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摘　要　考虑到多播分子通信网络由１个发送方纳米机器、２个接收方纳米机器和４个中继纳米机器组成,提出通过

每跳采用同种类型和不同类型的分子来传输信息的中继策略,以保证多播分子通信的可靠性.首先,提出调整阈值的

方式来有效减少并行中继纳米机器间发送相同类型分子时的干扰;然后,推导出两种中继策略下多播分子通信网络平

均比特错误率的数学表达式;最后,通过实验仿真展示了不同参数(包括检测阈值、每个时隙发送的分子数、发送方和

接收方纳米机器间的距离、样本个数、比特间隔时长以及扩散系数)对多播分子通信网络的比特错误率的影响,并提出

了可降低该多播分子通信网络的平均比特错误率的中继方案.
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Abstract　Consideringamulticastmolecularcommunicationnetworkconsistingofonetransmitternanomachine,tworeＧ

ceivernanomachines,andfournanomachinesactingasrelays,thispaperproposedtwodifferentrelayschemesusingthe

sametypeanddifferenttypesofmoleculesineachhoptotransmitinformationtoensurethereliabilityofthemulticast

molecularcommunication．First,themethodforadjustingthedecisionthresholdasaneffectivemechanismisproposed

tomitigateinterferencewhentransmittingthesametypeofmoleculesbetweenparallelrelaynanomachines．Then,mathＧ

ematicalexpressionsfortheaveragebiterrorrateofthemulticastmolecularcommunicationnetworkforbothrelay
schemesarederived．Finally,thesimulationresultsshowthatdifferentparametershaveimpactsontheaveragebiterror

rateofthemulticastmolecularcommunicationnetwork,includingdecisionthreshold,thenumberofmoleculesemittedin

eachtimeslot,thedistancebetweentransmitternanomachineandreceivernanomachine,thenumberofsamples,bitinＧ

tervaldurationanddiffusioncoefficient．Andarelayschemewhichcanreducetheaveragebiterrorrateofthisnetwork

wasproposed．
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１　引言

近年来,随着纳米技术的迅猛发展,新型的分子通信网

络[１]逐渐走入 公 众 的 视 野.承 担 重 要 作 用 的 小 型 纳 米 级

(１０－９ m)设备称为纳米机器,它主要负责执行计算、感知等一

些简单的任务[２].由于纳米机器自身尺寸的限制,单个纳米

机器不足以完成更复杂的任务要求,因此在分子通信网络中

需要以分布式的方式组织多个纳米机器,相互协调,从而使信

息传递的范围更广、准确性更高[３].基于纳米技术的实用性,

分子通信网络有望在医药、工业、环境等多个应用领域发挥潜

在的作用[４].

分子通信的形式多种多样,包括分子自由扩散,钙离子信

号等的被动传输,通过细菌病毒、分子马达等的主动传输[５].

在基于扩散的分子通信网络中[６],生物化学分子作为信息载

体,通过自由扩散的方式进行相互通信.然而,基于扩散的分

子通信仍面临着一系列的挑战,很多学者对该系统进行了深

入的研究[７].Einolghozati等[８]于２０１３年,针对中继纳米机

器和发送方纳米机器使用相同或不同类型分子转发信息,分

析了该系统的信道容量和错误率.Wang等[９]于２０１５年以

分子浓度为信息的载体,引入中继纳米机器来减少其衰变引

起的传输错误.Deng等[１０]于２０１６年建立了带有可逆反应

的接收方纳米机器,分析该扩散的分子通信网络的比特错误



率.同年,Ahmadzadeh等[１１]在同种类型分子自干扰的情况

下,提出使用调整阈值和半双工的方式来减缓干扰的影响.

文献[１２]研究了不考虑码间干扰的、基于扩散的分子通信模

型在单链路以及多播场景下的可靠性和时延分析.２０１７年,

Tiwari等[１３]研究了两跳扩散的分子通信系统在预测转发的

中继策略下的性能.同年,Tavakkoli等[１４]研究了带有漂移

扩散的两跳分子通信模型的性能分析和最优检测阈值的设

计.２０１８年,Yin等[１５]提出了两跳扩散分子通信系统的基于

机会合作的中继策略,从而提高了通信距离.同年,Yuan
等[１６]分析了基于解码转发的中继策略对系统性能的影响.

已有的工作只针对两跳的分子通信系统的中继策略对系

统性能的影响进行研究.到目前为止,没有研究考虑多条并

行链路中并行纳米机器之间产生的干扰对多播分子通信网络

性能的影响.本文弥补了该空缺,首先提出了每跳采用同种

类型和不同类型的分子传输信息的两种中继策略,推导出两

种中继策略下该网络平均比特错误率的数学表达式;其次,考

虑到所有节点使用相同类型分子的中继策略将导致各并行纳

米机器之间产生干扰,提出了调整阈值的方式来减少用户间

的干扰;最后,通过实验仿真展示了两种中继策略下不同参数

对多播分子通信网络的比特错误率的影响.

２　系统模型

本节主要介绍本文考虑的扩散的多播分子通信模型.

为了便于阐述,文中的纳米机器统一使用节点替代,发送

方纳米机器与发送方节点或源节点相对应,中继纳米机器与

中继节点相对应,接收方纳米机器与接收方节点或目的节点

相对应.在该模型中,存在１个源节点S,２个目的节点 D１

和D２,以及４个中继节点R１,R２,R３,R４,其拓扑结构如图１
所示.

图１　多播分子通信网络拓扑结构

Fig．１　Topologyofmulticastmolecularcommunicationnetwork

分子通信的基本过程包括信息的编码、发送、传输、接收

和解码 ５个步骤[４].多播分子通信模型的具体通信过程

如下:

１)在信息编码和发送阶段,由源节点传递到目的节点的

信息被编码在二进制比特序列 Wn 中,n∈{S,R１,R２,R３,

R４}.因此,节点S发送的长为j的二进制比特序列可表示为

Wj
S;１＝{WS[１],WS[２],WS[３],􀆺,WS[j]},其中 WS[j]表

示由节点S发送的第j个比特,取值为０或１.假设节点n第

j个比特发送１的概率为P１,发送０的概率则为１－P１,即Pr
(Wn[j]＝１)＝P１,Pr(Wn[j]＝０)＝１－P１.本文采用二进制

启闭键控进行调制,若当前发送的比特为１,则该节点会在该

比特间隙的开始释放规定类型的分子到生物环境中;若传递

比特为０,则不释放分子.

２)在信息传输阶段,当分子被发送至生物环境后,会遵循

布朗运动自由扩散,不同类型的分子之间的运动相互独立,互

不影响.由文献[１１]可知,基于一维环境中的分子扩散,在分

子传输及扩散过程中,描述任一个分子从发送方节点n到达

接收方节点q的时间t的概率密度函数fnq(t)为:

fnq(t)＝ dnq

４πDt３
e

－
d

２
nq

４Dt,t＞０ (１)

其中,dnq表示节点n 和q 间的距离,D 是生物环境的扩散系

数,若环境中的分子类型改变则其扩散系数也相应改变.因

此,由式(１)可知,fnq(t)的累积分布函数Fnq(t)可以用于描

述一个分子从t＝０开始至t时刻之前到达接收方节点的概

率,公式如下:

Fnq(t)＝erfc(dnq

２ Dt
),t＞０ (２)

其中,erfc(􀅰)表示互补误差函数.

３)在信息的接收和解码阶段,本文采用全双工的传输方

式,一个节点可同时进行信息的发送和接收,当信息分子到达

目的节点后将被吸收,不再存在于生物环境中.另外,对于中

继节点的信息接收和解码,采用较为流行的解码Ｇ转发中继协

议,中继节点会在收到信息后对信息进行解码,再将解码后的

信息重新编码传递给下一个节点.其中,对于接收到的分子

采用文献[１１]提到的加权和检测器进行解码,即接收节点q
在一个比特间隙中划分多个独立的间隔时间,将多个间隔中

收到的分子数之和与阈值进行比较,若分子数大于阈值表示

当前收到的比特为１,其他情况均表示收到的比特为０.

以图１中的S－R１－D１ 路径为例,其完整的通信过程如

图２所示.考虑到不发生传输错误的情况,假设节点S发送

的比特序列为０１,即当前比特间隙待发送的比特 X 为１,前

一个比特间隙发送的X 为０,发送方节点S释放分子到传输

信道中进行自由扩散,分子到达接收方节点R１ 后,节点R１

会将收到的相应类型分子的数量Z 与该节点的阈值进行比

较,从而解码出当前的输出Y 是比特１;与此同时,节点R１ 会

把前一个比特间隙收到的０转发给节点D１,每个比特的间隔

时间为T.

图２　二元的扩散分子通信网络模型

Fig．２　Binarydiffusivemolecularcommunicationnetworkmodel

３　多播分子通信的平均比特错误率分析

本节对该多播分子通信网络的平均比特错误率进行分

析.首先,给出该多播分子通信网络的一跳链路上平均比特

错误率的数学表达式;其次,给出两种中继策略下该多播分子

通信网络的平均比特错误率的数学表达式.特别地,考虑到
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每条路径上节点发送信息时使用同种类型分子会产生用户间

干扰的情况,提出调整阈值的方式来减少干扰对网络性能的

影响.

３．１　一跳链路的平均比特错误率

首先,对扩散的多播分子通信网络中的一跳链路n－q进

行单独分析(n为发送方节点,q为接收方节点),得出一跳链

路的平均比特错误率的数学表达式.

在信息接收阶段,本文将接收方节点q接收一个比特的

时间T 划分为M 等份,将划分后相邻的时间间隔t０ 称为样

本时间,即有:

t０＝T
M

(３)

用tm 表示一个比特间隙中的第m 个样本时间,即有:

tm＝mt０ (４)

则节点q接收第j个比特时的第m 个样本时间t(j,m)为:

t(j,m)＝(j－１)T＋tm (５)

将接收方节点q在第j个比特间隙的第m 个样本时间中

接收到来自发送方节点n在当前比特间隙开始时发送的分子

数记为N(n,q)(t(j,m)).由于每个样本中的分子遵循布朗运

动规则,它们之间是相互独立的,并且每个分子在接收方节点

处只有成功接收和未被成功接收两种可能,因此 N(n,q)(t(j,

m))服从二项分布.此外,当每个样本中分子的数量较大且

一个分子成功到达接收方节点的概率较小时,可以用泊松分

布逼近二项分布,因此 N(n,q)(t(j,m))服从泊松分布,其均值

记为N(n,q)(t(j,m)).那么,在第j个比特间隙中,接收方节

点q在所有样本时间内收到的分子总数N(n,q)[j]为:

N(n,q)[j]＝ ∑
M

m＝１
N(n,q)(t(j,m)) (６)

由于多个泊松随机变量的和仍然服从泊松分布,由式(６)

可知,N(n,q)[j]为一个泊松随机变量,其均值记为N(n,q)[j],

则在节点n发送的比特序列Wj
n;１已知的前提下,N(n,q)[j]的

累积分布函数为:

Pr(N(n,q)[j]＜ξq|Wj
n;１)＝exp(N(n,q)[j])×

∑
ξq－１

ω＝０

(N(n,q)[j])ω
ω! (７)

其中,ξq 是节点q的检测阈值.

此外,在扩散的分子通信模型中,由于分子被发送方节点

n释放在生物环境中后会自由扩散,这些分子可能在当前的

比特间隙到达接收方节点,也可能会在之后的比特间隙到达,

因此节点n在之前的比特间隙发送的比特序列会对当前比特

间隙的比特序列的接收产生影响.因此,在第j个比特间隙

中,节点q收到的分子数N(n,q)[j]的均值N(n,q)[j]的计算公

式为:

N(n,q)[j]＝∑
j

i＝１
　　 ∑

M

m＝１
N(n,q)(t(j－i＋１,m)) (８)

其中,t(j－i＋１,m)可以用式(５)进行计算;N(n,q)(t(j－i＋１,

m))表示发送方节点n在第i个比特间隙发送的分子于第j
个比特间隙的第m 个样本时间内到达节点q的数量,其计算

表达式如下:

N(n,q)(t(j－i＋１,m))＝NrWn[i]×(Fnq(t(j－i＋１,

m))－Fnq(t(j－i＋１,m－１)))

(９)

其中,Nr 表示节点n 发送的分子数,Fnq(t(j－i＋１,m))及

Fnq(t(j－i＋１,m－１))可通过式(２)进行计算.

在信息解码阶段,对于节点q而言,在其接收第j个比特

的二进制信息时,将一个比特间隙T 中每个样本时间内收到

的分子数相加后与节点q处的检测阈值相比,若 M 个样本中

收到的分子数量之和大于或等于检测阈值,则节点q在第j
个比特间隙收到的二进制比特信息为１,反之为０.节点q接

收到的第j个比特用W
∧

q[j]表示,则有:

W
∧

q[j]＝
１, 当 N(n,q)[j]≥ξq

０, 当 N(n,q)[j]＜ξq
{ (１０)

其中,ξq 是节点q的检测阈值.当所有样本时间中收到的分

子总数 N(n,q)[j]小于ξq 时,节点q解码得到的二进制比特为

０,反之,节点q接收到的二进制比特信息为１.

在已知节点n发送的比特序列Wj－１
n;１ 的情况下,节点q接

收到的第j个比特发生错误的情况有两种:１)节点n发送比

特１,但节点q检测为０,该事件的概率用Pr(N(n,q)[j]＜ξq|

Wn[j]＝１,Wj－１
n;１ )表示;２)节点n发送比特０,但节点q检测为

１,该事件的概率用Pr(N(n,q)[j]≥ξq|Wn[j]＝０,Wj－１
n;１ )表示.

当给定节点n发送的第j个比特为１的概率 Pr(Wn[j]＝

１)＝P１ 时,节点q接收到的第j个比特发生错误的概率记为

Pe１
[j|Wj－１

n;１ ],其表达式如下:

Pe１
[j|Wj－１

n;１ ]＝P１Pr(N(n,q)[j]＜ξq|Wn[j]＝１,Wj－１
n;１ )＋

(１－P１)Pr(N(n,q)[j]≥ξq|Wn [j]＝０,

Wj－１
n;１ ) (１１)

其中,Pr(N(n,q)[j]＜ξq|Wn[j]＝１,Wj－１
n;１ )和Pr(N(n,q)[j]＜

ξq|Wn[j]＝０,Wj－１
n;１ )可用式(７)计算.

由于第j个比特的比特错误率受到发送方节点n 发送的

前(j－１)个比特的影响,对于(j－１)位的比特序列而言有

２(j－１)种不同的情况,因此所有情况下的平均比特错误率用

Pe１
[j]表示:

Pe１
[j]＝ ∑

Wj－１
n;１ ∈W

Pr(Wj－１
n;１ )×Pe１

[j|Wj－１
n;１ ] (１２)

其中,W 表示 Wj－１
n;１ 所有可能序列的集合,该集合包含２(j－１)

个不同的序列;Pr(Wj－１
n;１ )是节点n发送 W 集合中某个特定

序列的概率.

３．２　每个节点采用不同类型的分子的中继策略

假设每条路径上传递的分子类型均不同,定义中继节点

R１,R２,R３,R４ 能够检测和发送的分子类型分别为Af 和Bf,

其中f∈{１,２,３,４}.相应地,收到相应类型分子的数目可以

分别表示为 NAf 和 NBf,对应生物环境的扩散系数分别为

DAf和DBf,其中f∈{１,２,３,４}.

多播分子通信网络的拓扑路径如图１所示,以SＧR１ＧD１,

SＧR２ＧD１ 两条路径为例,假设每个节点使用不同类型的分

子,当节点S发送的比特为１时,会同时向生物环境中释放

A１ 和A２ 两种类型的分子,中继节点 R１ 只能检测到 A１ 分
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子,相应地,中继节点R２ 也只能检测到A２ 分子,在不发生错

误的情况下,R１ 和R２ 在检测到信息后会释放B１ 和B２ 两种

与之前不同类型的分子传递信息,因此在这种中继策略下并

行节点之间不存在相互间的干扰.另外两条路径SＧR３ＧD２

和SＧR４ＧD２ 的情况类似.

由节点S,R１,R２,D１ 组成的链路可以被看作是并行的两

条两跳的链路,即SＧR１ＧD１ 和SＧR２ＧD１.假设在每条两跳链

路中只可能在第一跳或第二跳的检测时发生错误,由于两条

链路的目的节点为同一个,因此目的节点为 D１ 的链路发生

错误的情况是两条链路均发生错误.已知节点S发送的第j
个比特为WS[j],则可能发生的错误共有如下４种情况:

(１)W
∧

R１
[j]＝WS [j],W

∧

D１
[j＋１]≠WR１

[j＋１]且

W
∧

R２
[j]＝WS[j],W

∧

D１
[j＋１]≠WR２

[j＋１]

(２)W
∧

R１
[j]≠WS [j],W

∧

D１
[j＋１]＝WR１

[j＋１]且

W
∧

R２
[j]＝WS[j],W

∧

D１
[j＋１]≠WR２

[j＋１]

(３)W
∧

R１
[j]≠WS [j],W

∧

D１
[j＋１]＝WR１

[j＋１]且

W
∧

R２
[j]≠WS[j],W

∧

D１
[j＋１]＝WR２

[j＋１]

(４)W
∧

R１
[j]＝WS [j],W

∧

D１
[j＋１]≠WR１

[j＋１]且

W
∧

R２
[j]≠WS[j],W

∧

D１
[j＋１]＝WR２

[j＋１]

其中,W
∧

R１
[j],W

∧

R２
[j]分别表示节点R１,R２ 收到的第j个比

特,W
∧

D１
[j＋１]表示节点 D１ 收到的第(j＋１)个比特.因此,

已知节点S发送的第j 个比特为 WS[j]时,目的节点为 D１

的两条并行链路发生错误的概率PeD１
[j|WS[j]]表示为:

PeD１
[j|WS[j]]＝Pr(W

∧

R１
[j]＝WS[j])×Pr(W

∧

D１
[j＋

１]≠WR１
[j＋１])×Pr(W

∧

R２
[j]＝WS[j])×Pr(W

∧

D１

[j＋１]≠WR２
[j＋１])＋Pr(W

∧

R１
[j]≠WS [j])×

Pr(W
∧

D１
[j＋１]＝WR１

[j＋１])×Pr(W
∧

R２
[j]＝WS

[j])×Pr(W
∧

D１
[j＋１]≠WR２

[j＋１])＋Pr(W
∧

R１
[j]≠

WS[j])×Pr(W
∧

D１
[j＋１]＝WR１

[j＋１])×Pr(W
∧

R２

[j]≠WS [j])×Pr(W
∧

D１
[j＋１]＝WR２

[j＋１])＋

Pr(W
∧

R１
[j]＝WS[j])×Pr(W

∧

D１
[j＋１]≠WR１

[j＋

１])×Pr(W
∧

R２
[j]≠WS[j])×Pr(W

∧

D１
[j＋１]＝WR２

[j＋１]) (１３)

考虑到之前比特序列对当前比特间隙收到的分子的影

响,假设已知节点S 前(j－１)位的比特序列为 Wj－１
S;１ ,当 WS

[j]的取值分别为１和０时,源节点为S与目的节点为D１ 的

并行链路发生错误的概率分别为PeD１
[j|WS[j]＝１,Wj－１

S;１ ]和

PeD１
[j|WS[j]＝０,Wj－１

S;１ ],具体公式如下:

PeD１
[j|WS [j]＝１,Wj－１

S;１ ]＝Pr(N(S,R１)[j]≥ξR１|WS

[j]＝１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)[j]＜ξD１|WR１

[j＋１]＝

１,W
∧

j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]≥ξR２|WS[j]＝１,Wj－１

S;１ )×

Pr(N(R２,D１)[j]＜ξD１|WR２
[j＋１]＝１,W

∧
j－１
R２;１ )＋

Pr(N(S,R１)[j]＜ξR１|WS[j]＝１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)

[j]＜ξD１|WR１
[j＋１]＝０,W

∧
j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]≥

ξR２|WS [j]＝１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R２,D１)[j]＜ξD１|

WR２
[j＋１]＝１,W

∧
j－１
R２;１)＋Pr(N(S,R１)[j]＜ξR１|WS[j]＝

１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)[j]＜ξD１|WR１

[j＋１]＝０,

W
∧

j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]＜ξR２|WS [j]＝１,Wj－１

S;１ )×

Pr(N(R２,D１)[j]＜ξD１|WR２
[j＋１]＝０,W

∧
j－１
R２;１)＋

Pr(N(S,R１)[j]≥ξR１|WS[j]＝１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)

[j]＜ξD１|WR１
[j＋１]＝１,W

∧
j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]＜

ξR２|WS[j]＝１,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R２,D１)[j]＜ξD１|WR２

[j＋

１]＝０,W
∧

j－１
R２;１) (１４)

PeD１
[j|WS [j]＝０,Wj－１

S;１ ]＝Pr(N(S,R１)[j]＜ξR１|WS

[j]＝０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)[j]≥ξD１|WR１

[j＋１]＝

０,W
∧

j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]＜ξR２|WS[j]＝０,Wj－１

S;１ )×

Pr(N(R２,D１)[j]≥ξD１|WR２
[j＋１]＝０,W

∧
j－１
R２;１ )＋

Pr(N(S,R１)[j]≥ξR１|WS[j]＝０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)

[j]≥ξD１|WR１
[j＋１]＝１,W

∧
j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]＜

ξR２|WS[j]＝０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R２,D１)[j]≥ξD１|WR２

[j＋１]＝０,W
∧

j－１
R２;１)＋Pr(N(S,R１)[j]≥ξR１|WS[j]＝

０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)[j]≥ξD１|WR１

[j＋１]＝１,

W
∧

j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]≥ξR２|WS [j]＝０,Wj－１

S;１ )×

Pr(N(R２,D１)[j]≥ξD１|WR２
[j＋１]＝１,W

∧
j－１
R２;１)＋

Pr(N(S,R１)[j]＜ξR１|WS[j]＝０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R１,D１)

[j]≥ξD１|WR１
[j＋１]＝０,W

∧
j－１
R１;１)×Pr(N(S,R２)[j]≥

ξR２|WS[j]＝０,Wj－１
S;１ )×Pr(N(R２,D１)[j]≥ξD１|WR２

[j＋１]＝１,W
∧

j－１
R２;１) (１５)

假设已知节点S发送的二进制序列为Wj－１
S;１ ,在中继节点

收到信息至发送信息的过程中不发生错误的前提下,根据式

(１４)和式(１５),可以得到目的节点D１ 处收到第j个比特的平

均错误率为PeD１
[j|Wj－１

S;１ ],表达式如下:

PeD１
[j|Wj－１

S;１ ]＝P１PeD１
[j|WS[j]＝１,Wj－１

S;１ ]＋(１－P１)

PeD１
[j|WS[j]＝０,Wj－１

S;１ ] (１６)

其中,节点S发送的第j个比特为１的概率为Pr(WS[j]＝

１)＝P１.同样,假设已知节点S发送的二进制序列为 Wj－１
S;１ ,

则目的节点 D２ 处收到第j个比特的平均错误率PeD２
[j|

Wj－１
S;１ ]可类似用式(１４)－式(１６)来计算.

然而,对于一个给定的序列 Wj－１
S;１ 来说,中继节点可能会

收到２(j－１)个不同的序列,这样会使得式(１６)的计算变得尤为

复杂.为了降低计算的复杂度,我们使用抛硬币的方式随机

获取一个W
∧

j－１
R１;１或W

∧
j－１
R２;１序列[１１].以W

∧
j－１
R１;１为例,节点R１ 检测

到的比特为W
∧

R１[i],其中i∈{１,２,􀆺,j－１},可用W
∧

R１[i]＝

|λ－ WS[i]|来计算W
∧

R１[i]的取值.其中,λ∈{０,１}来源于
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抛硬币的结果,λ取１和０的概率分别为:

Pr(λ＝１)＝Pe１
[j|Wj－１

S;１ ] (１７)

Pr(λ＝０)＝１－Pr(λ＝１)＝１－Pe１
[j|Wj－１

S;１ ] (１８)

其中,Pe１
[j|Wj－１

S;１ ]可以通过式(１１)获得.

图１所示的多播分子通信网络有两个目的节点 D１ 和

D２,该多播分子通信网络的比特错误率Petotal
[j]的计算公式

为:

Petotal
[j]＝１－[(１－PeD１

[j])＋(１－PeD２
[j])＋(１－

PeD１
[j])×(１－PeD２

[j])] (１９)

其中,PeD１
[j]和PeD２

[j]分别是目的节点为 D１ 和 D２ 的链路

的平均比特错误率,可通过式(１６)计算得到.

３．３　每个节点采用相同类型的分子的中继策略

在所有节点释放相同类型分子的中继策略下,节点S释

放A１ 分子到生物环境后会被所有的中继节点R１,R２,R３,R４

检测到,经过解码后,中继节点会使用相同类型的分子转发已

经解码的信息到目的节点.此处生物环境的扩散系数是

DA１
.值得注意的是,自由扩散的分子会对并行链路上的节

点信息的接收产生干扰.例如,假设节点S发送的比特序列

为１０,当前发送比特１,下一个比特间隙发送０,即 WS[j]＝

１,WS[j＋１]＝０.另外,不考虑之前发送的信息对当前的影

响,因此设定之前发送的都是比特０,即 WS [i]＝０,i∈{１,

２,􀆺,j－１}.在传输信息不产生错误的前提下,W
∧

R１
[j]＝

W
∧

R２
[j]＝W

∧

R３
[j]＝W

∧

R４
[j]＝WS[j]＝１,在第(j＋１)个比特

间隙初,节点S不释放分子表示当前发送的是比特０.与此

同时,中继节点R１ 和R２ 以及R３ 和R４ 会向节点D１ 和D２ 发

送上个比特间隙收到的比特１.对于R１ 而言,由R２,R３,R４

释放到生物环境中的A１ 分子随着自由扩散也可能到达R１,

从而被当做R１ 在当前比特间隙接收到的分子;对于R２,R３

和R４ 而言,其情况与R１ 类似,这就引起了并行中继节点间

的干扰.

为了减少并行节点间的用户间干扰,本节将在中继节点

处采用调整阈值的方式.中继节点将会根据源节点和其他并

行的中继节点之前发送的所有比特序列来调整当前这个比特

间隙的检测阈值.中继节点R１ 在第j个比特间隙的调整阈

值为ξR１,Adaptive[j],它由两个部分组成,表达式如下:

ξR１,Adaptive[j]＝ξ＋ξR１,Parallel[j] (２０)

其中,ξ是根据源节点S 发送的分子到达中继节点R１ 得到的

阈值部分.ξR１,Parallel[j]是基于其余并行中继节点收到的前

(j－１)个比特到达中继节点R１ 得到的阈值部分.给定R２,

R３,R４ 接收到的(j－１)位的比特序列,到达R１ 的分子中来源

于Rx(x∈{２,３,４})释放的分子数的均值为:

N(Rx,R１)[j]＝∑
j－１

i＝１
　 ∑

M

m＝１
N(Rx,R１)(t(j－i＋１,m)) (２１)

其中,x∈{２,３,４}.N(Rx,R１)(t(j－i＋１,m))表示节点Rx 在

第i个比特间隙发送的分子于第j个比特间隙的第m 个样本

时间内到达节点R１ 的数量,其计算表达式如下:

N(Rx,R１)[j]＝Nr W
∧

Rx
[i](F(Rx,R１)(t(j－i＋１,m))－

F(Rx,R１)(t(j－i＋１,m－１))),x∈{２,３,４}

(２２)

其中,Nr 表示节点Rx 发送的分子数,W
∧

Rx
[i]表示节点Rx 收

到的第i个比特,F(Rx,R１)(t(j－i＋１,m))和F(Rx,R１)(t(j－i＋
１,m－１))可通过式(２)进行计算.

我们知道中继节点R１ 上阈值的变化部分就是从R２,R３,

R４ 扩散而来的分子数,因此可以得到:

ξR１,Parallel[j]＝N(R２,R１)[j]＋N(R３,R１)[j]＋N(R４,R１)[j](２３)

已知中继节点R１ 收到的分子源于节点S,R２,R３,R４,则

R１ 在第j个比特间隙收到的分子总数NR１
[j]为:

NR１
[j]＝N(S,R１)[j]＋N(R２,R１)[j]＋N(R３,R１)[j]＋

N(R４,R１)[j] (２４)

由式(６)可知,节点R１ 在第j个比特间隙收到源于R２,

R３,R４ 的分子数量 N(R２,R１)[j],N(R３,R１)[j],N(R４,R１)[j]是均值

为N(R２,R１)[j],N(R３,R１)[j],N(R４,R１)[j]的泊松随机变量,同时

N(S,R１)[j]也是均值为N(S,R１)[j]的泊松随机变量,因此 NR１

[j]也是一个泊松随机变量,其均值为４个泊松随机变量

N(S,R１)[j],N(R２,R１)[j],N(R３,R１)[j],N(R４,R１)[j]的均值之和,

即:

NR１
[j]＝N(S,R１)[j]＋N(R２,R１)[j]＋N(R３,R１)[j]＋

N(R４,R１)[j] (２５)

类似地,R２ 在第j个比特间隙收到的分子总数的均值

NR２
[j]为:

NR２
[j]＝N(S,R２)[j]＋N(R１,R２)[j]＋N(R３,R２)[j]＋

N(R４,R２)[j] (２６)

将式(１４)、式(１５)中的 N(S,R１)[j],N(S,R２)[j],ξR１
,ξR２

分

别用 NR１
[j],NR２

[j],ξR１,Adaptive[j],ξR２,Adaptive[j]替换,代入式

(１６)可得出在特定序列下目的节点为D１ 的并行链路发生错

误的概率.在计算出目的节点为 D１ 和 D２ 的链路的比特错

误率后可通过式(１２)得出平均比特错误率.

由文献 [１１]可 知,对 于 节 点 R１ 检 测 到 的 比 特 序 列

W
∧

j－１
R１;１中的每个W

∧

R１
[i](i∈{１,２,􀆺,j－１})可 用W

∧

R１
[i]＝

|α－ WS[i]|来表示,α∈{０,１}来源于抛硬币的结果,α取１
和０时的概率分别为:

Pr(α＝１)＝Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R１;１] (２７)

Pr(α＝０)＝１－Pr(α＝１)＝１－Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R１;１] (２８)

式(２７)、式(２８)中的Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R１;１]是将式(１１)中的

N(n,q)[j]和ξq 分别用NR１
[j]和ξR１,Adaptive[j]替代而获得.

同样地,节点R２ 检测到的比特序列W
∧

j－１
R２;１中的每个W

∧

R２

[i](i∈{１,２,􀆺,j－１})可用W
∧

R２
[i]＝|β－ WS[i]|来模拟,

β∈{０,１}.β取１和０时的概率分别为:

Pr(β＝１)＝Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R２;１] (２９)

Pr(β＝０)＝１－Pr(β＝１)＝１－Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R２;１] (３０)

式(２９)、式(３０)中的Pe１
[j|Wj－１

S;１ ,W
∧

j－１
R２;１]是将式(１１)中的

N(n,q)[j]和ξq分别用NR２
[j]和ξR２,Adaptive[j]替代而得到.最
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后,通过式(１９)获得多播分子通信网络的比特错误率.

４　数值结果

本节将通过实验仿真来展示图１中的多播分子通信模型

在两种中继策略下的性能情况,以及在不同参数(包括检测阈

值、每个时隙发送的分子数、两个相邻节点之间的距离、样本

个数、比特间隔时长以及扩散系数)下对该网络比特错误率的

影响.为方便计算,将每条链路中的各相邻节点之间的距离

统一用d表示,此后不另行说明.所有仿真结果中使用的参

数如表１所列,个别仿真中使用的不同参数会额外标明.另

外,在第一种中继策略中,仿真时节点R１,R２,D１,R３,R４,D２

的检测阈值一致,即ξR１ ＝ξR２ ＝ξD１ ＝ξR３ ＝ξR４ ＝ξD２ ＝ξ.

表１　仿真参数

Table１　Simulationparameters

符号 参数描述 参数取值

L 比特序列的长度 １０
DAf Af 分子在环境中的扩散系数 １０×１０－１０m２/s
DBf Bf 分子在环境中的扩散系数 １０×１０－１０m２/s
P１ 节点发送比特１的概率 ０．５
T/μs 比特间隙时长 ２００
M 样本数 １０

t０/μs 样本时间 ２０
Nr 每个比特间隙释放的分子数 １０００

４．１　每个节点采用不同类型分子的中继策略

图３给出了当检测阈值不同时,在每个节点使用不同类

型分子的中继策略时多播分子通信网络的平均比特错误率随

着每个比特间隙释放的分子数增多的变化趋势.相邻节点间

的距离d为５００nm,其他参数如表１所列.从图３可得,随着

每个比特间隙释放的分子数 Nr 的增大,总存在一个 Nr 使得

该多播分子通信网络的平均比特错误率最低,当超过某一 Nr

时,其网络的平均比特错误率达到稳定值;另外,当检测阈值

ξ变大时,达到最低平均比特错误率所需的 Nr 也变大,其对

应的平均比特错误率变小,这是由于当检测阈值高于接收方

节点本应收到的分子数时,接收方节点在解码的过程中会将

本应收到的比特１识别成比特０,因此为了得到网络的最低

平均比特错误率,需要使得接收方节点收到的分子数量增多.

而增多发送方节点在每个比特间隙释放的分子数 Nr 会使得

环境中的分子数随之增多,相同时间内接收方节点收到的分

子数量也增多,另外随着分子到达接收方节点的概率增大,其

对应的最低平均比特错误率减小.

图３　平均比特错误率与每个比特间隙释放的分子数的关系

Fig．３　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateandnumberof

moleculesemittedineachbitinterval

图４给出了在每个节点使用不同类型分子的中继策略,

且每个比特间隙释放的分子数 Nr 取不同值时,多播分子通

信网络的平均比特错误率随着检测阈值增大的变化趋势.其

中,两个相邻节点之间的距离d为５２０nm,除每个比特间隙释

放的分子数Nr 不同以外,其他参数均与表１一致.由图４可

知,随着检测阈值的增大,存在一个最优检测阈值使得多播分

子通信网络的平均比特错误率最低,当检测阈值超过某一值

时,错误率不再发生改变.这是因为在其他参数不变时,接收

方节点收到的分子数目是一定的,当超过某一最大检测阈值

时,收到的比特１都会检测为比特０,所以超过该最大检测阈

值后,网络的平均比特错误率不再随着阈值变化而发生改变;

另外,随着节点每个时隙释放的分子数不同,最优检测阈值也

不同,每个时隙释放的分子数 Nr 越大,达到最低平均比特错

误率的最优检测阈值越大,其对应的最低平均比特错误率越

小.这是因为当每个比特间隙发送的分子数量增大时,环境

中进行自由扩散的分子数变多,分子到达接收方节点的概率

也就越大,相同时间内到达接收方节点的分子数量增多,因

此,其对应的检测阈值变大,最低平均比特错误率变小.

图４　Nr 取不同值时平均比特错误率与检测阈值的关系

Fig．４　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateanddetection

thresholdwithdifferentvaluesofNr

图５给出了在每个节点使用不同类型分子的中继策略,

且两个相邻节点之间的距离变化时,多播分子通信网络的平

均比特错误率随着检测阈值增大的变化趋势.仿真中相邻节

点间的距离d逐渐变大,其他参数均依照表１所列.由图５
可知,当相邻节点间的距离变小时,达到的最低平均比特错误

率也越小.这是因为当节点间距离变小时,分子经由自由扩

散到达目的节点的概率变大,多播分子通信网络的传输可靠

性增大,相应地,平均比特错误率也就减小.

图５　d取不同值时平均比特错误率与检测阈值的关系

Fig．５　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateanddetection

thresholdwithdifferentvaluesofd

图６给出了当每个节点使用不同类型分子传递信息,且
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比特间隙时长T 取不同值的情况下,多播分子通信网络平均

比特错误率与检测阈值的关系.其中,两个相邻节点的距离

d为６００nm,其他参数与表１一致.从图６中发现,比特间隙

时长T 越大,多播网络能达到的最低平均比特错误率越小,

其对应的最优检测阈值越大.这是因为发送方节点释放分子

至生物环境后,在一定时长范围内,分子到达接收方节点的概

率随着时间的增长而变大,其对应的平均比特错误率减小,另

外接收方节点中收到的分子数量也会随着分子到达的概率的

增大而相应增大,此时为了达到最低平均比特错误率,最优检

测阈值相应增大.

图６　T 取不同值时,平均比特错误率与检测阈值的关系

Fig．６　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateanddetection

thresholdwithdifferentvaluesofT

图７给出了当每个节点使用不同类型分子传递信息,且

扩散系数取不同值的情况下,多播分子通信网络平均比特错

误率与检测阈值的关系.其中,两个相邻节点的距离d 为

５００nm,其他参数与表１一致,需要说明的是图中的扩散系数

用DAf
表示.图７中的扩散系数越大,其多播网络能达到的

最低平均比特错误率越小.这是因为生物环境中的扩散系数

越大,分子的运动就越快,分子在相同的样本时间内到达接收

方节点的概率也就相应越大,此时的多播分子通信网络的可

靠性变大,其平均比特错误率变小.

图７　DAf
取不同值时平均比特错误率与检测阈值的关系

Fig．７　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateand

detectionthresholdwithdifferentvaluesofDAf

４．２　每个节点采用相同类型分子的中继策略

图８给出了当生物环境中的扩散系数不同,且采用相同

类型分子的中继策略时,多播分子通信网络的平均比特错误

率随着检测阈值增大的变化情况.参数设置如下:样本时间

t０ 为４０μs,比特间隙时长 T 为４００μs,相邻节点间的距离d
为６００nm,其他参数如表１所列,需要说明的是图中的扩散系

数用DAf
表示.由图８可知,DAf

越大,多播分子通信网络中

能达到的最低平均比特错误率越小,其对应的最优检测阈值

越大.这是由于随着DAf
的增大,生物环境中的分子运动变

快,在相同时间内到达接收方节点的概率也就越大,其对应的

平均比特错误率就越小,相同数量的分子到达接收方节点的

分子数量随着其概率的增大而增大,此时接收方节点的检测

阈值随之增大.

图８　DAf
取不同值时平均比特错误率与检测阈值的关系

Fig．８　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateand

detectionthresholdwithdifferentvaluesofDAf

图９给出了使用第二种中继机制时多播分子通信网络的

比特错误率随着检测阈值增大的变化趋势,以及采用可调整

检测阈值来提高网络性能的效果.其中,各相邻节点间的距

离为５００nm,Nr 为５０００,其余参数如表１所列.从图９中可

以看到,在引入并行节点间的干扰后,多播分子通信网络的平

均比特错误率基本在０．２５左右,没有明显对应的最优检测阈

值,这是由于并行节点的干扰限制了网络的性能;而采用可调

阈值的方法后,可以明显看到随着检测阈值的增大,错误率呈

现先减小后增大的趋势,存在最低平均比特错误率,其网络性

能优于未采用可调阈值的方式.

图９　采用固定阈值或可调阈值时平均比特错误率与检测阈值

的关系

Fig．９　Relationshipbetweenaveragebiterrorrateanddetection

thresholdcomparingwithfixedandadaptivedecisionthreshold

结束语　本文考虑了基于扩散的、采用全双工的传输协

议的多播分子通信网络模型,主要分析了该多播分子通信网

络的平均比特错误率.首先,给出了一跳链路的平均比特错

误率公式;其次,利用每跳发送不同和相同类型的分子来传输

信息作为两种中继策略,从而推导出该多播网络的平均比特

错误率.当链路上节点使用相同类型分子的中继策略时,本

文提出在中继节点处调整阈值的方式来减少用户间的干扰.

实验结果表明,随着检测阈值的变化,存在一个阈值使得多播

网络的平均比特错误率最小;采用调整阈值的方法能有效消

除并行节点间的干扰对网络性能的影响.通过仿真结果可

知,每个时隙发送的分子数越大,两个相邻节点之间的距离越
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小,样本数越大,比特间隔时长越大扩散系数越大,达到的最

低平均比特错误率越小,其对应的最优检测阈值越大.此外,

要使得多播分子通信网络的平均比特错误率降低,可选择的

方案是:１)每个节点采用不同类型的分子来传输信息的中继

策略;２)每个节点采用相同类型的分子来传输信息的中继策

略时,需要采用可调阈值的方式,从而减少并行链路上用户间

的干扰.
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