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Streszczenie. W artykule przedstawiono złożoność obliczeniową różnych wariantów
problemu sekwencjonowania łańcuchów DNA. Rozpatrzono dwa podejścia do ekspe-
rymentu hybrydyzacji: z wykorzystaniem klasycznej biblioteki oligonukleotydów
oraz z wykorzystaniem biblioteki izotermicznej. Dla każdego z tych podejść zbadano
przypadki szczególne zależne od rodzaju błędów eksperymentalnych w instancji: wa-
riant z błędami negatywnymi, z błędami pozytywnymi oraz przy założeniu braku błę-
dów w zbiorze oligonukleotydów.
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