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《友好的生物》解题报告 

【摘要】 

基本思路 枚举+扫描 

时间复杂度 O(Nlog2N+2
K
∙NK) 

空间复杂度 O(NK) 

【题意简述】 

共有 N (2≤N≤100,000)种生物，对于任意的生物 t(1≤t≤N)，都有 K(1≤K

≤5)种属性：Pt,1、Pt,2、„、Pt,K。此外，根据给定的非负常数 C1、C2、„、CK，

利用以下公式，可以计算出任意两种生物 A 和 B 之间的友好程度： 
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现在给出各种生物的属性值，要求找出友好程度值最大的一对生物。 

【算法分析】 

根据题中给出的公式，首先可以得出一个对问题的简化：开始时，将每种生

物的第 i 种属性都乘以 Ci。这样，在之后的计算中，就不需要再考虑 Ci 数列，

因而得到了新的友好程度计算公式： KBKA
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由于公式中，最后一种属性差值的系数为-1，与前面 K-1 不同。为了方便分

析，我们首先只考虑前 K-1 种属性差值，也就是说，两种生物的友好程度恰好为

它们各项属性差值的和。我们可以对新的公式进行如下变形： 
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其中，Si 是根据 PA,i 与 PB,i 的大小关系给出的系数：当 PA,i≥PB,i 时，Si=1；

反之，当 PA,i<PB,i 时，Si=-1。因此，对于确定的序列 S，任意的生物 t 将会有一

个特征值 
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那么，对于任意两种生物 A 和 B，可以首先根据两种生物各项属性的大小关

系，得出合适的序列 S，进而得出 EA 和 EB，进而可以确定它们之间的友好程度，

将恰好等于 EA-EB。 
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很显然，问题的难点就在于，可能的 S 序列共有 2
K-1 种，它将随着生物种类

的变化而变化，无法预先确定。但通过进一步分析可以发现，实际上，对于生物

A 和 B，根据合适的序列 S 得出的友好程度 EA-EB，将比根据其他各种序列 S’得

出的友好程度都要大。因为根据合适的序列 S，最后的友好程度将等于一系列非

负整数的和；而如果改变序列 S 中若干项的符号，也就相当于将原来求和式中，

对应的非负整数改为非正数，相应的和也就不会增加。 

也就是说，对于两种生物，它们之间真正的友好程度，将等于各种符号序列

所推出的友好程度中最大的一个。因此，我们要求所有生物中，友好程度最大的

一对，也就是根据每种符号序列分别推出的生物特征值 Ei 中差距最大的一对。 

这样，我们得出了在只考虑前 K-1 种属性的前提下，求友好程度最大的一对

生物的方法：枚举 2
K-1种符号序列，每次根据确定的符号序列 S，计算出所有生

物的特征值 Ei，并找出其中差距最大的一对（特征值最大的和最小的两种生物）。

最后的答案也就是那 2
K-1 对生物中，特征值差最大的一对。 

 

解决了上面的问题，我们就可以将第 K 种属性也考虑进来。由于最后一项

属性差值的系数是-1，如果仍然沿用前面的方法，枚举出 2
K 个符号序列，将不

能保证生物之间真正的友好程度是根据各种 S 序列得出的友好程度中最大的一

个。 

下面，我们的目标就是要消除对第 K 种属性值符号的不确定性。我们注意

到，公式中最后一项属性差值的系数为负值，也就相当于每次都用较小的一个属

性值减去较大的。而对于两种生物，一旦确定将第 K 项属性差值的相反数（用

较小的属性值减去较大的所得结果）计入最后的友好程度，那么前面 K-1 项属性

差值的和，仍就可以根据前面的方法，通过枚举符号序列求得。 

综合上面的分析，我们就得出了下面的方法：枚举前 K-1 项属性的符号序列，

同时不妨假设 SK=1；根据确定的符号序列 S 求出每种生物的特征值 E。那么生

物 t 与其他生物的最大友好程度就等于：  )(
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此就可以得出所有生物种友好程度最大的一对生物。 

 

到此，我们已经基本得出了一个解决本题的算法。其中比较复杂的部分就是

在确定符号序列之后，根据上面的式子，对于每种生物，快速的找出与其他生物

的最大友好程度。我们可以利用线段树、AVL 等一些支持高效率的插入和求最

值操作的数据结构解决这个问题——对于每种生物 i，首先在现有集合中查找与

它友好程度最大的生物，然后将生物 i 插入集合，以便后面其他生物的查找。这

样的方法较为复杂，仍然需要进一步的优化。 

我们注意到，求最大特征值差的式子中，每种生物都要和其他所有生物比较。

而实际上，在求最大友好程度的过程中，根据大小关系的“对称性”，完全可以

不考虑比当前生物的第 K 种属性值小的生物，每次只用当前的生物的特征值，

减去那些比自己第 K 种属性值大的生物的特征值，从这些结果中找到最大的一

个。 
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【算法描述】 

根据上面的分析，我们得出了下面的算法： 

首先，将所有的生物，按照第 K 种属性值从大到小排列； 

然后，枚举出各种符号序列（共 2
K-1 种），对于每一种符号序列 S，求出每

种生物的特征值 E，接着依次扫描每种生物，扫描中记下前 i-1 种生物最小的特

征值 Min，并且用 Ei-Min 与当前最大的友好程度进行比较，并且用 Ei改进 Min，

便于以后的扫描中进行比较。 

【时空复杂度】 

空间方面，该算法只需要记下每种生物的各项属性值，空间复杂度为 O(NK)。 

时间复杂度方面，第一步排序，由于数据给出的属性值是[-10000,10000]的

整数，因此可以用一些线性的排序算法，复杂度为 O(N)；更一般的情况下可以

直接使用快速排序等，复杂度为 O(Nlog2N)。第二步，一共存在着 2
K-1 种符号序

列，每次扫描的复杂度均为 O(NK)，因此总的复杂度为 O(2
K
NK)。因此整个算法

的时间复杂度就是 O(Nlog2N+2
K
NK)。 

【解题小结】 

回顾解决本题的过程，原来对于两种确定的生物，只可能得出一个友好程度，

而我们却根据不同的符号序列计算出若干个友好程度值，使得原来具有差异的计

算得到了统一，方便了计算。同时，由于这样的统一是建立在不影响最后结果的

基础上的，使得整个问题得到了圆满的解决。 

此外，在分析问题时，我们先从简单的情况入手，进而分析更加复杂的情况，

这样的思路在今后解题过程中也有一定的借鉴意义。 

【附录】 

一、本题原题：Species.doc 

二、源程序：Species.pas 

species.doc
species.pas

