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士，副教授，主要研究方向为ＤＮＡ计算、智能计算、算法分析与设计．Ｅｍａｉｌ：ｈａｎａｌ＠ｓｄｕ．ｅｄｕ．ｃｎ．

赋权图上优化问题的犇犖犃计算方法研究

韩爱丽
（山东大学威海分校信息工程学院　山东 威海　２６４２０９）

摘　要　对赋权图上经典优化问题的ＤＮＡ计算方法进行探讨，改进原有ＤＮＡ计算模型中的权值编码方法，提出

一些新的ＤＮＡ编码方法及ＤＮＡ算法．具体地说，通过设计赋权无向图的相对长度图给出了旅行商问题的一种相

对长度ＤＮＡ编码方法及ＤＮＡ算法，通过设计赋权无向图的广义边图给出了中国邮递员问题的一种广义边图

ＤＮＡ编码方法及ＤＮＡ算法，通过选取ＤＮＡ序列的最佳逆补比对给出了最小生成树问题的一种基于逆补比对的

ＤＮＡ编码方法及ＤＮＡ算法，通过设计从顶点覆盖问题到 Ｈａｍｉｌｔｏｎ回路问题的一种改进多项式变换给出了顶点

覆盖问题的一种基于多项式变换的ＤＮＡ编码方法及ＤＮＡ算法．所设计的ＤＮＡ计算方法提高了ＤＮＡ计算中表

示数值和处理数值的能力．
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ｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒｃｅｒｔａｉｎｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｐｒｏｂｌｅｍｓ，ｉｔｔａｋｅｓ

ｆｕｌｌａｄｖａｎｔａｇｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｔｏｅｎ

ｃｏｄｅｗｅｉｇｈｔｓ．Ｔｈｉｓｗｏｒｋｉｍｐｒｏｖｅｓｔｈｅｃａｐａｂｉｌｉｔｙｏｆ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇａｎｄｄｅａｌｉｎｇｗｉｔｈｄａｔａａｎｄｅｘｐａｎｄｓｔｈｅ

ｅｘｔｅｎｔｏｆｓｏｌｖｉｎｇｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｐｒｏｂｌｅｍｓｉｎＤＮＡ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

２　犘狉犲犾犻犿犻狀犪狉犻犲狊狋狅犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵

ＤＮＡ（ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ）ｉｓａｋｉｎｄｏｆｐｏｌｙ

ｍｅｒｔｈａｔｉｓｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｍａｎｙｍｏｎｏｍｅｒｓ（ｄｅｏｘｙｒｉ

ｂｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｂｒｉｅｆｌｙｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ）．Ｔｈｅｒｅａｒｅｔｗｏ

ｍｏｄｅｓｏｆｃｏｎｎｅｃｔｉｎｇＤＮＡ ｍｏｎｏｍｅｒｓｔｏａｐｏｌｙ

ｍｅｒ
［８］：（１）５ｐｈｏｓｐｈａｔｅｇｒｏｕｐｏｆｏｎｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｃｏｍｂｉｎｅｓｗｉｔｈ３ｈｙｄｒｏｘｙｌｇｒｏｕｐｏｆａｎｏｔｈｅｒｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅｔｈｒｏｕｇｈｐｈｏｓｐｈｏｄｉｅｓｔｅｒｂｏｎｄ．Ｔｈｕｓ，ＤＮＡ

ｍｏｎｏｍｅｒｓｃａｎｃｏｍｂｉｎｅｗｉｔｈｅａｃｈｏｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍａ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ．（２）Ｔｈｅｂａｓｅｏｆｏｎｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｔ

ｔｒａｃｔｓｔｈｅｂａｓｅｏｆａｎｏｔｈｅｒｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｔｈｒｏｕｇｈｈｙ

ｄｒｏｇｅｎｂｏｎｄｓｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＷａｔｓｏｎ

Ｃｒｉｃｋ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｂａｓｅｓ．Ｔｈｕｓ，ｔｗｏ ＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｓｏｆｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｃａｎｃｏｍｂｉｎｅｗｉｔｈ

ｅａｃｈｏｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍａＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄ．

ＷｈｅｎＤＮＡｍｏｎｏｍｅｒｓｃｏｍｂｉｎｅｗｉｔｈｅａｃｈｏｔｈ

ｅｒｔｏｆｏｒｍａＤＮＡｓｔｒａｎｄ，ｔｈｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｈａｓｃｅｒ

ｔａｉｎｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎ
［９１０］．Ｕｓｕａｌｌｙ，ｔｈｅ ＤＮＡ ｓｔｒａｎｄ

ｗｉｔｈ５ｆｒｅｅｅｎｄｂｅｉｎｇｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｍｏｓｔｌｅｆｔｅｎｄ

ａｎｄ３ｆｒｅｅｅｎｄｂｅｉｎｇｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｍｏｓｔｒｉｇｈｔｅｎｄ

ｉｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ５′犡１犡２…犡狀３′，ａｎｄｔｈｅＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｗｉｔｈ３ｆｒｅｅｅｎｄｂｅｉｎｇｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｍｏｓｔ

ｌｅｆｔｅｎｄａｎｄ５ｆｒｅｅｅｎｄｂｅｉｎｇｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｍｏｓｔ

ｒｉｇｈｔｅｎｄｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ３′犡１犡２…犡狀５′，ｗｈｅｒｅ

犡犻ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅ犻ｔｈｂａｓｅｉｎＤＮＡｓｔｒａｎｄ．Ｗｈｅｎ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｃｏｍｂｉｎｅ ｗｉｔｈｅａｃｈｏｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍ

ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｔｈｒｏｕｇｈｈｙｄｒｏｇｅｎｂｏｎｄｓ，ｔｈｅ

ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｉｓｓｕｂｊｅｃｔｔｏｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＷａｔｓｏｎ

Ｃｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅｓ，ｔｈａｔｉｓ，犃 ｍａｔｃｈｅｓ犜

ａｎｄ犆ｍａｔｃｈｅｓ犌．Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ａＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄ

ｉｓｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｔｗｏａｎｔｉｐａｒａｌｌｅｌｓｔｒａｎｄｓｓｕｂｊｅｃｔｔｏ

ｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅｓ．

Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅａｓｉｌｙｄｅｓｃｒｉｂｅｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓ，ｔｈｅ

ｆｏｌｌｏｗｉｎｇｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ
［１１１２］ｉｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ：

５′犡１犡２…犡狀３′ｉｓｗｒｉｔｔｅｎａｓ犡１犡２…犡狀，ａｎｄ３′

犡１犡２…犡狀５′ｉｓｗｒｉｔｔｅｎａｓ－犡１犡２…犡狀．Ｆｏｒａｎｙ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊，ｉｔｓｒｅｖｅｒｓａｌ－狊ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅ

ｓｔｒａｎｄｏｆ狊．Ｌｅｔ犺（狊）ｄｅｎｏｔｅｔｈｅｍａｐｐｉｎｇｆｕｎｃｔｉｏｎ

ｆｒｏｍｅａｃｈｂａｓｅｉｎ狊ｔｏｉｔｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅ，ｔｈａｔ

ｉｓ，犺（犃）＝犜，犺（犌）＝犆，犺（犆）＝犌，犺（犜）＝犃．

ＴｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ犺（狊）ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ

ｓｔｒａｎｄｏｆ狊，ａｎｄｉｔｓｒｅｖｅｒｓａｌ－犺（狊）ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｒｅ

ｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｏｆ狊．ＡｎｙＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊ｃａｎｃｏｍ

ｂｉｎｅｗｉｔｈｉｔｓｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ－犺（狊）ｔｏｆｏｒｍａ

ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｔｈｒｏｕｇｈｈｙｄｒｏｇｅｎｂｏｎｄｓ．
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３　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀

犚犲犾犪狋犻狏犲犔犲狀犵狋犺犌狉犪狆犺犳狅狉犜犛犘

Ｆｏｒａ ｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅ

ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，ｔｈｅｔｒａｖｅｌｉｎｇｓａｌｅｓ

ｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ（ＴＳＰ）ｉｓｔｏｆｉｎｄａｃｉｒｃｌｅｗｉｔｈｍｉｎｉｍｕｍ

ｓｕｍｏｆｗｅｉｇｈｔｓｔｈａｔｓｔａｒｔｓｆｒｏｍａｃｅｒｔａｉｎｖｅｒｔｅｘ，

ｅｎｄｓａｔｔｈｅｓａｍｅｖｅｒｔｅｘ，ａｎｄｐａｓｓｅｓｔｈｒｏｕｇｈｅｖｅｒｙ

ｏｔｈｅｒｖｅｒｔｉｃｅｓｏｎｃｅａｎｄｏｎｌｙｏｎｃｅ．Ｆｏｒａｎｙｉｎｓｔａｎｃｅ

ｏｆｔｈｅｔｒａｖｅｌｉｎｇｓａｌｅｓｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ，ｉｆｓｏｍｅｗｅｉｇｈｔｓ

ａｒｅｖｅｒｙｓｍａｌｌｏｒｖｅｒｙｌａｒｇｅ，ｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｅｎｃｏｄｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄ
［４］ｃａｎｎｏｔｗｏｒｋｗｅｌｌ．ＷｅｄｅｖｉｓｅａｎｅｗＤＮＡ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄａｎｄＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｒｅｌ

ａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈｔｏｄｅａｌｗｉｔｈｉｔ．Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｅｎ

ｃｏｄｅｓｗｅｉｇｈｔｓｂｙｔｈｅｏｒｄｅｒｎｕｍｂｅｒｓｏｆｗｅｉｇｈｔｓｉｎ

ｓｔｅａｄｏｆｗｅｉｇｈｔｓｔｈｅｍｓｅｌｖｅｓ，ｓｏｉｔｃａｎｄｉｒｅｃｔｌｙｄｅａｌ

ｗｉｔｈｗｅｉｇｈｔｓｏｆｅｉｔｈｅｒｒｅａｌｎｕｍｂｅｒｓｏｒｉｎｔｅｇｅｒｓ，

ａｎｄｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎｉｓｎｏｔｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌｔｏｔｈｅ

ｌｅｎｇｔｈｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄ．Ｔｈｉｓｍａｋｅｓｉｔｃａｎｄｅａｌｗｉｔｈ

ｗｅｉｇｈｔｓｉｎａｖｅｒｙｂｒｏａｄｒａｎｇｅ．

３．１ 犆狅狀犮犲狆狋狊狅犳犗狉犱犲狉犖狌犿犫犲狉狅犳犠犲犻犵犺狋犪狀犱犚犲犾

犪狋犻狏犲犔犲狀犵狋犺犌狉犪狆犺

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀１．Ｆｏｒａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅ

ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，ａｌｌｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓａｒｅ

ｓｏｒｔｅｄｉｎ ａｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｏｒｄｅｒ，ａｎｄ ｔｈｅ ｅｑｕａｌ

ｗｅｉｇｈｔｓａｒｅａｔｔｈｅｓａｍｅｐｏｓｉｔｉｏｎ．Ｔｈｕｓ，ａｌｌｔｈｅ

ｗｅｉｇｈｔｓａｒｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏ狆ｇｒｏｕｐｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｉｒ

ｐｏｓｉｔｉｏｎ，ｗｈｉｃｈａｒｅｎｕｍｂｅｒｅｄｆｒｏｍ１ｔｏ狆，ｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｗｅｉｇｈｔｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｏｒｄｅｒ

ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅｗｅｉｇｈｔ
［１３］．

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀２．Ｆｏｒａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅ

ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，ｗｅｒｅｍａｒｋ狑犻犼 ｗｉｔｈ

狑犻犼，犽ｉｆｔｈｅｏｒｄｅｒｎｕｍｂｅｒｏｆ狑犻犼ｉｓ犽．Ｆｏｒｅａｃｈｒｅ

ｍａｒｋｅｄｗｅｉｇｈｔ狑犻犼，犽，ｗｅａｄｄ犽－１ｎｏｄｅｓｏｎｅｄｇｅ

犲犻犼．Ｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄｇｒａｐｈ犌′ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅ

ｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈｏｆ犌
［１３］．

Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎｏｆｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈ

ｇｒａｐｈ，ｔｈｅｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏ犽ｓｅｇｍｅｎｔｓｉｆｔｈｅ

ｏｒｄｅｒｎｕｍｂｅｒｏｆ狑犻犼ｉｓ犽．Ｔｈｅｂｉｇｇｅｒｔｈｅｏｒｄｅｒ

ｎｕｍｂｅｒ，ｔｈｅｍｏｒｅｔｈｅｓｅｇｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅｅｄｇｅ．Ｔｈａｔ

ｉｓ，ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｇｍｅｎｔｓｏｆａｎｅｄｇｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ

ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｏｆｔｈｅｅｄｇｅ．Ｎｏｔｅｔｈａｔｔｈｅｎｕｍ

ｂｅｒｏｆｓｅｇｍｅｎｔｓｉｓｎ’ｔｄｉｒｅｃｔｌｙｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌｔｏｔｈｅ

ｖａｌｕｅｏｆｗｅｉｇｈｔ．Ｃｏｎｓｉｄｅｒｔｈｅｅｄｇｅｓｗｉｔｈｗｅｉｇｈｔｓ

２，１０００，１００２，ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｓｅｇｍｅｎｔｓａｒｅ１，２，

３，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

３．２ 犇犖犃 犈狀犮狅犱犻狀犵 犕犲狋犺狅犱 犅犪狊犲犱 狅狀 犚犲犾犪狋犻狏犲

犔犲狀犵狋犺犌狉犪狆犺

Ｆｏｒａ ｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ 犌＝

（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔ

ｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，狑犻犼０，ｔｈｅＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈ

ｏｄｂａｓｅｄｏｎｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈｆｏｒｔｈｅｔｒａｖｅｌｉｎｇ

ｓａｌｅｓｍａｎｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｒｅｍａｒｋｅａｃｈｗｅｉｇｈｔ狑犻犼ｗｉｔｈ狑犻犼，犽ａｃｃｏｒｄ

ｉｎｇｔｏｔｈｅｏｒｄｅｒｎｕｍｂｅｒ犽ｏｆ狑犻犼．
（２）Ｆｏｒｅａｃｈｒｅｍａｒｋｅｄｗｅｉｇｈｔ狑犻犼，犽，ｗｅａｄｄ

犽－１ｎｏｄｅｓｏｎｅｄｇｅ犲犻犼．Ｔｈｅａｄｄｅｄｎｏｄｅｓａｒｅｒｅ

ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ狏′犲犻犼，１，狏′犲犻犼，２，…，狏′犲犻犼，犽－１．Ｔｈｅ

ｏｂｔａｉｎｅｄｇｒａｐｈｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ犌′．
（３）Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犻ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ

狊犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ２犮（犮∈犣，犮５）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．
（４）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ

狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ，ｗｈｅｒｅ狊″犻ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅ

ｌａｓｔｈａｌｆｏｆ狊犻，狊′犼ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｆｉｒｓｔｈａｌｆｏｆ狊犼，－犺（狊）

ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｏｆ狊．

Ｔｈｕｓ，ｗｈｅｎｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｄｅｓａｎｄｔｈｅｅｄｇｅ

ｃｏｄｅｓａｒｅｍｉｘｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒ，ｔｈｅｙｃａｎｃｏｍｂｉｎｅｗｉｔｈ

ｅａｃｈｏｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓｂａｓｅｄｏｎ

ｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａ

ｓｅｓ．Ｔｈｉｓ ｍｅｔｈｏｄｏｆｅｎｃｏｄｉｎｇ ｗｅｉｇｈｔｓｉｎ ＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｓｉｓｃａｌｌｅｄ ｔｈｅ Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ｌｅｎｇｔｈ Ｍｅｔｈｏｄ

（ＲＬＭ）．

Ｔａｋｅｔｈｅｇｒａｐｈ犌ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１（ａ）ａｓａｎｅｘ

ａｍｐｌｅ．Ａｌｌｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓａｒｅｓｏｒｔｅｄｉｎａｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ

ｏｒｄｅｒ，ｔｈａｔｉｓ，１．２，２，２．５，３，ｓｏｔｈｅｏｒｄｅｒｎｕｍ

ｂｅｒｓｏｆｗｅｉｇｈｔｓ１．２，２，２．５，３ａｒｅ１，２，３，４，ｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｕｓ，ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓ狑１２，狑１３，狑１４，狑１５，狑２３，

狑３４，狑３５，狑４５ａｒｅｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ狑１２，１，狑１３，３，狑１４，４，

狑１５，２，狑２３，４，狑３４，１，狑３５，２，狑４５，３，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｆｏｒ

ｅａｃｈｒｅｍａｒｋｅｄｗｅｉｇｈｔ狑犻犼，犽，ｗｅａｄｄ犽－１ｎｏｄｅｓｏｎ

ｅｄｇｅ犲犻犼．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｗｅａｄｄｔｗｏｎｏｄｅｓｏｎ犲１３

ｓｉｎｃｅ狑１３ｉｓｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ狑１３，３；ｗｅａｄｄｏｎｅｎｏｄｅ

ｏｎ犲１５ｓｉｎｃｅ狑１５ｉｓｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ狑１５，２，ａｎｄｓｏｏｎ．

Ｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄｇｒａｐｈ犌′ｉｓｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈ

ｏｆ犌，ａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１（ｂ）．

Ｆｉｇ．１　Ａｗｅｉｇｈｔｅｄｇｒａｐｈ犌 ＆ｉｔｓｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈ犌′

Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犻ｉｎＦｉｇ．１（ｂ），ｕｓｅＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄ狊犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ１０（ｓｅｌｅｃｔ犮＝５）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．

Ｈｅｒｅ，ｔｈｅａｄｄｅｄｎｏｄｅｓａｒｅｖｉｅｗｅｄａｓｖｅｒｔｉｃｅｓ．Ｆｏｒ

ｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼ｉｎＦｉｇ．１（ｂ），ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻犼＝

－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｔｈｕｓ，ｗｉｔｈｔｈｅｈｅｌｐｏｆｔｈｅ

ｐｒｏｐｅｒｔｙｏｆｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅ

ｖｅｒｔｅｘｃｏｄｅｓａｎｄｔｈｅｅｄｇｅｃｏｄｅｓ，ＤＮＡ ｄｏｕｂｌｅ

ｓｔｒａｎｄｓｅｘｔｅｎｄｃｏｎｔｉｎｕａｌｌｙｔｏｆｏｒｍｖａｒｉｏｕｓｒａｎｄｏｍ
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ｐａｔｈｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｈｅｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎ．

３．３ 犇犖犃 犃犾犵狅狉犻狋犺犿 犅犪狊犲犱狅狀 犚犲犾犪狋犻狏犲 犔犲狀犵狋犺

犌狉犪狆犺

Ｇｉｖｅｎａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝

（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅｔｈｅ

ｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，狑犻犼０．Ｓｕｐｐｏｓｅｔｈａｔ狏１ｉｓ

ｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｖｅｒｔｅｘｊｕｓｔａｓｗｅｌｌ．ＴｈｅＤＮＡａｌｇｏ

ｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈｆｏｒｔｈｅｔｒａｖｅ

ｌｉｎｇｓａｌｅｓｍａｎｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈ犌′＝
（犞′，犈′）ｏｆｔｈｅｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）．

（２）Ｆｏｒｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈ犌′，ｕｓｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ２犮（犮∈犣，犮５）ｔｏｅｎｃｏｄｅ

ｖｅｒｔｅｘ狏′犻，ａｎｄｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏ

ｅｎｃｏｄｅｅｄｇｅ犲′犻犼．

（３）Ｍｅｒｇｅ：ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻ａｎｄ狊犻犼ａｒｅｍｉｘｅｄ

ｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆ ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅｓ，

ｒａｎｄｏｍｌｙｆｏｒｍｖａｒｉｏｕｓＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓ．

（４）Ｄｅｎａｔｕｒｅ：ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓａｒｅｃｈａｎｇｅｄ

ｉｎｔｏＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｂｙｈｅａｔｉｎｇ．

（５）犅（犖，狊１）：ＫｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｗｉｔｈ

５′ｅｎｄｂｅｉｎｇ狊１，ｔｈａｔｉｓ，ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅｒａｎｄｏｍｐａｔｈｓ

ｗｉｔｈｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｐｏｉｎｔｂｅｉｎｇ狏′１．

（６）犈（犖，狊１）：ＫｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ

ｗｉｔｈ３′ｅｎｄｂｅｉｎｇ狊１，ｔｈａｔｉｓ，ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅｒａｎｄｏｍ

ｐａｔｈｓｗｉｔｈｔｈｅｄｅｓｔｉｎａｔｉｏｎｐｏｉｎｔｂｅｉｎｇ狏′１．

Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ｂｙｔｈｅｓｔｅｐｓ（５）ａｎｄ（６），ｗｅｇｅｔ

ａｌｌｔｈｅＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓｗｉｔｈ５′ｅｎｄａｎｄ３′ｅｎｄｂｅ

ｉｎｇ狊１．

（７）＋（犖，狊犻）：Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犻ｅｘｃｅｐｔ狏′１，

ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｗｉｔｈ狊犻，ｔｈａｔｉｓ，ｋｅｅｐａｌｌ

ｔｈｅｐａｔｈｓｗｉｔｈ狏′犻．

（８）Ｓｅｐａｒａｔｅｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｐａｔｈｂｙｍｅａｎｓｏｆｇｅｌ

ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ．

（９）Ｓｅｑｕｅｎｃｅｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｐａｔｈｔｏｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ

ｉｔｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｗｈｉｃｈｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏｔｈｅ

ｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎ．

３．４　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狑犻狋犺犘狉犲狏犻狅狌狊犕犲狋犺狅犱狊

Ｎａｒａｙａｎａｎｅｔａｌ
［４］
ｐｒｏｐｏｓｅｄａｌｅｎｇｔｈｂａｓｅｄ

ＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｆｏｒｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｐａｔｈｐｒｏｂ

ｌｅｍａｎｄＨａｎｅｔａｌ
［１４］
ｇａｖｅａｌｅｎｇｔｈｂａｓｅｄＤＮＡｅｎ

ｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｆｏｒｔｈｅｔｒａｖｅｌｉｎｇｓａｌｅｓｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ，

ｗｈｉｃｈｅｎｃｏｄｅ ｗｅｉｇｈｔｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅａｃｔｕａｌ

ｌｅｎｇｔｈｏｆｄｉｓｔａｎｃｅ．Ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈ ｍｅｔｈｏｄ

（ＲＬＭ）ｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｍｅｔｈ

ｏｄｓ．（１）Ｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｍｅｔｈｏｄｓ
［４，１４］ｃａｎｏｎｌｙｄｅａｌ

ｗｉｔｈｗｅｉｇｈｔｓｏｆｉｎｔｅｇｅｒ，ａｎｄｗｅｉｇｈｔｓｃａｎｎｏｔｂｅ

ｖｅｒｙｓｍａｌｌｏｒｖｅｒｙｌａｒｇｅ．ＲＬＭ ｃａｎｄｅａｌｗｉｔｈ

ｗｅｉｇｈｔｓｏｆｅｉｔｈｅｒｒｅａｌｎｕｍｂｅｒｏｒｉｎｔｅｇｅｒ，ｅｖｅｎｖｅｒｙ

ｓｍａｌｌｏｒｖｅｒｙｌａｒｇｅｗｅｉｇｈｔ．Ｔｈｉｓｉｓｂｅｃａｕｓｅｔｈａｔ，ｉｎ

ｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｍｅｔｈｏｄ，ｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｕｓｅｄｔｏ

ｅｎｃｏｄｅｖｅｒｙｌａｒｇｅｗｅｉｇｈｔｓａｒｅｓｈｏｒｔｅｎｅｄａｎｄｔｈｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｕｓｅｄｔｏｅｎｃｏｄｅｖｅｒｙｓｍａｌｌｗｅｉｇｈｔｓａｒｅ

ｅｎｌａｒｇｅｄ．Ｃｏｎｓｉｄｅｒｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓ３００，１，１０００．Ｔｈｅ

ｏｒｄｅｒｎｕｍｂｅｒｓａｒｅ２，１，３，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ｓｏｔｈｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｕｓｅｄｔｏｅｎｃｏｄｅｔｈｅｍａｒｅｗｉｔｈｌｅｎｇｔｈｓ

ｏｆ２０，１０，３０．（２）Ｉｎｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｍｅｔｈｏｄｓ，ｗｈｅｎ

ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｌｅｎｇｔｈｓｏｆｔｗｏｐａｔｈｓｉｓ

ｖｅｒｙｓｍａｌｌ，ｓｕｃｈａｓ１００ａｎｄ１０１，ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅ

ｓｉｓｃａｎｎｏｔｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｔｈｅｍ
［４，１４］．Ｔｈｉｓｐｒｏｂｌｅｍｃａｎ

ｂｅｅａｓｉｌｙｃｏｎｑｕｅｒｅｄｉｎＲＬＭｂｅｃａｕｓｅｗｉｔｈｔｈｅｈｅｌｐ

ｏｆｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈ，ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅ

ｌｅｎｇｔｈｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｔｈｓｉｓａｌｗａｙｓａｂｏｖｅｏｒｅｑｕａｌ

ｔｏ２犮，犮５．（３）Ｉｎｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｍｅｔｈｏｄｓ，ｔｈｅ

ｌｅｎｇｔｈｏｆｅａｃｈｐａｔｈｉｓｄｉｒｅｃｔｌｙｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌｔｏｔｈａｔ

ｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄ．Ｔｈｕｓ，ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓｔｈａｔｃａｎｂｅｅｎ

ｃｏｄｅｄｂｙｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｍｅｔｈｏｄｓｆａｌｌｉｎａｎａｒｒｏｗ

ｒａｎｇｅ．ＢｕｔｔｈｅｓｏｌｕｔｉｏｎｏｂｔａｉｎｅｄｉｎＲＬＭｉｓｎ’ｔｐｒｏ

ｐｏｒｔｉｏｎａｌｔｏｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆＤＮＡ ｓｔｒａｎｄ，ｗｈｉｃｈ

ｍａｋｅｓＲＬＭｃａｎｅｎｃｏｄｅｗｅｉｇｈｔｓｉｎａｂｒｏａｄｒａｎｇｅ．

Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈ

ｇｒａｐｈｏｆａｗｅｉｇｈｔｅｄｇｒａｐｈｎｅｅｄｓｔｏａｄｄ∑
犲－１

犻＝１

犻＝
犲（犲－１）

２

ｎｏｄｅｓｉｎｔｈｅｗｏｒｓｔｃａｓｅ，ｗｈｅｒｅ犲ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｎｕｍ

ｂｅｒｏｆｅｄｇｅｓｉｎｔｈｅｇｉｖｅｎｇｒａｐｈ．Ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅ

ｏｒｉｇｉｎａｌｇｒａｐｈ，ｔｈｅｓｃａｌｅｏｆｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈ

ｇｒａｐｈｉｎｃｒｅａｓｅｓｂｙ犗（狀
２）．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｏｎｌｙｗｈｅｎ

ｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｖｅｒｙｓｍａｌｌｏｒｖｅｒｙｌａｒｇｅｗｅｉｇｈｔｓｉｎｔｈｅ

ｇｉｖｅｎｇｒａｐｈｏｒｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｌｅｎｇｔｈｓ

ｏｆｔｗｏｐａｔｈｓｉｓｖｅｒｙｓｍａｌｌ，ｔｈａｔｉｓ，ｉｎｔｈｅｃａｓｅｏｆ

ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｂａｓｅｄ ＤＮＡ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｃａｎｎｏｔ

ｗｏｒｋｗｅｌｌ，ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｍｅｔｈｏｄｉｓｕｓｅｄｔｏ

ｅｎｃｏｄｅｗｅｉｇｈｔｓ．ＳｏｔｈｅＤＮＡ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

ｂａｓｅｄｏｎｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈｇｒａｐｈｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏ

ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｂａｓｅｄＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄ
［４，１４］．

４　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀犌犲狀犲狉犪犾

犔犻狀犲犌狉犪狆犺犳狅狉犆犘犘

Ｆｏｒａ ｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犼∈犈，１犻狀，１犼犿，

ｗｈｅｒｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犼ｉｓ狑犼，ｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅ

ｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ（ＣＰＰ）ｉｓｔｏｆｉｎｄａｃｉｒｃｌｅｗｉｔｈ

ｍｉｎｉｍｕｍｓｕｍｏｆｗｅｉｇｈｔｓｔｈａｔｓｔａｒｔｓｆｒｏｍａｃｅｒｔａｉｎ

ｖｅｒｔｅｘ狏犻，ｅｎｄｓａｔ狏犻，ａｎｄｐａｓｓｅｓｔｈｒｏｕｇｈｅａｃｈｅｄｇｅ

ａｔｌｅａｓｔｏｎｃｅ．ＦｏｒｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ，

ｔｈｉｓｓｅｃｔｉｏｎｆｉｒｓｔｐｒｏｐｏｓｅｓｔｈｅｃｏｎｃｅｐｔｏｆｇｅｎｅｒａｌ

ｌｉｎｅｇｒａｐｈ，ａｎｄｔｈｅｎ ｄｅｖｉｓｅｓａ ＤＮＡ ｅｎｃｏｄｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄａｎｄＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅ

ｅｄｇｅ．

４．１ 犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀犪狀犱犆狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀狅犳犌犲狀犲狉犪犾犔犻狀犲

犌狉犪狆犺

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀３．　Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝
（犞，犈），狏犻∈犞，犲犼∈犈，１犻狀，１犼犿，ａｍａｐ
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ｐｉｎｇｆｕｎｃｔｉｏｎ犳ｉｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｔｏｓａｔｉｓｆｙ：Ｆｏｒｅａｃｈ

ｅｄｇｅ犲犼 ∈犈，ｏｎｌｙｏｎｅｖｅｒｔｅｘ狏′犼ｉｎ犌′ｓａｔｉｓｆｉｅｓ

犳（犲犼）＝狏′犼；ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犼ｉｎ犌′，ｏｎｌｙｏｎｅｅｄｇｅ

犲犼ｉｎ犌ｓａｔｉｓｆｉｅｓ犳
－１（狏′犼）＝犲犼．Ｉｆ犲犻ａｎｄ犲犼ｉｎ犌ａｒｅ

ａｄｊａｃｅｎｔ，ｔｈｅｎａｄｄａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｅｄｇｅｂｅｔｗｅｅｎ狏′犻

ａｎｄ狏′犼ｉｎ犌′；ｉｆ狏犻ｉｎ犌ｉｓａｎｏｄｄｄｅｇｒｅｅｖｅｒｔｅｘ，

ｔｈｅｎａｄｄａｔｍｏｓｔｏｎｅｓｅｌｆｌｏｏｐｔｏｅａｃｈｏｆｔｈｅｖｅｒｔｉ

ｃｅｓｗｈｉｃｈａｒｅｍａｐｐｅｄｆｒｏｍｔｈｅｅｄｇｅｓｌｉｎｋｅｄｔｏ狏犻．

Ｔｈｅｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｔｈｅ ｍａｐｐｉｎｇ

ｆｒｏｍｅｄｇｅｔｏｖｅｒｔｅｘｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ

ｏｆ犌
［１５］．

Ｔａｋｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．２（ａ）ａｓａｎｅｘａｍｐｌｅ．Ｔｈｅｐｒｏｃｅｄｕｒｅ

ｏｆｍａｐｐｉｎｇｆｒｏｍｅｄｇｅｓｔｏｖｅｒｔｉｃｅｓｉｓａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｍａｐｔｈｅｅｄｇｅｓ犲１，犲２，…，犲８ｔｏｔｈｅｖｅｒｔｉｃｅｓ狏′１，

狏′２，…，狏′８；（２）Ｌｉｎｋｔｈｅｖｅｒｔｉｃｅｓｉｎ犌′：Ｓｉｎｃｅｔｈｅ

ｅｄｇｅ犲１ｉｓａｄｊａｃｅｎｔｔｏ犲２，犲８，犲７，ｔｈｅｖｅｒｔｅｘ狏′１ｉｓ

ｌｉｎｋｅｄｔｏ狏′２，狏′８，狏′７；ｓｉｎｃｅｔｈｅｅｄｇｅ犲２ｉｓａｄｊａｃｅｎｔｔｏ

犲３，犲８，犲１，ｔｈｅｖｅｒｔｅｘ狏′２ｉｓｌｉｎｋｅｄｔｏ狏′３，狏′８，狏′１，ａｎｄ

ｓｏｏｎ．（３）Ａｄｄｔｈｅｓｅｌｆｌｏｏｐｓｉｎ犌′：Ｓｉｎｃｅ狏２ａｎｄ

狏６ａｒｅｏｄｄｄｅｇｒｅｅｖｅｒｔｉｃｅｓａｎｄｔｈｅｅｄｇｅｓｌｉｎｋｅｄｔｏ

狏２ａｎｄ狏６ａｒｅ犲１，犲２，犲８，犲５，犲６，ｔｈｅｓｅｌｆｌｏｏｐｓａｒｅｒｅ

ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙａｄｄｅｄｔｏ狏′１，狏′２，狏′８，狏′５，狏′６．Ｔｈｅｃｏｎｓｔｒｕｃ

ｔｅｄｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ犌′ｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．２（ｂ）．

Ｆｉｇ．２　Ａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌

ａｎｄｉｔｓｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ犌′

Ｂｙｍｅａｎｓｏｆｍａｐｐｉｎｇｆｒｏｍｅｄｇｅｓｔｏｖｅｒｔｉｃｅｓ，

ｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍｏｆｓｅａｒｃｈｉｎｇｆｏｒｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｃｉｒｃｌｅｔｈａｔ

ｐａｓｓｅｓｔｈｒｏｕｇｈｅａｃｈｅｄｇｅａｔｌｅａｓｔｏｎｃｅｉｓｃｏｎｖｅｒｔｅｄ

ｉｎｔｏｔｈａｔｏｆｓｅａｒｃｈｉｎｇｆｏｒｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｃｉｒｃｌｅｔｈａｔ

ｐａｓｓｅｓｔｈｒｏｕｇｈｅａｃｈｖｅｒｔｅｘａｔｌｅａｓｔｏｎｃｅ．Ｎｏｔｅｔｈａｔ

ｔｈｅｖｅｒｔｅｘｅｄｇｅｓｅｑｕｅｎｃｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅ

ｓｈｏｒｔｅｓｔｃｉｒｃｌｅｉｓｎ’ｔｏｎｌｙｏｎｅ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｔｈｅ

ｓｈｏｒｔｅｓｔｃｉｒｃｌｅｉｎＦｉｇ．２（ａ）ｉｓ狏１犲１狏２犲２狏３犲３狏４犲４狏５犲５狏６

犲８狏２犲′８狏６犲６狏７犲７狏１ｏｒ狏１犲１狏２犲′８狏６犲８狏２犲２狏３犲３狏４犲４狏５犲５狏６犲６

狏７犲７狏１，ｗｈｅｒｅ犲′８ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｒｅｖｅｒｓａｌｏｆ犲８．

４．２　犇犖犃犈狀犮狅犱犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀犌犲狀犲狉犪犾犔犻狀犲

犌狉犪狆犺

Ｇｉｖｅｎａｎｙｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犼∈犈，１犻狀，１犼犿，

ｗｈｅｒｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎ犲犼ｉｓ狑犼，狑犼０，狑犼∈犣①．Ｉｎ

ｏｒｄｅｒｔｏｅａｓｉｌｙｄｅｓｃｒｉｂｅｔｈｅｍｅｔｈｏｄ，ｓｕｐｐｏｓｅｔｈａｔ

ａｌｌｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓｉｎｇｒａｐｈ犌ａｒｅｅｖｅｎ．Ｉｆｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｓ

ｏｄｄｗｅｉｇｈｔｓ，ａｌｌｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓｍｕｌｔｉｐｌｉｅｄｂｙ２．Ｉｎ

ｔｈｉｓｃａｓｅ，ｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎｎｅｅｄｓｔｏｂｅ

ｄｉｖｉｄｅｄｂｙ２．ＴｈｅＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｂａｓｅｄｏｎ

ｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈｆｏｒｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂ

ｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ犌′ｏｆｔｈｅ

ｇｉｖｅｎｇｒａｐｈ犌ｂｙｍｅａｎｓｏｆｍａｐｐｉｎｇｆｒｏｍｅｄｇｅｓｔｏ

ｖｅｒｔｉｃｅｓ．

（２）Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犼ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔａｎｄ

狊犼ｏｆｌｅｎｇｔｈ狑犼ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ，ｗｈｅｒｅ狑犼ｉｓｔｈｅｗｅｉｇｈｔ

ｏｎｅｄｇｅ犲犼ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｖｅｒｔｅｘ狏′犼．

（３）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼＝（狏′犻，狏′犼）ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄ狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ，ｗｈｅｒｅ狊″犻ｄｅｎｏｔｅｓ

ｔｈｅｌａｓｔｈａｌｆｏｆ狊犻，狊′犼ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｆｉｒｓｔｈａｌｆｏｆ狊犼，ａｎｄ

－犺（狊）ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｏｆ狊．

Ｔａｋｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．２（ａ）ａｓａｎｅｘａｍｐｌｅ．Ｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅ

ｇｒａｐｈ 犌′ ｉｓ ｆｉｒｓｔ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ，ａｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ

Ｆｉｇ．２（ｂ）．Ｆｏｒｔｈｅｖｅｒｔｉｃｅｓ狏′１，狏′２，…，狏′８ｉｎ犌′，ｓｅ

ｌｅｃｔＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊１，狊２，…，狊８ｏｆｌｅｎｇｔｈｓ１８，４０，３６，

２０，２８，６０，８４，１４ｔｏｅｎｃｏｄｅｔｈｅｍ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼＝（狏′犻，狏′犼）ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ

狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｔｈｅｃｏｄｅ

ｏｆｅｄｇｅ犲′１２＝（狏′１，狏′２）ｉｓ狊１２＝ －犺（狊″１狊′２），ｗｈｏｓｅ

ｌｅｎｇｔｈｉｓ１８／２＋４０／２＝２９．Ｔｈｕｓ，ｗｉｔｈｔｈｅｈｅｌｐｏｆ

ｔｈｅｐｒｏｐｅｒｔｙｏｆｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎ

ｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｄｅｓａｎｄｔｈｅｅｄｇｅｃｏｄｅｓ，ＤＮＡｄｏｕｂｌｅ

ｓｔｒａｎｄｓｅｘｔｅｎｄｃｏｎｔｉｎｕａｌｌｙｔｏｆｏｒｍｖａｒｉｏｕｓｒａｎｄｏｍ

ｐａｔｈｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｈｅｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎ．

４．３　犇犖犃犃犾犵狅狉犻狋犺犿犅犪狊犲犱狅狀犌犲狀犲狉犪犾犔犻狀犲犌狉犪狆犺

Ｇｉｖｅｎａｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犼∈犈，１犻狀，１犼犿，

ｗｈｅｒｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎ犲犼ｉｓ狑犼，狑犼０，狑犼∈犣．Ｓｕｐ

ｐｏｓｅｔｈａｔ狏′１ｉｓｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｖｅｒｔｅｘｉｎｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅ

ｇｒａｐｈ犌′ｊｕｓｔａｓｗｅｌｌ．ＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎ

ｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈｆｏｒｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂ

ｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ犌′ｏｆｔｈｅ

ｇｉｖｅｎｇｒａｐｈ犌ｂｙｍｅａｎｓｏｆｍａｐｐｉｎｇｆｒｏｍｅｄｇｅｓｔｏ

ｖｅｒｔｉｃｅｓ．

（２）Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犼ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔａｎｄ

狊犼ｏｆｌｅｎｇｔｈ狑犼ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼＝

（狏′犻，狏′犼）ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）ｔｏ

ｅｎｃｏｄｅｉｔ，ｗｈｏｓｅｌｅｎｇｔｈｉｓ｜狑犻｜／２＋｜狑犼｜／２．
（３）Ｍｅｒｇｅ：ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犼ａｎｄ狊犻犼ａｒｅｍｉｘｅｄ

ｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆ ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅｓ，

ｒａｎｄｏｍｌｙｆｏｒｍｖａｒｉｏｕｓＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓ．

（４）Ｄｅｎａｔｕｒｅ：ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓａｒｅｃｈａｎｇｅｄ

ｉｎｔｏＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｂｙｈｅａｔｉｎｇ．

６８１２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年

① Ｉｆ狑犻ｉｓａｒｅａｌｎｕｍｂｅｒ，ａｌｌｔｈｅｗｅｉｇｈｔｓｍｕｌｔｉｐｌｉｅｄｂｙａｃｅｒ
ｔａｉｎｉｎｔｅｇｅｒ（ｉ．ｅ．１０）ａｎｄｔｈｅｎｔｈｅｙａｒｅｒｏｕｎｄｅｄｉｎｔｏｉｎｔｅ
ｇｅｒｓ．



（５）犅（犖，狊１）：ＫｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ

ｗｉｔｈ５′ｅｎｄｂｅｉｎｇ狊１，ｔｈａｔｉｓ，ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅｒａｎｄｏｍ

ｐａｔｈｓｗｉｔｈｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｐｏｉｎｔｂｅｉｎｇ狏′１．

（６）犈（犖，狊１）：ＫｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ

ｗｉｔｈ３′ｅｎｄｂｅｉｎｇ狊１，ｔｈａｔｉｓ，ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅｒａｎｄｏｍ

ｐａｔｈｓｗｉｔｈｔｈｅｄｅｓｔｉｎａｔｉｏｎｐｏｉｎｔｂｅｉｎｇ狏′１．

（７）＋（犖，狊犼）：Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏′犼（２犼犿）

ｉｎ犌′，ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅｐａｔｈｓｗｉｔｈ狏′犼．
（８）Ｓｅｐａｒａｔｅｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｐａｔｈｂｙｍｅａｎｓｏｆｇｅｌ

ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ．

（９）Ｓｅｑｕｅｎｃｅｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｐａｔｈｔｏｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ

ｉｔｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｗｈｉｃｈｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏｔｈｅ

ｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎ．

４．４　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狑犻狋犺犘狉犲狏犻狅狌狊犕犲狋犺狅犱狊

Ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ，ｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｓｐｒｅｖｉｏｕｓｗｏｒｋｔｏｅｎ

ｃｏｄｅｗｅｉｇｈｔｓｉｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．Ｎａｒａｙａｎａｎｅｔａｌ
［４］

ｐｒｅｓｅｎｔｅｄａｃｏｎｃｅｐｔｕａｌｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｔｈａｔｅｎ

ｃｏｄｅｓｗｅｉｇｈｔｓｂｙｔｈｅｌｅｎｇｔｈｓｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ．Ｓｈｉｎ

ｅｔａｌ
［５］
ｐｒｏｐｏｓｅｄａｍｅｔｈｏｄｏｆｅｎｃｏｄｉｎｇｗｅｉｇｈｔｓｂｙ

ｖａｒｙｉｎｇｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｈｙｄｒｏｇｅｎｂｏｎｄｓｉｎｆｉｘｅｄ

ｌｅｎｇｔｈＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ．Ｙａｍａｍｕｔｏｅｔａｌ
［６］
ｐｒｏｐｏｓｅｄａ

ｍｅｔｈｏｄｏｆｅｎｃｏｄｉｎｇｗｅｉｇｈｔｓｂｙｔｈｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ

ｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ．Ｌｅｅｅｔａｌ
［７］
ｐｒｏｐｏｓｅｄａｍｅｔｈｏｄｏｆ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｗｅｉｇｈｔｓｂｙｔｈｅｍｅｌｔｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓｏｆ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ．Ａｌｌｔｈｅａｂｏｖｅｍｅｔｈｏｄｓａｒｅｓｕｉｔａｂｌｅ

ｆｏｒｓｏｍｅｓｐｅｃｉｆｉｃｉｎｓｔａｎｃｅｓ，ｂｕｔｔｈｅｇｅｎｅｒａｔｅｄｒａｎ

ｄｏｍｐａｔｈｓｉｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎａｒｅａｌｔｅｒｎａｎｔ

ＤＮＡ ｓｔｒａｎｄａｎｄ ｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄ．Ｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄ

ＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅｇｒａｐｈ

ｕｓｅｓｏｎｅＤＮＡｓｔａｎｄ狊犼ｏｆｌｅｎｇｔｈ狑犼ｔｏｅｎｃｏｄｅｅａｃｈ

ｖｅｒｔｅｘ狏′犼，ａｎｄｕｓｅｓｏｎｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻犼＝－犺（狊″犻狊′犼）

ｔｏｅｎｃｏｄｅｅａｃｈｅｄｇｅ犲′犻犼＝（狏′犻，狏′犼）．Ｔｈｉｓｍａｋｅｓｏｕｒ

ｍｅｔｈｏｄｇｅｎｅｒａｔｅＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓｉｎｓｔｅａｄｏｆａｌ

ｔｅｒｎａｎｔＤＮＡｓｔｒａｎｄａｎｄｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｉｎａｓｉｎｇｌｅ

ｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄＤＮＡ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｃａｎｇｅｎｅｒａｔｅｔｈｅｏｐｔｉｍａｌｓｏｌｕｔｉｏｎ

ｍｏｒｅｅａｓｉｌｙｔｈａｎｔｈｅｆｏｒｍｅｒｓ，ｗｈｉｃｈｉｍｐｒｏｖｅｓｔｈｅ

ｃａｐａｂｉｌｉｔｙｏｆｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇａｎｄｄｅａｌｉｎｇｗｉｔｈｄａｔａｉｎ

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

５　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀犚犲狏犲狉狊犲

犆狅犿狆犾犲犿犲狀狋犃犾犻犵狀犿犲狀狋犳狅狉犕犛犜

Ｆｏｒａｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ ｇｒａｐｈ 犌＝
（犞，犈）ｗｉｔｈ狀ｖｅｒｔｉｃｅｓ，ａｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅｉｓａｓｕｂ

ｇｒａｐｈｔｈａｔｃｏｎｔａｉｎｓ狀ｖｅｒｔｉｃｅｓａｎｄ狀－１ｅｄｇｅｓｗｉｔｈ

ｏｕｔｃｉｒｃｌｅ．Ｆｏｒａｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔ

ｅｄｇｒａｐｈ，ａｍｉｎｉｍｕｍｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅ（ＭＳＴ）ｉｓａ

ｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅｗｉｔｈｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍｗｅｉｇｈｔ．ＴｈｅＭＳＴ

ｐｒｏｂｌｅｍｉｓｔｏｆｉｎｄａｍｉｎｉｍｕｍｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅｏｆｔｈｅ

ｇｉｖｅｎｇｒａｐｈ．ＴｈｉｓｓｅｃｔｉｏｎｇｉｖｅｓａＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄａｎｄＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍ

ｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｏｒｔｈｅＭＳＴｐｒｏｂｌｅｍ．

５．１　犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀狊狅犳犆狅犿狆犾犲犿犲狀狋犃犾犻犵狀犿犲狀狋犪狀犱犚犲

狏犲狉狊犲犆狅犿狆犾犲犿犲狀狋犃犾犻犵狀犿犲狀狋

Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅｖｅａｌｓｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｂｅ

ｔｗｅｅｎｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔαｂｅｔｗｅｅｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ狊ａｎｄ狋ｉｓｔｈｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｐａｉｒ（狊′，狋′）ｗｈｉｃｈｓａｔｉｓｆｉｅｓｔｈａｔ
［８］：（１）｜狊′｜＝

｜狋′｜，ｗｈｅｒｅ｜狓｜ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅ狓；

（２）ａｆｔｅｒｄｅｌｅｔｉｎｇａｌｌｔｈｅｓｐａｃｅｓｉｎ狊′，ｔｈｅｒｅｍａｉ

ｎｉｎｇｐａｒｔｉｓ狊；（３）ａｆｔｅｒｄｅｌｅｔｉｎｇａｌｌｔｈｅｓｐａｃｅｓｉｎ

狋′，ｔｈｅｒｅｍａｉｎｉｎｇｐａｒｔｉｓ狋；（４）ｆｏｒｅａｃｈ犻，狊′［犻］ｏｒ

狋′［犻］ｉｓｎｏｔａｓｐａｃｅ．Ｆｏｒａｎｙｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ，

ｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｓｓａｍｅｏｒｄｉｆ

ｆｅｒｅｎｔ；ｗｈｅｒｅａｓｉｎＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄ，ｔｈｅｒｅｌａ

ｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ，ｓａｍｅ，

ｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．Ｓｏｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｒｅｖｅｒｓｅ

ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｏｆＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｒｅｆｉｔｔｅｒ

ｔｈａｎｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀４．　Ｇｉｖｅｎａｎａｌｉｇｎｍｅｎｔα＝（狊′，狋′）

ｂｅｔｗｅｅｎＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ狊ａｎｄ狋．Ｔｈｅａｌｉｇｎｍｅｎｔα

ｉｓｃａｌｌｅｄａｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ
［１６］ｉｆαｓａｔｉｓｆｉｅｓ：

（１）Ｆｏｒｅａｃｈ犻，狊′［犻］ｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏ狋′［犻］ｉｆ

狊′［犻］ａｎｄ狋′［犻］ａｒｅｎｏｔｓｐａｃｅｓ；（２）Ｔｈｅｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎ

ｏｆ狊′ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓｔｈａｔｏｆ狋′．

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀５．　Ｇｉｖｅｎａｎａｌｉｇｎｍｅｎｔα＝（狊′，狋′）

ｂｅｔｗｅｅｎＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ狊ａｎｄ狋．Ｔｈｅａｌｉｇｎｍｅｎｔα

ｉｓｃａｌｌｅｄａｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ
［１６］ｉｆα

ｓａｔｉｓｆｉｅｓ：（１）Ｆｏｒｅａｃｈ犻，狊′［犻］ｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏ

狋′［犻］ｉｆ狊′［犻］ａｎｄ狋′［犻］ａｒｅｎｏｔｓｐａｃｅｓ；（２）Ｔｈｅｏｒｉ

ｅｎｔａｔｉｏｎｏｆ狊′ｉｓｏｐｐｏｓｉｔｅｔｏｔｈａｔｏｆ狋′．

Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｔｈｅｓｃｏｒｅｏｆａｓｅ

ｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｓａｓｆｏｌｌｏｗｓ
［８］：Ｆｏｒａｎｙａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ａｂｉｔｉｓａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ

＋１ｉｆｔｈｅｔｗｏｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｓａｒｅｔｈｅ

ｓａｍｅｏｎｅｓ（ａｍａｔｃｈ）；ａｂｉｔｉｓａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ－１ｉｆｔｈｅ

ｔｗｏｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｓａｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（ａｍｉｓ

ｍａｔｃｈ）；ａｂｉｔｉｓａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ－２ｉｆｏｎｅｏｆｔｈｅｔｗｏ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｓａｓｐａｃｅ．Ｔｈｅｓｕｍｏｆ

ｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆａｌｌｂｉｔｓｉｎａｎａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅ

ｓｃｏｒｅｏｆｔｈｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ．Ｔｈｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅ

ｂｉｇｇｅｓｔｓｃｏｒｅｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｂｅｓｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ．

Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｔｈｅｓｃｏｒｅｏｆ

ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ，ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｔｈｅ

ｓｃｏｒｅｓｏｆｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍ

ｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ．Ｆｏｒａｃｏｍ

ｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｏｒａｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔ，ａｂｉｔｉｓａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ ＋１ｉｆｔｈｅｔｗｏｃｏｒｒｅ

ｓｐｏｎｄｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｓａｒｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ（ａｃｏｍｐｌｅ

ｍｅｎｔｍａｔｃｈｏｒａｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｍａｔｃｈ）；ａｂｉｔ

ｉｓａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ－１ｉｆｔｈｅｔｗｏｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｃｈａｒａｃ

ｔｅｒｓａｒｅｎｏｔｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ（ａｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｍｉｓ

ｍａｔｃｈｏｒａｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｍｉｓｍａｔｃｈ）；ａｂｉｔｉｓ

ａｓｓｉｇｎｅｄｔｏ －２ｉｆｏｎｅｏｆｔｈｅｔｗｏｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ
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ｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｓａｓｐａｃｅ．Ｔｈｅｓｕｍｏｆｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆａｌｌ

ｂｉｔｓｉｎａｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｏｒｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅ

ｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｓｃｏｒｅｏｆｔｈｅｃｏｍｐｌｅ

ｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｏｒｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ．

Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｂｉｇｇｅｓｔｓｃｏｒｅ

ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｂｅｓｔｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ．Ｔｈｅｒｅ

ｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｂｉｇｇｅｓｔｓｃｏｒｅ

ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｂｅｓｔｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ．

５．２　犇犖犃犈狀犮狅犱犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀犚犲狏犲狉狊犲犆狅犿

狆犾犲犿犲狀狋犃犾犻犵狀犿犲狀狋犳狅狉犕犛犜

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀６．　Ｆｏｒａｎｙｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ｗｉｔｈ

狀ｖｅｒｔｉｃｅｓ，ｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｕｓｅｄｔｏｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈａ

ｖｅｒｔｅｘｆｒｏｍｏｔｈｅｒ狀－１ｖｅｒｔｉｃｅｓｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｒｅｃｏｇ

ｎｉｔｉｏｎｃｏｄｅｏｆｔｈｅｖｅｒｔｅｘ．

Ｆｏｒａ ｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅ

ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，狑犻犼０，狑犻犼∈犣，ｔｈｅｌｅｎｇｔｈ

犾ｏｆｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｃｏｄｅｓｈｏｕｌｄｓａｔｉｓｆｙ：４
犾－１
＜狀４

犾，

ｔｈａｔｉｓ，犾＝ｌｏｇ４狀 ，ｗｈｅｒｅ４ｉｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｌｅｔ

ｔｅｒｓｉｎ｛犃，犜，犌，犆｝．ＴｈｅＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄ

ｂａｓｅｄｏｎｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｏｒｔｈｅ

ＭＳＴｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｌｅｔ犾＝ｍａｘ｛ｌｏｇ４狀 ，６｝．Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ

狏犻ｉｎ犌，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狉犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．

Ｈｅｒｅ，６ｉｓａｎｅｍｐｉｒｉｃａｌｖａｌｕｅｔｈａｔｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅ

ｍｉｎｉｍｕｍｌｅｎｇｔｈｏｆｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｃｏｄｅ．

（２）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲犻犼ｉｎ犌，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻犼
ｏｆｌｅｎｇｔｈ２狆＝２×ｍａｘ｛狑犻犼，犾｝ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｈｅｒｅ，

ｔｈｅｆｉｒｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犻，ａｎｄｔｈｅ

ｌａｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犼．Ａｎｄｔｈｅｎ

ｃｏｍｐｕｔｅｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔ．Ｉｆ

狑犻犼＞犾，ｔｈｅｎｌｅｔ狊狑犻犼，１ｄｅｎｏｔｅｔｈｅｆｉｒｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ

狑犻犼ｏｆ狊犻犼，狊狑犻犼，２ｄｅｎｏｔｅｔｈｅｌａｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ狑犻犼ｏｆ

狊犻犼，ａｎｄｃｏｍｐｕｔｅｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔｓｏｆ狊狑犻犼，１ ａｎｄ狊狑犻犼，２，ｗｈｉｃｈａｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ

α狊狑
犻犼，１
ａｎｄα狊狑

犻犼，２

，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ，ｃｏｍｐｕｔｅ

ｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｏｆ狉犻ａｎｄ狉犼，

ｗｈｉｃｈａｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈα狉犻 ａｎｄα狉犼，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ｗｈｅｎ狑犻犼ｉｓｌａｒｇｅｒｔｈａｎ犾，狉犻ｏｒ狉犼ｃａｎｎｏｔ

ｂｅｔｈｅｓｕｂｓｔｒｉｎｇｏｆｔｈｅｃｅｎｔｅｒｐａｒｔｏｆ狊犻犼．
（３）Ｆｏｒａｎｙｔｗｏａｄｊａｃｅｎｔｅｄｇｅｓ犲犻犼ａｎｄ犲犼犽，ａｄｄ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犪犻犼，犽ａｓａｎａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ．ＬｅｔＵｐｐｅｒ
（α）ｄｅｎｏｔｅｔｈｅｕｐｐｅｒｓｔｒａｎｄｏｆα，Ｌｏｗｅｒ（α）ｄｅｎｏｔｅ

ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｓｔｒａｎｄ ｏｆ α， ａｎｄ “＋ ” ｄｅｎｏｔｅ

ｃｏｎｃａｔｅｎａｔｉｏｎ．Ｉｆ狑犻犼＞犾ａｎｄ狑犼犽＞犾，ｔｈｅｎｔｈｅａｄｄｉ

ｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ狊犪犻犼，犽＝Ｌｏｗｅｒ（α狊狑犻犼，２
）＋Ｌｏｗｅｒ（α狊狑

犼犽，１

）；

ｉｆ狑犻犼犾ａｎｄ狑犼犽犾，ｔｈｅｎ狊犪犻犼，犽 ＝Ｌｏｗｅｒ（α狉犼）＋

Ｌｏｗｅｒ（α狉
犼
）；ｉｆ狑犻犼＞犾ａｎｄ狑犼犽犾，ｔｈｅｎ狊犪犻犼，犽 ＝

Ｌｏｗｅｒ（α狊狑
犻犼，２

）＋Ｌｏｗｅｒ（α狉
犼
）；ｉｆ狑犻犼犾ａｎｄ狑犼犽＞犾，

ｔｈｅｎ狊犪犻犼，犽 ＝Ｌｏｗｅｒ（α狉犼）＋Ｌｏｗｅｒ（α狊狑
犼犽，１

）．Ｔｈｕｓ，

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻犼ａｎｄ狊犼犽ｃａｎｃｏｍｂｉｎｅｗｉｔｈ狊犪犻犼，犽ｔｏ

ｆｏｒｍ ＤＮＡ ｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓ，ａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．３．

Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ｆｏｒｅｄｇｅｓ犲犻犼ａｎｄ犲犼犻，ａｌｓｏａｄｄｏｎｅＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄ狊犪犻犼，犻ａｓａｎａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ．

Ｆｉｇ．３　ＪｏｉｎｔｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻犼，狊犼犽ａｎｄ狊犪犻犼，犽

Ｔａｋｅｔｈｅｗｅｉｇｈｔｅｄｇｒａｐｈ犌ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．４ａｓ

ａｎｅｘａｍｐｌｅ．Ｔｈｅｒｅａｒｅ８ｖｅｒｔｉｃｅｓａｎｄ１２ｅｄｇｅｓｉｎ

ｉｔ，ｓｏ犾＝ｍａｘ｛ｌｏｇ４８ ，６｝＝６．Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘｉｎ

犌，ｕｓｅａＤＮＡｓｔｒａｎｄｏｆｌｅｎｇｔｈ６ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｆｏｒ

ｅａｃｈｅｄｇｅ犲犻犼ｉｎ犌，ｉｆ狑犻犼６，ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻犼ｉｓ

ｗｉｔｈｌｅｎｇｔｈｏｆ１２，ｗｈｅｒｅｔｈｅｆｉｒｓｔｈａｌｆｏｆ狊犻犼ｉｓ狉犻

ａｎｄｔｈｅｌａｓｔｈａｌｆｏｆ狊犻犼ｉｓ狉犼．Ｉｆ狑犻犼＞６，ＤＮＡｓｔｒａｎｄ

狊犻犼ｉｓｗｉｔｈｌｅｎｇｔｈｏｆ２狑犻犼，ｗｈｅｒｅｔｈｅｆｉｒｓｔｐａｒｔｏｆ

ｌｅｎｇｔｈ６ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犻，ｔｈｅｌａｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ６

ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犼，ａｎｄｔｈｅｃｅｎｔｅｒｐａｒｔｏｆ狊犻犼ｉｓｒａｎ

ｄｏｍｌｙｓｅｌｅｃｔｅｄｂｕｔｉｔｍｕｓｔｅｘｃｌｕｄｅ狉犻ｏｒ狉犼．Ａｎｄ

ｔｈｅｎｃｏｍｐｕｔｅｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ：

Ｉｆ狑犻犼６，ｔｈｅｎｃｏｍｐｕｔｅα狉犻 ａｎｄα狉犼；ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ，

ｃｏｍｐｕｔｅα狊狑
犻犼，１
ａｎｄα狊狑

犻犼，２
．Ｆｏｒｔｈｅｅｄｇｅ犲２３，ｃｏｍ

ｐｕｔｅα狉
２
ａｎｄα狉

３
ｓｉｎｃｅ狑２３６；ｆｏｒｔｈｅｅｄｇｅ犲１２，

ｃｏｍｐｕｔｅα狊狑
１２，１
ａｎｄα狊狑

１２，２
ｓｉｎｃｅ狑１２＞６，ａｎｄｓｏｏｎ．

Ｆｏｒａｎｙｔｗｏａｄｊａｃｅｎｔｅｄｇｅｓ犲犻犼ａｎｄ犲犼犽，ａｄｄｏｎｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犪犻犼，犽 ａｓａｎａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ．Ｃｏｎｓｉｄｅｒ

ｔｈｅｅｄｇｅｓ犲１２ａｎｄ犲２３，ｔｈｅａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ狊犪
１２，３
＝

Ｌｏｗｅｒ（α狊狑
１２，２

）＋Ｌｏｗｅｒ（α狉
２
）ｓｉｎｃｅ狑１２ ＞６ａｎｄ

狑２３６．

Ｆｉｇ．４　Ａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）

５．３　犇犖犃犃犾犵狅狉犻狋犺犿犅犪狊犲犱狅狀犚犲狏犲狉狊犲犆狅犿狆犾犲犿犲狀狋

犃犾犻犵狀犿犲狀狋

Ｆｏｒａ ｗｅｉｇｈｔｅｄ，ｃｏｎｎｅｃｔｅｄａｎｄ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，犲犻犼∈犈，１犻，犼狀，ｗｈｅｒｅ

ｔｈｅｗｅｉｇｈｔｏｎｅｄｇｅ犲犻犼ｉｓ狑犻犼，ｔｈｅＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍ

ｂａｓｅｄｏｎｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｏｒｔｈｅ

ＭＳＴｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｌｅｔ犾＝ｍａｘ｛ｌｏｇ４狀 ，６｝．Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ

狏犻ｉｎ犌，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狉犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．
（２）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲犻犼ｉｎ犌，ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ
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狊犻犼ｏｆｌｅｎｇｔｈ２狆＝２×ｍａｘ｛狑犻犼，犾｝ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ，

ｗｈｅｒｅｔｈｅｆｉｒｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犻，

ａｎｄｔｈｅｌａｓｔｐａｒｔｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓ狉犼．Ｉｆ

狑犻犼犾，ｔｈｅｎ ｃｏｍｐｕｔｅｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓα狉犻ａｎｄα狉犼；ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ，ｃｏｍｐｕｔｅｔｈｅｒｅ

ｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｌｉｇｎｍｅｎｔｓα狊狑
犻犼，１
ａｎｄα狊狑

犻犼，２
．

（３）Ｆｏｒａｎｙｔｗｏａｄｊａｃｅｎｔｅｄｇｅｓ犲犻犼ａｎｄ犲犼犽，ｕｓｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犪犻犼，犽＝Ｌｏｗｅｒ（α狊狑犻犼，２
｜α狉

犼
）＋Ｌｏｗｅｒ（α狊狑

犼犽，１
｜

α狉
犼
）ａｓａｎａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅ，ｗｈｅｒｅ‘犪｜犫’ｄｅｎｏｔｅｓｅｉ

ｔｈｅｒ犪ｏｒ犫．Ｉｆ狑犻犼＞犾，ｔｈｅｎｓｅｌｅｃｔα狊狑
犻犼，２

，ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ

ｓｅｌｅｃｔα狉
犼
；ｉｆ狑犼犽＞犾，ｔｈｅｎｓｅｌｅｃｔα狊狑

犼犽，１

，ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ

ｓｅｌｅｃｔα狉
犼
．

（４）Ｍｅｒｇｅ：ＤＮＡ ｓｔｒａｎｄｓ狊犻犼 ａｎｄ狊犪犻犼，犽 ａｒｅ

ｍｉｘｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．Ｂａｓｅｄ

ｏｎｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆ ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ

ｂａｓｅｓ，ｒａｎｄｏｍｌｙ ｆｏｒｍ ｖａｒｉｏｕｓ ＤＮＡ ｄｏｕｂｌｅ

ｓｔｒａｎｄｓ．

（５）Ｄｅｎａｔｕｒｅ：ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓａｒｅｃｈａｎｇｅｄ

ｉｎｔｏＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｂｙｈｅａｔｉｎｇ．

（６）－（犖，狊犪犻犼，犽）：ｄｉｓｃａｒｄａｌｌｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ

ｗｉｔｈａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅｓ．Ｎｏｔｅｔｈａｔ，ａｌｌｔｈｅｕｐｐｅｒ

ｓｔｒａｎｄｓｉｎｔｈｅＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｄｏｅｘｃｌｕｄｅ

ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｄｅｓ．

（７）＋（犖，狉犻）：Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏犻（１犻狀），

ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｗｉｔｈｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｃｏｄｅ狉犻．

（８）ＳｅｐａｒａｔｅｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｗｉｔｈｔｈｅｍｉｎｉ

ｍｕｍｗｅｉｇｈｔｔｈｒｏｕｇｈｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ．

（９）Ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｗｉｔｈｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍ ｗｅｉｇｈｔ．Ｔｈｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏａｎＥｕｌｅｒｃｙｃｌｅｏｆｔｈｅｇｒａｐｈ，

ａｎｄａＭＳＴｃａｎｂｅｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｔｈｅＥｕｌｅｒｃｙｃｌｅ．

Ｆｉｇ．６　Ｔｈｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆｔｈｅｅｄｇｅｓｉｎｃｉｄｅｎｔｔｏ狏犻

６　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀

犘狅犾狔狀狅犿犻犪犾犜狉犪狀狊犳狅狉犿犪狋犻狅狀犳狅狉犞犆犘

Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ａｎｄａｐｏｓ

ｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆，ａｖｅｒｔｅｘｓｕｂｓｅｔ犞′犞ｉｓｃａｌｌｅｄａ

ｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｉｆｅａｃｈｅｄｇｅｉｎ犈ｉｓｉｎｃｉｄｅｎｔｔｏａｔｌｅａｓｔ

ｏｎｅｖｅｒｔｅｘｉｎ犞′．Ｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍ（ＶＣＰ）

ｉｓｔｏｆｉｎｄａｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒ犞′ｏｆｓｉｚｅ狆ｉｎａｎｕｎｄｉｒｅｃｔ

ｅｄｇｒａｐｈ犌．Ｔｈｉｓｓｅｃｔｉｏｎｐｒｅｓｅｎｔｓａｈｙｂｒｉｄｂａｓｅｄ

ＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｔｏｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍｔｈｒｏｕｇｈ

ｄｅｓｉｇｎｉｎｇａｎｉｍｐｒｏｖｅｄｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｆｒｏｍｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍｔｏｔｈｅＨａｍｉｌｔｏｎｉａｎ

ｃｉｒｃｌｅｐｒｏｂｌｅｍ（ＨＣＰ）．

６．１　犆狅狀犮犲狆狋狊狅犳犐犿狆狉狅狏犲犱犆狅狏犲狉犛狌犫犵狉犪狆犺犪狀犱犛犲

犾犲犮狋犻狅狀犞犲狉狋犲狓

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀７．　Ｆｏｒａｎｙｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽）ｉｎａｎ

ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），ａｎｅｗｌｙｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ

ｓｕｂｇｒａｐｈｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．５ｉｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄ

ｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｏｆ犲犼
［１７］．

Ｆｉｇ．５　Ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｏｆｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽）

Ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｏｆｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，

狏犽）ｈａｓ４ｖｅｒｔｉｃｅｓａｎｄ４ｅｄｇｅｓ．Ｅａｃｈｖｅｒｔｅｘｉｎｉｔｉｓ

ｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ（狏犻，犲犼，狓）ｏｒ（狏犽，犲犼，狓），１狓２．Ｔｈｅ

ｓｅｔｏｆｖｅｒｔｉｃｅｓｉｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｏｆ犲犼

ｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ犞犲
犼
＝｛（狏犻，犲犼，１），（狏犻，犲犼，２），（狏犽，犲犼，

１），（狏犽，犲犼，２）｝，ａｎｄｔｈｅｓｅｔｏｆｅｄｇｅｓｉｎｉｔｉｓｍａｒｋｅｄ

ｗｉｔｈ犈犲
犼
＝｛〈（狏犻，犲犼，１），（狏犻，犲犼，２）〉，〈（狏犽，犲犼，１），

（狏犽，犲犼，２）〉，〈（狏犻，犲犼，１），（狏犽，犲犼，１）〉，〈（狏犻，犲犼，２），

（狏犽，犲犼，２）〉｝．

犇犲犳犻狀犻狋犻狅狀８．　Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝

（犞，犈）ａｎｄａｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆，ｔｈｅｖｅｒｔｉｃｅｓｉｎａ

ｓｕｂｓｅｔ犞′ｏｆｓｉｚｅ狆ａｒｅｃａｌｌｅｄｔｈｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｉ

ｃｅｓ
［１８］ｉｆｔｈｅｓｕｂｓｅｔ犞′ｉｓａｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒ．

６．２　犘狅犾狔狀狅犿犻犪犾犜狉犪狀狊犳狅狉犿犪狋犻狅狀犳狉狅犿犞犆犘狋狅犎犆犘

Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈），狏犻∈犞，

犲犼∈犈，１犻狀，１犼犿，ａｎｄａｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ

狆，ｔｈｅｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅｖｅｒｔｅｘ

ｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍｔｏｔｈｅＨａｍｉｌｔｏｎｉａｎｃｉｒｃｌｅｐｒｏｂｌｅｍｉｓ

ｄｅｖｉｓｅｄａｓｆｏｌｌｏｗｓ．

（１）Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓ：

Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽），ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒ

ｓｕｂｇｒａｐｈｏｆ犲犼ｉｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ，ａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．５．
（２）Ｌｉｎｋｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆｅｄ

ｇｅｓｉｎ犌ｔｏｆｏｒｍ｜犞｜ｓｕｂｐａｔｈｓ：Ｌｅｔ犱犲犵（狏犻）ｄｅｎｏｔｅ

ｔｈｅｄｅｇｒｅｅ ｏｆｖｅｒｔｅｘ 狏犻，ａｎｄ犲狏犻［１］，犲狏犻［２］，…，

犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］ｄｅｎｏｔｅｔｈｅｅｄｇｅｓｉｎｃｉｄｅｎｔｔｏ狏犻．Ｔｈｅｉｍ

ｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆ犲狏犻［１］，犲狏犻［２］，…，犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］

ａｒｅｌｉｎｋｅｄｂｙｅｄｇｅｓｅｔ犈狏犻＝｛〈（狏犻，犲狏犻［犼］，２），（狏犻，

犲狏犻［犼＋１］，１）〉｜１犼＜犱犲犵（狏犻）｝ｔｏｆｏｒｍｏｎｅｓｕｂｐａｔｈ，

ａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．６．Ｆｏｒａｎｙｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝

（犞，犈），ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓｕｂｐａｔｈｓｉｓ｜犞｜，ｗｈｉｃｈｉｎ

ｃｌｕｄｅａｌｌｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓ．
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（３）Ｌｉｎｋ狆ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｉｃｅｓｔｏａｌｌｔｈｅｓｕｂ

ｐａｔｈｓ：Ｌｅｔ犪１，犪２，…，犪狆ｄｅｎｏｔｅ狆ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｉ

ｃｅｓ．Ｌｉｎｋｅａｃｈｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｅｘ犪犼ｔｏｔｈｅｓｔａｒｔｐｏｉｎｔ

（狏犻，犲狏犻［１］，１）ａｎｄｔｈｅｅｎｄｐｏｉｎｔ（狏犻，犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］，２）ｏｆ

ｅａｃｈｓｕｂｐａｔｈｂｙｅｄｇｅｓｅｔ犈犪
犼
＝｛〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［１］，１）〉，

〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］，２）〉｜１犼狆，１犻狀｝．Ｔｈｅｏｂ

ｔａｉｎｅｄｇｒａｐｈｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈ犌′＝（犞′，犈′），ｗｈｅｒｅ

犞′＝ ｛∪
犲犻∈犈
犞犲犻｝∪ ｛∪

犼＝１～狆

｛犪犼｝｝，犈′＝ ｛∪
犲犻∈犈
犈犲犻｝∪

｛∪
狏犻∈犞
犈狏犻｝∪｛∪

犼＝１～狆
犈犪

犼
｝．

Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ｗｉｔｈ狀

ｖｅｒｔｉｃｅｓａｎｄａｎｉｎｔｅｇｅｒ狆狀，ｔｈｅｔｉｍｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ

ｏｆｔｈｅａｂｏｖｅｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｓａｎａｌｙｚｅｄａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

｜犈｜狀（狀－１）／２＝犗（狀
２），｜犞′｜＝狆＋４｜犈｜狆＋

４狀（狀－１）／２＝犗（狀２），｜犈′｜＝４｜犈｜＋∑
狏犻∈犞

（犱犲犵（狏犻）－

１）＋２狆｜犞｜＝４｜犈｜＋（２｜犈｜－｜犞｜）＋２狆｜犞｜＝

６｜犈｜＋（２狆－１）｜犞｜＝犗（狀
２）．Ｓｏｔｈｅｔｒａｎｓｆｏｒｍａ

ｔｉｏｎｃａｎｂｅｃｏｍｐｌｅｔｅｄｉｎａｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｉｍｅ．

Ｔａｋｅｔｈｅｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．７

ａｎｄｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆＝２ａｓａｎｅｘａｍｐｌｅ．Ｔｈｅ

ｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆ犲１，犲２，犲３，犲４，犲５ ａｒｅ

ｆｉｒｓｔｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ，ａｎｄｔｈｅｎｔｈｅｙａｒｅｌｉｎｋｅｄｂｙｅｄｇｅ

ｓｅｔ犈狏犻＝｛〈（狏犻，犲狏犻［犼］，２），（狏犻，犲狏犻［犼＋１］，１）〉｜１犼＜

犱犲犵（狏犻）｝ｔｏｆｏｒｍ４ｓｕｂｐａｔｈｓ．Ｆｏｒｖｅｒｔｅｘ狏１，ｔｈｅ

ｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆ犲１，犲３，犲４ａｒｅｌｉｎｋｅｄｔｏ

ｇｅｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍｏｎｅｓｕｂｐａｔｈｂｙｅｄｇｅｓ〈（狏１，犲１，２），

（狏１，犲３，１）〉ａｎｄ〈（狏１，犲３，２），（狏１，犲４，１）〉；ｆｏｒｖｅｒｔｅｘ

狏２，ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆ犲１ａｎｄ犲２ａｒｅ

ｌｉｎｋｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍｏｎｅｓｕｂｐａｔｈｂｙｅｄｇｅ〈（狏２，

犲１，２），（狏２，犲２，１）〉，ａｎｄｓｏｏｎ．Ａｎｄｔｈｅｎ，ａｌｌｔｈｅ

ｓｕｂｐａｔｈｓａｒｅｌｉｎｋｅｄｗｉｔｈｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｉｃｅｓｂｙｅｄｇｅｓ

犈犪
犼
＝｛〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［１］，１）〉，〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］，２）〉｜

１犼狆，１犻狀｝，ｔｈａｔｉｓ，｛〈犪１，（狏１，犲１，１）〉，〈犪１，

（狏１，犲４，２）〉，〈犪１，（狏２，犲１，１）〉，〈犪１，（狏２，犲２，２）〉，…，

〈犪２，（狏４，犲４，１）〉，〈犪２，（狏４，犲５，１）〉｝．Ｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄ

ｇｒａｐｈ犌′＝（犞′，犈′）ｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．８．

Ｆｉｇ．７　Ａｗｅｉｇｈｔｅｄａｎｄｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）

Ｉｔｃａｎｂｅｐｒｏｖｅｄｔｈａｔｆｏｒａｎｙｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ

犌＝（犞，犈）ａｎｄａｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆，ｔｈｅｇｒａｐｈ犌

ｈａｓａｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒ犞′ｏｆｓｉｚｅ狆ｉｆａｎｄｏｎｌｙｉｆ犌′＝

（犞′，犈′）ｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｐｏｌｙｎｏｍｉａｌ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｈａｓａ Ｈａｍｉｌｔｏｎｉａｎｃｉｒｃｌｅ，ｗｈｅｒｅ

犞′＝｛∪
犲犻∈犈
犞犲犻｝∪ ｛∪

犼＝１～狆

｛犪犼｝｝，犈′＝ ｛∪
犲犻∈犈
犈犲犻｝∪

｛∪
狏犻∈犞
犈狏犻｝∪ ｛∪

犼＝１～狆
犈犪

犼
｝．Ｆｏｒｔｈｅｄｅｔａｉｌｓ，ｐｌｅａｓｅｓｅｅ

ｔｈｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅ［１８］．

Ｆｉｇ．８　Ｔｈｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒ

ｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆｔｈｅｅｄｇｅｓｉｎｇｒａｐｈ犌

６．３　犇犖犃犈狀犮狅犱犻狀犵犕犲狋犺狅犱犅犪狊犲犱狅狀犘狅犾狔狀狅犿犻犪犾

犜狉犪狀狊犳狅狉犿犪狋犻狅狀

Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ａｎｄａｐｏｓ

ｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆，ｔｈｅＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｂａｓｅｄ

ｏｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅ

ｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

（１）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽）ｉｎ犌，ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ

ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｏｆ犲犼．Ｆｏｒａｌｌｔｈｅｅｄ

ｇｅｓｉｎｃｉｄｅｎｔｔｏ狏犻，ｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓ

ａｒｅｌｉｎｋｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｔｏｆｏｒｍｏｎｅｓｕｂｐａｔｈｂｙｅｄｇｅｓｅｔ

犈狏犻＝｛〈（狏犻，犲狏犻［犼］，２），（狏犻，犲狏犻［犼＋１］，１）〉｜１犼＜

犱犲犵（狏犻）｝．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅｓｕｂｐａｔｈｓｉｓ｜犞｜，

ｗｈｉｃｈｉｎｃｌｕｄｅａｌｌｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｃｏｖｅｒｓｕｂｇｒａｐｈｓｏｆ

ｔｈｅｅｄｇｅｓｉｎ犌．Ｌｉｎｋ狆ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｖｅｒｔｉｃｅｓｔｏｔｈｅ

ｓｔａｒｔａｎｄｅｎｄｐｏｉｎｔｓｏｆｅａｃｈｓｕｂｐａｔｈｂｙｅｄｇｅｓｅｔ

犈犪
犼
＝｛〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［１］，１）〉，〈犪犼，（狏犻，犲狏犻［犱犲犵（狏犻）］，２）〉｜

１犼狆，１犻狀｝．Ｔｈｅｏｂｔａｉｎｅｄｇｒａｐｈｉｓｍａｒｋｅｄ

ｗｉｔｈ犌′＝ （犞′，犈′），ｗｈｅｒｅ犞′＝ ｛∪
犲犻∈犈
犞犲犻｝∪

｛∪
犼＝１～狆

｛犪犼｝｝，犈′＝｛∪
犲犻∈犈
犈犲犻｝∪｛∪

狏犻∈犞
犈狏犻｝∪｛∪

犼＝１～狆
犈犪

犼
｝．

（２）Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏犻ｉｎ犌′，ｕｓｅＤＮＡｓｔａｎｄ狊犻

ｏｆｌｅｎｇｔｈ犾ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｈｅｒｅ，ｓｅｌｅｃｔ犾＝２０．
（３）Ｆｏｒｅａｃｈｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽）ｉｎ犌′，ｕｓｅｔｈｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻犽＝－犺（狊″犻狊′犽）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．

６．４　犇犖犃犃犾犵狅狉犻狋犺犿犅犪狊犲犱狅狀犘狅犾狔狀狅犿犻犪犾犜狉犪狀狊

犳狅狉犿犪狋犻狅狀

Ｆｏｒａｎｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄｇｒａｐｈ犌＝（犞，犈）ａｎｄａｐｏｓ

ｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒ狆，ｔｈｅＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒ

ｐｒｏｂｌｅｍｉｓｇｉｖｅｎａｓｆｏｌｌｏｗｓ．

（１）Ｃｏｎｖｅｒｔ犌 ＝ （犞，犈）ｔｏ犌′＝（犞′，犈′）

ｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ，

ｗｈｅｒｅ犞′＝｛∪
犲犻∈犈
犞犲犻｝∪｛∪

犼＝１～狆

｛犪犼｝｝，犈′＝｛∪
犲犻∈犈
犈犲犻｝∪
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｛∪
狏犻∈犞
犈狏犻｝∪｛∪

犼＝１～狆
犈犪

犼
｝．Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏犻ｉｎ犌′，

ｕｓｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ狊犻ｏｆｌｅｎｇｔｈ犾＝２０ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．Ｆｏｒ

ｅａｃｈｅｄｇｅ犲犼＝（狏犻，狏犽）ｉｎ犌′，ｕｓｅｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄ

狊犻犽＝－犺（狊″犻狊′犽）ｔｏｅｎｃｏｄｅｉｔ．
（２）Ｍｅｒｇｅ：ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ狊犻ａｎｄ狊犻犼ａｒｅｍｉｘｅｄ

ｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆ ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｂａｓｅｓ，

ｒａｎｄｏｍｌｙｆｏｒｍｖａｒｉｏｕｓＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓ．

（３）Ｄｅｎａｔｕｒｅ：ＤＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓａｒｅｃｈａｎｇｅｄ

ｉｎｔｏＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｂｙｈｅａｔｉｎｇ．

（４）（犖，２０×狀′）：ｋｅｅｐａｌｌｔｈｅＤＮＡｍｏｌｅ

ｃｕｌｅｓｗｈｏｓｅｌｅｎｇｔｈａｒｅｌｅｓｓｔｈａｎｏｒｅｑｕａｌｔｏ２０×

狀′，ｗｈｅｒｅ狀′ｉｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｖｅｒｔｉｃｅｓｉｎ犌′．
（５）＋（犖，狊犻）：Ｆｏｒｅａｃｈｖｅｒｔｅｘ狏犻ｉｎ犌′，ｋｅｅｐ

ａｌｌｔｈｅＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓｗｉｔｈ狊犻．

（６）Ｄｅｔｅｃｔ：ＩｆａｎｙＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｒｅｍａｉｎｓ，

ｓａｙ“Ｙｅｓ”；ｏｔｈｅｒｗｉｓｅｓａｙ“Ｎｏ”．Ｉｆｔｈｅａｎｓｗｅｒｉｓ
“Ｙｅｓ”，ｔｈｅｎｓｅｐａｒａｔｅｔｈｅＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓｏｂｔａｉｎｅｄ

ｉｎｓｔｅｐ５ｔｈｒｏｕｇｈａｇａｒｏｓｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ａｎｄ

ｔｈｅｆｕｒｔｈｅｓｔＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｒｅｊｕｓｔ ｗｈａｔ ｗｅ

ｗａｎｔ．ＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｈｅｆｕｒｔｈｅｓｔＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｔｏ
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ｔｒａｖｅｌｉｎｇｓａｌｅｓｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ／／ＬｅｃｔｕｒｅＮｏｔｅｓｉｎＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉ

ｅｎｃｅ４１１５．Ｂｅｒｌｉｎ：Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，２００６：３２８３３５

［１５］ ＨａｎＡｉＬｉ，ＺｈｕＤａＭｉｎｇ．ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｂａｓｅｄｏｎａ

ｎｅｗｓｃｈｅｍｅｏｆｅｎｃｏｄｉｎｇｗｅｉｇｈｔｆｏｒＣｈｉｎｅｓｅｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂ

ｌｅｍ．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｏｍｐｕｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈａｎｄＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２００７，

４４（６）：１０５３１０６２（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

（韩爱丽，朱大铭．基于一种新的边权编码方案的中国邮递

员问题的ＤＮＡ计算模型．计算机研究与发展，２００７，４４（６）：

１０５３１０６２）

［１６］ ＨａｎＡｉＬｉ，ＺｈｕＤａＭｉｎｇ．ＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔｔｏｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅｐｒｏｂｌｅｍ．Ｉｎｔｅｒｎａ

ｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓＲｅｓｅａｒｃｈａｎｄＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ，

２００８，４（２）：１８８２００

［１７］ ＨａｎＡｉＬｉ，ＺｈｕＤａＭｉｎｇ．ＨｙｂｒｉｄｂａｓｅｄＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｔｏｔｈｅ

ｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２ｎｄＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ＳｙｍｐｏｓｉｕｍｏｎＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅＣｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｎｄＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ．

Ｗｕｈａｎ，Ｃｈｉｎａ，２００７：８７９１

［１８］ ＭａＳｈａｏＨａｎ．ＡｎａｌｙｓｉｓａｎｄＤｅｓｉｇｎｏｆＡｌｇｏｒｉｔｈｍｓ．Ｊｉｎａｎ：

ＳｈａｎｄｏｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，１９９２（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

（马绍汉．算法分析与设计．济南：山东大学出版社，１９９２）

［１９］ ＧａｏＬｉｎ，ＭａＲｕｎＮｉａｎ，ＸｕＪｉｎ．ＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｖｅｒｔｅｘ

ｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍｂａｓｅｄｏｎｓｔｉｃｋｅｒｍｏｄｅｌ．ＣｈｉｎｅｓｅＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ，

２００２，１１（２）：２８０２８４

［２０］ ＣｈｅｎＺｈｉＹｕｎ，ＱｕＨｕｉＱｉｎ，ＬｕＭｉｎｇＭｉｎｇ，ＺｈｕＨｏｎｇ．Ａ

ｐｒｏｂａｂｉｌｉｓｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｉｚｅｄａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｆｏｒｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｉｎ

ｓｔｉｃｋｅｒｓｏｄｅｌ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ１８ｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＰａｒａｌｌｅｌ

ａｎｄＤｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄＰｒｏｃｅｓｓｉｎｇＳｙｍｐｏｓｉｕｍ．２００４，１８：２３５９

２３６３

犎犃犖犃犻犔犻，ｂｏｒｎｉｎ１９６６，Ｐｈ．Ｄ．，

ａｓｓｏｃｉａｔｅｐｒｏｆｅｓｓｏｒ．Ｈｅｒｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒ

ｅｓｔｓｆｏｃｕｓｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，ｉｎｔｅｌｌｉ

ｇｅｎｔｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｌｇｏｒｉｔｈｍ．
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