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摘　要　在ＤＮＡ计算机研究中，所建模型的好坏直接影响着ＤＮＡ计算中诸多问题，如编码的难易程度、整个生物

操作或生化反应的设计、解空间的大小、计算时间多少、应用范围以及通用性的程度等．如何建立快速的、功能强

的、具有一定通用性的ＤＮＡ计算机模型，是从事ＤＮＡ计算机研究者一直关注与感兴趣的难题．为此，该文将主要

围绕着ＤＮＡ计算机的模型建立展开讨论，重点讨论１０年来所建立起来的一些主要模型．共分为三种类型：第一种

是利用ＤＮＡ分子结构与特性所建立起来的几种主要模型；第二种是利用生物操作方式所建立的三种模型：试管

型、表面型与芯片型；第三种是所谓的ＤＮＡ计算机模型．文中讨论了这些模型的基本原理、功能、优缺点以及应用

的研究进展等．最后，对ＤＮＡ计算机模型研究中的难点进行了分析，并给出了相应的解决思路．
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１　引　言

Ａｄｌｅｍａｎ博士１９９４年创立ＤＮＡ计算模型
［１］

至今已有１０多年了．１０多年来，ＤＮＡ计算无论是

在理论上，应用模型的建立上，还是实验与检测技术

上都取得了惊人的进步．在ＤＮＡ计算机的研究中，

其模型研究是主要内容之一．

在目前所获得的ＤＮＡ计算模型中，最多引起

学者们兴趣与关注的模型有如下几种：（１）粘贴模

型［２９］；（２）剪接系统模型
［１０１６］；（３）表面与芯片

ＤＮＡ计算模型
［１７２５］．其中表面与芯片 ＤＮＡ 计算

模型是ＤＮＡ 计算在实验技术上的模型，而前两

个模型则是依据ＤＮＡ分子特性机理产生出的两个

模型．另外，还有发夹状 ＤＮＡ 计算模型
［２６］、质粒

ＤＮＡ计算模型
［２７２９］、基于犽臂ＤＮＡ分子的计算模

型［３０３３］、自组装 ＤＮＡ模型
［３４３６］、插入删除系统模

型［３７３９］、试管型的 ＤＮＡ 计算模型
［１，４０４６］、图灵机

ＤＮＡ计算机模型
［１０，４７］、布尔ＤＮＡ计算机模型

［４８５２］

等等．备受学者关注的是将ＤＮＡ计算的思想与模

型应用于基因分析与疾病诊断与治疗相结合的研究

中［２４５３］．

在这篇文章中，我们将讨论ＤＮＡ计算机研究

中的主要模型．限于篇幅，我们只就一些概念、原理、

实验手段以及要点等给予讨论，并且较全面地给出

相关的文献．下面，先给出文中所需要的一些基本概

念与记号．

字母表是一个有穷的符号集合，本文中用Σ来

表示．在计算理论中最常用的是二进制字母表｛０，１｝．

字母表上的字符串表示该字母表中的符号的有

穷序列．把一个没有符号的字符串称为空串，记做

犲．通常用狌，狏，狑，狓，狔，狕和希腊字母表示字符串．字

母表Σ上所有的字符串（包括空串在内）的集合记

作Σ
．一个字符串的长度是指它作为序列的长度．

字符串狑的长度用｜狑｜表示．显然｜犲｜＝０．我们把一

个字符串狑∈Σ
也作为一个函数

狑：｛１，２，…，狘狑狘｝αΣ，

如狑＝犫犪犪犮犮犱犱狉狉，有狑（１）＝犫，狑（２）＝狑（３）＝犪，

狑（４）＝狑（５）＝犮，狑（６）＝狑（７）＝犱．

字符串狓和字符串狔 的连接运算是指在字符

串狓的后面接上字符串狔，记做狓狔，或者简记为

狓狔．字符串狏是字符串狑 的子串当且仅当存在字符

串狓，狔使得狑＝狓狏狔．如果对于某个狓，有狑＝狓狏，

则称狏是狑 的后缀；如果对于某个狔，有狑＝狏狔，则

称狏是狑 的前缀．对于每一个字符串狑和每一个非

负整数狀，字符串狑狀的定义为

狑０ ＝犲，

狑狀＋１ ＝狑
狀
狑，　 对于每个狀０．

　　设Σ是一个字母表，我们把Σ上的字符串集

合，即Σ的子集称为语言．设犃∈Σ是一个语言，犃

的补用犃来表示，即犃＝Σ－犃．设犡，犢∈Σ，即犡，

犢 是Σ上的两个语言，犡，犢 的连接，记作犔＝犃犅，

定义为

犔＝ ｛狑∈Σ
：狑＝狓狔，其中狓∈犡，狔∈犢｝，

这就是语言的连接运算．语言的另一个重要运算是

所谓的语言犔的 Ｋｌｅｅｎｅ星号，记作犔，犔是连接

犔中０个或者多个字符串得到的所有字符串的集

合．易知，０个字符串是犲，一个字符串是它本身，而

对一般的情况有

犔
＝｛狑∈Σ

：狑＝狑１狑２…狑犽，

其中犽０且狑１，狑２，…，狑犽 ∈犔｝．

　　我们用犌＝（犞，犈）表示一个无向图，其中犞 称

为图犌 的顶点集，犈称为图犌 的边集．我们用犇＝

（犞，犃）表示一个有向图，其中犞 称为顶点集，犃 称

为弧集．文中所用到的有关ＤＮＡ计算的概念可参

见文献［５４５５］．文中所用到的有关形式语言中的术

语可参见文献［５６］．有关图论方面的概念与记号可

参见文献［５７］．

２　基于犇犖犃分子结构特性的

犇犖犃计算模型

　　本节将主要讨论已经获得的基于ＤＮＡ分子结

构特性的几种ＤＮＡ计算模型，给出这些模型在图

与组合优化等问题上的研究进展并指出存在的有关

问题．

２１　粘贴犇犖犃计算模型

粘贴模型是Ｒｏｗｅｉｓ等人在１９９６年提出来的一

个ＤＮＡ计算模型
［３］，该模型是当前ＤＮＡ计算中备

受学者关注的一个模型．粘贴模型的创新点是采用

单、双链混合型ＤＮＡ分子进行编码，这种编码显然

可形成一个２进制数序列：其中单链的编码用来表

示２进制数中的“０”，而双链用来表示２进制数中

的“１”．这样，一个具有单双链的ＤＮＡ分子的编码

序列唯一地对应于一个２进制数（见图１）．由此可

见粘贴ＤＮＡ计算模型具有一定的通用性．粘贴模

型目前已有较多的应用，诸如图的最大团与最大独

立集问题、图的顶点着色问题、图的顶点覆盖问题、
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子图问题、可满足性问题、图的同构问题等［２９］，我们

在文献［８９］中对粘贴ＤＮＡ计算模型从理论与应

用两个方面进行了较为系统的研究．故在此省略，有

兴趣的读者可参见相关文献．
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图 １　分别代表４个２进制数０００００、１０１００、１１０１１、

１１１１１的单、双混合型编码的ＤＮＡ分子

２２　剪接系统模型

剪接系统模型是当前ＤＮＡ计算研究模型中的

另一个主要模型．顾名思义，所谓“剪接”，意指首先

将ＤＮＡ分子通过相关的“限制内切酶”从某个位置

“剪开”，然后将“剪开”后的ＤＮＡ片断再重新组合，

用连接酶将它们重新连接起来．通过研究剪接模型，

我们发现剪接模型很像代数学中的“群、环或者域”

的概念．所谓群是指一个非空集合中给出一种运算，

这个运算必须满足诸如封闭性、结合律、单位元的存

在，以及每个元素的逆元存在等；而环和域是指在一

个非空集合上定义了两种运算，并且这两种运算满

足类似于群定义中的几条规则．对于剪接模型而言，

也是对于一个非空的集合，给出两种生物操作，这两

种生物操作必须满足一些必须的规则．这里的非空

集合是指含有ＤＮＡ双链分子构成的集合，而两种

生物操作分别是所谓的切割和连接．完成这两种生

物操作主要采用核算内切限制酶和连接酶．显然，这

两种生物操作是封闭的，因为不管是切割后还是连

接后所得到的还是ＤＮＡ分子．通过图２，我们可以

比较清楚地看到剪接ＤＮＡ计算模型的基本原理．

在图２中，所用的双链ＤＮＡ分子是：

５′ＧＡＡＴＴＣＡＡＡＡＣＴＴＴ３′

３′ＣＴＴＡＡＧＴＴＴＴＧＡＡＡ５′

所用的切割酶是ＥｃｏＲⅠ．ＥｃｏＲⅠ识别的ＤＮＡ序列

分别是ＧＡ↓ＡＴＴＣ．为了对剪接模型有一个较为

深入的了解，我们再举一例，此例中有两个ＤＮＡ分

图２　剪接模型的基本原理图

子和两个切割酶，其中的两个ＤＮＡ分子是：

５′ＡＡＡＡＡＴＣＧＡＴＴＴＴＴ３′　　　５′ＣＣＣＣＣＧＣＧＣＧＧＧＧＧ３′

３′ＴＴＴＴＴＡＧＣＴＡＡＡＡＡ５′ ３′ＧＧＧＧＧＣＧＣＧＣＣＣＣＣ５′

及两个限制内切酶：ＴａｑⅠ和ＳｃｉＮⅠ，它们识别的

ＤＮＡ序列是Ｔ↓ＣＧＡ和Ｇ↓ＣＧＣ．这两种酶分别

作用在相应的两个ＤＮＡ片断上，形成如下４个新

的ＤＮＡ片断：

５′ＡＡＡＡＡＴ ＣＧＡＴＴＴＴＴ３′ ５′ＣＣＣＣＣＧ ＣＧＣＧＧＧＧＧ３′

３′ＴＴＴＴＴＡＧＣ ＴＡＡＡＡＡ５′ ３′ＧＧＧＧＧＣＧＣ ＧＣＣＣＣＣ５′

注意到上面的第１个ＤＮＡ片断的粘性末端与最后

一个ＤＮＡ片断的粘性末端是互补的，第２个与第３

个ＤＮＡ片断也是互补的，于是通过ＤＮＡ连接酶，

将它们连接起来，其结果，不仅有切割前的两个双链

ＤＮＡ片断，而且还产生如下两个新的双链 ＤＮＡ

片断：
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５′ＡＡＡＡＡＴＣＧＣＧＧＧＧＧ３′　　５′ＣＣＣＣＣＧＣＧＡＴＴＴＴＴ３′

３′ＴＴＴＴＴＡＧＣＧＣＣＣＣＣ５′ ３′ＧＧＧＧＧＣＧＣＴＡＡＡＡＡ５′

　　Ｈｅａｄ首先引入剪接系统的概念，此概念就是在

基因工程中常用的两个基本操作：切割和连接，即在

剪接模型的基础上，以形式语言为工具抽象出来的

一种数学模型．在该模型中，（１）字符串不再是双链

结构，但ＡＴ，ＣＧ的互补性这样的特性得以保留；

（２）字符集合不限于４个字符；酶切序列的长度及

同时作用的酶的数量不受限制［１１］．这里，我们只给出

Ｈｅａｄ引入的剪接系统中最重要的概念———剪接规则，

此概念是模仿核酸内切限制酶和连接酶而引入的．

设犞 是一个有穷字母表，其中字符!

，
"犞．犞

上的剪接规则是形为狉＝狌１!狌２"狌３!狌４的词，其中

狌１，狌２，狌３，狌４∈犞
．对于剪接规则狉＝狌１!狌２"狌３!狌４

和词狏，狑，狏，狑∈犞，如果存在词狏′，狏″，狑′，狑″∈犞

使得狏＝狏′狌１狌２狏″，狑＝狑′狌３狌４狑″，那么可以将规则狉

应用到狏，狑上，并产生两个新词狏＝狏′狌１狌４狑″和狑＝

狑′狌３狌２狏″，将这种剪接过程记为（狏，狑）狉（狏，狑），词

狏，狑称为剪接项．在已知上下文的情况下可以省略

狉，用代替狉．通过剪接规则狉，从狏，狑到狏，狑的传

递过程如图３所示．我们将系统中不能进行进一步

剪接运算的词称为垃圾词．
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图３　剪接运算

　　字母表犞 上的剪接系统是一个三元组犛＝（犞，

犐，犚），其中犐犞是初始语言，犚犞
!犞

"犞
!犞

是剪接规则集．将剪接规则狌１!狌２"狌３!狌４记为（狌１，

狌２；狌３，狌４）．

１９９２年，Ｈｅａｄ又利用形式语言技术（Ｌｉｎｄｅｎ

ｍａｙｅｒ系统）给出了生物分子计算的抽象模型———

剪接模型［１２］．Ｈｅａｄ的剪接模型是将ＤＮＡ链表示成

一个有穷字母表的串，并将这些串的编辑操作集合

指定为诸如切割和追加的ＤＮＡ重组操作模型．从

Ｈｅａｄ的工作之后，关于剪接系统研究的主要方向是

在实验技术基础上的形式语言理论．

１９９５年，ＣｓｕｈａｊＶａｒｊｕ，Ｆｒｅｕｎｄ，Ｋａｒｉ和 Ｐａｕｎ

在夏威夷举行的第一次生物计算讨论会上做了题为

“剪接系统的ＤＮＡ计算”的报告
［１３］，１９９６年，Ｐａｕｎ

和Ｓａｌｏｍａａ等从递归可数语言的特点出发，进一步

论证了基于剪接操作上 ＤＮＡ 计算的可能性
［１４］．

１９９９年，Ｆｒｅｕｎｄ，Ｋａｒｉ和Ｐａｕｎ提出了剪接系统上

的ＤＮＡ计算，并证明了通用ＤＮＡ计算机的存在

性［１５］．１９９９年，Ｓａｋａｋｉｂａｒａ和Ｆｅｒｒｅｔｔｉｙ等提出了在

拟树结构上的剪接运算．该文提出了一种增强剪接

系统能力的方法．文中在树上引入了剪接系统，树是

作为部分退火单链而设计的，它是一个非常类似的

概念，且是在串上的剪接系统的一种自然的扩

充［１６］．Ｂｅｎｅｎｓｏｎ等人在２００１年所给出的一台可编

程的有穷自动机［１０］以及在２００４年研究的“用于基

因表达逻辑控制的自律式分子计算机”模型［２４］，均

含有剪接ＤＮＡ计算模型中的思想．这充分说明了

剪接系统是计算完备的，也就是说每个ＰＡＳＣＡＬ程

序都可以通过合适的剪接系统来模拟，反之亦然．

另外，他们还证明了通用剪接系统的存在性，即剪

接操作技术上的通用可编程的 ＤＮＡ计算机的存

在性［１０］．

２３　发夹犇犖犃计算模型

ＤＮＡ计算中最主要最核心的反应是杂交反应．

在ＤＮＡ计算的有关生物操作上，诸如提取、ＰＣＲ扩

增、ＤＮＡ重组以及检测等，其可靠性都依赖于ＤＮＡ

分子间的特异性杂交．因此，杂交反应的效率和精度

都直接影响到ＤＮＡ计算的效率和最终输出结果的

可靠性．通常而言，ＤＮＡ分子间的杂交中不希望发

夹ＤＮＡ构型发生，所以，在ＤＮＡ计算的编码研究

中，设计要尽可能避免这种情况的发生．

然而，日本学者Ｓａｋａｔｏｍｏ等人却巧妙地应用

ＤＮＡ分子的这种发夹结构建立了一种新颖的、用于

求解一个可满足性问题的ＤＮＡ计算模型
［２６］．为了

阅读方便，这里先给出几个必要的概念与记号．设

犃＝｛犪１，犪２，…｝是一组Ｂｏｏｌｅ变量的集合．一个子句

是一个公式：

犆＝犫１ ∨犫２ ∨ … ∨犫犽，

其中符号∨表示逻辑“或”，每个犫犻是犃 中的一个变

量或者犃 中变量的补．犃 中的元素犪的补用符号犪
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来表示．一个逻辑式是指由若干个子句的“与”构成

的式子：

α＝犆１ ∧犆２ ∧ … ∧犆狉，

其中每个犆犻是一个子句，而符号∧表示逻辑“与”．

可满足性问题是要求求出满足逻辑式α中满足

α＝１的解的集合．这个问题显然是一个 ＮＰ完全

问题．

由Ｓａｋａｔｏｍｏ等人提出的基于ＤＮＡ分子发夹

结构的ＤＮＡ计算模型的基本思想是：通过编码技

术，使得非可行解在生化反应过程中形成发夹构型，

而对于发夹构型，在每个编码的ＤＮＡ分子中设计

了内切酶ＢｓｔＮⅠ的识别位ＣＣＡＧＧ，以便于清除这

些发夹构型．为方便，我们把Ｓａｋａｔｏｍｏ等人这种以

发夹构型的 ＤＮＡ 分子为非可行解方法设计的

ＤＮＡ计算模型称为发夹ＤＮＡ计算模型．Ｓａｋａｔｏｍｏ

等人所建立的发夹ＤＮＡ计算模型的计算方法和步

骤如下．

复制

起点
质粒

!"#$%&

'"#(%&

消化

圆的顶点

长度

)"#(%& *+,-.&

!+/.&
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操作#反复进行

=>(

扩增#聚丙烯酰胺凝胶电泳分离

图４　质粒ＤＮＡ计算原理图示，其中以图的独立集问题为例

１．按照给定的Ｂｏｏｌｅ公式产生字符串，其具体的方法

是：首先将Ｂｏｏｌｅ公式转化成字符串．例如，对于公式（犪∨

犫∨犮）∧（犪∨犮∨犱），它可转化成９个字符串：犪犪，犪犮，犪犱，犫犪，

犫犮，犫犱，犮犪，犮犮，犮犱．然后通用连接反应将这些字符串连接起来．

２．通过ｓｓＤＮＡ分子，每个代表一个字符串来形成发夹

ＤＮＡ分子结构；这一步骤仅仅通过调解温度来执行计算逻

辑，甚至不需要生物酶；

３．删除形成发夹状ＤＮＡ分子．保留的分子代表了可满

足的字符串，这些字符串代表了问题的解．

文献［４］对下列Ｂｏｏｌｅ公式通过上述方法步骤

进行了生化仿真操作：

　　犉＝（犪∨犫∨犮）∧（犪∨犮∨犱）∧（犪∨犮∨犱）∧

（犪∨犮∨犱）∧（犪∨犮∨犲）∧（犪∨犱∨犳）∧

（犪∨犮∨犱）∧（犪∨犮∨犱）∧（犪∨犮∨犱）∧

（犪∨犮∨犱）．

　　到目前为止，我们所看到的关于发夹ＤＮＡ计

算模型方面的研究很少．但这并不意味发夹 ＤＮＡ

计算用途不大．我们以为，发夹ＤＮＡ计算模型是一

个在ＤＮＡ计算研究中很有前途的研究方向，若与

诸如粘贴模型、剪接系统模型等其它模型相结合，可

使得ＤＮＡ计算模型得到进一步完善和实用．

我们利用Ｓａｋａｔｏｍｏ等人思想，给出了用于图

的顶点着色问题的发夹ＤＮＡ计算模型，其基本思

想是：若两个相邻顶点着有相同的颜色，则必形成

ＤＮＡ分子的发夹构型，并在每个发夹构型的ＤＮＡ

分子上设计了内切酶的识别位点，然后通过杂交反

应后清除这些非解．

２４　质粒犇犖犃计算模型

基因工程是当前人类科学研究领域内核心的领

域之一，而质粒是基因工程中主要的一种载体，无论

从理论研究上还是生物操作的技术上，关于质粒

ＤＮＡ分子的研究都必有很大的投入与发展，因而，

也会对基于质粒ＤＮＡ分子的所谓的质粒ＤＮＡ计

算模型的研究起积极的促进作用．质粒ＤＮＡ计算

模型是由Ｈｅａｄ等人于２０００年提出来的
［２７］．这种模

型是利用质粒ＤＮＡ分子的环状结构进行ＤＮＡ计

算的．在双链环状的质粒ＤＮＡ分子上，含有ＤＮＡ

分子复制点，还含有一些别的基因．这些基因通常
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是：①产生抗菌素；②抵抗抗菌素；③降解有机化合

物；④产生大肠菌素；⑤产生内毒素；产生限制或修

饰性的酶等．

正是由于质粒ＤＮＡ分子的上述特性，才使得

ＤＮＡ计算得以实施．其质粒ＤＮＡ计算模型充分利

用质粒ＤＮＡ分子上的基因位，通过核酸内切酶与

连接酶的作用，可产生两种状态，分别用０和１来表

示这两种状态，这样，每个质粒体与传统计算机中

犽位数据寄存器作用相同．这就是质粒ＤＮＡ计算

的基本思想．我们在这里给出了质粒ＤＮＡ计算的

一般原理图示，如图４．

Ｈｅａｄ本人建立了基于质粒ＤＮＡ计算模型的

图的最大独立集问题的计算模型［２７］，并且抽象成一

般的质粒ＤＮＡ计算的概念如下：设犘是一个质粒

体，正整数犽和狊１，狊２，…，狊犽是犘 的犽个不重叠的子

段，即假设对每个犻，１犻犽，核苷酸序列狊犻在质粒

体犘 的其它位置不出现．我们把这样选择的子段称

为质粒体的位．整个计算从含有大量且相同的犽位

质粒体试管开始．为了具有可读性，计算中质粒按下

述方法修正．其修正仅在位上进行．在计算的任何时

刻，位狊犻处于两种状态之一，分别用０和１来表示这

两种状态．这样，每个质粒与传统计算机中的犽位

数据存储器作用相同．质粒ＤＮＡ计算中的存储器

是带有质粒溶质的水溶液．在整个计算中，质粒

ＤＮＡ分子均保持双链结构．

近几年我们也相继建立了基于质粒ＤＮＡ计算

的其它几种模型，包括图的最大匹配问题的质粒

ＤＮＡ计算模型
［２８］、最大权图问题的质粒ＤＮＡ计算

模型［２９］以及背包问题的计算模型等．

２５　犽臂犇犖犃计算模型

犽臂ＤＮＡ计算模型是１９９９年由Ｊｏｎｏｓｋａ等人

提出来的一种ＤＮＡ计算模型
［３０］．他们在原文中称

之为“三维图ＤＮＡ结构”，并用于求解诸如３可满

足性和图的顶点３着色等问题．而三维ＤＮＡ结构

实际上是由所谓的犽臂ＤＮＡ分子构成，故我们把

这种模型称为犽臂ＤＮＡ计算模型．

Ｊｏｎｏｓｋａ等人提出的犽臂ＤＮＡ计算模型的生

物机理是：３臂和４臂ＤＮＡ分子是稳定的．这项研

究成果是由Ｓｅｅｍａｎ等人获得的
［３１３２］．在图５中，我

们给出了２臂、３臂、４臂等ＤＮＡ分子．这里需要说

明三点：（１）类似于犽臂的ＤＮＡ分子在自然界已经

存在，如 Ｈｏｌｌｉｄａｙ中间体；（２）Ｓｅｅｍａｎｓ等人的研究

成果表明：３臂和４臂 ＤＮＡ 分子是相当稳定的；

（３）犽臂ＤＮＡ分子的３′端一般为单链的延伸，且延

伸部分一般为３０ｂｐ～４５ｂｐ．

!!

臂
"!

臂

#!

臂
"!

臂

图５　１～４臂ＤＮＡ分子

　　从图５中自然得出结论：通过连接酶，可以用犽

（＝１，２，３，４）臂ＤＮＡ分子构造出任意顶点的最大

度４的图来．Ｊｏｎｏｓｋａ等人也正是利用这一思想，

首先将一个给定的可满足性问题转换成一个完全等

价的接触网络图，而此网络图的最大度是４．如逻辑

式α＝（狓＋狔）·（狓＋狔＋狕）·（狓＋狔＋狕）转化成接

触网络图，如图６所示．然后通过核酸内切限制酶与

ＰＣＲ扩增给出可满足性问题的解．文献［３３］以及我

们其他的文章中分别建立了基于犽臂ＤＮＡ计算的

图的同构问题和求解图的连通度的ＤＮＡ计算模型．

起点

!

"

"

#

$

!

"

$

#

$

!

终点

图６　逻辑式α所对应的接触网络图

遗憾的是，上述结果仅仅是理论上的，没有给出

相应的生化实验．需要指出，犽臂ＤＮＡ计算模型实

际上是一种图信息处理的ＤＮＡ计算机模型，但仅

在图的顶点度数小于或等于４的条件下可以直接应

用，但对于图的顶点度数大于４时，则不能直接应

用，对于有些问题，可能通过一些等价转换来应用．
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Ａｓｉｅｗｉｃｚ和Ｌｅｅ等则提出了利用多臂ＤＮＡ分

子来实现谓词逻辑中的定理证明的 ＤＮＡ 计算模

型［５８５９］．

２６　插入删除系统

插入删除系统是 Ｋａｒｉ和 Ｔｈｉｅｒｒｉｎ在１９９６引

入的一种建立在上下文删除基础上的ＤＮＡ计算模

型．其生物机理源于在一个单链的ＤＮＡ序列中，通

过生物酶以及加热与退火的等生物操作技术，插入

一段ＤＮＡ片断，或删除一段单链ＤＮＡ片断．下面，

我们先对插入和删除的生物操作方法步骤作简要

讨论．

插入方法．　设在一个试管 犖 里含有一个

ＤＮＡ序列，它由５个片断狓１，狌，狏，狓２及狕构成（如

图７（ａ）所示）．欲在该序列中插入一个新的ＤＮＡ片

断狔，其方法步骤如下：

１．给试管 犖 里加入单链 ＤＮＡ序列３′狌
　狔　
狏５′，如图７

（ａ）所示），其中狓
　

表示狓的补链；

２．对试管犖 施行退火操作，则狌
　

与狌，狏
　

与狏结合，并且

狔　

被折叠，如图７（ｂ）所示的ＤＮＡ结构；

３．使用核算内切限制酶，将试管 犖 中的双链切断，得

到如图７（ｃ）所示的ＤＮＡ分子结构；

４．在试管犖 中加入ＤＮＡ片断狕
　

和有关的聚合酶，狕是

引物．施行 ＰＣＲ扩增，得到如图７（ｄ）所示的完整的双链

ＤＮＡ分子；

５．施行解链，得到两条单链，其中一条是狓１狌狔狏狓２狕，即

已经将ＤＮＡ片断狔插入在狌与狏之间．
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图７　插入生物操作过程图示

删除方法．　设在一个试管 犖 里含有一个

ＤＮＡ序列，它由６个片断狓１，狌，狔，狏，狓２及狕构成

（如图８（ａ）所示）．欲在该序列中删除其中的ＤＮＡ

片断狔，其方法步骤如下：

１．给试管犖 里加入单链ＤＮＡ序列３′狌
　
狏

　
５′，如图８（ａ）

所示）；

２．对试管犖 施行退火操作，则狌
　

与狌，狏
　

与狏结合，并且

狔　

被折叠，如图８（ｂ）所示的ＤＮＡ结构；

３．在试管犖 中加入ＤＮＡ片断狕
　

和有关的聚合酶，狕
　

是

引物．施行 ＰＣＲ扩增，得到如图８（ｃ）所示的完整的双链

ＤＮＡ分子；

４．施行解链，得到两条单链，其中一条是狓１狌狏狓２狕，即已

经将ＤＮＡ片断狔在狌与狏之间删除．
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图８　删除生物操作过程图示

插入删除系统就是根据上述插入和删除的生

物操作的机理以及形式语言中的有关上下文无关等

理论而建立的，其中上下文插入和上下文删除都可

以在实验室用分子生物标准技术来实现．

确切地讲，插入删除系统是一个五元族犐犇＝

（Σ，犜，犃，犐，犇），其中Σ是一个字母表，犜Σ是犐犇

的终结字符集，犃Σ是公理集，犐Σ×Σ×Σ是

插入规则集，犇Σ×Σ×Σ是删除规则集．

１９９８年，Ｐａｕｎ利用上下文插入文法刻画了递

归可列语言［３７］，１９９９年，Ｋａｒｉ，Ｐａｕｎ，Ｔｈｉｅｒｒｉｎ和Ｙｕ

等利用建立在插入删除系统基础上的递归可数语

言特征，研究了形式语言和ＤＮＡ计算的交叉性．他

们证明了单个字母的插入删除系统是计算完备的，

并且存在通用的插入删除系统
［３８］．２００２年，在日本

札幌市举行的第８届国际 ＤＮＡ 计算机会议上，

Ｔａｋａｈａｒａ阐述了插入删除系统的计算能力
［３９］．

３　基于生物操作与实现的

犇犖犃计算模型

　　从生物操作的方式，可将ＤＮＡ分为试管型、表

面型和芯片型．在这一节里，我们将简要介绍这三种

ＤＮＡ计算模型的研究概况．

７８８６期 许　进等：ＤＮＡ计算机原理、进展及难点（Ⅳ）：论ＤＮＡ计算机模型



３１　试管型犇犖犃计算模型

试管型ＤＮＡ 计算模型是从实验角度被称作

ＤＮＡ计算模型类的．ＤＮＡ计算机的研制过程可分

为三个阶段：可行性论证阶段、提高速度阶段和实用

性阶段．这三个不同的阶段，反映在实验手段上应为

试管阶段、表面实验阶段和芯片阶段．试管阶段的主

要任务是研究ＤＮＡ计算基本原理的可行性问题；

表面阶段的主要任务是在试管阶段的基础上，进一

步想方设法提高ＤＮＡ计算的速度，使得ＤＮＡ计算

逐步走向实用化和芯片阶段（这里的芯片阶段是一

个广义的概念）；芯片阶段是ＤＮＡ计算机研制的最

终阶段，芯片阶段标志着ＤＮＡ计算机研制趋于成

熟．目前在国际上关于前两个阶段的研究已经展开．

我们把试管阶段，即在试管里ＤＮＡ分子和有关生

物酶等进行生化反应的 ＤＮＡ 计算，称为试管型

ＤＮＡ计算模型．试管阶段始于Ａｄｌｅｍａｎ关于ＤＮＡ

计算首篇文章［１］．此文给出了用于求解有向 Ｈａｍｉｌ

ｔｏｎ路问题的ＤＮＡ计算模型．其后，建立图与组合

优化问题的试管型的ＤＮＡ计算模型很多，这里仅

给出其中的一些主要结果．Ａｄｌｅｍａｎ等人给出了自

组装问题的试管型ＤＮＡ计算模型
［３４３５］；Ｌｉｐｔｏｎ在

１９９５年给出了可满足性问题 ＤＮＡ 计算模型
［４０］；

Ｏｕｙａｎｇ等人在１９９７年给出了基于试管模型的图的

最多团与最大独立集问题的ＤＮＡ计算模型
［４２］；我

们在文献［４３４４］中给出了图的着色问题两种不同

的试管型ＤＮＡ计算模型；在文献［４５］中首次给出

了中国邮递员问题的试管型ＤＮＡ计算模型；在文

献［４６］中首次给出了０１规划问题的试管型的

ＤＮＡ计算机模型等．

３２　表面与芯片犇犖犃计算模型

表面与芯片ＤＮＡ计算模型是近几年备受学者

们关注的ＤＮＡ计算模型．试管型的ＤＮＡ计算有两

个很大的缺点：（１）ＤＮＡ分子漂浮在溶液中给样品

操作带来困难；（２）在某些生物操作过程中容易丢

失ＤＮＡ链．这个缺点也是人们提出表面计算的一

种原因．在表面ＤＮＡ计算模型中，ＤＮＡ链被固定

在硅片或玻璃等经过严格化学处理后的表面上，而

不是将ＤＮＡ分子漂浮在溶液中．表面计算简化了

对 ＤＮＡ 链的操作，并减少了 ＤＮＡ 链的丢失，使

ＤＮＡ计算朝芯片型和实用型方向发展．我们在此以

文献［３］中介绍的一种基于表面的ＳＡＴ问题的解决

方法为例，来说明表面计算的基本方法和步骤．该文

解决的ＳＡＴ问题如下：

犉＝（狑∨狓∨狔）∧（狑∨狔∨狕）∧（狓∨狔）∧（珡狑∨狔），

对于上面的４个变量狑，狓，狔，狕共有２
４个组合，文中

用下面的ＤＮＡ分子形式编码了每一个组合情况：

５′ＨＳＣ６Ｔ１５ＧＣＴＴｖｖｖｖｖｖｖｖＴＴＣＧ３′

Ｔ１５序列是处于载体表面和要进行杂交的ＤＮＡ分

子之间的一段序列，它是用来起间隔作用的；ＧＣＴ

ＴｖｖｖｖｖｖｖｖＴＴＣＧ称作一个“字”，其中两边的４个

大写的碱基称作“字标”，中间的８个ｖ代表信息位．

表面计算主要是利用核酸外切酶Ｅ．ｃｏｌｉ能够特异

性地识别ＤＮＡ单链分子并将其水解，而对ＤＮＡ双

链分子却不起作用的性质．其最基本的操作步骤

如下：

（１）合成：按照如上的形式合成代表解空间的

ＤＮＡ分子（关于ＤＮＡ分子的合成方法与技术可参

见文献［６０］）；

（２）固定：将合成好的ＤＮＡ分子固定在经过化

学处理的载体表面上；

（３）标记：放入满足第一个子句分子的补序列，

使其与表面上的ＤＮＡ分子杂交；

（４）破坏：加入核酸外切酶Ｅ．ｃｏｌｉ水解没有杂

交的单链分子并清洗表面；

（５）去标记：加入一种碱性溶液使ＤＮＡ分子变

性并清洗掉解链的ＤＮＡ分子；

（６）读结果：对剩下的３个子句重复进行步骤

（３）（４）（５），最后在表面上剩下ＤＮＡ分子即为问题

的解，经过ＰＣＲ扩增后读出结果（参见图９所示）．

表面ＤＮＡ计算模型的研究始于１９９７年，这方

面的主要创始人是Ｆｒｕｔｏｓ，Ｓｍｉｔｈ等人
［１９２０］．目前表

面ＤＮＡ计算模型主要应用于下列几个图与组合优

化中的模型：多人给出了基于表面计算的可满足性

问题的ＤＮＡ计算模型
［１７，１９２０］；我们在文献［２１］中

给出了基于表面计算的图的最大匹配问题的ＤＮＡ

计算模型；在文献［２２］中给出了基于表面计算的图

的最大团问题的计算模型；在文献［２３］中建立了基

于表面计算的０１规划问题的ＤＮＡ计算模型，其中

文献［１８］是文献［２３］的进一步的完善．

图９　表面ＤＮＡ分子排列示意图（阴影部分

表示进行杂交反应的“字”）

什么是芯片型ＤＮＡ计算机？目前尚未有人给

出确切的定义，原因是当前ＤＮＡ计算机的研究基

８８８ 计　　算　　机　　学　　报 ２００７年



本上处于“实验室”阶段，还不可能应用于市场，因

而，没有人花费较多的时间来考虑研制所谓的“全自

动化的ＤＮＡ计算机”．所谓芯片型的ＤＮＡ计算机，

应该是ＩＴ与ＢＴ相结合的“产物”，即利用现有的电

子计算机，或者电子信息处理中尽可能用到的工具，

特别是在输入、输出、信息转换等方面利用电子计算

机技术来实现．其中的“芯片”概念实际上是借用电

子计算机中的芯片概念．芯片型ＤＮＡ计算机中的

“芯片”是一个较为广义的概念，不仅仅是限于“生物

芯片”，在芯片上可能集成了诸如“ＤＮＡ分子的合

成、生化操作、生化反应、荧光标记库、由ＤＮＡ分子

形成的解空间库、解的检测、ＰＣＲ扩增、甚至ＤＮＡ

序列的次序与阶段及存储库”等．

４　犇犖犃计算机模型

本节将给出业已建立的ＤＮＡ计算机模型，或

者接近的 ＤＮＡ 计算机模型，这些模型包括图灵

ＤＮＡ计算机、布尔ＤＮＡ计算机、自组装ＤＮＡ计算

机以及用于基因分析的ＤＮＡ计算机模型等．

４１　图灵犇犖犃计算机模型

图灵机型ＤＮＡ计算机模型是 Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ在

１９９５年通过形式语言的形式引入的．Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ称

该模型为ＤＮＡ分子图灵机
［４７］，或简称为图灵ＤＮＡ

计算机．我们在本文中称为图灵机型ＤＮＡ计算机

模型，或简称为图灵ＤＮＡ计算机模型．图灵ＤＮＡ

计算机的研究在于设计一种通用的分子计算装置．

图灵ＤＮＡ计算机定义了一个分子计算系统，该计

算系统总处于一定的状态，具有一定的存储能力和

执行无限数量的状态转换功能．其定义如下：

一个具有确定的图灵ＤＮＡ计算机定义为犕＝

（犙，Σ，δ，狇０，狇１，狇２），其中：

（１）Σ是有穷字母表；

（２）犙是有穷状态集；

（３）狇０∈犙为初始状态；

（４）狇１∈犙为接受状态；

（５）狇２∈犙为拒绝状态，这里狇２≠狇１；接受和拒

绝状态都是停机状态；

（６）δ是转移函数，是从犙×Σ到犙×Σ×｛犔，０，

犚｝的映射，但对某些变元，允许δ没有定义．

图灵ＤＮＡ计算机的计算过程可用一系列连续

的格局来表示，每一个格局代表一步计算变换．设格

局犆＝狓１…狓犻－１狇狓犻狓犻＋１…狓狀，其中，狓１…狓狀表示带上

的内容，狇是当前状态，犻是读写头的位置．

虽然Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ对图灵ＤＮＡ计算机进行了

初步的研究，但遗憾的是，Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ所提出的

ＤＮＡ计算机模型并没有在分子水平上实现自动计

算装置．２００１年，由Ｓｈａｐｉｒｏ教授领导的ＤＮＡ计算

机研究组对Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ提出的图灵机型 ＤＮＡ计

算机模型进行了深化和实现．他们提出了一种可编

程的有穷自动机，该有穷自动机是由ＤＮＡ分子和

在ＤＮＡ分子上进行各种操作的生物酶构成．该自

动机的硬件是由限制性核酸酶和连接酶以及 ＡＴＰ

等组成的，软件和输入用双链ＤＮＡ来编码，而程序

则是通过选择适当的软件分子来构成．一旦在溶液

中混合了各个组成部分，自动机则通过一系列的限

制性内切酶的切割、杂交和连接对输入分子进行处

理，产生可检测的输出分子，这些分子对自动机的最

后状态进行了编码，从而给出计算问题的结果．在他

们的实现过程中，共有１０１２个自动机共享相同的软

件，并独立并行地运行［１０］．

该自动机有两个内部状态（狊０和狊１）和一个字母

表，字母表是由输入符号犪和犫组成．该自动机有８

个可能的转化规则．程序是选择某些转化规则并确

定那些内部状态是可接受的．可选择的传递规则共

有２５５个，可选择的接受状态有３个（要么狊０，要么

狊１或两个都选择），这样就有７６５个语法上不同的

程序．

４２　布尔犇犖犃计算机模型

布尔ＤＮＡ计算机模型是利用ＤＮＡ分子的特

性来模拟布尔运算（或逻辑电路）的一种ＤＮＡ计算

机模型．传统的电子计算机实际上是由大量简单的

逻辑门电路集成而构成的，并在此基础上由逻辑电

路实现各种计算．为了探索ＤＮＡ计算新的潜在的

应用，１９９６年，Ｏｇｉｈａｒａ等首次提出了基于ＤＮＡ的

模拟布尔电路［４８］（Ｏｇｉｈａｒａ在１９９６年已经完成该文，

并在他们学校进行了报告，在１９９９年正式发表）．

布尔变量集可视为｛０，１｝，操作在该集合上基本

运算有或（ＯＲ）、与（ＡＮＤ）、非（ＮＯＴ）这三种．另外，

还有在这三种基本运算基础上几个常用的运算，如

ＸＯＲ运算、ＮＡＮＤ运算等．Ｏｇｉｈａｒａ等提出的布尔

ＤＮＡ计算机模型中设计了两种编码器，一种称为操

作符编码器，另一种称作操作数编码器，其中，每一

个操作数及操作运算符均编码成单链ＤＮＡ分子．

设计这两种编码器的目的在于避免ＤＮＡ链在杂交

过程中发生错配和发夹状的发生．其中设计进行运

算的ＤＮＡ链在结构上由三个部分构成：操作运算

符编码、操作数的编码、操作运算符编码的回文，同
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时在组成编码的碱基上加以限制，要求组成操作运

算符的编码只能为Ｃ、Ｇ两种碱基，另外两种碱基

Ａ、Ｔ组成操作数的编码．

随后，Ａｍｏｓ等提出了一种改进的逻辑与非门

的ＤＮＡ模型
［４９５０］．Ｍｕｌａｗｋａ提出了一个基于表面

方式的逻辑与非门的ＤＮＡ计算模型
［５１］．Ｗａｓｉｅｗｉｃｅ

提出了数据流逻辑操作实现的ＤＮＡ计算模型
［５２］．

上面几种模型的缺点是在经过一次运算后有ＤＮＡ

分子编码的逻辑门也随着被限制性内切酶水解，因

此不能重复使用．这里需要指出的是，布尔ＤＮＡ计

算机模型目前主要是在理论上进行探索，而在生化

实验与操作上的研究较少．我们以为，布尔ＤＮＡ计

算机模型是 ＤＮＡ计算中一个具有发展潜力的方

向，随着ＤＮＡ合成技术以及生物芯片技术的发展，

必将促进这一研究领域的进一步发展．

４３　自组装计算模型

自组装计算模型是由 Ｗｉｎｆｒｅｅ等首先提出来的

一种ＤＮＡ计算模型
［３６］，它类似于细胞自动机（Ｃｅｌ

ｌｕｌａｒＡｕｔｏｍａｔａ），通过ＤＮＡ分子键的相互作用形

成特定的构型来完成计算过程［３４３５］．ＤＮＡ自组装是

对分子量级结构进行构造的一种方法．在这个方法

中，人工合成单链ＤＮＡ成为ＤＮＡ杂交分子（“瓦

片”）．这些ＤＮＡ瓦片有粘性末端，它可优先与其它

ＤＮＡ瓦片的粘性末端匹配，促使进一步组装成瓦格．

４４　基因表达分析的犇犖犃计算机模型

基因表达分析的ＤＮＡ计算机模型是日本学者

Ｓｕｙａｍａ和Ｎｉｓｈｉｄａ等于２００１年提出来的
［２４］．他们

将ＤＮＡ芯片、ＤＮＡ编码数（ＤＮＡＣｏｄｅＮｕｍｂｅｒ）

及ＤＮＡ计算技术结合起来，设计了一种智能化的

基因表达分析方法．该方法成功地完成了一个有７

个小鼠表达基因的分析实例［２５］．此外，他们结合在

生物芯片中日趋发展成熟的微流控制技术（将微泵、

微阀门、检测装置、加热器及微型毛细管通等集成在

一块不大的半导体芯片上），提出了一种 Ｈａｍｉｌｔｏｎ

有向路问题计算芯片的原理图［２４］．

２００４年，由Ｓｈａｐｉｒｏ教授领导的ＤＮＡ计算机

研究组提出了一种新颖的“用于基因表达逻辑控制

的自律式分子计算机”模型［５３］．该模型由三个可编

程模块组成：一个计算模块，由一个随机分子自动机

构成；一个输入模块，通过特定 ｍＲＮＡ水平或点突

变调整软设备分子浓度，从而实现自动机转换可能

性；一个输出模块，可控制对一个短单链ＤＮＡ分子

进行释放操作．该计算机模型可应用于试管生化传

感器、基因工程甚至医学诊断和治疗．作为实例，文

章中报道了他们应用所设计的计算机用于诊疗小胞

肺癌和前列腺癌这两种疾病的具体模型．

５　结论与展望

通过上面的讨论我们已经看到，不管是利用

ＤＮＡ分子特性所建立的ＤＮＡ计算模型，还是通过

利用生物实验或生化操作上所建立的ＤＮＡ计算模

型，还是目前从理论上所建立的ＤＮＡ计算机模型，

均已取得了相当丰富的成果．然而，与科学家拟研制

的ＤＮＡ计算机相比，还有相当大的差距．

（１）目前所建立的每一种ＤＮＡ计算模型只能

解决一类，或者极少数的一些问题（主要是ＮＰ完全

问题），没有像电子计算机那样的统一处理问题的

模型；

（２）虽然已经建立了不少的基于ＤＮＡ计算的

图与组合优化问题上的计算模型，但目前建立的求

解图问题的ＤＮＡ计算模型仍很贫乏，已获的ＤＮＡ

计算模型还不能解决众多图与组合优化中的ＮＰ完

全问题，更谈不上给出通用型的ＤＮＡ计算机模型；

（３）在已经建立的ＤＮＡ计算模型中，大多数问

题存在着所谓的“解空间指数爆炸问题”，即随着问

题规模的增大，构成问题的解空间成指数阶地增大，

也就是说，所需要的ＤＮＡ分子数量成指数阶地剧

增！如文献［６１］等．

（４）从Ａｄｌｅｍａｎ建立的ＤＮＡ计算模型至今，其

计算步骤主要分为两步：第一步，通过生化杂交或者

生物操作技术，产生问题的所有可能的解，即问题的

解空间，这一步是ＤＮＡ计算的“特长”，易于实现；

第二步，从解空间中寻找出问题所需要的解，即就是

ＤＮＡ计算中解的检测问题．这一步是影响ＤＮＡ计

算发展的最困难的一个问题．目前主要采用一些常

规的生化操作方法，诸如各种电泳技术、ＰＣＲ扩增、

荧光标记（如我们也研究了采用分子信标检测技术

等）、生物酶方法、生物素标记、磁珠分离、层析技术、

Ａｃｒｙｄｉｔｅ
ＴＭ等方法．这些方法确实为ＤＮＡ计算机的

发展起到了一定的促进作用，但与实用性的 ＤＮＡ

计算机相差很远．

综上所述，目前在ＤＮＡ计算机模型的研究上

存在的重点问题是：通用性差、指数爆炸问题、解的

检测问题．如何在未来的ＤＮＡ计算机研究中克服

这些困难？我们以为，应主要从下面两个方面来

考虑：

（１）编码．在所有的ＤＮＡ计算中，首当其冲的
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问题是编码问题．ＤＮＡ序列的编码实际上是数学上

的一个很困难的组合优化问题．在ＤＮＡ计算中，作

为“数据”的ＤＮＡ分子不能随机地产生，原因是由

于诸如氢键引力的作用有可能导致不希望出现的发

夹构型的ＤＮＡ分子；还有问题的规模与ＤＮＡ序列

长度的选择问题等．所以，采用什么样的编码（单链

的？双链的？环状的？发夹状的？混合型的？）是ＤＮＡ

计算中的一个基本问题．进而要考虑的是编码的长

度问题，若过长，则解空间“膨胀”，不仅产生巨大的

资源浪费，而且给生物操作，或者生化反应带来不必

要的麻烦，使问题求解变得复杂，甚至难于求解．因

此，如何根据具体的待解问题，给出尽可能优化的编

码是ＤＮＡ计算的另一个基本问题．

在克服“解空间指数爆炸问题”方面，应与编码

问题结合处理．其基本思想是：在上述关于编码的两

个基本问题的基础上，将编码与生物酶、或者与带

有”酶切位点”的发夹ＤＮＡ分子构型、或者与分子

信标等结合起来进行解决，使得问题的“解”、或者

“非解”对应生物酶的酶切位点，或者发夹分子ＤＮＡ

分子构型，或者分子信标等．

在处理ＤＮＡ计算中关于解的检测问题上与解

决“解空间指挥所爆炸问题”上有类似的思想．

（２）与ＩＴ技术的结合．可以利用ＩＴ技术，特别

是电子计算机技术来帮助处理ＤＮＡ计算机研究过

程中的许多问题，诸如ＤＮＡ分子的合成与生化反

应相结合的自动化问题、ＤＮＡ计算机模型的通用性

问题等．我们以为，ＤＮＡ计算机研究过程中某些的

不可缺少的辅助性的技术（如显示问题等）也可通过

ＩＴ技术来完成．
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ｆｅｓｓｏｒ．Ｈｉｓｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｃｌｕｄｅｂｉｏｃｏｍｐｕｔｅｒａｎｄｓｙｓ

ｔｅｍｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ．

犉犃犖犢狌犲犓犲，ｂｏｒｎｉｎ１９５９，ａｓｓｏｃｉａｔｅｐｒｏｆｅｓｓｏｒ．Ｈｉｓ

ｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｃｌｕｄｅＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇａｎｄｇｒａｐｈｔｈｅｏｒｙ．

犌犝犗犢犪狀犵犃狀，ｂｏｒｎｉｎ１９６０，ａｓｓｏｃｉａｔｅｐｒｏｆｅｓｓｏｒ．Ｈｉｓ

ｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｉｎｃｌｕｄｅｓｃｏｍｐｕｔｅｒｓｃｉｅｎｃｅａｎｄｍａｎａｇｅ

ｍｅｎｔｓｃｉｅｎｃｅ．

犅犪犮犽犵狉狅狌狀犱

　　ＴｈｉｓｒｅｓｅａｒｃｈｉｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＮａｔｕｒａｌＳｃｉ

ｅｎｃｅＦｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ（６０５３３０１０，３０６７０５４０），ａｎｄｔｈｅ

ＮａｔｉｏｎａｌＨｉｇｈＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＲｅｓｅａｒｃｈａｎｄＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔＰｒｏ

ｇｒａｍ（８６３Ｐｒｏｇｒａｍ）ｏｆＣｈｉｎａ（２００６ＡＡ０１Ｚ１０４）：Ｒｅｓｅａｒｃｈ

ｏｎｔｈｅＴｈｅｏｒｙ，ＭｏｄｅｌａｎｄＭｅｔｈｏｄｏｆＤＮＡＣｏｍｐｕｔｅｒｅｔｃ．

ＴｈｅｐｒｏｊｅｃｔｓｍａｉｎｌｙｆｏｃｕｓｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒｍｏｄｅｌｓｆｏｒｐｒｏ

ｃｅｓｓｉｎｇｇｒａｐｈｉｃａｌｍｅｓｓａｇｅｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｅｎｃｏｄｉｎｇ ＤＮＡ ｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ，ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｉｎｇＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ｓｅｔｔｉｎｇｕｐｔｈｅｍｏｄｅｌ，

ｄｅｔｅｃｔｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，ｅｔｃ．Ｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｇｒｏｕｐｈａｓｂｅｅｎｗｏｒｋ

ｉｎｇｏｎｍａｎｙａｓｐｅｃｔｓｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｓｉｎｃｅ１９９６．Ｔｈｅｙ

ｈａｖｅｐｕｂｌｉｓｈｅｄａｍｏｎｏｇｒａｐｈａｎｄｍｏｒｅｔｈａｎ１００ｐａｐｅｒｓｏｎ

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇａｎｄＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒ．Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｔｈｅａｕ

ｔｈｏｒｓｄｉｓｃｕｓｓｓｏｍｅｂａｓｉｃｍｏｄｅｌｓｓｅｔｕｐｉｎＤＮＡＣｏｍｐｕｔｉｎｇ．

ＴｈｅｓｅｍｏｄｅｌｓｉｓｔｈｅｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｓｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒ．

３９８６期 许　进等：ＤＮＡ计算机原理、进展及难点（Ⅳ）：论ＤＮＡ计算机模型


