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摘 要 夺文是文[1][2]的姐妹篇，以计算机科学近车所发现的新大陆 二 脱氧校糖棱 酸(DNA) 

世界上的事情总有不少巧合(Petri网的研究、 

发展与中国计算机学会的成立、成长、壮大同步 ； 

国内：外 对并。行计算撼 兴趣的 人与图灵奖获得者 

Robin Milner皇样对 稿网肴相识恨晚的感受乜]i 

著名 锺挚泵T、To~off柱‘l§8 事对计算素统功能 

俗出工种预言，世I巧的是科学家 C ‘A 试 在早此 

年就巴l断曹 计算系统只要充分 运用并行性财前 

避无量∞{· 。就粒l文[幻发表 不久 科学)杂志上 

登载了生物化学家 L．M．Adleman利用具有高度并 

行l性的l脱氧核糖核酸(DNA性 化反＆ 求解组 

合问题的论文La]。 这再一次证实C．A．P Ti的 

断言不但具有现实可能性，而且在分手计算系 

统中已经发挥作用。无独有偶 ，关于 DNA计算 

具有高度并行性可充分和用的看法，在数掌家 

B．Cipra的论文[4]中有了更详尽的．说明。物理 

学家，生物化学家，数学家，计算机科学家，⋯， 

都在关心并行计算。 本文．作为文[圯，[23的姐 

妹篇，试图进一步阐明 Petri网对并行计算及 

其 系统的指导作用 。 

一

、基于 Petri网的系统设计 

手段，你可以克服物理限制1⋯。．并发性是系统组织 

中的基础、本质和必然。⋯ 

这里，我们不妨将文[23中用Petri网设计好的 
一 个无限长堆栈复制在图 1，作一些探讨 ．图 l构 堆 

栈已假定其中有了无限多个冤紊J．这只是为了讨论 

方便。随后，我们要用高级胁 网设计成同样堆栈， 

但初始状态为空_栈 。。 

L，很明显 ，除了堆栈的头部与其他段稍有不同外， 

其他段内涵是完垒 样韵'i童行原理也是一样的 

C．A．Petri于 1962年首次在其著名博士 

学位论文中提出网(后称为 Petri网)的概念之后，全 

世界关于研究 Petri网应用与理论的论文、书藉不断 

涌现，各种研究小组的活动十分活跃 ，学术交流与会 

议频繁且遍及世界各个角落。在这样的研究热潮中， 

人们十分关心在设计一个物理系统。，特别是并行的 

物理系统时 Petri网。甚或 Petri 的内涵可以起什 

么作用。诚如Petfi早在 1962年所说 ：。⋯，采用组织 

I≯ ： lt 7Y、 t：’ ‘。。{。。 ’． 

无限长捧壕S第j 磬壤中M为 
|_ 一 ⋯  

存储器，B为缓冲器 一 
· 

，  

’ 、 

对于s的操作：推入(PUSH) 用蓟的是 s的左 

部 ，弹出(POP)用到的是 S的右部。 

对于s的操作，PUSH1或P9P 均只妻花费_个 
段的一个周期时间即可，亦即 S并未因其无限长而 

影 崎其时间性能，这一点对于用Petrr~ 来谩计物理 

系统时是十分重要而 1人 我们深人分析可知， 

s的用户在将一数据推人s或 s弹也—数辖 后 

可能会满意地去_馈鄹的羲 而S的某些段可能会继 

，  
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续运行那么一阵子，但这与S的性能无关。再深入分 

析获知，恰恰就是段间具有并发、独立的运行能力， 

才能使 S具有好的性能。为了不引入更多的术语，对 

于 S我们只是说它具有极高的平行性、并发性。 

从 S还可以看到模块化的实现非常易于分析系 

统的正确性 活性与安全性。 

1．正确性 

只要观察 P0P即可，因PUSH是其完全对称部 

分。在用户要求从 S中弹出一个元素后，系统的右边 

部分逐段往上弹出一个元素(经由缓冲器 B)，这样 

就保证了弹出的是栈顶元素，而任一 j段的存储器 

中经过 j段右边的Petri网部分的运行之后得到了 j 

+1段的存储器l元素 ，这就保证了下一次的操作的 

正确性 ；亦即，用户得到栈 S的栈顶元素，并且栈 S 

准备好了新的状态，使用户下一次操作依然有正确 

的保证 。 

2．活性 ， 

也只要观察 POP即可。对于栈 S的活性，只要 

说明 S的第j段的 PoP部分的三个变迁是活的即 

可：它们是变迁M}弓单出至 Bj—t，Mi+t弹出至 马，Bj至 

Mi。显然，这个简单的Petri网构成的回路在 P0P执 

行中总是每个变迁顺序执行一次而后回路回到初 

态，没有例外。因此，S 是活的 (S中每个变迁均活)。 

3．安全性 

只观察POP。第j段的 POP部分的三个位置中 

只有 j。有两条输入弧，可是 j 中的标志在 PO P与 

PUSH 两者择一而用之，ja不可能同时从 

PO P回路 与 PUSH 回路得到 标志 。至 于 j。 

与 j ，显见最多只会包含一个标志。 

我们看到这个栈 S对于用 户的操作 

PO P或者 PUSH均会引起每一个段的操 

作，这是因为假设了S的初始状态为其中有 

了无限多个元素。如果初态为空，或 S中只 

有 k个元素，则用户的操作 POP或 PUSH 

不应 引起每一个段都有操作，这里用高级 

Petri网来设计，弧上加上了谓词(对此不熟 

悉或不关心的读者可以跳过不读)，示于图 
-  

2。 

同样，讨论它们的并发性、并行性、正确 

性、活性 、安全性等均不难，不再占用篇幅。 

=，D A计算 ～ 

在我们时文[2]发表后仅三个月，科学 

家 Ad1eman发表了他的关于 DNA计算的 

论文嗍，他说： ，我们用脱氧核糖核酸分予 

(DNA)为计算工具，求解了有向哈密顿路 

问题(一个著名的 NP完全问题 )的一个实 

例 。⋯。 

·2· 

接着，Barry Cipra以其敏锐的科学眼光发表论 

文 ]，高度重视 DNA计算。 

可以这么说，DlNA计算的核心，正是 Petri网的 

特性，即高度并发性。 

为了大致了解 DNA计算，这里将 Adleman的 

实 例 与DNA计 算算法 介绍 一下 。图 3就 是他用 

图 3 DNA计算的实例：寻找有 向图 

中结点 6哈密顿路 ． 

DNA计算哈密顿路的有向图；虽然此有向图只有七 

个结点，连接的有向弧也较简单，我们用目测就可找 

到结点 0到结点 6的路，但是使用 Adleman的实验 

算法，利用生物化学反应找到同样的路 ，其意义是截 

然不同的 。 ‘ 

作为一种计算，总要说明其数据结构及计算的 

算法；为了易于阅读 ，只引入必要术语。 

1．DNA数据结构 ． 

数据推入 B M 弹盘至 晤 户 

(1)技-；l： 
M：弹出至 t3 

(2)第J段(J>I) 

图 2 初态为空的无限长堆栈 S 
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用 DNA单链短片段(单聚核苷酸)表示结点与 

结点间的有向弧；在这个片段上有四种不同的分子 

结构‘。分男Ir记为 。A。C，G T。其中 A号 T互补。C与 

G互补。例如 。下列三个片段分别表示结点 2，有向 

弧 1— 2和 2—3。 

很明显 这长度为2o个分子结构的锋片辟已足以表 

示图 3所示的有向图；又。易于看出。结 点2：的前 1O 

个分子结构与有向弧 1—2的后 1O个分子结构互 

补·而结点 2的后 1O个分子结构与有向弧 2—3的 

前 1O个分子结构互补 。⋯。其他结点 与有向弧的 

DNA表示类似这 3个 DNA。 

2．DNA算法 

sl DNA0。⋯ 。DNA@。DNAo-．1。DNAo-．3。⋯。 

DNAs一 。DNA 一2。DNA 6各取若干 。 

S2 倒人同一试管：结点与有向弧的互补部分迅速 

结合 (A 与 T匹配。C与 G 匹配 )一’，生成 

DNA双链长片段。每个长片段表示图中一条 
^  

‘  

路 。 ’ ， 

s3 利用 PCR反应(聚合酶链式反应墩 大⑨始，或 

⑥终的长片段。 

S4 用琼脂糖作用于算法步 S3的结果 ￡并只保留长 

度为 140的长片段(对应七个结点)． 

s5 将 DNA双链 140长片段分解为 DNA单链 2O 

短片段。并用 DNA@。⋯。DNA@核实它们。 

S6 放大若干次 。以明显确定某个 DNA双链 140长 

片段是否是哈密顿路。 

有两件事情使我们兴奋不已：一是建立在数学、 

物理基础上的计算已经拓广到生物化学的基础之 

上；二是DNA算法的超并行度(上过算法的S2)使 

得象哈密顿路这种典型的 NP完全问题有了 种实 

用的解决方法(不是说已解决)。 

怀着同样的心情；一些 科学家在探索用 DNA 

计算可以解决一些什么样的问题以及研究用 DNA 

计算解决除哈密顿路以外的实际问题．例如，Lipton 

指出L‘]，相当多可满足问题 (属 NP完全问题)可用 

DNA计算解决，其步数正比于逻辑表达式的长度。 
⋯ 执行的只是生物化学中常见的。合成 ，。分离 ， 

。放大 ，。检测 。⋯；Boneh与 Dunworth报告 “，美 

国国家安全署发明了数据加密标准系统(DES)，供 

政府部门使用。用以防御硅计算机已足够，因它有约 

IO”种密钥，但用 DNA计算，不超过、1000步即可攻 

破此种保密系统。· 。 

*)D】 A相当廉价 ，Adleman做计算时约 $3O可买 10l’个 DNA． 

行． ． ． 

2 

— -2 

—

+3 

我们觉得。一些问题。象密码学问题，有难以置 

信的并行方法来对付它们；对于有利可图的问题， 

DNA计算或进而 DNA计算机就会有经济上的推 

动力。当然。Adleman制造H 的超并行 DNA计算机 

TT一100，在技术上是重大进步。 

三、结论 

1 从无限长堆栈 S的设计。我们解除了物理学 

家对计算系统性能的担心。系统增大，只要充分发挥 

并行性。性能不应是问题。 

2．从 DNA计算解决哈密顿路实例，我们看到 

虽然计算的基础从物理、数学转向生物化学，但其计 

算系统的并行性仍是高性能的保障。 

3．从表 1所列的内容，我们可以认为：Peril与 

Petri网在实践上预示 DNA计算(机)可以成功，也 

预言在将来基于原子。基于⋯的计算可能有超过 

10”(分子计算)并行度 。 、 

褰1 并行度与系统 ． 

并行度 系 统 ， ．  

．-- 

1O 一些早期的并行多机系统 比如，银河，曩光的 
1O0 

IO ．早期系统。 ：． 

10' 目前的一些实验系统． 

： 
●  

r -

’  

' 

1O00 当前DNA计算可达的并行度 
． 

’ 
I 

●  
 ̂ 。 ’ I 、 

： 

Petr{阿系统‘ ‘ ⋯ ∞ 
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t·)这是超并行的计算步骤，由生化反应实现此种超并 

·3· 
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