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收稿日期：２００８０４２０；最终修改稿收到日期：２００８１１１２．本课题得到国家自然科学基金（６０５３３０１０，３０６７０５４０，６０８７４０３６，６０５０３００２）、国

家“八六三”高技术研究发展计划项目基金（２００６ＡＡ０１Ｚ１０４）、中国教育部博士点基金（２００７０００１０２０）和中国博士后基金（２００６０４００３４４）

资助．刘向荣，男，１９７８年生，博士后，主要研究方向为分子计算、系统生物学等．Ｅｍａｉｌ：ｌｉｕｘｒ＠ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ．赵东明，男，１９７７年生，博士

后，主要研究方向为ＤＮＡ计算、系统工程．郗　方，男，１９８６年生，博士研究生，主要研究方向为ＤＮＡ计算．李　菲，女，１９８３年生，博士

研究生，主要研究方向为ＤＮＡ计算．

活体生物计算模型的研究进展及展望
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２）（北京大学高可信软件技术教育部重点实验室　北京　１００８７１）

摘　要　活体生物计算模型是基于生物体内各种生化分子以特定的形式互相协作、处理信息的能力而出现的一种

新的计算模型．由于其计算组成部件是直接镶嵌在生物活体里面，并且显示具有一定的计算能力，这可以使人们深

入研究生物体信息处理能力以及获得对这种能力的有效控制．该文介绍了近几年几类体内生物计算模型，用于求

解ＮＰ完全问题、基因逻辑电路、分子自动机研究状况，并对未来的发展方向进行了展望．

关键词　生物计算；体内；ＮＰ问题；基因电路；分子自动机
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ｏｃｈｅｍｉｃａｌｌｏｇｉｃｃｉｒｃｕｉｔｓｉｎｔｏｔｈｅｃｅｌｌｓ．

Ｍａｎｙｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｌｉｖｉｎｇｃｅｌｌｓａｐｐｅａｒｔｏｈａｖｅａｓ

ｔｈｅｉｒｐｒｉｍａｒｙｆｕｎｃｔｉｏｎｔｈｅｔｒａｎｓｆｅｒａｎｄｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ

ｏｆｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ｒａｔｈｅｒｔｈａｎｔｈｅｃｈｅｍｉｃａｌｔｒａｎｓｆｏｒ

ｍａｔｉｏｎｏｆｍｅｔａｂｏｌｉｃｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｓｏｒｔｈｅｂｕｉｌｄｉｎｇ

ｏｆｃｅｌｌｕｌａｒｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ．Ｓｕｃｈｐｒｏｔｅｉｎｓａｒｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｌｙｌｉｎｋｅｄｔｈｒｏｕｇｈａｌｌｏｓｔｅｒｉｃｏｒｏｔｈｅｒｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ

ｉｎｔｏｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｉｒｃｕｉｔｓｔｈａｔｐｅｒｆｏｒｍａｖａｒｉｅｔｙｏｆ

ｓｉｍｐｌｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｔａｓｋｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ａｍｐｌｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎ，ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎａｎｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅ
［４］．

２．１　犖犘犘狉狅犫犾犲犿狊犕狅犱犲犾狊

Ｂａｃｔｅｒｉａｌａｃｔｉｖｉｔｙｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｓｏｔｈｅｒｃｏｍｍｏｎｆｅａ

ｔｕｒｅｓｏｆｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇｉｎｖｉｖｏ，ｓｕｃｈａｓ

ｔｈｅｉｒａｂｉｌｉｔｙｔｏｉｎｔｅｇｒａｔｅｍｕｌｔｉｐｌｅｉｎｐｕｔｓ．Ｐｌａｓｍｉｄ

ｉｓａｃｉｒｃｕｌａｒ，ｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄ ＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ，

ｗｈｉｃｈｃｏｎｔａｉｎａｎｏｒｉｇｉｎｆｏｒｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎａｎｄａｌｌｏｗｓ

ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｂａｃｔｅｒｉａ．Ａｍｅｔｈｏｄｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｕｓｉｎｇＤＮＡ ｐｌａｓｍｉｄｓｉｓｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄｂｙ Ｈｅａｄｉｎ
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［５］．Ｉｔｉｓｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄｂｙｒｅｐｏｒｔｉｎｇａｌａｂｏｒａｔｏｒｙ

ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｏｆａｎｉｎｓｔａｎｃｅｏｆｔｈｅＮＰｃｏｍｐｌｅｔｅａｌ

ｇｏｒｉｔｈｍｉｃｐｒｏｂｌｅｍｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｔｈｅｃａｒｄｉｎａｌｎｕｍ

ｂｅｒｏｆａｍａｘｉｍａｌｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｓｕｂｓｅｔｏｆｔｈｅｖｅｒｔｅｘ

ｓｅｔｏｆａｇｒａｐｈ．Ｔｈｉｓｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｐｌａｓｍｉｄｃｏｎ

ｔａｉｎｓａｓｐｅｃｉａｌｌｙｉｎｓｅｒｔｅｄｓｅｒｉｅｓｏｆＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｓｅｇｍｅｎｔｓ，ｅａｃｈｏｆｗｈｉｃｈｉｓｂｏｒｄｅｒｅｄｂｙａｃｈａｒａｃ

ｔｅｒｉｓｔｉｃｐａｉｒｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅｓｉｔｅｓ．Ｂｙａｐｐｌｙ

ｉｎｇａｓｃｈｅｍｅｏｆｅｎｚｙｍａｔｉｃｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｔｏｔｈｅｃｏｍ

ｐｕｔａｔｉｏｎａｌｐｌａｓｍｉｄｓ，ｍｏｄｉｆｉｅｄｐｌａｓｍｉｄｓｗｅｒｅｇｅｎ

ｅｒａｔｅｄｆｒｏｍｗｈｉｃｈｔｈｅｓｏｌｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ

ａｌｐｒｏｂｌｅｍｗａｓｓｅｌｅｃｔｅｄ．Ｉｎｔｈｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ，ｌｅｔ犘

ｂｅａｐｌａｓｍｉｄ，犽ｂｅａｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎｔｅｇｅｒａｎｄ狊１，狊２，…，

狊犽ｂｅ犽ｐａｉｒｗｉｓｅｄｎｏｎｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇｓｕｂｓｅｇｍｅｎｔｓｏｆ

犘．Ｆｏｒｅａｃｈ犻，ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ狊犻ｏｃｃｕｒｓ
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［５］

４０１２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年
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ｔｈｅｂｉｔ１，ｗｈｉｃｈｅｖｅｒｉｓｃｏｎｖｅｎｉｅｎｔ．

Ｐｌａｓｍｉｄｓｃａｎｓｅｒｖｅｔｏｐｅｒｆｏｒｍｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｔ

ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｌｅｖｅｌ
［６］．Ｐｌａｓｍｉｄｃｏｍｐｕｔｉｎｇｈａｓｂｅｅｎ

ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙａｐｐｌｉｅｄｔｏｓｍａｌｌｔｅｓｔｉｎｓｔａｎｃｅｏｆｓｅｖｅｒ

ａｌｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｌｙｈａｒｄｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｐｒｏｂｌｅｍｓ．Ｏｎ

ｔｈｅｂａｓｉｓｏｆＨｅａｄ，ｔｈｅＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｔｏｔｈｅＭａｘｉ

ｍｕｍ Ｗｅｉｇｈｔ Ｃｌｉｑｕｅ Ｐｒｏｂｌｅｍ ｏｆａｎ ｕｎｄｉｒｅｃｔｅｄ

ｇｒａｐｈ
［７］ａｎｄ ｍａｘｉｍｕｍ ｍａｔｃｈｉｎｇ

［８］ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ｐｌａｓｍｉｄｗｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ．Ｈｅｎｋｅｌｅｘｔｅｎｄｅｄｐｌａｓｍｉｄ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ｗｉｔｈｐｒｏｔｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｂｙｔｈｅｃｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｗｈｏｌｅｃｏｍｐｕｔｉｎｇｒｅｇｉｏｎｏｆａｐｌａｓ

ｍｉｄａｓｐａｒｔｏｆａｎｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅ
［９］．Ａｆｔｅｒｌｉ

ｂｒａｒｙｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，ｔｈｅｌｉｂｒａｒｙｗａｓｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｔｏａ

ｐｒｏｔｅｉｎｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｉｓｗａｓｉｎｔｕｒｎｕｓｅｄ

ｔｏｓｅｌｅｃｔａｓｏｌｕｔｉｏｎ．Ａｐｏｔｅｎｔｉａｌａｄｖａｎｔａｇｅｏｆｔｈｉｓ

ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｏｌｕｔｉｏｎｉｎｔｏｐｒｏｔｅｉｎｉｓｓｍａｌｌｅｒ

ｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｎｄ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｄｅｎｓｉｔｉｅｓ．Ｉｎ２００７，ｓｅｖｅｒａｌｉｎｓｔａｎｃｅｓｏｆｋｎａｐｓａｃｋ

ｐｒｏｂｌｅｍｓｕｓｉｎｇｐｌａｓｍｉｄｓｗｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ
［１０］．Ｔｈｅｓｅ

ｐｒｏｂｌｅｍｓａｓｋｆｏｒｔｈｅｂｅｓｔｗａｙｔｏｐａｃｋａｋｎａｐｓａｃｋ

ｏｆｌｉｍｉｔｅｄｃａｐａｃｉｔｙｗｉｔｈｉｔｅｍｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｚｅａｎｄ

ｗｅｉｇｈｔ．ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｓｅｅｍｓｖｅｒｙｗｅｌｌｓｕｉｔｅｄ

ｆｏｒｔｈｉｓｆａｍｉｌｙｏｆｐｒｏｂｌｅｍｓ，ａｓｂｏｔｈｔｈｅｅｎｃｏｄｉｎｇ

ａｎｄｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍａｒｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｓｔｒａｉｇｈｔｆｏｒｗａｒｄ：

Ｆｏｒｍａｌｓｉｚｅｏｒｗｅｉｇｈｔｃａｎｂｅｌｉｎｋｅｄｄｉｒｅｃｔｌｙｔｏ

ｐｈｙｓｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆＤＮＡ．

２．２　犌犲狀犲犔狅犵犻犮犆犻狉犮狌犻狋狊

Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｎｅｔｗｏｒｋｓｗｈｉｃｈ

ｕｎｄｅｒｌｉｅｓｕｃｈｔｈｉｎｇｓａｓｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

ａｎｄｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｐｒｏｇｒａｍｓｏｆｌｉｖｉｎｇｃｅｌｌｓ，

ｍｕｓｔｗｉｔｈｓｔａｎｄｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅｖａｒｉａｔｉｏｎｓａｎｄｒａｎｄｏｍ

ｐｅｒｔｕｒｂａｔｉｏｎｓｏｆｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｐａｒａｍｅｔｅｒｓ．Ｔｈｅｓｅ

ｏｃｃｕｒａｓｔｒａｎｓｉｅｎｔｃｈａｎｇｅｓｉｎ，ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｔｒａｎ

ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ，ａｎｄＲＮＡａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｄｅｇｒａ

ｄａｔｉｏｎ．Ｇｅｎｅｔｉｃｃｉｒｃｕｉｔｓａｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｏｆｂａｓｉｃｅｌｅ

ｍｅｎｔｓｔｈａｔｉｎｔｅｒａｃｔｔｏｐｒｏｄｕｃｅａｐａｒｔｉｃｕｌａｒｂｅｈａｖ
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［１９］．Ｔｈｅｓｔａｔｅｏｆａｎｅｎｄｏｇｅ

ｎｏｕｓｉｎｐｕｔｉｓｅｎｃｏｄｅｄｂｙｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｒａｂｓｅｎｃｅｏｆ

ｍｅｄｉａｔｏｒｓｍａｌｌｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇＲＮＡｓ（ｓｉＲＮＡｓ）．Ｔｈｅ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｒｕｌｅｓ，ｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈａｓｐｅｃｉｆｉｃａｒｒａｎｇｅ

ｍｅｎｔｏｆｔｈｅｓｉＲＮＡｔａｒｇｅｔｓｉｎａｓｙｎｔｈｅｔｉｃｇｅｎｅｎｅｔ

ｗｏｒｋ，ａｌｌｏｗｄｉｒｅｃｔｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆａｎｙＢｏｏｌｅａｎｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｓｔａｎｄａｒｄｆｏｒｍｓｕｓｉｎｇｓｉＲＮＡｓａｎｄｉｎｄｉ

ｒｅｃｔｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓｉｎｐｕｔｓ．Ｔｈｅｙ

ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄｄｉｒｅｃｔｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓｗｉｔｈ

ｕｐｔｏｆｉｖｅｌｏｇｉｃｖａｒｉａｂｌｅｓ．Ｉｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｒｕｌｅｓｔｈｒｏｕｇｈｓｅｎｓｏｒｙｕｐａｎｄｄｏｗｎｒｅｇ

ｕｌａｔｏｒｙｌｉｎｋｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｉｎｐｕｔｓａｎｄｓｉＲＮＡｍｅｄｉａ

ｔｏｒｓｗｉｌｌａｌｌｏｗａｒｂｉｔｒａｒｙＢｏｏｌｅａｎｄｅｃｉｓｉｏｎｍａｋｉｎｇ

ｕｓｉｎｇｔｈｅｓｅｉｎｐｕｔｓ．

２．３　犅犻狅犿狅犾犲犮狌犾犪狉犃狌狋狅犿犪狋犪

Ｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅａｕｔｏｍａｔａｏｐｅｒａｔｉｎｇａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｌｙ

ａｔｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｃａｌｅｃａｎｂｅｓｕｅｄｃｏｎｃｅｐｔｕａｌｌｙｆｏｒ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｌｉｖｉｎｇｃｅｌｌ．

Ｓｈａｐｉｒｏｂｕｉｌｔａｓｍａｌｌｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅａｕｔｏｍａｔｏｎ

ｆｒｏｍＤＮＡｓｔｒａｎｄｓａｎｄｅｎｚｙｍｅｓ
［２０］．Ｔｈｉｓａｕｔｏｍａ

ｔｏｎｕｓｅｓａｎｔｉｓｅｎｓｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｔｏｃａｒｒｙｏｕｔｍｏｌｅｃｕ

ｌａｒｄｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄｔｈｅｒａｐｙ．Ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｅｒ

ａｔｌｅａｓｔｉｎｖｉｔｒｏｌｏｇｉｃａｌｌｙａｎａｌｙｓｅｓｔｈｅｌｅｖｅｌｓｏｆｍｅｓ

ｓｅｎｇｅｒＲＮＡｓｐｅｃｉｅｓ，ａｎｄｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｐｒｏｄｕｃｅｓａ

ｍｏｌｅｃｕｌｅｃａｐａｂｌｅｏｆａｆｆｅｃｔｉｎｇｌｅｖｅｌｓｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓ

ｓｉｏｎ．Ｔｈｅｃｏｍｐｕｔｅｒｏｐｅｒａｔｅｓａｔａｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆ

ｃｌｏｓｅｔｏａｔｒｉｌｌｉｏｎｃｏｍｐｕｔｅｒｓｐｅｒｍｉｃｒｏｌｉｔｒｅａｎｄｃｏｎ

ｓｉｓｔｓｏｆｔｈｒｅｅｐｒｏｇｒａｍｍａｂｌｅｍｏｄｕｌｅｓ：ａｃｏｍｐｕｔａ

ｔｉｏｎｍｏｄｕｌｅ，ｔｈａｔｉｓ，ａｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍ

ａｔｏｎ；ａｎｉｎｐｕｔｍｏｄｕｌｅ，ｂｙｗｈｉｃｈｓｐｅｃｉｆｉｃｍＲＮＡ

ｌｅｖｅｌｓｏｒｐｏｉｎｔｍｕｔａｔｉｏｎｓｒｅｇｕｌａｔｅｓｏｆｔｗａｒｅｍｏｌｅ

ｃｕｌｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ，ａｎｄｅｎｈａｎｃｅａｕｔｏｍａｔｏｎｔｒａｎｓｉ

ｔｉｏｎｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ；ａｎｄａｎｏｕｔｐｕｔｍｏｄｕｌｅ，ｃａｐａｂｌｅ

ｏｆｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｒｅｌｅａｓｅｏｆａｓｈｏｒｔｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄ

ＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅ．Ｔｈｉｓａｐｐｒｏａｃｈｍｉｇｈｔｂｅａｐｐｌｉｅｄｉｎ

ｖｉｖｏｔｏｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｓｅｎｓｉｎｇ，ｇｅｎｅｔｉｃｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ

ａｎｄｅｖｅｎｍｅｄｉｃａｌｄｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄｔｒｅａｔｍｅｎｔ．

Ｔｈｅｆｉｒｓｔａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅ ｍａｃｈｉｎｅ

ｗｏｒｋｉｎｇｉｎａｌｉｖｉｎｇｃｅｌｌｗａｓｐｒｏｐｏｓｅｄｂｙＳａｋａｋ

ｉｂａｒａａｎｄＣｏｗｏｒｋｅｒｓ
［２１］．Ｔｈｉｓａｐｐｒｏａｃｈｉｓｂａｓｅｄｏｎ

ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｅｎｃｏｄｉｎｇａｕｔｏｍａｔｏｎｍｏｄｅｌａｎｄｗａｓｔｅｓｔ

ｅｄｉｎＥ．ｃｏｌｉｃｅｌｌｓ．Ｔｈｅｓｕｃｃｅｓｓｏｆａｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｉｎ

ｔｈｉｓｍｏｄｅｌｃｒｕｃｉａｌｌｙｄｅｐｅｎｄｓｏｎｔｈｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ｏｆａｖａｉｌａｂｌｅｔＲＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔａｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｂｙａｓｉｎｇｌｅＥ．ｃｏｌｉｃｅｌｌｉｓ

ｎｏｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｎｄａｃｃｕｒａｔｅ，ｗｈｉｌｅａｃｏｌｏｎｙｏｆＥ．ｃｏ

ｌｉｃｅｌｌｓｐｒｏｖｉｄｅｓｍｏｒｅｒｅｌｉａｂｌｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｓ．Ｓｉｎｃｅ

ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｅｌｌｓｃａｎｍｕｌｔｉｐｌｙｔｏｏｖｅｒａｍｉｌｌｉｏｎｃｅｌｌｓ

７０１２１２期 刘向荣等：活体生物计算模型的研究进展及展望



ｏｖｅｒｎｉｇｈｔ，ｔｈｅｓｅｉｎｖｉｖｏｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｍｉｇｈｔｏｆｆｅｒａ

ｍａｓｓｉｖｅａｍｏｕｎｔｏｆｐａｒａｌｌｅｌｉｓｍ．

Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｐｒｏｖｉｄｅａｎｏｔｈｅｒｔｙｐｅｏｆ

ｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅａｕｔｏｍａｔａ，ｗｈｉｃｈａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｌｙｏｐｅｒａｔｅ

ａｔｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｃａｌｅ
［２２］．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｉｎ

ｖｅｎｔｅｄｂｙｔｈｅａｕｔｈｏｒｓａｒｅａｂｌｅｔｏｄｅｔｅｃｔａｎｄｃｏｒｒｅｃｔ

ａｂｅｒｒａｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｅｎｏｔｙｐｅｇｉｖｅｎｂｙｍｕｔａｔｅｄｇｅ

ｎｅｔｉｃｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ．

３　犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀

Ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌｓｆｏｒ ｕｎｄｅｒ

ｓｔａｎｄｉｎｇａｎｄ ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｎｇｃｅｌｌｕｌａｒｂｅｈａｖｉｏｒａｒｅ

ｇｅｎｅｒａｌｌｙｉｎｖａｌｕａｂｌｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｓｅｖｅｒａｌｉｓｓｕｅｓｎｅｅｄ

ｔｏｂｅａｄｄｒｅｓｓｅｄｂｅｆｏｒｅｃｅｌｌｕｌａｒＤＮＡｍｏｄｅｌｓｃａｎｂｅ

ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄｉｎｖｉｖｏ．Ｆｉｒｓｔ，ｔｈｅ ＤＮＡ ｍａｔｅｒｉａｌ

ｍｕｓｔｂｅｓａｆｅｌｙｉｎｔｅｒｎａｌｉｚｅｄｉｎｔｏｔｈｅｃｅｌｌ，ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌ

ｌｙｉｎｔｏｔｈｅｎｕｃｌｅｕｓ．Ｓｅｃｏｎｄ，ｔｈｅＤＮＡｃｏｍｐｌｅｘｅｓ

ｓｈｏｕｌｄｈａｖｅｌｏｗｉｍｍｕｎｏｇｅｎｉｃｉｔｙｔｏｇｕａｒａｎｔｅｅｔｈｅｉｒ

ｉｎｔｅｇｒｉｔｙｉｎｔｈｅｃｅｌｌａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｃｅｌｌｕｌａｒ

ｎｕｃｌｅａｓｅｓ．Ｔｈｉｒｄ，ｓｉｍｉｌａｒｔｏｏｔｈｅｒｄｒｕｇｓ，ＤＮＡ

ｃｏｍｐｌｅｘｅｓｃｏｕｌｄｃａｕｓｅｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃａｎｄｔｏｘｉｃｓｉｄｅ

ｅｆｆｅｃｔｓ．Ｕｎｄｏｕｂｔｅｄｌｙ，ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎｇｅｎｅｋｎｏｗｌｅｄｇｅ

ａｎｄｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｗｏｕｌｄａｌｓｏｒｅｓｕｌｔｉｎａｄｉｒｅｃｔｂｅｎｅｆｉｔ

ｔｏｃｅｌｌｕｌａｒＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊

［１］ ＨｅａｄＴ．ＦｏｒｍａｌｌａｎｇｕａｇｅｔｈｅｏｒｙａｎｄＤＮＡ：Ａｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｔｈｅｇｅｎｅｒａｔｉｖｅｃａｐａｃｉｔｙｏｆｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｂｅｈａｖｉｏｒｓ．

ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＭａｔｈｅｍａｔｉｃａｌＢｉｏｌｏｇｙ，１９８７，４７：７３７７５９

［２］ ＡｄｌｅｍａｎＬＭ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｏｆｓｏｌｕｔｉｏｎｔｏｃｏｍｂｉ

ｎａｔｏｒｉａｌｐｒｏｂｌｅｍｓ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９４，２６６：１０２１１０２４

［３］ ＢｒａｉｃｈＲＳ，ＣｈｅｌｙａｐｏｖＮ，ＪｏｈｎｓｏｎＣ，ＲｏｔｈｅｍｕｎｄＰＷ Ｋ，

ＡｄｌｅｍａｎＬＭ．Ｓｏｌｕｔｉｏｎｏｆａ２０ｖａｒｉａｂｌｅ３ＳＡＴｐｒｏｂｌｅｍｏｎａ

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００２，２９６：４９９５０２

［４］ ＢｒａｙＤ．Ｐｒｏｔｅｉｎｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｓｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｅｌｅｍｅｎｔｓｉｎｌｉｖ

ｉｎｇｃｅｌｌｓ．Ｎａｔｕｒｅ，１９９５，３７６：３０７３１２

［５］ ＨｅａｄＴ，ＲｏｚｅｎｂｅｒｇＧ，ＢｌａｄｅｒｇｒｏｅｎＲＢ，ＢｒｅｅｋＣＫ Ｄ，

ＬｏｍｍｅｒｓｅＰＨ Ｍ，ＳｐａｉｎｋＨＰ．ＣｏｍｐｕｔｉｎｇｗｉｔｈＤＮＡｂｙ

ｏｐｅｒａｔｉｎｇｏｎｐｌａｓｍｉｄｓ．ＢｉｏＳｙｓｔｅｍｓ，２０００，５７：８７９３

［６］ ＰａｕｎＧ，ＲｏｚｅｎｂｅｒｇＧ，ＳａｌｏｍａａＡ．ＤＮＡＣｏｍｐｕｔｉｎｇ—Ｎｅｗ

ＣｏｍｐｕｔｉｎｇＰａｒａｄｉｇｍｓ．Ｂｅｒｌｉｎ：ＳｐｒｉｎｇｅｒＶｅｒｌａｇ，２００５

［７］ ＧａｏＬｉｎ，ＭａＲｕｎＮｉａｎ，ＸｕＪｉｎ．Ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒａｌｇｏｒｉｔｈｍｏｆ

ｔｈｅｍａｔｃｈｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍｂａｓｅｄｏｎｐｌａｓｍｉｄＤＮＡ．Ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄ Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃｓ，２００２，２９（５）：８２０８２３（ｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅ）

（高琳，马润年，许进．基于质粒求解最大匹配问题的 ＤＮＡ

算法．生物化学与生物物理学进展，２００２，２９（５）：８２０８２３）

［８］ ＭａＲｕｎＮｉａｎ，ＺｈａｎｇＱｉａｎｇ，ＧａｏＬｉｎ，ＸｕＪｉｎ．ＵｓｉｎｇＤＮＡ

ｔｏｓｏｌｖｅｔｈｅｍａｘｉｍｕｍ ｗｅｉｇｈｔｃｌｉｑｕｅｏｆｇｒａｐｈｓ．ＡｃｔａＥｌｅｃ

ｔｒｏｎｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００４，３２（１）：１１６（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

（马润年，张强，高琳，许进．图的最大权图的ＤＮＡ 计算．电子
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