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一 种实现三值逻辑电路的 DNA计算模型 ) 

朱翔鸥 刘文斌 陈丽春 吴桂初 

(温州大学计算机科学与工程学院 温州 325035) 

摘 要 近年来，随着生物计算和量子计算研究的深入，多值逻辑电路的各种实现成为一个热门的研究方向。发夹结 

构是 DNA分子一种特殊杂交方式的产物，具有结果稳定、特异性强的优点。本文首次提 出了一种利用 DNA分子来 

实现多值逻辑电路的方法，用 DNA分子的多发夹结构来表示三值逻辑的值，并给 出“与”运算和“或”运算的计算模 

型，该模型适合应用于大规模的多值逻辑电路。 
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A DNA Computing Model for Three-Valued Logical Circuit 
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Abstract In recent years，because biological computing and quantum computing are deeply studied，the implementation 

of multbvalued logical circuit is becoming  an interesting field for researchers．On the other side，Hairpin Formation is 

the product of DNA molecules in special hybridization way．It has such advantages as stability in results and strong  in 

deviationism．This paper puts forward a new method of implementing the multbvalued logical circuit．This method use 

Hairpin formation to represent the values of three-valued logic．and it also give the computing model for“AND'’and“OR’’ 

operation& T}lis model can he used multi-valued cal circuits which are large scale and low energy consum ption． 
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1 引言 

1921年美国逻辑学家 E．L Post首次提出对任意基数 

都保持功能完备的多值逻辑代数系统[1]，自20世纪 7O年代 

初期，多值逻辑的研究开始引起国际计算机学术界的重视。 

但多值逻辑在电子科学技术和计算机科学技术中的应用，目 

前还远没有二值逻辑那么普遍，这是由于多值逻辑电路的复 

杂性和电路实现的困难性。然而，自然界中许多事物之间存 

在着多值的逻辑 问题，例如电机的状态有“正传”、“停止”和 

“反转”，一个系统的状态有“正常”、“异常”和“故障”，选举投 

票有“同意”、“弃权”和“反对”等。多值逻辑的各种状态可以 

用不同的电压或电流来表示，也可以用 DNA分子的各种状 

态来表示。 

1994年，美国南加州大学的 Adleman博士通过 DNA的 

生化实验，解决了有向图的哈密尔顿路问题(HPP)Ez]，开创了 

DNA分子计算的新纪元。目前，人们在研究NP．完全问题的 

DNA计算模型的同时，也在开始探索新的潜在的应用E 。构 

建基于 DNA分子的逻辑电路就是其中一个研究方 向。例如 

2004年，刘文斌等提出了一个基于吡啶二聚物的诱导发夹结 

构的逻辑“与非”门的DNA计算模型E 。本文通过一种特定 

发夹结构的 DNA分子来表示三值逻辑值，并完成三值逻辑 

“与”和“或”的逻辑运算和输出过程。数学上已经证明，任何 
一 个布尔电路都可以在多项式时间转化为标准的层状结构， 

并且同一层中的逻辑门均为相同形式，“与”阵列和“或”阵列 

是常用的逻辑阵列。衡量布尔电路规模通常的两个指标为： 

电路中所包含的逻辑门的数 目和电路中逻辑 门的层数，对于 

多值逻辑电路也是一样的。图 1给出了一个由与门(AND) 

和或门(OR)组成 的 3层逻辑 电路的示意图。显然，由于 

DNA分子巨大的并行性，用 DNA分子来构成多值逻辑的阵 

列电路是有显著意义的。 

图 1 f(x1，z2，．173，z4)一(z1 Az2)V(z3 A．174)的逻辑电路 

2 三值逻辑运算的定义 

三值逻辑是最简单的多值逻辑，也是最重要的多值逻辑 

系统，通过三值逻辑系统可以更深入地了解多值逻辑系统的 

理论与应用。多值逻辑理论体系众多，目前 主要有 Post代 

数、Vranesie-Lee-Smith代数、Allen-Givone代数、模代数、T 

门算子代数和对称三值代数等。下面讨论三值逻辑的“与”和 

“或”逻辑运算。 

设 L一{0，1，2}是三值逻辑的值集合，z，yEL，定义： 

(1)“与”运算(取小) zA y=min(x， ) 

*)基金项目：国家自然科学基金(N0．60403002)，浙江省自然科学基金(Y106654)。朱翔鸥 硕士，副教授，研究方向为生物分子计算及生物信 

息学；刘文斌 博士，副教授，研究方向为计算生物及 DNA分子计算；陈丽春 硕士，实验师，研究方向为计算生物和计算机应用；王向红 硕 

士，教授，研究方向为计算生物及生物信息学。 
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(2)“或”运算(取大) V y=max(x， ) 

三值逻辑的“与”和“或”运算结果见真值表 1和真值表 

表 1 “与”运算真值表 

y 
X^Y 

O 1 2 

l 0 O O O 
x f 1 O 1 1 
f 2 O 1 2 

表 2 “或”运算真值表 

y 
XV Y 

O 1 2 

1 0 O 1 2 
x I 1 1 1 2 
I 2 2 2 2 

3 多发夹结构 

发夹结构是一种在 DNA分子或 RNA分子中经常出现 

的二级结构，当 DNA分子或 RNA分子上存在相互互补的序 

列，在适当的条件下它们就会杂交从而形成发夹结构。尽管 

在 DNA计算中我们希望尽量避免“发夹”结构的产生，但是 

通过精心设计的发夹结构却有很多特殊的应用，如文[4]的与 

非门计算模型，文[5，6]的可满足问题的计算模型。此外，由 

于“发夹”具有结构简单，易于控制等优点 ，已经广泛地应用于 

生物传感器和分子的白组装等方面 7̈ ]。 

多发夹结构如图 2所示，由两条不完全匹配的 DNA链 

部分杂交 ，从而形成多发夹结构。两条 DNA链分别 由五部 

分组成 ，短链由“A，B，C，D，F’组成，长链由“A’，B’，C’，D’， 

E”’组成。其中“A，C，E，’和“A’，C’，E”’完全匹配，“B，D”和 

“B’，D 不匹配，“B’，D”’的长度比“B，D”长，“B，D”和“B’， 

D”’之间有足够大的移位距离 。为了保证三值逻辑电路的实 

现，长链和短链的五个部分分别设计不同的长度。其中，“A， 

A’，B”部分最短，都为 5mer，“B’，D”为 10mer，“C，C”为 

15mer，“D”为 20mer，“E，E”为 25mer。当长链和短链的末 

端一起固定在表面上，两条 DNA链就会形成如图 2的双发 

夹结构，其中“B 部分形成的发夹叫小发夹，“D 部分形成 

的发夹叫大发夹。 

图 2 多发夹结构示意图 

4 三值逻辑电路的DNA分子实现 

4．1 逻辑值的DNA编码 

要实现多值逻辑运算，首先要确定多值逻辑值的表示方 

法。图3是用DNA分子的多发夹结构的三种状态表示三值 

逻辑值。具体的表示方法如下 ： 

(1)当固定在表面上的长短双链的“A，C，E”和“A’，C’， 

E”’杂交形成氢键而相对固定 ，而“B，D”和“B’，D”’不匹配无 

法杂交，形成两个大小发夹，此时表示逻辑值“0”； 

(2)表面上的长短双链处于大小发夹状态时，溶液 中加 

入“B”’的补链“B ’，经适当加热解链操作和退火操作 ，此时 

“B”’和“B ’杂交形成双链，由于“B”’和“B ’杂交的化学 自由 

能变化要远大于“A”和“A”’杂交的化学 自由能变化，因此 

“B”’和“B ’杂交时就将“A”和“A”’解链。另外 ，由于“C，E” 

和“C’，E 杂交的化学 自由能变化要大于“B”’和“B 杂交的 

化学 自由能变化，因此“C，E”和“C’，E”’不会解链，仍然以杂 

交形式存在。这样就形成了单个大发夹，此时表示逻辑值 

“1’’： 

(3)长短双链处于大小发夹状态或单大发夹状态时，加 

入“B’，D 的补链“B ，D ’，经解链和退火后 ，“B’，D”’和 

‘冒 ， ”分别杂交形成双链，而且有足够大的化学自由能变 

化来解开“A，C”和“A’，C”’双链结构，但“E”和“E”’仍然杂 

交。此时大小发夹均不存在，用来表示逻辑值“2”。 

弓 ／ I 
O 1 2 ： 

图 3 三值逻辑值的表示方法 

4．2 “与”、“或”运算 

1_“或”运算 

“或”运算中的一个输入变量 X，X=x，xE{0，1，2}，逻辑 

变量 X的取值由4．1节中图 3的方法来表示，运算结果 F— 

XVy的逻辑值也同样表示。另一个输入变量 Y，y=Y，Y∈ 

{0，1，2}，变量 y逻辑值用各种补链来表示，定义为： 

(1)溶液中加入“B’，D”’的补链“B ，D ’，表示逻辑值 

“2’’： 

(2)仅加入“B”’的补链“B ’，表示逻辑值“1”； 

(3)溶液中不加入任何 DNA链，表示逻辑值“0”。 

这样 ，“或”逻辑运算 XVy就容易实现，对照表 2“或”运 

算真值表，运算操作如下： 

(1)当 X一0时，固定在表面上的长短双链呈双发夹状 

态，溶液中加入“B ，D (y一2)，经适当解链操作和退火操 

作，大小发夹都被打开，运算结果表示为逻辑值“2”，从而实现 

0V 2=2。当往双发夹状态(X—O)的溶液中加入“B (y= 

1)，经解链和退火后 ，小发夹被打开，大发夹不变，运算结果表 

示为逻辑值“1”，从而实现0V 1—1，见图4。如果初始溶液中 

不加入任何DNA链，经解链和退火后，显然长短双链仍呈双 

发夹状态，从而实现 0VO—O； 

(2)当 X—l时，表面上的长短双链呈单大发夹状态，如果 

往溶液中加入“ ， ”(y一2)，经解链和退火后大发夹被打开， 

运算结果表示为逻辑值“2”，实现 1 V 2=2。如果溶液中加入 

“ ”(y=1)或者不加入任何 DNA链，经解链和退火后，长短双 

链状态不会改变，实现 lVl—l和 1VO=l，见图 5； 
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Ov2=2 0V1=1 

图4 “或”运算示意图 1 

‘  

l 。 
+ — + 

I 

)。l 

Iv2=2 Iv1=1 

图 5 “或”运算示意图 2 

(3)当 x一2时，长短双链在溶液中均不存在大小发夹， 

无论往溶液中加入“ ，b-r”(y一2)、“-g,”(Y--1)或不加入任 

何东西(y—O)，长短双链状态不会因解链和退火操作而改 

变，即实现 2V 2=-2、2V1=2和 2V0-----2。 

2．“与”运算 

“与”运算中的输入变量 x和运算结果的逻辑值 F—XA 

y同样由 4．1节中图 3的方法来表示。输入变量 y逻辑值定 

义为 ： 

(1)溶液中加入“B’，D”’段的DNA链，表示逻辑值“0”； 

(2)仅加入“D”段的 DNA链 ，表示逻辑值“1”； 

(3)溶液中不加入任何DNA链，表示逻辑值“2”。这样， 

逻辑运算 AY同样有如下操作如下： 

(1)当 X---2时，在表面上的长短双链无发夹状态，如果 

溶液中加入“B，，D 段的 DNA链(Y—O)，经加热解链，“B’， 

D 和“B ，D 形成的双链也解开。然而在退火操作过程中， 

解链的“B ，D ’段 DNA链与加入的“B ，D 段 DNA链相互 

匹配而杂交形成独立的双链，游离于溶液中。同时，固定在表 

面的长链失去了与“，”段 DNA链杂交的机会，于是和附近表 

面的短链杂交，形成大小发夹状 ，从而实现 2 A 0=0。如果溶 

液中加入“D”(y=1)，经加热解链后，在退火操作过程中，解 

链的“D 段 DNA链与加入的“D”段 DNA链杂交形成游离 

的双链。同时，固定在表面的长链失去了与“ ”段 DNA链 

杂交的机会，但仍和“ ”段 DNA链杂交，于是在和附近表面 

的短链杂交时，就形成单大发夹状，实现 2̂ 1，见图 6。显然， 

如果溶液中不加入任何 DNA链 ，则解链退火后，表面上的长 

短双链仍处于无发夹状态，从而实现 2 A 2=2； 

(2)当 X=I时，表面上的长短双链呈单大发夹状态，如果 

溶液中加入“B’，D”’段的 DNA链(Y--0)，经加热解链，大发夹 

打开，同时“B”’和“B ’形成的双链也解开，然而在退火操作过 

程中，解链的“ ”段与加入的“B 段 DNA链杂交形成游离的 

双链。同时，固定在表面的长链失去了与“ ”段 DNA链杂交 

的机会，而溶液中也无“ ”段 DNA链，于是和附近表面的短链 
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杂交，形成大小发夹状，从而实现 1 A 0=0。如果溶液中加入 

“D，，，(Y--1)，经加热解链后，在退火操作过程中，解链的“ ” 

段仍和固定在表面的长链“B 段杂交，表面上的长短双链杂交 

后，呈单大发夹状态仍形成单大发夹状，实现 1 A 1：1，见图7。 

显然，如果溶液中不加入任何DNA链，则解链退火后，表面上 

的长短双链仍保持原来状态，从而实现1 A 2—1； 

l I 

l + ==)I 。I 
l 

2^0=0 2^1=1 

图 6 “与”运算示意图 1 

’  

I 
+ — 

)。I 

1̂ 0=0 1̂ 1=1 

图 7 “与”运算示意图2 

(3)当 X=0时，表面上的长短双链呈大小双发夹状态， 

无论往溶液中加入“B ，D’’’(y=O)、“D”’(y一1)或不加入任 

何东西(Y--2)，因为溶液无“B ，D ’段 DNA链，表i~l-_的长 

短双链状态解链和退火操作仍形成大小双发夹结构，即实现 

0A 2=0、0A1一O和 0A0=0。 

为了避免“与”运算的生物操作中的杂交竞争，保证解链 

后的补链“B ，D 要优先与表示变量 y的“B ，D 段 DNA 

链杂交，需要在解链后将表面和溶液暂时分离，使溶液中只剩 

下补链“B ，D ，然后往溶液中加入表示变量 y的“B ，D 

段 DNA链，使补链“B ，D 与其优先杂交，然后再将表面浸 

入溶液中，使没杂交的补链“B ，D 与固定在表面上长链的 

“B ，D 段杂交。 

3．运算结果的输出及传递 

运算结果的输出非常关键，不仅表示本级逻辑电路的输 

出信息，而且也是用于下一级逻辑电路的输入信息。上述逻 

辑电路运算结果的输出很简单，加热表面上的长短双链使之 

解链，游离出的“B ， ”段 DNA链就是运算结果的输出。显 

然，运算结果输出逻辑值表示同“或”运算的输入变量y的表 

示是一样的，也就是说，运算结果的输出可以直接作为下一级 

“或门”电路的输入。但是对于“与门”输入电路，运算结果的 

输出需要一次杂交移除(求补)转化后才能作为输入信号。比 

较运算结果和“与”运算的输入信号y的DNA编码表示，可 

知运算结果和“或”运算输入信号y均由长链“B’，D 的补链 

“B ，D ’来表示，“与”运算输入信号 y由长链“B’，D”’段 

DNA链来表示 ，两者的表示刚好互补。 
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图 5 最大熵算法的分离结果 

图6 本文的方法和扩展最大熵化算法的收敛曲线 

结论 本文提出一种有效的估计评价函数的方法，并把 

该方法用于盲信号分离算法。该方法不需要源信号的概率密 

度模型，通过多层神经网络估计任意信号的概率密度函数，并 

由此估计信号的评价函数。该方法有能力估计任意信号的密 

度 ，具有很好的收敛特性，特别适合真实信号的混合。实验验 

证了其在分离性能和收敛速度上的有效性。 
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(上接 第 180页) 

可见，运算结果输出可以正确地传递给下一级门电路信 

号 y的输入。那么，运算结果又是如何传递给下一级门电路 

信号 x的输入是我们要解决的问题。这里只需要增加一次 

“或”运算 X=0VF即可，逻辑值“0”是非常容易实现的，就是 

初始化的状态。不难发现，如果下一级运算是“或”运算，则传 

递给输入信号 x和y的溶液可以直接混合，无需单独进行输 

入信号 x的传递过程。所以，用多发夹结构的 DNA分子表 

示的多值逻辑电路，采用“与一或”逻辑结构，是最简单的，不仅 

“与”门运算结果的输出无需求补转化，而且“或”门的所有输 

入信号都可以同时传递。 

结束语 本文首次给出了一个基于DNA分子计算的三 

值逻辑电路模型，阐述了“与”、“或”运算的生物实现过程。因 

为这种发夹型 DNA计算模型是基于表面方式的，所以随着 

生物芯片技术的飞速发展，构建这种基于 DNA分子的多值 

逻辑计算芯片将成为可能。由于 DNA分子计算本身的优 

点，该模型用于制造大规模低能耗的逻辑阵列电路是非常适 

合的，但是模型也有不足之处，(1)“与”运算过程中存在杂交 

竞争的问题；(2)运算过程中利用加热来解链的方法有待改 

进，例如文[43的诱导型“发夹”结构，在表面上加入或清洗吡 

啶二聚物，“发夹”闭合与打开非常容易控制。另外 ，由于 

DNA分子计算本身的复杂性和不确定性，模型的具体应用有 

待生物技术的进一步提高。 
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