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Abstract The field of practical DNA computing opened in 1 994 with Adleman’S paper，in which a laboratory experi- 

merit involving DNA molecules was used to solve a small instance of the Hamihonian Path problem．The characteris- 

tic of this computation is its powerful ability in parallelism 。its huge storage and high energy efficiency．This paper 

mainly introduces the principles of DNA computing and the sticker computing mode1． 
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1．引言 

2O世纪3O年代 ，由于受到构造性数学学派的影响和数理 

逻辑的发展 ，K．Godel、A．Church、A．M．Turing、E．L．Post在 

研究中陆续提 出了一批计算模型 ，如递 归函数、 演算、图灵 

机、波斯特系统等。进一步的研究发现，这些模型在能力上是 

等价的．如果是这些计算模型解决不了的问题 ，任何算法也解 

决不了 ；但凡是能用算法方法解决的问题 ，也一定能用这些计 

算模型解决 。这些模型被称为用算法方法解决问题的极限。在 

这些计算模型中，以图灵的研究与实际计算机更为接近 。半 

个多世纪 以来 ，计算科学已经取得了重大进展 ，但还存在许多 

尚未解决的问题 ，仍需在理论上和实践中进行深入的研究 。 

1994年 ，美 国加 州大学的 Leonard M．Adlem~n在《Sci． 

ence)杂志上发表了首篇关于 DNA计算的文章[I]，大胆地冲 

破了传统计算的思想束缚 ，提出了 DNA计算 的概念。Adle． 

m n应用分子生物学技术，建立了解决哈密尔顿路径 问题的 

DNA模型 ，并成功地进行了实验。这一实验为分子计算的研 

究打下了坚 实的基础。这个奇迹表明了采用 DNA分子进行 

特定 目的计 算的可行性[8~1o】。在 Aldeman实验成功后不久 ， 

Lipton提 出了用于求解布 尔代 数式 的满意问题的 DNA模 

型。Lipton发明了一种编码方案，能将DNA碱基对翻译成0、 

1代码 ，该方案能使 DNA分子模拟电子逻辑门进行 yes．no的 

判断[1 。随后，研究人员相继提出一些不同的 DNA模型及计 

算方法。这一将计算技术与生物科学相结合 的全新领域，正以 

其蓬勃发展的趋势为计算科学开辟新的研究方向。 

2．计算科学的新领域 ：DNA计算 

2．1 DNA分子的结构 

DNA(Deoxyribonucleic)是一种高分子化合物 ，称为脱氧 

核糖核酸 ，是遗传信息存储 的媒介。组成 DNA的基本单位是 

核苷酸 ，许多核苷酸连在一起构成了 DNA聚合体 。每一个构 

成 DNA的核苷酸是 由三部分组成的：①一个脱氧核糖分子 

(s)；②一个磷酸基团(P)；③一个含氮碱基 (A、T、G、c)。组成 

核苷酸的含氰碱基有4种，它们是腺嘌呤 (A)、鸟嘌呤(G)、胞 

嘧啶(C)、胸腺嘧啶(T)。相应地 由不同碱基组成 的脱氧核苷 

酸 也就分别称为脱氧腺苷酸 (A)、脱氧 鸟苷酸(G)、脱氧胞苷 

酸 (c)、脱氧胸苷酸(T)。脱氧核糖有5个碳原子 ，为了避免糖 

上的碳与碱基上的碳相混淆 ，将糖上的碳编码为1 到5 。DNA 

分子是由两条头尾方向相反的脱氧核苷酸长链 ，以右手螺旋 

的方式盘绕着同一中心轴而形成的。两条链上的碱基通过氢 

键连接起来 ，碱基对的连接严格依据 Watson-Crick碱基互补 

配对原则，即腺嘌呤(A)通过两个氢键与胸腺嘧啶 (T)配对 ， 

鸟嘌呤(G)通过三个氢键与胞嘧啶(c)配对。反过来也必定是 

T与 A配对、C与 G配对。整个 DNA分子是有方向性 的。如 

果 DNA分子起始位是5 位碳原子 ，那么另一端必定是3 位碳 

原子。如图1所示。科学实验表明，生物的特性及遗传信息都储 

存在 DNA分子的碱基对中，因为 DNA的分子碱基对的排列 

组合方式是干变万化的，所以就构成了 DNA分子的多样性。 

图1 DNA分子结构图 

糖磷 酸骨架链 

2．2 DNA计算机理 

DNA计算是一种关于计算的新 的思维方式 ，本质上就是 

利用大量不 同的核酸分子杂交 ，运用分子生物技 术产生类似 

某种数学过程的运算结果。一个 DNA单链可 以看作是 由44" 

不同的符号A、T、C、G连成的一个串。所以可以使用4个字母 
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的集合 厶 ={A，T，C，G}，对问题进行编码 ；或者把 T看作0。 

C看作1，G看作2，A看作3，于是一个核苷酸链就成了一个四 

进制数。电子计算机中的编码“0”和“1”可代表的信息。当然更 

能用四进制数来表示。 

在计算过程中，可以利用酶对 DNA序列进行操作 ，不同 

的酶相当于 DNA串上的不同算于 。如限制内切酶(restriction 

endonucleases)可作为分离算子，它识别链 中特定的短序列。 

并在这个位上进行“切割”；连接酶(1igase)可作为连接算子 ， 

它把 刚切过 的 DNA 的粘端 与其它链连 接在 一起；聚合酶 

(polymerases)可作为复制算子 ，进行 DNA链的复制 I夕 切核 

酸酶 (exonuclease)可作 为删除算 子；还有 转移酶 (terminal 

trarmferase)、修饰酶 (modifying enzymes)等 ，根 据不同的过 

程可以采用不同的酶 。在计算过程中需要用到的分子生物技 

术有 ：聚合酶链式反应 PCR(Polymerize chain reaction)、凝胶 

电泳(使 DNA链按长度分离)、亲和层析 (过滤析取 )、加热／ 

退火 (合成 DNA双链及其逆过程解链 )、克隆、磁珠分离、标 

记、合并、连接 、切割、检测等 。 

2．5 DNA计算的基本特点 

(1)运 算速度快 目前最快的巨型机每秒能执行10”次 

操作 ，DNA计算 由于其强大的潜 在并行性 ，已达到每秒10。。 

个次操作。 

42)超低能耗 生化反应所需要的能量消耗很小，完成同 

样的运算 DNA计算所消耗的能量是大型机的十亿分之一 。 

(3)存储容量 高 DNA存储 信息的密度是1bit／立方纳 

米 。而现在计算机存储一位信息需要10”立方纳米。 

5．粘接计算模型 

自 Adleman的试验成功之后 ，研 究者们又提 出了多种 

DNA计算模型[1。]：有的是对 Adleman的方案进行改进 ，使之 

操作更简便 、通 用、计算速度更快、能容错等[2 ；有的则不同 

于 Adleman的模型如基于表面化学的 DNA计算模型，或者 

基于 RNA翻译和转录的生物化学反应的分子计算模型[3 ]。 

本文介绍一种粘接计算模型[‘】，这个模型的设计方法不同于 

Adleman的设计模型LI]。 

粘接模型是应用 DNA链作为信息表示 的物理基础 ，它 

的计算是基于 Watson—Crick的补码变化规律。粘接模型具有 

随机存储功能 ，理论上认为 DNA材料可以重复使用。 

粘接模型 中用于表示信 息的 DNA单链分 为两种，分别 

称为存储链和粘接短链。假设存储链的长度为 n(即由 n个碱 

基组成 )，它包含 t个互不重叠的子 串。各个子串的碱基排列 

顺序要求不同，子串之间互相相连 ，中间不含有任何碱基。每 

个子串有 S个碱基。每一个长度是 S的粘接短链要求与存储 

链中的某个子 串是互补的。如图z所示。 

存 储 鞋 

牯 撸 垤 鞋 

图z 粘接模型的存储链及粘接短链示意图 

在计算过程中，粘接短链与存储链中的某些子串会发生 

退火反应 ，形成存储联合体．如图3所示。定义存储联合体中的 
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每一个子串对应一个布尔值 (0或1)。对于与粘接短链发生退 

火反应的子串，用一位二进制代 码“1”表示 ，规定这时子串是 

处于打开状态 ；相反的，如果某一子串没有粘接短链与它发生 

退火反应 ，则用“0”表示。此时这一子 串被称为是 处于关 闭状 

态。这样一个存储联合体就代表一个二进制串。图3表示的存 

储联合体是 n一36，t=6，S=6。第①条存储联合体中的所有子 

串都处于关闭状态，第②、⑨ 、④ 条存储联合体中的子 串有的 

处于打开状态 ，有的处于关闭状态。它们所表示的二进制 串分 

别为：000000、001000、110000、011001。需要说明的是 ，在退火 

反应前 ，存储链中的子串既不是处于打开状态，也不是处于关 

闭状态。 

圆 

!!!!!! !!!!!! 
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图3 存储联合体示意图 

粘接模型是在多重集合上的操作，基本元素是存储联合 

体。粘接模型的基本操作有 ：合并(merge)、析取 (extracte)、 

调整(set)、消除(destroy)、检测(detect)、读取tread)。 

merge：将两个试管 Ⅳ，和 Ⅳ2的溶液倒入一个试管中以达 

到溶合，形成并集(可以理解为多重集合)。 

extract：给 出一个试管 N和一个整数 i，1≤ ≤f，生成两 

个新的试管+(N， )和一(Ⅳ， )。试管+(Ⅳ， )并行地析取出 

在初始试管 N中所有存储联合体的第 i个子串处于打开状态 

的链。试管一(Ⅳ， )并行地析取 出在初始试管 N 中所有存储 

联合体的第 i个子串处于关闭状态的链 。 

set：给出一个试管 N和一个整数 i，1≤f≤f，并行地 将试 

管 中每一个 存储联合体 的第 i个子 串打开 (即发 生退火反 

应)，生成新的试管 set(N， )。如果这个子 串本身 已经处于打 

开状态，则不用发生变化。 

destroy：给出一个试管 N和一个整数 i，1≤ ≤f，并行地 

将试管 中每一个存储联合体的第 i个子 串置于关 闭状 态，生 

成新 的试管 destroy(N， )。这个操作就是移去第 i个子串的 

粘接短链 。 

detect、read：检测结果 试管 中是否包含 DNA 链，如果有 

则返 回“是”，并将 DNA的序列读出；否则返 回“否”。 

粘接模型的初始化试管中的数据池是存储联合体的多重 

集合 。表示为一个(f， )数据池 ，其 中1≤ ≤f．存储联合体包含 

t个子串，前 z个子串的打开或关闭状态是根据具体问题的输 

入来确定的，后 f—z个子 串处于关 闭状态。这样一个(f，z)数 

据池 ，可看为一个包含z 个不同的存储联合体的多重集合，用 

二进制串 w0 表示，其中 表示长度为 z的二进制序列。在 

初始试管中，存储联合体的前z个子串表示实际的输入，后 

(f，z)个子 串将用于中间结果的存储和输 出． 

粘接 模型和 Adleman的模型虽然都是按 照碱基互补配 

对的原则进行运算的 ，但他们的设计方法是不同的．Adleman 

的实验不是从长链开始的，而是采用短的单链利用粘接末端 
一 步步退火的方式 ，逐步产生可能的解．粘接模型是从一个很 
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长的存储链与粘接短链退火 。产生 r具有特殊双链的存储联 

合体 。Adleman模型产生的是完整的 DNA分子的双链 ，双链 

中间没有单链 ，而粘接模型的存储联合体是由双链和单链混 

合组成的。 

4．目前存在的问题 

作为新生事物的 DNA分子计算方法，引起了科学家们 

的广泛重视 ，在近几年的研究过程中，取得了许多令人振奋的 

成果 。但仍有许多不足之处，主要表现在以下三个方面 ： 

(1)目前提 出的 DNA计算模型，绝大多数是在理想的情 

况下进行计算的。因为现有的分子生物学技术 ，还不能保证实 

验操作的准确无误。而 DNA计 算对实验的精度要求相当严 

格 ，如果出现错误信号，这些信号会在后面的操作中被级联扩 

大 ，致使计算失败。所以如何提高实验精度 ，减少误差，是人们 

研究的重要课题之一 。 

(2)目前 DNA计算能解决的运算种类并不多，由于还没 

研制 出 DNA串之间的消息传送机制 ，许多常规并行计算中 

的技术还不能用于 DNA计算 ，现在 DNA计算的应用领域主 

要局限在复杂的查找类问题上。 

(3)随着问题复杂性的增加，计算所需的核苷酸及酶的分 

子数会呈指数级增加。实验所需的材料及材料的重复利用问 

题还需进一步研究。 

DNA计算具有划时代的意义 ，DNA计算不再是一种物 

理性质的符号变换 ，而是一种通过切割和粘贴、插入和删除操 

作 的化学性质 的符号变换 。目前对 DNA计算的研究正处于 

起步阶段，相信随着科研人员的不懈努力和探索 ，DNA计算 

会不断地发展和完善。 
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中相应词的权重会成倍增加 ，反之 ，成倍减少 。一种更常用的 

反馈方式是采用 Rocchio反馈模型[】 。更有效的用户兴趣文 

件可由以下公式迭代产生： 
‘l ‘2 

+。；P。+p∑鱼一 ∑墨 
J- i ，l1 J- 2 ，l2 

其中，PI+。是新的用户兴趣文件 ， 是旧的用户兴趣文件 ，凡 

是用户反馈中认为感兴趣的(相关 的)文档 的内容表示，S． 

是用户认为不感兴趣的(不相关)文档 的内容表示，n 是相 

关文档数，n：是不相关文档数 ，p， 值决定了正负反馈的相对 

作用 ． 

结柬语 随着信息资源的迅速增长 ，过滤技术正得到越 

来越广泛的应用。各式各样的过滤系统，推荐系统层 出不穷， 

内容涉及 Web页面 ，Usenet新闻，音乐，电影甚至笑话。 

本文简要介绍了基于 内容 和基于协作的两种过滤方式 ， 

列举了这两种方式各 自的优势与不足，并针对用户兴趣文件 

的建立、维护等关键环节具体描述了两种过滤方式用到的不 

同实现技术。 
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