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以 ＤＮＡ为载体的线性时序逻辑模型检测
朱维军，周清雷，李永亮

（郑州大学信息工程学院，河南郑州４５０００１）

　　摘　要：　线性时序逻辑模型检测被广泛应用于处理器设计与验证、网络协议验证、安全协议验证等领域．然而到
目前为止，该技术只能在电子计算的平台上实现．为了以脱氧核糖核酸（ＤｅｏｘｙｒｉｂｏＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄ，ＤＮＡ）为载体对线性时
序逻辑（ＬｉｎｅａｒＴｅｍｐｏｒａｌＬｏｇｉｃ，ＬＴＬ）实施模型检测，给出了使用粘贴自动机实现Ｕｎｔｉｌ算子模型检测的方法．首先，使用
粘贴自动机对Ｕｎｔｉｌ公式的有穷状态自动机（ＦｉｎｉｔｅＳｔａｔｅＡｕｔｏｍａｔａ，ＦＳＡ）模型进行编码；然后，将系统模型转换为粘贴
自动机的输入字符串；最后，用粘贴自动机验证系统是否满足公式．仿真实验结果证实，新方法可实现对 ＬＴＬ逻辑时
序算子的检测．
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ＣｏｎｄｕｃｔＬｉｎｅａｒＴｅｍｐｏｒａｌＬｏｇｉｃＭｏｄｅｌＣｈｅｃｋｉｎｇｖｉａＤＮＡＭｏｌｅｃｕｌｅｓ

ＺＨＵＷｅｉｊｕｎ，ＺＨＯＵＱｉｎｇｌｅｉ，ＬＩＹｏｎｇｌｉａｎｇ
（ＳｃｈｏｏｌｏｆＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ＺｈｅｎｇｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ，Ｈｅｎａｎ４５０００１，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：　Ｔｈｅｌｉｎｅａｒｔｅｍｐｏｒａｌｌｏｇｉｃ（ＬＴＬ）ｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇｉｓｗｉｄｅｌｙｕｓｅｄｉｎｐｒｏｃｅｓｓｏｒｄｅｓｉｇｎａｎｄｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｎｅｔ
ｗｏｒｋｐｒｏｔｏｃｏｌｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｅｃｕｒｉｔｙｐｒｏｔｏｃｏｌｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｕｐｔｏｎｏｗ，ｔｈｉｓｔｅｃｈｎｉｑｕｅｃａｎｏｎｌｙｂｅｒｅａｌｉｚｅｄｏｎｔｈｅｐｌａｔｆｏｒｍ
ｏｆｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｃｏｍｐｕｔｅｒ．ＩｎｏｒｄｅｒｔｏｃｏｎｄｕｃｔＬＴＬｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇｕｎｄｅｒｔｈｅｃｉｒｃｕｍｓｔａｎｃｅｏｆｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ（ＤＮＡ），
ｗｅｐｒｏｐｏｓｅｄａｍｅｔｈｏｄｔｏｃｈｅｃｋｔｈｅＵｎｔｉｌｃｏｎｓｔｒｕｃｔｏｒｖｉａａｓｔｉｃｋｅｒａｕｔｏｍａｔｏｎ．Ｗｅｅｎｃｏｄｅａｆｉｎｉｔｅｓｔａｔｅａｕｔｏｍａｔｏｎ（ＦＳＡ）
ｗｈｉｃｈｉｓａｍｏｄｅｌｏｆｔｈｅｆｏｒｍｕｌａＵｎｔｉｌ，ｗｉｔｈａＤＮＡｓｔｉｃｋｅｒａｕｔｏｍａｔｏｎ．Ａｎｄｗｅｃｏｎｖｅｒｔａｍｏｄｅｌｏｆａｓｙｓｔｅｍｉｎｔｏｉｔｓｐａｔｈｓ，ａｓ
ｔｈｅｉｎｐｕｔｓｔｒｉｎｇｓｏｆｔｈｅｓｔｉｃｋｅｒａｕｔｏｍａｔｏｎ．Ｗｅｖｅｒｉｆｙｗｈｅｔｈｅｒｔｈｅｓｙｓｔｅｍｓａｔｉｓｆｉｅｓｔｈｅｆｏｒｍｕｌａｏｒｎｏｔ，ｂｙｕｓｉｎｇｔｈｅｓｔｉｃｋｅｒａｕ
ｔｏｍａｔｏｎ．Ｉｎｔｈｉｓｗａｙ，ｔｈｅｆｏｒｍｕｌａＵｎｔｉｌｃａｎｂｅｃｈｅｃｋｅｄｗｉｔｈｔｈｅｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｔｈｅｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗ
ｔｈａｔｔｈｅｍｅｔｈｏｄｃａｎｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙｃｈｅｃｋｔｈｅｂａｓｉｃｔｅｍｐｏｒａｌｆｏｒｍｕｌａｓ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：　ｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇ；ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ；ｌｉｎｅａｒｔｅｍｐｏｒａｌｌｏｇｉｃ；ｓｔｉｃｋｅｒａｕｔｏｍａｔｏｎ

１　引言

　　模型检测由图灵奖得主Ｃｌａｒｋｅ教授等人提出［１］．它
是一种能够自动验证系统是否满足给定性质的形式化

核心方法与技术，被广泛地应用于硬件验证［２］、网络协

议验证、安全协议验证［３］等领域．在时序逻辑模型检测
中，线性时序逻辑［４］（ＬｉｎｅａｒＴｅｍｐｏｒａｌＬｏｇｉｃ，ＬＴＬ）、计算
树逻辑［５］（ＣｏｍｐｕｔａｔｉｏｎＴｒｅｅＬｏｇｉｃ，ＣＴＬ）分别被用来描
述系统需满足的线性时序性质和分支时序性质，有穷

状态自动机（ＦｉｎｉｔｅＳｔａｔｅＡｕｔｏｍａｔａ，ＦＳＡ）则被用来为系
统建模，模型检测算法自动检测模型是否满足需求

性质．
脱氧核糖核酸（ＤｅｏｘｙｒｉｂｏＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄ，ＤＮＡ）计算

以ＤＮＡ分子为载体，以生物酶和生物操作作为信息处
理工具，是一种与电子计算不同的计算模型．１９９４年，
图灵奖得主Ａｄｌｅｍａｎ教授发表在《Ｓｃｉｅｎｃｅ》上的一篇文
章用 ＤＮＡ实验求解了一个小规模的哈密顿路径问
题［６］，被认为是 ＤＮＡ计算领域的开创性工作．由于
ＤＮＡ分子在实验操作上相对容易，分子机构上便于信
息处理，ＤＮＡ计算得到快速发展．学者们提出了诸如过
滤模型［７］、粘贴自动机［８］等等ＤＮＡ计算模型，并用这些
模型成功解决了一系列ＮＰ难题：中国邮递员问题和０
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１规划问题的ＤＮＡ算法［９，１０］、图的最大团问题和最小覆

盖问题的ＤＮＡ算法［１１，１２］、图着色问题的 ＤＮＡ算法［１３］．
特别是，许进教授等人用并行 ＤＮＡ计算模型解决了６１
个顶点的３着色问题［１４］．最新的一系列研究［１５～１７］更是

涉及到了纳米器件与ＤＮＡ自组装．
在经典计算中的模型检测，状态空间与效率始终

是困扰研究人员的难题．ＤＮＡ计算具有强大的并行处
理能力，可为模型检测效率提升提供新的思路．２００６
年，图灵奖得主 Ｅｍｅｒｓｏｎ教授提出了一种用 ＤＮＡ分子
进行 ＣＴＬ模型检测的思路与构想，给出了 ＣＴＬ公式
ＥＦｐ的ＤＮＡ模型检测方法［１８］．这是使用ＤＮＡ计算实现
模型检测的一个尝试．然而，该方法不能对一般 ＣＴＬ公
式实施检测，更不能对 ＬＴＬ公式进行检测．为此，我们
研究以ＤＮＡ分子为载体的ＬＴＬ模型检测方法．

２　线性时序逻辑与ＦＳＡ

２１　线性时序逻辑
ＬＴＬ逻辑的一阶部分不可判定，因此我们只需研究

其命题部分（ＰｒｏｐｏｓｉｔｉｏｎａｌＬＴＬ，ＰＬＴＬ）．
　　定义 １　设 ＡＰ是原子命题集合，如果 φ和 ψ是
ＰＬＴＬ公式，那么，ｐ∈ＡＰ、┑φ、φ∨ψ、φψ都是 ＰＬＴＬ
公式．
　　定义２　一个ＰＬＴＬ模型是一个三元组 Ｍ＝（Ｓ，Ｒ，
Ｌ），其中：

（１）Ｓ是非空有穷状态集，ｓ∈Ｓ是状态；
（２）Ｒ：Ｓ→Ｓ，Ｒ（ｓ）是状态ｓ的唯一后继状态；
（３）Ｌ：Ｓ→２ＡＰ，Ｌ（ｓ）是在状态 ｓ中成立的原子命题

的集合．
　　定义３　满足关系

!

定义如下：

（１）ｓ｜＝ｐ　　　当且仅当　ｐ∈Ｌ（ｓ）；
（２）ｓ｜＝┑φ 当且仅当　┑（ｓ｜＝φ）；
（３）ｓ｜＝φ∨ψ 当且仅当　（ｓ｜＝φ）∨（ｓ｜＝ψ）；
（４）ｓ｜＝φψ 当且仅当 ｊ０Ｒｊ（ｓ）｜＝ψ∧

（０≤ｋ＜ｊ．Ｒｋ（ｓ）｜＝φ），其中，Ｒ０（ｓ）＝ｓ，Ｒｎ＋１（ｓ）＝
Ｒ（Ｒｎ（ｓ））．
２２　ＦＳＡ
　　定义 ４　一个 ＦＳＡＡ是一个五元组（Σ，Ｑ，Ｔ，ｑ０，
Ｆ），其中：

（１）Σ是一个有穷非空字母表；
（２）Ｑ是一个有穷非空状态集；
（３）转移函数Ｔ：Ｑ×Σ→Ｒ（Ｑ）；
（４）ｑ０∈Ｑ是起始状态；
（５）ＦＱ是接受状态集．

　　定义５　设ｗ＝ｙ１，…，ｙｍ是定义在 Σ上的字符串，
如果存在Ｑ中状态序列ｒ０，ｒ１，…，ｒｍ满足：

（１）ｒ０＝ｑ０

（２）ｒｉ＋１∈Ｔ（ｒｉ，ｙｉ＋１），ｉ＝０，１，…，ｍ－１
（３）ｒｍ∈Ｆ
则称ｗ是被Ａ接受的文字．

　　定义６　Ａ识别的语言是被Ａ接受的文字的集合．

３　粘贴自动机

　　粘贴自动机［８］是一种实现 ＦＳＡ的 ＤＮＡ计算模型，
给定输入字符串的 ＤＮＡ链，粘贴自动机模型能够判断
字符串是否被自动机接受．
３１　ＦＳＡ和输入字符串的编码方式

假设Ｍ＝（Σ，Ｓ，Ｔ，ｓ０，Ｆ）是一个 ＦＳＡ，字母表 Σ中
的任意一个字符ａ都可以用单链ＤＮＡ编码为Ｃ（ａ）．

（１）Σ上的输入字符串ｗ＝ａ１，…，ａｎ用一个ＤＮＡ单
链编码：５′Ｉ１Ｘ０…ＸｍＣ（ａ１）…Ｘ０…ＸｍＣ（ａｎ）Ｘ０…ＸｍＩ２
３′，其中，Ｉ１是启动区序列，Ｘ０…Ｘｍ是间隔序列，用来间
隔字符ａｉ的编码Ｃ（ａｉ），Ｉ２是终止区序列．

（２）状态转移函数 Ｔ（ｓｉ，ａ）＝ｓｊ用下面的 ＤＮＡ编

码：３′Ｘｉ＋１…ＸｍＣ（ａ）Ｘ０．．Ｘｊ５′，其中 Ｘ
－
表示核苷酸 Ｘ

的ＷａｔｓｏｎＣｒｉｃｋ补链，Ｃ（ａ）表示 ａ的 ＤＮＡ序列的 Ｗａｔ
ｓｏｎＣｒｉｃｋ补链．

（３）每个初态ｓｉ的编码：３′Ｉ１Ｘ０…Ｘｉ５′
（４）每个终态ｓｊ的编码：３′Ｘｊ＋１…Ｘｍ Ｉ２５′

３２　计算过程
粘贴自动机模型的计算过程分为３步：
第一步：数据预处理

（１）合成输入字符串和自动机的编码链．
（２）将所有的ＤＮＡ链放到试管 Ｔ中，使互补链充

分结合．
（３）在试管中Ｔ加入 ＤＮＡ连接酶，得到（部分）双

链ＤＮＡ分子．
第二步：计算

经过第一步的数据处理，如果输入字符串被自动

机接受，那么试管Ｔ中应该是以启动区开始以终止区结
束的完全双链的 ＤＮＡ分子；否则，试管 Ｔ中的 ＤＮＡ不
是完全双链，要么终止区是部分双链，要么启动区和终

止区中的某部分是部分双链的．根据上述情况，可以向
试管Ｔ中加入 ＭｕｎｇＢｅａｎ核酶，降解其中的单链 ＤＮＡ
片段，保留完全双链的ＤＮＡ分子．

第三步：输出结果

向试管Ｔ中加入ＭｕｎｇＢｅａｎ核酶后，可以利用电泳
技术分离不同长度的 ＤＮＡ分子，如果存在两种或者两
种以上的不同的ＤＮＡ分子质量，说明在加入核酶前，试
管Ｔ中存在部分双链的 ＤＮＡ分子，输入字符串不被自
动机接受；否则，在加入核酶前，Ｔ中全部是完全双链
ＤＮＡ分子，输入字符串是被自动机接受的．

６６２１
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４　用粘贴自动机实现ＰＬＴＬ模型检测

４１　将ＰＬＴＬ公式转换为ＦＳＡ
ＰＬＴＬ的基本核心公式如下：

ｐｑ （１）
图１是式（１）的ＦＳＡ模型．按照粘贴自动机模型中

ＦＳＡ的编码方式编码图１中的自动机，将编码好的ＤＮＡ
单链放到试管Ｒ中．

４２　生成系统模型的符合粘贴自动机的输入字符
串格式的运行

首先，我们用图２所示的单链ＤＮＡ对系统的状态进
行编码．其中：Ｘ０…Ｘｍ是粘贴自动机中的间隔序列，为满
足粘贴自动机输入字符串的格式而增加；Ｌ（ｓ）是状态标
签函数；Ｙ用来调节编码，使每个状态编码的长度为相等
的偶数，并且保证状态和状态编码之间一一对应．

在状态编码的基础上，我们可以使用算法１生成系
统自动机模型中以开始状态为始点以终止状态为终点

的所有路径．算法描述如下．

算法１　系统模型自动机的运行路径生成算法

Ｉｎｐｕｔ：公式（１）的自动机模型Ｍ
Ｏｕｔｐｕｔ：表达Ｍ所有路径的所有ＤＮＡ分子
ＢＥＧＩＮ

第１步：对于每个状态ｓ，向试管 Ｔ中加入 ｓ的编码；对于每条边
ｅ，向试管Ｔ中加入ｅ的编码．经过退火和连接反应，生成系统的 ＦＳＡ
模型中的随机路径．

第２步：对试管Ｔ执行提取前缀操作，使试管 Ｔ中只含有以开始
状态为起点的路径．

第３步：对试管Ｔ执行提取后缀操作，使试管 Ｔ中只含有以终止
状态为终点的路径．

第４步：在试管Ｔ中加入ＤＮＡ分子
Ｉ１
Ｉ１Ｈ０
和
Ｘ０…ＸｍＩ２
ＢＸ０…ＸｍＩ２

，其中Ｉ１是

启动区，Ｈ０是初始状态编码的前半段，Ｂ是终止状态编码的后半段，Ｘ０
…Ｘｍ是间隔序列，Ｉ２是终止区．经过退火和连接反应，在单链ＤＮＡ分子
５′端添加启动区，并且在单链ＤＮＡ分子３′端添加间隔区和终止区．

第５步：通过亲和纯化技术，过滤出试管Ｔ中所有包含 Ｉ１和 Ｉ２序
列的单链ＤＮＡ分子．
ＥＮＤ

其中，第５步除去第４步中多余的 ＤＮＡ分子，得到
满足粘贴自动机输入字符串格式要求的单链 ＤＮＡ分
子，每条单链ＤＮＡ对应系统的一个运行．
４３　用粘贴自动机验证系统是否满足ＰＬＴＬ公式

４１节获得表征式（１）模型的单链 ＤＮＡ分子；４２
节的算法则得到了表征系统模型的单链 ＤＮＡ分子．在
此基础上，我们通过让上述两类单链 ＤＮＡ分子充分地
进行生化反应，即可检测系统是否满足式（１）．检测方
法如算法２所示．需要补充说明的是，我们可以证明：要
验证一个系统是否满足式（１），只需验证系统的长度小
于｜Ｖ｜２｜Ｖ｜－１＋｜Ｅ｜的所有运行是否满足式（１）．篇幅
所限，不再给出详细证明过程．

算法２　公式（１）的ＤＮＡ模型检测算法

Ｉｎｐｕｔ：４１节的试管Ｒ，即式（１）对应的粘贴自动机的编码；算法１获
得的试管Ｔ，即系统的所有运行
Ｏｕｔｐｕｔ：系统模型是否满足公式
ＢＥＧＩＮ

第１步：用长度分离操作提出试管 Ｔ中长度小于｜Ｖ｜２｜Ｖ｜－１＋
｜Ｅ｜的单链ＤＮＡ．
第２步：合并试管 Ｒ到 Ｔ，在 Ｔ中加入 ＤＮＡ连接酶，使互补链充

分反应．
第３步：充分反应后，在试管Ｔ中加入ＭｕｎｇＢｅａｎ核酶，降解所有

单链ＤＮＡ．
第４步：对Ｔ执行分离操作，得到试管 Ｔ１和 Ｔ２，Ｔ１中是含有启动

区的ＤＮＡ链，Ｔ２中则是不含的．
第５步：检测 Ｔ２．若 Ｔ２中有 ＤＮＡ链，则它不含启动区，它是第２

步中的部分双链ＤＮＡ分子被第３步中的核酶切开后的产物，第２步
含有部分双链ＤＮＡ分子，系统有不满足式（１）的运行．否则，执行下
一步．

第６步：对Ｔ１执行分离操作，得到试管Ｒ１和Ｒ２，Ｒ１中是含有终止
区的ＤＮＡ链，Ｒ２中则是不含的．

第７步：检测Ｒ２，如果Ｒ２中有ＤＮＡ链，那么它只含有启动区而不
含有终止区，它是第２步中的部分双链ＤＮＡ分子被第３步中的Ｍｕｎｇ
Ｂｅａｎ核酶切开后的产物．第２步含有部分双链 ＤＮＡ分子，说明系统
有不满足式（１）的运行．否则，系统的所有运行都被粘贴自动机接受，
系统满足式（１）．
ＥＮＤ

式（１）对应的自动机接受的运行会产生完全双链
ＤＮＡ分子，它既含有启动区又含有终止区，不会被
ＭｕｎｇＢｅａｎ核酶切开；而不被自动机接受的运行会产生
部分双链ＤＮＡ分子，将被ＭｕｎｇＢｅａｎ核酶切开，切后的
产物要么只含有启动区，要么只含有终止区．算法２就
是根据这个事实检测的．
４４　复杂度分析

算法２有两个输入：系统模型的符合粘贴自动机输
入字符串格式的运行；式（１）对应的粘贴自动机模型．

假设系统模型有ｘ个状态、ｙ条边，算法１生成系统
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模型的符合粘贴自动机输入字符串格式的运行．第１步
要合成所有状态和边的编码，此步共需执行 ｘ＋ｙ个操
作步骤；第２、３、５步，每步均需执行１个操作步骤；第４
步需执行２个操作步骤，（分别为加入两个ＤＮＡ分子）．
因此，生成系统模型的符合粘贴自动机输入字符串格

式的运行的时间复杂度是 Ｏ（ｘ＋ｙ）＋Ｏ（３）＋Ｏ（２）＝
Ｏ（ｘ＋ｙ）．

假设有限状态自动机Ｍ有ｍ个状态、ｎ条边，在建
立其对应的粘贴自动机模型的过程中，合成所有状态

和边的编码共需ｍ＋ｎ个操作步骤，而式（１）对应的自
动机中，ｍ＝３、ｎ＝６，因此，建立式（１）对应的粘贴自动
机模型共需执行９个操作步骤．

最后，在用粘贴自动机模型验证系统运行是否满

足式（１）的算法２中，这７步中的每一步都需要执行１
个操作步骤．综上所述，算法２的时间复杂度是 Ｏ（ｘ＋
ｙ）＋Ｏ（９）＋Ｏ（７）＝Ｏ（ｘ＋ｙ）．

表１给出了新算法与相关方法的复杂度比较．
表１　时序逻辑模型检测的ＤＮＡ方法的检测效率之比较

检测ＬＴＬ的ＤＮＡ
算法（新算法）

检测ＣＴＬ的

ＤＮＡ方法［１８］
检测ＬＴＬ的

经典方法［１］

复杂度
Ｏ（ｘ＋ｙ）个生物
操作元步骤

Ｏ（ｘ＋ｙ）个生物
操作元步骤

ＰＳＰＡＣＥ个
电子元步骤

５　仿真实验
　　我们在Ｗｉｎ７操作系统上，用 ＶＢ语言编写实验程
序以实现算法．新方法涉及的所有分子生物元操作，均
已在现有的ＤＮＡ计算相关工作中被使用，这些元操作
的有效性也已被前人工作中的真实分子生物实验所证

实．因此，本文采用仿真实验代替真实生物实验，获得的
结果是可信的．

表２和表３给出了实验的编码方式．在此基础上，
我们实施了两个仿真实验．

表２　输入字符串的编码规则
（即系统的运行，按照粘贴自动机输入字符串的编码方式编码）

编码对象 编码

启动区 Ｉ１＝５′ＡＴＡＴ３′
间隔区 Ｘ０＝５′ＣＡ３′，Ｘ１＝５′ＡＧ３′，Ｘ２＝５′ＣＴ３′，Ｘ３＝５′ＡＣ３′
终止区 Ｉ２＝５′ＣＧＣＧ３′
原子命题

（输入字符）
ｐ＝５′ＧＧ３′，ｑ＝５′ＴＴ３′，ｒ＝５′ＧＴ３′

表３　式（１）对应的自动机
（按照粘贴自动机的编码方式编码）

编码对象 编码

开始状态ｓ０ ３′ＴＡＴＡＧＴ５′
结束状态ｓ２ ３′ＴＧＧＣＧＣ５′

转移规则ｔ（ｓ０，ｐ）＝ｓ１ ３′ＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣ５′
转移规则ｔ（ｓ０，ｑ）＝ｓ２ ３′ＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡ５′
转移规则ｔ（ｓ１，ｐ）＝ｓ１ ３′ＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣ５′
转移规则ｔ（ｓ１，ｑ）＝ｓ２ ３′ＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡ５′
转移规则ｔ（ｓ２，ｐ）＝ｓ２ ３′ＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡ５′
转移规则ｔ（ｓ２，ｑ）＝ｓ２ ３′ＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡ５′

　　实验１　系统模型如图３，｜Ｖ｜＝３，｜Ｅ｜＝３，要验证
的系统运行的最大长度是１５由图３可知：在状态０，ｐ
和ｑ同时满足；由表２最后一行可知，ｐ对应的编码是
ＧＧ，ｑ对应的编码是 ＴＴ；因此状态 ０对应的编码是
ＧＧ／ＴＴ，其中斜线表示“或”，即不同的 ＤＮＡ分子可在 ｐ
和ｑ任选其一．依次类推，状态１对应的编码是 ＧＧ，状
态２对应的编码是 ＴＴ．表４是系统模型长度不超过１５
的所有７个运行．算法２让表３中单链ＤＮＡ分子与表４
中的单链ＤＮＡ分子进行充分的生化反应，得到的双链
ＤＮＡ分子如表５所示，即为系统运行７条路径的检测
结果．由表５可见，所有路径都是完整的双链 ＤＮＡ分
子，这表明所有运行均满足ｐｑ，因此系统满足ｐｑ．

表４　实验１的系统运行

路径 路径的ＤＮＡ编码或者路径经过的顶点顺序

１号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

１号路径的顶点顺序 ０，１，２

２号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）２ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２号路径的顶点顺序 ０，１，０，１，２

ｋ号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）ｋＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

ｋ号路径的顶点顺序 （０，１）ｋ，２

７号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）７ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

７号路径的顶点顺序 ０，１，０，１，０，１，０，１，０，１，０，１，０，１，２
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表５　实验１的系统运行的检测结果

路径号 路径的ＤＮＡ上链或ＤＮＡ下链

１号路径的上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

１号路径的下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

２号路径的上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２号路径的下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

ｋ号路径的上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）２ｋ－３ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

ｋ号路径的下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧ（ＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧ）２ｋ－３ＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

７号路径的上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）１１ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

７号路径的下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧ（ＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧ）１１ＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

　　实验２　系统模型如图４，｜Ｖ｜＝３，｜Ｅ｜＝４，要验证
的系统运行的最大长度是１６由图４可知：状态０对应
的编码是ＧＧ／ＴＴ，状态１对应的编码是ＧＴ，状态２对应
的编码是ＴＴ．表６是系统模型长度不超过１６的所有２９
个运行．算法２让表３中的单链 ＤＮＡ分子与表６中的
单链ＤＮＡ分子进行充分的生化反应，得到的双链 ＤＮＡ
分子如表７所示，即为系统运行２９条路径的检测结果．

由表７可见，存在一部分路径不是完全的双链 ＤＮＡ分
子，说明这些路径不满足ｐｑ．因此系统不满足ｐｑ．

表６　实验２的系统运行

路径 路径的ＤＮＡ编码或者路径经过的顶点顺序

１号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

１号路径的顶点顺序 ０，２

２号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２号路径的顶点顺序 ０，０，２

３号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

３号路径的顶点顺序 ０，１，２

２ｋ号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）ｋ＋１ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ
２ｋ号路径的顶点顺序 ０ｋ＋１，２
２ｋ＋１号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）ｋＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２ｋ＋１号路径的顶点顺序 ０ｋ，１，２
２８号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）１５ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２８号路径的顶点顺序 ０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，２

２９号路径的编码 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）１４ＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ
２９号路径的顶点顺序 ０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，０，１，２

表７　实验２的系统运行的检测结果

路径号 路径的ＤＮＡ上链或ＤＮＡ下链

１号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

１号路径下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

２号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２号路径下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

３号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

３号路径下链 　　　　　　　　 ＴＡＴＡＧＴ ＴＧＧＣＧＣ　　　　　　　　　
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续表

２ｋ号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）ｋ－１ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２ｋ号路径下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧ（ＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧ）ｋ－１ＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

２ｋ＋１号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）ｋＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２ｋ＋１号路径下链 　　　　　　　　ＴＡＴＡＧＴ ＴＧＧＣＧＣ　　　 　　　　

２８号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧＣＡＡＧＣＴＡＣ）１３ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２８号路径下链 ＴＡＴＡＧＴＴＣＧＡＴＧＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧ（ＣＣＧＴＴＣＧＡＴＧ）１３ＡＡＧＴＴＣＧＡＴＧＧＣＧＣ

２９号路径上链 ＡＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＣ（ＧＧ／ＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣ）１４ＧＴＣＡＡＧＣＴＡＣＴＴＣＡＡＧＣＴＡＣＣＧＣＧ

２９号路径下链 　　　　　　　　ＴＡＴＡＧＴ ＴＧＧＣＧＣ　　　　　　　　

　　实验１和实验２分别针对系统满足公式和系统不
满足公式这两种情况进行仿真检测．把有关这些实验
所获结果的表格（表４、表５、表６和表７）综合起来，我
们可以看出：无论系统模型是否满足式（１），该式都可
以使用ＤＮＡ分子来实现模型检测；特别是，当系统不满
足式（１）时，新算法可以给出反例，以具体指出是系统
中的哪些路径不满足公式，正如表 ７中的单号路径
所示．

进一步地，我们把有关新方法的上述实验结果与

相关方法进行比较，结果如表 ８所示．从表中不难看
出：文献［１８］给出的是针对ＣＴＬ公式的ＤＮＡ模型检测
方法；而本文给出的是针对 ＬＴＬ公式的 ＤＮＡ模型检测
方法．由于 Ｕｎｔｉｌ是 ＬＴＬ公式的核心算子，Ｆｉｎａｌ与 Ａｌ
ｗａｙｓ等其它时序算子表达的公式均可转化为 Ｕｎｔｉｌ算
子表达的公式，因此，时序算子加原子命题组成的 ＬＴＬ
公式就可以在ＤＮＡ分子上实施模型检测．这是新算法
相对于文献［１８］中方法的比较优势．

表８　时序逻辑模型检测的ＤＮＡ方法的检测能力之比较

公式类型 本文算法 文献［１８］给出的方法

ＥＦｐ 不能检测 能检测，不能给出反例

ｐｑ 能检测，可以给出反例 不能检测

Ａｌｗａｙｓｐ 能检测，可以给出反例 不能检测

Ｆｉｎａｌｐ 能检测，可以给出反例 不能检测

其他情况 不能检测 不能检测

６　结论
　　本文的主要成果是算法 ２使用该算法即可在
ＤＮＡ计算框架内实现 ＬＴＬ逻辑的核心算子模型检测．
这是本文工作的贡献．一方面，基于ＤＮＡ计算的方法可
利用其巨大的天然的并行计算优势缓解 ＬＴＬ模型检测
当前面临的状态空间爆炸这一瓶颈，这是新算法在计

算机科学中的潜在应用价值．另一方面，在细胞内进行
的 ＬＴＬ模型检测计算，将使得对肿瘤分子标志发展过
程的动态识别与动态地自动调整药物用法与用量成为

可能，进而有望为人类疾病的分子诊疗提供更好的自

治智能方法，这是新方法在分子生物学与医学中的潜

在应用价值．

参考文献

［１］ＣＬＡＲＫＥＥ．ＭｏｄｅｌＣｈｅｃｋｉｎｇ［Ｍ］．Ｍａｓｓａｃｈｕｓｅｔｔｓ：ＭＩＴ
Ｐｒｅｓｓ，１９９９．

［２］ＢＡＭＡＴＪ，ＢＡＵＣＨＰ，ＢＲＩＭＬ，ｅｔａｌ．ＤｅｓｉｇｎｉｎｇｆａｓｔＬＴＬ
ｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇａｌｇｏｒｉｔｈｍｓｆｏｒｍａｎｙｃｏｒｅＧＰＵｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ
ｎａｌｏｆＰａｒａｌｌｅｌａｎｄＤｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄＣｏｍｐｕｔｉｎｇ，２０１２，７２（９）：
１０８３－１０９７．

［３］ＣＡＲＢＯＮＥＲ．ＬＴＬｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇｆｏｒｓｅｃｕｒｉｔｙｐｒｏｔｏｃｏｌｓ
［Ｊ］．ＡＩＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１１，２４（３）：２８１－２８３．

［４］ＧＯＴＺＨＥＩＮＲ．Ｔｅｍｐｏｒａｌｌｏｇｉｃａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓａｔｕｔｏｒｉａｌ
［Ｊ］．ＣｏｍｐｕｔｅｒＮｅｔｗｏｒｋｓａｎｄＩＳＤＮ Ｓｙｓｔｅｍｓ，１９９２，２４
（３）：２０３－２１８．

［５］ＢＥＮＡＲＩＭ，ＰＮＵＥＬＩＡ，ＭＡＮＮＡＺ．Ｔｈｅｔｅｍｐｏｒａｌｌｏｇｉｃ
ｏｆｂｒａｎｃｈｉｎｇｔｉｍｅ［Ｊ］．ＡｃｔａＩｎｆｏｒｍａｔｉｃａ，１９８３，２０（３）：２０７
－２２６．

［６］ＡＤＬＥＭＡＮＬ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎｏｆｓｏｌｕｔｉｏｎｓｔｏｃｏｍ
ｂｉｎａｔｏｒｉａｌｐｒｏｂｌｅｍｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９４，２６６（５１８７）：１０２１
－１０２３．

［７］ＡＤＬＥＭＡＮＬ．Ｏｎｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇａｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｕｔｅｒ［Ｊ］．
ＤｉｓｃｒｅｔｅＭａｔｈｅｍａｔｉｃｓａｎｄＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅ，
１９９５，２７：１－２１．

［８］ＺＩＭＭＥＲＭＡＮＮ Ｋ，ＩＧＮＡＴＯＶＡ Ｚ，ＰＥＲＥＺＭ．ＤＮＡ
ＣｏｍｐｕｔｉｎｇＭｏｄｅｌｓ［Ｍ］．Ｂｅｒｌｉｎ：Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，２００８．

［９］ＹＩＮＺＸ，ＺＨＡＮＧＦＹ，ＸＵＪ．ＡＣｈｉｎｅｓｅｐｏｓｔｍａｎｐｒｏｂｌｅｍ
ｂａｓｅｄｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｅｍｉｃａｌＩｎｆｏｒ
ｍａｔｉｏｎａｎｄＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００２，２（４２）：２２２－２２４．

［１０］ＹＩＮＺＸ，ＺＨＡＮＧＦＹ，ＸＵＪ．Ｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｆｏｒｍｏｆ０１
ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍｂａｓｅｄｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇ［Ｊ］．Ｂｉｏ
ｓｙｓｔｅｍｓ，２００３，７０（１）：７３－７９．

［１１］ＰＡＮＬＱ，ＸＵＪ，ＬＩＵＹＣ．ＡｓｕｒｆａｃｅｂａｓｅｄＤＮＡａｌｇｏ
ｒｉｔｈｍｆｏｒｔｈｅｍａｘｉｍａｌｃｌｉｑｕｅｐｒｏｂｌｅｍ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌ
ｏｆＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ，２００２，１１（４）：４６９－４７１．

［１２］ＰＡＮＬＱ，ＸＵＪ．ＡｓｕｒｆａｃｅｂａｓｅｄＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｔｈｅ

０７２１



第　６　期 朱维军：以ＤＮＡ为载体的线性时序逻辑模型检测

ｍｉｎｉｍａｌｖｅｒｔｅｘｃｏｖｅｒｐｒｏｂｌｅｍ［Ｊ］．ＰｒｏｇｒｅｓｓｉｎＮａｔｕｒａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００３，１３（１）：８１－８４．

［１３］高琳，许进．图的顶点着色问题的 ＤＮＡ算法［Ｊ］．电子
学报，２００３，３１（４）：４９４－４９７．
ＧＡＯＬｉｎ，ＸＵＪｉｎ．ＡＤＮＡａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｇｒａｐｈｖｅｒｔｅｘｃｏｌ
ｏｒｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ［Ｊ］．ＡｃｔａＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００３，３１（４）：
４９４４９７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１４］ＸＵＪ，ＱＩＡＮＧＸＬ，ＺＨＡＮＧＫ，ｅｔａｌ．Ａｐａｒａｌｌｅｌｔｙｐｅｏｆ
ＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｍｏｄｅｌｆｏｒｇｒａｐｈｖｅｒｔｅｘｃｏｌｏｒｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ
［Ａ］．２０１０ＩＥＥＥＦｉｆｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＢｉｏｉｎ
ｓｐｉｒｅｄＣｏｍｐｕｔｉｎｇ：ＴｈｅｏｒｉｅｓａｎｄＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｃ］．Ｃｈａｎｇ
ｓｈａ：ＩＥＥＥＰｒｅｓｓ，２０１０．２３１－２３５．

［１５］ＹＡＮＧＪ，ＤＯＮＧＣ，ＤＯＮＧＹ，ｅｔａｌ．ＬｏｇｉｃＮａｎｏｐａｒｔｉｃｌｅ

ｂｅａｃｏｎｔｒｉｇｇｅｒｅｄｂｙｔｈｅｂｉｎｄｉｎｇｉｎｄｕｃｅｄｅｆｆｅｃｔｏｆｍｕｌｔｉｐｌｅ
ｉｎｐｕｔｓ［Ｊ］．ＡＣＳＡｐｐｌｉｅｄＭａｔｅｒｉａｌＩｎｔｅｒｆａｃｅｓ，２０１４，６
（１６）：１４４８６－１４４９２．

［１６］ＺＨＡＮＧＣ，ＷＵＬ，ＹＡＮＧＪ，ｅｔａｌ．Ａｍｏｌｅｃｕｌａｒｌｏｇｉｃａｌ
ｓｗｉｔｃｈｂｅａｃｏｎｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｂｙｔｈｉｏｌａｔｅｄＤＮＡｓｉｇｎａｌｓ［Ｊ］．
ＣｈｅｍｉｃａｌＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１３，４９：１１３０８－１１３１０．

［１７］ＺＨＡＮＧＣ，ＭＡＪ，ＹＡＮＧＪ．Ｎａｎｏｐａｒｔｉｃｌｅａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎｌｏｇ
ｉｃｃｏｍｐｕｔｉｎｇｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｂｙＤＮＡｂｒａｎｃｈｍｉｇｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＡｐｐｌｉｅｄＰｈｙｓｉｃｓＬｅｔｔｅｒｓ，２０１３，１０３（９）：０９３－１０６．

［１８］ＥＭＥＲＳＯＮＥＡ，ＨＡＧＥＲＫＤ，ＫＯＮＩＥＣＺＫＡＪＨ．Ｍｏ
ｌｅｃｕｌａｒｍｏｄｅｌｃｈｅｃｋｉｎｇ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｕｎ
ｄａｔｉｏｎｓｏｆＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅ，２００６，１７（０４）：７３３－７４１．

作者简介

朱维军　男，１９７６年生于河南郑州，现为
郑州大学副教授．主要研究方向：ＤＮＡ计算、形
式化方法．
Ｅｍａｉｌ：ｚｈｕｗｅｉｊｕｎ７６＠１６３．ｃｏｍ

周清雷　男，１９６２年生于河南新乡，现为郑
州大学教授、博士生导师．主要研究方向：ＤＮＡ
计算、形式化方法．
Ｅｍａｉｌ：ｉｅｑｌｚｈｏｕ＠ｚｚｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

１７２１


