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ＤＮＡ链置换反应网络在求解可满足问题中的应用
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摘　要：ＤＮＡ链置换是一种非常重要的分子自组装方法，因其操作性强、实验条件简单而被广泛应用于 ＤＮＡ
计算中。可满足问题是非确定性多项式问题（ＮＰ问题）中的一个经典问题，文章利用 ＤＮＡ链置换反应网络来
求解可满足问题，利用ＶｉｓｕａｌＤＳＤ语言设计ＤＮＡ链。求解过程主要分为３个反应模块，即变量转换模块、求和
模块和阈值比较模块。变量转换模块是将不同变量所代表的ＤＮＡ链通过链置换反应转换成同一条链；求和模
块是将转换后的链浓度进行相加；在阈值比较模块中，由于浓度的检测会存在一定的误差，为此设计了２个链
置换反应检测是否有荧光显示来判断可行解，若有荧光显示则为可行解，反之不是。通过ＶｉｓｕａｌＤＳＤ仿真软件
得到了变量转换模块相对应的链置换反应网络图、变量仿真图以及阈值比较图。该方法可用来求解多个变量

的可满足性问题。文章利用上述方法成功解决了一个５变量的可满足问题。
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　　计算机技术被认为是２０世纪３大科学革命之一，
电子计算机为社会发展起到了巨大的促进作用。近年

来，由于科技的迅猛发展，传统电子计算机已经难以满

足人们的需求。ＤＮＡ计算机是近些年最有独创性和出
乎意料的发现之一，具有高度的并行性、运算速度快、存

储容量大、耗能低和 ＤＮＡ分子资源丰富等优点。为了
制造出ＤＮＡ计算机，人们开始对 ＤＮＡ计算进行研究。
ＤＮＡ计算的第一个例子解决了一个７城市哈密顿路径
问题［１］。２０００年，Ｈｅａｄ等［２］提出了使用ＤＮＡ质粒的一
种新的计算方法，列出了潜在的优势。通过报告计算图

顶点集最大独立子集基数的ＮＰ完备算法题的一个实例
计算，说明了新方法的有效性。２００３年，殷志祥等［３］提

出了在基于表面的 ＤＮＡ计算采用荧光标记策略，解决
了简单的 ０－１规划问题。２００６年，Ｒｏｔｈｅｍｕｎｄ［４］用
ＤＮＡ折叠来创造纳米尺度的形状和图案。２００９年，Ｘｉｅ
等［５］提出了基于微流控芯片的拼接型 ＤＮＡ计算方法。
２０１０年，Ｙａｎｇ等［６］提出了一种新的基于循环 ＤＮＡ的最
大团问题计算模型。２０１１年，Ｑｉａｎ等［７］提出了 ＤＮＡ链
置换级联的神经网络计算，同年，Ｚｈａｎｇ等［８］提出了基

于ＤＮＡ纳米自组装的分子逻辑计算模型。此外，ＤＮＡ
计算还可以用来构建半加器、半减器、全加器和全减

器［９－１４］。２０１８年，Ｙｉｎ等［１５］利用分子信标计算模型解

决了最大权团问题，同年，赵鑫月等［１６］利用 ＤＮＡ折纸
术解决了０－１整数规划问题。２０１９年，Ｃｈａｏ等［１７］利

用ＤＮＡ单分子导航仪求解迷宫问题，唐震等［１８－１９］利用

ＤＮＡ折纸术解决了一类特殊的整数规划问题，还提出了
在 ＤＮＡ折纸基底上的一种动态的与非门计算系统。
２０２０年，杨新木等［２０］利用 ＤＮＡ折纸术解决了０－１背
包问题，刘璐璐等［２１］提出了异或门的 ＤＮＡ计算模型，
斯燕方等［２２］提出了简单０－１规划问题的动态 ＤＮＡ折
纸计算模型，杨静等［２３］提出了基于杂交链式反应工序

问题的ＤＮＡ计算模型。

１　可满足问题和ＤＮＡ链置换

１．１　可满足问题
可满足问题（ＳＡＴ）是一个经典的 ＮＰ问题，它在逻

辑电路的设计和密码问题中的研究方面都有广泛的应

用。ＳＡＴ问题可以描述为：对于一个给定的含有 ｎ个命

题变项的合取范式（析取范式），是否存在一组结果为真

的赋值（真值为１）。ＳＡＴ问题可用布尔逻辑表达式表
示为Ｆ＝Ｃ１"Ｃ２"…"

Ｃｍ。其中Ｃｉ＝ｋ１#ｋ２#…#

ｋｔ，（ｉ∈
｛１，２，…，ｍ｝）为布尔变量，取值为０和１。用“０”表示真
值“假”，用“１”表示真值“真”，“

"

”为逻辑“与”，“
#

”为

逻辑“或”。ＳＡＴ问题就是求使得Ｆ＝１的所有布尔变量
ｋｉ的真值分配表。显然，对于含有ｎ个变量的布尔公式
Ｆ有２ｎ个可能的赋值。２００４年，刘文斌等［２４］介绍了几

种ＳＡＴ问题的 ＤＮＡ计算模型，并在编码问题、实现方式
及算法设计等 ３个方面对其进行了比较。２００８年，
Ｗａｎｇ等［２５］使用基于连接酶链反应的 ＤＮＡ计算算法解
决ＳＡＴ问题。２００９年，周康等［２６］利用闭环ＤＮＡ解决了
可满足性问题。２０１２年，刘文君等［２７］提出了可满足性

问题的一种ＤＮＡ表面计算模型。２０１６年，陈玉华等［２８］

提出了基于分子信标的可满足性问题的粘贴模型。２０２０
年，陈哲和斯燕方等［２９－３１］也解决了可满足性问题。

１．２　ＤＮＡ链置换
ＤＮＡ链置换技术是指 ＤＮＡ单链与部分互补双链发

生结构反应，替代并显示出原有结构中被约束的单链，

从而生成新双链结构的过程。当互补链的长度变化时，

形成双螺旋结构的结合力也有所不同。当 ＤＮＡ分子在
杂交系统中，逐渐过渡到熵不断增加，自由能趋于稳定

的状态，从而实现结合力较强的输入链替换结合力较弱

的被约束的单链，最后，被替代的单链作为输出信号，实

现分子逻辑运算功能。２０１３年，Ａｎｔｈｏｎｕｙ等［３２］将 ＤＮＡ
链置换应用于矩阵乘法和加权和中。同年，Ｌｉ等［３３］通

过ＤＮＡ链置换完成了三输入多数逻辑门的设计。２０１６
年，Ｌｉ等［３４］基于ＤＮＡ链置换构建了一个半加器。２０１７
年，Ｓｏｎｇ等［３５］利用自催化放大器设计和分析了用于模

拟计算的紧凑ＤＮＡ链置换电路。Ｚｈａｎｇ等［３６］利用ＤＮＡ
链置换解决了概率问题。２０１９年，吴涛等［３７］基于 ＤＮＡ
链置换构建逻辑计算模型。

ＤＮＡ链置换可以分为可逆和不可逆２种情形，可用
如下的公式进行表示：

不可逆：｛Ａ^｝［Ｂ^］＋＜Ａ^ Ｂ^＞→＜Ｂ^＞＋［Ａ
Ｂ^］，

可逆：｛Ａ^｝［ＢＣ^］＋＜Ａ^ Ｂ^＞＜Ｂ^ Ｃ^＞
＋［ＡＢ^］｛Ｃ^｝。
ＤＮＡ不可逆和可逆的链置换反应见图１。

７７
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图１　ＤＮＡ链置换反应原理
Ｆｉｇ．１　ＰｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆＤＮＡｓｔｒａｎｄｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｒｅａｃｔｉｏｎ

　　图１中｛Ａ^｝［Ｂ^］表示部分互补的 ＤＮＡ双链；｛Ａ^｝
［Ｂ^］和｛Ａ^｝［ＢＣ^］中的单链部分称之为脚趾。这里对
于ＤＮＡ链的描述是采用了 ＶｉｓｕａｌＤＳＤ语言。在 Ｖｉｓｕａｌ
ＤＳＤ中，尖括号中的序列表示３′端在右侧的链，也称之
为上部链，而大括号中的序列表示３′端在左侧的链，也
称为下链。这２种描述方式是可以相互转换的，只是方
向有所不同。序列可以是一个域、一个域补码，具有多

个位置标记的系链或由空格分隔的多个序列。域可以

是由标识符表示的识别域，可以是在标识符上附加（
"

）

字符表示的ｔｏｅｈｏｌｄ域。中括号则表示的是通过碱基互
补配对所形成的 ＤＮＡ双链结构，箭头的方向表示反应
的方向，单向箭头表示的是不可逆反应，双向箭头表示

可逆反应。ＶｉｓｕａｌＤＳＤ语言所描述的链见图２。在ＤＮＡ
链置换中的脚趾的长度决定着反应的速率在６碱基内
以指数增长，在６碱基时反应速率达到最大。

图２　ＶｉｓｕａｌＤＳＤ语言所描述的链
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｓｔｒａｎｄｄｅｓｃｒｉｂｅｄｉｎＶｉｓｕａｌＤＳＤｌａｎｇｕａｇｅ

　　本文通过ＤＮＡ链置换反应并利用ＶｉｓｕａｌＤＳＤ进行
仿真，得到反应网络图来求解可满足性问题。考虑到可

满足性问题不需要考虑权重，将求解过程分为 ３个模
块，即变量转换模块、求和模块和阈值比较模块，在阈值

比较模块中，由于浓度的检测会存在一定的误差，故通

过检测是否有荧光显示来判断是否为可行解。

２　基于链置换反应网络解决可满足
性问题

　　设计思想：对于可满足性问题，如Ｆ＝（ｘ１#ｘ２）"（ｘ１

#

ｘ３）"（ｘ２#ｘ３），将求解过程分为３个模块：①通过链置
换反应将每一个变量 ｘｉ（ｉ＝１，２，３）转换成 Ｙ，这里每一
个变量都分别对应一条 ＤＮＡ单链；②对模块一中所得
的Ｙ单链进行求和，在数字上是一般的加法运算，实际
上是浓度的相加；③通过阈值的比较来判断解是否满足
要求，这里假设阈值为０９ｎｍ。通过这３个模块可以求
解出布尔公式Ｆ的第一个析取范式的解，重复上述３个
模块得出所有的解。当变量 ｘｉ＝１（ｉ＝１，２，３）时，输入
相对应的单链 ＤＮＡ浓度为１ｎｍ；当 ｘｉ＝０（ｉ＝１，２，３）
时，则不输入相应的ＤＮＡ单链Ｘｉ（ｉ＝１，２，３）。上述的３
个模块具体描述如图３。

图３　求解反应模块
Ｆｉｇ．３　Ｓｏｌｖｅｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｍｏｄｕｌｅ

２．１　变量转换模块和求和模块
针对ＳＡＴ问题，设计了一个变量转换模块和求和模

块。在变量转换模块中，将每一个变量ｘｉ＝１（ｉ＝１－ｎ）
分别设计成一条ＤＮＡ单链Ｘｉ，通过链置换反应将每一个
变量ｘｉ＝１（ｉ＝１－ｎ）所代表的单链转换成变量Ｙ所代表
的ＤＮＡ单链，即

Ｘｉ→Ｙ（ｉ＝１－ｎ），
Ｘｉ＋Ｚｉ→Ｙ＋ｗａｓｔｅ．

对于这一化学反应步骤，需要辅助链Ｚｉ的参与，如
图４所示。对于可满足问题，当变量ｘｉ＝１（ｉ＝１－ｎ），设
ｓｓＤＮＡＸｉ的初始浓度为１ｎｍ。对于这一反应１ｎｍ的Ｘｉ
经过反应能得到１ｎｍ的 Ｙ。对 Ｙ的浓度进行相加。在
ＤＮＡ链置换反应中，Ｘｉ和 Ｚｉ的初始浓度满足［Ｘｉ］０＜＜
［Ｚｉ］０。

图４　变量转换模块
Ｆｉｇ．４　Ｖａｒｉａｂｌｅｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｍｏｄｕｌｅ

８７
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２．２　阈值的比较模块
在求和模块中，可以得到 Ｘｉ→Ｙ（ｉ＝１－ｎ），此时，Ｙ

作为反应的输出链，将Ｙ链的浓度和所设定的阈值进行
比较，得出满足问题的可行解。然而，对于浓度的准确检

测在现实中存在一定的限制。通过设计链置换反应置换

出荧光来解决这一限制。若有荧光显示，则是所求问题的

一个解；若没有荧光显示，则不是所求问题的解。这里所设

计的链置换反应需要有２个辅助链的参与，化学反应网络
模块描述如下，可以通过ＶｉｓｕａｌＤＳＤ的反应网络来实现。
［Ｙ］０≤

　０９？

ｔｒｕｅ，Ｙ［Ｙ］０＋Ｐ［Ｐ］０＝ｂｉ
ｌ
→
１
Ｑ［Ｑ］∞ ＝［Ｙ］０＋ｗａｓｔｅ，

ｆａｌｓｅ，
Ｙ［Ｙ］０＋Ｐ［Ｐ］０＝ｂｉ

ｌ
→
１
Ｑ［Ｑ］∞ ＝ｂｉ＋ｗａｓｔｅ，

Ｙ［Ｙ］０＋Ｔ［Ｔ］０＝ｂｉ
ｌ
→
２
Ｆ＋ｗａｓｔｅ{

，

ｉ＝１－ｍ













，

这里的Ｐ和Ｔ是链置换反应所需要的辅助链，具体
见图５，Ｐ和Ｔ都是部分互补的双链ＤＮＡ，其中Ｔ的上浮
单链ＤＮＡ的３′端标记有荧光基团，下游单链 ＤＮＡ的５′
端标记有荧光猝灭剂，这样使得 Ｔ一开始不发光。随着
对ＤＮＡ链置换反应动力学的表象特征观察到，动力学
随着接触点长度［１－３］增加呈指数增加。对于本文的
阈值反应模块，３ｎｔ是６ｎｔ的截断部分，这就导致了 ｌ１的
反应速率要远大于 ｌ２。如果［Ｙ］０≤［Ｐ］０，那么链 Ｙ将
会优先和接触点长的链 Ｐ反应（图 ５）；如果［Ｙ］０＞
［Ｐ］０，链Ｙ会优先和接触点长的链 Ｐ反应，剩下的 Ｙ链
再和链Ｔ进行链置换反应，使得Ｔ链中的荧光和荧光猝
灭剂相分离，有荧光显示。因此，只有当［Ｙ］０＞［Ｐ］０时
有荧光显示，这里的［Ｐ］０设为阈值，即为０９。在 ＤＮＡ
链置换反应中，初始输入链Ｙ的浓度是由求和反应模块
提供，［Ｐ］０＝０９，链Ｔ的初始浓度也设为阈值，即［Ｔ］０
＝０９。

图５　阈值反应模块
Ｆｉｇ．５　Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｒｅｓｐｏｎｓｅｍｏｄｕｌｅ

（ａ）初始浓度［Ｙ］０≤［Ｐ］０，链Ｙ和脚趾区域ａ －ｂ相结合。反应达到平衡时Ｑ的浓度为［Ｑ］∞ ＝［Ｙ］０；（ｂ）初始浓度［Ｙ］０＞［Ｐ］０，链Ｙ

会先和脚趾区域长的ａ －ｂ先结合，剩下的Ｙ链和脚趾区域ｂ相结合。当反应达到平衡时Ｑ的浓度为［Ｑ］∞ ＝０９，随后会有荧光显示
出来

３　仿真结果

简单起见，以５个变量的可满足性问题为例。求解

Ｆ＝（ｘ１#ｘ５）"（ｘ２）"（ｘ３#ｘ４）"（ｘ５）"（ｘ２#ｘ３#ｘ４），在这
个布尔逻辑表达式中存在着５个变量，这意味着一共存
在着２５＝３２种可能解。将这３２种可能解以表格的形式
表示出来，见表１。

表１　３２种可行解
Ｔａｂｌｅ１　３２ｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ

ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５ ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
０ ０ ０ ０ ０
０ ０ ０ １ ０
０ ０ １ ０ ０
０ １ ０ ０ ０
１ ０ ０ ０ ０
０ ０ ０ ０ １

１ １ １ ０ ０
１ １ ０ １ ０
１ ０ １ １ ０
０ １ １ １ ０
１ １ ０ ０ １
１ ０ １ ０ １

９７
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（续表１）

ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５ ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
１ １ ０ ０ ０
１ ０ １ ０ ０
１ ０ ０ １ ０
１ ０ ０ ０ １
０ １ １ ０ ０
０ １ ０ １ ０
０ １ ０ ０ １
０ ０ １ １ ０
０ ０ １ ０ １
０ ０ ０ １ １

０ １ １ ０ １
１ ０ ０ １ １
０ １ ０ １ １
０ ０ １ １ １
０ １ １ １ １
１ ０ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ １
１ １ １ １ ０
１ １ １ １ １

　　下面分 ３步来寻找可行解。①将变量 ｘｉ（ｉ＝１－
５），通过链置换反应将每个变量所代表的 ＤＮＡ单链转
换成Ｙ单链；②将所得到的 Ｙ链进行相加；③将所得到
的Ｙ链浓度和阈值相比较，结果可通过 ＤＮＡ链置换观
察是否有荧光显示。

（１）在Ｆ的第一个析取范式中，包含着２个变量 ｘ１
和ｘ５。这意味着在３２个可行解中只要 ｘ１和 ｘ５有一个
或者同时为１，第一个析取范式结果为真，这样的结果一
共有２４个，见表２。

表２　第一个析取范式的所有可行解
Ｔａｂｌｅ２　Ａｌｌｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔｄｉｓｊｕｎｃｔｉｖｅｎｏｒｍａｌｆｏｒｍ

ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５ ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
０ ０ ０ ０ １
１ ０ ０ ０ ０
１ １ ０ ０ ０
１ ０ １ ０ ０
１ ０ ０ １ ０
１ ０ ０ ０ １
０ １ ０ ０ １
０ ０ １ ０ １
０ ０ ０ １ １
１ １ １ ０ ０
１ １ ０ １ ０
１ ０ １ １ ０

１ １ ０ ０ １
１ ０ １ ０ １
０ １ １ ０ １
１ ０ ０ １ １
０ １ ０ １ １
０ ０ １ １ １
０ １ １ １ １
１ ０ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ １
１ １ １ １ ０
１ １ １ １ １

　　步骤１：将变量ｘ１和ｘ５所代表的链Ｘ１和Ｘ５通过链
置换反应转换成Ｙ链，化学反应网络如下（图６）：

Ｘ１
ｋ
→
１
Ｙ，Ｘ５

ｋ
→
５
Ｙ，

Ｘｉ＋Ｚｉ→Ｙ＋ｗａｓｔｅ（ｉ＝１－５）。
　　步骤２：将步骤１中所得到的 Ｙ链进行相加。如：
（０，０，０，０，０），（１，０，０，０，０），（１，１，０，０，０），（１，１，１，０，
０），（１，１，１，１，０），（１，１，１，１，１），分别输出为０，１，２，３，
４，５，即分别代表Ｙ的值为０，１，２，３，４，５。

步骤３：将步骤２所得到的输出值和阈值进行比较
来判断是否为可行解，具体可通过观察是否有荧光显示

来判断，见图７。
在第一个析取范式的可行解基础上，重复上述步骤

来求解第二个至第五个析取范式的可行解。

　　（２）对于第二个析取范式，只需在上述的２４个可行
解的基础上寻找ｘ２＝１的情形。

步骤１：将变量ｘ２所代表的链 Ｘ２通过链置换反应
转换成Ｙ链。化学反应如下：

Ｘ２
ｋ
→
２
Ｙ。

反应见图８。
　　步骤２：将步骤１所得的 Ｙ链进行相加。如可行解
（这里的可行解存在于上述２４个可行解中）（０，１，１，１，
１）、（１，１，１，０，１）、（１，１，０，１，１）、（１，１，１，１，０）和（１，１，
１，１，１），分别对应Ｙ的输出值为４、４、４、４和５。

０８
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图６　变量ｘ１和ｘ５的链置换反应和网络反应
Ｆｉｇ．６　Ｔｈｅｃｈａｉｎｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｘ１ａｎｄｘ５

图７　阈值比较图
Ｆｉｇ．７　Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｃｈａｒｔ

黄色线代表的是荧光

图８　变量ｘ２的链置换反应和网络反应
Ｆｉｇ．８　Ｓｔｒａｎｄｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｘ２

　　步骤３：将步骤２所得到的输出值和阈值进行比较
来判断是否为可行解，具体可通过观察是否有荧光显示

来判断（图９）。
　　通过上述步骤满足前２个析取范式的可行解个数
为１２个（表３）。
　　（３）对于第三个析取范式，只需在上述的１２个可行
解的基础上寻找ｘ３＝１或ｘ４＝１的情况。

步骤１：将变量ｘ３，ｘ４所代表的链Ｘ３，Ｘ４通过链置换
反应转换成Ｙ链。化学反应如下：

Ｘ３
ｋ
→
３
Ｙ，Ｘ４

ｋ
→
４
Ｙ。

反应见图１０。

图９　输出Ｙ值为５的阈值比较图
Ｆｉｇ．９　ＴｈｅｏｕｔｐｕｔｖａｌｕｅＹｉｓ５ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｇｒａｐｈ

注：黄色线表示荧光

１８
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表３　前２个析取范式的所有可行解
Ｔａｂｌｅ３　Ａｌｌｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔｔｗｏｄｉｓｊｕｎｃｔｉｖｅｎｏｒ

ｍａｌｆｏｒｍｓ
ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
１ １ ０ ０ ０
０ １ ０ ０ １
１ １ １ ０ ０
１ １ ０ １ ０
１ １ ０ ０ １
０ １ １ ０ １
０ １ ０ １ １
０ １ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ １
１ １ １ １ ０
１ １ １ １ １

　　步骤２：将步骤１所得的 Ｙ链进行相加。如可行解
（这里的可行解存在于上述１２个可行解中）（０，１，０，１，
１）、（１，１，０，１，１）、（１，１，１，０，１）、（１，１，１，１，０）和（１，１，
１，１，１），分别对应Ｙ的输出值为３、４、４、４和５。

步骤３：将步骤２所得到的输出值和阈值进行比较
来判断是否为可行解，具体可通过观察是否有荧光显示

来判断。

通过上述步骤满足前３个析取范式的可行解个数
为９个（表４）。
　　（４）对于第四个析取范式，只需在上述９个可行解
的基础上寻找。

步骤１：将变量 ｘ５所代表的链 Ｘ５通过链置换反应
转换成Ｙ链。化学反应如下：

Ｘ５
ｋ
→
５
Ｙ。

图１０　变量ｘ３，ｘ４的链置换反应和网络反应
Ｆｉｇ．１０　Ｓｔｒａｎｄｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｏｆｘ３ａｎｄｘ４

表４　前３个析取范式的所有可行解
Ｔａｂｌｅ４　Ａｌｌｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔｔｈｒｅｅｄｉｓｊｕｎｃｔｉｖｅ

ｎｏｒｍａｌｆｏｒｍｓ
ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
１ １ １ ０ ０
１ １ ０ １ ０
０ １ １ ０ １
０ １ ０ １ １
０ １ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ １
１ １ １ １ ０
１ １ １ １ １

　　化学反应见图１１。

　　步骤２：将步骤１所得的 Ｙ链进行相加。如可行解
（这里的可行解存在于上述６个可行解中）（０，１，１，１，
１）、（１，１，１，０，１）、（１，１，１，１，０）和（１，１，１，１，１），分别对
应Ｙ的输出值为４、４、４和５。
　　步骤３：将步骤２所得到的输出值和阈值进行比较
来判断是否为可行解，具体可通过观察是否有荧光显示

来判断。

通过上述步骤满足前４个析取范式的可行解个数
为６个（表５）。

（５）对于第五个析取范式，只需在上述的６个可行
解的基础上寻找。

　　步骤１：将变量 ｘ２，ｘ３，ｘ４所代表的链 Ｘ２，Ｘ３，Ｘ４通
过链置换反应转换成Ｙ链。化学反应如下（图１２）：

２８
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图１１　变量ｘ５的链置换反应和网络反应
Ｆｉｇ．１１　Ｓｔｒａｎｄｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｏｆｘ５

表５　前４个析取范式的所有可行解
Ｔａｂｌｅ５　Ａｌｌｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔｆｏｕｒｄｉｓｊｕｎｃｔｉｖｅｎｏｒ

ｍａｌｆｏｒｍｓ

ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
０ １ １ ０ １
０ １ ０ １ １
０ １ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ ０
１ １ １ １ １

Ｘ２
ｋ
→
２
Ｙ，Ｘ３

ｋ
→
３
Ｙ，Ｘ４

ｋ
→
４
Ｙ。

　　步骤２：将步骤１所得的 Ｙ链进行相加。如可行解
（这里的可行解存在于上述６个可行解中）（０，１，１，１，
１）、（１，１，１，１，０）和（１，１，１，１，１）。

步骤３：将步骤２所得到的输出值和阈值进行比较
来判断是否为可行解，具体可通过观察是否有荧光显示

来判断。

通过上述步骤满足这个例子的可行解个数为６个，
即（０，１，１，０，１）、（０，１，０，１，１）、（０，１，１，１，１）、（１，１，０，１，
１）、（１，１，１，０，１）和（１，１，１，１，１）见表６和图１３。

图１２　变量ｘ２，ｘ３，ｘ４的链置换反应和网络反应
Ｆｉｇ．１２　Ｓｔｒａｎｄｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｒｅａｃｔｉｏｎａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｏｆｘ２，ｘ３，ｘ４
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表６　满足这个例子的可行解
Ｔａｂｌｅ６　Ａｆｅａｓｉｂｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎｔｈａｔｓａｔｉｓｆｉｅｓｔｈｉｓｅｘａｍｐｌｅ

ｘ１ ｘ２ ｘ３ ｘ４ ｘ５
０ １ １ ０ １
０ １ ０ １ １
０ １ １ １ １
１ １ ０ １ １
１ １ １ ０ １
１ １ １ １ １

图１３　变量ｘｉ（ｉ＝１－５）所对应的仿真结果
Ｆｉｇ．１３　Ｔｈｅｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｖａｒｉａｂｌｅｘｉ

（ｉ＝１－５）

４　结束语

本文基于 ＤＮＡ链置换反应网络求解可满足性问
题，利用ＶｉｓｕａｌＤＳＤ进行了仿真。求解过程分成３个反
应模块：变量转换模块、求和模块和阈值比较模块，除了

求和模块外，其他２个模块都利用了 ＤＮＡ链置换反应。
文中利用上述的３个反应模块具体解决了５个变量的
可满足性问题，每个变量 ｘｉ（ｉ＝１－５）分别代表着链
Ｘｉ（ｉ＝１－５）经过变量反应模块得到 Ｙ链，再将 Ｙ链的
浓度进行相加，最后和所设定的阈值进行比较，通过观

察是否有荧光显示来判断，若有荧光显示则是可行解，

否则不是，最终有６个可行解。
本文的设计思想不仅可以解决可满足性问题，还可

以解决一些加权的问题，如整数规划问题，背包问题等。

与之前的求解可满足计算模型相比适用范围更加广泛，

适用于大范围的求解。利用 ＶｉｓｕａｌＤＳＤ得到了反应网
络图和仿真结果，验证了该设计的可行性，阈值作为一

种检验手段，通过观察是否有荧光来判断可行解，使得

结果更明显直观。本文的设计为大规模求解提供了思

路，关于大规模求解问题是后续的工作。
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