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� � 摘 � 要: � 结合并发约束理论提出了并发Analog�Cell模型框架 ;基于扩展的并发约束理论, 提出了并发 Analog�Cell

中定量的随机控制机制以及模拟细胞中 RNA聚合酶介导转录起始过程的算法模型, 可有效地避免系统中随机错误的

发生并提高运行效率;最后, 提出了并发 Analog�Cell模型中 DNA转录过程的模拟算法.
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Abstract: � Analog�Cell represents gene expression at the molecule level. It provides abundant image information. We carried

out investigations on concurrent semantic analysis of Analog�Cell in this paper. We introduced concurrent constraint theory into Ana�

lo g�Cell and presented a framework of concurrent electronic cell model. We designed a quantitative stochastic control mechanism,

which was based on the study of stochastic concurrent constraint programming. It is capable of avo iding the random system mistakes

and improving the performance efficiency of Analog�Cell. Based on non�deterministic temporal concurrent constraint theory, we pre�
sented an algorithm model to simulate the initiation of transcription. Last but not least, we propo sed an algorithm to simulate whole

transcription process.
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1 � 引言

� � 电子细胞在计算机上模拟细胞的功能结构、物质组
成以及生命活动的动力学行为和生命现象.用虚拟现实

的方式实现友好人机交互,以便研究者构造细胞结构和

其内外部环境的物质组成, 考察、记录细胞实验现象和

功能, 再现细胞生命活动和发现新的生物学现象规

律[ 1] .采用电子细胞辅助真实细胞实验研究,设定虚拟

细胞环境,代替和辅助传统医学生物学实验,重现细胞

生命活动的重要环节;把每个时刻特定位置上特定物质

的变化,通过计算机屏幕或以数据报告的形式提供给研

究者.电子细胞是一个多学科交叉的崭新领域,除了充

分利用现代细胞分子生物学的基础和实验研究成果以

外,还必须依赖物理、数学建模理论和高性能计算领域

的研究成果.数理科学、工程技术与生命科学的共同发

展,引领生命科学研究演化为运用高通量实验技术获取

海量生物信息,并在这些生物信息基础上建立物理、数

学模型,最终通过建模与实验相接合的研究手段来定量

阐述生命现象的本质规律的定量研究方法[ 2] .电子细胞

通常采用动态的、混合的、离散的建模方法,将半定量模

型和定性模型相结合构建出综合的物理、数学模型.

目前有三种较成熟的电子细胞模型.最早的是日本

Keio大学 Tomita教授领导的研究小组所建立的原核细

胞能量代谢、细胞膜物质运输模型 E�CELL[ 3] .另一个较
成熟的模型是美国康涅狄格州州立大学 LeslieMLoew和

James C Schaff 等学者所建立的真核细胞钙转运模型

Virtual Cell[ 4] ,通过简单的图形模拟钙离子流的移动过

程.第三个较成熟的模型是由美国印第安那大学化学系

的 Peter J Ortoleva教授等人开发的模拟细胞对外界刺激

反应、物质运输及基因组变化的虚拟细胞模型 Cyber�
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Cell[ 5] .这三种电子细胞模型均存在一个不足:图形显

示方面较为简单、不能满足充分观察细胞内生物化学

反应过程的需要. 我们已经实现了国内第一个电子细

胞模型Analog�Cell[ 6, 7] .
生物系统模型通常复杂度较高且规模庞大, 用

C+ + 等传统的高级程序设计语言仿真实现复杂系统的

数学模型遇到了很多软件工程以及软件开发技术方面

的难题.我们需要一种新的语言自然、清晰、简洁地描

述复杂模型. 并发约束程序 ( Concurrent Constraint Pro�
gramming, CCP)是一种基于约束系统的、并发的多代理

计算模型.扩展的并发约束程序包括: 随机并发约束程

序 ( Stochastic Concurrent Constraint Pr�ogramming, SC�
CP) [ 8, 9]、非确定时控并发约束程序 ( Non�deterministic
Temporal Concurrent Co�nstraint, NTCC) [ 10]、混合并发约束
程序 (Hybrid Concurrent Constraint,HCC) [ 11, 12] ,以及随机

的非确定时控并发约束 ( Stochast ic Non�determin�istic
Temporal Concurrent Constraint, SNTCC)

[ 13]
等.

本文利用四种扩展的并发约束程序语言建立生物

过程模型,将并发约束理论和扩展并发约束程序的特

点与 Analog�Cell相结合提出了具有随机性,时控性以及

混合计算特性的并发电子细胞模型框架.同时, 提出了

基于并发机制的Analog�Cell中核心反应规则的算法.

本文第二节分别阐述如何利用扩展并发约束语言

描述生物模型以及 Analog�Cell中相关计算机制的设计;

第三节提出了并发电子细胞 Analog�Cell 系统框架以及
并发Analog�Cell模型中 DNA转录过程的模拟算法.

2 � 基于并发约束的电子细胞建模

� � 在构建电子细胞时,将细胞环境看作一个开放的

系统,系统中每时每刻都在发生着许多生物化学反应,

这些反应共同改变着细胞环境. 我们利用计算机的存

储器构建一个� 细胞环境 ,将生化反应描述为过程,当

环境触发了反应过程, 该过程的调用执行就会改变共

享的� 细胞环境 ,过程之间通过共享的� 细胞环境 实

现协调和通信.

CCP是多代理计算模型,由多个代理和一个共享的

约束存储器组成.关于 CCP的语义描述和更多深入的

细节讨论见参考文献[ 8, 14] .

2�1 � 并发 Analog�Cell结合反应随机性控制
SCCP在基本 CCP的基础上,赋予读写操作一个随

机系数用于表示更加复杂的动力学特性, 从而支持更

为复杂的网络结构描述. SCCP 给每个操作附以一个呈

指数分布的连续随机变量 � 来表示该操作的执行时

间. agents 之间通讯的速度根据系统状态呈现动态变

化,且变化具有随机性, 保证了 SCCP 具有高度灵活性.

SCCP进行生物建模时,系统中的量化实体用流变量[ 8]

来描述,例如细胞环境中分子浓度和反应时间等, 这些

量化的计算元素都可以用流变量来定义. 系统中表示

控制变量的逻辑实体,如酶促聚合反应等生物化学变

化用过程表示.每个生物化学反应都对应着一个处理

流变量的过程.把活动 agents与不同的系统行为相关联

的同时将变量和量化实体相关联, 意味着将他们看作

环境的一部分,这些活动都有其相应的持续时间和特

定属性,前面提到的系统随机性使得模型依然保持动

态随机变化的特点.实际上,反应速率与物质实体的存

在数量是紧密相关的,我们采用反应系数来描述这种

相关的程度. SCCP 语法结构以及语义的描述见参考文

献[ 9] .

酶促聚合反应是 Analog�Cell中的核心反应规则,酶

E作为反应的催化剂与反应底物 S 结合为酶�底物聚合
体 ES,该聚合体可能会重新分解为酶和底物,或者发生

内部变化形成该反应的生成物 P 和酶的复合物.然后

复合物分开产生产物 P, 酶又恢复游离状态, 重新参加

反应.表 1中的反应模型 1是用 SCCP建立的酶促反应

模型 enz- reaction.

� � 已有的 Analog�Cell中,所有游离态粒子运动的方向

和速度都是随机的, DNA启动子结合位点作用范围内

出现 RNA聚合酶介导转录的起始是一个随机事件. 通

过指定结合位点的作用范围控制反应发生的随机机制

和生物细胞内部真实反应发生情况一致, 但是,由于模

型的量化程度和机器硬件的限制, 这样的模拟仍然存

在不足之处.简单的随机性控制机制,导致了系统内部

出现非预期随机性错误. 如:在 DNA 的转录过程中, 两

个游离态的核苷酸分子同时与 DNA中某匹配的核苷酸

结合形成了三聚体而不是核苷酸对.另外, 由于计算机

硬件的限制, 系统内部微粒的运动速度远远达不到真

实模拟细胞内生化反应的速度要求.为了提高现有系

统中的反应速度,需要将结合位点的作用范围扩大.但

是,串行系统中我们通过反应控制容器存储反应队列,

仅仅扩大反应范围又会导致等待队列过长.这样的变

化增加了运行时刻反应之间的时间延迟.

考虑将 Analog�Cell 系统的特点与 SCCP中的随机机

制相结合,在 Analog�Cell中为每个反应结合位点指定一
个较大的作用范围, 并且每个反应对应地定义一个随

机函数.使得结合位点作用范围和随机函数共同控制

反应的发生. 我们可以通过指定随机函数来控制反应

发生的速度.当 RNA 聚合酶出现在结合位点的作用范

围内时,根据随机函数的返回值决定反应的速度. 由于

改进的随机机制较原随机机制而言,更便于实现模型

的量化控制, 很大程度上避免了系统中随机性错误的

产生.上述随机性控制机制是本文算法 1中随机函数定

义所采用的关键技术.
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表 1 � 主要的反应模型

反应模型 1� enz- react ion

reaction ( k , [ R1, !, Rn] , [ P 1, !, Pn] ) : - askr
MA

( k , [ R
1
, !, R

n
] ) ( ∀ n

i= 1( Ri > 0) ) . ( # n
i= 1 tel l ∃ ( Ri= Ri- 1) # #m

j= 1tell ∃ ( Pj= Pj+ 1) ) .

reaction ( k , [ R1, !, Rn] , [ P 1, !, Pn] ) � 其中, rMA ( k, [ R1, !, Rn] ) = k%X 1!Xn

enz - reaction ( k1, k- 1, k2, S , E, E, ES , P ) : - reaction ( k1, [ S , E ] , [ ES ] ) # reaction( k- 1, [ ES] , [ S , E ] # reaction( k2, [ ES ] , [ E, P ] )

反应模型 2� Start- transcription

Start- transcription : -

( when&RNA Pol> 0∀ distant . RNA Pol< range∋do update- stat e( f irstDNA) ) .

( when&get- type ( f irstDNA) = t ∀ get- state (f irstDNA ) = before- bind∋do update - state (f irstDNA ) )

反应模型 3� s- bond

s- bond ( * �( P 0#P1#P 2#P 3# P4#P 5#P6#P 7)

其中, �= 1; �ij ( i= 0,1, 2, 3; j = 0, 1,2, 3)表示各状态转换的概率函数,其返回值是小于 1的正实数:

P 0= when&(N > 0∀ DNA > 0) , �01∋do( N= N - 1#N%DNA = N%DNA + 1)

P 1= when&( M> 0∀ DNA> 0) , �02∋do( M= M- 1#M%DNA = M%DNA+ 1)

P 2= when&( M> 0∀N%DNA > 0) , �12∋do( M= M - 1#M%N%DNA = M%N%DNA + 1#N%DNA = N%DNA- 1)

P 3= when&(N > 0∀ M%DNA > 0) , �23∋do( N = N- 1#N%M%DNA= N%M%DNA + 1#M%DNA = M%DNA- 1)

P 4= when&(N%DNA> 0) , �10∋do(N = N+ 1#N%DNA= N%DNA - 1)

P 5= when&( M%DNA > 0) , �20∋do( M = M+ 1#M%DNA = M%DNA - 1)

P 6= when&( M%N%DNA> 0) , �31∋do( M= M+ 1#M%N%DNA= M%N%DNA - 1#N%DNA= N%DNA + 1)

P 7= when&(N%M%DNA> 0) , �32∋do( N= N+ 1#N%M%DNA = N%M%DNA- 1#M%DNA= M%DNA + 1)

2�2 � Analog�Cell中的时控机制
NTCC是基于 Timed CC的时间进程演算,将时间划

分为等长的单元,初始时,程序接受一个环境触发的约

束条件作为过程 P的输入, P在初始约束存储器的状态

下进入当前时间单元执行这个过程, 等待过程到达一

个稳定点时,输出结果约束到共享存储器,使得存储器

中的约束被更新.同时, 该稳定点决定了程序进入下一

个时间单元时需要执行的剩余过程Q.关于语法和语义

的更多内容,见参考文献 [ 10] .在 NTCC中,我们可以用

M= tell( l< pH in< u)描述细胞液中 pH值的水平,由于某

个时刻细胞液中的 pH值不能确定,所以只能用区间来

描述.当然,也可以用函数来描述这种约束.

Analog�Cell中模拟的转录延伸过程是指 RNA 聚合

酶延 DNA链移动, 顺次合成 RNA 链. DNA在聚合酶抵

达之前解旋,在其经过之后又恢复为双螺旋结构.这一

生命过程中的时序性是建模的关键.

串行的 Analog�Cell中,反应函数是顺序加入反应控

制容器并串行执行的. 函数会访问该反应中相应的物

质的属性信息,并更新该反应物的属性信息.这种机制

的作用下,生物体内原本同时发生的反应在该系统中

被人为赋予了先后顺序. 针对该问题,将 NTCC时控性

的实现机制引入Analog�Cell中.

并发的 Analog�Cell模型将时间划分为等长单元.转

录起始时,系统接受初始环境触发信号, 把初始环境作

为该反应的执行环境,进入当前时间单元开始运行并

更新存储器中相关数据. 下一个时间单元, 依据最新的

共享数据检查新的反应的触发条件能否被满足.

表 1 中的反应模型 2 是并发 Analog�Cell 模型中
RNA聚合酶介导转录起始过程的模型.该模型表示当

RNA聚合酶出现在 DNA 结合位点的作用范围内时,

DNA序列中的第一个核苷酸的状态被更新为待结合核

膜状态;若 DNA第一个核苷酸类型为 t (起始密码子第

一位) ,且状态为结合核膜前的状态,则该核苷酸与核

膜上任意一点结合,状态更新为已结合核膜状态. 模型

中两个条件判断语句之间是顺序执行的关系.事实上,

后一条语句中的条件表达式中已蕴含了前一条语句的

执行结果,所以两条语句即使按照并发的方式实现,整

个函数的执行结果也可以正确地模拟该生物过程中的

时序关系.

2�3 � 基于 SNTCC的分子随机结合反应模型

NTCC虽然定义了时态却没有提供直接用于描述

随机特性的机制. SNTCC在 NTCC中加入随机执行操作

的机制,融合了 SCCP和 NTCC的特点,具有随机性和时

控性.

Analog�Cell中分子的随机结合反应是系统核心反
应规则之一.表 1 中反应模型 3 是利用 SNTCC建立的

Analog�Cell中分子间的随机结合反应模型 s- bond. 它是

Analog�Cell中结合反应的基本计算模型.系统中几乎所
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有反应函数的算法都可以在该模型的基础上通过调整

某些参数来完成.

表 1的反应模型 3中 P i 表示系统中的生物化学反

应过程, 通过这些过程定义实现系统的状态转换. 例

如:第一个反应 P0表示系统状态为 0的前提下,当 DNA

结合位点作用范围内 N 的个数大于零时,发生 P0反应

概率为 �01,即:系统以概率 �01转换至状态 1.同理,初始

0 状态满足 P1反应条件时,以概率 �02转换至状态 2.该

概率值是由随机函数返回值决定的, 随机函数的定义

依赖细胞生物学,分子生物学, 以及生物化学等理论知

识. P0反应结束后, 系统中游离态的 N 数量减一变为

零,二聚体N%DNA出现在系统环境中,触发 P4和 P2反

应的发生.概率的大小上决定了系统演化的方向.

2�4 � Analog�Cell中的混合特征
Bjorn Carlson等人共同提出了对混合系统进行建

模、控制和仿真的程序语言HCC.该语言支持用常微分

方程描述的约束和代数约束描述的约束, 这两种约束

均采用区间方法[ 15, 16]进行求解. HCC即可以描述系统

状态达到阈值的离散特征又可以描述反应物浓度的连

续变化.关于HCC的语义解释以及实现方法参考文献

[ 11, 12] .

Analog�Cell中颗粒的运动属于连续的无规律的分
子热运动,当受到碰撞时,粒子还会改变其运动速度和

运动方向;同时系统中存在着的粒子间相互作用力,也

是系统中粒子运动方式的主要影响因素. 模拟这些物

理特性是 Analog�Cell的主要工作.游离态粒子的随机运

动属于该系统模型中的连续变化,每时每刻都在发生,

Analog�Cell中由系统时钟驱动, 每个时间单元内自动更

新空间位置.设计函数对应HCC中 always语句的语法

功能,用该函数调用那些具有时间连续性要求的反应

或者位置变换函数. 例如: Analog�Cell 中所有微粒的空
间位置更新定义为: always{ recalculate( ) ; } . recalculate( )

是微粒空间位置计算函数.在具体实现时,需要将 recal�
culate函数指针作为 always的参数.其实,不论是 Analog�
Cell中运动方式的模拟,或者生物化学反应过程的模拟

都是既存在着连续性变化又存在着离散变换.

3 � 并发电子细胞模型

� � 利用扩展并发约束程序可以实现很多更复杂生物
系统的建模.我们将上述几种扩展机制和 Analog�Cell相
结合,使得 Analog�Cell成为了一个具有良好的随机控制
机制,能够准确模拟生物过程时序性, 并具有混合计算

特征的并发电子细胞模型.

3�1 � 并发 Analog�Cell的系统框架
Analog�Cell选择了细胞内与基因表达相关的物质

如 DNA、核苷酸、mRNA、核糖体、tRNA、氨基酸、多肽链

及核糖核酸酶等作为该电子细胞的主要物质组成. 该

电子细胞模型的组成部分为:反应物、基因序列和反应

规则. Analog�Cell通过类型和状态定义来区别不同反应
物的不同状态;反应规则是把反应物、基因序列整合到

一起的模型的核心,反应规则分为两个部分:反应过程

与该反应中进行的状态控制.关于 Analog�Cell 的更多内
容可参考文献[ 7] .

基于扩展 CCP对 Analog�Cell 改进的基本思想是将
细胞内部生物活动和生化反应看作信息处理的过程.

表 2 对 Analog�Cell 和 CCP 进行了比较. 并发的 Analog�
Cell 模型中的共享数据包括两部分内容:空间位置和状

态属性.分别将两类数据存储于两个容器: grid 和 reac�
tant container. grid用于存储所有粒子的空间位置, reac�
tant container用于存储反应物的类型和状态.每个生物

化学变化都作为一个独立的过程, 各反应之间互斥地

修改共享数据,更新系统中反应物的类型状态.触发一

个生物化学变化需要满足两种类型的约束,参与反应

的物质必须物理位置相邻并且该微粒的状态满足反应

的条件.也就是说, Analog�Cell中约束分为两类:空间约

束,即微粒之间相互作用的约束和反应物的类型状态

约束.其中,空间约束描述的是通过微粒间的作用力对

微粒运动速度和方向的影响; 反应物的类型状态约束

则主要用于判断系统环境中反应条件是否成熟.这样

的判断通过访问贡享数据才能完成,访问共享数据的

基本操作包括读取和更新.

表 2 � Analog�Cell 和CCP 比较

Analog�Cell CCP

空间位置存储器和反应物容器 约束存储器

生物化学反应过程 代理

空间位置约束和反应物状态约束 约束

对共享数据的读取 ask

对共享数据的更新 tel l

游离态粒子随机运动以及反应发生的随机性控制 随机性

等长时间单元以及状态控制 时控性

反应过程产生的反应物状态变化 离散变换

粒子空间位置变化 连续变换

� � 图 1 给出了Analog�Cell的体系结构.两个圆角矩形

分别表示 grid和 reactant container.图中仍用 ask和 tell表

示两个共享数据区的基本读写操作.在基本读写操作

的基础上构建出具体操作层,包括:重新计算微粒间作

用力及微粒运动速度和方向的函数 reculculate, 微粒的

位置转换函数 move- partical以及 grid 中标记已占用位

置的函数 add- occupant.系统最外层是 clock 和 reaction.

clock会触发 grid类执行 reculculate函数,每个时隔内都

会自动更新所有微粒的空间位置信息, 这个函数中考

虑了系统的空间位置约束,例如: 微粒之间是否存在连
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接,是否有互斥力或吸引力的作用,以及微粒与细胞壁

的相互作用力,这些因素都会影响分子运动的速度和

方向. reaction 是 Analog�Cell系统中添加并发反应函数
的操作,多个反应之间可能并发执行.

3�2 � Analog�Cell中转录过程的模拟
Analog�Cell模型成功模拟了如下生物过程: 双链

DNA的解旋;解旋后,模板链在 RNA聚合酶作用下转录

得到 mRNA; 在多种酶以及 tRNA 共同作用下, tRNA 携

带的氨基酸以 mRNA 为模板生成对应多肽链. Analog�
Cell中模拟转录过程时,反应中的时序关系就是代码执

行的时间关系,算法执行一次完成一次 DNA 的转录:顺

次将系统中游离的核苷酸合成mRNA,算法详见文献

[ 7] .然而,实际上细胞内转录起始时,启动子结合位点

并不需要等待上次转录过程完全结束后才可以开始下

一次的转录.只要启动子结合位点空闲, 并且环境中存

在反应所需要的酶和所有介导转录起始的物质, 就可

以开始下一次转录,也就是说, 生物细胞内部的转录过

程是并行的.在提出的并发约束框架中, 反应的发生同

生物学原理相一致:当起始位点处满足转录起始条件

就可以开始新的转录, 而不必等待上一次转录过程完

全结束.这样使得系统执行效率得到了大幅度提高.更

重要的是,模拟生命过程更符合生物学的作用原理. 算

法 1描述了模拟真核生物转录的过程.

� � 算法 1中, 1�1初始化 DNA 序列中的核苷酸、核膜

以及游离核苷酸的状态. 1�2 是描述转录起始过程的
Start- transcription. 若反应范围内存在 RNA 聚合酶, 则

DNA第一个核苷酸状态更新为结合核膜前的状态;若

DNA第一个核苷酸类型为 t (起始密码子第一位) ,且状

态为结合核膜前的状态,则该核苷酸与核膜上任意一

点结合,且状态更新为结合核膜后的状态.转录起始过

程式转录过程中非常重要的一步,构建 Start- Transcrip�
tion的方法如 2�2 中所述. 1�3 是基于本文 2�3中的 s-

bond模型建立的描述转录进行中 RNA聚合酶、游离态

核苷酸和 DNA 序列之间的相互作用.其中,M和 N分别

表示 RNA聚合酶和游离态核苷酸.依据生物学中的基

本原理,为各转换指定随机函数, 对于可能性极低的转

换,指定其概率�为 0. 1�4描述的是mRNA与 DNA的分

裂过程.最后一个核苷酸配对完成后, 1�4所描述的过
程就会被系统调用.当mRNA与 DNA分裂时,整条核苷

酸链中连接各核苷酸的化学键的断裂几乎是同时发生

的,因此,核苷酸对的断裂应当并发的发生.算法 1中符

号#forall表示所有核苷酸对断裂的并发操作. 算法中

un- bond 表示一个核苷酸对的断裂. un- bond与 s- bond

的构建类似,不做详细阐述. 分裂过程完成后, 系统完

成了一次转录并进入新的状态.当翻译过程所需要的

条件成熟时触发对应的过程.

算法 1 � Transcription

1. 1 � Init ialization.

1. 2 � Start- t ranscription:

always{

( when &RNA Pol > 0 ∀ distant . RNA Pol < range∋ do update - state

(f irstDNA ) ) .

( when&get- type (f irstDNA ) = t ∀ get- state ( f irstDNA ) = before - bind∋do

update- state( f irstDNA) )

1. 3 � t ranscription:

always{

when&typematch∀ unbind∋do{
* �(

when &( N > 0∀ DNA > 0∀ distant ( N) < range) , �01∋do( N = N - 1#N

%DNA = N%DNA+ 1)

#when&( M > 0∀DNA > 0∀ distant ( M ) < range ) , �02∋do ( M = M- 1

#M%DNA = M%DNA + 1)

#when&( M > 0∀N%DNA > 0∀ distant ( M) < range ) , �13∋do( M = M

- 1#M%N%DNA = M%N%DNA+ 1#N%DNA = N%DNA - 1)

#when&( N > 0∀M%DNA > 0∀ distant ( N) < range ) , �23∋do( N = N-

1#N%M%DNA = N%M%DNA+ 1#M%DNA= M%DNA - 1)

#when&( N%DNA > 0) , �10∋do( N = N+ 1#N%DNA= N%DNA - 1)

#when&( M%DNA > 0) , �20∋do( M= M+ 1#M%DNA= M%DNA - 1)

#when&( M%N%DNA> 0) , �31∋do ( M= M+ 1# M%N%DNA = M%N%

DNA - 1#N%DNA = N%DNA+ 1)

#when&( N%M%DNA > 0) , �32∋do( N = N + 1# N%M%DNA = N%M%

DNA- 1#M%DNA= M%DNA + 1)

) / / end*

} / / end do

} / / end always

1. 4 � split mRNA and DNA sequence:

always{

#forall � when&stat e= is- bond∋{ unbond ( ) . update- state( ) }

}

4 � 结论与展望

� � 文献[ 7]提出的 Analog�Cell中反应根据时间先后依
次执行.在每个时间间隔内执行一个位于容器队首的

反应函数.这样的实现机制使得原本同时发生的生物

化学反应之间产生了时间差, 使该电子细胞模型的真
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实性和准确性受到了一定的限制.同时, 按照触发时间

串行执行反应函数的程序结构限制了系统的执行效

率.当用户自定义添加反应物时,反应容器负载变大,

系统的执行效率就会受到限制.为了解决这个问题,通

过研究 Analog�Cell的并发语义,结合并发约束理论提出

了并发电子细胞模型框架; 基于随机并发约束理论提

出了并发 Analog�Cell中随机控制机制的定量模型,可有

效地避免系统中随机错误的发生并提高运行效率;基

于非确定时控并发约束理论, 提出模拟细胞中 RNA聚

合酶介导转录起始过程的算法模型.最后,提出了并发

Analog�Cell模型中 DNA转录过程的模拟算法.

并发约束程序作为一种更高层次的抽象方法,提

高了用计算机模拟生物系统的能力和效率, 降低了复

杂系统建模的难度,用更加贴近自然语言的方法使生

物系统的模型结构更加清晰,进一步实现系统建模和

计算机软件实现的分离.我们今后的工作将围绕该并

发电子细胞模型系统架构的实现展开,并实现 Analog�
Cell中模拟基因调控过程的算法.
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