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摘 要 DNA计算是应用分子生物技术进行计算的新方法。从理论上研究DNA计算方法，有利于推动理论计算科 

学的发展 本系列文章应用形式语言及自动机理论技术。系统地探讨了DNA分子的可计算性及其计算能力。本文 

主要介绍DNA剪接计算模型的文法结构和剪接计算方法，探讨了不同DNA剪接计算模型的计算能力，证明了所有 

图灵机可计算的函数理论上都可以通过DNA剪接计算模型采计算。 
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Abstract DNA computing is a new method for computation using the technology in molecular biology．The study of 

DNA computing theory will be of benefit tO computing science theory,The series papers systematic discuss the COrn 

putability and the computational capacity of DNA molecular using the formal language and automata theory．In this pa— 

per，we mainly introduce the grammar structures and the computation methods of DNA splicing model，discuss the 

computational capacity of several DNA splicing models，and prove the functions which can be calculated by Turning 

machine will also be work out by DNA splicing model in theory． 
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1 引言 

DNA粘接计算模型是根据 DNA分子的结构及其粘接 

特性抽象出的计算模型，由于 DNA粘接计算模型只能通过 

粘接操作来完成计算，因此粘接计算模型的计算能力是有限 

的E3,4,8]。应用DNA分子重组技术，可以在适当的位置对 

DNA分子进行切割，然后重新粘接组合成新的DNA分子， 

这一技术增强了对 DNA分子的操作能力。DNA分子剪接 

操作是抽象地模仿试管中的 DNA分子进行重组的操作方 

法l_1 0· ]。DNA剪接计算模型是模拟DNA分子重组技术 

抽象出的计算模型，是基于DNA分子剪接操作的计算模型。 

DNA剪接计算模型的计算过程就是DNA分子进行重组的 

过程 ～ 。 

2 DNA分子重组技术 

DNA分子重组包括两个过程：(1)两个 DNA双链分子 

在限制性核酸内切酶识别的位置上被分别切割。(2)在连接 

酶的作用下重组粘接，形成新的DNA分子。假设两个 DNA 

分子的序列分别为： 

5 一( G丁。GAGGG一3 
⋯

3 一CCCAGCTCCC一5 

5 一 TTTG0GCTTT～3 
r9、 ⋯

3 一AM CGC~AAA～5 

Taft 和SciNI是限制性核酸内切酶。对于粘性末端 

“CG”的切割，TaqI、SciNI的切割点都在5 端，它们的切割位 

置分别为： 

5，一GGGTI CG AGGG--3， 

(1)Taq 
3，_CcCA Tc( 一5 

5 一丁_， BI C(；c1 T一3 
)s N 

3，一AAAc G AA一5， 

切割后分别形成以下四种具有粘性末端的DNA短链： 

5 一 T CGA~ ,G-- 3 
q，：(1)3，一CccAGC (2)TcCc

一 5， 

5 一TTTG CGCm 一3 
sc M ：(3)3'--AAAaGc (4)GAAA

一 5， 

从切割后的粘性末端可以看出，短链(1)与短链(2)或者 

短链(1)与短链(4)按照碱基互补原则可以形成 DNA分子。 

短链(3)与短链(2)或者短链(3)与短链(4)也可以形成 DNA 

分子。这样，剪接操作之后，试管中DNA分子的形式，除了 

原来的两种之外，还可能增加以下两种： 

5 --GGGTCGCm 一3 
r1、 
“  

3 一aCCAGC~AAA一5 

5 一 TTTC~ GAGGG 3 
⋯ ‘

3 一 AAACC~ TCCC--5 

剪接操作是DNA分子重组的数学抽象。由于 DNA分 

子的碱基互补特性，分子的上下链是一一对应的，为了简便， 

剪接操作只表示分子上链的变换，通过互补关系便可推出下 

链的分子序列 引入符号：字母表∑以及∑上的两个字符串 

、 (分别表示DNA分子 和DNA分子 )，剪接规则r是∑ 

’上的形式为n #卢1$n # 的字符串，其中 叫， ，n ， ∈ 

∑ ，$，#硭∑，$和#仅作为标记符号，$表示两个字符串 

的分隔符，#表示字符串的切割位置。 

依照剪接规则r，剪接字符串．27和 的过程分为两步： 

(1)按照剪接规则r规定的切割位置分别切割字符串,27、 

Yo 
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(2)将 的前缀与 的后缀粘接，同样可以将 的前缀与 

的后缀粘接，形成两个新的字符串 

例如，两个字符串z— 1a2卢l 2与 — 1az 弛，按照剪 

接规则 r—a #卢1$az# ，产生了两个新的字符串 ∞= 

a 此、z=y1az卢1 字符串z和 的剪接操作表示为(z， 

) ，(∞，2)。如果剪接模型是单输出的(只需要一个剪接结 

果)，则默认剪接结果为 的前缀与Y的后缀粘接所产生的新 

字符串，表示为( ， )卜∞，也可以直接表示(st1a1 l z2， 1 012 

l )卜_． m z。如果不是特别指出，本文所讨论的剪接 

计算模型是单输出的。剪接操作如图1所示。 

旺  

z臣=]=丑正  

图1 DNA剪接操作 

两个字符串( ， )的单输出剪接操作的结果表示为： 

((z， )，R)一{wE∑ l(z， )卜∞，rER，z，yE∑ 。 

其中，R是剪接规则的集合。 

3 DNA剪接计算模型 

DNA剪接计算模型是基于剪接操作的文法产生系统。 

定义 1 DNA剪接计算模型为四联体)，=(∑，T，A，R)， 

其中： 

(1)∑是字母表； 

(2)眶 ∑是终结符号； 

(3)A ∑ 是开始符号的集合； 

(4)R ∑ #∑ $∑ #∑ 是剪接规则集合。 

根据Chore sky谱系的文法类型来确定剪接规则的类 

型，相应地也就确定了剪接操作的类型。比如，R∈R正’G用作 

为剪接规则(REG表示正规文法产生的语言族)，则剪接操作 

就称为是REG剪接或正规剪接类型。设两个语言族 FL 、 

FLz，语言族FL 在 FLz类型的剪接规则下产生的语言表示 

为： FL1，FL2)一{L(y)Iy=(∑，T，A，R))，其中。AEFL】， 

R∈FLz。如果语言族FL 在FL2类型的剪接规则下的封闭 

的，可表示为： FL1，FL2) FL1。 

4 简单剪接计算模型 

简单剪接计算模型是在理想条件下发生一次剪接操作的 

单输出系统。 

定理 1 如果语言族 FL1 FL 1，FLz FL 。，那么 

(FL1，FL2) FL ，FL z)。证明：从简单剪接计算模型的 

定义，可以直接得到这个结论。 

定理2 如果在语言族FL 中所有语言与符号的连接都 

是封闭的，那么存在语言族F ，使得 FL FL ，FLz)。 

证明：设L ∑ ， ∈L，LEFL1，符号a硭∑。 

令 L L{口)，黝 ∈L 。 

由已知条件中语言的封闭性可知：L ∈FL 。 

构造剪接系统 y一(∑ ，T，A，R)。其中∑ =∑U{a)，A 

∈FL1，T ∑ ，R #a$a#)∈FL2。 

将字符串按照剪接规则#n$n#进行剪接，剪接结果为： 

( Ia，ya1)卜 。即L(y)={ lxaEL ，L ∈∑ )。 
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由此可得 L—L()，)所以有 LEgr(FL1，FL2)，即 FL1 

(FL1，FL2)。 口 

5 迭代剪接计算模型 

在试验过程中，试管中第一次剪接的结果有可能在限制 

内核酸酶和连接酶的作用下继续进行剪接操作，称为有迭代 

的剪接操作。迭代剪接操作表示为 r一(∑，R)，其中∑是字 

母表，R ∑ #∑ $∑ #∑ 是规则集合。 

语言L ∑ ，迭代剪接操作 r一(∑，R)的结果为： 

(1) (L)一L； 

(2) (L)一一(L)Ur( (L))， ≥O； 

(3)r (L)=U一(L)。 
f≥ 0 

z-o(L)可直接表示为r(L)，由迭代剪接操作结果可知 一 

(L)=LUr(L)。语言L在迭代剪接操作r=(∑，R)下是封 

闭的，剪接结果r (L) L。 

迭代剪接计算模型是基于单输出迭代剪接操作的文法产 

生系统。 

定义2 迭代剪接计算模型为四联体 一(∑，T，A， 

R)，其中： 

(1)∑是字母表； 

(2)眶 ∑是终结符号； 

(3)A ∑ 是开始符号的集合； 

(4)R ∑ #∑ $∑ #∑ 是规则集合。 

由迭代剪接计算模型产生的语言记为L( )=r (A)n 

T 。 

设两个语言族FL1与FLz，语言族FL1在FL2类型的迭 

代剪接规则下产生的语言族表示为： (FL ，FL：)一{L 

( )l 一(∑，T，A，R))其中，AEFL ，R∈FL2，称这种迭 

代剪接计算模型为(FL ，FL。)型的。 

定理 3 任意一个递归可枚举型语言(简称为RE)，L∈ 

RE，L T ，可写成L=％ (FIN，REG)nT 的形式，其中， 

FIN表示有限语言，REG表示规语言。 

证明：设G=(N，T，s，P)为0型文法。 

构造迭代剪接系统 一(∑，T，A，R)，其中∑=NU T 

U{B，B ，So，E，c)U{Ela∈NUTU{s。))。符号 B，B 作为 

剪接字符串的最左端的标记。E，E 符号作为剪接字符串的 

最右端的标记。符号 S。用于标记文法G中被模拟推导的字 

符串的开始位置。 

A={BS0SE，BC，CE) 

U{CEo，B'aCla∈NUTU{s )) 

U{( l“一 ∈P) 

规则集R包含以下规则： 

1．模拟规则：模拟产生式“一 ∈P。 

(1)Bw# $C#vE，其中 wE(NUTU{S。)) 。 

2．转换规则：将字符串中的U移到右端。 

(2)B∞#aE$C#E，其中a∈NUTU{s。)，wE(NUT 

U{So)) 

(3)B a#c$B#wE．，其中a∈NU TU{s )，wE(NU 

TU{S0)) + 

(4)B ∞#E$c#E，其中a∈NUTU{s。)，wE(NUT 

U{So)) 

(5)B#C$B #wE，其中wE(NUTU{S0)) 
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通过严格的数学公式来进行，其计算结果完全是由数据决定 

的，因而具有客观性，无人为因素，正是这样，粗集理论才引起 

人们的兴趣与关注。随着人们对粗集认识的深入，各种粗集 

模型被发现，本文实际上给出了两个算法。即两个泛集上的 

粗集的上下近似的矩阵算法及其相应的焦点集的算法。因为 

上下近似及相应的焦点集是粗集模型的关键概念，粗集理论 

的应用最后都要通过算法来实现。粗集模型的应用也不例 

外，也是要通过相应的算法来实现。在研究粗集的过程中，人 

们较少考虑用矩阵的方法，大多数研究者主要是通过集合论 

的方法来进行推理，本文则较多地采用了矩阵的方法，事实 

上，采用矩阵的方法有时能带来意想不到的方便，因此本文也 

为粗集的研究提供一种新方法，此外本文还给出了公理化的 

方法，仅用一条公理就给出了模糊关系下粗集上近似的刻画， 

公理化的方法可以使问题得到简化。总之，通过本文的工作， 

粗集上下近似的计算及概念的理解均得到简化。 
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3．终止规则：结束剪接操作。 

(6)#CE$BSo#wE，其中w∈T 

(7)#E$BC# 

迭代剪接计算模型的模拟推导从字符串BSoSE开始。 

在文法G中，依照产生式规则 “一 ∈P推导时，u可以处于 

字符串中的任何位置。而在迭代剪接计算模型中使用模拟规 

则(1)时，u必须处于字符串的右端。所以当u不处于字符串 

的右端时，还需要通过转换规则(2)、(3)、(4)、(5)将 u移动到 

字符串的右端。 

转换过程如下： 

设u右边的字符串为 ， ∈NU TU{So)，符号Bv．x~E表 

示整个字符串，wff(NUTU{So)) 。当口一50时，wE(NU 

T) 。 

按照规则(2)：(Bwl ，clE 卜BwEo，日，保存了被切 

割掉的 的内容。 

按照规则(3)：(B lc，BlwK)卜B a ，这里的a与规 

则(2)的 内容相同。 

按照规则(4)：(B'awlE，clE)卜B 口们  

按照规则(5)：(BlC，B lawE)卜BawE 

通过以上转换步骤，u移到了字符串的右端。在转换过 

程中，由于5o始终标示着被模拟的字符串的开始位置，因此 

并没有打乱字符串在文法G中的顺序。比如，当前字符串的 

形式为Xa So口 Y，其中X为B或者B ，y为E或者E ，那么 

在文法G中的字符串应为 。。模拟规则和转换规则可以 

根据需要，迭代使用。 

如果剪接结果中除了符号B，E，5o外，其它的符号都属 

于终结符集合 ，就可以按照规则(6)和(7)，剪切掉字符串中 

的B，E，S。，结果就是剪接计算模型所产生的字符串，当然这 

个字符串也就是文法G所产生的字符串。 

所以L(y)一L(G)，即L一 (FJN，REG)n 。 

小结 研究结果表明，基于 DNA分子重组技术的 DNA 

剪接计算模型的计算能力，大大超过了DNA粘接计算模型 

的计算能力，所有图灵机可计算的函数理论上都可以通过 

DNA剪接计算模型来计算。本系列文章应用形式语言及自 

动机理论技术，系统地对 DNA分子的可计算性及其计算能 

力进行了理论探讨，使我们认识到 DNA计算也是一种递归 

计算。DNA计算拓宽了人类对自然计算现象的理解，特别是 
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对计算本质的理解。相信，随着越来越多的专家、学者们对 

DNA分子计算的深入研究和探索，必将对科学技术的进步带 

来巨大的推动作用，对人类的生活方式及生活质量产生极大 

的影响。 
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