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收稿日期：２００８０４２０；最终修改稿收到日期：２００８１０２８．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）和中国博士后科学基金（２００６０４００３４４）

资助．强小利，女，１９７９年生，博士研究生，目前主要从事分子计算模型的理论和应用、生物信息学等方面的研究．Ｅｍａｉｌ：ｘｌｑｉａｎｇ＠ｍａｉｌ．

ｈｕｓｔ．ｅｄｕ．ｃｎ．曾　波，男，１９８６年生，硕士研究生，研究方向为分子计算、膜计算．王子成，男，１９７６年生，博士研究生，研究方向为分子计算．

寇　铮，男，１９７９年生，博士，研究方向为生物信息学、分子病毒学与进化．

求解０１规划问题的犇犖犃计算模型
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　王子成
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２）

１）（华中科技大学控制科学与工程系　武汉　４３００７４）

２）（中国科学院武汉病毒研究所病毒学国家重点实验室　武汉　４３００７１）

摘　要　ＤＮＡ计算是以ＤＮＡ分子作为数据的一种新型计算模式．在ＤＮＡ计算中首要面对的问题是编码问题．文

中提出了一种双编码方法，利用这种编码方法可以使得在ＤＮＡ计算的读解过程类似于ＤＮＡ测序过程，容易实现

自动化操作．基于该编码方法所建立的ＤＮＡ计算模型可用于求解０１规划问题，只需４次ＰＣＲ反应即可读取问题

的可行解．与其他ＤＮＡ计算模型相比，该模型具有操作简单、易于实现的优点．

关键词　ＤＮＡ计算；０１规划问题；编码
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ｗｈｉｃｈｗｅｐｒｏｐｏｓｅｔｏｓｏｌｖｅｉｎｔｈｅｐａｐｅｒｉｓ

ｍａｘ（ｍｉｎ）狕＝犮１狓１＋犮２狓２＋…＋犮狀狓狀，

ｓ．ｔ．

犪１１狓１＋犪１２狓２＋…＋犪１狀狓狀（＝，）犫１

犪２１狓１＋犪２２狓２＋…＋犪２狀狓狀（＝，）犫２

　　　　　 　…

犪犿１狓１＋犪犿２狓２＋…＋犪犿狀狓狀（＝，）犫犿

　　　　狓１，狓２，…，狓狀＝０，

烅

烄

烆 １

．

Ｉｎｔｈｅｐａｐｅｒｔｈｅ０１ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍｉｓ

ａｓｓａｍｅａｓｒｅｆｅｒｅｎｃｅ［１６］．

ｍｉｎ狌＝２狓＋狔＋３狕，

ｓ．ｔ．

狓＋狕１

狓＋狔＋狕２

狔＋狕１

狓，狔，狕＝０，

烅

烄

烆 １

．

３　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犪狋犻狅狀犕狅犱犲犾犳狅狉０１

犘狉狅犵狉犪犿犿犻狀犵犘狉狅犫犾犲犿

３．１　犇犲狊犮狉犻狆狋犻狅狀狅犳狋犺犲犘狉狅犫犾犲犿

Ｔｈｅ ＤＮＡ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｗａｓｄｅｓｉｇｎｅｄａｓｆｏｌ

ｌｏｗｅｄ：

Ｓｔｅｐ１． ＳｙｎｔｈｅｓｉｚｅａｌｌＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔｉｎｇａｌｌｐｏｓｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．

Ｓｔｅｐ２． Ｄｅｌｅｔｅｕｎｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｔｈｒｏｕｇｈｄｉ

ｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎｂｙｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ．

Ｓｔｅｐ３． Ｄｅｔｅｃｔａｎｄｒｅａｄｏｕｔｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕ

ｔｉｏｎｓｂｙｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ（ＰＣＲ）．

３．２　犇狅狌犫犾犲犈狀犮狅犱犻狀犵犕犲狋犺狅犱

Ｔｗｏｓｅｔｓｏｆｃｏｄｅｓｗｅｒｅｕｓｅｄ．Ｏｎｅｉｓｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅａｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｖａｌｕｅｓｆｏｒｅａｃｈｖａｒｉａｂｌｅ，ｓｏｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅ

ｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇｔｈｅｕｎｓａｔｉｓｆｉｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎｓｓｈｏｕｌｄｂｅｄｉ

ｇｅｓｔｅｄｂｙｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ．Ｔｈｅｏｔｈｅｒ

ｓｅｔｃｏｄｅｓａｒｅ６ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｈｉｃｈａｌｌｈａｓ１５ｂａ

ｓｅｓ．Ｂｙｕｓｉｎｇｔｈｅｓｅｃｏｎｄｓｅｔｃｏｄｅｓ，ＰＣＲｃｏｕｌｄｂｅ

ｄｏｎｅｔｏｒｅａｄｏｕｔｔｈｅｓａｔｉｓｆｉｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．

３．２．１　Ｅｎｃｏｄｉｎｇｆｏｒｖａｒｉａｂｌｅ

Ｔｈｅｅｘｉｓｔｉｎｇｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｓｉｔｅｓｏｆｒｅ

ｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｄｅｎｏｔｅｔｈｅｄｉｆ

ｆｅｒｅｎｔｖａｌｕｅｓｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｖａｒｉａｂｌｅ．Ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆ

ｔｈｅｓｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｓ６ｂａｓｅｓ．

Ｔｈｅｃｏｄｅｓｆｏｒｖａｌｕｅｓｏｆｖａｒｉａｂｌｅｗｅｒｅｃｈｏｓｅｎ

ｆｒｏｍｅｘｉｓｔｉｎｇＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏ

ｎｕｃｌｅａｓｅｓ．Ｔｈｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓｆｏｒｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈｏｉｃｅａｒｅ

ｌｉｓｔａｓｂｅｌｏｗ：（１）ｔｈｅｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎｓｈｏｕｌｄｂｅ

ｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ；（２）ｔｈｅｉｓｏｓｃｈｉｚｏｍｅｒｓｈｏｕｌｄｎｏｔｂｅ

ｕｓｅｄ；（３）ａｌｌｅｎｄｏｎｕｃｌａｓｅｓｂｕｆｆｅｒｓｓｈｏｕｌｄｂｅｉｄｅｎ

ｔｉｃａｌｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ．

Ｆｏｒａｖａｒｉａｂｌｅ狓ｗｉｔｈｔｗｏｖａｌｕｅｓ０ｏｒ１，ｔｗｏ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄｔｏｒｅｐｒｅｓｅｎｔ

０ｏｒ１ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ

ａｂｏｖｅ，ｗｅｃｈｏｏｓｅ６ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（Ｔａｂｌｅ１）ｔｏｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆｖａｒｉａｂｌｅ狓，狔，狕．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｉｓｓｅｔ

ｃｏｄｅ，ｔｈｅｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎｓｈｏｕｌｄｂｅｄｏｎｅ．

　　Ｉｆｔｈｅｒｅａｒｅ狀ｖａｒｉａｂｌｅｓ，２狀ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄ，ｔｈａｔｉｓ２狀ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ

ｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄ．

６５１２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



犜犪犫犾犲１　犜犺犲犈狀犱狅狀狌犮犾犲犪狊犲狊犳狅狉犞犪犾狌犲狊狅犳犞犪狉犻犪犫犾犲狊

Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

狓０ ＳｍａＩ
ＣＣＣＧＧＧ

ＧＧＧＣＣＣ

狓１ ＡａｔⅡ
ＧＡＣＧＴＣ

ＣＴＡＣＡＧ

狔０ Ａｌｗ４４Ｉ
ＧＴＧＣＡＣ

ＣＡＣＧＴＧ

狔１ ＢａｕＩ
ＣＡＣＧＡＧ

ＧＡＧＣＡＣ

狕０ Ｂｓｕ１５Ｉ
ＡＴＣＧＡＴ

ＴＡＧＣＴＡ

狕１ Ｂｓｐ１４０７Ｉ
ＴＧＴＡＣＡ

ＡＣＡＴＧＴ

３．２．２　Ｅｎｃｏｄｉｎｇｆｏｒｌｉｎｋｅｒ

Ｔｈｅｓｅｃｏｄｅｓｉｎｃｌｕｄｅ６ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１５

ｂａｓｅｓｓｅｐａｒａｔｅｌｙ，ｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｂｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏ

ｓｅｔ：ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ：犘１ａｎｄ犘２ｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｄｅ

ｎｏｔｅｔｈｅｂｅｇｉｎｎｉｎｇａｎｄｔｈｅｅｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆａｌｌ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇａｌｌｐｏｓｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，

ａｎｄｕｓｅｄａｓｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｔｏＰＣＲｆｏｒａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ．‘Ｌｉｎｋｅｒ’ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｄｅｎｏｔｅｄａｓ犔犼，

犼＝１，２，３，４，ａｒｅｂｅｔｗｅｅｎａｎｙｔｗｏｖａｒｉａｂｌｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅｉｒｆｉｒｓｔｐａｒｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｖａｌｕｅｏｆ

ｖａｒｉａｂｌｅ犻ａｎｄｔｈｅｉｒｓｅｃｏｎｄｐａｒｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｓｔｈｅ

ｖａｌｕｅｏｆｖａｒｉａｂｌｅ犻＋１．Ｔｈｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆ犔犼ｉｓ

ｓｈｏｗｅｄｉｎＴａｂｌｅ２．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅｉｆ犔２ｉｓｂｅｔｗｅｅｎ狓犻

ａｎｄ 狓犻＋１，ｔｈｅ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｌｉｋｅ

狓０犻犔２狓
１
犻＋１．Ｔｈｅｓｅ ‘ｌｉｎｋｅｒ’ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｎｔａｉｎｎｏｔ

ｏｎｌｙｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｂｕｔａｌｓｏｔｈｅｉｎｆｏｒｍａ

ｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓ．

犜犪犫犾犲２　犆狅犿犫犻狀犪狋犻狅狀狅犳犔犼

Ｌｉｎｋｅｒ

０ １

０ 犔１ 犔２

１ 犔３ 犔４

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｃｏｌｕｍｎ１（ｌｅｆｔ）ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｖａｌｕｅｏｆｖａｒｉａｂｌｅ

犻ａｎｄｔｈｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｒｏｗ１（ａｂｏｖｅ）ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｖａｌｕｅｏｆｖａｒｉ

ａｂｌｅ犻＋１．

Ｔｏｇｅｔｔｈｅｓｅ６ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（Ｔａｂｌｅ３），ａｓｉｍｐｌｅ

ｐｒｏｇｒａｍ ｗａｓｄｅｓｉｇｎｅｄａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｓｅｖｅｒａｌｃｏｎ

ｓｔｒａｉｎｔｓ．

犜犪犫犾犲３　犇犖犃犛犲狇狌犲狀犮犲狊犳狅狉犔犼

Ｌｉｎｋｅｒ ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

犔１ ５′ＡＡＡＣＴＴＣＣＴＴＣＡＣＣＣ３′

犔２ ５′ＣＴＣＡＣＡＣＴＴＣＴＣＣＴＡ３′

犔３ ５′ＣＴＡＡＡＣＡＴＣＣＣＣＴＡＣ３′

犔４ ５′ＴＣＡＣＴＣＡＡＣＡＣＴＣＡＣ３′

犘１ ５′ＣＡＡＣＣＡＴＣＴＣＴＡＣＴＣ３′

犘２ ５′ＡＣＣＣＣＴＴＣＴＡＴＣＡＣＡ３′

（１）ＥａｃｈＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓ１５ｂａｓｅｌｏｎｇｏｎｌｙ

ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇＡ’ｓ，Ｔ’ｓａｎｄＣ’ｓ．

（２）ＥａｃｈＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｈａｓｎｏｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆ

５ｏｒｍｏｒｅｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅｉｄｅｎｔｉｃａｌｂａｓｅｓ．

（３）Ｅｖｅｒｙｓｅｑｕｅｎｃｅｈａｓ７ｏｒ８ｏｒ９Ｃｓ．
（４）Ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｕｎｉｑｕｅｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇｓｕｂｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓｉｓｎｏｔｍｏｒｅｔｈａｎ５ｂａｓｅｓ．

（５）ＴｈｅＨａｍｍｉｎｇｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｅｖｅｒｙｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｉｓｍｏｒｅｔｈａｎ７．

Ｏｎｃｅｔｈｅｓｅ６ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｒｅｃｏｎｆｉｒｍｅｄ，ｔｈｅｙ

ｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄｆｏｒｏｔｈｅｒ０１ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍｓ

ｗｉｔｈ狀ｖａｒｉａｂｌｅｓ．

３．３　犆狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀犳狅狉犃犾犾犘狅狊狊犻犫犾犲犛狅犾狌狋犻狅狀狊

Ｔｈｅａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅａｒｒａｙｏｆ狓犻ａｎｄ犔犼ｃｏｕｌｄｃｏｎ

ｓｔｒｕｃｔａｌｌｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇａｌｌｐｏｓｓｉｂｌｅ

ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．ＴｈｅｓｅｔｏｆａｌｌＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｉｓ

犛＝｛犘１狓１犔犼狓２犔犼…狓狀犘２；犼＝１，２，３，４｝．

Ｗｈｅｒｅ狓犻ｉｓａｒｒａｙｅｄａｌｐｈａｂｅｔｉｃａｌｌｙ，ｂｕｔｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｏｆ犔犼ｏｎａＤＮＡｓｔｒａｎｄｉｓｎｏｔｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ．Ｉｔｍｕｓｔｂｅ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｗｉｔｈｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆｖａｒｉａｂｌｅｃｌｏｓｅｄ．

Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，狓
０
犻犔２狓

１
犻＋１ｃｏｕｌｄｂｅｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ，ｂｕｔ

狓０犻犔１狓
１
犻＋１ ｍｕｓｔｂｅａｖｏｉｄｅｄ．Ｓｏｔｈｅｍｅｔｈｏｄｔｏｓｙｎ

ｔｈｅｓｉｚｅｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｏｆ犛ｉｓｉｍｐｏｒｔａｎｔ．

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇａｌｌｐｏｓｓｉｂｌｅｓｏｌｕ

ｔｉｏｎｓｉｓｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄａｌｐｈａｂｅｔｉｃａｌｌｙａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｖａｒ

ｉａｂｌｅｓ，ａｎｄｅａｃｈＤＮＡｓｔｒａｎｄｉｎｃｌｕｄｅｓ３ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｓｉｔｅ，２ｌｉｎｋｅｒｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ，ａｎｄ犘１，犘２．Ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎ

ｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓ６ｂａｓｅｐａｉｒｓ（ｂｐ），ａｎｄｏｔｈｅｒ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｒｅ １５ｂｐ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｅｖｅｒｙ ＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｓｈａｖｅ７８ｂｐ．Ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ〈犘１，犘２〉ｉｓ

ｕｓｅｄｔｏａｍｐｌｉｆｙｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ（ｄａｔａｐｏｏｌ）．

３４　犇犲犾犲狋犲犝狀犳犲犪狊犻犫犾犲犛狅犾狌狋犻狅狀狊

Ｉｎｔｈｅｐａｐｅｒ，ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ ｗｅｒｅ

ｕｓｅｄｔｏｄｉｇｅｓｔｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇｕｎｆｅａｓｉ

ｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ（Ｆｉｇ．１）．

Ｆｏｒｔｈｅｆｉｒｓｔｃｏｎｓｔｒａｉｎｔ１，狓＋狕１，ｍｅａｎｓｔｈｅｖａｌ

ｕｅｓｖａｒｉａｂｌｅ狓ａｎｄ狕ｃｏｕｌｄｎｏｔｂｅ１ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ．

Ｔｏｉｍｐｌｅｍｅｎｔｔｈｉｓｃｏｎｓｔｒａｉｎｔ，ｔｈｅｄａｔａｐｏｏｌｗａｓ

ｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｔｅｓｔｔｕｂｅ：犜１ａｎｄ犜２．Ｉｎｔｈｅｔｕｂｅ

犜１，ｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓＡａｔＩＩｗａｓａｄｄｅｄ

ｔｏｄｅｌｅｔｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈ狓
１，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ

ｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓＢｓｐ１４０７Ｉｗａｓｕｓｅｄｔｏｄｅｌｅｔｅｔｈｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈ狕
１．Ｔｈｅｎｔｈｉｓｔｗｏｔｕｂｅｓｗｅｒｅｍｉｘｅｄ

ｉｎｔｏａｎｅｗｔｕｂｅ犜，ａｎｄｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｗｉｔｈ狓１狕１

ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｓｈｏｕｌｄｂｅｃｕｔ．

Ｆｏｒｔｈｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔ２，狓＋狔＋狕２，ａｎｄｃｏｎ

ｓｔｒａｉｎｔ３，狔＋狕１，ｔｈｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｐｒｏｃｅｓｓ

ｗｏｕｌｄｂｅｄｏｎｅｉｎｔｈｅｓａｍｅｗａｙ．Ｎｏｔｉｃｅｔｈａｔ，ｔｏ

ｄｅｌｅｔｅ狓０狔
０狕０，３ｔｕｂｅｓｓｈｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄ．Ｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｏｐｅｒａｔｉｏｎｈａｓａｎａｎａｌｏｇｙｔｏｔｈｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅ［１４］．

Ａｆｔｅｒｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｗａｓｕｓｅｄ

ｔｏＰＣＲｔｏｒｅａｄｏｕｔｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，ａｎｄｏｎｌｙ

ｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｗｉｔｈ狓１狔
１狕０ｃｏｕｌｄｂｅｐｒｅｓｅｒｖｅｄ．

７５１２１２期 强小利等：求解０１规划问题的ＤＮＡ计算模型



Ｆｉｇ．１　Ｄｅｌｅｔｉｏｎｏｆｕｎｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ

３５　犇犲狋犲犮狋犪狀犱犚犲犪犱犗狌狋狋犺犲犉犲犪狊犻犫犾犲犛狅犾狌狋犻狅狀狊犫狔

犘犆犚

Ｔｏｒｅａｄｏｕｔｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，〈犘１，犔犼〉

ｗａｓｕｓｅｄａｓｐｒｉｍｅｒｐａｒｅｓｆｏｒＰＣＲｔｏｒｅａｄｏｕｔｔｈｅ

ｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎ．Ｗｅｄｅｆｉｎｅ：ｄｅｎｏｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｒｅ

ｉｓｎｏｐｒｏｄｕｃｔａｆｔｅｒＰＣＲ．犉犻ｍｅａｎｓｔｈａｔｓｏｍｅＤＮＡ

ｆｒａｇｍｅｎｔｓａｒｅｐｒｏｄｕｃｅｄａｆｔｅｒＰＣＲ，ａｎｄｔｈｅｐｒｉｍｅｒ

ｕｓｅｄｆｏｒｔｈｉｓｐｒｏｄｕｃｔｉｓ犔犼ａｆｔｅｒｖａｒｉａｂｌｅ狓犻．

ＴｈｅｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＰＣＲｃｏｕｌｄｂｅＤＮＡｌａｄｄｅｒｉｎ

ｔｈｅｇｅｌ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｔｈｅｓｅｆｒａｇ

ｍｅｎｔｓ，ｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ犔犼ｃｏｕｌｄｂｅｊｕｄｇｅｄ，ａｎｄｔｈｅ

ｖａｌｕｅｓｏｆｔｈｅｖａｒｉａｂｌｅｓｃｏｎｎｅｃｔｉｎｇｗｉｔｈ犔犼ｃｏｕｌｄａｌ

ｓｏｂｅｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ．ＴｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｎｕｍｂｅｒｓｏｆＰＣＲ

ｗｅｒｅｏｎｌｙ４ｔｉｍｅｓｆｏｒａｎｙｐｒｏｂｌｅｍｗｉｔｈ狀ｖａｒｉａｂｌｅ．

Ｉｎｔｈｅｐａｐｅｒ，ｔｗｏＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｃｏｕｌｄｂｅｇｅｔ

ｉｎｔｈｅｇｅｌ，ａｎｄｔｈｅｓｈｏｒｔｅｒｉｓ３６ｂｐ，ｔｈｅｌｏｎｇｅｒｉｓ

５７ｂｐ．Ｆｏｒ３６ｂｐ，犔犼ｉｓａｆｔｅｒｖａｒｉａｂｌｅ狓，ａｎｄｆｏｒ

５７ｂｐ，犔犼ｉｓａｆｔｅｒｖａｒｉａｂｌｅ狔．Ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｓａｒｅｌｉｓｔ

ｉｎＴａｂｌｅ４．

犜犪犫犾犲４　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狋犺犲犛犪狋犻狊犳犻犲犱犛狅犾狌狋犻狅狀狊

Ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓ ＰｒｏｄｕｃｔｓｏｆＰＣＲ ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈｏｕｔｌｉｎｋｅｒｓ

〈犘１，犔１〉 　　 　 　

〈犘１，犔２〉 　　 　 　

〈犘１，犔３〉 ５７ｂｐ　　　犉２ 狔１狕０

〈犘１，犔４〉 ３６ｂｐ　　　犉１ 狓１狔１

ＩｔｉｓｅａｓｙｔｏｋｎｏｗｔｈａｔｔｗｏＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔ

（狔
１狕０，狓１狔

１）ｈａｓｓａｍｅｐｏｒｔｉｏｎ（狔
１），ｓｏｔｈｅｓｅｔｗｏ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｕｌｄ ｂｅｃｏｎｎｅｃｔｅｄｔｏｆｏｒｍ 狓
１
狔
１狕０，

ｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍ．Ｔｈｉｓ

ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｏｆｄｅｔｅｃｔｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓｉｓｓｏｍｅｗｈａｔｌｉｋｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｐｒｏｃｅｄｕｒｅ．

４　犇犻狊犮狌狊狊犻狅狀

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｉｓｌａｒｇｅｓｃａｌｅｐａｒａｌｌｅｌｃａｌｃｕｌａ

ｔｉｏｎｗｉｔｈｅｎｏｒｍｏｕｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅ．Ｔｈｅｍｏｓｔ

ｄｉｆｆｉｃｕｌｔｐｒｏｂｌｅｍｔｏｏｂｓｔｒｕｃｔｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｉｓｔｈｅｅｎｃｏｄｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ．Ｔｏｇｅｔ

ａｄｅｑｕａｔｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｓｏｍｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓｓｈｏｕｌｄ

ｂｅｎｅｇｌｅｃｔｅｄ，ｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｄｅｃｒｅａｓｅｔｈｅｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ

ｏｆｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．

Ｉｎｔｈｅｐａｐｅｒｔｗｏｇｒｏｕｐｓｏｆｃｏｄｅｓｗｅｒｅｕｓｅｄｆｏｒ

ｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄＰＣＲ，ａｎｄｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｔｉｍｅ

ｗａｓｌｅｓｓｔｈａｎｏｔｈｅｒＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍ．Ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｔｈｅ

ＰＣＲｗａｓｏｎｌｙｆｏｕｒｔｉｍｅｓｆｏｒａｎｙ０１ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇ

ｐｒｏｂｌｅｍｓｗｉｔｈ狀ｖａｒｉａｂｌｅｓ．Ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｏｔｈｅｒ

ｍｅｔｈｏｄｓｏｆＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ｆｅｗｅｒｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｅｘ

ｐｅｒｉｍｅｎｔｓｃｏｕｌｄｂｅｄｏｎｅａｎｄｔｈｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎｅｒｒｏｒ

ｃｏｕｌｄｂｅｌｅｓｓｔｏｏ．

ＡｆｔｅｒＰＣＲ，ＤＮＡｌａｄｄｅｒｆｒａｇｍｅｎｔｓｃｏｕｌｄｂｅ

ｏｂｔａｉｎｅｄ．Ｕｓｉｎｇｔｈｅｓｅｆｒａｇｍｅｎｔｓ，ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｓ

ｃｏｕｌｄｂｅｃｏｎｎｅｃｔｅｄｔｏＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ，ｗｈｉｃｈｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．Ｂｒｉｅｆｌｙ，ｔｈｅｐｒｏｃｅｄｕｒｅ

ｏｆｄｅｔｅｃｔｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓｉｓｓｏｍｅｗｈａｔｌｉｋｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ．Ｗｉｔｈ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ ｍａｎｉｐｕｌａｔｏｒ

ａｎｄｍｉｃｒｏｆｌｕｘｃｏｎｔｒｏｌａｐｐｌｉｅｄ，ｒｏｂｏｔｉｃｉｚｅｄｏｐｅｒａ

ｔｉｏｎｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｃｏｕｌｄｂｅｒｅａｌｉｚｅｄ．Ｂｕｔ，２狀

ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｓｈｏｕｌｄ ｂｅｕｓｅｄｆｏｒａ

ｐｒｏｂｌｅｍｗｉｔｈ狀ｖａｒｉａｂｌｅｓ．Ｈｏｗｔｏｒｅｄｕｃｅｔｈｅｎｕｍ

ｂｅｒｏｆｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｉｓｓｔｉｌｌａｐｒｏｂｌｅｍ．

犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊

［１］ ＡｄｌｅｍａｎＬＭ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｏｆｓｏｌｕｔｉｏｎｓｔｏｃｏｍｂｉ

ｎａｔｏｒｉａｌｐｒｏｂｌｅｍｓ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９４，２６６：１０２１１０２４

［２］ ＬｉｐｔｏｎＲＪ．ＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎｏｆｈａｒｄｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｐｒｏｂｌｅｍｓ．

Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９５，２６８：５４２５４４

［３］ ＬｉｕＱＨ，ＷａｎｇＬＭ，ＦｒｕｔｏＡＧ．ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｏｎｓｕｒ

ｆａｃｅ．Ｎａｔｕｒｅ，２０００，４０３：７５１７９

［４］ ＢｅｎｅｎｓｏｎＹ，ＰａｚＥｌｉｚｕｒＴ，ＡｄａｒＲ，ＫｅｉｎａｎＥ，ＬｉｖｎｅｈＺ，

ＳｈａｐｉｒｏＥ．Ｐｒｏｇｒａｍｍａｂｌｅａｎｄａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍａ

ｃｈｉｎｅｍａｄｅｏｆｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｎａｔｕｒｅ，２００１，４１４：４３０４３４

［５］ ＢｅｎｅｎｓｏｎＹ，ＧｉｌＢ，ＢｅｎＤｏｒＵ，ＡｄａｒＲ，ＳｈａｐｉｒｏＥ．Ａｎａｕ

ｔｏｎｏｍｏｕｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｅｒｆｏｒｌｏｇｉｃａｌｃｏｎｔｒｏｌｏｆｇｅｎｅｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｏｎ．Ｎａｔｕｒｅ，２００４，４２９：４２３４２９

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

ＡｄｌｅｍａｎＬＭ．Ｓｏｌｕｔｉｏｎｏｆａ２０ｖａｒｉａｂｌｅ３ＳＡＴｐｒｏｂｌｅｍｏｎａ

ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００２，２９６：４９９５０２

［７］ ＦｅｌｄｋａｍｐＵ，ＲａｕｈｅＨ，ＢａｎｚｈａｆＷ．Ｓｏｆｔｅｗａｒｅｔｏｏｌｓｆｏｒ

ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｄｅｓｉｇｎ．ＧｅｎｅｔｉｃＰｒｏｇｒａｍｍｉｎｇａｎｄＥｖｏｌｖａｂｌｅ

Ｍａｃｈｉｎｅｓ，２００３，４：１５３１７１

［８］ ＫｏｂａｙａｓｈｉＳ，ＫｏｎｄｏＴ，ＡｒｉｔａＭ．Ｏｎｔｅｍｐｌａｔｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒ

ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｄｅｓｉｇｎ．ＬｅｔｔｅｒＮｏｔｅｓｉｎＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅ，

２００３，２５６８：２０５２１４

［９］ ＢｅｗｉｃｚＪ，ＦｏｒｍａｎｏｗｉｃｚＰ，Ｋａｓｐｒｚａｋ Ｍ，ＳｃｈｕｕｒｍａｎＰ，

ＷｏｅｇｉｎｇｅｒＧＪ．ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｅｕｌｅｒｉａｎｇｒａｐｈｓ，ａｎｄｔｈｅ

ｅｘａｃｔｐｅｒｆｅｃｔｍａｔｃｈｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ．ＬｅｃｔｕｒｅＮｏｔｅｓｉｎＣｏｍｐｕｔｅｒ

Ｓｃｉｅｎｃｅ２５７３，Ｌｏｎｄｏｎ：ＳｐｒｉｎｇｅｒＶｅｒｌａｇ，２００２：１３２４

［１０］ ＴａｎａｋａＦ，ＫａｍｅｄａＡ，ＹａｍａｍｏｔｏＭ，ＯｈｕｃｈｉＡ．Ｄｅｓｉｇｎｏｆ

ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｂａｓｅｄｏｎａｔｈｅｒ

ｍｏｄｙｎａｍｉｃａｐｐｒｏａｃｈ．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００５，３３（３）：

９０３９１１
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［１１］ ＴｕｌｐａｎＤ，ＡｎｄｒｏｎｅｓｃｕＭ，ＣｈａｎｇＳＢ，ＳｈｏｒｔｒｅｅｄＭＲ，Ｃｏｎ

ｄｏｎＡ，ＨｏｏｓＨ Ｈ，ＳｍｉｔｈＬＭ．Ｔｈｅｒｍｏｄｙｎａｍｉｃａｌｌｙｂａｓｅｄ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄｄｅｓｉｇｎ．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００５，３３（１５）：

４９５１４９６４

［１２］ ＡｏｉＹ，ＹｏｓｈｉｎｏｂｕＴ，ＴａｎｉｚａｗａＫ，ＫｉｎｏｓｈｉｔａＫ，Ｉｗａｓａｋｉ

Ｈ．ＬｉｇａｔｉｏｎｅｒｒｏｒｓｉｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．ＢｉｏＳｙｓｔｅｍｓ，１９９９，

５２：１８１１８７

［１３］ ＬｉｕＷＢ，ＷａｎｇＳＤ，ＸｕＪ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｔｈｅｅｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄ

ｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．ＣｏｍｐｕｔｅｒＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇａｎｄＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ，

２００３，２７：１１８１２１

［１４］ ＯｕｙａｎｇＱ，ＫａｐｌａｎＰＤ，ＬｉｕＳ，ＬｉｂｃｈａｂｅｒＡ．ＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎ

ｏｆｔｈｅｍａｘｉｍａｌｃｌｉｑｕｅｐｒｏｂｌｅｍ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９７，２７８：４４６４４９

［１５］ ＳａｍｂｒｏｏｋＪ，ＲｕｓｓｅｌｌＤＷ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｌｏｎｉｎｇ：ＡＬａｂｏｒａｔｏｒｙ

Ｍａｎｕａｌ．３ｒｄＥｄｉｔｉｏｎ．ＮｅｗＹｏｒｋ：ＣｏｌｄＳｐｒｉｎｇＨａｒｂｏｒＬａｂｏ

ｒａｔｏｒｙＰｒｅｓｓ，２００１

［１６］ ＺｈａｎｇＦＹ，ＹｉｎＺＸ，ＬｉｕＢ，ＸｕＪ．ＤＮＡｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｍｏｄｅｌ

ｔｏｓｏｌｖｅ０１ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ．Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍ，２００４，７４：

９１４

犙犐犃犖犌 犡犻犪狅犔犻，ｂｏｒｎｉｎ １９７９，

Ｐｈ．Ｄ．ｃａｎｄｉｄａｔｅ．Ｈｅｒｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈ

ｉｎｔｅｒｅｓｔｓａｒｅ ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，

ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｅｔｃ．

犣犈犖犌犅狅，ｂｏｒｎｉｎ１９８６，Ｍ．Ｓ．ｃａｎｄｉｄａｔｅ．Ｈｉｓｍａｉｎｒｅ

ｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｓａｒｅｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇａｎｄｍｅｍｂｒａｎｅ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

犠犃犖犌犣犻犆犺犲狀犵，ｂｏｒｎｉｎ１９７６，Ｐｈ．Ｄ．ｃａｎｄｉｄａｔｅ．Ｈｉｓ

ｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｓｆｏｃｕｓｏｎｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．

犓犗犝犣犺犲狀犵，ｂｏｒｎｉｎ１９７９，Ｐｈ．Ｄ．．Ｈｉｓｃｕｒｒｅｎｔｒｅ

ｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｓａｒｅｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，ｍｏｌｅｃｕｌａｒｖｉｒｏｌｏｇｙａｎｄ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ．

９５１２１２期 强小利等：求解０１规划问题的ＤＮＡ计算模型


