
书书书

第３１卷　第１２期

２００８年１２月

计　　算　　机　　学　　报

ＣＨＩＮＥＳＥＪＯＵＲＮＡＬＯＦＣＯＭＰＵＴＥＲＳ

Ｖｏｌ．３１ Ｎｏ．１２

Ｄｅｃ．２００８

　

收稿日期：２００８１０３０．许　进，男，１９５９年生，教授，博士生导师，研究兴趣为ＤＮＡ计算和ＤＮＡ计算机、神经网络、遗传算法、图论等．

范月科，男，１９５９年生，博士，研究兴趣为ＤＮＡ计算和ＤＮＡ计算机、图论等．

经典犚犪犿狊犲狔数犇犖犃计算模型（Ⅱ）：

基于位序列的犇犖犃计算模型
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摘　要　Ｒａｍｓｅｙ数问题是组合数学乃至整个数学中最具魅力的研究领域，也是最困难的数学问题之一．对于经典

Ｒａｍｓｅｙ数，至今只有９个Ｒａｍｓｅｙ数得到解决．按照传统的算法，其搜索空间太大，当前的电子计算机无法胜任．研

究表明，ＤＮＡ计算在求解困难的ＮＰ完全问题上优于电子计算机．目前已经建立了众多求解ＮＰ完全问题的ＤＮＡ

计算模型，但未见到用于求解Ｒａｍｓｅｙ数的ＤＮＡ计算模型．作者建立了一种新颖的ＤＮＡ计算模型，用于一般经典

Ｒａｍｓｅｙ数的求解．全文共分两篇，该文属第二篇，在首篇工作的基础上，建立了所谓的经典Ｒａｍｓｅｙ数位序列ＤＮＡ

计算模型，文中对模型的存储库的建立、解的检测子系统以及运算子系统等问题展开了较为详细地讨论，并给出了

使用该模型求解经典Ｒａｍｓｅｙ数详细的方法与步骤．

关键词　经典Ｒａｍｓｅｙ数；ＤＮＡ计算；位序列ＤＮＡ计算模型
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１　引　言

众所周知，Ｒａｍｓｅｙ数
［１］的求解问题，是当今组

合数学中最困难的问题之一，自从１９２８年至今，广

义的Ｒａｍｓｅｙ理论研究取得了一些成就
［２］，但其困

难程度使其发展并不理想．人们在理论上求解

Ｒａｍｓｅｙ数问题遇到困难时，就自然地借助电子计

算机［３５］，但当顶点数增加引起子图数目快速增长

时，电子计算机就力不从心了。这也是目前 Ｒａｍ

ｓｅｙ数问题研究停滞的主要原因之一
［６］．

ＤＮＡ计算发展已有十多年
［７１２］，随着分子生物

学技术的发展，其研究前景越来越被看好．它打破

了传统意义上的计算机概念，为计算机科学的发

展提供了新的思路．到目前为止，已有不少报道利

用ＤＮＡ计算对图的最大团和最大独立集问题展

开研究［１３１４］，但尚无利用ＤＮＡ计算对 Ｒａｍｓｅｙ数

进行的研究．本文在文献［６］研究的基础上，将

ＤＮＡ计算用于 Ｒａｍｓｅｙ数的研究，期望建立能够

有效求解Ｒａｍｓｅｙ数的ＤＮＡ计算模型，为Ｒａｍｓｅｙ

数的研究提供新的方法和理论支持．

本文所提出的基于位序列Ｒａｍｓｅｙ数ＤＮＡ计

算模型主要由３个部分构成：存储子系统、运算子系

统和解的检测子系统，如图１所示．文中对各个子系

统进行理论论证，进而建立求解Ｒａｍｓｅｙ数的ＤＮＡ

计算模型．模型中存储子系统重点研究编码与ＤＮＡ

分子的合成．由于ＤＮＡ分子的合成可通过生物公

司来处理，我们在这里只给出存储子系统中的核心

问题，即所谓的基本型编码问题；运算子系统是模型

中的一个关键问题，文章中通过采用可定量信息处

理的ＰＣＲ技术来实现运算；解的检测问题，文中主

要采用常规的ＰＣＲ、测序技术等来完成．

图１　加位型Ｒａｍｓｅｙ数ＤＮＡ计算模型的基本结构

２　存储子系统中编码问题的研究

十多年关于ＤＮＡ计算的研究表明，编码问题

是整个ＤＮＡ计算研究中的核心问题，其主要原因

如下：

（１）它直接影响着ＤＮＡ序列的合成质量；

（２）编码的好坏直接影响着能否按照所设计的

目标进行生物学反应；

（３）编码的好坏直接影响着解空间的大小．可

希望通过编码来解决所谓的“解空间指数爆炸问题”

（即随问题规模的增大ＤＮＡ分子量成指数增长），

此问题与ＤＮＡ计算机能否深入发展息息相关；

（４）ＤＮＡ计算的一个主要的难点是解的检测

问题，而编码与酶切位点，或者发夹ＤＮＡ分子，或

者荧光标记等的结合有望较好地解决这个问题．

对于存储子系统中的编码问题的研究一般按照

下列步骤进行：

（１）根据Ｒａｍｓｅｙ数的可能规模来确定编码的

数目，并估算每个编码的长度；

（２）根据运算方式，即利用生物技术中杂交的

类型来确定产生可用于生化反应的ＤＮＡ序列的编

码约束条件；

（３）在前两个条件基础上，确定编码的长度并

给出相应的编码．

下面，我们来分步讨论．

编码的模式与数目

我们针对边序列犔狇进行编码．对文献［６］所确

定的边序列，每个位犻用两个ＤＮＡ序列来表示，分

别记作

狉犻，犫犻，犻＝１，２，…，狇＝犆
２
狆 （１）

其中狉犻表示在第犻位存在边；而犫犻 则表示在第犻位

不存在边．其实，这种表示实际上已经给出了图的相

邻矩阵的编码．

众所周知，一个图犌可唯一地用一个相邻矩阵

犃（犌）来表示．对于一个简单无向图而言，由于犃（犌）

是对称的，且主对角线上的元素全为０，故我们只需
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要下三角阵（或上三角阵）即可，即若犃＝犃（犌）＝

（犪犻犼）狆×狆为

犃＝

犪１１ 犪１２ 犪１３ … 犪１（狆－１） 犪１狆

犪２１ 犪２２ 犪２３ … 犪２（狆－１） 犪２狆

犪３１ 犪３２ 犪３３ … 犪３（狆－１） 犪３狆

   …  

犪狆１ 犪狆２ 犪狆３ … 犪狆（狆－１） 犪

烄

烆

烌

烎狆狆

，

则只需要其中的上三角阵中的数据即可：

犪２１

犪３１ 犪３２

 

犪狆１ 犪狆２ 犪狆３ … 犪狆（狆－１）

其中，

犪犻犼＝
１， 图的顶点狏犻与狏犼相邻

０，｛ 否则
，

犻≠犼，犻，犼＝１，２，…，狆 （２）

　　这些数据代表了图的所有可能边的位置信

息．这就是说，一个长度为犆２狆 的０１序列唯一地对

应一个标定图，狆个顶点的标定图共有２
犆
２
狆个．显然，

随着狆的增大，这是一个很大的数字．若要从这么

多图集合中找出我们所需要的Ｒａｍｓｅｙ图，即既不

含犓犿，又不含犖狀的Ｒａｍｓｅｙ数狉（犿，狀）的一个图，

其搜索次数也是一个很大的数字，当今的电子计算

机几乎无法涉入，而 ＤＮＡ 计算机的优势却显露

出来．

我们的编码设计方案如下所示：

１ ２ ３ … 犆２狆

狉１ 狉２ 狉３ … 狉犆２
狆

犫１ 犫２ 犫３ … 犫犆２
狆

　　显然，在本模型中，具有狆个顶点的图需要的

编码数为

２×
１

２
狆（狆－１）＝狆（狆－１） （３）

　　例如，当狆＝４０时，需要的编码数为１５６０个．若

每个编码用长度为６０ｂｐ来代表，则其长度为６０×

７８０＝４６８００ｂｐ．

　　下面，我们通过一个简单的例子给予说明，如

图２所示．

图２　一个４阶图

　　由此图的相邻矩阵可知，犪１２＝犪２３＝犪２４＝犪３４＝１，

犪１３＝犪１４＝０．即表示该图的０１序列是

犾１犾２犾３犾４犾５犾６＝犪１２犪１３犪２３犪１４犪２４犪３４＝１０１０１１　 （４）

　　用上述ＤＮＡ序列表示此图，即为狉１犫２狉３犫４狉５狉６．

这里，我们仅给出ＤＮＡ序列的形式表示，而略去具

体的ＤＮＡ序列的编码．

根据运算方式，即杂交的类型来确定犇犖犃序列

的约束条件

影响编码的主要因素有化学自由能、温度、生物

酶、编码的距离、ＤＮＡ分子的组成等．我们在本文中

主要考虑降低分子杂交时的非特异性来进行编码，

按照如下３个步骤进行：（１）明确所编的码所受到

的各种约束条件；（２）在所确定的约束条件的基础

上，将约束条件转化成相应的数学约束条件；（３）在约

束条件的基础上，给出编码的具体算法，并进行编码．

这里我们根据文献［１５］的实验条件，建立利用

该模型进行求解Ｒａｍｓｅｙ数编码的约束条件如下：

（１）所设计的每个编码狓犻都由２０个碱基组成，

其中Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ４种碱基随机分布；

（２）所有编码没有超过４个Ａ，４个Ｔ，４个Ｃ或

４个Ｇ连续出现；

（３）任意编码的ＧＣ含量在４０％～６０％之间；

（４）任意两条编码没有连续８个以上的碱基是

相同的，也就是说，编码的最小子串为８；

（５）任意一条编码自身不存在连续４个碱基的

互补序列．

约束条件建立算法模型，以确定犇犖犃序列

根据上述约束条件，我们在此以某图犌的前６５

条边为例给予说明．

利用Ｚｈａｎｇ等人设计的程序
［１６］，用长度为２０

个碱基的寡核苷酸序列表示图犌中前６５条边的可

能的着色，记为狓犻，狓∈｛狉犻，犫犻｝，犻＝１，２，…，６５，它的

ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋ互补序列则用珚狓犻 表示．每个狓犻，珚狓犻 所

对应的具体的寡核苷酸序列如表１所示．

表１　犇犖犃序列

原链／上游 ＤＮＡ序列　 补链／下游 ＤＮＡ序列　

ｒ１ ５′ＣＴｇｇＴＣＣＴＣＴＣＣＴＣＴＡＡＴＣＣ３′ ｒ１

ｂ１ ５′ＡＡｇＡｇＡｇＡＡＣＣｇＡＡＣＴｇＴＣＣ３′ ｂ１ ５′ｇｇＡＣＡｇＴＴＣｇｇＴＴＣＴＣＴＣＴＴ３′

ｒ２ ５′ＡＣＴＴｇＡｇＣＡＣＴｇＡＣＣＴｇＡＣＡ３′ ｒ２ ５′ＴｇＴＣＡｇｇＴＣＡｇＴｇＣＴＣＡＡｇＴ３′

ｂ２ ５′ＡＡｇＡｇｇＣＴＡＣｇｇＡＣＡＣＴＡＣＴ３′ ｂ２ ５′ＡｇＴＡｇＴｇＴＣＣｇＴＡｇＣＣＴＣＴＴ３′

ｒ３ ５′ＡＡｇｇＡｇＴＡＡＣＣＡＴＣｇＣＡＣＡｇ３′ ｒ３ ５′ＣＴｇＴｇＣｇＡＴｇｇＴＴＡＣＴＣＣＴＴ３′

ｂ３ ５′ＴＡｇｇＴｇＣＴＡＣＡｇＡＴＴＣｇＴＣＣ３′ ｂ３ ５′ｇｇＡＣｇＡＡＴＣＴｇＴＡｇＣＡＣＣＴＡ３′
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（续　表）

原链／上游 ＤＮＡ序列　 补链／下游 ＤＮＡ序列　

ｒ４ ５′ＡＡｇＴＣＴｇＡＡＣｇＣＣＴＡＣＴＣＡＣ３′ ｒ４ ５′ｇＴｇＡｇＴＡｇｇＣｇＴＴＣＡｇＡＣＴＴ３′

ｂ４ ５′ＣＡｇＡＡＣＡＣＡｇｇＴＡＴｇＣｇＡＴＴ３′ ｂ４ ５′ＡＡＴＣｇＣＡＴＡＣＣＴｇＴｇＴＴＣＴｇ３′

ｒ５ ５′ＡＡｇＡＣＣＡＣＡＣＣＡＣＡｇＣＡＴＴＣ３′ ｒ５ ５′ｇＡＡＴｇＣＴｇＴｇｇＴｇＴｇｇＴＣＴＴ３′

ｂ５ ５′ＣｇＴｇＡＴＴｇＴＴｇｇＡＣＴＡＴＴｇｇ３′ ｂ５ ５′ＣＣＡＡＴＡｇＴＣＣＡＡＣＡＡＴＣＡＣｇ３′

ｒ６ ５′ＣＣＴＴｇＴＡｇＡＣＣＣＡｇＡＴｇＴＴＣ３′ ｒ６ ５′ｇＡＡＣＡＴＣＴｇｇｇＴＣＴＡＣＡＡｇｇ３′

ｂ６ ５′ＣｇＴＴｇＣＴＣＴｇＡＡＴＡｇＴＴｇＣＣ３′ ｂ６ ５′ｇｇＣＡＡＣＴＡＴＴＣＡｇＡｇＣＡＡＣｇ３′

ｒ７ ５′ＡＡＴＡＣｇＣＡＣＴＣＡＴＣＡＣＡＴＣｇ３′ ｒ７ ５′ＣｇＡＴｇＴｇＡＴｇＡｇＴｇＣｇＴＡＴＴ３′

ｂ７ ５′ｇＡＣＣＴＴＡＣＣｇＴＴＴＡｇＡｇＴＣｇ３′ ｂ７ ５′ＣｇＡＣＴＣＴＡＡＡＣｇｇＴＡＡｇｇＴＣ３′

ｒ８ ５′ＡＡＴＡＣＡＴＣＡｇＡｇＣｇｇＡｇＡＣＣ３′ ｒ８ ５′ｇｇＴＣＴＣＣｇＣＴＣＴｇＡＴｇＴＡＴＴ３′

ｂ８ ５′ＡＴｇｇＴｇｇＡＡＡＴＣＴＡＣＴＣｇＣＣ３′ ｂ８ ５′ｇｇＣｇＡｇＴＡｇＡＴＴＴＣＣＡＣＣＡＴ３′

ｒ９ ５′ＡＡｇｇＣＴＡＣＡＡＡＣＴＣＡＣＣｇＡＣ３′ ｒ９ ５′ｇＴＣｇｇＴｇＡｇＴＴＴｇＴＡｇＣＣＴＴ３′

ｂ９ ５′ＡＴｇＡｇｇＴＴＴｇＴＴＡｇＣＣＡｇＴＣ３′ ｂ９ ５′ｇＡＣＴｇｇＣＴＡＡＣＡＡＡＣＣＴＣＡＴ３′

ｒ１０ ５′ＡＣＡｇＡＡＡｇＡＡＡＣＴＣｇＣＴＴＣｇ３′ ｒ１０ ５′ＣｇＡＡｇＣｇＡｇＴＴＴＣＴＴＴＣＴｇＴ３′

ｂ１０ ５′ｇＡＡｇＡＴｇＡＡＣＣＡｇＣＣＴＡＡＣＣ３′ ｂ１０ ５′ｇｇＴＴＡｇｇＣＴｇｇＴＴＣＡＴＣＴＴＣ３′

ｒ１１ ５′ＡＡｇＴｇＡＡＣＡｇＴｇＴｇＡＣＣＡＣＣ３′ ｒ１１ ５′ｇｇＴｇｇＴＣＡＣＡＣＴｇＴＴＣＡＣＴＴ３′

ｂ１１ ５′ＴＣＡＣＡＴＴＡｇＴｇＴＣＡＣＡｇＣｇｇ３′ ｂ１１ ５′ＣＣｇＣＴｇＴｇＡＣＡＣＴＡＡＴｇＴｇＡ３′

ｒ１２ ５′ＣＡｇＡｇＡＣＡＡｇＡＣｇＡＡＣＣＴｇＴ３′ ｒ１２ ５′ＡＣＡｇｇＴＴＣｇＴＣＴＴｇＴＣＴＣＴｇ３′

ｂ１２ ５′ＴＡｇＡＡｇＡＡｇＣＡＡＣＣｇＴＣＴｇＴ３′ ｂ１２ ５′ＡＣＡｇＡＣｇｇＴＴｇＣＴＴＣＴＴＣＴＡ３′

ｒ１３ ５′ＡＡＣＴＴｇＴＴＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＴＣ３′ ｒ１３ ５′ｇＡｇｇｇＴｇＴｇＴｇｇＡＡＣＡＡｇＴＴ３′

ｂ１３ ５′ｇＣＴＴＡＴｇＴＡＴＣＣＴｇｇＣＡＣＴｇ３′ ｂ１３ ５′ＣＡｇＴｇＣＣＡｇｇＡＴＡＣＡＴＡＡｇＣ３′

ｒ１４ ５′ＡＴｇＡｇＴＴＡＣＡＡｇＣＡＣＣＡＣｇＣ３′ ｒ１４ ５′ｇＣｇＴｇｇＴｇＣＴＴｇＴＡＡＣＴＣＡＴ３′

ｂ１４ ５′ＴＡＣＡｇｇｇＴＣＴＴＣＡｇＡＡＣｇＡＴ３′ ｂ１４ ５′ＡＴＣｇＴＴＣＴｇＡＡｇＡＣＣＣＴｇＴＡ３′

ｒ１５ ５′ＡＴｇＴＣＴＣｇＴＣＡｇｇＡＴｇＴＣｇＴ３′ ｒ１５ ５′ＡＣｇＡＣＡＴＣＣＴｇＡＣｇＡｇＡＣＡＴ３′

ｂ１５ ５′ＴＴＣＣＣＴＡＣＴＡＣＣＴＴＣＣＣＡＡｇ３′ ｂ１５ ５′ＣＴＴｇｇｇＡＡｇｇＴＡｇＴＡｇｇｇＡＡ３′

ｒ１６ ５′ＡＴｇＣＣＴＣＡＡＣＡＡＣＴＣＣＴｇＣＴ３′ ｒ１６ ５′ＡｇＣＡｇｇＡｇＴＴｇＴＴｇＡｇｇＣＡＴ３′

ｂ１６ ５′ＡＴｇｇＴＡＴｇＡＡｇＣＣＴｇＡＣＴＣｇ３′ ｂ１６ ５′ＣｇＡｇＴＣＡｇｇＣＴＴＣＡＴＡＣＣＡＴ３′

ｒ１７ ５′ｇＡＡＴＡＣＣｇＡｇＡｇＴｇＴＴｇＴＣＣ３′ ｒ１７ ５′ｇｇＡＣＡＡＣＡＣＴＣＴＣｇｇＴＡＴＴＣ３′

ｂ１７ ５′ｇｇＡＴＴｇＴＡＴＴｇｇＣｇＡＴｇＡＴｇ３′ ｂ１７ ５′ＣＡＴＣＡＴＣｇＣＣＡＡＴＡＣＡＡＴＣＣ３′

ｒ１８ ５′ＴＡＣＡＴＴＣＡＡｇｇＡＣｇＡＣＡｇｇＴ３′ ｒ１８ ５′ＡＣＣＴｇＴＣｇＴＣＣＴＴｇＡＡＴｇＴＡ３′

ｂ１８ ５′ＣＡＡＡｇＴｇＴＡｇｇＣＡｇｇｇＴＡＡＣ３′ ｂ１８ ５′ｇＴＴＡＣＣＣＴｇＣＣＴＡＣＡＣＴＴＴｇ３′

ｒ１９ ５′ＡＡｇＣｇｇＴＡｇＡＣＡＣｇＡＴＴＣＡＣ３′ ｒ１９ ５′ｇＴｇＡＡＴＣｇＴｇＴＣＴＡＣＣｇＣＴＴ３′

ｂ１９ ５′ＴＡｇＡｇＴＣＣＡＣＣｇＡＡｇＡＴＡｇＣ３′ ｂ１９ ５′ｇＣＴＡＴＣＴＴＣｇｇＴｇｇＡＣＴＣＴＡ３′

ｒ２０ ５′ＡＣＴｇＣＴＡＡＴｇＡＣＴＣｇＴＴＣＣｇ３′ ｒ２０ ５′ＣｇｇＡＡＣｇＡｇＴＣＡＴＴＡｇＣＡｇＴ３′

ｂ２０ ５′ＡｇＴＡＴＣＴｇＴＣＣＴｇＴＣＴＣＡＣＣ３′ ｂ２０ ５′ｇｇＴｇＡｇＡＣＡｇｇＡＣＡｇＡＴＡＣＴ３′

ｒ２１ ５′ｇＴｇｇＴＣｇＴＡｇＡＴｇＴＣＡＣＴＣＣ３′ ｒ２１ ５′ｇｇＡｇＴｇＡＣＡＴＣＴＡＣｇＡＣＣＡＣ３′

ｂ２１ ５′ＡＡＣＴＡＡＣｇＡＣＣＡｇＡｇＣＣｇＡＴ３′ ｂ２１ ５′ＡＴＣｇｇＣＴＣＴｇｇＴＣｇＴＴＡｇＴＴ３′

ｒ２２ ５′ＴＡｇＴＣＡＴＡＡｇＴｇＡＣＣＴＣｇｇＣ３′ ｒ２２ ５′ｇＣＣｇＡｇｇＴＣＡＣＴＴＡＴｇＡＣＴＡ３′

ｂ２２ ５′ＡＴＣＴＣＣＡＴＣＣＡＡＣＣＡＴＣＣＡｇ３′ ｂ２２ ５′ＣＴｇｇＡＴｇｇＴＴｇｇＡＴｇｇＡｇＡＴ３′

ｒ２３ ５′ＡＡＴＣＡＡＣＴｇｇＴＣＡＣｇＡＣＴｇＣ３′ ｒ２３ ５′ｇＣＡｇＴＣｇＴｇＡＣＣＡｇＴＴｇＡＴＴ３′

ｂ２３ ５′ｇＴＴＡＴｇＡｇＴＣｇＣＡｇＣＡＣＡＣｇ３′ ｂ２３ ５′ＣｇＴｇＴｇＣＴｇＣｇＡＣＴＣＡＴＡＡＣ３′

ｒ２４ ５′ＴＡｇＴｇＣｇｇＡＡＣＣＴＡＴＣＴＴｇＣ３′ ｒ２４ ５′ｇＣＡＡｇＡＴＡｇｇＴＴＣＣｇＣＡＣＴＡ３′

ｂ２４ ５′ＡＡｇＴｇｇＡｇＡＣＡＣＴＣＡＣＴＡＣＣ３′ ｂ２４ ５′ｇｇＴＡｇＴｇＡｇＴｇＴＣＴＣＣＡＣＴＴ３′

ｒ２５ ５′ＡＡｇＴＡＴＣＡｇＡＣＡｇＣＣＡＴＣＣｇ３′ ｒ２５ ５′ＣｇｇＡＴｇｇＣＴｇＴＣＴｇＡＴＡＣＴＴ３′

ｂ２５ ５′ＡＡｇＴＴｇＡＡｇｇＣＴＴＡＣｇＡｇＡＣ３′ ｂ２５ ５′ｇＴＣＴＣｇＴＡＡｇＣＣＴＴＣＡＡＣＴＴ３′

ｒ２６ ５′ＡＴｇＴＣＡＡＣｇＡＴＡＣＣｇＴＣＡＣＣ３′ ｒ２６ ５′ｇｇＴｇＡＣｇｇＴＡＴＣｇＴＴｇＡＣＡＴ３′

ｂ２６ ５′ＡＴｇＴｇＴＡＴｇＴＴｇＣｇＡＣＡＡｇＣ３′ ｂ２６ ５′ｇＣＴＴｇＴＣｇＣＡＡＣＡＴＡＣＡＣＡＴ３′

ｒ２７ ５′ｇＡＴＴＡＴＣｇＴＣＣＡｇＣＣＴＴＣＴＣ３′ ｒ２７ ５′ｇＡｇＡＡｇｇＣＴｇｇＡＣｇＡＴＡＡＴＣ３′

ｂ２７ ５′ＣＣＴＣＣｇＴＡｇＴＴＡＴＴｇＡＴｇＣＣ３′ ｂ２７ ５′ｇｇＣＡＴＣＡＡＴＡＡＣＴＡＣｇｇＡｇｇ３′

ｒ２８ ５′ｇＴＴＡＣｇｇＴＴｇＡＣＴＣＴｇＣＴｇＡ３′ ｒ２８ ５′ＴＣＡｇＣＡｇＡｇＴＣＡＡＣＣｇＴＡＡＣ３′

ｂ２８ ５′ＣＡＣＴＴＣＴＡＣＣＣＴＣＡＡＣＣＴＣＡ３′ ｂ２８ ５′ＴｇＡｇｇＴＴｇＡｇｇｇＴＡｇＡＡｇＴｇ３′

ｒ２９ ５′ＴＡｇＴＡｇＡＡＡｇＣＣｇＡＣＣＡＣＴＣ３′ ｒ２９ ５′ｇＡｇＴｇｇＴＣｇｇＣＴＴＴＣＴＡＣＴＡ３′

ｂ２９ ５′ＣｇＴｇｇＡＡｇＴＣＡＣＴＡＡｇｇＴＣＴ３′ ｂ２９ ５′ＡｇＡＣＣＴＴＡｇＴｇＡＣＴＴＣＣＡＣｇ３′

ｒ３０ ５′ＡＴＴＣＴＴＣＡＣＡｇＡｇｇＴｇＣＴｇｇ３′ ｒ３０ ５′ＣＣＡｇＣＡＣＣＴＣＴｇＴｇＡＡｇＡＡＴ３′

ｂ３０ ５′ＴＡＡｇＴｇＡｇＡＡＴｇＣＣＡｇＴＴｇＣ３′ ｂ３０ ５′ｇＣＡＡＣＴｇｇＣＡＴＴＣＴＣＡＣＴＴＡ３′

ｒ３１ ５′ＣｇＡｇＡＴｇＴＴｇＴＡＡＡｇｇＣＴｇＣ３′ ｒ３１ ５′ｇＣＡｇＣＣＴＴＴＡＣＡＡＣＡＴＣＴＣｇ３′

ｂ３１ ５′ｇｇＴＡＴｇＴＡＡＣＡＡｇＡＣｇＣＡＣｇ３′ ｂ３１ ５′ＣｇＴｇＣｇＴＣＴＴｇＴＴＡＣＡＴＡＣＣ３′

ｒ３２ ５′ｇｇＴＣＡＴＴＡＴｇｇｇＣＡＴＡｇＴｇｇ３′ ｒ３２ ５′ＣＣＡＣＴＡＴｇＣＣＣＡＴＡＡＴｇＡＣＣ３′

ｂ３２ ５′ＡＡＣＡＴＴＴＡＣＴＣｇＴＣｇＴＴＣｇＣ３′ ｂ３２ ５′ｇＣｇＡＡＣｇＡＣｇＡｇＴＡＡＡＴｇＴＴ３′

ｒ３３ ５′ｇＣＴＣＡｇｇＡｇＴｇＴＴＴＡＴｇＡＣＣ３′ ｒ３３ ５′ｇｇＴＣＡＴＡＡＡＣＡＣＴＣＣＴｇＡｇＣ３′

ｂ３３ ５′ＴＡｇＴＣＣＡＴＣｇｇＣＡＡｇｇＴＴＣＴ３′ ｂ３３ ５′ＡｇＡＡＣＣＴＴｇＣＣｇＡＴｇｇＡＣＴＡ３′

ｒ３４ ５′ＡＡＣＡＣＣＡＣＡｇＡｇＣＡＴＴＣＡＣｇ３′ ｒ３４ ５′ＣｇＴｇＡＡＴｇＣＴＣＴｇＴｇｇＴｇＴＴ３′

ｂ３４ ５′ＡＡｇＴｇＣＴｇＡＡＡＣＣｇＴｇｇＡｇＴ３′ ｂ３４ ５′ＡＣＴＣＣＡＣｇｇＴＴＴＣＡｇＣＡＣＴＴ３′

４８０２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



（续　表）

原链／上游 ＤＮＡ序列　 补链／下游 ＤＮＡ序列　

ｒ３５ ５′ＴＡＣＴｇＡｇＡＡＣｇＣＴＣｇＣＴＣＴＴ３′ ｒ３５ ５′ＡＡｇＡｇＣｇＡｇＣｇＴＴＣＴＣＡｇＴＡ３′

ｂ３５ ５′ＡＴｇＴｇＡＴＡＡＴｇＣＣｇＴＴＣＣＴｇ３′ ｂ３５ ５′ＣＡｇｇＡＡＣｇｇＣＡＴＴＡＴＣＡＣＡＴ３′

ｒ３６ ５′ｇＡＴｇＴＴｇＣＣＡＴＡＡＣＴｇＣＣＴｇ３′ ｒ３６ ５′ＣＡｇｇＣＡｇＴＴＡＴｇｇＣＡＡＣＡＴＣ３′

ｂ３６ ５′ＣＴＡＣＴＴＡＴＴＣｇＴＣＡｇＣｇＴＣｇ３′ ｂ３６ ５′ＣｇＡＣｇＣＴｇＡＣｇＡＡＴＡＡｇＴＡｇ３′

ｒ３７ ５′ｇＡＴｇＡＴＴＡＣＡＣＴＣｇＣＡＣＡｇｇ３′ ｒ３７ ５′ＣＣＴｇＴｇＣｇＡｇＴｇＴＡＡＴＣＡＴＣ３′

ｂ３７ ５′ｇＡＡＣＡＴＡＡＴｇｇＡＣＣｇＡＣＣＴＣ３′ ｂ３７ ５′ｇＡｇｇＴＣｇｇＴＣＣＡＴＴＡＴｇＴＴＣ３′

ｒ３８ ５′ＡＴＣＴｇＴｇＣＴＡＴＣＴＣｇＴｇＣＴＣ３′ ｒ３８ ５′ｇＡｇＣＡＣｇＡｇＡＴＡｇＣＡＣＡｇＡＴ３′

ｂ３８ ５′ＡＡＣＴＴＡＣＣＡＴＴｇｇＣＴＴＣＴｇＣ３′ ｂ３８ ５′ｇＣＡｇＡＡｇＣＣＡＡＴｇｇＴＡＡｇＴＴ３′

ｒ３９ ５′ｇＡＴＡＡＡＣｇＡｇＴＴＣｇＣＡＴＡｇＣ３′ ｒ３９ ５′ｇＣＴＡＴｇＣｇＡＡＣＴＣｇＴＴＴＡＴＣ３′

ｂ３９ ５′ｇＣＡｇＴＡｇＡＣｇＡＴＡＣｇＡＣＴＣＣ３′ ｂ３９ ５′ｇｇＡｇＴＣｇＴＡＴＣｇＴＣＴＡＣＴｇＣ３′

ｒ４０ ５′ＣｇＡＡｇＡＡｇＡＴＴＡＣＣＣＡｇＡｇｇ３′ ｒ４０ ５′ＣＣＴＣＴｇｇｇＴＡＡＴＣＴＴＣＴＴＣｇ３′

ｂ４０ ５′ＡＡｇＣＡＣＴＣＡＡＣＡｇＴＡＣｇＡｇＣ３′ ｂ４０ ５′ｇＣＴＣｇＴＡＣＴｇＴＴｇＡｇＴｇＣＴＴ３′

ｒ４１ ５′ｇｇＴｇＡＴｇｇＴＴｇＡＡＡｇＴＣＴＣＣ３′ ｒ４１ ５′ｇｇＡｇＡＣＴＴＴＣＡＡＣＣＡＴＣＡＣＣ３′

ｂ４１ ５′ＴＡｇＡｇＡＴＴｇｇＡＣｇｇＡＡｇＡＣｇ３′ ｂ４１ ５′ＣｇＴＣＴＴＣＣｇＴＣＣＡＡＴＣＴＣＴＡ３′

ｒ４２ ５′ＴＡｇｇＴＡＴＡｇｇＴＣｇＴＴｇＡｇＣＣ３′ ｒ４２ ５′ｇｇＣＴＣＡＡＣｇＡＣＣＴＡＴＡＣＣＴＡ３′

ｂ４２ ５′ＣＡＡｇＴＣＡＣＡＡＴＣｇＴＡｇｇＴｇＣ３′ ｂ４２ ５′ｇＣＡＣＣＴＡＣｇＡＴＴｇＴｇＡＣＴＴｇ３′

ｒ４３ ５′ｇＣＴＡＡＣＡｇＴｇｇＴＣＡｇＡＣＡＣｇ３′ ｒ４３ ５′ＣｇＴｇＴＣＴｇＡＣＣＡＣＴｇＴＴＡｇＣ３′

ｂ４３ ５′ＡＡＴＡＣＣＡＣＣＴｇＡＣＴｇＣｇＴＡｇ３′ ｂ４３ ５′ＣＴＡＣｇＣＡｇＴＣＡｇｇＴｇｇＴＡＴＴ３′

ｒ４４ ５′ＡＡＴＡＣＡＣＴＡＴＣＣＡｇＣｇＡＣｇｇ３′ ｒ４４ ５′ＣＣｇＴＣｇＣＴｇｇＡＴＡｇＴｇＴＡＴＴ３′

ｂ４４ ５′ｇｇＴｇＴＡＡｇＣＣＴＣＣｇＴＡＴＴＡｇ３′ ｂ４４ ５′ＣＴＡＡＴＡＣｇｇＡｇｇＣＴＴＡＣＡＣＣ３′

ｒ４５ ５′ｇｇＡＡＣＣＴＡＣＴＣＴｇｇＡＴｇＡＡｇ３′ ｒ４５ ５′ＣＴＴＣＡＴＣＣＡｇＡｇＴＡｇｇＴＴＣＣ３′

ｂ４５ ５′ｇｇＴＡＡＣｇＡＴＣＣＴｇＡＴＡＡＣｇＣ３′ ｂ４５ ５′ｇＣｇＴＴＡＴＣＡｇｇＡＴＣｇＴＴＡＣＣ３′

ｒ４６ ５′ｇＣＴｇＴＣＣＡＡＣＣＡｇｇＴＣＴＴＡＣ３′ ｒ４６ ５′ｇＴＡＡｇＡＣＣＴｇｇＴＴｇｇＡＣＡｇＣ３′

ｂ４６ ５′ＣＣＴＡＣＡＣＡＴＣＡＡＴＣＡｇＣＡＣＣ３′ ｂ４６ ５′ｇｇＴｇＣＴｇＡＴＴｇＡＴｇＴｇＴＡｇｇ３′

ｒ４７ ５′ＣＣＴＴＡＣＡＡＡＴＣｇＣＣＴＡＴｇｇＴ３′ ｒ４７ ５′ＡＣＣＡＴＡｇｇＣｇＡＴＴＴｇＴＡＡｇｇ３′

ｂ４７ ５′ＣＣＡＡＡＣＴＴｇＣＴＴＡＣＴＴＣＡｇｇ３′ ｂ４７ ５′ＣＣＴｇＡＡｇＴＡＡｇＣＡＡｇＴＴＴｇｇ３′

ｒ４８ ５′ＣＡＡＡｇＡｇＴＴＡｇＴＣｇｇｇＴＣＴｇ３′ ｒ４８ ５′ＣＡｇＡＣＣＣｇＡＣＴＡＡＣＴＣＴＴＴｇ３′

ｂ４８ ５′ＣＴＴＣＴＡＴｇＴＴＴＡｇＣＣＣｇＡｇｇ３′ ｂ４８ ５′ＣＣＴＣｇｇｇＣＴＡＡＡＣＡＴＡｇＡＡｇ３′

ｒ４９ ５′ｇＣＡｇｇＡＣＡＡｇｇＣＴＣＡＴＡｇＴＴ３′ ｒ４９ ５′ＡＡＣＴＡＴｇＡｇＣＣＴＴｇＴＣＣＴｇＣ３′

ｂ４９ ５′ｇＴｇＡＣｇＣＣＡＴＣＡＴＴＴｇＡｇＡＴ３′ ｂ４９ ５′ＡＴＣＴＣＡＡＡＴｇＡＴｇｇＣｇＴＣＡＣ３′

ｒ５０ ５′ＣＴＡＴＣＡｇＡＡＡＣＣＣｇＴＣＡｇＡｇ３′ ｒ５０ ５′ＣＴＣＴｇＡＣｇｇｇＴＴＴＣＴｇＡＴＡｇ３′

ｂ５０ ５′ｇＣＴｇＡＣＴＴＣＡＣｇｇＡＴＴＴｇｇＡ３′ ｂ５０ ５′ＴＣＣＡＡＡＴＣＣｇＴｇＡＡｇＴＣＡｇＣ３′

ｒ５１ ５′ＣｇＡＡｇｇＡＣＴＴＡｇＴＡＡＣｇＡｇｇ３′ ｒ５１ ５′ＣＣＴＣｇＴＴＡＣＴＡＡｇＴＣＣＴＴＣｇ３′

ｂ５１ ５′ＣＣＴＡＴｇＣＣＴＡＡＡＴｇｇＴｇＴＣｇ３′ ｂ５１ ５′ＣｇＡＣＡＣＣＡＴＴＴＡｇｇＣＡＴＡｇｇ３′

ｒ５２ ５′ＣＣＴｇＴＣＣｇＡＴＡｇＡＡＴＡｇＴｇＣ３′ ｒ５２ ５′ｇＣＡＣＴＡＴＴＣＴＡＴＣｇｇＡＣＡｇｇ３′

ｂ５２ ５′ＡｇＴＴｇＣｇＴＣＣＡＣｇＡＡＡｇＴＡｇ３′ ｂ５２ ５′ＣＴＡＣＴＴＴＣｇＴｇｇＡＣｇＣＡＡＣＴ３′

ｒ５３ ５′ｇＣＡＣＴＣＣＣＡＡＴｇＴｇＴＴＡＴｇＡ３′ ｒ５３ ５′ＴＣＡＴＡＡＣＡＣＡＴＴｇｇｇＡｇＴｇＣ３′

ｂ５３ ５′ＡｇｇＣＴＣＣＡＴＣＴＴｇＡｇＡＡＣＴｇ３′ ｂ５３ ５′ＣＡｇＴＴＣＴＣＡＡｇＡＴｇｇＡｇＣＣＴ３′

ｒ５４ ５′ｇＣＴｇｇＣｇＡＣＴＡＣＴＡＴＴＴＡＣｇ３′ ｒ５４ ５′ＣｇＴＡＡＡＴＡｇＴＡｇＴＣｇＣＣＡｇＣ３′

ｂ５４ ５′ｇＣＴＣＴＣＣＣＴＴＡＴｇｇＡＡＴｇＡＴ３′ ｂ５４ ５′ＡＴＣＡＴＴＣＣＡＴＡＡｇｇｇＡｇＡｇＣ３′

ｒ５５ ５′ＣＡＣＴＡＡＡＣＡＡＣｇＣＡｇｇｇＴＴＣ３′ ｒ５５ ５′ｇＡＡＣＣＣＴｇＣｇＴＴｇＴＴＴＡｇＴｇ３′

ｂ５５ ５′ＣＡｇＣＡＡＣＣＡＣＡＴＣｇｇＴｇＡＴＡ３′ ｂ５５ ５′ＴＡＴＣＡＣＣｇＡＴｇＴｇｇＴＴｇＣＴｇ３′

ｒ５６ ５′ｇＡＣＣＴＣＣＴｇＡＡＡｇＡｇＴＡＣｇＡ３′ ｒ５６ ５′ＴＣｇＴＡＣＴＣＴＴＴＣＡｇｇＡｇｇＴＣ３′

ｂ５６ ５′ｇＴＣＡＣＣＴｇＣＴＡｇｇＡｇｇＡＴＴＣ３′ ｂ５６ ５′ｇＡＡＴＣＣＴＣＣＴＡｇＣＡｇｇＴｇＡＣ３′

ｒ５７ ５′ｇＡｇＴＣｇＴＣｇｇＡｇＡＴＡＡｇｇＴＴ３′ ｒ５７ ５′ＡＡＣＣＴＴＡＴＣＴＣＣｇＡＣｇＡＣＴＣ３′

ｂ５７ ５′ｇＡＡＴＡＣＣＴｇＴｇＣＴＡＣＣｇＡｇＴ３′ ｂ５７ ５′ＡＣＴＣｇｇＴＡｇＣＡＣＡｇｇＴＡＴＴＣ３′

ｒ５８ ５′ｇｇＡＴＡｇＣｇＡＴＴｇＡＣＴｇＡＡＣｇ３′ ｒ５８ ５′ＣｇＴＴＣＡｇＴＣＡＡＴＣｇＣＴＡＴＣＣ３′

ｂ５８ ５′ＣＴｇＡｇＴＣＣＴＴＴｇＡｇＴＡＡｇＣＣ３′ ｂ５８ ５′ｇｇＣＴＴＡＣＴＣＡＡＡｇｇＡＣＴＣＡｇ３′

ｒ５９ ５′ＣＡｇＡＴＡｇＡＣＴＣＣｇＣＴｇＡｇｇＴ３′ ｒ５９ ５′ＡＣＣＴＣＡｇＣｇｇＡｇＴＣＴＡＴＣＴｇ３′

ｂ５９ ５′ｇＡｇＴＴＣＣＡＴＴｇＴｇｇＣＡｇＡＡｇ３′ ｂ５９ ５′ＣＴＴＣＴｇＣＣＡＣＡＡＴｇｇＡＡＣＴＣ３′

ｒ６０ ５′ｇＣＡＴＴＴＣＡＣＡｇＴＣＴＴＣＴＣｇＣ３′ ｒ６０ ５′ｇＣｇＡｇＡＡｇＡＣＴｇＴｇＡＡＡＴｇＣ３′

ｂ６０ ５′ＣＣＡｇＡＣｇＡＴＣＴＡＣｇＣＴｇＡＴｇ３′ ｂ６０ ５′ＣＡＴＣＡｇＣｇＴＡｇＡＴＣｇＴＣＴｇｇ３′

ｒ６１ ５′ＣＡｇＴＴＡＣＡＴＴｇＡｇＣｇｇＡＡｇＣ３′ ｒ６１ ５′ｇＣＴＴＣＣｇＣＴＣＡＡＴｇＴＡＡＣＴｇ３′

ｂ６１ ５′ＣＡＡｇＴＡＴｇｇＣＴＣＡＣＡＴＴＣｇＴ３′ ｂ６１ ５′ＡＣｇＡＡＴｇＴｇＡｇＣＣＡＴＡＣＴＴｇ３′

ｒ６２ ５′ＣＡＡＡＣＡｇｇＣｇＴＣＴＣＴＴＴＡＴｇ３′ ｒ６２ ５′ＣＡＴＡＡＡｇＡｇＡＣｇＣＣＴｇＴＴＴｇ３′

ｂ６２ ５′ＣＡＡｇＣＡｇＣＡＣｇＡＴｇＡＣＴＣＴＡ３′ ｂ６２ ５′ＴＡｇＡｇＴＣＡＴＣｇＴｇＣＴｇＣＴＴｇ３′

ｒ６３ ５′ｇＡＣＴＴｇＣＴＣＴｇＣｇＴｇＡｇＡＴＴ３′ ｒ６３ ５′ＡＡＴＣＴＣＡＣｇＣＡｇＡｇＣＡＡｇＴＣ３′

ｂ６３ ５′ｇＡＣＡＴＴｇＣＴｇＡＡＴＣＡｇＴｇｇＴ３′ ｂ６３ ５′ＡＣＣＡＣＴｇＡＴＴＣＡｇＣＡＡＴｇＴＣ３′

ｒ６４ ５′ｇＣＴＡＣＴｇＣＴＡＡｇｇｇＴＡＡＴｇＣ３′ ｒ６４ ５′ｇＣＡＴＴＡＣＣＣＴＴＡｇＣＡｇＴＡｇＣ３′

ｂ６４ ５′ｇＣＡＣＴｇＴＡＴｇＡＣＡｇｇＴＣＡＣｇ３′ ｂ６４ ５′ＣｇＴｇＡＣＣＴｇＴＣＡＴＡＣＡｇＴｇＣ３′

ｒ６５ ５′ＣｇＴＴＡｇｇＡＣＣＴｇｇｇＡＴＡＡＴＣ３′ ｒ６５ ５′ｇＡＴＴＡＴＣＣＣＡｇｇＴＣＣＴＡＡＣｇ３′

ｂ６５ ５′ｇＡＴＴＡＣＴＣＣＡＣＣＣＴＣｇＴｇＴＡ３′ ｂ６５ ５′ＴＡＣＡＣｇＡｇｇｇＴｇｇＡｇＴＡＡＴＣ３′

５８０２１２期 许　进等：经典Ｒａｍｓｅｙ数ＤＮＡ计算模型（Ⅱ）：基于位序列的ＤＮＡ计算模型



为了验证这些编码的可靠性，我们用生化实验

计算机辅助软件ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０对可能构成引

物对的寡核苷酸序列进行了测试，主要考虑的参数

为Ｈａｉｒｐｉｎ，Ｄｉｍｅｒ，和ＣｒｏｓｓＤｉｍｅｒ．测试结果如图３

所示．

图３　编码的测试结果

利用该生物学辅助软件，我们发现，部分编码质

量较好，没有二级结构．但是有些引物对还存在二级

结构的情况．我们根据前面所述的编码约束条件中

的参数，对编码质量加以控制，选取具有二级结构但

｜Δ犌｜较小的编码用于后续的实验．

由确定的犇犖犃序列以及杂交的类型来确定探针

为了构建初始解空间，我们根据所得到的编码，

按照如下的方法确定探针：按照图的标定顺序，用后

一个ＤＮＡ序列的后１０个碱基与前一个ＤＮＡ序列

的前１０个碱基组合成长度为２０ｂｐ的ＤＮＡ序列，

然后对每个序列反向取补．其中，所需要的探针分别

如下：

狉１狉２，狉１犫２，犫１狉２，犫１犫２；狉２狉３，狉２犫３，犫２狉３，犫２犫３；狉３狉４，

狉３犫４，犫３狉４，犫３犫４；狉４狉５，狉４犫５，犫４狉５，犫４犫５；狉５狉６，狉５犫６，犫５狉６，

犫５犫６；狉６狉７，狉６犫７，犫６狉７，犫６犫７；狉７狉８，狉７犫８，犫７狉８，犫７犫８；狉８狉９，

狉８犫９，犫８狉９，犫８犫９；狉９狉１０，狉９犫１０，犫９狉１０，犫９犫１０；狉１０狉１１，狉１０犫１１，

犫１０狉１１，犫１０犫１１；狉１１狉１２，狉１１犫１２，犫１１狉１２，犫１１犫１２；狉１２狉１３，狉１２犫１３，

犫１２狉１３，犫１２犫１３；狉１３狉１４，狉１３犫１４，犫１３狉１４，犫１３犫１４；狉１４狉１５，狉１４犫１５，

犫１４狉１５，犫１４犫１５；狉１５狉１６，狉１５犫１６，犫１５狉１６，犫１５犫１６；狉１６狉１７，狉１６犫１７，

犫１６狉１７，犫１６犫１７；狉１７狉１８，狉１７犫１８，犫１７狉１８，犫１７犫１８；狉１８狉１９，狉１８犫１９，

犫１８狉１９，犫１８犫１９；狉１９狉２０，狉１９犫２０，犫１９狉２０，犫１９犫２０；狉２０狉２１，狉２０犫２１，

犫２０狉２１，犫２０犫２１；狉２１狉２２，狉２１犫２２，犫２１狉２２，犫２１犫２２；狉２２狉２３，狉２２犫２３，

犫２２狉２３，犫２２犫２３；狉２３狉２４，狉２３犫２４，犫２３狉２４，犫２３犫２４；狉２４狉２５，狉２４犫２５，

犫２４狉２５，犫２４犫２５；狉２５狉２６，狉２５犫２６，犫２５狉２６，犫２５犫２６；狉２６狉２７，狉２６犫２７，

犫２６狉２７，犫２６犫２７；狉２７狉２８，狉２７犫２８，犫２７狉２８，犫２７犫２８；狉２８狉２９，狉２８犫２９，

犫２８狉２９，犫２８犫２９；狉２９狉３０，狉２９犫３０，犫２９狉３０，犫２９犫３０；狉３０狉３１，狉３０犫３１，

犫３０狉３１，犫３０犫３１；狉３１狉３２，狉３１犫３２，犫３１狉３２，犫３１犫３２；狉３２狉３３，狉３２犫３３，

犫３２狉３３，犫３２犫３３；狉３３狉３４，狉３３犫３４，犫３３狉３４，犫３３犫３４；狉３４狉３５，狉３４犫３５，

犫３４狉３５，犫３４犫３５；狉３５狉３６，狉３５犫３６，犫３５狉３６，犫３５犫３６；狉３６狉３７，狉３６犫３７，

犫３６狉３７，犫３６犫３７；狉３７狉３８，狉３７犫３８，犫３７狉３８，犫３７犫３８；狉３８狉３９，狉３８犫３９，

犫３８狉３９，犫３８犫３９；狉３９狉４０，狉３９犫４０，犫３９狉４０，犫３９犫４０；狉４０狉４１，狉４０犫４１，

犫４０狉４１，犫４０犫４１；狉４１狉４２，狉４１犫４２，犫４１狉４２，犫４１犫４２；狉４２狉４３，狉４２犫４３，

犫４２狉４３，犫４２犫４３；狉４３狉４４，狉４３犫４４，犫４３狉４４，犫４３犫４４；狉４４狉４５，狉４４犫４５，

犫４４狉４５，犫４４犫４５；狉４５狉４６，狉４５犫４６，犫４５狉４６，犫４５犫４６；狉４６狉４７，狉４６犫４７，

犫４６狉４７，犫４６犫４７；狉４７狉４８，狉４７犫４８，犫４７狉４８，犫４７犫４８；狉４８狉４９，狉４８犫４９，

犫４８狉４９，犫４８犫４９；狉４９狉５０，狉４９犫５０，犫４９狉５０，犫４９犫５０；狉５０狉５１，狉５０犫５１，

犫５０狉５１，犫５０犫５１；狉５１狉５２，狉５１犫５２，犫５１狉５２，犫５１犫５２；狉５２狉５３，狉５２犫５３，

犫５２狉５３，犫５２犫５３；狉５３狉５４，狉５３犫５４，犫５３狉５４，犫５３犫５４；狉５４狉５５，狉５４犫５５，

犫５４狉５５，犫５４犫５５；狉５５狉５６，狉５５犫５６，犫５５狉５６，犫５５犫５６；狉５６狉５７，狉５６犫５７，

犫５６狉５７，犫５６犫５７；狉５７狉５８，狉５７犫５８，犫５７狉５８，犫５７犫５８；狉５８狉５９，狉５８犫５９，

犫５８狉５９，犫５８犫５９；狉５９狉６０，狉５９犫６０，犫５９狉６０，犫５９犫６０；狉６０狉６１，狉６０犫６１，

犫６０狉６１，犫６０犫６１；狉６１狉６２，狉６１犫６２，犫６１狉６２，犫６１犫６２；狉６２狉６３，狉６２犫６３，

犫６２狉６３，犫６２犫６３；狉６３狉６４，狉６３犫６４，犫６３狉６４，犫６３犫６４；狉６４狉６５，狉６４犫６５，

犫６４狉６５，犫６４犫６５．

３　运算子系统

许多学者认为，ＤＮＡ计算是利用生物学这个几

乎是定性的学科来求解定量性的问题．似乎这个道

理是正确的，因为目前的生物学虽然在定量化的研

究上取得了一系列的工作，但对整个生物学而言，定

性的研究仍占绝大多数．但是，对于生物计算，确切

地讲，对于ＤＮＡ计算而言，在具体设计模型中，必

须设计出不仅是定量化的更是精确化的计算模型．

我们在前面的几个研究中，发展了充分利用ＰＣＲ技

术进行定量化研究的方法，在本模型中，仍将采用这

一技术对“数据进行信息处理”．

从信息处理的角度，ＤＮＡ计算机应属于基因工

程的范畴，而ＰＣＲ技术是整个基因工程最为核心的

技术，可以这样讲，没有ＰＣＲ技术，就没有当前的基

因工程．足见ＰＣＲ技术在基因工程乃至整个生命科

学、生物计算机科学中的重要性．

然而，ＰＣＲ在进行信息处理时，基本上属于定

性的．定性的实验结果对于相同引物之间是否存在

ＤＮＡ序列可以准确地给出：有还是没有！但是，这

两个引物之间经过ＰＣＲ扩增之后存在多少条，一般

很难给出准确的结果．也就是说，像 Ａｄｌｅｍａｎ在

１９９４年给出的那样通过ＰＣＲ技术将两个顶点之间

的所有可能的路径全部扩增出来几乎是不可能的．

这主要是因为两个引物之间的ＤＮＡ序列的长度不

等，且不同的ＤＮＡ链数量很多．这也是许多学者对
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Ａｄｌｅｍａｎ实验重复不出来的原因所在．

幸运的是，在两个引物之间，若扩增的都是等长

的ＤＮＡ序列，则理论上可精确地全部扩增出来，并

且大量实验也证明了这一点．我们已经采用了该方

法对６１个顶点的图的３着色问题进行了成功实验．

在本文的实验设计中，我们进一步利用此技术展开

对Ｒａｍｓｅｙ数ＤＮＡ计算模型的研究．

下面给出具体的实验步骤．

建立初始解空间

在本节中，为实现该ＤＮＡ计算模型，我们对初

始解空间的建立进行研究．

建立的方法可用电子计算机来实现首步，也可

直接用ＤＮＡ分子的合成与删除方法进行，我们以

拟完成的狉（５，５）图为例说明，假设我们要找具有６

个顶点，既不含犓５ 又不含犖５的所有子图，有两种

方法．

第１种方法是用电子计算机将既不含犓５ 又不

含犖５所有子图对应的０１序列找到，然后将每个

０１序列用ＤＮＡ分子合成即可，这种方法用电子计

算机所耗时间几乎是不考虑的．电子计算机算出的

标定的６阶不含犓５ 且不含犖５的图共有２５６００个，

这个数字要合成是很麻烦的！事实上，我们在具体操

作中只选择其中的若干个．

第２种方法是用生物技术来建立数据库．即采

用ＤＮＡ自动合成仪合成初始狆阶子图数据库．目

前，固相亚磷酸酰胺法是绝大部分ＤＮＡ自动合成

仪所使用的方法，其原理与步骤如下．

首先将欲合成的寡核苷酸链３′末端核苷（犖１）

与固相载体偶联，犖１的５′羟基用二甲氧基三苯甲

基保护．然后从犖１开始逐步地接长寡核苷酸链．１

个合成循环包括４步，即保护、偶联、加帽和氧化反

应．每完成１轮循环，接长１个核苷酸．接长的链始

终被固定在不溶的固相载体上，过量的未反应物或

分解物则通过过滤或洗涤除去．当整个链达到预定

的长度后，从固相载体上切下，脱去保护基，并经过

分离纯化得到所需要的最后产物．

利用这种方法，我们可以合成行如式（５）所示的

ＤＮＡ链：

犡＝｛狓１狓２…狓６５；狓犻∈ ｛狉犻，犫犻｝，犻＝１，２，…，６５｝

（５）

以合成好的ＤＮＡ链为模板，以〈狓１，珚狓６５〉为引物

对，进行扩增，得到长度为１３００ｂｐ的ＤＮＡ序列集

合即为初始解空间．

删除非解

在此仍以求解狉（５，５）为例给予说明运算子系

统是模型中的一个关键问题，我们主要通过以下步

骤来实现对非解的删除．

第１步，从犡中删去部分含有犓５ 的ＤＮＡ链，

即从上述合成的ＤＮＡ链中删除包含有以下序列的

ＤＮＡ链：

｛１，２，３，４，５｝＝ ｛１２，１３，２３，１４，２４，３４，１５，２５，３５，４５｝

＝ ｛犾１，犾２，犾３，犾４，犾５，犾６，犾７，犾８，犾９，犾１０｝

｛１，２，３，４，６｝＝ ｛１２，１３，２３，１４，２４，３４，１６，２６，３６，４６｝

＝ ｛犾１，犾２，犾３，犾４，犾５，犾６，犾１１，犾１２，犾１３，犾１４｝

｛１，２，３，５，６｝＝ ｛１２，１３，２３，１５，２５，３５，１６，２６，３６，５６｝

＝ ｛犾１，犾２，犾３，犾７，犾８，犾９，犾１１，犾１２，犾１３，犾１５｝

｛１，２，４，５，６｝＝ ｛１２，１４，２４，１５，２５，４５，１６，２６，４６，５６｝

＝ ｛犾１，犾４，犾５，犾７，犾８，犾１０，犾１１，犾１２，犾１４，犾１５｝

｛１，３，４，５，６｝＝ ｛１３，１４，３４，１５，３５，４５，１６，３６，４６，５６｝

＝ ｛犾２，犾４，犾６，犾７，犾９，犾１０，犾１１，犾１３，犾１４，犾１５｝

｛２，３，４，５，６｝＝ ｛２３，２４，３４，２５，３５，４５，２６，３６，４６，５６｝

＝ ｛犾３，犾５，犾６，犾８，犾９，犾１０，犾１２，犾１３，犾１４，犾１５｝

　　第２步，完成第１步后，我们对剩下的ＤＮＡ链

进行加位处理．由于加位后会引入含有犓５ 或犖５ 的

非解．利用与上述相同的方法，对这些非解进行删除．

为实现该ＤＮＡ计算模型中的运算子系统，我

们研究了多种生物技术，考虑采用酶切技术或ＰＣＲ

等技术来实现删除非解这一操作．

（１）酶切技术

酶切技术主要是利用限制性内切酶来切割

ＤＮＡ分子内部的磷酸二酯键，根据切割内容、切割

位点以及切割方法而不同．在ＤＮＡ计算中，酶切技

术已经被广泛应用．本实验中拟采用酶切技术对非

解进行删除．以删除犓５ 为例，将选用１０种限制性

内切酶，通过这些酶的酶切反应来删除非解．具体的

操作方法，首先将得到代表解空间的ＤＮＡ链平均

分成１０份，然后在每份溶液中加入对应的限制性内

切酶，切断对应位上为１的 ＤＮＡ序列．反应结束

后，合并这些溶液，则这些溶液中不含有１０条边同

时为１的ＤＮＡ序列．也采用同样的方法可以删除

对应位点为０或者１的ＤＮＡ序列．

（２）ＰＣＲ技术

聚合酶链式反应（ＰｏｌｙｍｅｒａｓｅＣｈａｉｎＲｅａｃｔｉｏｎ，

ＰＣＲ）是目前生物技术中应用最为广泛的ＤＮＡ体

外扩增法，也是在ＤＮＡ计算中可以定量化的技术．

关于ＰＣＲ 技术，可按照图顶点着色的方法进行

处理．

（３）综合技术

我们拟将多种生物技术手段综合考虑，或者采
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用优化思想和ＤＮＡ计算相结合的办法，将非解程

序化删除．

当然，我们根据这里选用的不同的生化反应技

术的选取，将能反馈至ＤＮＡ计算的编码，根据每个

特定的反应，建立综合性编码方案及适用于不同反

应的编码约束条件．

４　检测子系统

经过运算子系统处理后，所剩下的ＤＮＡ序列

就可以代表可能的Ｒａｍｓｅｙ图．我们利用ＤＮＡ测序

技术对所剩下的ＤＮＡ链进行测序．

ＤＮＡ的序列测定是分子生物学领域的重要技

术之一，是了解基因结构和功能的基础．采用ＤＮＡ

计算有些时候也需要对ＤＮＡ链进行序列分析，来

判断变量的存在状态．目前通用的两种ＤＮＡ序列

测定法有两种是 ＭａｘａｍＧｉｌｂｅｒ化学法和Ｓａｎｇｅｒ

的双脱氧终止法，它们都是建立在分辨率极高的

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳基础上的．这种电泳

可将相差仅为一个核苷酸的单链ＤＮＡ区分开来．

在实用中，往往以后者为主，其主要原理如图４

所示．

图４　双脱氧链终止法测序示意图

　　最后，通过利用生物学实验仿真软件Ｇｅｎｅｔｏｏｌ

分析测序结果，给出可能的Ｒａｍｓｅｙ图．

５　总　结

求解Ｒａｍｓｅｙ的一个常用方法就是构造Ｒａｍｓｅｙ

图，但是，由于图论理论的特殊性，如随着定点数狆

的增加，边数狇＝
１

２
（狆－１）狆增长得较快，而其子图

的数目以更快的速度增加，所以要穷举一个图的所

有子图是非常困难的．这里面还必须考虑图的同构

问题，使问题变得更加复杂．

本文将ＤＮＡ计算应用于Ｒａｍｓｅｙ数的求解，提

出了一种基于加位序列的ＤＮＡ计算模型．该模型

在理论上对用ＤＮＡ计算求解Ｒａｍｓｅｙ数进行了理

论研究，分析论证表明，该模型具有编码量少、求解

过程简单、容易实现自动化等优点，可用于解决一定

规模的Ｒａｍｓｅｙ问题．它丰富了ＤＮＡ计算理论的研

究，拓宽了ＤＮＡ计算的应用领域．

该模型借鉴基于溶液技术的ＤＮＡ计算模型，

所用的分子生物学技术均为常规技术操作，包括

ＤＮＡ链的合成、限制性内切酶的酶切反应、ＰＣＲ扩

增等，所有这些生物操作已经在ＤＮＡ计算模型中

得到广泛使用，并且其可行性均经过实验验证．而
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且，本文中提出的主要反应是酶切反应ＰＣＲ技术

以及测序技术，这些技术所需的实验条件都很成熟，

且实验重复性很好．所以，尽管本文仅仅给出简单的

图顶点着色问题的ＤＮＡ计算模型，并没有进行生

化实验验证，但在实验上是可行的．

当然，由于本文是首次将 ＤＮＡ 计算应用于

Ｒａｍｓｅｙ数的研究，没有给出具体的实验操作，所有

这些都有待于我们今后进一步研究和完善．
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