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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分子粘接计算模型的文法结构和计算方法，探讨了不同粘接计算模型的计算能力，并证明了DNA有 

穷自动机与正规文法的等价性。 
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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 systematically discuss the 

computability and the computational capacity of DNA molecular using the formal language and automata theory．In this 

paper，we mainly introduce the grammar structures and the computation methods of DNA sticker model。discuss the 

computational capacity of several DNA sticker models，and prove the equipollenee of DNA finite automata and regular 

grammar． 

Keywords DNA sticker model，Computational capacity，DNA finite automata 

1 引言 

计算的本质是递归，是依据一定的法则对有关符号串进行 

变换的过程。DNA分子可以看作是集合∑一(A，T，C，G}上的 

字符串[1 ]，自然就是应用专门处理字符和字符串的形式语言 

理论为DNA计算建模。建模的关键是将实际的生物分子操作 

抽象为数学操作方法，计算过程中所采用的操作方法是在理想 

状态下完成的(不存在误差)。具有互补粘性末端的两个DNA 

分子，能够按照 WatsorrCrick碱基互补原则进行粘接口 。两 

个平端的DNA分子在连接酶的作用下，可以连接成为一个 

DNA分子。DNA分子短链在一定的规则控制下进行粘接计 

算，通过一系列的粘接计算可以达到完全计算。达到完全计算 

时所生成的完备DNA分子就是计算结果。 

根据DNA分子的基本结构和粘接特性，可以抽象地构 

造出DNA分子粘接计算模型[3 ]。本文给出了粘接模型的 

文法结构，探讨了不同DNA粘接模型的计算能力，并介绍了 

DNA有限自动机l7 。 

2 DNA粘接计算模型的文法结构 

定义 1 DNA粘接计算模型的文法结构为 y(∑，P，F， 

I))，其中： 

(1)∑是字母表；(2)p ∑×∑是终结符的互补对应关 

系；(3)F是U (∑)的有限子集，是开始符号的集合。开始 

符号中的DNA双链序列，要求上下链中对应的字母至少包 

广 疗 1  

含一个形式为I I(口≠E，bee)的对应列；(4)D是Z (∑)× 

乙(∑)的有限子集，D中准分子的组合对(“， )是非终结符的 

集合。 

DNA粘接计算模型 y的计算从 LR (∑)中的“开始符 

号”开始。开始符号的粘性末端与 D中非终结符的粘性末 

端，按照Watson-Crick碱基互补方式在相应位置上进行粘 

接。通过粘接计算，使得开始符号向左或向右延伸，这个过程 

要求互补的双链序列中没有空位置出现。整个计算过程可表 

示为一组序列 z1 z2 ⋯ 如，其中z1∈r。当 ∈F 

(∑)时，粘接计算 ：z 如 达到了完全计算。通过完全计 

算，可以获得具有完备形式的DNA分子，这就是计算结果。 

经过完全计算所产生的具有完备形式 DNA分子的集合 

表示为LF乙(y)。LFZ表示分子语言，下标 ，z表示“没有限 

制”，也就是说，除了达到完全计算之外没有其它任何限制条 

件； ’ 

LF乙(y)一{硼Iz W，z∈r，硼∈F乙(∑)}。 

由DNA粘接计算模型y产生的语言表示为： 
f 广■·I 1 、 

L (y)={硼II ，IELF (y)，硼∈∑ ，硼 ∈∑ } l L
硼 -J J 

由于DNA分子的上下链中的碱基是互补的，因此L (y) 

相当于是 LF乙(y)的编码序列。 

3 粘接操作方法 

李 燕 博士，副教授，主要研究领域为自动机理论，DNA计算，人工智能。 

设开始符号为 z，z=Xlzzz。，其中 zz∈F乙(∑)一 

汹汹∈( )u( 
( ，z)表示z∈ (∑)和yE (∑)向左延伸的粘接操 
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作结果 粘接结果的形式可分为以下几种： 

y x 

㈩工二 三 ]  

当 = ( )， 一( W2)时，其中 ， ∈∑ ， 

[ ]∈ (∑ ELe(~瑚 护 [ d。 Ltt ．J L 
y x 

][二二坚 二]  

当Y= )阍一( ) 时，其中wl， E∑ ， 

『 ]EFt(E)， ，∈ (∑)；那么 ( ， )一 ，『 ] z。。 L℃忱一 L 电一 
y x 

㈤一 [ 二二工 

当 — ( )9 351( )时，其中 ， ∈∑ 时，那 

么 )一『 ] 。。 Le ．J 

(4) 

当 ( )，∞ ( )时，其中 ， ∈∑ ，那么 

( )：r IX2X3 o L让̂w2 J 

(5) 

当 ( )，∞一( )时，其中 ， ，w3 E Z ， 

[W 3]∈F c∑，；那么， c ， ， ( )[ ] s。 L ．J 、￡ ，L ．J 
y x 

(6) 

当 一( )*Xl( )时，其中 ， ， ∈∑ ， 

[ ]∈ c∑ 一 'W
一

2)『．L ／ 。 L让̂_J ＼ ， 

(7) 

当 一( )， 一 W )时，其中 ， ， ∈∑ ， 

∈ c∑ 么叩c ，=( )『．L ／]一 L乞 _J ＼劭，缸屈 

(8) 
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当 一( )，z 一( )时，其中Wl, ， ∈∑ ， 

[ ]∈F c∑，；那么， c ， ，一C )[ ] 。 L _J ，L ．J 
按照Watson-Crick碱基互补配对原则，上述的粘接计算 

(1)和(2)的粘性末端必须互补，并且长度一致。(3)和(4)不 

能退火，它们是通过连接酶绑结到一起的。按照上述的方法， 

同样可以列出 ( ， )的操作方法。至于双链序列是向左还 

是向右延伸，主要取决于分子本身的排列形式和它们的粘性 

末端 。 

4 DNA粘接计算模型的计算能力 

定义2 DNA粘接计算模型 y一(∑，P，P，D)被称为是： 

(1)正规的，如果所有的(“， )ED，有 U~IE"。 

(2)单方向的，如果对于每一对(“， )∈D，有 “一￡或者 

一 E。 

(3)简单的，如果所有的( ， )ED，有 ， ∈f∑ 1或者 

⋯∈( 
另外，还有简单单方向的、简单正规的粘接模型。在单方 

向的粘接模型中，向左的延伸与向右的延伸是相互独立的。 

在正规的粘接模型中只有向右延伸的序列，因此开始符号必 

须是 z，其中 ∈ c∑，， z∈( )u( ．)。 
定理 1 正规 DNA粘接计算模型能够产生属于正规语 

言的语言。 

证明：设一个正规粘接模型为 y一(∑，P，P，D)。 

构造一个上下文无关文法G一(N，T，S，P)，N一{S}U 

{( )，( )}，“， ∈∑ 。使其能够模仿正规粘接计算模型的 
计算过程 

P包含下面的规则： 

c ，s一[ ]( )，其中[：]( )∈r，( )∈ 

( )u( )，[ ]∈F c 。 

cz，( )一[ ]( ：)，其中( )，( ：)∈( 。U 

( [ c 
粘接末端f )相当于非终结符。按照粘接末端的形式， 

在D的粘接对中应该有一对形式为c(：)，(兰)[ ]( ：) 

的粘 ( ( )u( )，[ c 
使得『-m丑 ]一『- ]。 

LU2 zY2．J L 忽_J 

(3)(：)一e。当没有粘接末端提供时，推导完成。 
粘接模型是应用 D中的粘接对，通过碱基互补使得粘接 

末端的DNA链向右延长。通过上述产生式的构造方法，上 

下文无关文法 G可以利用产生式规则中非终结符的转换。来 
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模仿粘接计算模型的计算过程，使得上下文无关文法所产生 

的语言与正规DNA粘接计算模型y所产生的语言是相同。 

由于在上下文无关文法G中产生式的形式为X一“X，X 

一“，因此该上下文无关文法 G所产生的语言L(G)是正规 

的。所以正规DNA粘接计算机模型能够产生属于正规语言 

的语言。 r_] 

定理2 单方向DNA粘接计算模型能够产生属于正规 

语言的语言。 

证明：设单方向粘接计算模型为 y一(∑，p，P，D)。d为 

r或D中最长的粘接末端或最长的单链序列。 

构造上下文无关文法 G一(N，T，S，P)，其中，N— 

f( ( ( ( “∈∑ ≤删fS)，下标z 
表示左边，下标 r表示右边。 

P包含下面的规则 ： 

c s一( ) [ ]( )，，其中：( )[三]( )∈r， 

(U 2)，( )∈( u(f )’[ c 
cz ( ) 一( ：)[ ]，其中，( )，( ：)∈( U 

( [ c 
粘接末端f撕1相当于非终结符。按照粘接末端的形 

式，应用 D中右边为空的粘接对，使得DNA链向左延长。所 

以在D的粘接对中有一对的形式应该为，(f ，1 

[三 ，(￡))'( )∈( )u( )，[ 
(v) 使得『 ]一『 ]。这里 ]可以为『 ] L

xzYz“2 J L J L J LeJ 

㈩( 一[ )，。其中：( ( ∈ 

( )u( )'[ ]∈ c 
按照粘接末端的形式，应用 D中左边为空的粘接对，使 

得DNA链向右边延长。在D的粘接对中有一对的形式应该 

为c( )，(三)[ ]( ) ，其中( )∈( )u( )， 
『y

， 
1]EFZp(VL )，使得[撕U2丑．iT2 Yz]一 Lw2。 L J J 
(4)f )一￡，f 1一e。当没有粘接末端提供时，推导完 

成。 

在推导过程中，DNA链向左的延长操作同DNA链向右 

的延长操作是相互独立的。因此，总是可以使用D中形式为 

(( )，(：))或(( )，( ))的粘接对，来完成粘接推导过程。 
这样文法G利用产生式规则中非终结符的转换，来控制推导 

过程的方式，与粘接计算模型利用 D中的粘接对来控制粘接 

操作可视为相同。 

在文法G中不存在形式为X “Xv的推导，“、 是非 

空字符串。所以，语言L(G)是正规的。 口 

5 DNA有穷自动机 

自动机是与文法的工作方向相反的语言定义装置。 

DNA自动机与普通自动机的数据结构是不同的。DNA有穷 

自动机是按照 DNA分子互补的双链序列定义的，是由 Wat— 

son-Crick带、两个读写头和一个有穷状态控制器组成，根据 

需要还可以增加辅助存储器。Watson-Crick带包括上下两条 

带，上带和下带分别对应分子的上链和下链，对应字母是互补 

的。两个读写头，一个读上链的符号，另一个读下链的符号。 

有穷状态控制器中存储了有穷状态集合中的元素，它对状态 

的控制转换与普通的自动机一样。辅助存储器的存储方式与 

Watso~Crick带相同。 

图1 DNA有穷自动机 

定义3 DNA有穷自动机的结构为M一(∑，Q，p，qo，F， 

)，其中： 

(1)∑是输入字母表；(2)Q是状态集合，∑和Q是不相 

交的字母表；(3) ∑×∑是在∑上互补的对应关系；(4)qo 

是初始状态；(5)转换函数 ：Q×∑×∑一 Q)。 

q ∈ (q，( ))表示自动机处在状态q，通过双链序列上 、
Z 2， 

链中的zl和zz下链中的zz，进入状态q 。相应地，DNA有 

穷自动机的转换过程表示为：( )q( )( )卜 

( ( ( ( ( (童=)，q'q 
∈Q，『-X1YlZ ]∈F (∑)，并且q Ea(q，(y ))。还可用产 L

·z2yz 2_J 、Yz 

生式规则q(而)一(丑)q 的形式来表示状态的转换。 、
Z2， 、Z 2， 

DNA有穷自动机识别的语言为： 

乙( 一f l q。『- ] * ]q，}，其中， ]∈ 
(∑)，qr∈F， ∈∑ ， ∈∑ 。 

DNA自动机开始工作时，处于状态 qo，两个读写头分别 

位于上、下链的第一个字母前。工作时，读写头向右移动，根 

据当前的状态和字母，对应转换函数转换状态。当读写头从 

输入序列开始，通过向右的移动到达了序列的最右端，并进入 

终止状态，自动机停机，即到达了接受状态，表明这个字符串 

能被 DNA自动机接受。能够被 DNA自动机识别的字符串 

都属于集合F (∑)，这些串中的字母属于字母表∑，并且上 

链和下链对应位置上的字母符合互补关系p。 

定理3 终止状态的单字母 DNA有限自动机能够识别 

正规语言。 

证明：设接受正规语言L∈REG的有限自动机M=(∑， 

(下转第 187页) 
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算法的时间复杂度。 

4 实验结果及分析 

我们选用 UCI机器学习数据库中的7个数据库在PC机 

(Intel—Pentium 2GHz，256MB RAM，Win2000 Professional， 

Microsoft Access)~进行实验，分别采用文Es](简称算法 a) 

和本文中的约简算法 2进行属性约简 实验结果如表 2所 

示。 

从表2可以看出，算法 2在效率上相对于算法 a有一定 

提高，这同该算法需要计算分明矩阵及其对应的最小简化的 

析取范式有直接关系。 

表 2约简算法比较 

数据库名称 实例数 属性集合P 属性集合D 算法 a 算法2 

中属性个数 中属性个数 执行时间 执行时问 

(s) (s) 
Postoperative Patient 90 8 l 0．406 0．032 

Monk's Problems(1) 432 6 l 0．156 0，033 

Monk's Problems(2) 432 6 1 47．906 0．703 

Monk’s ProNems f3) 432 6 l 0．141 0．046 

HayeS-Roth Database 132 5 1 0．984 0．076 

Teaching Assistant Evaluation 151 5 1 i．578 0．078 

BUPA liver disorders 345 6 1 19．672 3．031 

Balallcl~．scale database 625 4 l 29．469 0．546 

Car Evaluation Database 1728 6 l 2912．501 8．481 

结论 高效的约简算法是Rough集应用于知识发现的 

基础。因此，寻求快速的Rough集相对约简算法具有重要的 

意义。本文介绍了一种相对约简的计算方法，采用已知的约 

简REDo(U一{ o}，P)计算约简 REDo(U，P)的思想，提出了 
一 种相对约简的计算方法。由于该方法不用计算分明矩阵的 

中间环节，节省了空间和时间，提高了运行效率。理论分析和 

实验结果表明，该约简算法在效率上较现有的算法有显著提 

高。 
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Q，q0，F， )，构造终止状态的单字母 DNA有限自动机 M= 

(∑，Q，q0，F， ，P)，其中： 

p一{(a，Ⅱ)la∈∑}； 

=QU{ )，q， Q； 

一  

(q，f。1)一 (q，Ⅱ)UF(q，n)，q∈Q，n∈∑； 

，，( ))={qr}，n∈∑； 

(q，( 1)一 ，除上面之外的其它任何情况。 
＼y／ 

r ⋯ 1 

识别双链序列I J，̂ 首先识别上链，这个识别过程同 
L让龙 一 

普通的有限 自动机 M 一样，只是到了识别上链 的最后一步 

时，有限自动机M到了终止状态，而 进入了状态q，，接着 

／ 、 

从左向右依照d(q，，(。))一{q，}识别双链序列的下链，这样 
、盘 ／ 

就可以完成整个识别过程。 口 

小结 本文介绍了根据DNA分子的粘接特性抽象出的 

DNA分子粘接计算模型的文法结构及其计算方法，证明了不 

同DNA粘接计算模型的计算能力，给出了DNA有限自动机 

的结构，进一步从生物学的角度证明了DNA有限自动机与 

正规文法的等价性。 
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