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　　摘　要 :　随着 DNA计算的不断发展 ,如何克服穷举算法带来的指数爆炸问题已成为 DNA计算领域的重要研究

目标之一.为减少图 32着色问题 DNA计算机算法中的 DNA链数 ,本文将 Adleman2Lipton模型生物操作与粘贴模型解空

间相结合的 DNA计算模型进行扩展 ,通过设计顶点着色器、稀疏图/稠密图搜索器 ,提出一种用于求解图 32着色问题
的 DNA计算模型与算法.将本算法与同类算法对比分析表明 :本算法在保持多项式操作时间的条件下 ,将求解 n个顶

点的图 32着色问题所需 DNA分子链数从 O (3 n)减少至 O (2 n) ,改进了 32着色问题同类文献的研究结果.
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Abstract :　The DNA volume which increases in a pure exponentially with the scale of the problem has become the bottleneck

problem. So how to decrease the volume in DNA computers is of a great significance in the research of DNA computing. For the

objective to decrease the DNA volume of the 32colorable problem ,an improved DNA computing model basing on the biological op2
erations in the Adleman2Lipton model and the solution space of stickers in the sticker2based model is introduced. Furthermore ,a new

DNA algorithm where new algorithms of Vertex Shader ,Sparse Parallel Searcher and Dense Parallel Searcher are developed to solve

the 32colorable problem. The proposed algorithm can solve the 32colorable problem by using the O (2 n) shorter DNA strands on the

condition of not varying the time complexity ,as compared by far the best molecular algorithm for it in which O (3 n) DNA strands

is used.
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1　引言

　　图着色问题是一个著名的组合优化问题 ,在理论和

工程应用中具有良好的应用前景[1 ] .

1994年 ,Adleman开拓性的应用 DNA计算解决了 7

顶点有向 Hamilton路径问题[2 ] . 2002年 ,Adleman小组在

一台半自动化的装置上成功的解决了一个 20个变量的

可满足问题 ,这是迄今为止 DNA生物分子实验解决的

规模最大的 NP完全问题[3 ] . Adleman 方法的基本思想

是 :首先生成问题的所有可能解 ,然后通过各种生化技

术过滤掉非解 ,这种方法称为生成过滤 ( Generate and

Filter)模型[4 ] .该模型遇到的最大障碍是“指数爆炸”问

题 ,是DNA计算目前面临的最大挑战.为了解决“指数

爆炸”问题 ,目前主要有以下方法 :N. Morimot 等[5 ]提出

的构造删除策略 ;Chen等提出的将启发式算法转化为

DNA计算模型的思想[6 ] ;李源等在 DNA计算中使用遗

传算法的方法[7 ] ;基于传统分治策略的 DNA计算机算

法设计技术[8 ] ,以及李大法等提出的误差模型[9 ]等.

和 SAT问题一样 ,图着色问题已成为验证 DNA计

算有效性的 benchmark问题之一 ,其 DNA计算机算法已

有相当研究[10～13] .文献 [ 10 ,11 ]均基于穷举算法 ,所需

的DNA链数均为 O(3 n) . E. Bach等[12]提出的理论 DNA

链数仅为 O( n1189 n)与 O(2 n)的算法和 Fu等[13]提出的

理论DNA链数为 O (11345 n)的算法是对着色问题可扩

展算法设计的初步研究结果.然而 ,由于 DNA分子计算

的特性 ,上述三种算法中缩小的初始空间很难构造 ,使
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得这些算法的可行性大大降低 ,而且这些算法的时间或

操作复杂性也大大提高[14] . 2003年 ,Qiu等[15]提出了一

种多项式操作时间和 O(3 n)链数的算法 ,但该算法缺乏

生物实验可行性[15] .因此 ,从公开出版的文献看 ,目前

尚无解决图 32着色问题既具较低DNA空间复杂性又具

生化实验可行性的DNA计算机算法.

为此 ,在文献[ 10～15 ]工作的基础上 ,本文对图 32
着色问题DNA计算机算法中的可扩展性问题进行了较

深入的探索 ,主要工作可概述为 :

(1)将文献[ 16 ,17 ]中粘贴模型基于二进制生成解

空间扩展到基于三进制 ;应用图灵机中的剪枝算法设计

技术 ,对预着色库进行搜索 ,以缩短生物实验时间.

(2)提出一种图 32着色问题的 DNA计算机新算法 ,

本算法在不增加多项式的生化操作复杂性条件下 ,将所

需的DNA链数从此前的 O(3 n)减少至 O(2 n) .

2　图 32着色问题的 DNA计算模型

　　求解图 G = ( V , E)的 32着色问题可认为是寻找从
图的顶点集V ( G)到颜色集{ b , r , g}的一种映射 :

f :V→{ b , r , g} 满足 :若 ( u , v) ∈E ,则 f ( u) ≠f

( v) .

本文使用文献[16 ,17 ]中提出的 DNA计算模型 ,该

模型把 Adleman2Lipton 模型[3 ]的生物操作与粘贴模型
(Sticker model)的解空间相结合 ,兼具 Adleman2 Lipton模

型和粘贴模型 ( Sticker model)的优点 ,具有随机存储能

力 ,杂交后误解率较低 ,已被成功应用于子集和[16 ]、因

式分解[17 ]等问题的DNA计算机算法设计中.

根据图 32着色问题的定义 ,颜色集需要 3 个不同

的值来表示.因此 ,文献[16 ,17 ]中基于二进制生成粘贴

模型解空间的方法已难满足本文问题的求解需求 ,须对

其解空间进行扩展.扩展后解空间的生成基于三进制 ,

每个顶点的颜色值对应三段不同的 DNA链 ,即分别产

生三段不同的 DNA链标示红色、蓝色、绿色.令变量 xi

表示顶点 vi的颜色 , f 的值域为{ b , r , g} .即

xi = f ( vi) =

b

r

g

, b2蓝色、r2红色、g2绿色 (1)

因此 ,在扩展后的计算模型中 ,DNA链状态由原模

型中的 0、1 (即开和关)扩展为 b、r、g.

将图 32着色问题的输入编码成DNA碱基序列并生

成解空间后 ,本文的基本生化操作均基于 Adleman2Lip2
ton模型中的 DNA 操作[3 ,16 ,17 ] :即抽取 ( Extract ) 、合并
(Merge) 、检测 (Detect) 、复制 (Amplify) 、添加 (Append) 、丢

弃 (Discard)与读取 (Read) .

3　图 32着色问题的 DNA计算机算法

　　为描述方便 ,本文仅考虑连通图的着色问题.

311　图 32着色问题的 DNA计算机算法思想

设 G = ( V , E)是一个有限无向连通图 ,顶点集和边

集分别为 V = { v1 , v2 , ⋯, vn}与 E = { e1 , e2 , ⋯, em} .基

于经前节扩展后的模型 ,根据DNA操作的处理特性 ,本

算法基本过程描述如下 :

算法 1　图 32着色问题DNA计算机算法框架
(1)生成预着色库.选取 k 个顶点穷举生成预着色

库.

(2)引入剪枝技术.应用搜索器对预着色库进行筛

选.

(3)生成着色库.着色器对图中未着色的 n2k 个顶

点着色.

(4)搜索解.根据顶点数 n与边数 m的关系将图分

成稀疏图和稠密图 ,设计不同的子算法 (搜索器)搜索其

最终解.

以下介绍算法 1中步 124各子算法的详细设计.

312　基于扩展模型的图 32着色问题预着色库
选取图 G中 k 个点穷举生成预着色库.用一个 k

位数 xi
1 xi

2⋯xi
k表示 k 个顶点的一种着色方案 , xm 表示

图 G中的第 m个顶点 (0≤m≤k) , i 标示顶点的颜色 ( i

∈{ b , r , g} ) .令 xb
m、x

r
m、x

g
m 分别代表顶点 xm 颜色为 b、

r、g .如“xb
1 xb

2⋯xb
k”表示所有顶点均着蓝色.下述算法

用于构建图 G的预着色库.

算法 2　预着色库的DNA算法

Procedure Init ( T0 , k)

　(1) For m = 1 to k

　　(1 a) Amplify( T0 , T1 , T2 , T3) .

　　(1 b) Append( T1 , xb
m) .

　　(1 c) Append( T2 , xr
m) .

　　(1 d) Append( T3 , xg
m) .

　　(1 e) T0 = ∪( T1 , T2 , T3) .

　　EndFor

EndProcedure

引理 1　算法 Init ( T0 , k)可并行建立预着色库.

证明 :算法 Init ( T0 , k)中第 (1 a)步将试管 T0 中的

内容复制到试管 T1、T2与 T3中 ,试管 T0为空.第 (1 b) 2
(1 d)步执行添加操作 ,分别添加代表 xm 值为 b、r、g的

DNA链到试管 T1、T2、T3中的 DNA链后.第 (1 e)步将试

管 T1、T2与 T3中的内容合并到 T0 中. T0 中包含 xm =

b、xm = r与 xm = g的 DNA链.重复 (1 a) 2(1 e) ,最后 T0

中包含 3 k个DNA链 ,这些 DNA链代表 3 k 种可能的着

色方案.因此 ,通过算法 Init ( T0 , k)可以形成前 k 个顶

点的着色库.

算法 Init ( T0 , k)需要执行 k次复制操作 ,3×k次添

加操作 , k次合并操作 ,需要的试管数为 4 .假定序列每
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一位的颜色用长度为 15的 DNA链来表示 ,那么实现算

法 Init ( T0 , k)后 DNA链长为 15×k .

313　顶点着色器的 DNA计算机算法

基于预着色库对图 G中未着色的顶点进行着色.

顶点 vi 的着色方法如下 :在已着色的前 i21个顶点中搜

索出与 vi 间存在边的顶点 vj ;根据 xj 的颜色值把试管

T0中的DNA链分别抽取到试管 T1、T3与 T4中 ;根据 vj

的颜色值对 vi进行着色.

算法 3　并行着色器

Procodure Vertex - Shader ( T0 , m , n2k)

(1) for i = k + 1 to n

　　　for j = 1 to i21

　　　Assume that there are an edge between the vertex vi

and vj (0≤ j ≤i21)

　　　(1 a) T1 = + ( T0 , xb
j ) and T2 = - ( T0 , xb

j ) .

　　　(1 b) T3 = + ( T2 , xr
j ) and T4 = - ( T2 , xr

j) .

　　　(1 c) Amplify( T1 , T5 , T6) .

　　　(1 d) Amplify( T3 , T7 , T8) .

　　　(1 e) Amplify( T4 , T9 , T10) .

　　　(1 f ) Append( T5 , xr
i) .

　　　(1 g) Append( T6 , xg
i ) .

　　　(1 h) Append( T7 , xb
i ) .

　　　(1 i) Append( T8 , xg
i ) .

　　　(1 j) Append( T9 , xb
i ) .

　　　(1 m) Append( T10 , xr
i) .

　　　(1 n) T0 = ( T5 , T6 , T7 , T8 , T9 , T10) .

　　EndFor

　EndFor

EndProcedure

引理 2 　算法 Vertex - Shader ( T0 , m , n - k)实现对

余下 n2k个顶点并行着色.

证明 :由算法 Init ( T0 , k)得到预着色库 ,经过初步

搜索后得到 T0 .第 (1 a) 2(1 b)步根据 vj的颜色值进行抽

取操作形成试管 T1、T2、T3、T4 . T1中 xj = b , T2中 xj = g

或 r , T3中 xj = r , T4中 xj = g.第 (1 c)步将 T1 中的内容

复制到试管 T5、T6中 , T0为空.同理第 (1 d)步形成两个

试管 T7、T8 .第 (1 e)步复制操作形成两个试管 T9、T10 .

第 (1 f )步添加代表 xi = r的 DNA链到 T5 中的 DNA链

后.同理第 (1 g) 2(1 m)步分别添加代表 xi 值为 r、g、b、

g、b、r的DNA链到试管 T6、T7、T8、T9、T10中的 DNA链

后.第 (1 n)步把试管 T5、T6、T7、T8、T9 与 T10中的内容

合并到试管 T0中.最后 T0中形成了着色库.

算法Vertex - Shader ( T0 , m , n2k)需要执行 2×( n2k)

次抽取操作 ,3×( n2k)次复制操作 ,6 ×( n2k)次添加操

作 , ( n2k)次合并操作 ,DNA链长度为 15 ×n ,需要的试

管数为 10 .

这样 ,算法 2和 3完成后 ,图 G的着色库将告生成.

314　解搜索 DNA算法

文献[16～18 ]中搜索过程的 DNA算法均使用直接

穷举方法 ,这样的搜索过程将非常耗时.受文献[15 ]启

示 ,本文将图分成稀疏图和稠密图分别处理.同时利用

粘贴模型的思想 ,在搜索时逐步剔除非法解链.

31411　稀疏图并行搜索器

若一条边的两个顶点着相同颜色 ,则对应的为非法

DNA链.令图 32着色问题解搜索器的边数 p (0 < p <

m) ,以下详叙稀疏图搜索器DNA计算机算法的设计.

算法 4　稀疏图并行搜索器

Procedure Sparse - Parallel - Searcher ( T0 , p , n)

(1) For i = 1 to p

　　Assume that the ith edge is between vertex vi1 and vi2

　　(1 a) T1 = + ( T0 , xb
i1) and T2 = - ( T0 , xb

i1) .

　　(1 b) T3 = + ( T2 , xr
i1) and T4 = - ( T2 , xr

i1) .

　　(1 c) T5 = + ( T1 , xb
i2) and T6 = - ( T1 , xb

i2) .

　　(1 d) T7 = + ( T3 , xr
i2) and T8 = - ( T3 , xr

i2) .

　　(1 e) T9 = + ( T4 , xg
i1) and T10 = - ( T4 , xg

i2) .

　　(1 f ) T0 = ( T6 , T8 , T10) .

　　(1 g) T5 = ( T5 , T7 , T9) .

　EndFor

(2) If (Detect ( T0) =‘yes’) then

　　(2 a) Read( T0) .

　EndIf

(3) If (Detect ( T5) =‘yes’) then

　　(3 a) Discard( T5) .

　EndIf

EndProcedure

引理 3　算法 Sparse - Parallel - Searcher ( T0 , m , n)实

现对着色库的搜索 ,找到合法解链.

证明 :针对稀疏图 ,该搜索器可根据边的两端是否

着相同的颜色来对 DNA链进行筛选.搜索过程需要考

虑 p条边 ,边的两端用 vi1、vi2标示. 其颜色值分别用

xi1、xi2标示.第 (1 a) 2(1 e)步抽取操作得到试管 T1、T2、

T3、T4、T5、T6、T7、T8、T9与 T10 .其中 T1中 xi1 = b , T2中

xi1 = r或 g , T3中 xi1 = r , T4 中 xi1 = g , T5 中 xi2 = b , T6

中 xi2 = r或 g , T7 中 xi2 = r , T8 中 xi2 = b或 g , T9 中 xi2

= g , T10中 xi2 = r或 b.第 (1 f )步把 T6、T8、T10中的 DNA

链合并到 T0 中. T0 中包含合法解链.第 (1 g)步把 T5、

T7、T9中的 DNA链合并到 T5 中.第 (2)步检测 T0 中是

否含有DNA链.如果返回 yes执行第 (2 a)步读取 T0 中

DNA链所包含的信息.第 (3)步检测 T5中是否含有DNA

链.如果返回 yes执行第 (3 a)步丢弃 T5中的DNA.
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算法 Sparse - Parallel - Searcher ( T0 , p , n) 需要执行

5×p次抽取操作 , p次合并操作 ,1次检测操作和 1次读

取操作 ,1次丢弃操作 ,需要的试管数为 10 .

31412　稠密图并行搜索器

两个着色相同的顶点间存在边 ,则对应的为非法

DNA链.令图 32着色问题解搜索器的顶点数为 n0 ( n0 =

k或 n2k ,其中 k为常数) ,以下详叙稠密图搜索器 DNA

计算机算法的设计.

算法 5　稠密图并行搜索器

Procedure Dense - Parallel - Searcher ( T0 , p , n0)

(1) For i = 1 to n0 - 1

(1 a) T1 = + ( T0 , xb
i ) and T2 = - ( T0 , xb

i ) .

(1 b) T3 = + ( T2 , xr
i) and T4 = - ( T2 , xr

i) .

　　For j = i + 1 to n

　　(1 c) T5 = + ( T1 , xb
j ) .

　　(1 d) T6 = + ( T5 , e1
ij) and T7 = - ( T5 , e0

ij) .

　　(1 e) T1 = ∪( T1 , T7) .

　　(1 f ) Discard( T6) .

　　(1 g) T8 = + ( T3 , xr
j ) .

　　(1 h) T9 = + ( T8 , e1
ij) and T10 = - ( T8 , e0

ij) .

　　(1 i) T3 = ∪( T3 , T8) .

　　(1 j) Discard( T9) .

　　(1 k) T11 = + ( T4 , xg
j ) .

　　(1 m) T12 = + ( T11 , e1
ij) and T13 = - ( T11 , e0

ij) .

　　(1 n) T4 = ∪( T4 , T11) .

　　(1 p) Discard( T13) .

　　(1 q) T0 = ∪( T6 , T9 , T13) .

　　EndFor

　EndFor

　(2) If (Detect ( T0) =‘yes’) then

　　(2 a) Read( T0) .

　EndIf

EndProcedure

引理 4　算法 Dense - Parallel - Searcher ( T0 , m , n)可

实现对稠密图着色库中DNA链的筛选操作.

证明 :针对稠密图 ,检查着相同颜色的顶点间是否

有边 ,如果有边则为非法解.算法中第 (1 a) 2(1 b)步抽

取操作形成试管 T1 2T4 ; T1 中 xi = b , T2 中 xi = r或 g ,

T3中 xi = r , T4 中 xi = g.第 (1 c)步抽取操作形成试管

T5 , T5中 xj = b.第 (1 d)步根据顶点 vi 与 vj 间是否有边

把试管 T5分到 T6或者 T7中.第 (1 e)步合并操作 ,把试

管 T1、T7中的溶液合并到 T1中.第 (1 f )步丢弃操作 ,把

T6中的溶液丢掉.第 (1 g) 2(1 j)步与第 (1 c) 2(1 f )步执

行相似的操作 ,删除非法解链.同理第 (1 k) 2(1 p)步与

第 (1 x) 2(1 f )步执行相似的操作.第 (1 q)步合并操作把

T6、T9、T13中的 DNA链合并到 T0 中 ,这样试管 T0 中包

含了所有的合法解链.第 (2)步检测 T0 是否包含 DNA

链 ,如果返回“yes”,执行第 (2 a)步读取 T0 中 DNA链所

包含的信息.

算法Dense - Parallel - Searcher ( T0 , p , n0 ) 需要执行
( n0 21) ×(3 n0 + 2)次抽取操 ,2 n0×( n0 21)次合并操作 ,

3 n0×( n0 21) / 2次丢弃操作 ,1 次检测操作 ,1 次读取操

作 ,需要的试管数为 13 .

315　图 32着色问题的 O (2 n)链数 DNA计算机算法

设生成预着色库的 k个顶点间的边数为 q ,则余下

n2k个顶点间的边数为 m2q.将实现步骤 124 的子算法

与前叙各子算法组成一个整体 ,得到基于 DNA超级计

算的图 32着色问题求解算法.

算法 1　O (2 n)链数图 32着色问题的 DNA计算机

算法
(1) Init ( T0 , k) .

(2) Parallel - Searcher ( T0 , q , k) .

(3) Vertex - Shader ( T0 , m , n2k) .

(4) Parallel - Searcher ( T0 , m2q , n) .

定理 1　算法 1可并行求解图 32着色问题.

证明 :算法第 (1)步执行 Init ( T0 , k) ,图 G中的 k 个

顶点穷举生成预着色库. 第 (2) 步调用算法 Parallel -

Searcher( T0 , m2p , k)对预着色库进行搜索.这一步根据

算法 1中 k个顶点组成的图是稀疏图还是稠密图选择

搜索器.算法第 (3)步执行算法 Vertex - Shader ( T0 , m , n2
k) ,使用顶点着色器对未着色的 n2k 个顶点进行着色 ,

最终生成图 G的着色库.第 (4)步对第 (3)步生成的着

色库进行搜索 ,最终得到合法解链即图 32着色问题的
解.

316　性能分析与比较

证明 :算法 1 由 4 个子算法组成 ,算法在第 1 步中

执行 k次复制操作 ,3 ×k 次添加操作 , k 次合并操作.

第 3步执行 2 ×( n2k)次抽取操作 , 3 ×( n2k)次复制操

作 ,6×( n2k)次添加操作 , ( n2k)次合并操作.算法在第 2

步和第 4步将根据图的性质对搜索器进行选择.

(1) m < nlog n

图 G为稀疏图[19 ] ,使用稀疏图并行搜索器进行解

链的搜索.需执行 5×p次抽取操作 , p次合并操作 (0 <

p < m) ,1次检测操作和 1 次读取操作.此时 ,本算法执

行的生物操作数为 12 n + 6 m27 k + 2 ,即 O( n + m) .

(2) m≥nlog n

图 G为稠密图[19 ] ,使用稠密图并行搜索器进行解

链的搜.需执行 ( n0 21) ×(3 n0 + 2)次抽取操作 , 2 n0 ×
( n0 21)次合并操作 ,3 n0×( n0 21) / 2次丢弃操作 ,1次检

测操作 ,1次读取操作.此时 ,本算法执行的生物操作数
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为 615 n2 + (715 - 13 k) n + (13 k2 216 k24)即 O ( n2) ( n0 =

k或 n2k , k为常数) .

故本算法总的生物操作数为 O ( n2 ) ( O ( m) =

O( n2) ) .

本算法第 1步执行完成后将生成 3 k 条 DNA链 ,算

法 2将删除算法 1中的非法解链 ,假设余下的链数为 M

(0≤M≤3 k , k为常数) .根据文献[14 ]中的 32顶点着色
问题的O(2 n)算法的分析可知 :算法 3 执行完毕将生成

M ×2 n 条 DNA 链. 因此 ,本算法所需的 DNA 链数为

O(2 n) [18 ] .最坏情况下用到的测试试管数为 13 即 O

(1) .由引理1与引理 3的结论 ,算法中所有DNA链的最

大链长为 15×( k + ( n2k) ) = 15×n即为 O( n) .

文献[10 ,11 ]、[15]中的生物操作数为 O ( n2) ,测试

试管数 O (1) ,DNA链数为 O (3 n) ,以现有生化实验水

平 ,上述三种算法理论上均仅能求解 46 个顶点的 32着
色问题[15 ] .与上述算法相比 ,虽然本算法的测试试管数

在囿界于 O(1)的情形下有一定增加 ,但本算法在生物

操作复杂性及链长不致增加的条件下 ,所需的 DNA链

数由 O(3 n)减小至 O (2 n) .因此 ,本算法理论上可求解

着色问题的规模将可达到约 70个顶点 (346≈270) .

应该指出 ,文献 [12 ]中 32顶点着色问题算法的生
物操作数为O( n2) ,链长为 O( n) ,DNA链数也可达到 O

(2 n) .但该算法必须通过电子计算机进行预处理以得到

图的生成树 ,其解空间很难构造 ,因而实验可行性

低[15 ] .本算法基于 Chang等提出的模型[16 ,17 ] ,无须产生

生成树 ,解空间更易生成 ,生化实验可行性更高.

因此 ,和上述同类算法相比 ,本算法在空间复杂性

和实验可行性等综合性能上的比较优势是明显的.

4　模拟实验结果

　　为验证算法的有效性 ,本文采用和文献[8 ,16 ,17 ]

完全相同的实验方法.以图 G(图

1所示)为图 32着色问题的实例 ,

给出使用本算法对此实例的模拟

求解过程.

411　DNA编码

本文采用Braich等求 20个变

量 SAT问题中使用的DNA计算模

型[3 ] ,对每一变量设计两个长度

均为 15的碱基“值序列”其中表 1标示 T0中 15个变量
的DNA序列表 1中 xi 为顶点的标号 , xi 的值用于标示
图 G中第 i个顶点的颜色.

412　算法求解过程
编码完全产生后 ,即可对算法进行实现.对图 G进
行着色 ,可令 k = 2 .首先对顶点 v1、v2进行着色 ,得到预

着色库DNA链{ xb
1 xb

2 , xb
1 xr

2 , xb
1 xg

2 , xr
1 xb

2 , xr
1 xr

2 , xr
1 xg

2 , xg
1

xb
2 , xg

1 xr
2 , xg

1 xg
2}后对其进行搜索 ,最终得到合法预解链

{ xb
1 xr

2 , xb
1 xg

2 , xr
1 xb

2 , xr
1 xg

2 , xg
1 xb

2 , xg
1 xr

2} .

表 1　T0中各位的DNA序列

位 5’→3’DNA序列 位 5’→3’DNA序列

xb
1 AATAATTTXXTXXXX x r

1 XTATXTAATTAAAXA

xg
1 AXXTAAXXAXAXTXT xb

2 TTXXXAXATXAAAXX

x r
2 XTXXTATATXXAXXT xg

2 XXATAATXAXTAXXX

xb
3 TXTAXTTTXTXTXAT x r

3 AXXXXAAXXATXTXA

xg
3 TTXAXTATTAATXXX xb

4 TTTAATATTXAXATT

x r
4 XATTXTTTXAATAAX xg

4 TXXXTAXTXATXAXA

xb
5 TTATTAXAAXTTAAT x r

5 XXAXAATAAATTTXX

xg
5 TTTXAATAAXAXXTX

　　基于合法预解链利用顶点着色器对余下 2 个顶点

进行着色.首先对顶点 v3 进行着色 ,找出与顶点 v3 间

存在边的顶点 v1 ,根据顶点 v1 的颜色把 T0 中的 DNA

链分到 T1、T3、T4 中.试管 T1、T3、T4 中顶点 v1 颜色值

分别为“b”、“r”、“g”. 对 T1 中顶点 v3 着颜色“r”或

“g”, T3中顶点 v3着颜色“b”或“g”,试管 T4 中顶点 v3

着颜色“r”或“b”.顶点 v3 的着色完成后得到的解链 :

{ xb
1 xr

2 xr
3 , xb

1 xr
2 xg

3 , xb
1 xg

2 xr
3 , xb

1 xg
2 xg

3 , xr
1 xb

2 xb
3 , xr

1 xb
2 xg

3 , xr
1

xg
2 xb

3 , xr
1 xg

2 xg
3 , xg

1 xb
2 xb

3 , xg
1 xb

2 xr
3 , xg

1 xr
2 xb

3 , xg
1 xr

2 xr
3} .顶点

v4的着色过程与顶点 v3 相似 ,最后得到图 G1 的着色

库 :{ xb
1 xr

2 xr
3 xb

4 , xb
1 xr

2 xr
3 xg

4 , xb
1 xr

2 xg
3 xb

4 , xb
1 xr

2 xg
3 xr

4 , xb
1 xg

2

xr
3 xb

4 , xb
1 xg

2 xr
3 xg

4 , xb
1 xg

2 xg
3 xb

4 , xb
1 xg

2 xg
3 xr

4 , xr
1 xb

2 xb
3 xr

4 , xr
1

xb
2 xb

3 xg
4 , xr

1 xb
2 xg

3 xb
4 , xr

1 xb
2 xg

3 xr
4 , xr

1 xg
2 xb

3 xr
4 , xr

1 xg
2 xb

3 xg
4 ,

xr
1 xg

2 xg
3 xb

4 , xr
1 xg

2 xg
3 xr

4 , xg
1 xb

2 xb
3 xr

4 , xg
1 xb

2 xb
3 xg

4 , xg
1 xb

2 xr
3

xb
4 , xg

1 xb
2 xr

3 xg
4 , xg

1 xr
2 xb

3 xr
4 , xg

1 xr
2 xb

3 xg
4 , xg

1 xr
2 xr

3 xb
4 , xg

1 xr
2

xr
3 xg

4} .

着色库生成后需对其中的 DNA链进行筛选.由于

图 G为稀疏图 ,找出着色库生成过程中没有考虑的边

v2 v3 .顶点 v2与 v3间存在边 ,删除顶点 v2、v3 颜色相同

的DNA链.首先按照 x2 的值对 T0 中的 DNA链进行抽

取操作得到试管 T1、T3、T4 .试管 T1、T3、T4中顶点 v2颜

色分别为“b”、“r”、“g”.对 T1 中的 DNA链进行抽取操

作得到数据池 T5与 T6 . T5 中 DNA链顶点 v3 颜色值为

“b”与顶点 v2着相同颜色 ,由于顶点 v2 与顶点 v3 间存

在边 ,所以 T5中为非法解链 ,对其执行丢弃操作.数据

池 T6中为合法解链.按照同样的方法对数据池 T3、T4

中的DNA链进行筛选 ,最终得到合法解链为 :{ xb
1 xr

2 xg
3

xb
4 , xb

1 xr
2 xg

3 xr
4 , xb

1 xg
2 xr

3 xb
4 , xb

1 xg
2 xr

3 xg
4 , xr

1 xb
2 xg

3 xb
4 , xr

1 xb
2

xg
3 xr

4 , xr
1 xg

2 xb
3 xr

4 , xr
1 xg

2 xb
3 xg

4 , xg
1 xb

2 xr
3 xb

4 , xg
1 xb

2 xr
3 xg

4 , xg
1

xr
2 xb

3 xr
4 , xg

1 xr
2 xb

3 xg
4} .

5　结论

　　为解决 DNA计算中穷举方法导致的指数爆炸问
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题.在文献[10 ,11 ,18 ,19 ]工作的基础上 ,本文对 DNA计

算的可扩展性问题进行了较深入的探索 :根据现有

DNA计算模型的生物操作特性和 NP完全的图 32着色
问题的并行求解需求 ,对文献[ 18 ,19 ]的 DNA计算模型

进行了扩展 ,基于扩展模型设计了一种求解图 32着色问
题的DNA计算机新算法.新算法在不提高算法生物操

作复杂性的条件下 ,将求解图 32着色问题的 DNA链数

由穷举方法的 O (3 n)减少至 O (2 n) .值得指出的是 ,只

需将非连通图分成多个子连通图 ,本算法便可用于非连

通图着色问题.
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