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基于DNA计算的计算树逻辑模型检测方法研究进展
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摘　要　计算树逻辑(CTL)模型检测是保证系统正确性和可靠性的重要手段,但严峻的时空复杂性问题制约着 CTL
模型检测在工业界的应用.DNA 计算的大规模并行性和 DNA 分子巨大的存储密度为解决 CTL模型检测的时空复

杂性问题提供了新思路.文中介绍了基于 DNA计算的 CTL模型检测的背景,并概述了基于 DNA 计算的 CTL模型

检测方法的基本原理.从检测能力的提升、自治化程度的提升和相关问题的解决这３个方面综述了方法的研究进展.

在方法检测能力的提升方面,分３个层次综述了研究进展,即从只能检测单个 CTL基本公式到能够检测一般公式,从

只能检测带未来时间算子的 CTL公式到能够检测带过去时间算子的 CTL公式,从只能检测 CTL公式到能够检测线

性时序逻辑、投影时序逻辑和区间时序逻辑公式,表明了方法的检测能力在公式数量和种类上均有大幅提升;在方法

自治化程度的提升方面,综述了从基于无记忆过滤模型的人工操作的非自治方法到基于粘贴自动机的分子自治下的

自治方法的研究进展,表明基于 DNA计算的 CTL模型检测方法已实现高度自治化;在相关问题的解决方面,阐述了

提升 DNA分子特异性杂交有效性预测的效率和构建 CTL公式的 DNA表示等的研究进展.最后,指出了基于 DNA
计算的 CTL模型检测在研究新方法、构建专用的 DNA计算模型和扩展应用领域等方面的研究趋势.
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SurveyonDNAＧcomputingBasedMethodsofComputationTreeLogicModelChecking
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(SchoolofInformationEngineering,ZhengzhouUniversity,Zhengzhou４５０００１,China)

　

Abstract　Computationtreelogic(CTL)modelcheckingisanimportantapproachtoensuringthecorrectnessandreliaＧ
bilityofsystems．However,theseverespatioＧtemporalcomplexityproblemsrestricttheapplicationofCTLmodelchecＧ
kinginindustry．ThelargeＧscaleparallelismofDNAcomputingandthehugestoragedensityofDNAmoleculesprovide
newideasforresolvingtheproblems．ThebackgroundandtheprincipleofDNAＧcomputingbasedmethodsofCTLmodel
checkingwereintroduced．Theresearchprogresswasreviewedfromthreeaspects:theimprovementofpower,theimＧ

provementofautonomyandtheresolutionofrelatedproblems．Firstly,theresearchprogressofmethodsintermsof

powerwassummarizedfromcheckingonlyonebasicCTLＧformulatogeneralCTLＧformulas,fromCTLＧformulaswith
onlyfutureoperatorstoCTLＧformulaswithpastＧtimeoperators,andfromCTLＧformulastolineartemporallogic,proＧ

jectiontemporallogicandintervaltemporallogicformulas．Secondly,theresearchprogressofmethodsintermsofauＧ
tonomyfromnonＧautonomousmethodsbasedonmanualoperationsofmemoryＧlessfilteringmodelstoautonomous
methodsbasedonmolecularautonomyofstickerautomatawasreviewed,showingthatthemethodsarehighlyautonoＧ
mous．Atlast,relevantproblemsinimprovingthepredictiveefficiencyofspecifichybridizationofDNA moleculesand
constructingDNAmoleculesofCTLＧformulasweredescribed．Intheend,correspondingresearchdirectionsweredisＧ
cussedbyconcerningdifferentmethods,newmodelsandnewapplications．
Keywords　Modelchecking,Computationtreelogic,DNAmolecules,Molecularcomputing

　

１　引言

模型检测是一种能够提高系统安全性的形式化验证方

法,在硬件验证[１]、网络协议验证、安全协议验证[２]、软件验

证[３]和生物系统[４]等领域被广泛应 用.采 用 计 算 树 逻 辑

(ComputationTreeLogic,CTL)描述系统行为分支时序关系

的模型检测方法被称为 CTL模型检测.效率低和状态空间

爆炸问题限制了其在工业界的应用.从目前的研究成果来



看,符号模型检测方法使用布尔函数表示模型的状态集合和

状态转换关系,并采用二元决策图在计算机中存储布尔函数,

很大程度地缓解了状态空间爆炸问题,扩大了模型检测处理

问题的规模[５].其最大的瓶颈是存储和操作二元决策图时对

内存的需求非常大,但硅芯片的存储极限导致电子计算机极

难实现超大规模的存储容量.并行与分布式模型检测虽然提

供了额外的计算硬件资源,但器件工艺技术与制造成本等问

题是传统基于硅材料的微电子技术难以解决的,这些问题需

要革命性的创新思维和技术手段来解决.其中,DNA计算是

一种备受关注的计算模式.

DNA计算是以 DNA 分子与相关生物酶为基本材料、以

某些生化反应为基础的计算模式[６],具有运算速度快、计算所

需能耗低等特点,在解决优化计算、信息安全、图与组合优化

中的复杂困难问题时具有天然优势.DNA 分子的存储容量

大和运算的大规模并行性等特点为 CTL模型检测提供了新

思路.２００６年,图灵奖得主 Emerson教授利用 DNA 分子存

储了“天文数量级”的状态空间图,并利用 DNA 分子自发的

连锁反应实现了CTL公式 EFp(存在一条运行路径,在这条

路径上原子命题p 最终成立)的模型检测,且在检测过程中

不存在指数空间爆炸问题[７].他同时指出,基于 DNA 计算

的模型检测方法在扩展自动验证领域方面具有极大的潜力.

这是首次在 DNA计算框架下的模型检测工作,证明了基于

DNA计算的模型检测的科学可行性.但 Emerson教授提出

的方法不能检测其他７个CTL基本公式、描述性质的常用公

式乃至一般公式,且在模型检测过程中使用了限制性内切酶,

对生化反应环境的要求比较苛刻,在模型检测结果为“否”时

不能提供反例.这些现象均表明基于 DNA 计算的 CTL模

型检测问题还远未解决,主要原因是缺少一套基于 DNA 计

算的CTL模型检测方法.

基于 DNA计算的 CTL模型检测方法的主要研究内容

是非自治的模型检测算法和纳米尺度下分子自组装的模型检

测算法.从科学研究角度看,DNA分子运算的大规模并行性

有助于提升模型检测的效率,DNA分子巨大的存储容量有助

于存储和表示复杂系统的状态空间,为解决电子计算机无能

为力的模型检测任务提供了可能.从应用角度看,CTL 模型

检测有许多重量级的应用,例如,在IEEEFuturebus＋标准的

缓存一致性协议中检测死锁等关键性错误[８],在空中防撞系

统中检测系统的有效性和安全性[９]等.这些应用凸显了提升

效率、解决状态空间爆炸问题、扩展 CTL模型检测的应用领

域的重要性.此外,因为使用 DNA 单链分别表示系统模型

和CTL公式,CTL模型检测有望在人体活细胞内实现,从而

为人类重大基因突变疾病的分子诊断和治疗提供自治的、智

能的、精确的手段,这也是传统模型检测无法实现的.

２　基本原理

２．１　CTL模型检测

CTL是一种基于命题逻辑的时序逻辑,用于表达系统模

型的分支时序属性,由Clarke等[１０]提出;Queille等[１１]将其用

于模型检测.假设p,q是原子命题,AP 是原子命题集合,

p,q∈AP,CTL公式φ的定义如下:

φ∷＝p|!φ|φ∨φ|EXφ|E[φUφ]|A[φUφ]

其中,“!”是逻辑非运算符,“∨”是逻辑或运算符,E 是存在路

径量词,A 是全称路径量词,时序运算符 X 表示“下一个”,U
表示“直到􀆺”.

CTL的基本公式有８个,分别是 EFp,AFp,EGp,AGp,

EXp,AXp,E[pUq]和 A [pUq].假设 M 是一个系统模型,

则CTL基本公式的含义如下.

１)EFp:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上p 最

终成立;

２)AFp:在 M 的所有路径上均有p 最终成立;

３)EGp:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上p 始

终成立;

４)AGp:在 M 的所有运行路径上p 始终成立;

５)EXp:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上从当

前状态开始的下一个状态上p成立;

６)AXp:在 M 的所有路径上,均有p在从当前状态开始

的下一个状态上成立;

７)E[pUq]:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上有

q在未来某个状态成立,在此之前,p一直成立;

８)A[pUq]:在 M 的所有路径上都有q 在未来某个状态

成立,在此之前,p一直成立.

CTL模型检测的思想如下:给定一个表示有限状态并发

系统的 Kripke结构 M＝(S,R,L)(S是一个有限、非空的状

态集,R⊆S×S 是关系的集合,L:S→２AP 是状态的标签函数)
和一个描述系统性质的CTL公式f,找出S中满足f 的所有

状态的集合.如果所有初始状态都在这个集合中,则 M 满足

f[１２];否则,M 不满足f,提供反例.
２．２　基于DNA计算的CTL模型检测方法的原理

基于 DNA计算的 CTL模型检测方法的原理如图１所

示.采用 Kripke结构建模待检测的系统,采用 DNA 单链编

码系统模型的状态和变迁,遍历系统模型得到系统所有运行

路径的 DNA单链.采用CTL公式描述系统需满足的性质,

采用 DNA 单链编码 CTL 公式.将系统模型运行路径的

DNA单链与CTL公式的DNA单链混合杂交,根据杂交产生

的双链 DNA分子判断系统模型是否满足 CTL公式描述的

性质.在具体操作时,依据 DNA 计算模型及其提供的编码

方案和生物操作来实现.

图１　基于 DNA计算的CTL模型检测方法的基本原理

Fig．１　PrincipleofDNAＧcomputingbasedmethodsofCTL

modelchecking
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３　研究进展

本节从３个方面综述基于DNA计算的CTL模型检测方

法的研究进展.首先,在方法的检测能力提升方面,从３个层

次综述基本公式模型检测的研究进展:从单个CTL基本公式

到一般公式,从带未来时间算子的CTL公式到带过去时间算

子的 CTL公式,从 CTL公式到线性时序逻辑(LinearTemＧ

poralLogic,LTL)、区间时序逻辑(IntervalTemporalLogic,

ITL)和投影时序逻辑(ProjectionTemporalLogic,PTL).其

次,综述了方法从非自治到自治的研究进展.最后,阐述提升

DNA分子特异性杂交有效性的预测效率和构建 CTL公式的

DNA表示等相关问题的研究进展.

３．１　检测能力的提升

３．１．１　从计算树逻辑基本公式到一般公式

文献[１３]提出了 CTL基本公式 EXp 和 AXp 的模型检

测的 DNA计算方法.该方法的核心问题是将 CTL模型检

测问题规约为有限状态自动机接受的语言的问题.其主要思

想是构造待检测系统的带标签的有限状态自动机模型,并用

DNA单链编码其状态和变迁,遍历系统模型获得 DNA 单链

表示的系统模型的所有运行路径;构造CTL公式的有限状态

自动机,并进一步构造其粘贴自动机[１４].粘贴自动机是一种

DNA计算模型[１５],将系统模型运行路径的分子作为 CTL公

式的有限状态自动机的输入,判定其是否能够被CTL公式的

有限状态自动机接受,即判断系统模型运行路径的 DNA 单

链是否与CTL公式的有限状态自动机的粘贴自动机的 DNA
单链杂交,从而形成完全双链 DNA 分子.如果是,则系统模

型满足CTL公式描述的性质;否则,系统模型不满足 CTL公

式描述的性质,不能被粘贴自动机接受的局部双链分子就是

反例.文献[１６]提出了基于无记忆过滤模型的４个基本公式

即 AFp,EFp,AGp和EGp 的模型检测算法,并指出基于无

记忆过滤模型的CTL模型检测算法能够在线性时间内完成

模型检测任务,而在电子计算机上需要多项式的时间.可以

看出,CTL模型检测效率的提升得益于 DNA 分子强大的并

行计算能力.文献[１７]提出了基于粘贴自动机的 CTL的８
个基本公式的模型检测算法.因为 CTL的一般公式由８个

基本公式有机、递归地组合而成,所以 DNA 计算框架下的

CTL模型检测问题已初步得到解决.文献[１８]指出,在基于

粘贴自动机的模型检测方法中,仅需对 DNA 编码方案做位

数扩展即可实现对任意 LTL公式的模型检测,这点对 CTL
模型检测同样适用.同时,这预示着基于 DNA 计算的 CTL
模型检测方法的完备性有望实现.

３．１．２　从带未来时间算子的公式到带过去时间算子的公式

　　文献[１３,１７]仅研究了基于 DNA 计算的带未来时间算

子的CTL公式的模型检测方法.实际上,完整的时序逻辑应

该是对称的,即既包含表示未来的时间算子,又包含表示过去

的时间算子.用带过去算子的CTL公式描述性质具有自然、

简单、易于理解的特点,既增强了 CTL公式的表达能力[１９],

又不增加模型检测问题的复杂性[２０],且在组合规范描述中有

着重要的作用[２１].文献[２２]提出了带过去时间算子的 CTL
基本公式EOp,AOp,EHp 和 AHp 的模型检测算法.该算

法的思想如下:建立系统的带标签的有限状态自动机模型,使

用 DNA单链编码系统状态和变迁,通过混合、杂交生成系统

模型的运行路径的 DNA 单链;采用无记忆过滤模型的基本

生物操作和CTL公式的语义对系统运行路径的 DNA 单链

进行过滤,依据过滤结果判定模型检测的结果.该方法可在

线性时间内完成带过去时间算子的CTL公式的模型检测,而

经典算法的时间复杂度为指数阶.该方法不仅适用于检测带

过去时间算子的４个CTL基本公式,还适用于检测其对偶的

带未来时间算子的４个基本公式.带过去时间算子的４个

CTL基本公式的含义如下:

１)EOp:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上p 曾

经成立;

２)AOp:在 M 的所有运行路径上均有p 曾经成立;

３)EHp:在 M 中至少存在一条路径,在这条路径上p在

过去始终成立;

４)AHp:在 M 的所有路径上p 在过去始终成立.

实现带过去算子的 CTL公式的模型检测有利于建立一

套基于 DNA计算的过去＋未来CTL模型检测方法.

３．１．３　从 CTL公式扩展到其他时序逻辑公式

文献[１８]和文献[２３]提出了 LTL的４个基本公式和５
个常用性质公式的模型检测的 DNA 计算方法.文献[２４]提

出了ITL和PTL的基本公式的模型检测方法,并在生物平台

上通过仿真实验验证了该方法的可行性和有效性.在时序逻

辑中,LTL表达系统行为的线性时序关系,CTL公式描述系

统行为的分支时序关系,ITL公式描述系统行为的简单区间

关系,PTL公式描述间隔以及它们对系统行为影响的一般关

系.几种时序逻辑在表达能力上互补,能够更准确地描述系

统的时序属性和系统行为的时序关系.在实际应用中,人体

活细胞分裂过程中的 DNA修复和错配被认为是引发癌症的

原因之一[１５].文献[２５]构建了细胞内的“可计算基因模型”,

其能够对肿瘤分子标志是否同时满足条件１和条件２,满足

条件３或者满足条件４等静态条件进行判断,但不能描述肿

瘤分子标志随时间动态变化的性质和时序关系.CTL,LTL,

ITL和PTL等时序逻辑公式足以描述肿瘤分子标志随时间

动态变化的性质和时序关系,诸如“某时刻满足条件１,后来

又满足条件２”“曾经满足条件３”“始终满足条件４”等,在基

因突变引发的疾病的自动诊断方面具有巨大的应用潜力.

表１列出了已有基于 DNA计算的时序逻辑模型检测方

法的检测能力.从仅能检测单个 CTL基本公式到可以检测

多种时序逻辑的多个基本公式,方法的检测能力不断地增强.

在提升检测方法的检测能力的同时,必须考虑 DNA 生化反

应对环境的要求.表２列出了已有方法对反应环境的要求.

文献[７]由于在 DNA 生化实验中使用了限制性内切酶,对生

化反应的温度、PH 值、离子浓度、反应时间等要求比较苛刻,

求解的可靠性也受到了影响.文献[１３,１６Ｇ１８,２２Ｇ２４]提出的

方法因不使用限制性内切酶,降低了对生化反应环境的要求.
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表２还列出了已有方法在提供反例方面的能力,文献[７]提出

的方法在系统模型不满足性质时不能提供反例.文献[１３,

１６Ｇ１８,２２Ｇ２４]的方法将原子命题的 DNA 编码嵌入到系统模

型状态的 DNA编码中,因此能够提供反例.从不能提供反

例到能够提供反例,该方法正在逐步完善.

表１　基于 DNA计算的CTL模型检测方法的检测能力对比

Table１　ComparisonofpoweramongDNAＧcomputingbased

methodsofCTLmodelchecking

时序

逻辑
公式

文献

[７]
方法

文献

[１３]
方法

文献

[１６]
方法

文献

[１７]
方法

文献

[１８]
方法

文献

[２２]
方法

文献

[２３]
方法

文献

[２４]
方法

CTL

AGp － － √ √ － √ － √
EGp － － √ √ － √ － √
AFp － － √ √ － √ － √
EFp √ － √ √ － √ － √
AXp － √ － √ － － － √
EXp － √ － √ － － － √

A[pUq] － － － √ － － － √
E[pUq] － － － √ － － － √
AHp － － － — － √ － －
EHp － － － — － √ － －
AOp － － － — － √ － －
EOp － － － — － √ － －

LTL

pUq － － － － √ － √ －
Fp － － － － √ － √ －
Gp － － － － √ － √ －
Xp － √ － － √ － － －

G! p － － － － √ － － －
G(p－＞Fq) － － － － √ － － －
GFp－＞GFq － － － － √ － － －
FGp－＞GFq － － － － √ － － －

ITL

(p１Uq１);
(p２Uq２) － － － － － － － √

(pUq)∗ － － － － － － － √

PTL

((p１Uq１),
(p２Uq２))

prj(p３∧Xq３)
－ － － － － － － √

表２　基于 DNA计算的CTL模型检测方法对反应环境要求及

提供反例能力的对比

Table２　Comparisonofrequirementsofreactionandcapability

ofprovidingcounterＧexamplesamongDNAＧcomputingbased

methodsofCTLmodelchecking

文献

[７]
方法

文献

[１３]
方法

文献

[１６]
方法

文献

[１７]
方法

文献

[１８]
方法

文献

[２２]
方法

文献

[２３]
方法

文献

[２４]
方法

不用限制性

内切酶
× √ √ √ √ √ √ √

提供反例 × √ √ √ √ √ √ √

３．２　自治化程度的提升

DNA计算模型包括计算所使用的 DNA 分子的结构及

可实施的生物操作,是实现 CTL模型检测的关键.DNA 计

算模型分为非自治模型和自治模型两大类[１５].由此,基于

DNA计算的CTL模型检测方法也分为非自治的方法和自治

的方法.非自治的方法依托非自治的 DNA 计算模型实现,

其原理如图２所示.基于人工操作的非自治的 DNA 计算模

型有无记忆过滤模型[１５]、记忆过滤模型[２６]、表面模型[２７]、粘

贴模型[２８]、剪接模型[２９]等,用于解决如哈密顿路径问题[３０]、

SAT 问题[３１Ｇ３２]、最大团问题[３３]、顶点覆盖问题[３４]、图着色问

题[３５]等复杂的 NP(NonＧdeterministicPolynomial)困难问题.

文献[１６,２２]提出了基于无记忆过滤模型的CTL模型检测的

非自治的计算方法,但其需要人工操作的干预,易错且耗时.

自治的方法依托自治的 DNA 计算模型实现,其原理如图３
所示.自治的 DNA模型具有分子尺度下自治和部分可编程

的特点.DNA自组装模型[３６]、发夹模型[３７]、有限状态自动机

模型[１４,３８Ｇ３９]、巨磁电阻[４０]和探针机模型[４１]等均属于自治的

DNA模型.其应用领域包括求解复杂的计算问题[４２Ｇ４３],构建

DNA分子逻辑门[４４Ｇ４７]和生物传感器[４８Ｇ４９],设计纳米药物递

送系统[５０]和纳米材料[５１Ｇ５２]等.文献[１３]、文献[１７Ｇ１８]、文献

[２３Ｇ２４]分别提出了几种时序逻辑模型检测的自治方法.这

类方法只须设计适当的 DNA分子,设定分子自组装的物理、

化学条件,混合 DNA 软、硬件.当分子被自组装为超分子结

构时,即可从中读出表征模型检测结果的信息.从结构上看,

自治的方法使用分子自组装的纳米技术取代了传统的人工设

计的算法.从功能上看,自治的方法采用了完全不同的计算

机制完成计算任务.从非自治的模型检测方法到自治的模型

检测方法,方法的自治化程度不断提高.

图２　基于 DNA计算模型的CTL模型检测非自治方法的原理

Fig．２　PrincipleofnonＧautonomousDNAＧcomputingbasedmethods

ofCTLmodelchecking

图３　基于 DNA计算模型的CTL模型检测自治方法的原理

Fig．３　PrincipleofautonomousDNAＧcomputingbasedmethods

ofCTLmodelchecking

３．３　其他进展

在研究基于 DNA计算的 CTL模型检测方法的过程中,

８２ 计 算 机 科 学 　２０１９年



解决了 DNA分子特异性杂交有效性预测效率低的问题,并

构建了计算树逻辑公式的 DNA 表示.这对研究基于 DNA
计算的CTL模型检测方法具有十分重要的意义.

３．３．１　DNA分子特异性杂交有效性预测效率的提升

研究者们基于生物仿真平台来验证基于 DNA 计算的

CTL模 型 检 测 方 法 的 可 行 性、正 确 性 和 有 效 性.NUＧ

PACK[５３]是分析与设计 DNA 分子的仿真工具.实验表明,

NUPACK对一组n(n≥７)个 DNA单链的杂交有效性的分析

时间超过２４h.对于这个问题,文献[５４]引入了机器学习方

法来提高预测分子特异性杂交有效性的效率.采用提升树算

法(BoostingTree,BT)预测 DNA 分子特异性杂交有效性的

具体步骤如下:

１)构造训练样本集;

２)采用BT算法学习训练样本集,生成预测模型;

３)用第２)步生成的预测模型对测试样本集进行预测,并

统计特异性杂交的时间和有效性.

其中,构造训练样本集的过程如下:采用 NUPACK 和随

机算法分别生成 m 个记录,每个记录包含n个 DNA 单链.

采用 NUPACK分析每一个记录中n个 DNA 单链杂交的有

效性,记录分析所用的时间和完全杂交产生的双链 DNA 分

子浓度,重复２m 次.将 DNA单链能否特异性杂交作为一个

二分类问题,当一组 DNA单链杂交产生的双链 DNA分子浓

度大于或等于９８％时,认定其能够进行有效的特异性杂交,

将其分类标签置为“１”;否则将其分类标签置为“０”.采用

NUPACK设计的 DNA 单链的杂交有效性通常可达９８％以

上,这些 DNA单链构成了训练集的正例样本子集.采用随

机算法设计的 DNA单链的杂交有效性低于９０％,原因是没

有考虑杂交的生物学约束.这些 DNA 单链构成了训练集的

负例样本子集.

实验结果表明,BT算法预测 DNA分子杂交有效性在速

度上比 NUPACK 快９万余倍,且准确率达到９４．２％,相比

NUPACK 仅下降不到６％,在可接受的范围内.这也证明:

机器学习算法能够对生物分子特异性杂交的有效性进行预

测,且在效率上比 NUPACK更有优势.

３．３．２　构建计算树逻辑公式的 DNA表示

要在 DNA计算框架下实现CTL模型检测,CTL公式的

DNA表示是前提和基础.构建基于粘贴自动机的 CTL公式

f的 DNA表示的步骤如下:

１)预处理f,通过等价变换去掉f中的逻辑运算符“与”

“蕴含”“等价”,保留“或”,并使否定运算符仅作用于原子命

题,由此得到预处理后的公式f′.

２)构建f′的有限状态自动机M(f′)＝(Σ,S,T,s０,F),

其中,Σ是原子命题公式集合,S是状态集合,T 是变迁集合,

s０ 是初始状态,F是终止状态集合.

３)构建 M(f′)的粘贴自动机,并设计粘贴自动机的启动

区I１、终止区I２ 和间隔区 X０,􀆺,Xm (m＝|S|＋１)的 DNA
单链.对于原子命题及含有否定符号的原子命题,采用定长

的 DNA单链表示.对于状态转移函数T(si,p)＝sj(p∈Σ),

用形如３′Xi＋１􀆺Xmδ(p)X０􀆺Xj５′的 DNA单链表示,其中,X
表示X 的沃森Ｇ克里克补链,δ(p)表示原子命题p的 DNA单

链,δ(p)表示δ(p)的沃森Ｇ克里克补链.对初态si,采用形如

３′I１X０􀆺Xi５′的 DNA单链表示.对于每个终态sj,采用形如

３′Xj＋１􀆺XmI２５′的 DNA单链表示.

由此得到的 DNA 单链的集合就构成了 CTL公式f 的

DNA表示.该方法可用于求得任意一个 CTL公式的 DNA
表示.

结束语　CTL模型检测是形式化验证技术的研究热点.

效率和状态空间爆炸问题限制了 CTL模型检测的应用.研

究成果表明,基于 DNA计算的 CTL模型检测方法能够提升

CTL模型检测的效率,缓解状态空间爆炸问题,扩展其应用

领域.本文论述了基于 DNA 计算的 CTL模型检测方法的

研究进展.随着检测方法在检测的公式数量、时间维度、多种

时序逻辑上的扩展,方法的检测能力不断提升.CTL模型检

测在自治的 DNA计算模型上的实现,预示着方法的自治化

程度不断增强.相关问题的解决则促进了方法的完善.

针对基于 DNA计算的CTL模型检测,未来可从以下几

方面展开相关研究工作.

１)扩展基于 DNA计算的 CTL模型检测方法,用于检测

更多表达能力更强的时序逻辑,如CTL∗ 等,进一步提升了现

有方法的检测能力.

２)研究基于 DNA 计算的时序逻辑模型检测的新方法.

这将有利于精确表达系统模型的性质,也有利于扩展模型检

测的应用领域.

３)研究专用于时序逻辑模型检测的 DNA 计算模型,最

大限度地发挥 DNA分子巨大的运算并行性和存储密度大的

特点,解决传统电子计算机尚无法解决的模型检测问题.在

DNA计算机研究中,所建模型的好坏直接影响编码的难易程

度、生物操作或生化反应的设计、解空间的大小、计算时间、应

用范围以及通用性等[５５].建立快速的、功能强的、具有一定

通用性的模型检测的 DNA计算模型,应该受到关注.

４)扩展基于 DNA计算的 CTL模型检测的应用领域,如

研究人体活细胞内的模型检测,为基因突变引起的人类疾病

提供自治的、智能的分子诊断和治疗方法.DNA 计算的软、

硬件只有在满足人体活细胞所需的物理、化学、生物等条件时

才能够嵌入到细胞内,这也是工作的难点.
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