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收稿日期：２００８０４２０；最终修改稿收到日期：２００８１０２７．本课题得到国家自然科学基金（６０７７５０５２，７０７０１００９）、上海市科学技术委员会

重点基础研究项目（０８ＪＣ１４００１００）、上海市人才发展资金（００１）及上海市领军人才后备人选专项资金资助．朱　莹，女，１９８０年生，博士研

究生，从事ＤＮＡ计算和生物信息学等研究．任立红，女，１９６６年生，博士，副教授，从事智能系统、网络智能、ＤＮＡ计算和生物网络结构等

研究．丁永生（通信作者），男，１９６７年生，博士，教授，博士生导师，从事智能系统、网络智能、ＤＮＡ计算、人工免疫系统、生物网络结构、生

物信息学、数字化纺织服装、智能决策与分析等研究．Ｅｍａｉｌ：ｙｓｄｉｎｇ＠ｄｈｕ．ｅｄｕ．ｃｎ．犓狅狀犵狊狌狑犪狀犓狉犻狋犪狔犪，女，博士，研究员，主要从事动物

和人类健康的基因和蛋白质定位研究．

背包问题犇犖犃算法的反应设计及其生物实现

朱　莹
１）

　任立红
１）

　丁永生
１），２）

　ＫｏｎｇｓｕｗａｎＫｒｉｔａｙａ
３）

１）（东华大学信息科学与技术学院　上海　２０１６２０）

２）（东华大学数字化纺织服装技术教育部工程研究中心　上海　２０１６２０）

３）（澳大利亚联邦科工组织畜牧业分部昆士兰生物科学研究基地　布里斯班　４０７２）

摘　要　有关背包问题的ＤＮＡ算法近年来得到重视，文中实现了求解背包问题的并行搜索解的实验，通过最优的

方法完成有限容量背包的物品选择．展示了面向反应的ＤＮＡ片段设计，计算过程为溶液ＤＮＡ高效连接反应，反应

结果分别用定量（ＰＣＲ）和定性（测序）两种方法检测．文中的方法适用于多重约束条件的优化问题．

关键词　背包问题；ＤＮＡ计算；引物设计；高效连接；克隆测序
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ｏｆｒｅｓｏｕｒｃｅ犻ｏｃｃｕｐｉｅｄｂｙｉｔｅｍ犼．狓犼ｉｓｔｈｅ０１ｄｅｃｉ

ｓｉｏｎｍａｋｉｎｇｐａｒａｍｅｔｅｒ（ｗｈｅｎｉｔｅｍ犼ｉｓｓｅｌｅｃｔｅｄ，

狓犼＝１；ｅｌｓｅ，狓犼＝０）．

ＫＰｃａｎｂｅｄｅｓｃｒｉｂｅｄａｓｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇ：Ｎｏｗｗｅ

ｈａｖｅ犼（犼＝１，２，…，狀）ｉｔｅｍｓ，ｅａｃｈｉｔｅｍｗｉｌｌｃｏｎ

ｓｕｍｅ犿ｋｉｎｄｏｆｒｅｓｏｕｒｃｅｓ犪犻犼（犻＝１，２，…，犿）．Ｗｅ

ｗｉｌｌｇｅｔｐｒｏｆｉｔ犮犼ｂｙｐｕｔｔｉｎｇｉｔｅｍ犼ｉｎｔｏｔｈｅｋｎａｐ

ｓａｃｋ．Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｈｅｔｏｔａｌｃｏｎｓｕｍｅｄｒｅｓｏｕｒｃｅｓ犐

ｏｆａｌｌｔｈｅｐｕｔｉｎｉｔｅｍｓｓｈｏｕｌｄｎｏｔｅｘｃｅｅｄ犫犻．Ｔｈａｔｉｓ

ｔｏｓａｙ，ｗｅｓｈａｌｌｆｉｎｄｔｈｅｂｅｓｔｗａｙｔｏｐｕｔｉｔｅｍｓ

ｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｚｅｄａｎｄｗｅｉｇｈｔｓｉｎｔｏａｌｉｍｉｔｅｄｖｏｌ

ｕｍｅｋｎａｐｓａｃｋｔｏｍｅｅｔｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｔｏｔａｌｖａｌｕｅ．

２．２　犇犖犃犔犻犵犪狋犻狅狀犉狉犪犵犿犲狀狋狊犇犲狊犻犵狀

ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌｍｏｄｅｌｏｆＫＰｉｎ

ｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｓｅｃｔｉｏｎ，ｗｅｐｒｏｖｉｄｅａＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ａｌｇｏｒｉｔｈｍａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｎｇｍｅｔｈｏｄｉｎｓｏｌｕｔｉｏｎｔｏｓｏｌｖｅ

ｔｈｉｓＢｉｎａｒｙＫＰ（ＢＫＰ）．Ｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｉｓａｎｅｘａｍ

ｐｌｅｏｆＢＫＰｔｏｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｉｔ．

Ｇｉｖｅｎａｓｅｔｏｆｉｔｅｍｓ犛，ｔｈｅｒｅａｒｅ狀＝５ｉｔｅｍｓ，

ａｍｏｎｇｗｈｉｃｈｉｔｅｍ犻ｗｅｉｇｈｔｓ狑犻ａｎｄｖａｌｕｅｓ狏犻．Ｗｅ

ｔａｋｅｓｏｍｅｉｔｅｍｓｆｒｏｍ犛ｔｏｐｕｔｉｎｔｈｅｋｎａｐｓａｃｋ，

ｍａｘｉｍｉｚｉｎｇｔｈｅｔｏｔａｌｖａｌｕｅ，ｂｕｔｗｉｔｈｉｎｔｈｅｌｉｍｉｔａ

ｔｉｏｎｏｆｔｏｔａｌｗｅｉｇｈｔ，８０ｋｇ．Ｔｈｅｉｔｅｍｆｅａｔｕｒｅｓｉｓ

ｓｈｏｗｎｉｎＴａｂｌｅ１．

犜犪犫犾犲１　犠犲犻犵犺狋犪狀犱犘狉犻犮犲狅犳犈犪犮犺犐狋犲犿犻狀犓狀犪狆狊犪犮犽

犻 狑犻（ｋｇ） 狏犻（ｄｏｌｌａｒ）

１ １５ ３３

２ ２０ ２４

３ １７ ３６

４ ８ ３７

５ ３１ １２

Ｗｅｄｅｓｉｇｎａｎｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒａｇｍｅｎｔ犇犻ｔｏ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｔｅｍ犻．Ｔｈｅｆｒａｇｍｅｎｔ’ｓｌｅｎｇｔｈｉｓｉｎａｃ

ｃｏｒｄｉｎｇｗｉｔｈｉｔｅｍ犻’ｓｗｅｉｇｈｔ狑犻．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｍａｋｅ

ｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｏｆＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｌｉｇａｔｉｏｎｉｎｓｏｌｕ

ｔｉｏｎ，ｗｅｓｅｔｔｈｅＤＮＡｃｏｄｅｆｏｒｅａｃｈｉｔｅｍａｓｓｈｏｗｎ

ｉｎＦｉｇ．１．狑犻，ｉｓｔｗｉｃｅｔｈｅｉｔｅｍ’ｓｗｅｉｇｈｔｍｉｎｕｓ１０．

ＩｔｉｓａｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｗｈｉｃｈｈａｓ

５ｂｐｓｔｉｃｋｙｅｎｄａｔｂｏｔｈｓｉｄｅｓ．Ｔｈｅｓｔｉｃｋｙｅｎｄｓａｒｅ

ｔｏｍａｋｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｍｏｎｇｅａｃｈｉｔｅｍｓ．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｌｙ，５ｂｐｃａｎｒｅｐｒｅｓｅｎｔ４
５ｉｔｅｍｓ．Ｉｆｔｈｅｒｅａｒｅｌｏｔｓｏｆ

ｉｔｅｍｓ，ｗｅｃａｎｍａｋｅｍｏｒｅｌｏｎｇｅｒｓｔｉｃｋｙｅｎｄｓ．

Ｆｉｇ．１　ＯｎｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｆｏｒｉｔｅｍ犻

Ｔｈｅｌｉｎｋｅｒｉｓｔｈｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ＤＮＡｓｔｒａｎｄ，ｐａｒｔｌｙｆｒｏｍ犇犻ａｎｄｐａｒｔｌｙｆｒｏｍ犇犼．

Ｔｈｕｓｗｅｇｉｖｅｔｈｅｌｉｎｋｅｒａｎａｍｅａｓ珡犇犻→犼．Ｗｉｔｈｔｈｅ

ｌｉｇａｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅｓｉｎｔｈｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，ｉｔｅｍ犇犻ａｎｄｌｉｎｋｅｒ
珡犇犻→犼ｗｉｌｌｃｏｍｂｉｎｅｅａｃｈｏｔｈｅｒｒａｎｄｏｍｌｙ．Ｔｏｍａｋｅ

ｓｕｒｅｔｈａｔｅａｃｈｉｔｅｍｃａｎｂｅｐｕｔｉｎｔｈｅｋｎａｐｓａｃｋ

ｏｎｌｙｏｎｃｅ，珡犇犻→犼ｓｈｏｕｌｄｍｅｅｔｔｈｅｃｒｉｔｅｒｉａ｛犻，犼∈
［１，２，３，４，５］｝，ｗｈｅｒｅａｓ犻＜犼．Ｍｏｒｅｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ，

ｗｅｄｅｓｉｇｎ犇１，犇２，犇３，犇４，犇５ ａｓｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｓ

ｗｈｉｃｈｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．２．

８０２２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



Ｆｉｇ．２　ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｏｆｅａｃｈｉｔｅｍ

　　Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｗｅｏｒｄｅｒ１０ｌｉｎｋｅｒｆｒａｇｍｅｎｔｓ．

Ｔｈｅｙａｒｅ珡犇１→２，珡犇１→３，珡犇１→４，珡犇１→５，珡犇２→３，珡犇２→４，
珡犇２→５，珡犇３→４，珡犇３→５，珡犇４→５．Ｎｏｔｅｔｈａｔ犻＜犼，ａｎｄｔｈｅ

ｌｉｎｋｅｒｓａｒｅｔｈｅｅｘａｃｔｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｓｔｒａｎｄｓｏｆｔｈｅ

５ｂｐｓｔｉｃｋｙｅｎｄｓ，ｗｈｉｃｈａｒｅｃｏｍｂｉｎｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒ．

Ｔｈｅｓｅｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒａｇｍｅｎｔｓａｒｅｐｕｔｉｎｔｏｏｎｅ

ｔｕｂｅｆｏｒｌｉｇａｔｉｏｎ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔａｓｏｌｕｔｉｏｎｓｅｔｏｆｒａｎｄｏｍｉｔｅｍｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ．

Ｔｈｅ１０ｌｉｎｋｅｒｓｏｆｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓａｒｅ

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．３．

Ｆｉｇ．３　Ｌｉｎｋｅｒｓｂｅｔｗｅｅｎｅｖｅｒｙｏｔｈｅｒｉｔｅｍｓ

２．３　犆狅犿狆狌狋犻狀犵犪狀犱犇犲狋犲犮狋犻狀犵
（１）Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ

Ｃｏｎｓｉｄｅｒｔｈａｔｔｈｅｌｉｇａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｈｙｄｒｏ

ｇｅｎｂｏｎｄｏｆｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｉｔｅｍｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓａｒｅ

ｎｏｔｆｉｒｍ．Ｉｔｉｓｂｅｔｔｅｒｔｏａｄｄａｐｈｏｓｐｈａｔｅｇｒｏｕｐａｔ

ｔｈｅｓｔｉｃｋｙｅｎｄｓｓｏｔｈａｔｔｈｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｃａｎｂｅ

ｂｏｎｄｅｄｆｉｒｍｌｙ．

ＷｅｍｉｘｔｈｅＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｈｉｃｈｒｅｐｒｅｓｅｎｔ

ｉｔｅｍｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓｉｎｔｈｅｋｎａｐｓａｃｋ．Ｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｒｅ

ｓｕｌｔｓｗｉｌｌｂｅＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ，ｗｈｏｓｅｍｏｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｉｓ

ｉｎｒｅｖｅｒｓｅｌｏｇａｒｉｔｈｍｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｉｔｓｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ

ｏｆｂａｓｅｐａｉｒｓｉｎｔｈｅｇｅｌｓｕｂｓｔａｎｃｅ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｗｅ

ｏｎｌｙｒｅｃｌａｉｍａｌｌｔｈｅＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｈｏｓｅｌｅｎｇｔｈ

ｉｓｎｏｍｏｒｅｔｈａｎ１６０ｂｐ．

（２）Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｉｓｆｒｏｍｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄｅｔｅｃ

ｔｉｏｎ．Ｂｅｓｉｄｅｔａｋｉｎｇ ｔｈｅ ｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄ ＤＮＡ

ｉｔｅｍｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓａｓｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｗｈｉｃｈ

ｉｓｍｅｎｔｉｏｎｅｄｉｎｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｓｅｃｔｉｏｎ，ｉｔｉｓｎｅｃｅｓｓａｒｙ

ｔｏｐｕｔｉｎｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎｔｅｎｚｙｍｅｓａｎｄｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｉｎｏｒｄｅｒｔｏｕｓｅＤＮＡｓｏｌｕｔｉｏｎ

ｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎｔｏｒｅａｌｉｚｅｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｏｆＫＰ．Ｉｎ

ｔｈｉｓｓｅｃｔｉｏｎ，ｗｅｅｘｐｌａｉｎｔｈｅｔｗｏｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈ

ｏｄｓ，ｉ．ｅ．ＰＣＲｆｏｒｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇｆｏｒｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｃｕｔｔｈｅｇｅｌ，ｗｈｉｃｈｃｏｎｔａｉｎｓａｃｌｕｓｔｅｒｏｆＤＮＡ

ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ（ｎｅａｒｔｈｅｂａｎｄｏｆ１６０ｂｐｏｒｓｏ）ｆｒｏｍｔｈｅ

ｐｒｅｖｉｏｕｓｓｔｅｐ．ＰｕｔｔｈｅｇｅｌｉｎｔｏＰＣＲｐｒｏｃｅｄｕｒｅ，ｉｆ

ｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｓａｃｌｅａｒｂａｎｄ，ｉｔｍｅａｎｓｔｈｅｒｅｉｓａｓｅｔｏｆ

ｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．Ｉｎａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｆｒａｇｍｅｎｔ犇犻，ｔｈｅｎｕｍｂｅｒ犻ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｉｎｔｈｅｓｏｌｕ

ｔｉｏｎｓｅｔｉｓ狓犼＝１，ｅｌｓｅ狓犼＝０．Ａｓｆａｒａｓａｌｌｔｈｅ

ＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓｃａｎｂｅｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｐａｒａｌｌｅｌ，ｔｈｅ

ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｄｕｒｅｈａｐｐｅｎｅｄｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ．

Ａｓｓｏｏｎａｓｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｅｔ犛ｉｓｇｅｔ，

ｗｅｓｅｌｅｃｔｔｈｏｓｅｂａｃｔｅｒｉａｔｈａｔｃｏｎｔａｉｎｓｔｈｅｒｉｇｈｔｓｏ

ｌｕｔｉｏｎｂｙ ｂｌｕｅｗｈｉｔｅｓｃｒｅｅｎｉｎｇｆｏｒｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ．

Ｒｅａｄｅａｃｈｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｉｎｓｅｔ犛，ａｎｄｃｏｍｐａｒｅ

ｉｔｓｖａｌｕｅｏｆｔａｒｇｅｔｆｕｎｃｔｉｏｎ．Ｉｎｔｈｉｓｅｘａｍｐｌｅ，ｔｈｅ

ｏｐｔｉｍｉｚｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎｉｓ（１，１，１，１，０），ａｎｄｔｈｅｃｏｒｒｅ

ｓｐｏｎｄｉｎｇｔａｒｇｅｔｆｕｎｃｔｉｏｎｖａｌｕｅｉｓ１１１ｂｐ．Ｉｎｒｅｆｅｒ

ｅｎｃｅｗｉｔｈｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｄｅｓｉｇｎｅｄＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓ

ｆｏｒｅａｃｈｉｔｅｍｓ，ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｉｓｔｈａｔｗｅｓｈｏｕｌｄｓｅｌｅｃｔ

ｉｔｅｍ１，ｉｔｅｍ２，ｉｔｅｍ３，ｉｔｅｍ４ｉｎｔｏｔｈｅｋｎａｐｓａｃｋ，

ａｎｄｔｈｅｔｏｔａｌｗｅｉｇｈｔｉｓ６０ｋｇ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｉｓｄｒａｗｎｉｎＦｉｇ．４．

９０２２１２期 朱　莹等：背包问题ＤＮＡ算法的反应设计及其生物实现



Ｆｉｇ．４　ＤＮＡｓｔｒａｎｄｏｆｔｈｅｏｐｔｉｍｉｚｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎ

３　犕犪狋犲狉犻犪犾狊犪狀犱犕犲狋犺狅犱狊

３．１　犘狉犲狆犪狉犪狋犻狅狀狅犳犕犪狋犲狉犻犪犾狊

（１）Ｍａｒｋｅｒｓ（ｌａｄｄｅｒｓ）ｄｅｔａｉｌｓ

ＴｈｅｌａｄｄｅｒｓｗｅｕｓｅｄｉｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｗｅｒｅＦｅｒ

ｍｅｎｔａｓＧｅｎｅＲｕｌｅｒＤＮＡｌａｄｄｅｒ
［１０１２］．ＵｌｔｒａＬｏｗ

Ｒａｎｇｅ．ＳｅｅＦｉｇ．７ｂｅｌｏｗｆｏｒｄｅｔａｉｌｓｏｆｌａｄｄｅｒ．

（２）Ａｌｌｐｒｉｍｅｒｓｄｅｔａｉｌｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｄｓＤＮＡｓ，

ｌｉｎｋｅｒｓａｎｄＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓ

Ｌｉｓｔｓｏｆｔｈｅｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｔｈａｔｗｅｏｒｄｅｒｅｄ

ｆｏｒｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｒｅｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．２ａｎｄＦｉｇ．３．

Ｉｎｔｈｉｓｅｘａｍｐｌｅ，ｗｅｓｈｏｕｌｄｐａｙａｔｔｅｎｔｉｏｎｔｏ

ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓ，ｗｈｉｃｈａｒｅｎｅｅｄｔｏｓｐａｎｂｏｔｈｉｔｅｍ

ｓｔｒａｎｄｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓ，ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｏａｖｏｉｄＰＣＲａｍ

ｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｏｓｅＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｉｔｈｓａｍｅｅｎｄｓ

ｂｕｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｎｇｔｈ．Ｔｈｉｓｗｉｌｌｂｒｉｎｇａｂｏｕｔｆａｌｓｅ

ｓｅｌｆｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．Ｆｏｒｉｎｓｔａｎｃｅ，ｔｈｅｔｗｏ ＤＮＡ

ｓｔｒａｎｄｓｄｒａｗｎｉｎＦｉｇ．５ｈａｖｅｔｈｅｓａｍｅｅｎｄｓｂｕｔｄｉｆ

ｆｅｒｅｎｔｌｅｎｇｔｈｓ．

Ｆｉｇ．５　Ｔｈｅｓｅｐｒｉｍｅｒｓｃａｎｎｏｔｔｅｌｌｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆｔｈｅｔｗｏｓｉｍｉｌａｒｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｅｓｕｌｔｓ

Ｆｉｇ．６　Ｐｒｉｍｅｒｓｄｅｓｉｇｎｉｎｇｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｓ

０１２２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



Ｆｉｇ．７　Ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｔｈａｔｃａｎｔｅｌｌｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆｔｈｅｔｗｏｓｉｍｉｌａｒｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｅｓｕｌｔｓ

　　ＦｒｏｍＦｉｇ．５，ｗｅｃａｎｓｅｅｔｈａｔｉｆｗｅｆｏｌｌｏｗｔｈｅ

ｒｕｌｅｏｆｐｒｉｍｅｒｄｅｓｉｇｎｉｎｇ，ｗｈｉｃｈｔｅｌｌｓｕｓｔｈａｔａｌｌ

ｐｒｉｍｅｒｓｎｅｅｄｔｏｂｅ２０ｂｐｉｎｌｅｎｇｔｈ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｉｎ

ｔｈｉｓｅｘａｍｐｌｅ，ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｃｏｕｌｄｎｏｔｓｐａｎｔｈｅｌｉｎｋ

ｅｒｓ．Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｈｅｓｅｃｏｎｄｓｏｌｕｔｉｏｎｓｔｒａｎｄｗｉｌｌｂｅ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＰＣＲｉｎａｄｖｅｒｔｅｎｔｌｙ．Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｗｅ

ｄｅｓｉｇｎｍｕｌｔｉｐｌｅｐｒｉｍｅｒｓｔｏｓｐａｎｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓ，ａｆｔｅｒ

ＰＣＲ，ｏｎｌｙｔｈｅｆｉｒｓｔＤＮＡ ｓｔｒａｎｄｉｓａｍｐｌｉｆｉｅｄ．

Ｆｉｇ．６ｓｈｏｗｓｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｕｓｅｄ．

（３）ＰｒｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆＰＣＲＭａｔｅｒｉａｌｓ

ＦｏｒｔｈｅＰＣＲ ｗｅｕｓｅｄＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎＴａｑＤＮＡ

Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ．Ｔａｑｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｉｓａｔｈｅｒｍｏｓｔａｂｌｅ

ＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｎａｍｅｄａｆｔｅｒｔｈｅｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃｂａｃ

ｔｅｒｉｕｍＴｈｅｒｍｕｓａｑｕａｔｉｃｕｓｆｒｏｍｗｈｉｃｈｉｔｗａｓｏｒｉｇｉ

ｎａｌｌｙｉｓｏｌａｔｅｄ
［１３］．Ｔａｑｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

［１３］

ａｓａｎｅｎｚｙｍｅｔｏｂｅａｂｌｅｔｏｗｉｔｈｓｔａｎｄｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎ

ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ（ｈｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ）ｒｅｑｕｉｒｅｄ

ｄｕｒｉｎｇＰＣＲ
［１４］．ＴｈｅｒｅｆｏｒｅｉｔｒｅｐｌａｃｅｄｔｈｅＤＮＡ

ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｆｒｏｍＥ．ｃｏｌｉｏｒｉｇｉｎａｌｌｙｕｓｅｄｉｎＰＣＲ
［１５］．

Ｔａｑ’ｓｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｐｔｉｍｕｍｆｏｒａｃｔｉｖｉｔｙｉｓ７５℃～

８０℃，ｗｉｔｈａｈａｌｆｌｉｆｅｏｆ９ｍｉｎｕｔｅｓａｔ９７．５℃，ａｎｄ

ｃａｎｒｅｐｌｉｃａｔｅａ１０００ｂａｓｅｐａｉｒｓｔｒａｎｄｏｆＤＮＡｉｎｌｅｓｓ

ｔｈａｎ１０ｓｅｃｏｎｄｓａｔ７２℃
［１６］．

３．２　犈狓狆犲狉犻犿犲狀狋犘狉狅犮犲犱狌狉犲狊

（１）ＰｕｔＤ１ｔｏＤ５ａｎｄａｌｌｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓｉｎｔｕｂｅｓ

ａｎｄｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ．

（２）Ｄｉｌｕｔｅｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ｌｉｎｋｅｒｓａｎｄｐｒｉｍ

ｅｒｓ．Ｔｈｅｌｙｐｈｏｌｉｓｅｄｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ｌｉｎｋｅｒｓａｎｄ

ｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｍａｄｅｕｐｔｏ１ｍＭｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｗｉｔｈ

１０ｍＭＴｒｉｓＥＤＴＡｂｕｆｆｅｒ．

ＤｏｕｂｌｅＳｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｗａｓｇｅｎｅｒａｔｅｄｂｙｍｉｘ

ｉｎｇ１０ｕｌｅａｃｈｏｆｔｈｅ１ｍＭｓｔｏｃｋｓｏｌｕｔｉｏｎｓｈｏｒｔａｎｄ

ｌｏｎｇｆｒａｇｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅｍｉｘｔｕｒｅｗａｓｈｅａｔｅｄｔｏ９０℃

ａｎｄａｌｌｏｗｅｄｔｏｃｏｏｌｔｏｒｏｏｍｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｖｅｒ３０

ｍｉｎｕｔｅｓｄｕｒｉｎｇｗｈｉｃｈｔｉｍｅｔｈｅｌｏｎｇａｎｄｓｈｏｒｔｆｒａｇ

ｍｅｎｔｓａｎｎｅａｌｅｄ．Ｆｒｏｍ ｔｈｅ１ｍＭ ｓｔｏｃｋｓｏｌｕｔｉｏｎ

ｌｉｎｋｅｒｓｗｅｒｅｄｉｌｕｔｅｄｔｏ５ｕＭ ｗｏｒｋｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．

ＦｏｒｄｓＤＮＡｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅｗａｓｄｉｌｕｔｅｄｔｏａ１ｕＭ

ｗｏｒｋｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎ．Ｔｈｅｓｅｗｏｒｋｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓｗｅｒｅ

ｍａｄｅｕｐｕｓｉｎｇ１０ｍＭＴｒｉｓＥＤＴＡｂｕｆｆｅｒａｓｗｅｌｌ．

Ｐｒｉｏｒｔｏｂｅｇｉｎｎｉｎｇｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ，ｔｈｅｗｏｒｋ

ｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓａｎｄｄｓＤＮＡ（ｓｅｅｐｏｉｎｔ２

ｂｅｌｏｗ）ｗｅｒｅｔｒｅａｔｅｄｗｉｔｈ犜４ＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＫｉｎａｓｅ

ｔｏａｄｄａＰｈｏｓｐｈａｔｅｇｒｏｕｐｔｏｔｈｅ５′ｅｎｄｏｆｅａｃｈｏｌｉ

ｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（ａｓｗｅｄｉｓｃｕｓｓｅｄ）．Ｔｈｉｓｓｔｅｐｉｓｅｓｓｅｎ

ｔｉａｌｆｏｒｔｈｅｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｉｇａｔｉｏｎｏｆｓｙｎｔｈｅｓｉｓｅｄｏｌｉｇｏ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ．

（３）Ｌｉｇａｔｉｏｎｍｉｘｔｕｒｅ．

ＩｔｉｓｓｈｏｗｎｉｎＴａｂｌｅ２．

犜犪犫犾犲２　犔犻犵犪狋犻狅狀犕犻狓狋狌狉犲犘狉狅狆狅狉狋犻狅狀

ＳｏｌｕｔｉｏｎＮａｍｅ ＳｏｌｕｔｉｏｎＣｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ＳｏｌｕｔｉｏｎＤｏｓｅ

Ｌｉｎｋｅｒｓ ５ｍｉｃｒｏＭｏｌ／Ｌ ０．５ｍｉｃｒｏＬｅａｃｈ

ｄｓＤＮＡ １ｍｉｃｒｏＭ／Ｌ ２．５ｍｉｃｒｏＬｅａｃｈ

Ｔ４ＤＮＡＬｉｇａｓｅ １０ｕｎｉｔｓ／ｍｉｃｒｏＬ １ｍｉｃｒｏＬ

Ｂｕｆｆｅｒ５ｘ １ｍｉｃｒｏＬ

Ｔｏｔａｌ ２０ｍｉｃｒｏＬ

Ｉｎｃｕｂａｔｅｔｈｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎａｔ４℃ｆｏｒ１６ｈｒｓ．

Ｗｅｄｉｄｎｏｔａｄｄ４ｕｌｏｆ５ｘｂｕｆｆｅｒ，ｂｅｃａｕｓｅｉｎｔｈｅ犜４

ＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＫｉｎａｓｅｒｅａｃｔｉｏｎｔｈｅｂｕｆｆｅｒｆｏｒｔｈｉｓ

ｒｅａｃｔｉｏｎｗａｓ犜４ＤＮＡｌｉｇａｓｅｂｕｆｆｅｒ，ｓｏｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓ，

ａｎｄｄｓＤＮＡ ｗｅｒｅａｌｒｅａｄｙｂｕｆｆｅｒｅｄ ｗｉｔｈｔｈｅ犜４

ＤＮＡｌｉｇａｓｅｂｕｆｆｅｒ．Ｔｈｅ１ｕｌｏｆ５ｘｂｕｆｆｅｒｗａｓａｄｄｅｄ

ｔｏｔｈｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎｔｏｔｏｐｕｐｔｈｅａｍｏｕｎｔｏｆ

ＡＴＰｉｎｔｈｅｌｉｇａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ．

３．３　犆犾狅狀犻狀犵犪狀犱犛犲狇狌犲狀犮犻狀犵
（１）ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎ．
（２）Ｃｌｏｎｉｎｇ．

Ｔｈｅｐｒｏｃｅｓｓｏｆｃｌｏｎｉｎｇｉｓｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｓｅｖｅｒａｌ

ｓｔｅｐｓ，ａｎｄｔａｋｅｓｎｕｍｅｒｏｕｓｄａｙｓｔｏｃｏｍｐｌｅｔｅ．Ｔｈｅ

ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｉｓｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄｉｎＦｉｇ．８．

（３）ＡｎａｌｙｚｉｎｇＰｏｓｉｔｉｖｅＣｌｏｎｅｓ．

ＡｔｔｈｉｓｓｔｅｐｗｅｄｉｄａＰＣＲｓｃｒｅｅｎｏｆｔｈｅｃｏｌｏ

ｎｉｅｓｔｏｃｈｅｃｋｆｏｒｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆａｎｉｎｓｅｒｔｏｆｔｈｅ

ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｓｉｚｅｗｅａｒｅａｆｔｅｒ．Ｗｅｄｏｎｏｔｈａｖｅａｎ

ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｃｏｐｙｏｆｔｈｉｓｒｅｓｕｌｔ．Ｔｈｏｓｅｃｏｌｏｎｉｅｓｔｈａｔ

ｓｈｏｗａｎｉｎｓｅｒｔｏｆｔｈｅｃｏｒｒｅｃｔｓｉｚｅｗｅｗｅｎｔａｈｅａｄ

ｗｉｔｈ，ａｒｅａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．９．

１１２２１２期 朱　莹等：背包问题ＤＮＡ算法的反应设计及其生物实现



Ｆｉｇ．８　Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆｃｌｏｎｉｎｇ

Ｆｉｇ．９　Ｆｌｏｗｃｈａｒｔａｎｄｐｉｃｔｕｒｅｏｆｂｌｕｅｗｈｉｔｅｓｃｒｅｅｎ

　　Ｐｉｃｋｆｉｖｅｗｈｉｔｅｃｏｌｏｎｉｅｓｆｒｏｍｔｈｅｐｌａｔｅｓ．Ｐｌａｃｅ

ｔｈｅｓｅｐｉｃｋｉｎｇｓｉｎｔｏ１０ｍｌＬＢｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ５０ｍｇ／Ｌ

Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ．Ｉｎｃｕｂａｔｅｆｏｒａｔ３７℃ｓｈａｋｉｎｇｆｏｒ１４ｈｒｓ．

Ｗｈｉｔｅｃｏｌｏｎｉｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔａｎｉｎｓｅｒｔｉｏｎｈａｓｏｃ

ｃｕｒｒｅｄｉｎｔｈｅｖｅｃｔｏｒ—ｐｏｓｓｉｂｌｙｔｈｅＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔ

ｗｅｗａｎｔ．Ｂｌｕｅｃｏｌｏｎｉｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｉｎｓｅｒｔｉｏｎｉｎｔｈｅ

ｖｅｃｔｏｒ．

（４）Ｍｉｎｉｐｒｅｐｗｈｉｃｈｉｓａｍｅｔｈｏｄｏｆｅｘｔｒａｃｔｉｎｇ

ｔｈｅｐｌａｓｍｉｄ（ｖｅｃｔｏｒ）ｓｏｔｈａｔｙｏｕｃａｎｕｓｅｔｈｉｓｐｌａｓ

ｍｉｄｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｗｏｒｋ（ｅｇ．ｖｅｒｉｆｙｉｎｇｃｌｏｎｅｂｙｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇ）．
（５）Ｃｌｅａｎｕｐｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｓａｍｐｌｅ．

（６）ＵｓｅｔｈｅＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓＧｅｎｅｔｉｃＡｎａ

ｌｙｓｅｒｔｏｓｅｑｕｅｎｃｅ．

４　犈狓狆犲狉犻犿犲狀狋犚犲狊狌犾狋狊

４．１　犘犆犚犚犲狊狌犾狋狅犳犚犲犪犮狋犻狅狀犘狉狅犱狌犮狋

ＰＣＲ Ｃｙｃｌｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓａｒｅｓｅｔｔｏ９４℃ ×

２
１

２
ｍｉｎｕｔｅｓ，９４℃×１５ｓｅｃｏｎｄｓ，Ｖａｒｉｏｕｓａｎｎｅａｌｉｎｇ

（５７℃ ～６３℃）×１５ｓｅｃｏｎｄｓ，７２℃ ×６０ｓｅｃｏｎｄｓ
（３５ｃｙｃｌｅｓ），７２℃×７ｍｉｎｕｔｅｓ．ＷｅｕｓｅｄａＢｉｏｒａｄ

ｉｃｙｃｌｅｒｔｈｅｒｍａｌｃｙｃｌｅｒ．ＴｈｅＰＣＲｇｅｌｐｒｏｄｕｃｔｓａｒｅ

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１０．

Ｆｉｇ．１０　ＧｅｌＰｉｃｔｕｒｅａｆｔｅｒＰＣＲａｎｄｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓｏｆｅａｃｈｌａｎｅ

２１２２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年



　　ＷｅｃａｎｓｅｅｆｒｏｍＦｉｇ．１０ｔｈａｔｉｎＬａｎｅ２，Ｌａｎｅ

３ａｎｄＬａｎｅ４，ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｃｅｎｔｒａｌｉｚｅｄｉｎ６０ｂｐ

ｂａｎｄ，ｗｈｉｃｈ ｍｅａｎｓｔｈｅｒｅａｒｅ２ｔｏ３ｉｔｅｍｓｗｉｔｈ

ｌｉｎｋｅｒｓ．Ｏｔｈｅｒｗｉｓｅｗｈａｔｗｅｗａｎｔｉｓｔｈｅｓｍｅａｒ

ａｒｏｕｎｄ１１０ｂｐ．Ｔｈｉｓｉｌｌｕｍｉｎａｔｅｓｔｈａｔｉｔｉｓｎｏｔｅａｓｙ

ｆｏｒｌｉｎｋｅｒｓｔｏｕｌｔｉｍａｔｅｌｙｃｏｍｂｉｎｅａｓｍａｎｙｉｔｅｍｓａｓ

ｐｏｓｓｉｂｌｅ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｗｅａｄｄａｐｈｏｓｅｐｈａｔｅｇｒｏｕｐｉｎ

ｔｈｅｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡ（ｄｓＤＮＡ）ｆｏｒｅａｃｈｉｔｅｍ．

Ｔｈｕｓ，ｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓｗｉｌｌｐｌａｙａｆｕｌｌｆｉｌｌｒｏｌｅｉｎｌｉｇａ

ｔｉｏｎｏｆｔｈｏｓｅｄｓＤＮＡ．Ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｅｎｅｄｐｒｏｄｕｃｔｉｎ

Ｌａｎｅ６ｉｓｔｈｅｅｘａｃｔｌｉｇａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔａｆｔｅｒＰＣＲ．Ｗｅ

ｃａｎｓｅｅｔｈｅｒｅａｒｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｉｎａｒｏｕｎｄ１００ｂｐ

ｂａｎｄ，ｗｈｉｃｈｉｓｗｈａｔｗｅｗａｎｔ．

４．２　犚犲狊狌犾狋狊狅犳犆犾狅狀犻狀犵犛犲狇狌犲狀犮犻狀犵

ＦｒｏｍｔｈｅｐｈｏｔｏｉｎＦｉｇ．１０，ｗｅｃｕｔ５ｂａｎｄｓｏｕｔ
（ｓｅｅＳｅｃｔｉｏｎ３．３ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎ）ｆｒｏｍｔｈｅｇｅｌｔｈａｔ

ｗｅｒｅｒｕｎｎｉｎｇｂｅｔｗｅｅｎ９０ａｎｄ１５０ｂｐｔｏｃｌｏｎｅａｎｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ． Ａｆｔｅｒ ｂｌｕｅｗｈｉｔｅ ｓｃｒｅｅｎ，ｒｅｓｕｓｐｅｎｄ

ｄｒｉｅｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｓａｍｐｌｅｓｉｎ１５ｕｌｏｆｗａｔｅｒ．Ｐｌａｃｅ

ｒｅｓｕｓｐｅｎｄｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｎｔｈｅＧｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｓｅｒ．Ａｎ

ａｌｙｚｅｄａｔａｕｓｉｎｇｐｒｏｇｒａｍｓｔｈａｔａｌｌｏｗｙｏｕｔｏｖｉｓｕａｌ

ｉｓｅａｎｄｉｎｔｅｒｒｏｇａｔｅｔｈｅｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍａｎｄｔｈｅｄａｔａ

（ｅｇｃｈｒｏｍａｓ，ｃｌｕｓｔａｌｅｔｃ），ａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１１．

Ｆｉｇ．１１　Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｅｘｔｒａｃｔｅｄｐｌａｓｍｉｄ

　　

５　犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀

Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｗｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄａＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｏｆｓｏｌｖｉｎｇＫＰ．Ｗｅｄｅｓｉｇｎｅｄｔｗｏｓｅｔｓｏｆ

ＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓ．Ｏｎｅｉｓｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄ ＤＮＡ

（ｄｓＤＮＡ）ｆｒａｇｍｅｎｔｓｔｈａｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅａｃｈｉｔｅｍ’ｓ

ｗｅｉｇｈｔ．Ｔｈｅｏｔｈｅｒｉｓｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓｔｏｃｏｍｂｉｎｅｔｈｅ

ｉｔｅｍｓｒａｎｄｏｍｌｙ．Ｗｉｔｈｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｅｎｚｙｍｅｓ，ｔｈｅｙ

ｆｏｒｍＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｔｈａｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｅｔｓｏｆｆｅａｓｉｂｌｅ

ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．Ａｆｔｅｒｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｉｎｔｈｅｇｅｌ，ｗｅ

ｐｉｃｋｅｄｏｕｔｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｒｅｓｕｌｔｓ．Ｃｏｍｐａｒｅｔｈｅｖａｌｕｅ

ｏｆｔａｒｇｅｔｆｕｎｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈｅａｃｈｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎ．

Ｔｈｕｓ，ｗｅｇｅｔｔｈｅｍｏｓｔｏｐｔｉｍｉｚｅｄｒｅｓｕｌｔ．

Ｗｅｕｓｅ５ｉｔｅｍｓｉｎｔｈｉｓｓｍａｌｌｓｃａｌｅｅｘａｍｐｌｅ．Ｉｔ

ｉｓｔｈｅｓａｍｅｐｒｏｃｅｄｕｒｅｔｏｓｏｌｖｅｌａｒｇｅｓｃａｌｅＢｉｎａｒｙ

ＫｎａｐｓａｃｋＰｒｏｂｌｅｍ．Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓ，ｉｆｔｈｅｉｔｅｍｓｅｘ

ｐａｎｄ，ｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｐｒｏｂｌｅｍｓ．Ｏｕｒｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎ

ｔｈｉｓｐａｐｅｒｉｓｔｏｇｉｖｅａｎｓｗｅｒｓｔｏｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｑｕｅｓ

ｔｉｏｎｓ．

（１）Ｇｅｎｅｒａｌｌｙｓｐｅａｋｉｎｇ，ｉｎｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌｂｉｏ

ｌｏｇｉｃａｌｏｐｅｒａｔｉｏｎｓ，ＤＮＡｌｉｇａｔｉｏｎｃｏｕｌｄｏｎｌｙｃｏｍ

ｂｉｎｅｕｐｔｏ３ｆｒａｇｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｉｎＫＰ，ｉｔｉｓ

ｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏｒｅｄｅｓｉｇｎ ａ ｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎｔｌｉｇａｔｉｏｎ

ｍｅｔｈｏｄｗｈｅｎｔｈｅｒｅａｒｅｌａｒｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｉｔｅｍｓｉｎ

ｔｈｅｋｎａｐｓａｃｋ．Ｗｅｐｒｏｐｏｓｅｄａｎｅｗｃｏｄｉｎｇａｌｇｏ

ｒｉｔｈｍ，ｗｈｉｃｈｐｕｔｔｈｅｉｔｅｍｓａｎｄｌｉｎｋｅｒｓｉｎｔｏｔｗｏ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｅｔｓ．Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｗｅａｄｄｐｈｏｓｐｈａｔｅ

ｇｒｏｕｐｔｏｂｏｔｈｅｎｄｓｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｔｏｅｎｈａｎｃｅｔｈｅ

ｈｙｄｒｏｇｅｎｆｏｒｃｅｂｅｔｗｅｅｎｂａｓｅｐａｉｒｓ．

（２）Ｔｈｅｄｅｓｉｇｎｏｆｐｒｉｍｅｒｓｉｓｏｎｅｏｆｔｈｅｄｉｆｆｉ

ｃｕｌｔｉｅｓｉｎｇｅｎｅｔｉｃｏｐｅｒａｔｉｏｎｓ．ＩｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，

ｗｅｓｈｏｕｌｄｃｏｎｓｉｄｅｒｔｈｏｓｅｌｏｎｇｓｔｒａｎｄｓｔｈａｔｈａｖｅ

ｔｈｅｓａｍｅｅｎｄｓｂｕｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｎｇｔｈｓ．Ｉｎｔｈｉｓｓｉｔｕａ

ｔｉｏｎ，ｓｉｎｇｌｅｆｏｒｗａｒｄａｎｄｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒｓｗｉｌｌａｍ

ｐｌｉｆｙａｌｌｏｆｔｈｅｓｉｍｉｌａｒｓｔｒａｎｄｓ，ｔｈｕｓｍａｋｅｍｉｓｔａｋｅｓ

ｏｆｓｅｌｅｃｔｉｎｇｔｈｅｒｉｇｈｔｓｏｌｕｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｗｅｕｓｅ

ｍｕｌｔｉｐｌｅｐｒｉｍｅｒｓｈａｎｄｂｙｈａｎｄｔｏｓｐａｎｔｈｅｌｉｎｋｅｒｓ．

Ａｆｔｅｒａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｗｉｌｌｎｅａｒｔｈｅ

ｍｏｓｔｏｐｔｉｍｉｚｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎ．

（３）ＤＮＡｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｉｎｓｏｌｕｔｉｏｎｍａｙｃａｕｓｅ

ｆａｕｌｔｓａｎｄｓｐｒｅａｄｔｈｅ ｍｉｓｔａｋｅｓ，ｗｈｉｃｈｌｅａｄｓｔｏ

ｓｏｍｅｅｘｐａｎｄｅｄｆａｋｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｗｅ

ｐｒｅｓｅｎｔｔｗｏｍｅｔｈｏｄｓｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎ：ＰＣＲｆｏｒｑｕａｎｔｉ

ｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙ

ｓｉｓ．Ｔｈｅｆｏｒｍｅｒｃａｎｆｏｃｕｓｏｎｔｈｅｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ

ｂｙｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｓ；ｗｈｉｌｅｔｈｅｌａｔｔｅｒｃａｎ

ｒｅａｄｏｕｔｔｈｅｃｕｔｇｅｌｇｅｔｔｈｅｏｐｔｉｍｉｚｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎｓｅ

ｑｕｅｎｃｅａｆｔｅｒＰＣＲ．

犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊

［１］ ＲａｍｂｉｄｉＮｉｃｈｏｌａｓ Ｇ．Ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｅｒ：Ｒｏｏｔｓａｎｄ

ｐｒｏｍｉｓｅｓ．ＢｉｏＳｙｓｔｅｍｓ，１９９７，４４（１）：１１５

［２］ ＣｏｘＪＣｏｌｉｎ，ＣｏｈｅｎＤａｖｉｄＳ．ＥｌｌｉｎｇｔｏｎＡｎｄｒｅｗＤ．Ｔｈｅｃｏｍ

ｐｌｅｘｉｔｉｅｓｏｆＤＮＡｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ．ＴｉｂＴｅｃｈ，１９９９，１７（４）：１５１

１５４

［３］ ＭａｊｉｄＤａｒｅｈｍｉｒａｋｉ，ＨａｓａｎＭｉｓｈｍａｓｔＮｅｈｉ．Ａｓｕｒｆａｃｅｂａｓｅｄ

ＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｔｈｅｓｏｌｖｉｎｇｂｉｎａｒｙｋｎａｐｓａｃｋｐｒｏｂｌｅｍ．

Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃｓ ａｎｄ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ，２００７，１８８（２）：

１９９１１９９４

［４］ ＭａｊｉｄＤａｒｅｈｍｉｒａｋｉ，ＨａｓａｎＭｉｓｈｍａｓｔＮｅｈｉ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｏｌｕ

ｔｉｏｎｔｏｔｈｅ０１ｋｎａｐｓａｃｋｐｒｏｂｌｅｍｂａｓｅｄｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ．
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