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最大匹配问题的粘贴 DNA算法 

吴 雪 宋晨阳 张 楠 

(华东理工大学信息科学与工程学院 上海200237) 
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摘 要 最大匹配问题(MMP)是图论中经典的组合优化问题。针对此问题提 出了基于 DNA粘贴计算模型的求解算 

法，阐述了该算法如何利用DNA链构建最大匹配问题的初始编码，说明了应用粘贴计算模型寻求最终解的生物操作 

过程，同时分析了此DNA并行算法的计算复杂度，最后给出了该算法的计算机模拟仿真结果和应用实例，得到了所 

给问题的最大匹配解，并对算法的可行性进行了验证和总结。 
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Abstract This paper the DNA solution of the maximum matching problem(MMP)based on sticker computation model 

was presented。showed how to use DNA strands to construct solution space of mole-eules for the maximum matching 

problem and how to apply the biological operations of sticker model to solve the problem from the solution space of mole- 

cules，at the same time analysed of the computational complexity for DNA parallel algorithms．Finally，the computer 

program was given to simulate this algorithm and the solutions of MMP f0r all examples were also found．and the 

feasibili-ty of the algorithm was validated and summarized． 
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1 引言 

1994年 ，南加州大学的 Adleman博士首次利用分子生物 

学技术，在试管中对DNA编码链进行了生物操作实验，解决 

了一个简单有 向图的哈密尔顿路径问题(Hamilton Path 

Problem，HPP)，开创 了解决 Np完全问题的新方法[1]。随 

后，一大批科学家在DNA分子计算这一领域展开了研究，对 

组合优化问题中的许多 NPL完全问题提出了各种计算模型。 

Lipton在Adleman实验的基础上，建立了求解可满足性问题 

(Satisfaction Problem，SAT)的 DNA计算模型L2]。Ouyang 

等提出了求解 图的最大 团问题 (Maximal Clique Problem， 

MCP)的 DT、IA计算模型l3 ；Head等提出了最大独立集(Maxi- 

mum Independent Set，MIS)的质粒 DNA计算模型l4 ；Liu等 

提出了求解 SAT问题的表面 DNA计算模型_5]。 

最大匹配问题 (Maximum Matching Problem，MMP)是 

图论 中一个经典的组合优化问题 ，它早已被证明是 NP-完全 

问题 ，而且在实践上有着重要的意义，在最优分配、网络优化 

等方面都有着广泛的应用。针对最大匹配问题，已经有不少 

研究者提出了解决此问题的DNA算法_6 ，这些算法各有特 

色。文献[6]是基于质粒模型求解匹配问题的DNA分子算 

法，主要通过限制性内切酶的酶切和凝胶电泳完成解的产生 

和最终解的分离。文献[7]提出了最大匹配问题的DNA表 

面计算模型，在固体载体上逐步生成解空间的同时，利用酶切 

技术删除所产生的“不可行解”，从而求得最大匹配。文献[8] 

是基于 Adleman的 DNA计算模型求解最大匹配问题。上述 

3种算法均涉及到应用限制性内切酶，其数量有限，且酶切操 

作有时延、易失误 ，因而不适用于大规模 问题的求解。文献 

[9]提出了基于粘贴模型求解完美匹配问题的DNA算法，其 

基本思想是通过 PNA和 DNA分子之间的特殊链接模式来 

解决完美匹配问题。此算法仅限于求解完美匹配问题，不适 

用于求解无完美匹配的最大匹配问题。文献[1o]提出一种基 

于Adleman模型生物操作与粘贴模型解空间的最大匹配问 

题DNA算法，该算法由4个子算法组成，能减少最大匹配问 

题求解空间，而生物操作运算过程较为繁复。 

本文提出一种基于粘贴计算模型的求解无向图的最大匹 

配问题的DNA算法。算法使用粘贴计算模型中最基本的生 

物操作 ，运算过程中不需要 DNA链的延伸和酶的作用，DNA 

链可重复使用，操作步骤简洁，不会有上述算法的局限性。相 

比文献[9]的算法，本文的算法不仅可求解完美匹配问题，也 

能解决不存在完美匹配解的最大匹配问题，具有普适性。 
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2 最大匹配问题及粘贴 DNA模型 

2．1 最大匹配问题描述 

在无向图G一( ，E)中，对于边集 E的任意一个子集M 

E，如果M中任意两条边在G中均不邻接，则称 M是G的 
一 个匹配(matching)。M 中某条边的两个顶点称为在M 下 

是配对的。极大匹配是不能再加入其他边的匹配，一个 图可 

以有许多不同的极大匹配，其中边数最多的极大匹配称为最 

大匹配。如图1所示，{e ， }，{Pz}，{ }是图的3个极大匹 

配， ，e4)是该图的最大匹配。 

图 1 无向图G1及其最大匹配{ 1，e4) 

2．2 粘贴DNA计算模型简介 

粘贴计算模型是由 Roweis等人首次提出的_1 。 

粘贴计算模型中的生物操作运算用到的试管是含有 

DNA分子链的集合。粘贴计算模型中的基本操作有4种：合 

并，分离，设置，清除口 。 

合并(merge)：给定两个试管 丁l，丁2，定义 U(7"1，T2)一 

U ，即两个试管的存储链合在同一试管，所得到的试管 

可是两个输入存储链的并集。 

分离(separation)：对试管中的存储链，根据某一位元上 

值的状态将其分离到两个试管中，其中一个试管中的存储链 

在该位元上的值为“1，，；而另一个试管中存储链在该位元上的 

值为“0”。即对于试管T和整数i，1≤ ≤ ，产生两个新试管， 

记为试管+(T， )和试管一(T， )。其中试管+(T， )所包含 

的存储链是由试管T中所有的第i位元值为“1”的存储链构 

成的，而试管一(T， )所包含的存储链是由试管 T中所有的 

第i位元值为“0”的存储链构成的。 

设置(set)：将试管中所有的存储链某位元的值全部转成 

“1”。即对于试管 丁和整数 i，1≤ ≤ ，操作设置是产生一个 

新的试管，使得试管 T中每个存储链的第i个子链转人“开”， 

即变为双链。对此，如果它的第 i个子链是“关”的，则需一个 

相匹配的粘贴链被退火于该存储链的第 i个子链上；如果第 i 

个子链已是“开”状态，则保留原状态。 

清除(clear)：将试管中所有的存储链中某位元的值全部 

变为“0”。更详细地讲，对于试管T和整数i，1≤ ≤ ，清除操 

作产生一个新的试管，使得该试管 T中的每个存储链的第i 

个子链转入“关”。最终，由“开”状态加热分离出来的粘贴链 

被删除。 

粘贴计算模型的输入是含有许多 DNA链 的(K， )一库的 

初始试管。一个(K， )一库是一个集合，它包含有许多长度为 

K的串，这个 K值由长度为 n的所有可能出现的位串以及其 

余的K— 个零值取代而生成。显然，这样在集合共有 2n个 

长度为K 的串。例如，(4，3)一库是集合{0000，0010，0100， 

O110，1000，1010，1100，1110}。 

对初始试管中有限DNA序列进行粘贴计算的生物操作 
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可构成粘贴 DNA算法。而根据不同的问题，需设计不同的 

算法来实现问题的求解。基于粘贴模型已解决的问题有集合 

覆盖问题、图的顶点覆盖问题、图的 Hamilton路与圈问题、图 

的团与独立集问题等[1 。 

3 最大匹配问题的DNA算法 

3．1 最大匹配问题的初始 DNA编码 

求解最大匹配问题，首先是对于给定的图的各条边进行 

编码，将其转化为DNA序列，从而构建包含解空间的初始试 

管。因此，解决最大匹配问题的第一步是产生初始测试管，在 

初始测试管中包含所有可能的最大匹配。假设一个无向图 G 

一 (V，E)，V是顶点的集合，E是边的集合。l l—m代表顶 

点的个数，I E l： 代表边的条数。设一个 位二进制数代 

表图G中一个可能的匹配，边集M E代表图G中的任一个 

子边集。如果一个 位二进制数的第i位设置为 1，则它代表 

相应的第i条边在M 中，而不在E—M(M 的补集)中。如果 

在一个 位二进制数的第i位设置为0，则它代表相应的第 i 

条边不在M 中，而在 E—M 中。这样，所有图 G中可能边的 

集合可以转化为 位二进制数的集合，如表 1所列，16个 2 

进制数分别表示了图1的各种边的集合。 

表 1 二进制数与边集的对应关系 

二进制数 X 边集 M 

这些边的集合并非全部为合法匹配，为了应用 DNA算 

法求解合法匹配进而求解最大匹配，需要将这些二进制数编 

码为DNA序列。设一个n位二进制数X ， 一 ”，X1代表 
一 个无符号值 X， 的值是 0或者 1，1≤ ≤ 。X的值的范 

围是从 0到 2 ，即2 种可能的值。每个可能的值代表图G 

的任一个子边集。x的某一位x 代表G的一条边e 。如果 

第 i条边在M边集中，那么X 的值设置为 1，用 表示；如 

果第 i条边不在边集M 中，则五 的值设置为0，用 表示。 

采用文献E153中的编码方法，对于图G1中4条边的不同情况 

进行 DNA序列编码如下： 

溜 一TCTAAGG兀 A 

Ⅺ =A，rvrCAc兀 ( 

= TA0 GATT 

一 AACATACCCC 

嬲 一AACTCGTC’AT 

弼 =AAAACTCACC 

一 ATr( G0C( 

圈 ：CCATATAATC 

此编码方式使所有的4位二进制数均可转化为长度相同 

的DNA序列，如表2所列。这样可将二进制数、图的子边集 

㈨㈦一㈦一一一㈨～一一一一一～ 
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以及 DNA序列建立一一对应的关系，根据不同的DNA序列 

可以得到其所代表的不同的边集合。所有DNA序列亦代表 

了图G所有可能的边集合，即为最大匹配问题解空间的初始 

编码，进而再对该初始编码解空间进行相应的分子生物操作 

以求出最大匹配问题的解。 

表 2 DNA序列和二进制数的对应关系 

DNA序列 二进制数 

C ：l CG em  CG r 1 

飞C (1G em  CGK r C CI 

吼 GGc C吼 e ￡ c王二 

= ct CG e 、j ￡ C = C 

A 1C GGCj： C e CC ACl CGKrn C G'G 1 

m C 3GcC 糨 e {̂弧 ACC_【CGKn Kn C CI"TCT 

AT1 ℃ AAAA( I℃ACCAACATACC~CTCTAAGGTTA 

GGo I e CCKr e C 

睨  ￡ CKn  n 吼  

(C47二辱7 A硎  C脚 7 d删 a 4 乃  7AcT rcT 

C￡K e t e ￡ 【 

H A (：44 ￡二4 0 册  

(j ：47二辱 4AZ A (， (C ((7rZ玉4 删  7( CTTCT 

CC KK ． e械  K 、j 吼 C c 

蚴  4 ‘4dc7 0 屯4 玎  册  』 

3．2 求解最大匹配问题的DNA算法 

本文基于粘贴计算模型提出的求解任一无向图最大匹配 

问题的C A算法如表3所列。 

表 3 基于粘贴模型求解 MMP的 DNA算法 

Algorithm DNA algorithm to solve MMP 

(1)input(To)，To contains all DNA sequence of possible resolution 

(2)For all i=1 to n，n represents the number of the edge in graph 

(a)To=+(To， )，R=一(To， ) 

(b)For eachj=i+1 to n，ej is adjacentto ei 

{ 

(c) r0一一(T0， )，T =+(T0， ) 

(d)To—U(To ，R) 

delete Ts 

) 

(3)Fori=0t0 n一1 

Forj—i to 0 

(a) 一+(Tj，xl十1)， 一一( ，xl+1) 
(b)Tj+l—U( +1， ) 

(4)Detect Tk 

Fo rk=nto 1 

(a)IfTk!=null 

(b)Read(Tk) 

END 

在步骤(1)中，输入是用 3．1节所述初始编码产生的一个 

包含所有可能的2 个DNA序列的试管，即初始输入试管中 

包含了具有 条边的无向图的最大匹配问题解空间。 

根据最大匹配问题的定义 ，步骤 (2)(a)应用“分离”操作 

来组建两个试管： 和R。第一个试管 包含所有 Xf一1 

的链 ，第二个试管 R包括所有 X 一0的链，14 ≤ 。试管 R 

代表了集合E—E=f，R中不包括边E。对于每一个与E 相关 

的边 ，继续进行分离操作， 包含所有 一0的链； 包 

含所有Xf一1的链，即 中有两条边相邻，为非法匹配。步 

骤(2)(d)将舍弃试管 ，即 中所包含的所有的非法最大 

匹配将被删除；然后将 T0和R合并成新的 丁o，重复以上操 

作，则所有非法匹配被删除，T0中留下的DNA链代表了所有 

合法匹配。 

算法每执行步骤(3)的一次外循环，内循环的执行次数为 

( +1)。首次执行外循环，内循环 只执行一次。因此，步骤 

(3)(a)和(3)(b)也将执行一次。步骤(3)(a)使用“分离”操作 

形成两个试管：了 和 丁0。第一个试管 了 包含所有 X1—1 

的链；第二个试管 包含了所有 X1—0的链。试管 包 

含了所有包括边 的匹配；试管 To包含了所有不包括边 E】 

的匹配。因此，步骤 3(b)应用“合并”操作将试管 倒人试 

管 。经过重复执行步骤(3)(a)和(3)(b)，最后产生了 个试 

管。试管 ( 忌≥1)的编码序列中包含了所有具有k条边的 

匹配 。 

考虑到问题是要寻找一个最大匹配，步骤(4)(a)执行检 

测操作，对试管 进行判断。如果它的返回值非空，那么试 

管 包含的匹配是最大匹配，读取试管 中的DNA序列 

并终止算法。否则，继续重复执行步骤(4)(a)直至最大匹配 

在试管 中被检测到。可使用荧光探针的分子信标技术作 

为DNA序列的检测方法。最终满足最大匹配条件的DNA 

序列分离出来后，使其与分子信标部分结合，荧光探针将会读 

出DNA序列。 

以图1所示的图G1为例，算法的步骤(1)使试管 充满 

16种DNA序列，即16种可能的匹配：空集，{P }，{ z}，{C3}， 

{P4)，{P1，P2}，{ 1，e3)，{el，e4}，{ 2，e3}，{ 2，e4}，{ 3，C4}，{gl， 

P2，C3}，{P1，82， }，{P1，P3，84)，{82， ，84}和{n，82， ，P4}。 

图G1中边的数量是 4。因此，算法的步骤(2)的执行次数是 

6。执行完毕后，生成了试管 T0，包含了合法匹配：{8 )，{ ， 

84}，{ z}，{83)，{84)和空集。这里空集并不是一个合法匹配， 

但是在步骤(3)中会将其分离，不会影响最后的结果。试管R 

中包含的非法匹配将会被删除。 

图1的边数 一4，步骤(3)的外循环的执行次数是4。步 

骤(3)的内循环的执行次数依赖于外环循环中循环变量的值。 

反复执行完步骤3(a)和(3)(b)后，产生了4个新的试管，分 

别是 ， ， ， 。 包含了仅含 1条边的匹配：{n)， 

{ z)，{8s}，{P )；T2包含了仅含2条边的匹配{P ，P }； ， 

包含的是空集。 

执行了步骤(4)(a)， ，T3为空集，不符合条件，检测到 

丁2非空，执行步骤(4)(b)，读取试管 rr2的结果，则图 1中的 

最大匹配是{ ，e }。算法执行完成，得到所求问题的最终 

解。 

3．3 算法的适用性 

本文算法适用于求解任一无向图的最大匹配。以下分别 

对含有完美匹配的无向图和不具有完美匹配的无向图进行算 

法分析求解，所谓完美匹配是图G顶点集 中所有顶点均与 

匹配M 关联的最大匹配。 

图2所示的是含有完美匹配的无向图 ，图3是含有奇 

数顶点的无完美匹配的无向图 G3。 

图2 含有完美匹配的无向图 G2 
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实验结果中性质标识 ，，2出现在回答集中，说明对于 

PHS并发系统 ，性质 1与性质 2是可满足的，与事实一致。 

以上实例说明本文建立的ASP的模型检测框架以及并 

发系统性质验证方法是可行的、有效的，能够验证多个(≥3) 

进程并发组合的模型，并一次验证多条性质。 

结束语 本文研究了基于AsP的CSP进程描述与组合 

生成技术，构建了并发系统的ASP建模与验证框架，完善了 

可描述并发进程形态，扩大了可验证并发系统规模。实验结 

果表明了本文构建的ASP描述体系、并发组合进程生成技术 

以及基于该 AsP描述体系的性质验证的有效性。然而随着 

系统规模的扩大，面对状态爆炸的难题，如何针对特定类型的 

待验证性质，对AsP构建的模型进行有效的抽象约简，提高 

性质验证效率，是下一阶段的研究重点，同时性质验证不满足 

时的反例生成技术也是研究点之一。 
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