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DNA Mutasyonu

Biyolog Grace Singapur'da bir biyoenformatik firmasinda ¢alisiyor. Yaptigdi iglerin bir pargcasi da farkl
organizmalarin DNA dizilimlerini analiz etmek. DNA dizilimi "A", "T", ve "C" karakterlerinden olusan bir
karakter dizisi olarak tanimlanmakta. Bu problemde tanimlanan DNA dizilimlerinde "G" karakteri
bulunmadigina dikkat ediniz.

DNA dizilimlerinde iki elemanin yer degistirmesini mutasyon islemi olarak tanimliyoruz. Ornegin, bir
mutasyon, kalin karakterlerle belirtiimis "A" ve "C" karakterlerinin yer degistirimesiyle, "ACTA"
dizilimini "AATC" dizilimine dénusturebilir.

iki dizilim arasindaki mutasyon uzakligi da bir dizilimi digerine déniistiirmek igin gerekli olan mutasyon
sayisi olarak tanimlanmistir. E§er mutasyon kullanilarak boyle bir donustim gerceklestiriimesi
mUmkin degilse bu uzaklik —1 olacaktir.

Grace verilen a ve b dizilimlerinin analizini yapmaktadir, her iki dizi de 0'dan n — 1'e kadar
indekslenmis, m adet elemandan olugsmaktadir. Sizin géreviniz a[z..y] altdizisi ile b[z..y| altdizisi
arasindaki mutasyon uzunlugunun soruldugu g adet soruyu cevaplamasi gereken Grace'e yardimci
olmaniz. s[z..y| olarak gésterilen bir altdizi tanimi, DNA dizilimi s igin, z ile y (x ve y dahil)
arasinda birbirini takip eden karakter dizisi olarak yapiimistir. Bagka bir deyisle, s[z..y| dizisi
s[z|s[xz + 1] ... s[y| olacak sekilde tanimlanmistir.

Implementasyon Detaylari
Asagida verilen fonksiyonlari kodlamalisiniz:
void init(string a, string b)

 a, b: Analiz edilecek olan iki DNA dizilimini tanimlayan, n uzunlugunda string dizisi
« Bu fonksiyon get distance fonksiyonlarindan énce tam olarak bir defa galigtirilacak

int get distance(int x, int y)

« x, y: Analiz edilecek olan altdizi icin baglangi¢ ve bitig indeksleri
« Bu fonksiyon verilen iki altdizi, a[x..y] ve b[z..y], igin mutasyon uzunlugunu dondiirecektir
» Bu fonksiyon tam olarak q defa ¢agirilacaktir

Ornekler

Asagida verilen fonksiyon ¢agrisi yapildiginda:
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init ("ATACAT", "ACTATA")

Grader get_distance (1, 3) fonksiyonunu gagirmis olsun. Bu fonksiyon a[1..3] ve b[1..3]
altdizileri, "TAC" ve "CTA" olacaktir, arasindaki mutasyon uzunlugunu déndurecektir. "TAC" 2
mutasyon ile "CTA" dizilimine donustirulebilir;, TAC — CAT, ardindan CAT — CTA, ve bu dénlisim
2 mutasyondan az mutasyonla yapilamaz.

Dolayisiyla, bu fonksiyon 2 degerini dondirmelidir.

Grader get_distance (4, 5) fonksiyonunu g¢agirmis olsun. Bu fonksiyon "AT" ve "TA" altdizileri
arasindaki mutasyon uzunlugunu dondurmelidir. "AT" tek bir mutasyonla "TA" dizilimine
donusturilebilir, ve sadece bir mutasyon gereklidir.

Dolayisiyla, bu fonksiyon 1 degerini dondirmelidir.

Son olarak, grader get distance (3, 5) fonksiyonunu gagirmig olsun. Bu durumda "CAT" dizisinin
"ATA" dizisine gevirebilecek herhangi bir mutasyon dizisi olamayacagi icin bu fonksiyon —1 degerini
dondurmelidir.

Kisitlar

« 1 <n,q <100 000
e 0<z<y<n-1
e a ve bdizilerindeki her bir karakter "A", "T", ve "C" karakterlerinden biridir.

Altgorevler

1.(21puan) y —z < 2

2. (22 puan) g < 500, y — x < 1000, a ve b dizilimlerindeki her karakter "A" veya "T"
karakterlerinden olusmaktadir.

3. (13 puan) a ve b dizilimlerindeki her karakter "A" veya "T" karakterlerinden olugsmaktadir.

4. (28 puan) ¢ < 500, y —x <1000

5. (16 puan) Ek kisit bulunmamaktadir.

Ornek grader

Ornek grader girdileri asagidaki formatta okuyacaktir:

« satir 1: n ¢

« satir 2: a

« satir 3: b

e satir 4 +1(0 <7 < q— 1) ¢'ninci get distance gagrisiigcin x y degerleri.

Ornek grader cevaplarinizi asagidaki formatta yazacaktir:

e satir 1 +7(0 <7< q—1): ¢'ninci get distance ¢agrisi igin dondurilen deger
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