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最小支配集问题的活体分子计算模型
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摘　要　生物体内分子网络中信息的传输、储存、放大、整合等大量任务可以看成是一种生物分子计算过程．文中
提出了一种活体分子计算模型，借助ＲＮＡ干扰技术和乳糖操纵子调控模型，在细胞内构建了一个基因网络，用于
求解图的最小支配集．该模型展示了利用生物体自身的信息处理能力进行计算的能力，在生物体内建立具有一定
智能的分子机器，这将在计算科学、生物学、医学上有着深远的应用前景．
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１　引　言
ＤＮＡ计算是以ＤＮＡ分子为“数据”、生物酶或

者生化操作为“工具”的一种新的信息处理计算机模

型．自Ａｄｌｅｍａｎ博士１９９４年提出的ＤＮＡ计算模
型［１］至今已有１０多年的历史．１０多年来，ＤＮＡ计
算无论是在理论与应用模型的建立上，还是在实验
与检测技术上都取得了惊人的进展．许多学者在此
领域内作出了杰出的工作，如Ｌｉｐｔｏｎ建立了ＳＡＴ



问题的ＤＮＡ计算模型［２］，Ｏｕｙａｎｇ等建立了求解图
的最大团问题的ＤＮＡ计算模型［３］，Ｓａｋａｍｏｔｏ等建
立的求解ＳＡＴ问题的发卡ＤＮＡ计算模型［４］，
Ｆｒｕｔｏｓ和Ｌｉｕ等给出了求解ＳＡＴ问题的表面ＤＮＡ
计算模型［５６］，Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ等建立了图灵ＤＮＡ计算
机模型［７］，Ｗｉｎｆｒｅｅ等提出了自组装ＤＮＡ计算模
型［８］，Ｒｏｗｅｉｓ等提出的粘贴ＤＮＡ计算模型［９］．２００２
年，Ｂｒａｉｃｈ和Ａｄｌｅｍａｎ等建立了具有２０个变量３可
满足性问题的ＤＮＡ计算机模型［１０］．文献［１１１２］分
别建立了不同类型的图顶点着色ＤＮＡ计算模型，
文献［１３］给出了一种枚举型的图顶点着色ＤＮＡ计
算模型．

上述计算模型和实验都是在体外试管溶液中或
者固体表面上进行的．但是这些方法在利用生物体
自身的信息处理能力方面显得有些不足．在生物分
子自动机研究中，人们已经开始探讨利用细胞内部
的信息处理能力．２００１年，Ｓｈａｐｉｒｏ等提出了一种可
编程的有穷自动机模型［１４］，２００４年，他领导的小组
提出了一种用于基因表达逻辑控制的分子自动机模
型［１５］，该模型被用于肺癌和前列腺癌的诊疗，但其
生物实验还是在体外试管中进行仿真的．２００４年，
Ｋｒａｍｅｒ等在哺乳动物细胞内实现了一个用于转录
控制的生物分子逻辑门［１６］．２００７年，Ｂｅｎｅｎｓｏｎ等利
用ＲＮＡ干扰技术，在细胞内构建了一个分子计算
机来执行一般的布尔逻辑运算［１７］．本文借助ＲＮＡ
干扰技术和乳糖操作子调控模型，给出了图最小支
配集问题的一种活体分子计算模型．在细胞内构建
了一个基因网络，通过细胞的自身生理机制转录、翻
译表达，实现了图最小支配集问题的求解．其中，输
入的是ＲＮＡ双链分子及目标ＤＮＡ分子，目标
ＤＮＡ分子通过编码设计、载体构建、细胞转染等生
物操作来实现运算，最后输出为蛋白质．这是直接利
用生物体自身强大的信息处理能力解决一些计算问
题的尝试，是一种全新的计算模式．

２　模型设计
２１　模型设计理论

（１）最小支配集问题
设犌是一个有限、无向、简单图，分别用犞（犌）、

犈（犌）和犖（狏）表示图犌的顶点集、边集和顶点狏相
邻顶点集．设犇犞（犌），若对任意顶点狏∈犞（犌），要
么狏∈犇，要么狏与犇内一个顶点相邻，则称犇为图
犌的一个支配集．若犇的任何真子集皆非支配集，

则犇为图犌的一个极小支配集．设犇０是图犌的一
个支配集，但已无支配集犇１，使得｜犇１｜＜｜犇０｜，则
称犇０为图犌的最小支配集．最小支配集犇０中包含
的顶点个数称为犌的支配数，用γ（犌）表示．图最小
支配集问题是图与组合优化中的一个ＮＰ难题，它
与图的最大独立集、最小覆盖以及最大团问题息息
相关，在网络资源优化分配等问题中有着广泛的应
用．从支配集的定义出发，式（１）可以求出图的所有
极小支配集：

φ＝∏
狀

犻＝１
（狏犻＋∑狌∈犖（狏犻），狏犻∈犞

狌） （１）
其中，狀＝｜犞｜，公式中的运算是逻辑运算．若顶点狏犻
在支配集犇中，则式（１）中逻辑变量狏犻的取值为
“１”，否则为“０”．所有满足φ＝１的犇＝｛狏犻｜狏犻＝１，
犻＝１，２，…，狀｝都为图犌的极小支配集．

（２）ＲＮＡ干扰与基因调控网络
ＲＮＡ干扰（ＲＮＡｉ）是由双链ＲＮＡ（ｄｓＲＮＡ）引

发的转录后基因沉默机制（ＰＴＧＳ）．ＲＮＡｉ主要是指
ｄｓＲＮＡ分子进入细胞内，特异性降解与之同源的
ｍＲＮＡ，从而特异高效地抑制靶基因表达活性的现
象．一般可分为两个阶段：

第１步（启动阶段）．较长ｄｓＲＮＡ在ＡＴＰ参与下
被类似ＲＮａｓｅⅢ的特异核酸酶切割加工成２１～２３ｎｔ
的由正义和反义链组成的小干扰ＲＮＡ（ｓｉＲＮＡ）．

第２步（效应阶段）．ｓｉＲＮＡ在ＡＴＰ参与下被
ＲＮＡ解旋酶解旋成单链，并由其中反义链指导形成
ＲＮＡ诱导的沉默复合体（ＲＩＳＣ）．ＲＩＳＣ由ｓｉＲＮＡ、
解旋酶、ＡＴＰ、核酸内切酶、核酸外切酶等多种成分
组成．活化的ＲＩＳＣ在单链ｓｉＲＮＡ引导下识别互补
的ｍＲＮＡ，并在ＲＩＳＣ中的核酸内切酶作用下从
ｓｉＲＮＡ引导链中心所对应的靶基因位置切割靶
ｍＲＮＡ，最后再被核酸外切酶进一步降解，从而干
扰基因表达．而被降解的ｍＲＮＡ进入ＲｄＲＰ机制扩
增合成ｓｉＲＮＡ，从而再次执行ＲＮＡ干扰．

基因调控网络由基因、蛋白质、小分子以及他们
之间相互作用、相互影响的关系组成，是一个复杂的
生物信息处理系统，精密的调节控制着生物体的生
长发育等重要的生命活动．基因调控过程可以发生
在染色体、染色质、ＤＮＡ、转录、翻译以及细胞周期
等水平上．其中最重要的部分是转录水平的调控，通
过ＲＮＡ聚合酶ＩＩ、启动子、增强子、阻遏蛋白等分
子调节着以ＤＮＡ为模板合成ｍＲＮＡ的转录过程．

乳糖操纵子调控模型是目前转录水平最清楚的
调控，而ＲＮＡｉ是转录后水平的调控．它们的可控特
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异性阻断目标基因表达的能力，是研究基因功能的
有力工具，而且也可以实现计算功能．
２２　最小支配集问题的活体犇犖犃计算模型

本文在细胞体内建立了一个求解图最小支配集
的ＤＮＡ计算模型，具体实例如图１所示的图犌．

图１　６个顶点９条边的图

根据式（１）可知：图犌所有的极小支配集可由

下式求出：
　φ＝（狏１＋狏２＋狏３＋狏４）（狏２＋狏１＋狏４＋狏５）·

（狏３＋狏１＋狏４）（狏４＋狏１＋狏２＋狏３＋狏５＋狏６）·
（狏５＋狏２＋狏４＋狏６）（狏６＋狏４＋狏５） （２）

每个括号为一个子句，子句内部“＋”是顶点间的逻
辑或操作，子句间是逻辑与操作，逻辑变量狏犻取值为
“１”时，表示该逻辑变量对应的顶点属于某个极小支
配集，反之不属于．φ＝１时，取值为“１”的顶点组成
的集合为图的一个极小支配集．

结合ＲＮＡｉ和乳糖操纵子调控模型，我们在细
胞内构建了一个基因调控网络实现上述计算（如
图２所示）．该活体ＤＮＡ计算模型在功能上可分为
以下３个模块：

图２　极小支配集活体ＤＮＡ计算设计

　　（１）输入模块．主要包含代表图顶点的ｓｉＲＮＡ
分子．

分别用分子ｓｉＲＮＡ狏犻的“出现”或“缺失”表示
图犌中顶点狏犻对应逻辑变量取值为“１”或“０”，即顶
点“属于”或“不属于”某个极小支配集，犻＝１，２，…，６．
针对图１中极小支配集犇＝｛狏１，狏５｝，我们列出顶
点、对应逻辑变量取值以及其对应分子的状态，如
表１所示．

（２）计算模块．主要包含６种ＤＮＡ运算分子
Ⅰ、转录生成的６种ｍＲＮＡ运算分子以及１种
ＤＮＡ运算分子Ⅱ．计算功能主要由ＲＮＡ干扰和乳
糖操纵子的转录调控实现．

表１　支配集犇＝｛狏１，狏５｝中顶点及其对应分子的状态表示
顶点 对应逻辑变量的取值 对应分子 分子状态
狏１ １ ｓｉＲＮＡ狏１ 出现
狏２ ０ ｓｉＲＮＡ狏２ 缺失
狏３ ０ ｓｉＲＮＡ狏３ 缺失
狏４ ０ ｓｉＲＮＡ狏４ 缺失
狏５ １ ｓｉＲＮＡ狏５ 出现
狏６ ０ ｓｉＲＮＡ狏６ 缺失

ＤＮＡ运算分子Ⅰ是一个构建的载体，含有一个
巨细胞病毒增强子（ＣＭＶ）、乳糖操纵子中的阻遏蛋
白基因ＬａｃＩ以及编码ｍＲＮＡ运算分子上的ＲＮＡ
干扰靶ｍＲＮＡ的若干ＤＮＡ片段（Ｔａｒｇｅｔ犻，犻＝１，
２，…，６，图２中虚线框部分）组成．根据子句的不同，
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ＤＮＡ运算分子Ⅰ所含的Ｔａｒｇｅｔ犻的组成和个数也
不同．这些ＤＮＡ片段位于ＬａｃＩ基因的３′端非编
码区．

ｍＲＮＡ运算分子，由相应的ＤＮＡ运算分子Ⅰ
转录而来，对应于式（２）中每一个子句．图２中的
ｍＲＮＡ运算分子Ａ，由虚线框部分只含有Ｔａｒｇｅｔ１、
Ｔａｒｇｅｔ２、Ｔａｒｇｅｔ３、Ｔａｒｇｅｔ４片断的ＤＮＡ运算分
子Ⅰ转录而来．该分子左部分是乳糖操纵子阻遏蛋
白（ｌａｃＩｒｅｐｒｅｓｓｏｒ）的ｍＲＮＡ，右部分是式（２）中第一
个子句（狏１＋狏２＋狏３＋狏４）对应的ｍＲＮＡ：Ｔａｒｇｅｔ狏１，
Ｔａｒｇｅｔ狏２，Ｔａｒｇｅｔ狏３，Ｔａｒｇｅｔ狏４，分别与输入的干
扰分子ｓｉＲＮＡ狏１，ｓｉＲＮＡ狏２，ｓｉＲＮＡ狏３，ｓｉＲＮＡ狏４
互补配对．这４种ｓｉＲＮＡ分子中的任意一种或多种
“出现”（即该分子对应顶点的逻辑变量取值“１”），就
可以引导ＲＩＳＣ切割ｍＲＮＡ运算分子上对应的靶
ｍＲＮＡ（即互补配对的Ｔａｒｇｅｔ），然后在核酸外切酶
的作用下降解该ｍＲＮＡ运算分子，从而不翻译表达
乳糖操纵子阻遏蛋白．只有当４种ｓｉＲＮＡ分子都不
“出现”时，该ｍＲＮＡ运算分子才会翻译表达乳糖操
纵子阻遏蛋白，这就实现了第一个子句的逻辑或操
作．式（２）中所有子句内部的逻辑或操作与ｍＲＮＡ
运算分子Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ的作用过程类似．

ＤＮＡ运算分子Ⅱ也是一个设计构造的载体，含
有一个鸡β肌动蛋白启动子（ＣＡＧ）、一个乳糖操纵
子操纵基因ＬａｃＯ和一个红色荧光蛋白（ｄｓＲｅｄ）基
因．当ｍＲＮＡ运算分子翻译表达乳糖操纵子阻遏蛋
白时，该蛋白将与ＤＮＡ运算分子Ⅱ上的操纵基因
ＬａｃＯ结合，并阻止ＲＮＡ聚合酶在启动子ＣＡＧ上
的转录开始，从而不表达红色荧光蛋白．当图２中所
有的ｍＲＮＡ运算分子都不翻译表达阻遏蛋白时，
ＤＮＡ运算分子Ⅱ将通过转录、翻译表达出红色荧光
蛋白．从而实现了多个ｍＲＮＡ运算分子间的一个逻
辑与运算，即实现了式（２）中６个子句间的与操作．

（３）输出模块．主要包含ＤＮＡ运算分子Ⅱ和
ｓｉＲＮＡ分子．ＤＮＡ运算分子Ⅱ通过转录、翻译表达
的红色荧光蛋白的“出现”或“缺失”，分别对应于φ
取值“１”或“０”．整个计算的输出结果由ｓｉＲＮＡ分子
和红色荧光蛋白的“出现”和“缺失”组成．真解是红
色荧光蛋白“出现”时，处于“出现”状态的ｓｉＲＮＡ分
子组成的集合．即φ＝１时，犇＝｛狏犻｜狏犻＝１，犻＝１，
２，…，｜犞｜｝为极小支配集，比较所得的极小支配集
的顶点个数，含顶点个数最少的极小支配集就是图
犌的最小支配集．

上述３个模块组成了求解图最小支配集的活体

ＤＮＡ计算模型．除了上述构建的基因网络，计算过
程还涉及到细胞本身含有的各种酶、转录因子等
分子．

３　生物计算步骤
（１）编码与合成
编码主要是指ｓｉＲＮＡ的编码，涉及到目标

ＤＮＡ以及它表达的靶ｍＲＮＡ．由于ＲＮＡ干扰机制
中ｓｉＲＮＡ与靶ｍＲＮＡ互补，所以三者是一致的．在
生物技术上，ｓｉＲＮＡ编码有自身比较成熟的原则，
如Ｇ／Ｃ含量、ｓｉＲＮＡ与靶ｍＲＮＡ的热动力学特征、
ｍＲＮＡ二级折叠结构以及确保序列与细胞内基因
组没有同源性等．

本文采用现有文献中非哺乳动物基因的ｓｉＲＮＡ
作为输入，ｓｉＲＮＡ狏１、ｓｉＲＮＡ狏４、ｓｉＲＮＡ狏５来自萤
火虫荧光蛋白酶的基因，ｓｉＲＮＡ狏２、ｓｉＲＮＡ狏３来自
海洋腔肠荧光素酶的基因，ｓｉＲＮＡ狏６来自增强绿荧
光蛋白的基因．并根据ｓｉＲＮＡ编码原则进行了修
改，如确保ｓｉＲＮＡ分子的５′端至少有一个Ａ／Ｕ碱
基对和３′端至少有一个Ｇ／Ｃ碱基对．另外，由于计
算时涉及到多种靶ｍＲＮＡ的干扰调控，需确保计算
时ＲＮＡ干扰特异地作用于所设计的靶ｍＲＮＡ，减
少相互之间的交叉作用．本文用到的编码目标ＤＮＡ
序列只有６种，比较简单．但目标ＤＮＡ链包含一段
特殊序列，因为它的ｍＲＮＡ与相应的ｓｉＲＮＡ互补．
如表２所示，目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ１反义链的斜体部
分所产生的ｍＲＮＡ与对应的ｓｉＲＮＡ狏１的反义链
是互补的．借助ＤＮＡ计算编码原则，针对序列的相
似性、热力学条件、编码长度和条数来优化目标
ＤＮＡ的编码．具体编码的ｓｉＲＮＡ狏犻和目标ＤＮＡ
Ｔａｒｇｅｔ犻（犻＝１，２，…，６）见表２，ｓｉＲＮＡ两端有两个
碱基的粘性末端，目标ＤＮＡ有４个碱基的粘性末
端，它们可由商业合成．

（２）ＤＮＡ重组
在载体ｐＺｓＹｅｌｌｏｗＣ１的基础上，重组合成分别

与式（２）中６个子句对应的６种ＤＮＡ运算分子Ⅰ
和１种ＤＮＡ运算分子Ⅱ．载体ｐＺｓＹｅｌｌｏｗＣ１限制
性图谱及其多克隆位点如图３所示，它含有启动子
ＣＭＶ，用限制性酶ＢａｍＨＩ和ＸｈｏＩ处理，将目标
ＤＮＡ链插入载体的多克隆位点．用限制性酶ＢｇｌＩＩ
和ＮｈｅＩ处理载体，将ＺｓＹｅｌｌｏｗ基因替换成ＬａｃＩ基
因，这些都可以通过标准的克隆规程完成．类似构建
如图２所示的６种ＤＮＡ运算分子Ⅰ：
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表２　６种狊犻犚犖犃和目标犇犖犃的编码
编码 链 序列（５′３′）

ｓｉＲＮＡ狏１［１８］
正义链 ＧＵＣＧＡＡＧＵＡＣＵＣＡＧＣＧＵＡＡＧＵＧ
反义链 ＣＵＵＡＣＧＣＵＧＡＧＵＡＣＵＵＣＧＡＣＡＡ

ｓｉＲＮＡ狏２［１９］
正义链 ＣＧＵＡＣＧＣＧＧＡＡＵＡＣＵＵＣＧＡＡＵＵ
反义链 ＵＵＣＧＡＡＧＵＡＵＵＣＣＧＣＧＵＡＣＧＵＧ

ｓｉＲＮＡ狏３［２０］
正义链 ＣＧＵＵＧＣＵＡＧＵＡＣＣＡＡＣＣＣＵＡＵＵ
反义链 ＵＡＧＧＧＵＵＧＧＵＡＣＵＡＧＣＡＡＣＧＣＵ

ｓｉＲＮＡ狏４［２１］
正义链 ＧＧＣＡＡＧＣＵＧＡＣＣＣＵＧＡＡＧＵＵＵＧ
反义链 ＡＡＣＵＵＣＡＧＧＧＵＣＡＧＣＵＵＧＣＣＧＵ

ｓｉＲＮＡ狏５［２２］
正义链 ＣＧＡＵＡＵＧＧＧＣＵＧＡＡＵＡＣＡＡＡＵＵ
反义链 ＵＵＵＧＵＡＵＵＣＡＧＣＣＣＡＵＡＵＣＧＵＵ

ｓｉＲＮＡ狏６［２２］
正义链 ＧＣＵＵＧＡＡＧＵＣＵＵＵＡＡＵＵＡＡＡＵＵ
反义链 ＵＵＵＡＡＵＵＡＡＡＧＡＣＵＵＣＡＡＧＣＧＧ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ１ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＴＴＧＴＣＧＡＡＧＴＡＣＴＣＡＧＣＧＴＡＡＧＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犆犜犜犃犆犌犆犜犌犃犌犜犃犆犜犜犆犌犃犆犃犃ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ２ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＣＡＣＧＴＡＣＧＣＧＧＡＡＴＡＣＴＴＣＧＡＡＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犜犜犆犌犃犃犌犜犃犜犜犆犆犌犆犌犜犃犆犌犜犌ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ３ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＡＧＣＧＴＴＧＣＴＡＧＴＡＣＣＡＡＣＣＣＴＡＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犜犃犌犌犌犜犜犌犌犜犃犆犜犃犌犆犃犃犆犌犆犜ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ４ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＧＡＣＣＣＴＧＡＡＧＴＴＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犃犃犆犜犜犆犃犌犌犌犜犆犃犌犆犜犜犌犆犆犌犜ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ５ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＡＡＣＧＡＴＡＴＧＧＧＣＴＧＡＡＴＡＣＡＡＡＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犜犜犜犌犜犃犜犜犆犃犌犆犆犆犃犜犃犜犆犌犜犜ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

目标ＤＮＡＴａｒｇｅｔ６ 正义链 ＴＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＣＧＡＣＣＧＣＴＴＧＡＡＧＴＣＴＴＴＡＡＴＴＡＡＡＧ
反义链 ＧＡＴＣＣ犜犜犜犃犃犜犜犃犃犃犌犃犆犜犜犆犃犃犌犆犌犌ＴＣＧＡＡＧＣＴＴＧＴＴＡＡＧＣ

　　①ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ１Ｔａｒｇｅｔ２Ｔａｒｇｅｔ３
Ｔａｒｇｅｔ４；

②ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ２Ｔａｒｇｅｔ１Ｔａｒｇｅｔ４
Ｔａｒｇｅｔ５；

③ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ３Ｔａｒｇｅｔ１Ｔａｒｇｅｔ４；
④ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ４Ｔａｒｇｅｔ１Ｔａｒｇｅｔ２
Ｔａｒｇｅｔ３Ｔａｒｇｅｔ５Ｔａｒｇｅｔ６；

⑤ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ５Ｔａｒｇｅｔ２Ｔａｒｇｅｔ４
Ｔａｒｇｅｔ６；

⑥ＣＭＶＬａｃＩＴａｒｇｅｔ６Ｔａｒｇｅｔ４Ｔａｒｇｅｔ５．
经转录分别对应生成ｍＲＮＡ运算分子Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、
Ｅ、Ｆ．

类似，可得ＤＮＡ运算分子Ⅱ：ＣＡＧＬａｃＯ
ｄｓＲＥＤ．

（３）细胞培养、转染与结果检测
本文使用商业化的细胞系２９３Ｈ细胞，按照

常规转染操作规程，将上述所有的目标ＤＮＡ和
ｓｉＲＮＡ转染进细胞，经培养（４８ｈ左右）后，用４８８ｎｍ

图３　载体ｐＺｓＹｅｌｌｏｗＣ１限制性图谱
激光激发红色荧光蛋白，在５７５ｎｍ左右波段检测荧
光信号，以确定是否有ｄｅＲｅｄ蛋白“出现”，即输入
的ｓｉＲＮＡ是否是极小支配集．可得到图１的所有极
小支配集如表３所示，其中“１”表示“出现”，“０”表
示“缺失”．

表３　图犌的所有极小支配集对应的分子结果
极小支配集 输入输出

ｓｉＲＮＡ狏１ ｓｉＲＮＡ狏２ ｓｉＲＮＡ狏３ ｓｉＲＮＡ狏４ ｓｉＲＮＡ狏５ ｓｉＲＮＡ狏６ ｄｓＲｅｄ蛋白
犇１ １ ０ ０ ０ １ ０ １
犇２ １ ０ ０ ０ ０ １ １
犇３ ０ ０ ０ １ ０ ０ １
犇４ ０ １ １ ０ １ ０ １
犇５ ０ １ １ ０ ０ １ １

即图犌的所有极小支配集是
犇１＝｛狏１，狏５｝，犇２＝｛狏１，狏６｝，犇３＝｛狏４｝，

犇４＝｛狏２，狏３，狏５｝，犇５＝｛狏２，狏３，狏６｝；
最小支配集是犇０＝犇３＝｛狏４｝；
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支配数：γ（犌）＝｜犇０｜．

４　结　论
本文在一些常规的生物操作（如核酸序列合成、

载体构建、细胞转染等）和基因调控网络中比较成熟
的理论（如乳糖操纵子调控模型、ＲＮＡ干扰技术等）
的基础上，提出了一个求解图最小支配集的活体
ＤＮＡ计算理论模型．通过构建一个基因调控网络，
经过编码、合成、ＤＮＡ重组、细胞培养和转染等一系
列的生物操作，得到代表图的最小支配集的分子集
合．这是利用生物体信息处理能力解决数学问题的
一个尝试．
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ｉｎｈｕｍａｎｋｉｄｎｅｙｃｅｌｌｓｔｏｃｏｎｓｔｒｕｃｔａｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇｃｏｒｅ
ｔｈａｔｉｍｐｌｅｍｅｎｔｓｇｅｎｅｒａｌＢｏｏｌｅａｎｌｏｇｉｃｔｏｍａｋｅｄｅｃｉｓｉｏｎｓｂａｓｅｄ
ｏｎｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｉｎｐｕｔｓ．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｍｏｄｅｌ，ａ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅｍａｃｈｉｎｅｗｈｉｃｈｃａｎｂｅｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄｉｎ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｎｄｔｈｅｒａｐｙｏｆｄｉｓｅａｓｅ．

Ｈｅｒｅｔｈｅａｕｔｈｏｒｓｐｒｏｐｏｓｅａｔｈｅｏｒｅｔｉｃｓｍｏｄｅｌｉｎｖｉｖｏｆｏｒ
ｍｉｎｉｍｕｍｄｏｍｉｎａｔｉｎｇｓｅｔｐｒｏｂｌｅｍ．Ｉｎｔｈｅｍｏｄｅｌ，ａｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｌ
ｇｅｎｅｎｅｔｗｏｒｋｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｎｇａｌａｃｔｏｓｅｏｐｅｒｏｎａｎｄＲＮＡｉｉｓｃｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｅｄｉｎｌｉｖｉｎｇｃｅｌｌ．Ｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍｉｓｓｏｌｖｅｄｂｙｇｅｎｅｒｅｇｕｌａ
ｔｉｏｎｉｎｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｎｄｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｓｓ．Ｔｈｅｉｎｐｕｔｓａｒｅ
ＲＮＡｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｓａｎｄｔａｒｇｅｔＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ｔａｒｇｅｔＤＮＡ
ｅｎｃｏｄｅｄｔｈｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ｉ．ｅ．ｔｈｅｌｏｇｉｃｖａｌｕｅｓｏｆｔｈｅｖｅｒｔｅｘｏｆ
ａｇｒａｐｈ．Ｔｈｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｉｓｒｅａｌｉｚｅｄｂｙｖｅｃｔｏｒｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ，
ｃｅｌｌｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｔｒａｎｓｆｅｃｔｉｏｎ，ａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎ．Ｔｈｅｏｕｔｐｕｔｓａｒｅ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｐｒｏｔｅｉｎ．

１３３２１２期 刘向荣等：最小支配集问题的活体分子计算模型


