
 

1. 基因突变问题 
(dna.pas/c/cpp) 

★问题描述: 
许多疾病往往是由基因突变引起的。这种基因突变是从一个正常的DNA序列通过几代

人的遗传而产生的。换言之，一个正常的DNA序列经由不同的基因突变可产生不同的遗传
基因序列。生物信息学研究的一个基本问题是，对于两个给定的DNA序列，判断其中的一
个DNA序列是否从另一个DNA序列经由一系列基因突变而产生的。 
设 是一个给定DNA序列。其中， ， 。  对于

， 的从 到 的子串 称为 的 位段。 

DNA序列 中常见的两种基因突变是染色体反转 和染色体易位 ，定义

如下： 
（1）对于单元素： ， ； ， 。 
（2）对于子串 的染色体反转 定义为 

。 

（3）对于子串 和 ，染色体易位 定义为 

。 

当两个基因突变的位段不相交时，称这两个基因突变不相交。设 是一个不相交基因

突变组成的集合， 是一个给定DNA序列，将 中基因突变依次作用于 得

到的DNA序列记为 。例如，当 ， 时， =AGTAG。 

对于两个长度相同的DNA序列 和 ，如果存在不相交基因突

变组成的集合 ，使得 ，则称 可突变为 。 的最小不相交突变个数称为

和 之间的突变距离，并记为 。当 不可突变为 时， 。 

例如，当 ， 时， 和 是仅有的两

个不相交基因突变集合使得： ， ，因此， 。 

基因突变问题是要求对于给定的两个长度相同的DNA序列 和

，计算其突变距离 。 

★编程任务： 
对于给定的两个长度相同的DNA序列 和 ，计算其突变距离

。 

 
★数据输入： 
输入文件名为dna.in。 
文件的第一行有1个正整数n，(1<=n<=23000)，表示DNA序列的长度。接下来的2行分

别给出输入序列 和 。其中序列中每个元素均为 中字

母。 
★结果输出： 
输出文件名为dna.out。 
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将计算出的突变距离 输出到文件中。当 时，输出-1。 
 

输入示例 输出示例 
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