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广义分子计算模型在 0—1背包问题中的应用 
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摘 要 生物分子计算在实现上有很 多局限性。借鉴了广义图灵模型(Generalized Turing Model，GTM)_】]。该模型 

是由分子计算粘贴模型与图灵机相结合而得到的，并且已证明可以在多项式时间内准确获得 0-1整数规划、集合覆盖 

等多个 NP完全问题的全体可行解集。在此基础上将 GTM应用于求解 O 1背包问题，仿真展现 了该模型的优点。 
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Abstract Biomolecular computing has many limitations in implementation．In the literature，molecular computing stick— 

er model and turing machine were combined to generate a generalized turing model GTM．The model has been proved to 

be accurate to get all the feasible solution set of mulitiple NP complete problems like 0-1 integer programming and set 

covering．In this paper，on this basis，GTM was applied to solve the 0-1 knapsack problem．The simulation shows the ad— 

vantages of the model and further validation of the extensive application of the mode1． 
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工程科学与生命科学的相互交叉、相互渗透和相互促进 

是现代科学技术发展的显著特点之一。现代科学的理论研究 

与科学实践中存在着大量的与优化、自适应相关的问题 ，对这 

些难题的解答一直是科学界的一个难题。人们在对生物的研 

究中发现自然界的生物可以通过学习、模仿去适应大自然，人 

们通过启发将 自身进化这一思想引入到工程科学领域，典型 

的方法就是分子计算方法。 

1994年，美国科学家 L．Adleman在 Science杂志上发表 

了他的研究成果_2]，成为第一个在实验室中使用分子计算的 

方法解决数学问题的科学家，从此分子计算引起了世界各国 

相关专家的注意。分子计算研究 领域主要包括分子计算机 

理、分子计算编码 、分子计算模型、分子计算 的实验方法与技 

术等方面。分子计算模型由于拥有很广泛的实际应用前景， 

并具有并行性高、低功耗等优点，因此被广泛应用于求解各类 

NP完全问题l3刮。 

分子计算经过近2O多年的发展，已有多种模型被提出， 

如剪接模型、粘贴模型等。这些模型的作用都被证明与图灵 

机是等价的，且具有计算完备性。近些年分子计算在很多方 

面都取得了不错的进展 ，如序列编码、计算模型、检测手段等。 

例如 Lipton在 1995年对 SAT问题给出了一种分子计算模 

型_1。。；2003年，Dirk等人在实验室里实现了 Lipton的上述设 

计_】 ；2002年，Braich等人应用粘贴 DNA计算模型对具有 

2O个变量的可满足性问题成功地进行了求解，这是当时应用 

分子计算模型从规模上所得到的最好的结果。同时我国分子 

计算的研究也越来越引起科学家的关注，如 2006年，许进等 

人基于粘贴模型构建了 DNA计算机，并用该 DNA计算机成 

功地对 5阶顶点的顶点着色问题的DNA算法进行了实现； 

2008年 ，周康等人结合粘贴模型和 DNA芯片模型的优势提 

出了八皇后问题的粘贴 DNA芯片算法口 。 

上述模型大多具有较强的生物工程背景，在实现上有很 

多局限性 。本文借鉴的广义图灵模型(GTM)，不依赖某种特 

定技术。它由一台单带图灵机、一条单向只写带及只写头和 

一 条工作带及读写网络组成。在只写带和工作带之间存在一 

个特殊的映射函数。通过一个特定 GTM 的形式描述，显示 

GTM具有指数的并行读写能力和指数的加速性能，可以在 

多项式时间精确地求解满足性问题的全体解集。该模型具有 

编码简单、错误率低 、并行性高、低功耗等优点，已在多个 NP 

完全问题中得到应用ll ，如整数规划问题_1 3_和集合覆盖问 

题等，说明了该模型的应用的广泛性。本文将 GTM应用于 

求解 O一1背包问题 ，仿真展现了该模型的优点。 

本文受国家自然科学基金资助项目(11272066)资助。 
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1 广义图灵模型(GTM) 

1．1 GTM的结构 

如图 1所示，GTM 由 3部分组成 ：1)一个基本图灵机，包 

括一个控制器 Q、一条单向无限延伸的基本带和一个读写头； 

2)一个有限的只写带及读写头；3)一个与只写相关的有限的 

工作带及读写网络，简称读写器。为了方便，基本带、只写带 

和工作带分别被编号为⋯，一2，一1，0，1，2，⋯、1，2，3，⋯，T／ 

和 0，1，2，⋯，N，其中 N一2—一1。 

厂 三 ⋯ 

控制器 [三二二工三[ 口]=二] 基本带 

图 1 GTM 的结构 

GTM 把分子计算中的 4个碱基分别用 0、1、*、D 4个四 

值逻辑符号来代替。其中 0表示没有被选中，1表示被选中， 

*表示 0和 1的叠加态， 表示空字符。其逻辑包含关系如 

下：*二二)O，1二二)D或 * O，1 D，r={D，0，1，*}、K一{0，1，*} 

和 三一{0，1)分别是基本带、只写带和工作带的输入符号集。 

基本带的作用是存储输入多值字符串，控制器 Q通过读 

写头将基本带上多值字符串写入只写带中，在只写带和工作 

带之间存在着～个特殊的映射关系，在特定的状态下，通过有 

效的输入可以激活工作带上特定格子，被激活的格子是活动 

的。 

只写带到工作带的映射函数 厂定义如下：对只写带中任 

意输入的多值字符 -z，经过函数关系的映射变为 ( )：一 

n。a az⋯ ，其中 N一2”一1。输出 a (其二进制表示形式 

⋯  )与工作带第 (从 0至 N)个格子一一对应。且输出 

为： 

f1， 若 VAk2i ( 一1，⋯， ) 

uiI ’⋯ ＼0， 否则 

例如写入只写带的多值字符串为 0⋯。O*，通过映射函 

数 厂可得 ，工作带上 0号格子(0⋯000)和 1号格子(0⋯001) 

被激活。 

GTM 有两个特殊的工作状态：同时读和同时写。这两个 

状态是靠读写器控制的，通过读写器同时读或者写活动的格 

子，读写的格子数 目是没有限制的。同时写可以并行地写入 

字符(O或 1)；在同时读时，如果活动的格子中只有 “O(或 1)” 

(不包括空白符 △)，则输出“0(1)”；如果既有“0”，又有“1”，输 

出为“*”。 

1．2 GTM 的工作原理 

GTM 的工作是根据状态集 Q来控制的。当 GTM工作 

时，多值字符串会被基本带中间的有限个格子接受，其它的格 

子放置空白符 ，读写头放在输入的多值字符串的最左端，这时 

候只写带和工作带的内容都是空白的，只写带的带头在带子 

的最左端 ，GTM处于 q。的状态 ，开始工作。 

如果这个时候的状态为 qEQ一{qh，啦， }，那么可以按 

照普通的图灵机的工作原理来工作。而 GTM有两个状态， 
一 个是普通状态，另一个是特殊状态。当机器从普通状态进 

入特殊状态时，只写头位于最右端的格子，并且只写带上有符 

号行 ∈K ，可以通过一步的计算完成下列各项： 

1)映射函数 厂( )E{0，1} 使工作带上的一些格子处于 
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活动的状态，这些活动的格子记做 ； 

2)读写器同时扫描 5； 

3)读写器将多值字符串d写入S中：如果操作是％ ，就将 

dE{0，1)写入 中；如果操作是 ，那么在扫描 5的同时，输 

出dE{0，1，*}，工作带内容保持不变 ； 

4)读写器执行完上述的工作后，只写头回到最左边的位 

置并且只写带上的内容全部清空，机器回到普通状态，计算按 

照通常情况进行 。如果当前的状态是 qh，则表示计算结束。 

2 0—1背包问题 

0-1背包问题是一个典型的组合优化问题，在计算理论 

中属于 NP完全问题，传统上采用动态规划来求解。本文是 

根据 GTM模型来讨论 O—l背包问题。 

2．1 0-1背包问题的描述 

给定一个载重量为M的背包及 个物体，物体 i的重量 

为叫 、价值为 P ，1≤ ≤n，要求把这些物体装入背包，使背包 

内的物体价值总量最大。此处我们讨论的物体是不可分割 

的，通常称这种 物体不可 分割 的背包 问题 为 O-1背包 问 

题[14．15]。 

O一1背包问题的特点是：每种物体只有一件 ，可以选择放 

或者不放。假设 ： 表示物体 i被装入背包的情况，z 一0，1。 

当z 一0时，表示物体没有被装入背包；当 一l时，表示物 

体被装入背包。于是该问题可以被简化为： 

∑WiX ≤M (1) 
i一 1 

optp=max~ (2)
_

P 
‘ J  

这就是求解一个最优解的问题。 

2．2 GTM 中0-1背包问题的分配 

f1， 第 i个背包被选 中 

一 l0， 第 i个背包没被选中 

其中， 一1，2，⋯， ，将 0-1背包问题 GTM模型化后有便于用 

GTM解决该问题。只写带输入的多值字符串表示为 35。 。 

⋯z (五EK，iE E1， ])，经过映射函数 _厂(z)，共有 N一2 个 

不同的值。这里用工作带上从 0到 N一1的格子地址对应的 

二进制编码表示所有的值 ，我们可以用 P ( 一1，2，⋯， )表示 

存储单元的内容。那么，满足约束条件且存储单元内容最大 

的即为背包问题的最优解 ，进而得到满足条件的z -zz s⋯z 

(z ∈K，iE E1， J)。 

2．3 用 GTM 求解 0-1背包问题的算法 

GTM 求解问题的方法大体上分 3步：1)对工作带格子进 

行初始化；2)将所有的 P值写入到工作带中；3)删除不满足 

条件的 P值 ，并得到最优解。 

具体的步骤如下： 

第 1步：读取基本带 内容，将 zo= **⋯ **写入只写 
、———— 。。 、 ——————一  

带中，进入同时写状态，执行映射函数 f，工作带所有格子被选 

中并同时写入 0。 

第 2步：将 z ( 一1，2，⋯， )写入只写带中。执行映射函 

数 厂，将 P 与被激活的工作带单元格内容相加并存入该单元 

格。第 2步操作进行 次。 

第 3步：利用约束条件(1)剔除非可行解 (保留可行解)。 

即找出不满足约束条件的组合，并将这些组合对应的工作带 

的内容置空。重复进行第 2步，可以排除所有的非解 ，从而得 

到问题的所有可行解。如果有解 ，则所有可行解中 P值最大 

的对应的工作带地址的二进制编码是该问题的最优解。 



3 实例说明 

接下来用一个简单的例子来说明问题 ： 

假设给定一个载重为5．5的背包以及4个物体，其中每 

个物体的重量是 3、2、1、2，对应的物品价值分别是 2、3、1、4， 

求该背包能装入的最大价值。 

该问题可以抽象出以下两个关系式： 

目标函数：max 一2 l+3z2+-z3+4x4； 

约束条件：3x1+2x2 4- 3+2x4≤5．5。 

将基本带字符串描述为 

w=WR△zoAOA&,4DD~ 1Ap1△△⋯AAADDAx4Ap4AA 

WRA·-···· 

其中，△是空白符 ，分割指令中的操作符和操作数；△△代表分 

隔开两个不同的指令；WR代表写操作指令，即将输入数据写 

入工作带格子；ADD代表将 P 与被激活的工作带单元格内 

容相加并存入该单元格；EM 代表将存储单元内容写空。 

1)求解过程：执行的操作是 。△wR0，对存储单元清零， 

把 16个格子的内容都写为0。 

2)在这里 0=****，z1—1***，．z2一 *1**，．z3一 * 

*1*， 一 ***1，P 表示选中组合的背包价值。每执行一 

次35" △wRP 我们就可以选中工作带上 8个格子 ，通过执行 5 

次这样的操作 ，并且把每次写人的值与上一次写入的值相加， 

我们就可以得到所有格子中的值； 

3)根据约束条件我们排除非解 ，即把非解对应 的存储单 

元的值置空； 

4)最后一步是同时读，通过读取比较存储单元 中的非空 

的解 ，计算工作带格子中的值 ，得到最优解 ，也就是数值最大 

的值。 

表 1中步骤 1是将工作带中的格子内容全部写零。步骤 

2到步骤 5是生成所有的 P值。步骤 6一步骤 8是将不满足 

条件的解删除，此时格子内容是空的。 

根据表 中内容可 以清晰地看 出工作带 中对应地址为 

0111的格子中的值最大，也就是 最大为 8，这时候对应的 z 

=0111，回归到背包问题也就是除了第一件物品，其他的 3件 

物品全部选中时背包内装入的价值最大，即为 8。 

在求解的过程中，为获得 户需要进行 4-1步。删除非真 

解需要 h步(不同的 0-1背包问题的约束条件不同，删除非真 

解需要的步骤也不同)。那么 0-1背包问题的求解就需要 + 

1+ 步。 

通过以上分析，获得0-I背包问题的所有可行解可在多 

项式时间内完成。而对于读出问题的解 O一1背包问题需要对 

解进行比较后才能获得 。 

表 1 工作带中格子内容的变化过程 

编 号 12 

101l 

O 

2 

2 

3 

7 

l4 

l101 

0 

2 

5 

5 

9 

9 

地址 

步骤 l 

步骤 2 

步骤 3 

步骤 4 

步骤 5 

步骤 6 

步骤 7 

步骤 8 

其中每一步执行的指令分别是：1)WR&xo△O△△；2) 

ADDAx1Ap1AA；3)ADDAx2Ap2AA；4)ADDAxaAp3A△；5) 

ADDAx4Ap4△△；6)EM&1011A△；7)EMAllOl△△；8)EM△111 

*△△。 

结束语 GTM 是由图灵机、只写带及读写头和工作带 

及读写网络组成的，该模型具有存数数据量大、并行性高的特 

点，能同时处理、存储指数个数据 。该模型的应用目的就是通 

过大容量的空问存储来降低时间计算上的复杂度。本文通过 

仿真求解 0-1背包问题实例，将时间复杂度转换为空间复杂 

度，从而在多项式的时间上精确地得到所求问题的全体解集， 

体现了GTM及该算法的有效性和优点。 

数据读出方面是 DNA计算的一个难题 ，DNA计算通过 

删除非真解能找到问题的所有可行解 ，如何在多项式时间内 

将所有可行解读出需要进一步研究与探讨。 
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