
书书书

第３２卷　第１２期
２００９年１２月

计　　算　　机　　学　　报
ＣＨＩＮＥＳＥＪＯＵＲＮＡＬＯＦＣＯＭＰＵＴＥＲＳ

Ｖｏｌ．３２Ｎｏ．１２
Ｄｅｃ．２００９

　

收稿日期：２００９０７０６；最终修改稿收到日期：２００９１０１５．本课题得到国家自然科学基金（９０７１５０２９，６０６０３０５３）和教育部新世纪优秀人才
计划部分资助．杨　磊，男，１９７６年生，博士研究生，副教授，研究兴趣为ＤＮＡ计算、计算机网络．黄启鑫，男，１９８５年生，硕士研究生，研
究方向为ＤＮＡ计算．李肯立，男１９７１年生，教授，博士生导师，研究领域为并行处理、ＤＮＡ计算机．Ｅｍａｉｌ：ｌｋｌ５１０＠２６３．ｎｅｔ．李仁发，男，
１９５７年生，教授，博士生导师，研究领域为嵌入式系统、ＤＮＡ计算等．

一种基于犇犖犃计算的指定结点路由算法
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摘　要　带指定结点约束的路由问题是一个ＮＰ难问题，该问题是电信行业路由智能化和交通电力运输等领域的
关键问题之一．基于ＤＮＡ计算的高度并行性，文中提出一种将电子计算机与ＤＮＡ计算机相结合的方法求解指定
结点路由问题．算法由转化算法犜狉犪狀狊犳狅狉犿（）、首末结点搜索切割算法犉犻狉狊狋犈狀犱犛犲犪狉犮犺犲狉（）、转化图结果搜索算法
犇犖犃犛犲犪狉犮犺犲狉（）和结果读取算法犚犲狊狌犾狋犚犲犪犱犲狉（）共４个子算法组成．分析表明：算法的电子计算机部分缩小了问题
结点和边的规模，从而使解决问题所需的ＤＮＡ分子链数数量级从犗（（狀－２）！）减少至犗（（犿－２）！）（狀２为图中
结点数，犿２为图中指定必经结点数）．算法的ＤＮＡ计算机部分采用了有针对性的ＤＮＡ编码新方案，提高了边权
值编码的信噪比，通过一系列生物操作，筛选出问题的精确解．和单纯ＤＮＡ超级计算或电子计算机指定结点路由
算法相比，文中算法可显著扩大理论上待求解问题的规模．
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１　引　言
随着路由智能化技术的深入发展，带有一个或

多个约束条件的路由策略成为关注热点．然而，尽管
国内外文献中对于ＱｏＳ约束的研究较为成熟［１４］．
但针对指定结点约束路由问题的研究却较少．指定
结点路由问题可一般性地定义为带指定结点约束的
最短路径问题，它不同于一般的ＱｏＳ约束，它是一
种松散指定路由约束［１，５６］．在ＭＰＬＳ或ＡＳＯＮ网络
中，由于网络运营商对于业务路径控制的需要、各个
网元结点交换能力的差别等原因，在路由计算中指
定一个或多个必经结点有着现实的需求．而且，该问
题的算法在交通运输、电力输送等领域都有着很高
的应用价值．然而，指定结点路由问题是一个ＮＰ难
问题［３］，为保证算法的时间效率，目前实际应用中的
系统要么必须指定整条路径，要么必须给定业务路
径经过所有指定结点的顺序．但是按照给定的结点
顺序并不能保证得到最短路径．虽然已有相关文献
给出了指定结点路由问题的伪多项式时间算法［１］，
但算法的时间效率仍无法保证．
１９９４年Ａｄｌｅｍａｎ［７］在《Ｓｃｉｅｎｃｅ》杂志上发表了

开创性论文，提出了ＤＮＡ计算的概念．之后，ＤＮＡ
计算和ＤＮＡ计算机的研究迅速发展成为理论计算
机科学和数学等学科的研究热点之一［８１３］，目前已
设计出许多难解问题的ＤＮＡ计算机算法．因此，由
于指定结点路由问题的特点，采用具有高度并行性
的ＤＮＡ计算机理论上可在多项式时间内得出问题
的精确解．然而，ＤＮＡ计算目前仍面临很多困难，目
前影响ＤＮＡ计算发展的最大障碍是“指数爆炸”
问题．

经初步探索，如不进行任何算法优化设计，而只
是如典型ＤＮＡ计算机算法那样使用简单穷举方
法，则解决本文问题所需的ＤＮＡ分子链数将为图
中顶点数的阶乘级，比纯指数数量级更差．

为此，为既利用ＤＮＡ计算在求解难解问题上
的优势，又可有效避免指定结点路由问题中出现的
ＤＮＡ容量空间指数爆炸问题，本文将电子计算机与
ＤＮＡ计算机相结合，以发挥各自的特性和优势．首
先利用电子计算机对问题进行优化变形，缩小问题
结点和边的规模，从而将待解决问题所需的ＤＮＡ
分子链数减少．然后提出一种带权图中边和结点的
编码方案，并设计出问题求解的ＤＮＡ计算机算法
来求得问题的最终解．

本文第２节介绍指定结点路由问题；第３节是
该问题的算法，包括算法的电子计算机部分和ＤＮＡ
计算机部分；第４节给出算法性能分析结果；算法的
ＤＮＡ编码方案则在第５节给出；最后是本文总结和
今后工作的研究方向．

２　指定结点路由问题描述
用三元组表示问题中的带权无向连通图犌，

犌＝｛犞（犌），犝（犌），犈（犌）｝．其中犞（犌）＝｛狏１，狏２，…，
狏狀｝为图犌中的结点集合，犝（犌）＝｛狌１，狌２，…，狌犿｝为
图犌中的指定必经结点集合（包括首末结点）．
犈（犌）＝｛犲１２，犲２１，…，犲犻犼｝为图犌中的边集合，用字母
狀，犿和狇分别表示图中的结点数，指定必经结点数
和边数．其中狀１，犿１，狇０，犲犻犼表示狏犻到狏犼的边，
边权值为犠（狏犻，狏犼）．由于路由计算的特点，如果狏犻，
狏犼之间存在边，均记犠（狏犻，狏犼）＝１（不为１同样适
用），如果狏犻，狏犼之间不存在链路，犠（狏犻，狏犼）＝＋∞．

定义１．　从图犌中结点狏犻到结点狏犼的一条路
径记为犘犃犜犎犽（狏犻，狏犼），由于狏犻到狏犼的路径可能有
多条，犽标示路径的编号，该条路径的长度为
犠（犘犃犜犎犽（狏犻，狏犼））＝ ∑（狌，狏）∈犘犃犜犎犽（狏犻，狏犼）

犠（狌，狏），
公式中的狌，狏是该路径上的结点．

定义２．　从图犌中结点狏犻到结点狏犼的最短路
径记为犛（狏犻，狏犼），该条路径为狏犻到狏犼所有路径中长
度最短的，即
犠（犛（狏犻，狏犼））＝ｍｉｎ（犠（犘犃犜犎犽（狏犻，狏犼）））．

　　定义３．　指定结点路由问题是指在带权无向
图犌中，计算一条从首结点狏１到末结点狏狀的路径
犘（狏１，狏狀），路径必须经过犝（犌）中所有结点，并且在
满足上述条件的路径中犠（犘（狏１，狏狀））最小．

为讨论方便，本文只对简单路径经过指定结点
的情况进行讨论．为讨论方便，给出如图１所示的
示例．

图１　指定结点路由问题网元组网图

图１中的结点数为狀＝１０，其中起始结点为狏１，

４７３２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００９年



末结点为狏１０，黑色结点为指定必经结点，以狌犻重新
命名．灰色结点为非必经结点，边权值均为１．

３　指定结点路由问题算法
３１　算法电子计算机部分

ＤＮＡ计算机通常采用穷举搜索算法，如果直接
对本文问题进行ＤＮＡ编码并执行生物操作，将产
生大量伪解ＤＮＡ链，这无疑会限制ＤＮＡ计算机所
能计算的问题规模．而且，经我们研究，图中的部分
结点和边是冗余的，删除这些结点和边并将原图进
行转化后并不影响原问题结果输出．本文设计出一
种算法，在不改变原图输出结果的前提下，借助电子
计算机在多项式时间内将原图犌进行转化．
３．１．１　电子计算机部分算法实现

本算法将原图犌进行转化，生成与图犌相对应
的转化图犌′．图犌′中的结点与图犌中指定结点形
成一一映射关系，即图犌中结点狌犻对应于图犌′中结
点狌′犻，图犌′中两结点间的每条边对应图犌中相应两
结点间的边或一条路径．转化算法的伪代码表示
如下．

算法１．　指定结点路由转化算法．
Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ犜狉犪狀狊犳狅狉犿（）
Ｆｏｒ犻＝１ｔｏ犿－１
　　Ｆｏｒ犼＝犻ｔｏ犿
（１）　Ｉｆ（犈狓犻狊狋（犲犻犼）ｉｎｇｒａｐｈ犌）
（１ａ）　犆狅狀狊狋狉狌犮狋（犲′犻犼）ｉｎｇｒａｐｈ犌′
（１ｂ）　犠（犛（狌犻，狌犼））＝１
（２）Ｅｌｓｅ
（２ａ）　犛（狌犻，狌犼）＝犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼）
（２ｂ）　狆犪狋犺＿犾犲狀犵狋犺＝犠（犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼））
（３）　Ｉｆ（狌犽∈犛（狌犻，狌犼），犽≠犻，犼）
（３ａ）　　犠（犛（狌犻，狌犼））＝＋∞

　Ｅｌｓｅ
（３ｂ）　　犆狅狀狊狋狉狌犮狋（犲′犻犼）ｉｎｇｒａｐｈ犌′
（３ｃ）　　犠（犛（狌犻，狌犼））＝狆犪狋犺＿犾犲狀犵狋犺

　ＥｎｄＩｆ
ＥｎｄＩｆ

ＥｎｄＦｏｒ
ＥｎｄＦｏｒ
ＥｎｄＰｒｏｃｅｄｕｒｅ
引理１．　经算法１转化后图犌′删除了原图犌

中的非必经结点和冗余边．
证明．　算法１通过两层循环实现．对于图犌

中任意两个必经结点狌犻，狌犼，步（１）首先用犈狓犻狊狋（）函
数判断这两个结点间是否有边相连，如果存在边，则

子步（１ａ）在转化后图犌′中对狌′犻，狌′犼之间设置边，权
值为１．如果不存在边，则进入步（２）进行处理．子
步（２ａ）通过犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼）函数求出狌犻和狌犼间的
最短路径（犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼）函数为求两结点间最短
路径的Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法函数实现），记为犛（狌犻，狌犼）．子
步（２ｂ）用犠（犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼））函数求出该路径的
长度，赋给变量狆犪狋犺＿犾犲狀犵狋犺，标示图犌′中相应两结
点间边的长度．

例如，对图１中所有结点执行步（１）、（２）后得到
的结果如图２所示．

图２　删除冗余结点转化图

图２中只含图１中的指定结点，任意两结点间
的边长度为图犌中对应两结点间的最短路径长度．

经步（１）、（２）处理后的图中仅含有原图犌中的
指定结点，但仍含有冗余边，算法１通过步（３）将冗
余边去除．首先，判断犛（狌犻，狌犼）中是否包含其它指
定必经结点，如果包含则图犌′中狌′犻，狌′犼间不需要设
置边，子步（３ａ）将狌′犻和狌′犼间的边权值置为＋∞，生
物操作时不进行ＤＮＡ编码．否则，子步（３ｂ）在狌′犻和
狌′犼间设边，子步（３ｃ）将边权值置为犇犻犼犽狊狋狉犪（狌犻，狌犼）
函数求出的狆犪狋犺＿犾犲狀犵狋犺值．

例如，图２中所有结点经步（３）处理后得到的结
果如图３所示．

图３　删除冗余边转化图

图３中删除了图２的冗余边，例如，图２中结点
狌′２到狌′４的最短路径犘（狌′２，狌′４）为狌′２→狌′３→狌′４，路径中
包含结点狌′３，所以边狌′２→狌′４为冗余边，应该删去．以
下证明这一步骤的正确性：假设路径犛（狌′犻，狌′犼）中含
其它必经结点为狌′犻＋１，狌′犻＋２，…，狌′犼－１，犛（狌′犻，狌′犼）经过
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其它必经结点的顺序为狌′犻＋１，狌′犻＋２，…，狌′犼－１，本算法
执行结束后可以保证图犌′中的狌′犻→狌′犻＋１，狌′犻＋１→
狌′犻＋２…狌′犼－１→狌′犼间均有边直接相连，且这些边连接成
的路径长度即为狌′犻→狌′犼最短路径长度（由步（１ｃ）保
证），所以狌′犻和狌′犼间已经有权值最小的路径相连，记
为犛（狌′犻，狌′犼），不需要再设边．

综上所述，经过算法１，原图犌转化为图犌′，且
图犌′中只包含图犌中的必经结点，图犌′中任意边
的权值等于图犌中相应两结点间的最短路径值，去
除了冗余边．
３．１．２　转化图输出结果分析

定理１．　转化后图犌′与原图犌对指定结点路
由问题同解．

证明．　证明可分为两个部分，首先证明图犌′
中经过所有结点的最短路径犛（狌′１，狌′犿）可以映射为
图犌中经过所有指定结点的一条路径犛（狌１，狌犿）．根
据算法１可以给出图犌′中边和图犌中对应路径的
映射关系表，例如，文中图１与图３的映射关系表如
表１所示．不妨设路径犛（狌′１，狌′狀）在图犌′中经过各结
点的顺序是狌′１，狌′２，…，狌′犿，犛（狌′１，狌′狀）上的每一条边
都在图犌中唯一对应一条路径，则可以在图犌中根
据映射关系表映射出一条以同样顺序经过指定结点
狌１，狌２，…，狌犿的路径，设为犛（狌１，狌犿），而且根据映射
关系表即可证明两条路径长度相等．

表１　原图与转化图映射关系表
图犌′中边 图犌中对应路径 权值
（狌′１→狌′２） （狏１→狏２） １
（狌′１→狌′３） （狏１→狏５） １
（狌′２→狌′３） （狏２→狏５） １
（狌′３→狌′４） （狏５→狏８→狏７） ２
（狌′３→狌′５） （狏３→狏５） １
（狌′４→狌′５） （狏７→狏９→狏１０） ２

　　然后证明犛（狌１，狌犿）为图犌中经过所有指定结点
的最短路径即可．不妨设路径长度犠（犛′（狌′１，狌′犿））＝
犠（犛（狌１，狌犿））＝犽．利用反证法，假设图犌中另存
在经过所有必经结点的路径犙（狌１，狌犿）且权值
犠（犙（狌１，狌犿））＜犽，可以根据犙（狌１，狌犿）经过指定必
经结点的顺序在图犌′中找到一条相应路径犙′（狌′１，
狌′犿），如果犠（犙′（狌′１，狌′犿））＜犽，这与犘（狌′１，狌′犿）是图
犌′中最短路径的假设矛盾．如果犠（犙′（狌′１，狌′犿））犽，
由于犙（狌１，狌犿）和犙′（狌′１，狌′犿）经过必经结点的顺序
是一样的，则在犙（狌１，狌犿）中至少存在两个结点狌犻，
狌犼，使得这两个结点之间的最短路径长度
犠（犛（狌犻，狌犼））小于犙′（狌′１，狌′犿）中对应两结点狌′犻，狌′犼间
边的权值犠（狌′犻，狌′犼），这与图犌′中任意两结点间边

的权值是图犌中对应两结点间最短路径的前提
矛盾．
３２　算法犇犖犃计算机部分

本算法将经过电子计算机转化后的图进行
ＤＮＡ计算，从而得出指定结点路由问题的最终解．
３．２．１　ＤＮＡ计算模型

ＤＮＡ计算解决问题的基本思想是［７］：利用
ＤＮＡ特殊的双螺旋结构和碱基互补配对原则对问
题进行编码，把要运算的对象映射成ＤＮＡ分子链，
在含ＤＮＡ溶液的试管里，在生物酶的作用下，生成
各种数据池（ｄａｔａｐｏｏｌ），然后按照一定的规则将原
始问题的数据运算高度并行地映射成ＤＮＡ分子链
的可控的生化过程．最后，利用分子生物操作ＰＣＲ、
ＰＯＡ、超声波降解、亲和层析、克隆、诱变、分子纯
化、电泳、磁珠分离等，破获运算结果．ＤＮＡ分子生
物计算的研究包括［９］：ＤＮＡ计算模型、使用具体模
型求解问题时的ＤＮＡ计算算法和包括编码、分子
合成、输入输出技术等在内的ＤＮＡ计算实现技术
等３个方面．自Ｈｅａｄ首先提出ｓｐｌｉｃｉｎｇ模型后，已
有多种ＤＮＡ计算模型被提出，而且仍在发展中，目
前ＤＮＡ计算常用的模型有剪接系统（ｓｐｌｉｃｉｎｇｓｙｓ
ｔｅｍｓ）［１０］、粘贴模型（ｓｔｉｃｋｅｒ）［１１１２］、表面计算模型
（ｓｕｒｆａｃｅｂａｓｅｄ）［１３］、基于质粒（ｐｌａｓｍｉｄｓ）的ＤＮＡ计
算模型［１４］、禁止允许模型（ｆｏｒｂｉｄｄｉｎｇｅｎｆｏｒｃｉｎｇ）［１５］
等．根据本文问题特点，结合ＡｄｌｅｍａｎＬｉｐｔｏｎ模
型［７］，并增加５′限制性切割（５′ｃｕｔ）、３′限制性切割
（３′ｃｕｔ）和凝胶电泳（ｇｅｌｅ１ｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ）操作．

（１）５′限制性切割（５′ｃｕｔ）．给定试管犘和一个
短的ＤＮＡ链犣，该操作使用限制性内切核酸酶对犘
中含犣的ＤＮＡ双链从犣的５′端进行平头切割，使
其断链．

（２）３′限制性切割（３′ｃｕｔ）．给定试管犘和一个
短的ＤＮＡ链犣，该操作使用限制性内切核酸酶对犘
中含犣的ＤＮＡ双链从犣的３′端进行平头切割，使
其断链．

（３）凝胶电泳（ｇｅｌｅ１ｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ）．给定试管
犘，该操作将试管中的ＤＮＡ链按照分子大小进行
分离．
３．２．２　ＤＮＡ计算机算法实现

本文ＤＮＡ算法的基本思想是：将图犌′中的每
个结点狌犻、每条边犲犻犼和边权值的逆补犲犻犼分别进行
ＤＮＡ编码，将所有ＤＮＡ分子链置入试管溶液中充
分混合杂交，产生所有可能路径的ＤＮＡ双链．然后
通过设计出的生物操作步骤，逐步分离出所有以狌１
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为首的结点，狌犿为末结点的ＤＮＡ链，为保证每条路
径都经过所有指定必经结点，还应去除包含结点不
完全的ＤＮＡ链，然后通过凝胶电泳法对结果ＤＮＡ
分子链进行筛选，由于越短的ＤＮＡ分子链在电泳
过程中迁移得越快，即可得到表示符合指定结点约
束的最短路径ＤＮＡ双链，再经过ＤＮＡ序列解析过
程，得出该解路径的核苷酸序列，根据图犌′中边和
结点与ＤＮＡ编码的对照表得出路径序列，最后查
找图犌′中边和图犌中路径的映射表，得出图犌中指
定结点最短路径．

（１）首末结点搜索切割算法
在含所有可能路径ＤＮＡ双链的试管犜０中，必

须排除首结点或末结点不在ＤＮＡ链两端的ＤＮＡ
链．因此，应通过相应的生物操作保证试管犜０中的
ＤＮＡ链以狌′１为首结点，狌′犿为末结点．

算法２．　首末结点搜索切割算法．
Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ犉犻狉狊狋犈狀犱犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０）
　（１）犜１，犜２，犜３，犜４，犜５＝
　（２）犃犿狆犾犻犳狔（犜０，犜１）
　（３）犜２＝＋（犜１，狌′１）
　（４）犜３＝＋（犜２，狌′犿）
　（５）犇犻狊犮犪狉犱（犜１），犇犻狊犮犪狉犱（犜２）
　（６）Ｉｆ（犇犲狋犲犮狋（犜３）＝“ｙｅｓ”）ｔｈｅｎ
　（６ａ） ５′犆狌狋（犜３，狌′１）
　（６ｂ） ３′犆狌狋（犜３，狌′犿）

Ｅｌｓｅ
　（６ｃ） ｂｒｅａｋＳｔｏｐ；

ＥｎｄＩｆ
　（７）犜４＝＋（犜３，狌′１）
　（８）犜５＝＋（犜４，狌′犿）
　（９）犇犻狊犮犪狉犱（犜３），犇犻狊犮犪狉犱（犜４）
　（１０）犃犿狆犾犻犳狔（犜５，犜０）
　ＥｎｄＰｒｏｃｅｄｕｒｅ
引理２．　算法犉犻狉狊狋犈狀犱犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０）可以生

成所有以狌′１为起点、狌′犿为终点的路径．
证明．　步（１）准备５支空试管犜１，犜２，犜３，犜４，

犜５，步（２）将犜０中的溶液复制到犜１中，并将犜０置
空．步（３）从犜１中抽取出所有包含狌′１的ＤＮＡ链并
置入犜２中．步（４）从犜２中抽取出所有包含狌犿的
ＤＮＡ链并置入试管犜３中，此时试管犜３中所有
ＤＮＡ链都包含狌′１和狌′犿，但由于生物操作中可能产
生的杂交错误，不能保证狌′１和狌′犿都位于ＤＮＡ链两
端．步（５）将试管犜１和犜２中的溶液清除掉．步（６）判
断试管犜３中是否还有ＤＮＡ分子链，如果没有，说明
试管中不存在问题的解，算法终止．否则，就进行首

末结点切割操作，步（６ａ）使用５′限制性切割操作将
犜３中的ＤＮＡ双链从结点狌′１的５′端平头切割，
步（６ｂ）使用３′限制性切割操作将犜３中ＤＮＡ双链
从结点狌′犿的３′端平头切割，则犜３中首末结点狌′１和
狌′犿要么均在链两端，要么切割出来的ＤＮＡ链中不
包含狌′１和狌′犿．步（７）和步（８）将再次执行筛选含有结
点狌′１和狌′犿的ＤＮＡ链的操作，目的是将切割后不含
狌′１和狌′犿的ＤＮＡ链去除．步（９）将试管犜３和犜４中的
溶液清除掉．步（１０）将试管犜５复制到试管犜０中．因
此，试管犜０包含所有以狌１为起点、狌犿为终点的可能
路径，得证． 证毕．

算法２执行两次复制操作、四次抽取操作、四次
丢弃操作、一次检测操作，所用试管数为６．

（２）转化后图结果ＤＮＡ链搜索
执行算法２后试管犜０中的ＤＮＡ双链仍可能存

在包含结点不完整的路径．应设计搜索算法搜索出
路径中包含图犌′中所有结点的ＤＮＡ双链．

算法３．　转化图结果搜索算法．
Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ犇犖犃犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０，犿）
　（１）犃犿狆犾犻犳狔（犜０，犜２）
（２）Ｆｏｒ犻＝２ｔｏ（犿－１）
（２ａ）　　犜犻＋１＝＋（犜犻，狌′犻）
（２ｂ）　　犇犻狊犮犪狉犱（犜犻）

ＥｎｄＦｏｒ
（３）Ｉｆ（犇犲狋犲犮狋（犜犿）＝“ｙｅｓ”）ｔｈｅｎ
（３ａ）　　犃犿狆犾犻犳狔（犜犿，犜０）
（３ｂ）　　狉犲狊狌犾狋犇犖犃＝犌犲犾（犜０）

Ｅｌｓｅ
（３ｃ）　　ｂｒｅａｋＳｔｏｐ；

ＥｎｄＩｆ
ＥｎｄＰｒｏｃｅｄｕｒｅ
引理３．　算法犇犖犃犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０，犿）可筛选出

图犌′中经过所有结点的最短路径ＤＮＡ链．
证明．　步（１）将试管犜０复制到犜２中，并将犜０

置空．步（２）通过犿－２次循环删除试管中包含结点
不完整的ＤＮＡ双链．具体算法为：步（２ａ）将试管犜犻
中包含结点狌犻的所有ＤＮＡ双链复制到试管犜犻＋１
中．该步骤的生物操作方法为：先将试管中所有
ＤＮＡ分子双链加热解链为单链［１６］，在试管壁上粘
贴结点狌犻的引物，充分反应后含有狌犻的ＤＮＡ链和
引物结合粘贴在试管壁上，倒掉试管中的溶液并将
试管壁上的ＤＮＡ分子链提取出即可．步（２ｂ）将不
需要的试管丢弃．步（３）判断试管犜犿中是否还存在
ＤＮＡ链，如果不存在，则试管中不包含问题的解
ＤＮＡ链，算法终止．否则，就执行下面算法输出结
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果，步（３ａ）将试管犜犿中的溶液复制到试管犜０．
步（３ｂ）通过凝胶电泳法得到表示图犌′中经过所有
结点的最短路径的ＤＮＡ链，记为狉犲狊狌犾狋犇犖犃，
得证． 证毕．

算法３执行两次复制操作、犿－２次抽取操作、
犿－２次丢弃操作、一次检测操作、一次凝胶电泳操
作，所用试管数为犿．

（３）指定结点路由结果输出
通过算法３得到转化后图的指定结点最短路由

ＤＮＡ链，还需要对ＤＮＡ序列进行读取并将读取结
果转化成原图犌中的路径．

算法４．　结果读取算法．
Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ犚犲狊狌犾狋犚犲犪犱犲狉（犜０）
（１）犜１＝
（２）犜１＝犉犻狉狊狋犈狀犱犛犲犪狉犮犺犲狉（犜０）
（３）狉犲狊狌犾狋犇犖犃＝犇犖犃犛犲犪狉犮犺犲狉（犜１，犿）
（４）狉犲狊狌犾狋＿狊狋狉犪狀犱＝犚犲犪犱（狉犲狊狌犾狋犇犖犃）
（５）犘犪狋犺（犌′）＝犛狋狉犪狀犱犜狅犘犪狋犺（狉犲狊狌犾狋＿狊狋狉犪狀犱）
（６）犘犪狋犺（犌）＝犘犪狋犺犈狓犮犺犪狀犵犲（犘犪狋犺（犌′））
ＥｎｄＰｒｏｃｅｄｕｒｅ
引理４．　算法犚犲狊狌犾狋犚犲犪犱犲狉（犜０）可读出原图

犌中指定结点路由问题最终解．
证明．　步（１）首先给出一支空试管犜１，步（２）

将所有以狌′１为首结点且狌′犿为末结点的ＤＮＡ链复
制到试管犜１中．步（３）得出图犌′中指定结点最短路
径的结果ＤＮＡ链，记为狉犲狊狌犾狋犇犖犃．步（４）读出
狉犲狊狌犾狋犇犖犃的碱基排列顺序，记为狉犲狊狌犾狋＿狊狋狉犪狀犱．
步（５）通过犛狋狉犪狀犱犜狅犘犪狋犺（）函数将碱基排列顺序解
码为图犌′中的路径，记为犘犪狋犺（犌′）．步（６）通过查
找转化图与原图映射关系表，得出图犌中指定结点
最短路径，记为犘犪狋犺（犌），即为最终解．

４　指定结点路由问题算法性能分析
４．１　计算机算法复杂度分析

由于Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法的时间复杂度是（狀＋狇）ｌｏｇ（狀），
判断和赋值操作时间忽略不计，在每次循环都需要执
行Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法的情况下，算法１共需要执行犿２／２
次循环，算法时间复杂度为犗（（狀＋狇）ｌｏｇ（狀）犿２／２）．
应该指出的是，Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法是本文计算机算法中
最耗时的部分．为避免每次循环都执行该算法，算法
１中加入了对于图犌中两个指定结点狌犻和狌犼间是否
存在边的判断，如果存在边，即可直接得出图犌′中
对应结点狌′犻和狌′犼间的最短路径及长度，不需要使用
Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法．在实际应用中，随着图中指定结点的

增多，两指定结点间存在边的概率也随之增加，因
此，一般情况下执行Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法少于犿２／２次，尤
其在两种极端情况下（指定结点数为０或狀）均不需
使用Ｄｉｊｋｓｔｒａ算法．所以，犗（（狀＋狇）ｌｏｇ（狀）犿２／２）的
多项式时间复杂度为算法１的最差情况，可以通过
电子计算机完成．
４．２　犇犖犃计算机复杂性分析

对于本文中问题，如果不经电子计算机算法转
化而直接使用ＤＮＡ计算机计算，则需使用ＤＮＡ分
子链穷举出原图犌中的所有路径，然后在这些路径
ＤＮＡ链中筛选出解路径．因此，生物操作中将会出
现大量伪解ＤＮＡ链．

定理２．　指定结点路由问题直接使用ＤＮＡ计
算机计算所需ＤＮＡ分子链数量级为犗（（狀－２）！），
其中狀为图犌的结点总数．

证明．　对图中任意两个结点间都存在边的情
况讨论，每条结果ＤＮＡ链对应一条路径，所以仅需
证明结点数为狀的图中最多存在（狀－２）！条可能路
径即可．利用数学归纳法证明定理对于狀＝２的情况
成立．假设该定理对于狀－１个结点的图也成立，讨
论包含狀个结点的图．图中含非首末结点狀－２个，
从首结点到非首末结点的任一结点狏犻都有犽条不同
路径犘犃犜犎犽（狏１，狏犻），根据假设，对每一个结点狏犻的
犽取值都为（狀－３）！，即存在（狀－３）！条从狏１到狏犻的
不同路径，而且，由于图中任意两个结点间都存在
边，这些非首末结点均可以与末结点相连形成一条
连接首末结点的新路径，因此连接首末结点的路径
至多有（狀－２）（（狀－３）！）条，即（狀－２）！条．证毕．

需要指出的是，减少问题原图中的边数也会对
结果ＤＮＡ链的规模产生影响．因为在连通图中，如
果一条边犲犻犼属于从首结点到末结点的一条或多条
路径中，将该边删除则可将所有经过该边的路径切
断．如果这条边不在任何一条连接首末结点的路径
上，则删除该边不对ＤＮＡ链数产生影响．

定理３．　指定结点路由问题经算法１转化后，
解决问题所需ＤＮＡ分子链数为犗（（犿－２）！），其中
犿为图犌的必经结点总数．

证明．　经过算法１转化后图中的结点数从狀
减少为犿，由定理２中的证明可知，解决含犿个结
点的图的指定结点路由问题至多需要（犿－２）！个
ＤＮＡ分子链．而且，只要原图犌中的两指定结点间
最短路径上有其它指定结点，则不需要在这两个结
点间设边，一般情况下，通过算法１可以明显减少图
中边数，从而进一步去除了原图中的部分伪解路径，
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使生物操作所需的ＤＮＡ链数降至更低．特殊情况
下（例如星型网络中心结点为非指定结点，其余结点
均为指定结点，则转化后图中每两个指定结点间均
要设边），转化后图犌′中边数可能会大于原图犌的
边数，但并不会增加生物操作的ＤＮＡ分子链数．容
易证明，根据图犌′中边和图犌中对应路径的映射关
系表可知，转化后图犌′中每条边均是原图犌中的已
有边或者已有边的组合，因此，即使转化后边数增
加，仍不会比原图多出任何新边或新路径，不会增加
生物操作的ＤＮＡ链数．

综上所述，通过电子计算机的转化处理，解决指
定结点路由问题所需的ＤＮＡ分子链数至少从
犗（（狀－２）！）减少至犗（（犿－２）！），并随边的减少程
度而进一步减小，但总的ＤＮＡ链数即空间复杂度
的上界保持不变．

５　犇犖犃编码方案
将问题原图经电子计算机转化后，要使用ＤＮＡ

计算机进行生物实验，必须对犌′中的结点和边的权
值进行ＤＮＡ编码．权值编码是ＤＮＡ计算中的难点
之一．Ｌｅｅ［１７］等提出采用权值定长编码然后通过解
链温度不同得出最短路径的方法，然而这种方法生
物可行性不高．韩爱丽［１８］等提出将带权边转化为结
点后利用边和结点的逆补形成稳定ＤＮＡ双链的方
案，然而，若边权值为１，该方案仅用１个核苷酸编
码，这必定会在实际生物操作中出现误码问题，而
且，该方案没有考虑碱基的排列方式对编码误码率
的影响．本文采用变长编码，而且，为了能够准确地
得出最短路径长度，权值编码应该采用信噪比高的
方案．Ｂｒａｉｃｈ［１９］等提出了一组高信噪比的编码规则，
并用生物实验加以验证．朱翔鸥［２０］等根据Ｂｒａｉｃｈ的
编码规则给出了搜索ＤＮＡ编码序列的算法．针对
本文中问题的特点，结合韩爱丽和Ｂｒａｉｃｈ的编码规
则，我们提出本文的ＤＮＡ编码规则，如下所示：

（１）首末结点用１０个核苷酸的ＤＮＡ单链编
码，非首末结点用２０个核苷酸的ＤＮＡ单链编码，
方向为５′到３′．

（２）使用含１０＋狀个核苷酸的ＤＮＡ单链为边
的权值狀（狀＞０为自然数，狀≠＋∞）编码，权值为
＋∞的边不进行编码．

（３）权值编码采用三字母表Σ＝｛犃，犜，犆｝，且其
碱基犆的含量约为１／３；

（４）所有的权值编码序列中不含５个或５个以
上连续相同的碱基；

（５）相同权值使用不同的编码序列，任两个编
码序列的海明距离犎（狓犻，狓犼）犱犺，犱犺为最小海明
距离，犱犺的取值视具体问题而定．

（６）边犲犻犼（狌′犻→狌′犼）的编码分为３段．第１段是结
点狌′犻的３′→５′方向１０个碱基片段的逆补（如果狌犻为
首结点，则是整个狌′犻的逆补）；第２段为权值编码；第
３段是结点狌′犼的５′→３′方向１０个碱基片段的逆补
（如果狌′犼是末结点，它是整个狌′犼的逆补）．这样的编
码设计是为了在边两端形成粘性末端，与边两端的
结点形成ＤＮＡ双链，保证结果ＤＮＡ链的稳定性．

（７）为保证形成ＤＮＡ双链稳定结构，还应给出
边犲犻犼权值编码的逆补犲犻犼，必须强调的是，文中犲犻犼代
表边犲犻犼权值的逆补而非整个边犲犻犼编码的逆补．

例如，按照以上编码规则，给出对于图２中结点
的编码，见表２．

表２　转化图中结点犇犖犃编码表
图犌′中结点 结点编码

狌′１ ＣＴＧＡＴＴＧＴＣＧ
狌′２ ＡＣＴＧＴＡＧＴＣＣＡＧＴＡＡＧＣＣＴＴ
狌′３ ＡＴＣＧＧＴＡＧＣＴＡＧＴＴＡＣＣＧＴＡ
狌′４ ＴＡＣＣＡＧＣＴＴＧＴＧＧＣＴＡＴＡＧＧ
狌′５ ＡＡＣＴＴＣＡＣＴＡ

表２中首末结点编码为１０个核苷酸单链，非首
末结点为２０个核苷酸单链．

按照以上编码规则，取犱犺＝６，给出对于图２中
边权值编码，见表３．

表３　转化图中权值犇犖犃编码表
图犌′中边 边权值编码 权值
（狌′１→狌′２） ＡＣＡＴＣＡＣＡＴＡＣ １
（狌′１→狌′３） ＡＣＴＣＴＡＣＴＣＡＡ １
（狌′２→狌′３） ＴＡＴＣＴＴＡＣＣＣＴ １
（狌′３→狌′４） ＣＣＴＴＴＴＡＡＴＣＣＡ ２
（狌′３→狌′５） ＣＴＣＡＴＴＣＡＡＴＣ １
（狌′４→狌′５） ＴＣＡＴＡＡＴＴＣＣＣＡ ２

根据表３，可以得到图犌′中狌′３→狌′４的权值编码，
与表２中结点狌３和狌４的ＤＮＡ编码组合即为边狌′３→
狌′４的编码方案，见表４．

表４　边犇犖犃双链编码实例
边狌′３→狌′４编码方案

犲′３４：ＴＣＡＡＴＧＧＣＡＴＣＣＴＴＴＴＡＡＴＣＣＡＡＴＧＧＴＣＧＡＡＣ
犲′３４：ＧＧＡＡＡＡＴＴＡＧＧ
犲′３４：ＴＣＡＡＴＧＧＣＡＴＣＣＴＴＴＴＡＡＴＣＣＡＡＴＧＧＴＣＧＡＡＣ
犲′３４：ＧＧＡＡＡＡＴＴＡＧＧ
狌′３→狌′４：ＴＣＡＡＴＧＧＣＡＴＣＣ……ＣＣＡＡＴＧＧＴＣＧＡＡＣ

ＡＧＴＴＡＣＣＧＴＡＧＧ……ＧＧＧＴＡＣＣＡＧＣＴＴＧ
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６　结　论
本文通过将电子计算机与ＤＮＡ计算机结合，

给出了指定结点路由问题的多项式时间算法．算法
的电子计算机部分通过转化算法犜狉犪狀狊犳狅狉犿（）将图
中的结点规模由狀降至犿，并删除图中的冗余边．电
子计算机部分时间复杂度为犗（（狀＋狇）ｌｏｇ（狀）犿２／２）．
算法的ＤＮＡ计算机部分采用误码率较低的编码方
案对边权值进行编码，提高了编码的信噪比．

通过在预处理阶段引入经典的电子计算机算法
减少结点规模，从而使ＤＮＡ分子生物算法在多项式
操作复杂性条件下，使得算法的ＤＮＡ药物容量从直
接穷举法的犗（（狀－２）！）显著减少为犗（（犿－２）！）．因
此，本算法在保证了利用ＤＮＡ计算海量的并行性
的同时，一定程度上避免了ＤＮＡ计算机算法出现
的“指数爆炸”问题，从而大大扩大待求解的指定结
点路由问题的规模．
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