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交配 (解説)

J, O, Iをそれぞれ 0, 1, 2に対応づけることで，遺伝子の情報は剰余体 F3上の N次元ベクトルとみなせる．

遺伝子 v, uをもとに交配して得られる遺伝子を v ◦ uと書くことにする．重要な性質として v ◦ u = 2(v + u)

が成り立つ．したがって，交配を繰り返して得られる任意の遺伝子は (a + b + c) mod 3 = 1なる a, b, c ∈ F3

を用いて aS A + bS B + cS C の形の線形結合で表せることが交配手順に対する帰納法によってわかり，これが

必要条件となる．組 (a, b, c)は 9通りあり，いずれも以下のようにして実際に得られるため，この条件は十

分条件でもある．

• (a, b, c) = (1, 0, 0)の場合: S A そのもの．

• (a, b, c) = (0, 1, 0)の場合: S B そのもの．

• (a, b, c) = (0, 0, 1)の場合: S C そのもの．

• (a, b, c) = (2, 2, 0)の場合: S A ◦ S B．

• (a, b, c) = (0, 2, 2)の場合: S B ◦ S C．

• (a, b, c) = (2, 0, 2)の場合: S C ◦ S A．

• (a, b, c) = (2, 1, 1)の場合: S A ◦ (S B ◦ S C)．

• (a, b, c) = (1, 2, 1)の場合: S B ◦ (S C ◦ S A)．

• (a, b, c) = (1, 1, 2)の場合: S C ◦ (S A ◦ S B)．

したがって，上の 9個の遺伝子を前もって計算し，各 T j がこれらのいずれかに一致するか判定すればよ

い．小課題 3の制約下では，判定を愚直な文字列比較で行っても十分間に合う．

以下では 1つの遺伝子 S を固定し，各 T j がこれと一致するかを判定することを考える．これは直ちに小

課題 2の解法となり，上と組み合わせることで小課題 4の解法になる．

簡単のため，N は 2の冪乗とする．セグメント木の各節点について補助的な情報

aux[l, r) :=


J (S [k] = J for all l ≦ k < r)
O (S [k] = O for all l ≦ k < r)
I (S [k] = I for all l ≦ k < r)
−1 (otherwise)

を記憶し，遅延評価の関数を適切に定義することで，任意の評価済みの節点 seg[l, r)について

seg[l, r) :=
{

1
(
S [l, r) = T j[l, r)

)
0 (otherwise)

となるような遅延評価セグメント木 (seg, lazy)が実現できる．時間計算量はクエリあたり O(log N)となり，

十分高速である．
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