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收稿日期：２００８０４２０；最终修改稿收到日期：２００８１１０２．本课题得到国家自然科学基金（６０４０３００１，３０７４００３６，３０８７０５７３）、辽宁省智能信

息处理重点实验开放课题（２００５１）以及新世纪优秀人才支持计划资助．张凤月，男，１９７３年生，博士，讲师，主要研究方向为生物计算和

生物信息学．宋海刚，男，１９７５年生，博士，助理研究员，主要研究方向为系统工程、计算机应用．温俊海，男，１９６９年生，博士，副教授，主要

研究方向为图像处理与重建．张　强，男，１９７１年生，博士，教授，主要研究领域为ＤＮＡ计算、神经网络、计算机动画．刘　波，女，１９７３年

生，博士，副研究员，主要研究方向为ＤＮＡ计算和植物保护．Ｅｍａｉｌ：ｌｉｕｂｏｂｊ＠１２６．ｃｏｍ．

利用脱氧核酶调控基因表达的犇犖犃计算模型研究

张凤月１）

　宋海刚
２）

　温俊海
１）

　张　强
３）

　刘　波
４）

１）（北京理工大学生命科学与技术学院生物医学与工程系　北京　１０００８１）

２）（中国科学技术部基础研究管理中心　北京　１００８６２）

３）（大连大学辽宁省智能信息处理重点实验室　辽宁 大连　１１６６２２）

４）（中国检验检疫科学研究院　北京　１０００２９）

摘　要　用于逻辑调控基因表达分子自动机的研究是ＤＮＡ计算的重要研究领域．文中将脱氧核酶技术应用于

ＤＮＡ计算研究当中，利用脱氧核酶的特性，特别是可以作为反义药物的特点，作为构建分子自动机的主要材料，设

计了调控基因 Ｈｒａｓ表达的ＤＮＡ计算模型，而且模型也可适用于其它过表达基因的调控．结合ＤＮＡ计算具备的

高度并行性和智能性的优点，该模型为ＤＮＡ计算在基因表达调控方面的应用做了进一步探索．
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ｓｐｅｃｉｆｉｃｍＲＮＡｄｅｎｓｉｔｙａｕｔｏｍａｔｉｃａｌｌｙｉｎｔｕｂｅａｃ

ｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｌｏｇｉｃａｌｒｕｌｅ，ａｎｄｔｏｐｒｏ

ｄｕｃｅｔｈｅｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｆｏｒｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｃｏｒｒｅ

ｓｐｏｎｄｉｎｇｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｉｓｒｅｓｕｌｔ（ｏｒｒｅｌｅａｓｅｄｒｕｇｓ）．

Ｔｈｅｒｅｂｙｉｔｃａｎｂｅｕｓｅｄａｓｇｅｎｅｔｈｅｒａｐｙ，ｉ．ｅ．ａｎｔｉ

ｓｅｎｓｅｔｈｅｒａｐｙ
［１３］．Ａｎｄｔｈｅｅｓｓｅｎｔｉａｌｏｆｔｈｉｓｃｏｍｐｕ

ｔａｔｉｏｎｍｏｄｕｌｅｉｓｕｓｉｎｇｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅＦｏｋⅠａｓｔｈｅ

ｈａｒｄｗａｒｅｍｏｌｅｃｕｌｅ，ａｎｄａｆｔｅｒｏｐｅｒａｔｉｏｎａｎｄｔｒａｎｓｉ

ｔｉｏｎ，ｔｈｉｓａｕｔｏｍａｔｏｎｈａｖｅｔｗｏｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆ“ｙｅｓ”

ａｎｄ“ｎｏ”，ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｉｎｔｈｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ“ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｄｉａｇｎｏｓｉｓ”ａｎｄ “ｎｅｇａｔｉｖｅｄｉａｇｎｏｓｉｓ”ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ．

Ａｆｔｅｒｗａｒｄ，ｔｈｅｒｅｌａｔｅｄＴｕｒｎｉｎｇｍａｃｈｉｎｅ，ｔｈｅｂｉｏ

ｌｏｇｉｃａｌＴｕｒｎｉｎｇｍａｃｈｉｎｅａｎｄｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａ

ｔｏｎｍｏｄｅｌａｌｓｏｏｂｔａｉｎｅｄｆｕｒｔｈｅｒｅｌａｂｏｒａｔｅｄ
［１４］．Ｉｎ

２００６，Ｇｅｏｒｇ ｄｅｓｉｇｎｅｄａｌｏｇｉｃｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

ｗｉｔｈｏｕｔｅｎｚｙｍｅ，ｗｈｉｃｈｕｓｉｎｇｓｈｏｒｔｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉ

ｄｅｓａｓｉｎｐｕｔａｎｄｏｕｔｐｕｔａｎｄｉｍｐｌｅｍｅｎｔＢｏｏｌｅａｎ

ｌｏｇｉｃ ｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ （“ＡＮＤ” “ＯＲ”ａｎｄ
“ＮＯ”）

［１５］．Ｃａｒｒｙｉｎｇｏｎｔｈｅｍｕｌｔｉｓｔａｇｅｌｏｇｉｃｏｐｅｒａ

ｔｉｏｎｓｏｎｔｈｅｃｈｉｐｓｕｒｆａｃｅ，ａＤＮＡｌｏｇｉｃｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｍｏｄｅｌｗａｓｐｒｏｐｏｓｅｄ ｗｉｔｈ ｍｏｒｅｃｏｍｐｌｅｘｓｔｒｕｃ

ｔｕｒｅ
［１６］，ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅＢｏｏｌｅａｎｌｏｇｉｃ

ｏｐｅｒａｔｉｏｎ，ｔｈｅｕｓｅｏｆｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂａｓｅｄｄｉｓｔｒｉ

ｂｕｔｉｏｎｓｏａｓｔｏｐｒｏｄｕｃｅｏｕｔｐｕｔｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｍｏｌｅ

ｃｕｌｅ，ａｌｓｏｃａｕｓｅｄｕｓｉｎｇＤＮＡｔｏｃａｒｒｙｏｕｔｔｈｅｌｏｇｉｃ

ｏｐｅｒａｔｉｏｎｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎｅａｓｉｅｒ
［１７］．ＨａｒｖａｒｄＵｎｉｖｅｒ

ｓｉｔｙｓｙｓｔｅｍｂｉｏｌｏｇｙ’ｓｓｃｈｏｌａｒｆｕｒｔｈｅｒｄｅｓｉｇｎｅｄａ

ＤＮＡｌｏｇｉｃｏｐｅｒａｔｉｏｎｍｏｄｅｌｗｉｔｈＲＮＡｉｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

ｉｎ２００７，ｔｈｉｓｍｏｄｅｌｗａｓｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｈａｔｉｔｃｏｕｌｄｂｅ

ａｐｐｌｉｅｄｉｎａｒｔｉｆｉｃｉａｌｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｒｅｎａｌｃｅｌｌ
［１８］．Ｗｉｔｈ

ｔｈｅｕｓｅｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｒｅｌｅａｓｅ’ｓｃｏｎｆｉｇｕｒａｔｉｏｎａｌｌｙｅｎ

ｔｒｏｐｙ，ｔｏｄｅｓｉｇｎｓｐｅｃｉｆｉｃｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｔｏ

ｃａｔａｌｙｚｅｔｈｅｒｅｌｅａｓｅｏｆｔｈｅｏｕｔｐｕｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｃａｎ

ａｍｐｌｉｆｙｔｈｅｌｏｇｉｃｏｐｅｒａｔｉｏｎｓｉｇｎａｌ
［１９］．Ｉｎ２００８，

ＰｅｎｇＹｉｎｄｅｓｉｇｎｅｄａｖａｒｉｅｔｙｏｆｃｏｍｐｌｅｘｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ

ｌｉｋｅｌｉｎｅａｒ，ｂｒａｎｃｈｅｄ，ｃｉｒｃｕｉｔａｎｄａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｌｏｃｏ

ｍｏｔｉｏｎｂｙｔｈｅｕｓｅｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｅｌｆａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ

ａｎｄｄｉｓａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ，ｗｈｉｃｈｈａｓｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｍｏｒｅ

ｓｏｌｉｄｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｆｏｒＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ
［２０］．

Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ａＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｉｓｐｒｏ

ｐｏｓｅｄｂｙｕｓｉｎｇＤＮＡｚｙｍｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｂｉｏｌｏｇｙ，ａｆｔｅｒｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａｔａｆｏｒ

ｌｏｇｉｃｃｏｎｔｒｏｌｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｗｉｔｈｃａｎｃｅｒｒｅ

ｓｅａｒｃｈ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｏｌｙｇｅｎｅｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ，

ＤＮＡｚｙｍｅｂａｓｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａｔａｆｏｒｌｏｇｉｃｒｅｇ

ｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ｉｓｅｘｐｅｃｔｅｄｔｏｉｍｐｒｏｖｅ

ｉｔｓａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｉｎｔｕｍｏｒｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ｇｅｎｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

ａｎｄｓｏｏｎ．Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｔｈｉｓｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｏｖｉｄｅｓａ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌｍｅａｎｓｆｏｒｒｅｓｅａｒｃｈｏｆｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｓａｂａｓｉｓｆｏｒｉｔｓａｐｐｌｉｃａ

ｔｉｏｎｉｎｌｉｖｉｎｇｏｒｇａｎｉｓｍｓ．

２　犇犖犃狕狔犿犲犅犪狊犲犱犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕狅犱犲犾

犳狅狉犚犲犵狌犾犪狋犻狅狀犌犲狀犲犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀

２１　犇犖犃狕狔犿犲

ＤＮＡｚｙｍｅ（Ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｚｙｍｅ，ＤＮＡ），ｉｓａｃａｔａ

ｌｙｔｉｃＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ａｌｓｏｋｎｏｗｎａｓＤＮＡｅｎｚｙｍｅ

ｏｒｅｎｚｙｍｅＤＮＡ，ａｎｄｉｓａｎｅｗｍｅｍｂｅｒｏｆｂｉｏｌｏｇｉ

ｃａｌｃａｔａｌｙｓｔｓｔｏｇｅｔｈｅｒｗｉｔｈｐｒｏｔｅｉｎｅｎｚｙｍｅｓａｎｄｒｉ

ｂｏｚｙｍｅ．Ｔｈｅｍａｉｎｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙａｒｅｌｉｇａｓｅ，ｍｅｔ

ａｌｃｈｅｌａｔｉｎｇａｎｄｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ．

８９０２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



ＩｔｈａｓｂｅｅｎｐｒｏｖｅｄｔｈａｔＤＮＡｚｙｍｅ１０２３ｃａｎ

ｓｎｉｐｍＲＮＡｉｎｔｈｅＡＵｐｏｉｎｔ，ｔｈｅｒｅｂｙ，ｉｎｔｈｅｏｒｙ

ｏｎｌｙｔｈｒｏｕｇｈａｄｊｕｓｔｉｎｇｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

ｏｆｉｔｓｓｕｂｓｔｒａｔｅ’ｓｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｓｉｔｅ，ａｎｙｏｆｔｈｅｍＲ

ＮＡｓｔａｒｔｃｏｄｅｃａｎｂｅｃｌｅａｖｅｄ，ｗｈｉｃｈｉｍｐｌｉｅｓａｍａｓ

ｔｅｒｋｅｙｆｏｒｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｐｒｏｔｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
［２１］．Ｓｏ

ＤＮＡｚｙｍｅｈａｓｐｏｔｅｎｔｉａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｍａｎｙａｒｅａｓ

ｓｕｃｈ ａｓ ｇｅｎｅ ｔｈｅｒａｐｙ，ｄｉｓｅａｓｅ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ａｎｄ

ａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙ
［２２２３］．Ａｓａｓｐｅ

ｃｉａｌｋｉｎｄｏｆＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ｔｈｅｓｐｅｃｉａｌｆｅａｔｕｒｅｓｏｆ

ＤＮＡｚｙｍｅｍａｋｅｉｔｓｕｉｔａｂｌｅｆｏｒＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，

ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙａｓａａｃｔｉｖｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｏｒｔｈｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆ

ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ；ａｎｄｉｔｉｓ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｏｆ ｕｓｉｎｇ

ＤＮＡｚｙｍｅｔｏｄｅｓｉｇｎｌｏｇｉｃａｌｏｐｅｒａｔｉｏｎｄｕｅｔｏｔｈｅｉｎ

ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｆｔｈｅｉｔｓｄｏｍａｉｎｓ．ＴｈｅＤＮＡｚｙｍｅ

１０２３ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍｏｄｅｌｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１，ａｎｄｉｔｓ

ＤＮＡｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｉｎＦｉｇ．２．

Ｆｉｇ．１　１０２３ＤＮＡｚｙｍｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｍｏｄｅｌ

Ｆｉｇ．２　ＤＮＡｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｍｏｄｅｌａｎｄｉｔｓａｃｔｉｖｅｓｉｔｅｉｎＨｒａｓｍＲＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ

２．２　犛犲犾犲犮狋犻狅狀狅犳狋犺犲犜犪狉犵犲狋犌犲狀犲

Ｗｉｔｈｔｈｅｉｎｄｅｐｔｈｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｈｅｌｉｆｅｓｃｉｅｎｃｅｓ，

ｉｎｐａｒｔｉｃｕｌａｒｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎｏｆｈｕｍａｎｇｅｎｏｍｅｐｒｏ

ｊｅｃｔ（ＨＧＰ）ａｎｄｔｈｅｓｔａｒｔｕｐｏｆｐｏｓｔＨＧＰ，ｌｏｔｓｏｆ

ｄｉｓｅａｓｅｇｅｎｅｓｈａｖｅｂｅｅｎｒｅｖｅａｌｅｄａｎｄｓｏｍｅｄｉｓｅａｓｅｓ

ｗｉｌｌｂｅｃｕｒｅｄｔｈｒｏｕｇｈｇｅｎｅｔｈｅｒａｐｙ．Ｉｔｉｓｎｏｗｕｎ

ａｍｂｉｇｕｏｕｓｔｈａｔｔｈｅｔｕｍｏｒｉｓａｐｏｌｙｇｅｎｉｃｄｉｓｅａｓｅ，

ｄｕｅｔｏｔｈｅｉｎａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｔｕｍｏｒｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｇｅｎｅｓ

ａｎｄｔｈｅａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｃａｎｃｅｒｇｅｎｅｓ，ａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅ

ｄｉｓｏｒｄｅｒｏｆｃｅｌｌｃｙｃｌｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｏｎｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆ

ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｗｈｅｎｐ１６（ｔｕｍｏｒ

ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｇｅｎｅｓ）ａｎｄＣｙｃｌｉｎＤ１（ｃａｎｃｅｒｇｅｎｅ）ｇｅｎｅ

ｂｉｎｄＣＤＫ４（ｃｙｃｌｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｋｉｎａｓｅ），ｔｈｅｆｏｒｍｅｒ

ｉｎｈｉｂｉｔｓｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈａｎｄｔｈｅｌａｔｔｅｒｐｒｏｍｏｔｅｓｃｅｌｌ

ｇｒｏｗｔｈ．Ｔｈａｔｍｉｓｓｉｎｇｐ１６ｏｒａｒｉｓｉｎｇＣｙｃｌｉｎＤ１ｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｏｎｗｉｌｌｃａｕｓｅｕｎｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈａｎｄｉｎ

ｄｕｃｅｃｅｌｌｃａｎｃｅｒｆｉｎａｌｌｙ
［２４］．Ｉｎｈｕｍａｎｔｕｍｏｒｓ，ａ

ｃｌａｓｓｏｆｉｍｐｏｒｔａｎｔｇｅｎｅｓ，ｒａｓｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ

ｔｈｒｅｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｔｈａｔ Ｈｒａｓ，Ｋｒａｓ ａｎｄ

Ｎｒａｓ），ｈａｓｔｏｂｅｔａｋｅｎｓｅｒｉｏｕｓｌｙ，ｔｈｅｃｕｒｒｅｎｔｒｅ

ｓｅａｒｃｈｅｓｈａｖｅｓｈｏｗｎｔｈａｔｍａｌｉｇｎａｎｔｔｕｍｏｒｓａｒｅａｓ

ｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｄｉｓｏｒｄｅｒｏｆｐ１６，ＣｙｃｌｉｎＤ１ａｎｄＨｒａｓ

ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｇａｓｔｒｉｃｃａｎｃｅｒ，ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃ

ｅｒ，ａｎｄｏｔｈｅｒｃｏｍｍｏｎｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｃａｎｃｅｒ．

Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ：ｔｈｅｒｕｌｅｓｔｏｄｅｔｅｒｍｉｎｅｔｈｅｓｅｃａｎｃｅｒ

ｃｅｌｌｓｃａｎｂｅｓｕｍｍｅｄｕｐａｓ：ｐ１６↓ＣｙｃｌｉｎＤ１↑Ｈｒａｓ

↑（↓ｌｏｗｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ；↑ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ）．

Ｔｈｅｈｕｍａｎ Ｈｒａｓｇｅｎｅｗａｓｃｈｏｓｅｎａｓｃｏｎ

ｔｒｏｌｌｅｄｔａｒｇｅｔｔｏｃｏｎｓｔｒｕｃｔａＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌ

ｆｏｒｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ．ＨｕｍａｎＨｒａｓｉｓ

ｐｏｓｉｔｉｏｎｅｄｉｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ１１，ｉｔｓｆａｍｉｌｙｅｎｃｏｄｅ

ｈｉｇｈｌｙｓｉｍｉｌａｒｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆ ｗｈｉｃｈｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｗｅｉｇｈｔｉｓ２１００Ｄａｌｔｏｎａｎｄｃａｌｌｅｄｐ２１ｐｒｏｔｅｉｎ．Ｔｈｅ

ｐ２１，ｌｏｃａｔｅｄｉｎｔｈｅｉｎｎｅｒｍｅｍｂｒａｎｅ，ｐｌａｙｓａｎｉｍ

ｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎａｄｅｎｏｓｉｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒｃｙｃｌａｓｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ

ｐａｔｈｗａｙｗｉｔｈｔｈｅＧＴＰａｃｔｉｖｉｔｙ．Ｓｅａｒｃｈｅｄｔｈｒｏｕｇｈ

ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｍｅｔｈｏｄｓ，ｔｈｅｅｎｔｉｒｅｌｅｎｇｔｈｏｆｈｕ

ｍａｎＨｒａｓｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓ４１０２６ｂｐ．ＡｎＥＳＴｓｅ

ｑｕｅｎｃｅ，ｗｈｉｃｈｉｓａｇｅｎｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｏｆ

ｔｈｅｍＲＮＡ，ｉｓｓｅｌｅｃｔｅｄａｓｔｈｅｔａｒｇｅｔｆｏｒｄｅｓｉｇｎｏｆ

ｔｈｅＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌ，ａｎｄｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ｃＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｓｆｏｌｌｏｗｉｎｇ：

１ｃｃｇｇｃｃｔｎｇｇｎｃｃｃｇｇｃｃｃｔｇｇｎｃｃｃｇｇｇｇｇｃａｇｔｃｇｃｇｃ

ｃｔｇｔｇａａｃｇｇｔｇｇｇｇｃａｇｇａ ｇａｃｃｃｔｇｔａｇ ａｇｇａｃｃｃｃｇ ８１

ｇｇｃｃｇｃａｃｃｇｔｇｇａｇｇａｇｃｇａｔｇａｃｇｇａａｔａｔａａｇｃｔｇｇｔｇｇｔｇ

ｇｔｇｇｇｃｇｃｃｇｇｃｇｇｔｇｔｇｇｇｃａａｇａｇｔｇｃｇｃｔｇａｃｃ１６１ａｔｃ

ｃａｇｃｔｇａｔｃｃａｇａａｃｃａｔｔｔｔｇｔｇｇａｃｇａａｔａｃｇａｃｃｃｃａｃｔａｔａｇａ

ｇｇｇｔｔｎｃｔａｃｃｇｇａａｇｃａｇｇｔｇｇ．

２．３　犕狅犾犲犮狌犾犪狉犃狌狋狅犿犪狋狅狀犕狅犱犲犾

ＴｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａｔａｍｏｄｅｌｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．３

ｉｎｃｌｕｄｅｓｔｈｒｅｅｍｏｄｕｌｅｓ．Ｔｈｅｈａｒｄｗａｒｅｍｏｄｕｌｅｉｓａ

ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｖｅｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｗｈｉｃｈｃａｎｒｅｃｏｇｎｉｚｅａｎｄ

ｓｎｉｐａｓｐｅｃｉｆｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡ

ａｎｄｔｈｅｎｆｏｒｍａｓｔｉｃｋｙｏｒｂｌｕｎｔｅｎｄｓ；Ｔｈｅｓｏｆｔｗａｒｅ

ｍｏｄｕｌｅｃｏｎｔａｉｎｓｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｅｎｚｙｍｅｓｉｔｅ，ｔｈｅ

ｉｎｔｅｒｖａｌｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄａｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｗｉｔｈ

ｓｔｉｃｋｙｅｎｄｓ．

ＴｈｅｉｎｐｕｔａｎｄｏｕｔｐｕｔｍｏｄｕｌｅａｒｅＤＮＡｍｏｌｅ

ｃｕｌｅｓ，ａｎｄｅｎｃｏｄｅｄＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｒｅｔａｋｅｎａｓ

ｓｔａｔｅｓｅｔａｎｄｓｙｍｂｏｌｓｅｔ．Ｔｈｅｓｔａｔｅｓｅｔｉｎｃｌｕｄｅ

ｓｔａｔｅｏｆＳ０ａｎｄＳ１，ａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅｓｙｍｂｏｌｓｅｔｉｓ“ａ”

ａｎｄ“ｂ”；ｔｈｅｔｒａｎｓｉｔｒｕｌｅｓａｒｅｄｅｓｃｒｉｂｅｄ．Ｉｆｔｈｅ

ｃｕｒｒｅｎｔｓｔａｔｅｉｓＳ０ａｎｄｔｈｅｓｙｍｂｏｌｒｅａｄｉｓ“ｂ”，

ｔｈｅｎｔｈｅｕｎｉｔ，ｗｈｉｃｈｉｓｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｔｈｅｈａｒｄｗａｒｅ

ｍｏｄｕｌｅａｎｄｔｈｅｓｏｆｔｗａｒｅｍｏｄｕｌｅ，ｗｉｌｌｃｈａｎｇｅｉｔｓ

ｓｔａｔｅｔｏＳ１ａｎｄｔｈｅｓｙｍｂｏｌｔｏ “ａ”，ａｎｄ ｍｏｖｅ

ｏｎｅｐｏｓｉｔｉｏｎｔｏｔｈｅｒｉｇｈｔａｓｗｅｌｌ．Ｔｈｅｏｕｔｐｕｔｓｔａｔｅ

ｉｓＳ０ａｎｄｔｈｅｓｙｍｂｏｌｉｓ “ｔ”（ｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ）ａｆｔｅｒ

９９０２１２期 张凤月等：利用脱氧核酶调控基因表达的ＤＮＡ计算模型研究



Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｍｏｄｅｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａｔａ

ｏｐｅｒａｔｉｏｎｓ．

２．４　犕狅犱犲犾犇犲狊犻犵狀

Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈａｂｏｕｔｔｈｅｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｍｏｄｅｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒａｕｔｏｍａｔａ，ＡＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｍｏｄｅｌｉｓｄｅｓｉｇｎｅｄｔｏｒｅｇｕｌａｔｅＨｒａｓｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓ

ｓｉｏｎａｆｔｅｒｔｈｅｔａｒｇｅｔｇｅｎｅｉｓｓｅｌｅｃｔｅｄａｎｄｔｈｅｒｅｌａｔｅｄ

ＤＮＡｚｙｍｅｉｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ．

２．４．１　Ｂａｓｉｃｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓｏｆｍｏｄｅｌ

Ｔｈｅｍｏｄｅｌｅｎｃｏｄｉｎｇｈａｓｂｅｅｎｃｈｅｃｋｅｄｂｙｒｅ

ｌａｔｅｄｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｓｏｆｔｗａｒｅｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｎｓｕｒｅｔｈｅ

ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｄｅｓｉｇｎｅｄＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｍｏｄｅｌｓｔｏｔｈｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｔａｒｇｅｔ．Ｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｅｄｒｅ

ｇｉｏｎ，ｆｒｏｍ １８１ｔｏ２１０ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔｈｅｔａｒｇｅｔ

ｇｅｎｅ，ｓｅｒｖｅｓａｓａｔｅｍｐｌａｔｅｆｏｒｍｏｄｅｌｄｅｓｉｇｎ，ａｎｄ

ｔｈｅｓｎｉｐｓｉｔｅｏｆＤＮＡｚｙｍｅｉｓｔｈｅＡＵｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ

ｂｅｔｗｅｅｎ１１５ｔｏ１２０ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ．

２．４．２　Ｒｅｇｕｌａｔｅｒｕｌｅｓｏｆｍｏｄｅｌ

ＴｈｅＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｒｅｃｏｇｎｉｚｅｓｔｈｅｌｅｖ

ｅｌｃｏｎｄｉｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅＨｒａｓｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ａｎｄｒｅｌｅａｓｅｓ

ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌｅｓｉｆｔｈｅｇｅｎｅｉｓｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，

ｏｒｍａｉｎｔａｉｎｓｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｓｔａｔｅｉｆｉｔｉｓｎｏｒｍａｌ．

２．４．３ ＣｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆＤＮＡ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌ

ＴｈｅｄｅｓｉｇｎｅｄＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｉｎｃｌｕｄｅｓ

ｔｈｒｅｅｐａｒｔｓｏｆｗｈｉｃｈａｒｅｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ，ｄｉａｇ

ｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅａｎｄｏｕｔｐｕｔｍｏｄｕｌｅ．Ｔｈｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｏｎａｒｅｄｅｓｃｒｉｂｅｄｉｎＦｉｇ．４，

ａｎｄｅｎｃｏｄｅｏｆｔｈｅｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｒｅｌｉｓｔｅｄｉｎＴａｂｌｅ１．

Ｆｉｇ．４　ＴｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｂａｓｅｄＤＮＡｚｙｍｅ１０２３ｆｏｒｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

Ｈｒａｓｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｔｈｅｃｏｍｐｕｔｉｎｇｐｒｏｃｅｓｓｅｓ

犜犪犫犾犲１　犇犖犃犆狅犿狆狌狋犻狀犵犕狅犱犲犾犆狅犿狆狅狀犲狀狋狊犪狀犱犈狀犮狅犱犲

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ Ｓｔｒａｎｄｓ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′３′）

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＡＡＡＡＣＡＣＣＴＧＣＴＴＡＴＧＣＴＧＧ

ａｃｔｉｖａｔｅｓｉｔｅ ＵＵＵＵＧＵＧＧＡＣＧＡＡＵＡＣＧＡＣＣ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｔｒａｎｄ ＡＡＡＡＣＡＣＣＴＧＣＴＴＡＴＧＣＴＧＧ

ｃｏｍｐｌｅｔｅｍｅｎｔｓｔｒａｎｄ ＡＣＧＡＡＴＡＣＧＡＣＣ

ｓｅｐａｒａｔｉｏｎｓｔｒａｎｄ ＣＣＡＣＴ

ＤＮＡｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ ＴＧＡＴＣＡ

ｏｕｔｐｕｔｍｏｄｕｌｅ

ＤＮＡｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ ＡＣＴＡＧＴ

ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｒｅｇｉｏｎ ＣＧＡＡＴＡＴＡＡＧＧＣＧＧＴ

ａｃｔｉｖａｔｅｓｉｔｅ ＡＣＵＧＣＣＵＵＡＵＡＵＵＣＧ

ｃｏｒａｌｓｉｔｅ ＧＧＣＴＡＧＣＴＡＣＡＡＣＧＡ

００１２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



Ｔｈｅｐｕｒｐｏｓｅｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅｉｓｆｏｒｔｈｅ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｔａｒｇｅｔｍＲＮＡ．ＩｔｉｓａｓｓＤＮＡｓｔｒａｎｄ

ａｎｄｔｈｅｅｎｃｏｄｅｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏｔｈｅｒｅｇｉｏｎ

ｆｒｏｍ１８１ｔｏ２００ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆＨｒａｓｃＤＮＡ．

Ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅｉｓｔｒａｎ

ｓｉｔｓｓｔａｔｅａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｐｒｏｃｅｅｄｅｄｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ；ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ

ｍｏｄｕｌｅａｒｅｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｔｒａｎｄａｎｄｉｔｓ

ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ，ｓｅｐａｒａｔｉｏｎｓｔａｎｄａｎｄｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ

ｅｎｚｙｍｅｓｔｒａｎｄ．Ｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｔｒａｎｄｆｏｒｍｓｄｏｕｂ

ｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅｗｉｔｈｉｔｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ．Ｔｈｅ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｔｒａｎｄａｎｄｔｈｅｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅｓｈａｒｅ

ｔｈｅｓａｍｅｅｎｃｏｄｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙ．Ｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｈｅ

ｓｅｐａｒａｔｅｓｔａｎｄｉｓｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄａｎｄｉｔｓｅｎｃｏｄｅｉｓ

ａｓｓａｍｅａｓｔｈａｔｏｆｔｈｅｒｅｇｉｏｎｏｆ２００ｔｏ２１０ｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅｏｆＨｒａｓｃＤＮＡ．Ｌｏｃａｔｅｄｉｎｔｈｅｍｉｄｄｌｅｏｆｔｈｅ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｎｄｔｈｅｓｅｐａｒａｔｅｓｔａｎｄ，ｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ

ｅｎｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓｏｎｌｙｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄａｎｄｆｏｒｍｓ

ａｃｉｒｃｌｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

ＡｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄａＤＮＡｚｙｍｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｃｏｎｓｔｉｔｕｔｅｔｈｅｏｕｔｐｕｔｍｏｄｕｌｅ．Ｔｈｅｅｎｄｏｎｕ

ｃｌｅａｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｔｏｔｈｅｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅ．Ａｓａｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ，

ｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄａｃｔｉｖａｔｅｓｉｔｅｏｆＤＮＡｚｙｍｅｉｓｉｎｄｉｃａ

ｔｅｄｉｎＦｉｇ．３，ｏｆｗｈｉｃｈｔｈｅｓｔｒａｎｄｏｆＣＧＡＡＴＡ

ＴＡＡＧＧＣＧＧＴ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｔｅｔｏ ｔｈｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ１１５ｔｏ１２０ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔａｒｇｅｔｍＲＮＡ．

ＴｈｅｓｔａｎｄｏｆＧＧＣＴＡＧＣＴＡＣＡＡＣＧＡｉｓｔｈｅｃｏｒａｌ

ｓｉｔｅｂｅｃａｕｓｅｉｔｃａｎｓｎｉｐＡＵｓｉｔｅｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ．

２．５ 犅犻狅犾狅犵犻犮犪犾犆狅犿狆狌狋犻狀犵犘狉狅犮犲狊狊犲狊狅犳狋犺犲犕狅犱犲犾

Ｔｈｅｆｉｒｓｔｓｔｅｐ，ａｃｅｒｔａｉｎａｍｏｕｎｔｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｍｏｄｕｌｅ（ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔｔｏｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｍＲＮＡｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄｂｙｇｅｎｅＨｒａｓ）ｗａｓｉｎｓｅｒｔｅｄｉｎｔｏｔｈｅｔａｒｇｅｔ

ｃｅｌｌ’ｓｃｙｔｏｐｌａｓｍ，ｉｎｔｈｅｒｅｉｓｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｎｃｌｕ

ｄｉｎｇｔｈｅｍＲＮＡｏｆｇｅｎｅＨｒａｓ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅ

ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋ，ｔｈｅｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ

ｉｓｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｔｏｔｈｅｒｅｇｉｏｎｏｆ１８１ｔｏ２００ｎｕｃｌｅ

ｏｔｉｄｅｏｆｍＲＮＡ．Ｔｈｅｎ

（１）Ｉｆｔｈｅａｍｏｕｎｔｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅｔｈｅ

ａｍｏｕｎｔｏｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｍＲＮＡｏｆｇｅｎｅＨｒａｓ，ａｌｌ

ｔｈｅｒｅｇｉｏｎｏｆ１８１ｔｏ２００ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔｈｅｓｅｍＲＮＡ

ｗｉｌｌｂｅｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅ（２０ｂｐ），ｗｈｉｃｈｉｓ

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．４ａ○；

（２）Ｉｆｔｈｅａｍｏｕｎｔｏｆｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ＜ｔｈｅ

ａｍｏｕｎｔｏｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｅｄｍＲＮＡｏｆｇｅｎｅＨｒａｓ，ｔｈｅ

ｒｅｇｉｏｎｏｆ１８１ｔｏ２００ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔｈｏｓｅｒｅｄｕｎｄａｎｔ

ｍＲＮＡ ｗｉｌｌｒｅｍａｉｎ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄｓｔｅｐ，ａｃｅｒｔａｉｎａｍｏｕｎｔｏｆｔｈｅｄｉａｇ

ｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅｅｎｔｅｒｔｈｅｃｅｌｌ，ａｎｄｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｄｉａｇ

ｎｏｓｔｉｃｓｔｒａｎｄｏｆｔｈｉｓｍｏｄｕｌｅｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓｔｈｅ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｕｌｅ’ｓ，ｔｈｅｎ：

（１）Ｉｆｔｈｅｆｉｒｓｔｓｔｅｐｐｒｏｄｕｃｅｓｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ
（１），ｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅｗｉｌｌｒｅｍａｉｎｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙＦｉｇ．４ｂ○；

（２）Ｉｆｔｈｅｆｉｒｓｔｓｔｅｐｐｒｏｄｕｃｅｓｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ
（２），ｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅｗｉｌｌｆｏｒｍｃｏｍｐｌｅｍｅｎ

ｔａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｗｉｔｈｔｈｅｓｅｒｅｄｕｎｄａｎｔｍＲＮＡｉｎｔｈｅ

ｒｅｇｉｏｎｏｆ１８１ｔｏ２００ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（２５ｂｐ），ｗｈｉｃｈｉｓ

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．４ｃ○；

Ｔｈｅｔｈｉｒｄｓｔｅｐ，ｉｆｔｈｅｓｅｃｏｎｄｓｔｅｐｐｒｏｄｕｃｅｓｔｈｅ

ｒｅｓｕｌｔｓｏｆ（２），ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｓｅｑｕｅｎｃｅ（１２

ｂａｓｅｓ）ｗｉｌｌｂｅｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｄｕｅｔｏｉｔｓｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｆｏｒｃｅｌｅｓｓｔｈａｎｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｆｏｒｃｅ．Ｓｏｔｈｅｅｘ

ｐｏｓｅｄｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｆｏｒｍａｃｏｍｐｌｅｔｅｄｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｓｉｔｅｗｉｔｈｔｈｅ

ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅｏｕｔｐｕｔ ｍｏｄｕｌｅ，

ａｎｄｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｏｄｕｌｅｃｈａｎｇｅｓｉｔｓｓｔａｔｅｉｎｄｉｃａ

ｔｅｄｂｙＦｉｇ．４ｃ○．

Ｔｈｅｆｏｕｒｔｈｓｔｅｐ，ｔｈｅＤＮＡｚｙｍｅｉｓｒｅｌｅａｓｅｄ

ｂｙａｄｄｉｎｇｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅＢｃｌⅠ，ｗｈｉｃｈｓｎｉｐｔｈｅ

ｏｕｔｐｕｔ ｍｏｄｕｌｅ ｉｎ ｓｉｔｅ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｔｈｅ

ＤＮＡｚｙｍｅｃｌｅａｖｅｒｓｍＲＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓｉｎＡＵｓｉｔｅａｆ

ｔｅｒｉｔｉｓａｔｔａｃｈｅｄｔｏｔｈｅｒｅｇｉｏｎｏｆ１１５ｔｏ１２０ｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅ，ｓｏｔｈｅｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ，Ｈｒａｓ，ｉｓｐｒｏｐｅｒ

ｌｙｒｅｇｕｌａｔｅｄ，ａｎｄｔｈｅｏｐｅｒａｔｉｏｎｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｉｎ

Ｆｉｇ．４ｄ○．

Ａｆｔｅｒｔｈｅｓｅｆｏｕｒｓｔｅｐｓｏｐｅｒａｔｉｏｎｓ，ｔｈｅＤＮＡ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇｂａｓｅｄＤＮＡｚｙｍｅｆｕｌｆｉｌｌｓｔｈｅｄｅｓｉｇｎｅｄ

ｐｕｒｐｏｓｅａｎｄｍａｉｎｔａｉｎｓｔｈｅｎｏｒｍａｌｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｓ

ｔｈｒｏｕｇｈｄｉａｇｎｏｓｅｔａｒｇｅｔｇｅｎｅａｎｄｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｅｘ

ｃｅｓｓｉｖｅｍＲＮＡｗｈｅｎｇｅｎｅｉｓｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ．

３　犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀犪狀犱犘狉狅狊狆犲犮狋

Ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｏｒｇａｎｉｓｍｓ

ａｒｅｔｈｅｅｓｓｅｎｔｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎ，ａｎｙｏｕｔｏｆｃｏｎｔｒｏｌｉｎｔｈｉｓ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｗｉｌｌｎｏｄｏｕｂｔｈａｖｅａｄｖｅｒｓｅｅｆｆｅｃｔｓ，ｓｕｃｈ

ａｓｈａｓｂｅｅｎｓｈｏｗｎｔｈａｔｃａｎｃｅｒｉｓｔｈｅｏｕｔｃｏｍｅｏｆａ

ｐｏｌｙｇｅｎｅｓｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ，ｏｆｗｈｉｃｈｏｎｃｏｇｅｎｅａｃｔｉｖａ

ｔｉｏｎａｎｄｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｌａｙａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅ．Ｉｎ

ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ， ａ ＤＮＡ ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ

ＤＮＡｚｙｍｅｔｏｒｅｇｕｌａｔｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＨｒａｓ

ｇｅｎｅｉｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｉｎｔｈｅｏｒｙ．Ｔｈｉｓｍｏｄｅｌｈａｓａ

ｇｏｏｄｖｅｒｓａｔｉｌｉｔｙｉｎｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆＧｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ，ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓ，

ｓｉｎｃｅｔｈｅｏｕｔｐｕｔｍｏｌｅｃｕｌｅｓｉｓＤＮＡｚｙｍｅ．Ｆｏｒｅｘ

ａｍｐｌｅ，ｏｎｌｙｔａｋｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｎｃｏｄｅ，ｔｈｅｍｏｄｅｌｗｉｌｌ

ａｄａｐｔｔｏｒｅｇｕｌａｔｅｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄＣｙｃｌｉｎＤ１ｇｅｎｅ．

ＤｅｓｐｉｔｅｔｈａｔｔｈｅｃｕｒｒｅｎｔＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄ

ｅｌｓｆｏｒｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｒｅｎｏｔｖｅｒｙ

ｃｏｍｐｌｉｃａｔｅｄａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅｔａｒｇｅｔｇｅｎｅｓａｒｅｌｅｓｓ，ｉｔ

ｉｓｅｎｏｕｇｈｆｏｒｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓｔｏｃｒｅａｔｅｂｉｏｓｅｎｓｏｒｓａｎｄ

ｄｒｕｇｔｒａｎｓｐｏｒｔｓｙｓｔｅｍｓｆｏｒｓｐｅｃｉｆｉｃｈｕｍａｎｃｅｌｌｓ．Ｉｎ

ａｄｄｉｔｉｏｎｔｏｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆｃａｎｃｅｒ，ｔｈｅｓｅｒｅｓｅａｒ

１０１２１２期 张凤月等：利用脱氧核酶调控基因表达的ＤＮＡ计算模型研究



ｃｈｅｓｈａｖｅｇｏｏｄｐｒｏｓｐｅｃｔｓｉｎｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｏｍｉｃｓ，

ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｃｏｍｐｌｅｘｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｉｎ

ａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｅｓ．Ｆｒｏｍ

ｔｈａｔｐｏｉｎｔｏｆｖｉｅｗｔｈａｔｔｈｅｎｏｎｌｉｎｅａｒｔｒａｉｔｉｓｍａｉｎｌｙ
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