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摘　要　随着ＤＮＡ计算机研究的不断深入，如何克服ＤＮＡ生物计算中穷举法的极限已成为ＤＮＡ计算研究的重

要内容之一．为设计可扩展的子集和问题ＤＮＡ计算机算法，文中将 ＡｌｄｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模型的操作与粘贴模型的解

空间结合，引入荧光标记和凝胶电泳技术，通过设计ＤＮＡ并行搜索器，提出一种求解子集和问题的ＤＮＡ计算机模

型和算法．与已有文献结论的对比分析表明：文中算法在保持多项式生物操作复杂性的条件下，将穷举算法中的

ＤＮＡ分子链数从犗（２狀）减少至犗（１．４１４狀），其中狀为子集和问题的维数．因此，文中算法理论上在试管级生化反应

条件下能将可破解子集和公钥的维数从６０提高到１２０．
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１　引　言

ＤＮＡ计算是一种以ＤＮＡ分子和相关生物酶

等作为基本材料，以某些生化反应为基础的一种新

的计算模式．１９９４年，Ａｄｌｅｍａｎ开创性地使用基于

ＤＮＡ分子的生化反应解决了７个顶点的有向

Ｈａｍｉｌｔｏｎ路径问题
［１］，此后，关于ＤＮＡ计算机及其

计算模型与实验方法等方面的研究日益引起重

视［２］，诸多学者相继给出了不同类型的图与组合优

化问题的ＤＮＡ计算机算法和实验结果
［３６］．

目前为止，一个测试试管已可产生１０１８个ＤＮＡ

链，它可使１０１８位数据以数据并行的方式并行运

行［７］，即ＤＮＡ计算机可提供相当于１０１８个处理单

元的并行性和犗（１０１８）的存储空间．ＤＮＡ计算的本

质是将传统计算机求解ＮＰ完全问题的时间代价转

换为ＤＮＡ计算的空间即生物分子数目代价，因此，

在基于穷举的ＤＮＡ计算机算法中，图灵机算法中

纯指数阶的时间转化成了ＤＮＡ计算机算法中的纯

指数量级的ＤＮＡ分子链数，这是目前求解ＮＰ完全

问题的ＤＮＡ计算机算法中ＤＮＡ链数为纯指数阶

的原因．

另一方面，通过许多计算机科学家多年的努力，

多数ＮＰ完全问题都已发现比蛮力搜索方法更好的

亚指数时间算法，如子集和问题、精确的可满足性问

题、集覆盖问题等背包类ＮＰ完全问题和三色问题以

及独立集问题等［８９］．如能设计出和这些亚指数时间

算法相应的ＤＮＡ计算机算法，将大大减少求解这

些问题的ＤＮＡ计算机算法中的ＤＮＡ链数，从而扩

大ＤＮＡ计算机解决难解问题的规模，这方面已有不

少研究．Ｂａｃｈ等
［１０］提出在理论上实现ＤＮＡ链数仅

为犗（狀１．８９狀）的３色问题的ＤＮＡ算法以及链数为

犗（１．６７狀）的独立集问题ＤＮＡ计算机算法．Ｆｕ等
［１１］

提出链数为犗（１．４９７狀）求解３ＳＡＴ问题的算法、链

数犗（１．３４５狀）３色问题算法和链数为犗（１．２２９狀）的

独立集问题算法．但由于缩小的ＤＮＡ分子初始空

间很难构造，同时这些算法操作复杂性大大提高，使

得它们的可行性极大地降低［１２］．Ｌｉ等
［５］将进化算

法首次引入最大团问题的ＤＮＡ计算中，提出一种

求解最大团问题的ＤＮＡ计算机概率算法，该算法

可在不显著增加ＤＮＡ计算时间的前提下，大大减

少直接穷举方法试管中ＤＮＡ分子数目．但这种方

法的成功仅限于问题规模不太大的个例，ＤＮＡ计算

机算法的低可扩展性问题仍然普遍存在．

因此，设计求解上述经典 ＮＰ完全问题亚指数

ＤＮＡ链数的ＤＮＡ计算机算法，目前仍存在实质困

难．近年来的研究表明
［１２］：ＤＮＡ计算模型和ＤＮＡ

计算机穷举算法密切相关，求解 ＮＰ问题算法上的

难以扩展来源于ＤＮＡ计算模型上的低扩展性．鉴

此，本文以子集和问题为实例，对具有较好可扩展性

的ＤＮＡ计算机模型和算法进行了一定的探索，主

要工作为：

（１）为使求解子集和问题的ＤＮＡ计算机算法

具有较好的扩展性，将ＡｌｄｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模型的操作

与粘贴模型的解空间将结合，同时在ＤＮＡ生物计

算中引入荧光标记和凝胶电泳技术，设计了一种子

集和问题的ＤＮＡ计算机模型．

（２）利用分治策略，提出一种基于新模型的子

集和问题的ＤＮＡ计算机算法，和文献［１３１４］的两

种算法相比，本算法并不增加操作复杂性，却将算法

所需的ＤＮＡ链数从纯指数的犗（２狀）减少至亚指数

的犗（１．４１４狀）．

因此，理论上，本算法在试管级水平上可将利用

ＤＮＡ分子计算破解子集和公钥的维数从文献［１３１４］

的６０提高到１２０．

本文工作表明：分治法等传统算法设计技术在

具有高并行度和高密度存储能力的ＤＮＡ计算机算

法设计中仍是适应的；如果未来ＤＮＡ计算机技术

日趋成熟，则基于子集和问题或大数因数分解等难

问题的公钥系统将不再安全．

２　二表算法及犇犖犃计算模型

子集和问题（也称背包问题）可描述如下：给定

狀个正整数的集合犠＝｛狑１，狑２，…，狑狀｝和正整数

犕，要求决定二值狀元组犡＝（狓１，狓２，…，狓狀）的值，

使得式∑
狀

犻＝１

狑犻狓犻＝犕 被满足．子集和问题属于经典

的ＮＰ完全问题，除非 ＮＰ＝Ｐ，否则该问题不可能

存在多项式时间算法．由于求解该问题的指数复杂

性，该问题在信息密码学领域和数论研究中具有极

重要的应用［１５］．

２００３年，Ｙｉｎ等提出一种基于表面模型求解

０１规划的ＤＮＡ计算机算法
［１４］，由于子集和问题

可视为一类特殊的０１规划问题，因此该算法求解

子集和问题的ＤＮＡ链数和生物操作复杂性分别为

犗（２狀）和犗（狀）
［１４］．最近，Ｃｈａｎｇ等提出了链数和操

作数分别为犗（２狀）和犗（狇狀）的子集和问题ＤＮＡ计
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算机算法［１３］，其中狇为犕 的二进制位数．上述算法

均属于简单穷举算法，由于目前的生物技术只能使

ＤＮＡ的浓度达到微摩尔量级，因此，这些算法理论

上在试管级生化反应基础上可破解的背包密钥的维

数仅为６０（２６０≈１０
１８）．但最新并行算法已可在相应

计算平台上破解８０维的背包密钥
［１６］．因此，为发挥

ＤＮＡ计算机较传统计算模型所具有的超级并行运

算的优势，解决ＤＮＡ计算存在的指数爆炸问题，必

须设计和研究链数更少同时又保持多项式操作次数

的新的ＤＮＡ计算机算法．

２．１　二表算法

分治方法的引入被认为是求解ＳＡＴ以及最大

团问题等背包类ＮＰ完全问题算法设计最成功的策

略之一．１９７４年，Ｈｏｒｏｗｉｔｚ和Ｓａｈｎｉ
［８］提出了基于

分治方法的著名二表算法．二表算法的主要贡献

是将求解子集和问题的时间复杂性从穷举法或

分枝限界算法的犗（２狀）降低到犗（２
狀
２），即犗（槡２

狀
）≈

犗（１．４１４狀）
［８］，迄今为止，该算法仍是求解背包类

ＮＰ完全问题最有效的方法之一．将二表算法的操

作用ＤＮＡ分子生物操作实现，初步研究发现，单纯

将ＤＮＡ 链数大大降低的目标确可实现：在文献

［１７］中，将二表算法进行修改，然后用ＤＮＡ分子操

作实现，可将基于穷举的ＤＮＡ算法的犗（２狀）ＤＮＡ

链数减少至犗（１．４１４狀）．然而，简单的生物操作转

换，二表算法中的二表搜索阶段却无法利用ＤＮＡ

计算的内在并行性，在将算法所需的ＤＮＡ链从文

献［１３］的犗（２狀）减少至犗（１．４１４狀）的同时，其生物

操作复杂性也上升为伪多项式的犗（（狇＋狀）犕），其

中狇为犕 的二进制位数
［１３］．显然，伪多项式的时间

复杂性仍是限制ＤＮＡ计算机算法走向应用的重要

因素．

这样，一个自然的问题是：根据ＤＮＡ分子操作

的并行特性，在ＤＮＡ分子算法设计中引入分治策

略，可否达到既减少算法中的ＤＮＡ链数、又不致使

ＤＮＡ分子操作次数从多项式增加到伪多项式的目

标？由于现有ＤＮＡ计算模型在二表搜索时无法发

挥ＤＮＡ计算的内在并行性
［１７］，即算法的扩展性过

低源于 ＤＮＡ模型的可扩展性过差．因此，必须从

ＤＮＡ计算模型着手，使ＤＮＡ计算机在二表搜索过

程的内在并行性得到实现．

２．２　子集和问题犇犖犃计算模型

与文献［４，６，１３］的方法类似，本文采用Ａｌｄｅｍａｎ

Ｌｉｐｔｏｎ模型中的生物操作，其解空间是具有随机访

问内存的粘贴模型的解空间．该模型是一种通用的

ＤＮＡ计算模型，已成功求解子集和
［１３］、子集积［６］、

大数因式分解［４］等难解问题，实现了加、减、乘、除这

些复杂的算术运算．

ＡｌｄｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模型中ＤＮＡ操作如下：抽取

（Ｅｘｔｒａｃｔ）（＋（犘，犛）表示试管犘 中所有包含犛 作

为子链的ＤＮＡ分子；－（犘，犛）表示犘 中所有不包

含犛作为子链的ＤＮＡ分子）、合并（Ｍｅｒｇｅ）（记作

∪（犘１，犘２），其中犘１和犘２为试管）、检测（Ｄｅｔｅｃｔ）、

复制（Ａｍｐｌｉｆｙ）、添加（Ａｐｐｅｎｄ）、读取（Ｒｅａｄ）．

２００４年，为在理论上进一步完善ＤＮＡ计算粘

贴模型，许进等［１８］拓展了粘贴模型的应用范围，提

出了两种扩展的粘贴模型：犽进制粘贴模型和全信

息粘贴ＤＮＡ计算模型，并指出将荧光技术程序化

地加入粘贴模型，将使此模型进一步通用化．为实现

引入分治法后ＤＮＡ计算的内在并行性，在二表算

法的ＤＮＡ算法设计上作如下转换：搜索算法中将

二进制运算结果转换成等长的ＤＮＡ链．同时为使

ＤＮＡ计算机适应这一转换，受这种对粘贴模型进行

扩展思想的启示，在ＡｌｄｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模型原有６种

基本生物操作的基础上，增加下述两种生物操作：

（７）荧光标记；（８）凝胶电泳．值得指出的是：上述两

种操作均为ＤＮＡ计算中的常用技术，在生化实验

上不仅可行，而且简单．因此，从生化实验可行性分

析，增加的生物操作后的模型并不增加生化实验的

难度．

３　子集和问题的犇犖犃计算机算法

３．１　基于分治的犇犖犃计算机算法思想

利用分治策略，基于所提出的模型，根据ＤＮＡ

操作的处理特性，本算法用ＤＮＡ分子操作实现的

基本过程描述如下．

算法１．　子集和问题的ＤＮＡ计算机算法框架．

１．分别在 犜０１和 犜０２中用 ＤＮＡ 链生成 犠１ ＝｛狑１，

狑２，…，狑狀／２｝和犠２＝｛狑狀／２＋１，狑狀／２＋２，…，狑狀｝所有子集．对于

试管犜０１中每个不同的ＤＮＡ链的前狀／２个不同的子段分别

连接上同一种颜色的荧光素，在犜０２中做类似操作（与犜０１中

荧光素颜色不同）的荧光素．

２．分别在犜０１和犜０２中生成犠１和犠２的所有子集的对

应元素．

３．在试管犜犕中，将犕 表示成ＤＮＡ分子链．

４．用并行减法器对犜０１做基于ＤＮＡ操作的减法，得到

犕 与犜０１中各子集和之差的ＤＮＡ链；犜０２做ＤＮＡ并行加法
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器运算，生成Ｗ２所有子集的子集和．

５．使用荧光标记和凝胶电泳技术，利用并行搜索器对

狀位差信息与和信息进行搜索，判断问题是否有解，找解．

算法１中步１～４中的子集及其元素的ＤＮＡ

链表示算法、数犕 的ＤＮＡ链表示算法以及并行加

法均与文献［１３］中的相应算法犐狀犻狋（）、犞犪犾狌犲（）、

犕犪犽犲犞犪犾狌犲（）和 犘犪狉犪犾犾犲犾犃犱犱犲狉（）类似，步４中

的并行减法器与文献［４］中的相应算法犘犪狉犪犾犾犲犾

犛狌犫狊狋狉犪犮狋犲狉（）类似，限于篇幅，本文不再赘叙．以下

介绍算法１的步５中ＤＮＡ子算法的详细设计．

３．２　并行搜索器

和文献［１３］的记法相同，本算法中，试管犜０２中

的狔狀／２×狇＋犼表示子集和的第犼位．若某子集和的第犼

位为１，则用狔
１
狀／２×狇＋犼标记；否则用狔

０
狀／２×狇＋犼标记．试

管犜０１中的狌狀／２×狇＋犼表示数犕 与试管犜０１中各子集

和做减法运算后的差值的第犼位．狌狀／２×狇＋犼的标记方

法与狔狀／２×狇＋犼相同（其中狇为数犕 的二进制位数）．

算法２．　并行搜索器．

Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）

１．Ｆｏｒ犼＝１ｔｏ狇

１．１．犜１＝＋（犜０１，狌
１
狀／２×狇＋犼）ａｎｄ犜２＝－（犜０１，狌

１
狀／２×狇＋犼）．

１．２．犜３＝＋（犜０２，狔
１
狀／２×狇＋犼）ａｎｄ犜４＝－（犜０２，狔

１
狀／２×狇＋犼）．

１．３．ＡｐｐｅｎｄａｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｗｉｔｈｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆ

２犼－１ｏｎｔｏｅｖｅｒｙｓｔｒａｎｄｉｎ犜１．

１．４．ＡｐｐｅｎｄａｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｗｉｔｈｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆ

２犼－１ｏｎｔｏｅｖｅｒｙｓｔｒａｎｄｉｎ犜３．

１．５．犜０１＝∪（犜１，犜２）ａｎｄ犜０２＝∪（犜３，犜４）．

　ＥｎｄＦｏｒ

２．犜０１＝∪（犜０１，犜０２）．

３．使用凝胶电泳技术将犜０１中的分子按照链长进行分

离，通过激光共焦距显微镜观察，将链长相等且具有两种颜

色的 ＤＮＡ链分离，其对应的子集的并集即为子集和问题

的解．

ＥｎｄＰｒｏｃｅｄｕｒｅ．

引理１．　算法犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）可

并行搜索犕 与犜０１中各ＤＮＡ链表示的子集和之差

和犜０２中各ＤＮＡ链表示的子集和相等的链．

证明．　算法犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）中第

１．１步使用抽取操作，将犜０１中差值狌狀／２×狇＋犼的第犼位

按照０与１分离．犜１中狌狀／２×狇＋犼＝１，犜２中狌狀／２×狇＋犼＝

０．第１．２步使用抽取操作，将犜０２中和值狔狀／２×狇＋犼的

第犼 位按照０与１分离．犜３中狔狀／２×狇＋犼＝１，犜４中

狔狀／２×狇＋犼＝０．步１．３和步１．４分别使用添加操作，将

一段链长为２犼的ＤＮＡ链分别添加到试管犜１和犜３

的每条链的末尾．步１．５使用合并操作将犜１与犜２

合并到犜０１，犜３与犜４合并到犜０２．当循环结束时，试

管犜０１中的差与犜０２中的和即由二进制转换成等长

的ＤＮＡ链．

算法第２步将试管犜０１与犜０２合并到犜０１．第３

步使用凝胶电泳技术将犜０１中的分子按照链长大小

进行分离，并通过激光共焦距显微镜观察链长相等

的ＤＮＡ链中是否存在两种颜色，若存在，则其对应

的子集即为子集和问题的解．

算法犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）中，共使用２狇

次抽取、２狇次添加、２狇＋１次合并操作完成并行搜

索．算法在执行加法器和减法器等前４步后，其链长

为犗（狇狀）（参见文献［４，１３］），因此，执行完犘犪狉犪犾

犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）后，链长为犗（狇狀＋犕），使用的

试管数为６． 证毕．

３３　子集和问题犗（１４１４
狀）链数的犇犖犃计算机算法

将实现步１～４的子算法（与文献［４，１３］的相应

算法类似）与前叙各子算法组成一个整体，得到基于

ＤＮＡ超级计算的子集和问题求解算法．

算法３．　犗（１．４１４
狀）链数求解子集和问题的

ＤＮＡ计算机算法．

１．犐狀犻狋（犜０１，狀／２）ａｎｄ犐狀犻狋（犜０２，狀／２）．

２．犞犪犾狌犲（犜０１，狀／２，狇）ａｎｄ犞犪犾狌犲（犜０２，狀／２，狇）．

３．犕犪犽犲犞犪犾狌犲（犜犕，狀／２，狇）．

４．犘犪狉犪犾犾犲犾犛狌犫狋狉犪犮狋犲狉（犜０１，狀／２，狇，犼）ａｎｄ

犘犪狉犪犾犾犲犾犃犱犱犲狉（犜０２，狀／２，狇）．

５．犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）．

定理１．　算法３可并行求解子集和问题．

证明．　算法第１步犐狀犻狋（犜０１，狀／２）和犐狀犻狋（犜０２，

狀／２）将集合犠１和犠２对应的子集用ＤＮＡ链表示，

并通过两种不同的荧光素表示来自不同集合的子

集．第２步犞犪犾狌犲（犜０１，狀／２，狇）和犞犪犾狌犲（犜０２，狀／２，狇）

将集合犠１和犠２的子集中的元素用ＤＮＡ链表示．

第３步 犕犪犽犲犞犪犾狌犲（犜犕，狀／２，狇）将正整数 犕 用

ＤＮＡ链表示（此３步的算法参见文献［１３］）．第４步

犘犪狉犪犾犾犲犾犛狌犫狋狉犪犮狋犲狉（犜０１，狀／２，狇，犼）求解犕与犜０１中犠１

各子集和的差（参见文献［４］），犘犪狉犪犾犾犲犾犃犱犱犲狉（犜０２，

狀／２，狇）求解犠２中各子集和（参见文献［１３］）．第５步

犘犪狉犪犾犾犲犾犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０１，犜０２）并行搜索犕 与犜０１中各

ＤＮＡ链表示的子集和之差与犜０２中各ＤＮＡ链表示

的子集和相等的链，其ＤＮＡ链对应的子集即子集

和问题的解． 证毕．

３．４　性能分析与比较

定理２．　令数犕 的二进制位数为狇，算法３求

解狀维子集和问题所用到的生物操作数为犗（狇狀），

最大链长犗（狇狀＋犕）度测试试管数为犗（１），ＤＮＡ
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链数为犗（１．４１４狀）．

证明．　算法１由５个子算法组成．前４步中使

用的子算法与文献［４，１３］的相应算法类似，由文献

［４，１３］的结论易知：本算法第１步使用狀个复制、２狀

个添加、狀个合并操作．第２步使用２×狀×狇个添

加、狀个合并和狀个抽取操作．第３步使用狇个添加

操作．第４步使用２狇＋狀＋１６×狇×狀个添加、狀×狇

个合并和７×狀×狇个抽取操作．算法第５步使用２狇

次抽取、２狇次添加、２狇＋１次合并操作．故生物操作

数为犗（狇狀）．由引理１可知，本算法中ＤＮＡ链的最

大链长为犗（狇狀＋犕）．

由文献［４，１３］中的算法分析知：本算法用到的

测试试管数为１６，即犗（１）．算法利用分治策略将包

含狀个元素的集合犠 平均分成两个各包含狀／２个

元素的集合犠１和犠２，在子算法犐狀犻狋（犜０１，狀／２）和

犐狀犻狋（犜０２，狀／２）中各生成２
狀／２个ＤＮＡ链，此后算法在

执行过程中没有再生成新的 ＤＮＡ链，因此，总的

ＤＮＡ链数为犗（２狀
／２）即犗（槡２

狀
）≈犗（１．４１４

狀）．证毕．

文献［１４］的ＤＮＡ计算机算法求解子集和问题

时的ＤＮＡ链数为纯指数的犗（２狀），操作复杂性为

犗（狀），链长为犗（犕）．文献［１３］中求解狀维子集和问

题算法中的 ＤＮＡ 链数为犗（２狀），操作复杂性为

犗（狇狀），链长为犗（狇狀）．而文献［１７］中基于分治策略

求解子集和问题的 ＤＮＡ 计算机算法中，算法的

ＤＮＡ链数虽首次达到亚指数的犗（１．４１４狀），但操作

复杂性却上升为伪多项式的犗（（狇＋犕）狀），链长为

犗（狇狀）．本文所提出的子集和问题ＤＮＡ计算模型求

解狀维子集和问题的ＤＮＡ计算机算法中，不仅将

ＤＮＡ链数降低至亚指数的犗（１．４１４狀），而且保持了

时间复杂性仍为多项式的犗（狇狀）．

值得指出的是，本算法中ＤＮＡ链的最大链长

犗（狇狀＋犕）仍为伪多项式阶，但注意到目前涉及求

和及带权图等ＮＰ问题的ＤＮＡ算法中，即使是基于

穷举的ＤＮＡ计算机算法，也是简单通过添加相应

链长的分量及权值来实现的，其ＤＮＡ链长亦为伪

多项式阶．另外，由于目前生化反应的ＤＮＡ链长可

达数千万碱基，而实验中的单次生物操作却需要较

长的时间［１］．因此，本算法和上述算法的比较优势仍

是明显的．

４　算法实现

为验证本文算法的有效性，以犠＝｛１，２，３，４｝，

犕＝５作为子集和问题实例．以下给出使用本算法

对此实例的模拟求解过程．

４．１　犇犖犃编码

本文编码采用Ｂｒａｉｃｈ等求２０个变量ＳＡＴ问

题中使用编码规则［３］，对每一变量设计两个长度均

为１５的碱基“值序列”，分别用来表示该变量的二进

制０和１．依据Ｂｒａｉｃｈ的编码规则，在 ＷｉｎｄｏｗｓＸＰ

操作系统下使用 ＶｉｓｕａｌＣ＋＋６．０的编译器来产生

ＤＮＡ序列．表１是犜０１中２５个变量的ＤＮＡ序列．

为实现最终解搜索的并行性，在初始生成犠１和犠２

所有子集的过程中，采用荧光标记方法，在试管犜０１

中每个不同的ＤＮＡ链的前狀／２个不同子段分别连

接上红色的荧光素，对试管犜０２中的ＤＮＡ链做同样

的操作，注意连接绿色的荧光素．犜０２中编码方法

同犜０１．

表１中狓犻用于标示集合中的第犻个元素是否在

该子集中出现［１３］；狊犻，犼用作第犻元素转换成二进制后

的第犼位值
［１３］．犾犻为减法运算中第犻－１次运算产生

的借位．

表１　犜０１中２５个变量的犇犖犃序列

位 ５′→３′ＤＮＡ序列 位 ５′→３′ＤＮＡ序列

狓０１ !!""#!#!!!#!!"" 狓１１ !!""#!#!!!#!!""

狓０２ !!""#!#!!!#!!"" 狓１２ !!!""!!"!#!""!!

狊０１，１ !!""###!""###"! 狊１１，１ !!""#!"#!"#!!""

狊０１，２ "#"#"#"#"!!"#!" 狊１１，２ ##!"#!"#"!##""!

狊０１，３ #""#"##!#"!"!#" 狊１１，３ ##"!!!"#"##!!"!

狊０２，１ ##"""#"!!##""#! 狊１２，１ "!"#"""#"""!"#!

狊０２，２ !!!#"#"!#!"!#!# 狊１２，２ """!###"#!""!#"

狊０２，３ !!""!!#!!"#!"#" 狊１２，３ !!""#!#"""#"!"#

狌０１ ""!#"#""!!#!"#" 狌１１ ##!###"#!"##"!"

狌０２ ""!!"#!!!"###"! 狌１２ #"#""!!"#"#!""#

狌０３ !""#"!!#"#"!##" 狌１３ !!#!"!####"!!"#

犾０１ "#"!!"!"!!""!#" 犾１１ !""#!#""#"""!!"

狌０４ !!!!#"#!###"##" 狌１４ """#!!"!!#!##"#

犾０２ "!!""##!"!!##"! 犾１２ #""!#!!"#""!##"

狌０５ ##!!""##!!"!!"# 狌１５ !!!"#"!"#"!!""#

犾０３ !##!"#"##!!""## 犾１３ "!!"##"!!"!#"!!

狌０６ """##!!#"##""#! 狌１６ !!""!##"!""!!"#

犾０４ #"!#"!#!!!"##!# 犾１４ !""##"!"#""!!##

犾０５ "!"#"!#"!!!##!! 犾１５ !""!!"##""#!!!#

狌０７ "!!"!##"!!""!## 狌１７ !!###""!##"!##"

犾０６ "##!##"""!!""## 犾１６ !""##"!!"##!!""

狌０８ ##!!"""#!!##"!! 狌１８ !!"!##"!""!##""

犾０７ "###!#!!#"#"""# 犾１７ !""##"##"!"!!!"

狌０９ ##"##""!!"#"!## 狌１９ !!##!"!#"#""#!!

犾０８ !!""##!""#!!"## 犾１８ ""##!#""#!""#!!

４．２　算法求解过程

当编码完全产生后，即可对算法进行实现．算

法３中各步求解过程如表２所示．其中狕犻为加法运

算中第犻－１次运算产生的进位．
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表２　犇犖犃计算机新算法各步骤的求解过程

步骤
链

犜０１ 犜０２

１ ｛狓０１，狓
０
２
；狓０１，狓

１
２
；狓１１，狓

０
２
；狓１１，狓

１
２
｝ ｛狓０１，狓

０
２
；狓０１，狓

１
２
；狓１１，狓

０
２
；狓１１，狓

１
２
｝

２

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
；狓０１，狓

１
２
，狊０１，１，

狊０１，２，狊
０
１，３
，狊０２，１，狊

１
２，２
，狊０２，３；狓

１
１
，狓０２，狊

１
１，１
，狊０１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，

狊０２，２，狊
０
２，３
；狓１１，狓

１
２
，狊１１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊１２，２，狊

０
２，３
｝

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
；狓０１，狓

１
２
，狊０１，１，

狊０１，２，狊
０
１，３
，狊０２，１，狊

０
２，２
，狊１２，３；狓

１
１
，狓０２，狊

１
１，１
，狊１１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，

狊０２，２，狊
０
２，３
；狓１１，狓

１
２
，狊１１，１，狊

１
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

１
２，３
｝

３

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３；狓

０
１
，

狓１２，狊
０
１，１
，狊０１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，狊

１
２，２
，狊０２，３，狌

１
１
，狌０２，狌

１
３
；狓１１，狓

０
２
，

狊１１，１，狊
０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３；狓

１
１
，狓１２，

狊１１，１，狊
０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊１２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３｝

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
；狓０１，狓

１
２
，狊０１，１，

狊０１，２，狊
０
１，３
，狊０２，１，狊

０
２，２
，狊１２，３；狓

１
１
，狓０２，狊

１
１，１
，狊１１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，

狊０２，２，狊
０
２，３
；狓１１，狓

１
２
，狊１１，１，狊

１
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

１
２，３
｝

４

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３，犾

０
１
，

狌１４，犾
０
２
，狌０５，犾

０
３
，狌１６，犾

０
４
，犾０５，狌

１
７
，犾０６，狌

０
８
，犾０７，狌

１
９
，犾０８；狓

０
１
，

狓１２，狊
０
１，１
，狊０１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，狊

１
２，２
，狊０２，３，狌

１
１
，狌０２，狌

１
３
，犾０１，狌

１
４
，

犾０２，狌
０
５
，犾０３，狌

１
６
，犾０４，犾

０
５
，狌１７，犾

０
６
，狌１８，犾

１
７
，狌０９，犾

０
８
；狓１１，狓

０
２
，

狊１１，１，狊
０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３，犾

０
１
，狌０４，犾

０
２
，

狌０５，犾
０
３
，狌１６，犾

０
４
，犾０５，狌

０
７
，犾０６，狌

０
８
，犾０７，狌

１
９
，犾０８；狓

１
１
，狓１２，狊

１
１，１
，

狊０１，２，狊
０
１，３
，狊０２，１，狊

１
２，２
，狊０２，３，狌

１
１
，狌０２，狌

１
３
，犾０１，狌

０
４
，犾０２，狌

０
５
，

犾０３，狌
１
６
，犾０４，犾

０
５
，狌０７，犾

０
６
，狌１８，犾

１
７
，狌０９，犾

０
８
｝

｛狓０１，狓
０
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狔０１，狔

０
２
，狔０３，狕

０
１
，

狔０４，狕
０
２
，狔０５，狕

０
３
，狔０６，狕

０
４
，狕０５，狔

０
７
，狕０６，狔

０
８
，狕０７，狔

０
９
，狕０８；狓

０
１
，

狓１２，狊
０
１，１
，狊０１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，狊

０
２，２
，狊１２，３，狔

０
１
，狔０２，狔

０
３
，狕０１，狔

０
４
，

狕０２，狔
０
５
，狕０３，狔

０
６
，狕０４，狕

０
５
，狔０７，狕

０
６
，狔０８，狕

０
７
，狔１９，狕

０
８
；狓１１，狓

０
２
，

狊１１，１，狊
１
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狔０１，狔

０
２
，狔０３，狕

０
１
，狔１４，狕

０
２
，

狔１５，狕
０
３
，狔０６，狕

０
４
，狕０５，狔

１
７
，狕０６，狔

１
８
，狕０７，狔

０
９
，狕０８；狓

１
１
，狓１２，

狊１１，１，狊
１
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

１
２，３
，狔０１，狔

０
２
，狔０３，狕

０
１
，狔１４，狕

０
２
，

狔１５，狕
０
３
，狔０６，狕

０
４
，狕０５，狔

１
７
，狕０６，狔

１
８
，狕０７，狔

１
９
，狕０８｝

５

来自原犜０１：｛狓
０
１
，狓１２，狊

０
１，１
，狊０１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，狊

１
２，２
，狊０２，３，狌

１
１
，狌０２，狌

１
３
，犾０１，狌

１
４
，犾０２，狌

０
５
，犾０３，狌

１
６
，犾０４，犾

０
５
，狌１７，犾

０
６
，狌１８，犾

１
７
，狌０９，

犾０８＋２
０ｂｐ＋２１ｂｐＤＮＡ片段；狓１１，狓

０
２
，狊１１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

０
２，３
，狌１１，狌

０
２
，狌１３，犾

０
１
，狌０４，犾

０
２
，狌０５，犾

０
３
，狌１６，犾

０
４
，

犾０５，狌
０
７
，犾０６，狌

０
８
，犾０７，狌

１
９
，犾０８＋２

２ｂｐＤＮＡ片段｝

来自原犜０２：｛狓
１
１
，狓０２，狊

１
１，１
，狊１１，２，狊

０
１，３
，狊０２，１，狊

０
２，２
，狊０２，３，狔

０
１
，狔０２，狔

０
３
，狕０１，狔

１
４
，狕０２，狔

１
５
，狕０３，狔

０
６
，狕０４，狕

０
５
，狔１７，狕

０
６
，狔１８，狕

０
７
，狔０９，

狕０８＋２
０ｂｐ＋２１ｂｐＤＮＡ片段；狓０１，狓

１
２
，狊０１，１，狊

０
１，２
，狊０１，３，狊

０
２，１
，狊０２，２，狊

１
２，３
，狔０１，狔

０
２
，狔０３，狕

０
１
，狔０４，狕

０
２
，狔０５，狕

０
３
，狔０６，

狕０４，狕
０
５
，狔０７，狕

０
６
，狔０８，狕

０
７
，狔１９，狕

０
８＋２

２ｂｐＤＮＡ片段｝

由表２可知，第５步经过凝胶电泳之后，将犜０１

中的分子按照链长大小进行分离，并通过激光共焦

距显微镜观察链长相等的ＤＮＡ链，发现存在链长

相等且有２种颜色的ＤＮＡ链，它们是差（和）为２

和３的两种链，通过试管犘１（第５步之前犜０１的复

制）和犘２（第５步之前犜０２的复制）提取出差（和）的

二进制位为０１０和１１０的ＤＮＡ链，得到试管犘１表

示犠１中的子集｛２｝与试管犘２表示犠２中的子集｛３｝

的ＤＮＡ链；试管犘１表示犠１中的子集｛１｝与试管犘２

表示犠２中的子集｛４｝的ＤＮＡ链．即集合｛２，３｝和集

合｛１，４｝都为子集和问题的解．

５　结　论

自ＤＮＡ新型计算模型被引入以来，ＤＮＡ生物

计算机模型一直在不断发展和完善中．理论上，现

有计算模型可解决多数计算上的难解问题，且已设

计出求解这些问题相应的ＤＮＡ计算机算法．但基

于现有模型的算法多使用穷举方法，使得现有ＤＮＡ

计算机算法可扩展性过差，直接导致了ＤＮＡ分子

生物计算中ＤＮＡ分子链的指数爆炸问题．本文对

这一问题进行了较深入的探索：根据现有ＤＮＡ计

算模型的生物操作特性和ＮＰ完全的子集和问题的

并行求解需求，设计了一种子集和问题的ＤＮＡ计

算机模型，该模型不仅具有和其它ＤＮＡ计算机模

型同样的生化操作可行性，且能实现子集和二表搜

索阶段的内在并行性；在此基础上，利用分治法这一

传统并行算法设计技术，提出了一种求解子集和问

题的亚指数ＤＮＡ链数和多项式操作时间的ＤＮＡ

计算机算法，因此，基于现有生化技术，本算法将子

集和问题的求解规模从此前理论上的６０维扩大到

了１２０维．

应该指出，本文模型的研究完全基于求解子集和

问题亚指数ＤＮＡ链数的算法设计需求，也仅给出了

子集和问题的生物计算实验，但该模型是否还可应

用于其它著名ＮＰ完全问题亚指数链数的ＤＮＡ计

算机算法的设计中？如能否设计出基于该模型的

犗（１．２６狀）链数的团问题ＤＮＡ计算机算法？尽管目

前尚不清楚ＤＮＡ生物计算的确切前景，但注意到近

年来国内外在ＤＮＡ计算机实际实现上的多种进展，

对这些问题进一步的深入研究无疑具有相当意义．
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