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摘 要： 解决图论与排列组合难题是 ＤＮＡ计算领域的研究目标之一．为了使用分子生物方法解决 Ｍéｎａｇｅ问
题，本文给出了Ｍéｎａｇｅ问题的数学模型；并对解决该问题的难点进行了分析，提出一种解决方案，改进了该问题的数
学模型；提出一种解决Ｍéｎａｇｅ问题的粘贴ＤＮＡ算法并简要分析了该算法的复杂度．为了提高效率，引入广义分离和
广义多级分离操作；通过一个实例给出了实验操作步骤，对实验进行了模拟．
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１ 引言

１９９４年Ａｄｌｅｍａｎ［１］教授用生物操作解决一个具有七
个节点的有向图的哈密尔顿路径问题，开创了 ＤＮＡ计
算的先河．由于ＤＮＡ计算具有并行性高，信息存储能力
强，能耗低等优点，有关ＤＮＡ计算的研究在许多国家迅
速展开．

目前，已有不少 ＤＮＡ计算模型被相继提出，如：
ＡｄｌｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模型［１，２］（ＡｄｌｅｍａｎＬｉｐｔｏｎｍｏｄｅｌ），限制酶
模型［３］（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅｍｏｄｅｌ），粘贴模型［４］（ｓｔｉｃｋｅｒ
ｍｏｄｅｌ），表面模型［５］（ｓｕｒｆａｃｅｂａｓｅｄｍｏｄｅｌ），自装备模型［６］

（ｓｅｌｆａｓｓｅｍｂｌｙｍｏｄｅｌ）和发夹模型［７］（ｈａｉｒｐｉｎｍｏｄｅｌ）等．基
于以上模型，研究者们提出了若干难题的 ＤＮＡ算
法［８～１６］．为更好地展示ＤＮＡ计算的能力，探索其他难题
的ＤＮＡ算法是不无裨益的．

Ｍéｎａｇｅ问题（ｔｈｅＭéｎａｇｅｐｒｏｂｌｅｍ）［１７］是由法国著名
数学家 Ｌｕｃａｓ首次提出的一个有趣的排列组合问题．用
传统方法解决该问题（求出所有的就座方案）将会出现

“组合爆炸”问题．基于粘贴 ＤＮＡ模型的巨大并行性和
多级分离技术的优越性，本文提出了该问题的一种

ＤＮＡ算法，该算法具有线性的操作复杂度．我们先来介
绍粘贴模型及相关技术．

２ 粘贴模型

２１ 粘贴模型的基本操作

粘贴模型是 ＤＮＡ计算的主要模型之一．粘贴模型
通常以双链ＤＮＡ分子表示“１”，单链ＤＮＡ分子表示“０”；
也可以规定某些单链 ＤＮＡ分子表示“１”．另一些单链
ＤＮＡ分子表示“０”．粘贴模型有四种基本操作［３］，本文仅
重述将要用到的两种．
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合并（Ｍｅｒｇｅ）：定义存储合成物的集合 Ｔ１与 Ｔ２的
合并为 Ｔ，则，Ｔ＝Ｔ１∪Ｔ２．

分离（Ｓｅｐａｒａｔｅ）：根据存储合成物中第 ｉ个位元的
状态将存储合成物的集合Ｔ分解为两个集合：＋（Ｔ，ｉ）
和－（Ｔ，ｉ），其中 ＋（Ｔ，ｉ）为该位元为“１”的 ＤＮＡ分子
的集合，－（Ｔ，ｉ）为该位元为“０”的ＤＮＡ分子的集合．

粘贴模型中，一步“分离”操作只能根据某一位元

的状态分离ＤＮＡ分子，效率低下．为此，文献［１４］提出
了多级分离技术．然而，无论是“分离”还是“多级分离”
都只能按照位元是单链还是双链分离 ＤＮＡ分子，不能
根据是否包含某些ＤＮＡ链将 ＤＮＡ分子区分开来．本文
引入广义分离和广义多级分离解决这一问题．
２２ 广义分离和广义多级分离

广义的分离（ＥｘｔｅｎｄｅｄＳｅｐａｒａｔｅ，ＥＳｅｐａｒａｔｅ）：根据
存储混合物中的ＤＮＡ分子是否包含子链 ｘｉ，将存储合
成物的集合 Ｔ分解为两个集合：＋（Ｔ，ｘｉ）和－（Ｔ，ｘｉ），
其中，＋（Ｔ，ｘｉ）表示包含位元 ｘｉ的 ＤＮＡ分子的集合，
－（Ｔ，ｘｉ）包表示不含位元 ｘｉ的ＤＮＡ分子的集合．
广义的多级分离（ＥｘｔｅｎｄｅｄＭｕｌｔｉＳｅｐａｒａｔｅ，ＥＭ

Ｓｅｐａｒａｔｅ）：根据存储混合物中的 ＤＮＡ分子是否包含子
链 ｘ１、ｘ２、…、ｘｎ将存储合成物的集合Ｔ分解为两个集
合：＋（Ｔ，ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ）和 －（Ｔ，ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ）；其中
＋（Ｔ，ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ）表示至少包含一个 ｘｉ（ｉ＝１，２，…，

ｎ）的位串的集合，－（Ｔ，ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ）表示不包含任何
ｘｉ（ｉ＝１，２，…，ｎ）的位串的集合．
为便于表示，令：

Ｔ
ｎ

ｉ＝１
ｘｉ＝ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ

上述两种操作都可以使用文献［１４］中介绍的多级
分离装置实现．

下面，我们使用基于粘贴模型的这些操作求解

Ｍéｎａｇｅ问题．

３ Ｍéｎａｇｅ问题的ＤＮＡ算法

３１ 问题的描述

Ｍéｎａｇｅ问题可以如此描述：ｎ对夫妻围绕有２ｎ个
已编号的座位的圆桌而坐，要求男女相间，而且任意一

对夫妻不可相邻，问：有哪些就座方法？

这里，我们认为顺时针或逆时针旋转 ｉ个座位后相
同的就座方法为同一种方法，其中，ｉ∈｛ｘ｜１≤ｘ≤２ｎ
且ｘ为整数｝．
３２ 数学模型

Ｍéｎａｇｅ问题的数学模型是：设集合 Ｍ＝｛ｍ１，ｍ２，
…，ｍ２ｎ｝，（ｍ２ｉ－１和 ｍ２ｉ表示一对夫妻，这里，ｉ＝１，２，…，
ｎ），求集合 Ｍ的元素的排列中诸如ｍｋ１，ｍｋ２，…，ｍｋ２ｎ的

排列方式，使得：

（１）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝ｋｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝）；
（２）．ｉｊ（ｉ，ｊ∈｛１，２，…，２ｎ｝∧ｉ≠ｊｋｉ≠ｋｊ）；
（３）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ－１｝｜ｋｉ－ｋｉ＋１｜ｍｏｄ２≠

０），且 ｜ｋｉ－ｋ２ｎ｜ｍｏｄ２≠０）；
（４）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ－１｝∧ｋｉｍｏｄ２＝１
ｋｉ＋１－ｋｉ≠１）；

（５）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ－１｝∧ｋｉｍｏｄ２＝０
ｋｉ－ｋｉ＋１≠１）；

（６）ｋ１ｍｏｄ２＝０ｋ１－ｋ２ｎ≠１；
（７）ｋ１ｍｏｄ２＝１ｋ２ｎ－ｋ１≠１．
以上七个条件中，条件（１）、（２）保证所有的夫妻都

已就座；条件（３）保证相邻的两个元素表示的不是同性
（因为就座于圆桌周围，所以第一个元素和最后一个元

素表示的也不是同性）；条件（４）～（７）保证相邻的两个
元素表示的不是夫妻（第一个元素和最后一个元素所

表示的也不是夫妻）．
３３ 难点及解决方案

难点一：由于我们要处理的问题是一个圆周问题，

而ＤＮＡ单链和双链都是链状结构，如何对圆周问题进
行线性编码？

对于这一难点，可以通过将原问题转化为上述的

数学模型加以解决．上述数学模型将围绕圆桌就座的
问题转化为满足一定条件的线性排列问题．所以，可以
很容易地使用呈线性结构的单链ＤＮＡ或呈双螺旋结构
的ＤＮＡ双链进行编码．

难点二：在转化为线性编码时，代表链首和链尾的

两个人在还原成圆周后是相邻的两个人，所以这二人

不能是夫妻，也不能是同性．如果直接对上述数学模型
进行编码的话，针对人数不同的情况，算法是不同的，

所需要的生化实验步骤也非常繁琐，如何编码才能够

找出解决Ｍéｎａｇｅ问题的通用 ＤＮＡ算法，并减少生化实
验操作步骤呢？

第二个难点可以通过编码时增加一个与链首相同

的位元的方式来解决．即，在排列时使首尾元素相同．
另外，由于通过旋转可以转变为同一种排列方式

的方案认为是一种就座方案，所以３２节所描述的数学
模型可能会产生重解，基于这两点考虑，３２节所述的
数学模型可改进如下．
３４ 改进的数学模型

改进后的数学模型如下：

设集合 Ｍ＝｛ｍ１，ｍ２，…，ｍ２ｎ｝，求集合 Ｍ的元素的
排列中诸如 ｍｋ１ｍｋ２…ｍｋ２ｎｍｋ２ｎ＋１（ｋ１＝ｋ２ｎ＋１）的排列方式，
使得：

（１）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝ｋｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝）；
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（２）ｉｊ（ｉ，ｊ∈｛１，２，…，２ｎ｝∧ｉ≠ｊｋｉ≠ｋｊ）；
（３）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝｜ｋｉ－ｋｉ＋１｜ｍｏｄ２≠０）；
（４）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝∧ｋｉｍｏｄ２＝１ｋｉ＋１－ｋｉ≠１）；
（５）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，２ｎ｝∧ｋｉｍｏｄ２＝０ｋｉ－ｋｉ＋１≠１）．
在上述模型的排列中，增加了一个元素，即在尾部

增加了一个和链首相同的元素，使得原来的首尾在转

化为线性排列后也是相邻的，这有助于算法的通用性

和实验操作的简洁性．
值得注意的是，由于通过旋转可以转变为同一种

排列方式的方案认为是一种就座方案，我们可以通过

固定链首和的方式来避免重解，即，固定 ｍｋ１为集合 Ｍ
的任意一个元素，不妨令 ｍｋ１＝ｍ１．

下面，我们给出解决 Ｍéｎａｇｅ问题的一种 ＤＮＡ
算法．
３５ 问题的算法

Ｍéｎａｇｅ问题的ＤＮＡ算法可描述如下：
步骤１ 用 ＤＮＡ分子对 Ｍ中的各个元素编码，生

成初始数据池 Ｔ０．
采用文献［１８］的编码方法对集合 Ｍ中的每个元素

编码．每个元素的 ＤＮＡ编码长度为 ｍ个碱基，元素 ｍｉ
的ＤＮＡ编码记为 Ｘｉ，加入引物，在连接酶的作用下，各
个元素的ＤＮＡ编码将连接起来．

因为通过旋转后可以转变为同一种排列方式的方

案被认为是一种就座方案，所以我们只需对以其中任

意一个元素的编码为第一个位元（同时也是最后一个

位元）的ＤＮＡ单链进行扩充，这里，不妨选定 ｍ１的编码
为第一个位元．加入引物，通过聚合酶连接反应（Ｐｏｌｙ
ｍｅｒａｓｅＣｈａｉｎＲｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）仅扩充以 Ｘ１为首、尾位元的
ＤＮＡ分子链，生成初始数据池 Ｔ０．

步骤２ 删除长度不为 ｍ（２ｎ＋１）个碱基的ＤＮＡ
分子．

长度不为 ｍ（２ｎ＋１）个碱基的 ＤＮＡ分子表示至
少有一个元素未参与排列或排列的首尾不同，根据编

码规则可知，这样的ＤＮＡ链代表非正常的排列方案，需
要删除．

使用凝胶电泳技术按长度分离出长为 ｍ（２ｎ＋
１）个碱基的ＤＮＡ分子，以这些 ＤＮＡ分子作为新的数据
池，仍记为 Ｔ０；这样得到的 ＤＮＡ分子包含２ｎ＋１个元
素，而且以 Ｘ１为首、尾位元．

步骤 ３ 删除包含重复位元（除首、尾位元外）的

ＤＮＡ分子链．
在步骤２中得到的ＤＮＡ分子链均包含２ｎ＋１个元

素（Ｘ１包含在内，且被计算两次），只要不包含 Ｘ２，Ｘ３，
…，Ｘ２ｎ中的任一位元，该ＤＮＡ分子链就有除 Ｘ１之外的
重复位元．

这一步骤可以使用广义分离实现，实现方法可表

示如下：

ｆｏｒ（ｉ＝２；ｉ＜＝２ｎ；ｉ＋＋）
｛

ＥＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｘｉ）ａｎｄ－（Ｔ０，Ｘｉ）；
Ｔ０＝＋（Ｔ０，Ｘｉ）；

｝

经过上述操作后，试管 Ｔ０中的ＤＮＡ分子链即为以
Ｘ１为首、尾位元，包含其它位元一次且仅一次的 ＤＮＡ
分子链．

步骤４ 删除包含“同性相邻”这一情况的 ＤＮＡ分
子链．

这一步骤可以使用广义的多级分离实现如下：

ＥＭＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｔ
２ｎ－２

ｉ＝１
ＸｉＸｉ＋２，Ｔ

２ｎ－２

ｉ＝１
Ｘｉ＋２Ｘｉ）ａｎｄ

－（Ｔ０，Ｔ
２ｎ－２

ｉ＝１
ＸｉＸｉ＋２，Ｔ

２ｎ－２

ｉ＝１
Ｘｉ＋２Ｘｉ，）；

步骤５ 删除包含“夫妻相邻”这一情况的 ＤＮＡ分
子链．

这一步骤也可使用广义的多级分离实现如下：

ＥＭＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｔ
ｎ

ｉ＝１
Ｘ２ｉ－１Ｘ２ｉ，Ｔ

ｎ

ｉ＝１
Ｘ２ｉＸ２ｉ－１）ａｎｄ

－（Ｔ０，Ｔ
ｎ

ｉ＝１
Ｘ２ｉ－１Ｘ２ｉ，Ｔ

ｎ

ｉ＝１
Ｘ２ｉＸ２ｉ－１）．

在上述算法中，所需要的广义的分离操作步骤数

为２ｎ－１，所需要的广义的多级分离操作的步骤数为２，
即该算法拥有线性的操作复杂度．在生成初始数据池
Ｔ０时，仅仅对以 Ｘ１为首位元和尾位元的 ＤＮＡ分子链
进行了 ＰＣＲ扩充，因此，需要的ＤＮＡ链数为Ｏ（（２ｎ）！）．

下面，我们将结合实例，给出 Ｍéｎａｇｅ问题的 ＤＮＡ
算法的具体实验操作过程．

４ 实例

４１ 实例描述

３对夫妻围绕一个有６个凳子的圆桌而坐，有哪些
不同的就座方式（旋转后相同的就座方式视为一种就

座方式）？

４２ 问题转化

原问题的数学模型如下：

设集合 Ｍ＝｛ｍ１，ｍ２，ｍ３，ｍ４，ｍ５，ｍ６｝的元素的排
列中诸如 ｍｋ１ｍｋ２ｍｋ３ｍｋ４ｍｋ５ｍｋ６ｍｋ７（ｋ１＝ｋ７）的排列方式，
使得：

（１）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，６｝ｋｉ∈｛１，２，…，６｝）；
（２）ｉｊ（ｉ，ｊ∈｛１，２，…，６｝∧ｉ≠ｊｋｉ≠ｋｊ）；
（３）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，６｝｜ｋｉ－ｋｉ＋１｜ｍｏｄ２≠０）；
（４）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，６｝∧ｋｉｍｏｄ２＝１ｋｉ＋１－ｋｉ≠１）；
（５）ｉ（ｉ∈｛１，２，…，６｝∧ｋｉｍｏｄ２＝０ｋｉ－ｋｉ＋１≠１）．
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４３ 算法步骤

求解当 ｎ＝３时的 Ｍéｎａｇｅ问题的 ＤＮＡ算法及相应
的生化试验操作如下：

步骤１ 对 Ｍ中的各个元素进行 ＤＮＡ编码，生成
初始数据池 Ｔ０．

首先，对 Ｍ的每个元素进行 ＤＮＡ编码．每个元素
采用长度为１０个碱基的ＤＮＡ单链编码，记 ｍ１，ｍ２，ｍ３，
ｍ４，ｍ５，ｍ６的编码分别为 Ｘ１、Ｘ２、Ｘ３、Ｘ４、Ｘ５、Ｘ６，本文采
用的编码如下：

Ｘ１＝５′ＣＴＧＡＣＡＧＧＧＡ３′
Ｘ２＝５′ＣＣＣＴＣＴＴＧＴＡ３′
Ｘ３＝５′ＴＡＧＣＡＧＣＡＧＴ３′
Ｘ４＝５′ＴＧＴＧＣＡＴＴＴＧ３′
Ｘ５＝５′ＴＴＧＣＣＡＣＴＣＡ３′
Ｘ６＝５′ＴＡＧＣＣＴＴＣＣＧ３′
然后，对上述编码进行 ＰＣＲ扩充，并通过生化技

术，使其在适当的引物和连接酶的作用只扩充以 Ｘ１为
首位元和尾位元的ＤＮＡ分子链，生成初始数据池 Ｔ０．

步骤２ 删除长度不为７０个碱基的ＤＮＡ分子链．
将试管 Ｔ０中的溶液倒入加有电场的多级分离装

置中，使 ＤＮＡ分子通过凝胶．由于 ＤＮＡ分子带负电，
ＤＮＡ分子将向正极方向移动，在凝胶的摩擦力的作用
下，按长度形成一条条ＤＮＡ分子带．据此分离出长度为
７０个碱基的ＤＮＡ分子，以这些ＤＮＡ分子作为新的数据
池，仍记为 Ｔ０．

步骤３ 删掉具有除首、尾位元以外的重复位元的

ＤＮＡ分子链．
在步骤２中得到的ＤＮＡ分子链包含两个 Ｘ１，只要

不包含 Ｘ２、Ｘ３、Ｘ４、Ｘ５、Ｘ６中任何一个位元，则该 ＤＮＡ
分子链必有除首、尾位元外的重复位元，将这些包含重

复元素的ＤＮＡ分子链删除，即：
ｆｏｒ（ｉ＝２；ｉ＜＝６；ｉ＋＋）
｛

ＥＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｘｉ）ａｎｄ－（Ｔ０，Ｘｉ）；
Ｔ０＝＋（Ｔ０，Ｘｉ）；

｝

将 Ｘ１的补码作为探针固定在试管 Ｔ１的试管壁
上．将 Ｔ０中的ＤＮＡ溶液缓缓倒入试管 Ｔ１，经过足够时
间的反应后，包含位元 Ｘ２的 ＤＮＡ分子将被吸附在 Ｔ１
的试管壁上．倒掉其余的ＤＮＡ溶液，使用缓冲液冲洗试
管 Ｔ１的试管壁；加热，使粘贴链与存储链解链；再使用
凝胶电泳技术即可分离出＋（Ｔ０，Ｘ１），将其倒入试管 Ｔ０
中．仿照上述操作，依次删除不包含位元 Ｘ３、Ｘ４、Ｘ５、Ｘ６
的ＤＮＡ分子链．

步骤４ 删除包含“同性相邻”这一情况的 ＤＮＡ分

子链．
这一步骤可以使用广义的多级分离来实现如下：

ＥＭＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｘ１Ｘ３，Ｘ２Ｘ４，Ｘ３Ｘ５，Ｘ４Ｘ６，Ｘ３Ｘ１，
Ｘ４Ｘ２，Ｘ５Ｘ３，Ｘ６Ｘ４）ａｎｄ－（Ｔ０，Ｘ１Ｘ３，Ｘ２Ｘ４，Ｘ３Ｘ５，Ｘ４Ｘ６，
Ｘ３Ｘ１，Ｘ４Ｘ２，Ｘ５Ｘ３，Ｘ６Ｘ４）；
以子 链 Ｘ１Ｘ３，Ｘ２Ｘ４，Ｘ３Ｘ５，Ｘ４Ｘ６，Ｘ３Ｘ１，Ｘ４Ｘ２，

Ｘ５Ｘ３，Ｘ６Ｘ４的补码为探针，将它们分别固定在多级分
离装置［１４］的栅层 Ｌ１、Ｌ２、…、Ｌ８上．将 Ｔ０中的ＤＮＡ分子
溶液缓缓倒入多级分离装置，在电场的作用下使其从

第１个栅层往第８个栅层的方向移动．在上述８个子链
中，只包含子链 Ｘ１Ｘ３的ＤＮＡ分子将被栅层 Ｌ１捕获，只
包含子链 Ｘ２Ｘ４的ＤＮＡ分子将被栅层 Ｌ２捕获，……，只
包含子链 Ｘ６Ｘ４的ＤＮＡ分子将被栅层 Ｌ８捕获．滤液中
为不包含上述８个子链中任何子链的 ＤＮＡ分子，将其
倒入试管 Ｔ０中．

步骤５ 删除包含“夫妻相邻”这一情况的 ＤＮＡ分
子链．

这一步骤可以使用广义的多级分离实现如下：

ＥＭＳｅｐａｒａｔｅ＋（Ｔ０，Ｘ１Ｘ２，Ｘ３Ｘ４，Ｘ５Ｘ６，Ｘ６Ｘ５，Ｘ４Ｘ３，
Ｘ２Ｘ１）ａｎｄ（Ｔ０，Ｘ１Ｘ２，Ｘ３Ｘ４，Ｘ５Ｘ６，Ｘ６Ｘ５，Ｘ４Ｘ３，Ｘ２Ｘ１）；
仿照步骤４的实验操作，使用广义的多级分离即可

实现，这里不再赘述．
经过以上各步操作，Ｔ０中的 ＤＮＡ分子即为代表满

足要求的就座方案的ＤＮＡ分子链．
我们在ＶｉｓｕａｌＣ＋＋６０下对上述实验进行了模拟，

检测得到两种 ＤＮＡ单链分子，最终结果及其对应的就
座方案如表１所示．

表１ 结果ＤＮＡ分子及对应的就座方案

序号 ５′到３′的结果ＤＮＡ分子 就座方案

１
５′ＣＴＧＡＣＡＧＧＧＡＴＧＴＧＣＡＴＴＴＧＴＴＧ
ＣＣＡＣＴＣＡＣＣＣＴＣＴＴＧＴＡＴＡＧＣＡＧＣ
ＡＧＴＴＡＧＣＣＴＴＣＣＧＣＴＧＡＣＡＧＧＧＡ３′

ｍ１ｍ４ｍ５ｍ２
ｍ３ｍ６ｍ１

２
５′ＣＴＧＡＣＡＧＧＧＡＴＡＧＣＣＴＴＣＣＧＴＡＧ
ＣＡＧＣＡＧＴＣＣＣＴＣＴＴＧＴＡＴＴＧＣＣＡＣ
ＴＣＡＴＧＴＧＣＡＴＴＴＧＣＴＧＡＣＡＧＧＧＡ３′

ｍ１ｍ６ｍ３ｍ２
ｍ５ｍ４ｍ１

上述结果 ＤＮＡ分子
链对应的就座方案如图１
所示．

从表 １得知，该实例
的就座方案共有 ２种．得
到这一结果需要５步广义的分离操作和两步广义的多
级分离操作．

５ 结束语

本文给出了基于粘贴 ＤＮＡ模型的 Ｍéｎａｇｅ问题的
ＤＮＡ算法．衡量ＤＮＡ算法的复杂度的主要指标是分离
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操作的步骤数．若为 ｎ对夫妻的Ｍéｎａｇｅ问题，则本文算
法所需要的广义的分离操作步骤数为２ｎ－１，所需要的
广义的多级分离操作的步骤数为２，即该算法拥有线性
的复杂度．使用其它ＤＮＡ计算模型解决 Ｍéｎａｇｅ问题以
及探索其它难题的 ＤＮＡ算法都是值得进一步研究的
方向．
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