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摘 要： 多功能雷达作为一个大规模动态系统，具有复杂的信号形式．对其信号进行解析，揭示系统内部的运行
规律，是当今电子侦察领域面临的严重挑战．本文借鉴生物基因工程的思想，提出了多功能雷达信号解析的研究框架
和研究手段．详细分析了多功能雷达的工作机制，从系统的角度，将其与生物体的细胞做类比，指出两者在系统结构和
运行机制上的高度相似性．对生物基因工程中的逆向工程等关键技术进行了总结，在此基础上，讨论了其在多功能雷
达信号解析领域的应用前景．前期的研究成果表明了本文方法的合理性．
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１ 引言

多功能雷达能够并行执行多种功能，使得单纯的型

号识别无法判断出它的工作状态和威胁程度等重要的

信息．对多功能雷达信号进行解析，分析其组成、结构和
变化规律，建立有效的模型，进而利用截获信号对其工

作状态和威胁程度等进行推断，是当今电子侦察领域面

临的严重挑战［１，２］．
当前，多功能雷达信号的建模和识别方法主要分为

两类：改进的参数化方法和模型化方法．传统的参数化
方法用确定的类型、参数和少数工作模式来建模雷达信

号，并基于统计模式识别理论对其信号进行分析和处

理［３］．该方法适合描述常规雷达，但是却无法适应多功
能雷达信号参数随机变化、快速切换的特点．文献［４，５］
对传统的参数化方法进行了改进，分别提出了联合参数

建模和脉冲样本图的方法．这两种方法通过建立脉冲序
列的时域模板，提高了对复杂信号的描述能力；文献［６］
用一种“多模式模型”来分析多功能雷达信号，按照不同

的脉冲重复间隔（ＰＲＩ）类型，将信号表示成在多种模式
之间随机变化的形式．然而实际上，多功能雷达信号在
每个波束驻留之间快速变化，几乎难以发现明显的模

式．改进的参数化方法虽然能够更加细致地描述信号，
但在揭示信号产生和变化的规律上仍然显得无能为力，

因此，当前的研究主要集中在模型化方法上．文献［１］尝
试用隐马尔可夫模型（ＨＭＭ）对多功能雷达的脉冲列直
接建模．但是，ＨＭＭ的状态并不直接对应多功能雷达的
各种功能，而且，多功能雷达信号具有更精细的结构，单

纯的脉冲层次的模型不能反映出这种结构关系．文献
［３，７，８］采用句法模型，将信号解构为雷达字、雷达短语
和雷达子句三个层次，用上下文无关语法规则来建模
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信号内在的控制规律．这种将信号分层表示和以模型
为中心的方法更加深刻地了反映多功能雷达系统的工

作规律，在研究方法上向前迈了一大步，但是该方法需

要完全已知多功能雷达的先验知识，而且研究对象是

雷达对单一目标的跟踪过程，并没有涉及多种功能并

行执行的情况．
多功能雷达是一个大规模动态系统，其信号的产

生和变化规律由多种软件模块共同控制，信号解析很

大程度上就是要揭示隐藏在这些软件代码中的控制规

律［９］，是一个复杂的逆向工程问题．这意味着我们需要
用一整套研究方法和处理工具来分析多功能雷达信

号，而不是试图求诸于一个简单的模型．通过研究发
现，同样的问题在生命科学领域受到了广泛而深入的

研究．随着人类基因组计划（ＨＧＰ）的实现，获得了海量
的生物序列数据，后基因组时代［１０］的首要任务就是要

找出隐藏在ＤＮＡ代码中的调控生命活动的规律．本文
中，我们首次将多功能雷达系统和生物体的细胞联系

起来，通过类比发现，两者在系统结构和运行机制上存

在着高度的相似性．目前，生命科学方兴未艾，已经建
立了一系列行之有效的研究方法和研究手段，借鉴这

些方法和手段来研究多功能雷达信号解析问题，不失

为一种有益的尝试．
本文首先阐述了多功能雷达本身的工作机制，分

析了决定其信号结构和变化规律的因素，提出了信号

解析需要解决的关键问题；其次，建立了多功能雷达信

号的层级模型；最后，通过类比基因工程中的研究方

法，提出了多功能雷达信号解析的处理框架、研究手段

和数学工具．

２ 多功能雷达信号产生机制

多功能雷达结合了相控阵天线的波束控制能力和

计算机强大的管理和数据处理能力，实现了多种功能

的并行执行．下面从系统的软／硬件结构和信号产生机
制［１１～１３］两方面来讨论多功能雷达信号的特点．
２１ 多功能雷达统的软／硬件结构

多功能雷达系统典型的结构如图１所示．

雷达控制计算机控制着整个系统的运行．它接收
外部环境感知数据，对其进行评估，根据评估的结果，

由任务管理软件生成各种任务，内容包括波形选择参

数、波束指向参数和任务执行时间等．这些任务可能竞
争同样的时间、能量和计算等资源，雷达资源管理和任

务调度软件按照一定的算法将其组织成最终的执行任

务序列．
系统中除雷达控制计算机以外的部分负责单一任

务的执行．波形库是一个内置的存储器，其中保存着所
有基本波形．选定的波形经过波形产生器形成激励信
号，通过相控阵天线在指定的方向上发射出去．回波信
号经过接收机、信号处理器、数据处理器后，生成环境

感知数据，送到雷达控制计算机中处理．整个系统形成
一个“感知／处理／响应”的闭环结构．
２２ 多功能雷达信号的层级结构

多功能雷达信号具有“功能／任务／脉冲”的层级结
构．各种功能被分解成一系列任务，每个任务通过波形
库映射成脉冲级的信号，如图２所示．下面以同时执行
搜索和多目标跟踪功能为例来说明信号的产生机制．

（１）功能级向任务级的转化
搜索和跟踪功能首先通过对应的任务管理软件来

产生各自的任务序列，然后，雷达任务调度软件将其组

织最终的执行任务序列，如图３所示．

搜索任务管理软件负责搜索任务序列的产生．搜
索空域一般是确定的，搜索策略［１４］按照一定的规则搜

索各个波位，将每个任务对应的参数事先安排在一个

控制表中．执行搜索功能时，按照控制表循环地依次产
生各个搜索任务．

跟踪任务管理根据目标状态、时间紧迫性等信息

实时地产生跟踪任务序列．跟踪单一目标时，根据目标
状态，动态地执行目标确认、初始化、距离和速度解析
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等任务；同时跟踪多个目标时，对每个目标都可以采用

不同的数据率和不同的精度．
雷达任务调度协调搜索和跟踪任务序列，形成最

终的执行任务序列，本质上属于单处理器多任务的实

时调度问题．在实际中，调度方法虽然各不相同，但都
是在时间、能量、计算等资源的约束下，以一定的优先

级交替地安排各种任务．
（２）任务级向脉冲级的转化
信号从任务级到脉冲级的转化通过波形库［１５］中基

本波形的映射来实现．基本波形定义为有限个脉冲的
优化排列，用于从环境中提取特定的信息．所有基本波
形作为构成多功能雷达信号的基本单元，存储在波形

库中．
基本波形作为构成脉冲级信号的基本模块，按照

执行任务序列的顺序，前后衔接，构成了雷达最终发射

的脉冲列信号．
２３ 多功能雷达信号解析需要解决的关键问题

电子情报领域对多功能雷达信号的处理可以看成

信号形成过程的逆过程，即对信号进行解析，分析其组

成和结构，发现信号背后隐藏的任务级和功能级的规

律．信号解析需要解决以下三个方面的关键问题：
（１）基本波形集合的确定
基本波形是多功能雷达信号的基本组成模块，是

信号的最小“粒度”．确定基本波形集合之后，首先，信
号可以用这些基本模块简洁地进行表示，避免了描述

具有复杂参数的随机脉冲列的难题；其次，基本波形序

列能够更加直观地反映出系统内部的变化规律；最后，

在信号识别方面，用基本波形库比用统计参数能够得

到更加可靠的结果．
（２）单一功能控制规律建模
信号产生和变化的主要规律就在于各种单一功能

的执行策略．搜索一个空域时是怎样安排搜索波位和
搜索顺序的？搜索帧周期是多少？对某个目标的跟踪

更新率是多少？要回答诸如这些问题都必须对各种单

一功能进行建模．
（３）多功能并行规律建模
多功能混合模型用于描述各单一功能模块之间的

联系，这种联系包括两个方面，一方面是不同功能的任

务共享资源，最常见的情况就是不同的任务竞争同一

时间槽；另一方面是任务之间具有触发关系，例如搜索

任务发现目标后引发的确认任务等．我们需要对这种
模块之间的联系进行建模，以便能够回答诸如在保持

正常搜索的同时，能够跟踪多少个目标这类问题．

３ 多功能雷达信号模型

上节介绍了多功能雷达信号的层级结构以及每个

层次的控制规律，本节对其进行简要的形式化的表示．
（１）波形库模型
多功能雷达的每个基本波形可以用一个符号来表

示，波形库则表示为一个符号的集合

Ｗ＝｛ｗ１，ｗ２，…，ｗｎ｝
其中，ｎ为基本波形的数量．由于 ｗｉ包含较少的脉

冲，因此，可以方便地用类似脉冲样本图的方式来描

述．
设Σ为一个元素为符号的有限集，Σ表示Σ的

Ｋｌｅｅｎｅ闭包，即由Σ中的元素组成的所有有限长的字
符串的集合．那么，多功能雷达产生的任何信号 ｓ∈
Ｗ．
（２）单一功能控制规律模型
对信号的产生和变化规律进行建模，实际上就是

要描述计算机上运行着怎样的程序．软件的编码方式
多种多样，我们无从了解具体的程序逻辑，只需要从功

能实现的角度，用一种统一的形式，来等价地对其输出

规律进行建模．
对于用符号序列 ｓ来描述的信号，软件的控制规

律相应地建模为符号序列的产生规则Γ．多功能雷达
的单一功能通常可以用相对简单的产生规则Γ来描

述．以常规搜索为例，可以用一个长度和顺序都固定符
号序列来表示

ｓ＝ｓ１ｓ２…ｓｉ…ｓＩ
其中，ｓｉ代表第ｉ个波位上发射的基本波形．再比

如对某一目标的跟踪功能可以建模为如图 ４所示的
ＨＭＭ模型．

（３）多功能混合模型
多功能混合模型需要有效描述各个功能模块之间

的联系，建模方式与调度程序有很大关系．对于复杂的
情况，需要采用图模型或网络模型在表示各个部分之

间的相互关系．

４ 多功能雷达信号解析方法

对于一个由代码控制的复杂动态系统，如何通过

分析系统输出来重建系统内部的控制规律，是一个复

杂的逆向工程问题．这一问题在生命科学领域［１６，１７］，特
别是基因工程等领域，受到了广泛而深入的研究，建立

了许多有效的模型和方法．通过将多功能雷达和生物
细胞进行类比，我们发现两者在系统结构和运行机制
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上存在着高度的相似性．在此基础上，提出利用生命科
学中的研究成果解决多功能雷达信号解析问题．

下面首先简要地介绍细胞的生化过程，然后将细

胞与多功能雷达系统做类比，指出两者之间的高度相

似性．借鉴生物基因工程的研究方法，提出适用于多功
能雷达信号解析的处理框架、研究手段和数学工具．
４１ ＤＮＡ、基因、蛋白质、基因表达和基因调控

脱氧核糖核酸（ＤＮＡ）是生命代码的载体．它是由四
种核苷酸组成的长链，分别用Ａ、Ｇ、Ｃ、Ｔ来表示．生命的
一切信息都编码在由这四个字母组成的序列中．

基因［１８］是 ＤＮＡ中具有固定顺序的一个片段，用于
保存特定的编码信息，该信息指导着某种蛋白质的合

成．每种生物都有一个独特的基因组，其中保存着该生
物体所需的所有蛋白质的模板信息．

蛋白质是生物体内主要的工作部件．细胞内包含
多种相互作用的蛋白质，每种蛋白质都是一个纳米级

别的分子装置，能够高精度地执行一种特殊任务．
按照基因合成蛋白质的过程称为基因表达．通过

“转录”和“翻译”过程，氨基酸按照基因中携带的信息

结成长链，并折叠成具有一定三维结构和功能的蛋白

质．
基因调控是一种复杂的控制机制，它通过控制各

种蛋白质的合成来应对不断变化的外部环境．例如，当
细胞检测到糖分子后，启动能量转化过程，生成一系列

蛋白质，将糖分子运输进入细胞体内，并加以利用转化

为细胞能量．基因调控同时控制着多种生化过程，保证
整个系统协调一致地运行．基因调控规律同样以代码
的形式存储在ＤＮＡ序列中．生物越复杂，用于基因调控
的区域就越多．例如在原核生物的ＤＮＡ中，编码基因调
控的部分占１０％～１５％，而人类 ＤＮＡ中约９９％都用于
基因调控［１７］．事实上，基因本身只是一组模板，基因调
控机制在生命生发挥着更大的作用．
４２ 生物基因技术的研究内容和研究方法

揭示ＤＮＡ编码控制生命活动的规律，是后基因组
时代研究的主要课题．经过广泛而深入的研究，已经建
立了一整套分析和处理生物数据的理论和方法，主要

包括以下几个方面：

（１）基因识别
在ＤＮＡ序列中发现和定位基因片段是基因组测序

计划的主要目标之一．目前，已开发了多种基因识别方
法和程序，主要可分为两类：独立识别法和比较识别

法．独立识别法无须借助或参照外部其他序列，而是充
分利用许多生物意义上的重要序列信号特征，建立有

效的模型来进行识别．例如著名的ＧｅｎＭａｒｋ程序采用了
５阶马尔可夫链模型［１９］、ＧｅｎＭａｒｋ．ｈｍｍ采用持续隐马尔

可夫模型［２０］等．比较识别法利用数据库或其他同源序
列信息来识别基因区域．输入一条查询序列后，首先在
现有数据库中搜索与之相似的若干序列簇，然后基于

相似序列簇中的基因结构推断原始查询序列的基因特

征．
（２）多级序列特征提取
在生物序列中，除了一维的排序特征外，还存在着

丰富的高维特征．进一步分析、处理和利用这些高维特
征，对于序列之间的比较、识别和功能预测等都有重要

意义．目前，全世界范围内已经建立起了庞大的多级生
物信息数据库［１６，１７］，用于存储一维生物序列，序列模体

特征，蛋白质的三维结构和功能信息，以及蛋白质组相

互作用关系等信息．
序列特征提取的方法主要有序列比对［２１］的方法和

模体识别［２２］方法等．序列特征也有多种表示方法［１６］，
例如正则表达式、序列谱、序列指纹图谱、隐马尔可夫

模型（ＨＭＭ）、模糊正则表达式等．
（３）基因组、蛋白质组分析
基因组、蛋白质组分析的目的是要找出参与同一

生化过程的各种基因和蛋白质，并分析它们之间的关

系．这些基因和蛋白质往往被共同调控，具有共表达的
特点．细胞实现某一功能的过程中涉及哪些蛋白质？
它们之间动态的相互作用关系如何？这些问题的解决

是最终阐明细胞中各种生命活动机制的关键所在．
当前主流的研究方法是利用基因芯片等高通量数

据，采用基因表达聚类、显著性检验、神经网络分类等

方法［１７，２３，２４］，研究共表达基因或参与相同生物过程的

蛋白质．
（４）基因调控机制建模
基因调控机制建模［２５］研究的问题主要包括揭示基

因及其产物之间的相互作用、建立基因之间相互作用

的关系网络并对关系网络进行生物信息学分析等．对
这样一个复杂系统的研究，通过观测细胞在各种输入

下的输出，即在不同环境和刺激下合成的蛋白质或其

他产物，然后用逆向工程［２６，２７］的方法来构建整个系统

的模型．
数学上，已经发展了多种网络和图理论来对复杂

的生物系统进行描述、分析和建模．这些方法包括：布
尔网络［２８］、ｐｅｔｒｉ网［２９］、贝叶斯网络［２７，３０］、离散差分方程
和基于规则的体系［１７］等．通过将网络理论应用于生物
系统，能够将生物语言转化成网络语言，用于运算并处

理复杂数据中隐含的大量关系．
４３ 多功能雷达与生物细胞运行机制的相似性

通过比较多功能雷达系统和生物细胞的组成结构

和运行机制，可以发现两者之间存在着高度的相似性．
（１）基本波形与基因
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基本波形与基因都是系统的基本组成元素．多功
能雷达将所有基本波形保存在波形库中，在雷达运行

过程中，具体的雷达任务是对基本波形的一个例化；在

生物细胞中，基因保存在染色体中，在某个生化过程

中，当需要某种蛋白质时，就以对应的基因为模板，合

成该蛋白质分子，去执行特定的任务．对于某个多功能
雷达或某种生物体来说，其基本波形或基因的种类是

有限的，都可以用一个符号的有限集来表示．
（２）雷达任务与蛋白质
雷达任务和蛋白质作为系统的执行单元，用于实

现特定的目的．多功能雷达根据收集到的各种信息，产
生出不同的雷达任务，来应对外界环境的变化；同样，

在细胞中，蛋白质在几乎所有的核心生命过程中都发

挥着重要作用，例如进行能量代谢、催化生化反应等．
（３）雷达功能与细胞生化功能
多功能雷达与生物细胞都同时运行着多种功能，

每种功能都通过执行一系列的任务或产生一系列的蛋

白质来实现．这些功能之间既保持相对的独立性，又通
过一定的方式相互联系．例如多功能雷达同时跟踪多
个目标，对每个目标都会独立地执行搜索、确认、跟踪

初始化、跟踪保持等一系列任务，并且在资源紧张的情

况下，会将资源优先分配给威胁较大的目标；在细胞

中，以能量转化和利用功能为例，会产生一系列的蛋白

质来运输、分解和转化糖分子，为细胞提供能量，当同

时存在葡萄糖和乳糖时，也会优先地利用比较容易分

解的葡萄糖．
（４）软件控制机制与基因调控机制
多功能雷达与生物细胞的各种功能都是由代码控

制的，这些代码在多功能雷达中以软件程序的形式存

在，在细胞中则以ＤＮＡ序列的形式存在．我们对具体的
编码方式都不了解，希望通过分析系统输出，用一种统

一的、形式化的方式来建模这种由代码控制的运行规

律．
研究表明，生物网络，包括基因调控网络，与人类

的工程系统一样，都遵循着某些一般的设计原理，其中

最主要的是模块化和分层设计［３１］，这可以从生物网络

的拓扑结构和某些实验中得到验证［３２］．基因调控网络
的这些特点是为了实现各种功能，大部分生物学功能

都是由特定的基因和蛋白质群实现的，构成分离的功

能模块，这些模块在更高的层次上结合成更复杂的结

构．同样，多功能雷达的软件系统用不同的模块来控制
不同的功能，并且用上层的任务调度和资源管理等软

件来协调整个系统的运行．
４４ 多功能雷达信号解析的处理框架和研究手段

多功能雷达信号解析与生物基因分析在本质上是

相同的，都是要通过分析系统的输出，来对以编码形式

存在的控制规律进行建模，这使得我们可以利用生物

基因工程中的方法来处理多功能雷达信号解析问题．
借鉴生物基因技术的研究方法和研究工具，本文提出

了多功能雷达信号解析的处理框架，如图５所示．

（１）基本波形提取
基本波形提取，就是要建立多功能雷达的基本波

形的集合，也就是恢复雷达的波形库．基本波形提取一
方面需要利用多功能雷达信号本身的特点，例如脉冲

幅度或相位的变化，来确定基本波形之间的边界．另一
方面，借鉴基因识别中的比较识别方法，利用数据库中

已有的信息来提高识别效果．
（２）序列模体特征识别
信号经过基本波形提取之后，转化为符号序列的

形式，多功能雷达软件的控制规律就隐藏在该符号序

列中．序列模体是指序列中具有固定规律的符号排列
方式，一般较短，它反应了序列的结构特征．在不对多
功能雷达的控制规律做任何假设的情况下，我们可以

在多个层次上提取序列的模体特征，构成多级序列数

据库，用于信号的比较、分类和识别等操作．序列模体
可以用序列比对和模体识别的各种方法来构建，表示

为序列谱、指纹图谱、隐马尔可夫模型、模糊正则表达

式等形式．
（３）单一功能任务分离
多功能雷达并行执行多种功能，其信号是多种功

能交织在一起的结果．在对单一功能建模前，需要将信
号按照对应功能分成不同的部分．实现同一功能的任
务往往同时出现，具有共表达的特点．利用这一特点，
采用表达谱聚类、显著性检验、神经网络分类等方法，

分离出对应单一功能的任务序列．
（４）单一功能建模
得到单一功能对应的符号序列以后，需要对其进

行模型化表示．不同功能的执行规律不同，需要的模型
也不同，我们需要详细分析雷达的工作机制，选择合适

的模型样式，然后通过训练序列来不断地优化模型的

结构和参数．常用的模型包括有限状态模型、ＨＭＭ模
型、句法模型等．

（５）多功能联合建模
多功能联合建模是对多种功能并行执行时的信号

产生和变化规律进行建模．任务调度和资源管理程序
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的控制下，多功能雷达的不同功能的任务之间相互联

系，构成了一种控制和转化的关系网络．借鉴基因调控
网络的建模方法，可用贝叶斯网络、布尔网络、混合ｐｅｔｒｉ
网等模型对其建模．
４５ 多功能雷达信号解析实例

下面以文献［３３］中的一个简化的多功能雷达为例，
来说明如何利用生物基因技术对多功能雷达信号进行

解析．该多功能雷达是一种典型的防空雷达，采用一个
固定的阵面，波形库中包括７种不同的基本波形．搜索
空域被划分成三个区域，设计最多同时独立跟踪３０个
目标．雷达控制软件以任务调度程序为中心设计，按照
一定的优先级算法生成执行任务序列，并映射成最终

的脉冲列信号．
对截获的信号进行解析，首先要找出多功能雷达

信号的所有“基因”，即重建雷达的波形库．一种可行的
方法是利用相控阵天线离散扫描造成的阶梯型脉冲列

幅度特征来划分基本波形．图６给出了利用基因识别中
的异常基因检测方法［３４］获得的划分结果．对于示例的
多功能雷达而言，波形库可以简单地表示为 Ｗ＝｛ａ，ｂ，
ｃ，ｄ，ｅ，ｆ，ｇ｝．这样，脉冲形式的截获信号可以统一地表
示为字符序列的形式．

接下来，通过分析字符序列，在不同的层面上对该

多功能雷达的软件控制规律进行解析．
在不借助任何先验知识的情况下，通过识别序列

模体可以得到软件控制规律的一些局部特征．例如，如
果发现序列 ａｂｃ经常出现，那么我们就有理由认为这种
组合用于执行特定的任务，或者至少它们之间具有较

强的因果关系，具体的情况仍然较大程度地依赖于经

验．序列模体可以用正则表达式［２１］等形式进行表示，并
存储在模体特征数据库中．例如 ａｂ？ｃ和ａｂｃ分别表
示ａｂ和ｃ之间有一个或多个任意符号的模体．模体之
间的组合规律等仍然可以建立更高维的数据库．这些
数据库存储了软件的不同控制规律的特征，可用于雷

达信号的分类、识别和功能预测等．
进一步地，我们尝试借鉴生物基因中的表达谱聚

类和序列比对等方法，将交错的符号序列按照功能分

成不同部分，并对其进行模型化表示．图７给出了一个
利用“多序列比对”方法分离搜索任务序列的结果［３５］．
图中每一行代表一个周期内执行的搜索和跟踪任务序

列（其中‘－’代表空位）．通过比对，可以将具有固定执
行顺序的搜索序列（对应图上方的序列谱中峰值较高

的列）与随机产生的跟踪序列分离开来．图７中显示的
部分搜索规律可以简单地表示为固定的符号序列：…

ａｃｆｇａｆｂｂａａｆｂｂｆｆｂｃｆａａｇｂｇｆａｃｂｂｂｇ…．

对多功能雷达信号进行解析的最终目标是希望能

够通过分析系统输出，建立多功能雷达的“基因调控网

络模型”来描述其软件整体上的控制规律．在这种模型
中，网络节点对应雷达任务，边对应任务之间的联系，

网络的拓扑结构和参数表明了整个系统各要素之间的

因果关系和转换概率等．目前，基因调控网络的研究是
生物基因工程研究中的热点，也是后基因组时代研究

的核心内容，各种模型仍然在不断地尝试和完善中．如
何利用这些模型来有效描述多功能雷达的控制规律，

仍然有很多工作要做，本文尚无法给出明确的答案，是

进一步研究的重要方向．

５ 结论

多功能雷达信号具有“功能／任务／脉冲”的层级结
构，其产生和变化规律受软件程序的控制，具有复杂的

结构和变化方式．本文类比了多功能雷达系统与生物
细胞在系统结构和运行机制上的相似性，指出多功能

雷达信号解析问题与生物基因分析问题在本质上的一

致性．借鉴生物基因技术所采用的方法和工具，提出了
多功能雷达信号解析的研究框架、研究手段和数学工

具．将信号解析过程划分为基本波形提取、序列模体特
征识别、单一功能任务分离、单一功能建模和多功能联

合建模等几个阶段．可以预见，生物基因技术大量的研
究成果、丰富的研究手段和研究工具，不仅能够应用于

多功能雷达信号解析问题，在任何具有相似结构、由代

码控制的系统分析领域都有着广阔的应用前景．
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