Bajtokwasy

dna Bajtoccy genetycy zbadali juz doktadnie sekwencje
bajtokwaséw nicienia Bajtorhabditis elegans i muszki
Bajtophila melanogaster. Teraz przyszedt czas na
Trylobajty. Okazato sie, ze sekwencje bajtokwasow
wszystkich gatunkow tych stworzen pochodzg w
pewnym sensie od sekwencji bajtokwasow innego
zwierzatka - Megabajtusa pospolitusa. Naukowcy
udowodnili, ze majac sekwencje bajtokwasow <p_1,
p_2, ..., p_n> (ktéra jest n-permutacjg) tego drugiego
mozemy z tatwoscig ustali¢ sekwencje bajtokwasdéw wszystkich gatunkéw Trylobajtow. Proces
ten polega na znalezieniu wszystkich takich podciggow tej sekwencji <p_i, p_j, p_k>,zei<j<k
orazp_i<p_j<p_klubp_i >p_j>p_k. Odkrycie zatem jest naprawde godne podziwu.
Problem tylko polega na tym, aby ustali¢ ile tak wtasciwie tych podciagéw mozemy otrzymad.
Céz, do tego potrzeba sprawnego informatyka, zatem naukowcy proszg Cie o pomoc.

Wejscie

Wejscie rozpoczyna liczba testéw 0<t<=10. Pojedynczy test to liczba 0<n<=10° oraz, po spacji,
n-permutacja, ktéra stanowi sekwencje bajtokwasdéw Megabajtusa pospolitusa.

Wyijscie

Dla kazdego testu nalezy wypisa¢ odpowiedZ w oddzielnej linii. Odpowiedzig jest liczba
mozliwych gatunkéw Trylobajtow, kiére pochodzag od danego Megabajtusa pospolitusa.
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Wyijasnienie do przykiadu:

W drugim tescie Megabayjtus pospolitus ma sekwencje bajtokwasow <4, 2, 3, 5, 1>. Liczba
wszystkich monotonicznych podciggow 3-elementowych tej permutacji to 3 i sg to: <4, 2, 1>, <4,
3, 1>o0raz <2, 3, 5>. Mamy zatem trzy gatunki Trylobajtow.
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