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基于三链 ＤＮＡ结构的０１整数规划改进研究

任晓玲，白　雪，刘希玉
（山东师范大学 管理科学与工程学院，济南 ２５００１４）

摘　要：为实现ＤＮＡ计算中对解的有效筛选，防止探针与探针之间的错配、发夹结构等，以及便于检测最终解，
提出了改进的三链ＤＮＡ模型求解０１规划的设计。该方法编码ｎ个变量的每种组合的所有排列情况。此编码
方式不仅使计算所需有效分子量从Ｏ（（２ｎ）！）下降到Ｏ（２ｎｎ！），并使对可行解的筛选更加有效。利用寡聚脱氧
核苷酸（ＯＤＮ）在ＲｅｃＡ蛋白介导下与同源的双链ＤＮＡ匹配成三螺旋ＤＮＡ的特点，可推广到更多以双链ＤＮＡ分
子为计算模型的解的检测中。
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　引言

１９５７年，Ｆｅｉｓｅｎｆｅｌｄ等人提出了三链核酸的概念。由于双
链ＤＮＡ中两条相互缠绕且方向相反的链是依靠互补碱基对之
间的氢键相连，碱基对又偏向螺旋轴一侧，所以在两条链之间

形成了大小两沟。三链ＤＮＡ正是在双链ＤＮＡ的基础上，通过
含有多聚嘌呤的那条链，以Ｈｏｏｇｓｔｅｅｎ和反式Ｈｏｏｇｓｔｅｅｎ型氢键
与新加入的第三条链相连接形成的，且第三条链位于双链

ＤＮＡ的大沟中，主要有嘧啶—嘌呤—嘧啶和嘌呤—嘌呤—嘧
啶两种类型。

２００４年，Ｓｈｉｇｅｍｏｒｉ等人发现寡聚脱氧核苷酸能在 ＲｅｃＡ
蛋白及ＡＴＰγＳ的存在下与双链ＤＮＡ形成稳定的三链结构。由
于三链ＤＮＡ在形成过程中不会发生错配和形成发夹结构，而
且反应后得到的解为双链形式，比较稳定，不会像单链ＤＮＡ因
为过长而形成发夹结构或断裂。因此，基于三链结构 ＤＮＡ计
算的错误率和编码复杂度会降低。

目前，关于三链ＤＮＡ的研究侧重于生物、医学领域，利用

三链ＤＮＡ结构实现ＤＮＡ计算的实例不多，主要解决了０１整
数规划问题［１，２］、可满足性问题［３，４］、顶点着色问题［５］、邮递员

问题以及工序安排问题［６］。２００８年，杨静等人利用同源的存
在抗原蛋白质的脱氧核苷酸（ＯＤＮ）在双螺旋 ＤＮＡ链中形成
的三链ＤＮＡ结构解决了简单的０１整数规划问题，通过对三
链ＤＮＡ的构造和筛选完成了可行解的获取。文献［３，４］在阐
述三链ＤＮＡ的形成过程以及可行性实验研究的基础上，提出
将三链ＤＮＡ计算模型应用于求解可满足性问题。将ｎ个变量
的不同取值对应为２ｎ种不同的 ＲｅｃＡ蛋白ＯＤＮ复合体探针，
与初始解空间在适当的反应液中哺育，通过探针是否与库链形

成稳定的三链ＤＮＡ结构判断并筛选满足符合每个子句的解序
列。在求解图顶点着色问题时，利用探针与库链中某些 ＤＮＡ
双链形成的三链ＤＮＡ结构过滤掉相邻节点着同一颜色的非可
行解，进而筛选出相邻节点着不同颜色的可行解。文献［６］利
用类似的方案求解了供需安排问题。

!

　
,


!

规划问题

作为整数规划的特殊形式，０１规划是运筹学中的一个重
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要问题。２００３年，殷志祥等人［７，８］设计出两种基于表面的ＤＮＡ
计算模型求解一般形式的０１规划问题：ａ）通过固定在表面上
且被荧光分子标记的ＯＤＮ在被其互补链杂交时的荧光猝灭现
象，排除不满足约束条件的序列；ｂ）通过ＯＤＮ与标有不同荧光
的探针杂交后产生的荧光数目判断满足约束条件的可行解。

２００５年，Ｚｈｏｕ等人［９］以分子信标技术为基础，通过电泳实验直

接找到０１规划问题的最优解，在一定程度上减少了实验步
骤，提高了实验效率。同年，Ｗａｎｇ等人［１０］通过将一般整数规

划转换为特殊形式的０１规划，利用荧光标记技术对问题进行
求解。在近几年的研究中，Ｚｈａｎｇ等人［１１］和罗海波［１２］将基于

溶液和基于表面的ＤＮＡ计算模型结合起来，提出基于溶液与
表面结合的ＤＮＡ计算模型，充分利用了在溶液中计算的巨大
并行性和高存储性，以及在表面上计算方便解的读取、易于自

动化的优点。许进等人［１３］将接入和删除实验结合起来，对闭

环ＤＮＡ分子存储的数据进行置换，解决了更广范围０１规划
问题。

在杨静利用三链ＤＮＡ求解０１整数规划的问题中，对于
２ｎ个变量生成（２ｎ！）种长度为 （３０×２ｎ）ｂｐ的ＤＮＡ单链，再根
据碱基互补配对原则生成（２ｎ！）种双链 ＤＮＡ，构成初始数据
池。随后利用表示每个变量的 ＤＮＡ单链生成核蛋白细状体，
通过把满足第一个语句的所有组合的核蛋白细状体制成探针

与初始数据池中的双链 ＤＮＡ进行反应，生成满足第一个约束
条件的三链ＤＮＡ可能组合。通过对反应产物的纯化和提取，
获得满足第一个约束条件的双链ＤＮＡ。对于具有ｍ个约束条
件的０１整数规划问题，对剩下的各约束条件进行相同的反
应，最后得到的双链ＤＮＡ即为满足ｍ个约束条件的解。

在可行解的读取方面，仅提到通过 ＰＣＲ扩增技术读出可
行解，笔者认为此处存在一定缺陷，因为长为（３０×２ｎ）ｂｐ的
ＤＮＡ双链中包括各变量所有可能的取值，无法直接判断并读
出符合条件的取值；另外，对于所有可行解，使用比较目标函数

值获得最优解的方法可以进一步优化。针对以上两个问题，本

文提出了一种新的初始数据池构造方法，通过构造（２ｎ×ｎ！）
种长度为（２０×ｎ）ｂｐ的 ＤＮＡ双链形成初始数据池，实现可行
解的读取，并利用ＤＮＡ纳米金探针与产物发生杂交反应时发
出的不同荧光来选择最优解。具体方法将在下文给出。

"

　
,
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整数规划的形式转换

本文主要利用三链ＤＮＡ模型对杨静提出的解决０１整数
规划问题的ＤＮＡ算法进行改进，故首先给出０１整数规划的
一般形式，在此假设目标函数的价值系数为整数：

ｍａｘ（ｍｉｎ）ｚ＝ｃ１ｘ１＋ｃ２ｘ２＋…＋ｃｎｘｎ

ｓ．ｔ．

ａ１１ｘ１＋ａ１２ｘ２＋…＋ａ１ｎｘｎ≥（≤，＝）ｂ１
ａ２１ｘ１＋ａ２２ｘ２＋…＋ａ２ｎｘｎ≥（≤，＝）ｂ２


ａｍ１ｘ１＋ａｍ２ｘ２＋…＋ａｍｎｘｎ≥（≤，＝）ｂｍ
ｘｉ＝０，１　１≤ｉ≤ｎ

ａｉｊ、ｂｉ为整数　ｉ＝１，…，ｍ；ｊ＝１，…，













ｎ

（１）

为了实现ＤＮＡ计算０１整数规划问题，要将式（１）的形式
进行转换，将其转换为系数为０、１的整数规划的形式。具体操
作步骤如下：

ａ）ｉ＝１→ｍ，检查不等式 ｉ的右端项是否非负。若 ｂｉ＜０，
则两端同乘－１，得到变化后的整数规划形式为

ｍａｘ（ｍｉｎ）ｚ＝ｃ１ｘ１＋ｃ２ｘ２＋…＋ｃｎｘｎ

ｓ．ｔ．

∑
ｎ

ｊ＝１
ａ（１）ｉｊ ｘｊ≥（≤，＝）ｂ（１）ｉ 　ｉ＝１，…，ｍ

ｘｊ＝０，１　１≤ｊ≤ｎ

ａ（１）ｉｊ 、ｂ（１）ｉ 为整数且ｂ（１）ｉ ≥０，ｉ＝１，…，ｍ；ｊ＝１，…，










ｎ

（２）

ｂ）ｊ＝１→ｎ，令
ｔｊ＝ｍａｘ（ ａ

（１）
１ｊ ，ａ

（１）
２ｊ ，…，ａ

（ｉ）
ｍｊ ，ｃｊ），将 ｘｊ扩展成 ｔｊ

个与之相等的变量：ｘｊ１＝ｘｊ２＝… ＝ｘｊｔｊ，并将其作为新添加的约
束条件。

ｃ）ｉ＝１→ｍ，ｊ＝１→ｎ，令
ａ（１）ｉｊ ｘｊ＝ｘｊ１＋ｘｊ２＋… ＋ｘｊ ａ（１）ｉｊ 。经过前三步，将整数规划

问题约束条件的系数变成了只包含０、－１、１三种形式的系数。
ｄ）ｉ＝１→ｍ，ｊ＝１→ｎ，ｉｔｈ不等式中系数为－１的变量ｘｊ（或

ｘｊｑ（ｑ＝１，２，…，ｔｊ））用１－珋ｘｊ代替，即 －ｘｊ＝珋ｘｊ－１，同时将常数
项－１移至不等式右端，不等式右端仍然保持非负。

ｅ）ｊ＝１→ｎ，改变 ｘｊ１，ｘｊ２，…，ｘｊｔｊ的下标，分别取成不同的下
标，步骤ｂ）中的约束条件也要进行相应改变。于是，最终得到
的整数规划形式为目标函数中的价值系数和约束条件的技术

系数为０或１的整数规划，其中包含２ｎ个取值为０、１的整数
变量（ｘｉ，珋ｘｉ，ｉ＝１，…，ｎ）。

通过以上步骤，就得到了自变量系数仅为０、１的最简单的
０１整数规划，而本文设计的 ＤＮＡ算法正是基于这种最简单
的结构。另外，文献［１０］给出将一般的整数规划问题转换为
０１线性规划问题。于是通过转换，本文算法实际上可以解决
一般的整数规划问题。

)

　算法改进及相关证明

)


!

　算法改进

在将一般的整数规划问题转换为简单的０１线性规划问
题的基础上，基于已成熟的生物操作实验，给出基于三链 ＤＮＡ
结构求解该问题的基本算法、生物算法及其操作步骤如下：

ａ）基本算法
（ａ）生成给定问题的变量的全部０、１组合的各种排列；
（ｂ）保留满足第一个约束条件的解；
（ｃ）重复（ｂ），直到保留满足最后一个约束条件的解；
（ｄ）根据求最大或最小值筛选可行解，读出最优解。
ｂ）生物算法
假设通过转换之后得到的０１规划包含２ｎ个变量、ｍ个

约束方程。

（ａ）构造表示所有２ｎ个变量的单链 ＤＮＡ，并形成其相应
补链。反应后得到 ｎ个变量的每种组合的全部排列情况（注
意此时每个位置ｉ上只能出现ｘｋ、珋ｘｋ两个变量的其中之一）。

（ｂ）将表示满足第一个约束条件的变量组合对应的补链
的ＤＮＡ单链与抗原蛋白质混合在一定条件下生成核蛋白细
状体。

（ｃ）利用满足第一个约束条件的蛋白细状体作为探针，生
成满足第一个约束条件的三链ＤＮＡ。

（ｄ）利用磁珠吸附链（霉）亲和素的高度亲和力，将所有满
足第一个约束条件的三链 ＤＮＡ分离出来，再形成双链 ＤＮＡ，
此时的数据池都是满足第一个约束条件的双链分子。

（ｅ）重复（ｂ）～（ｄ），排除所有不满足条件的解，最后得到
满足所有条件的双链ＤＮＡ。

（ｆ）利用目标函数中的变量作为探针筛选最优解，使用
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ＰＣＲ扩增，读出最优解。
ｃ）生物操作步骤
（ａ）对给定的变量 ｘｉ、珋ｘｉ（ｉ＝１，２，…，ｎ），合成２ｎ种短的

ＯＤＮ，同时根据碱基互补配对原则确定变量的补链。以 Ｂｒａｉｃｈ
等人［１４］提供的方法在ＤＮＡ自动合成仪上合成全部的（２ｎｎ！）
解空间序列，或者利用文献［１５］在解决分箱问题时产生初始
数据池的方法，产生所需的（２ｎｎ！）条解空间序列，然后经 ＰＣＲ
扩增成双链ＤＮＡ，将这些双链称为初始数据池，同时，将目标
函数中变量的补链采取不同大小的纳米粒子设计成探针。

（ｂ）在表面上制作满足第一个约束条件的所有变量组合
的补链，形成所有满足第一个约束条件的变量组合的单链探针

（可任意设置其中各变量在单链中的位置）。在这些单链探针

的５′端添加一个聚酯纤维 Ａ，再标记上生物素，然后将这些探
针与ＲｅｃＡ蛋白、ＡＴＰγＳ混合，在适宜的条件下哺育，使 ＲｅｃＡ
蛋白包裹探针形成核蛋白细状体。

（ｃ）将处理好的探针与数据池混合，在适当反应液中混合
哺育，这些探针在ＲｅｃＡ蛋白介导下与库链的某些区域就形成
了稳定的三链ＤＮＡ结构。

（ｄ）将包裹有链（霉）亲和素的磁珠与上一步得到的产物
在适合的条件下混合。由于生物素与链（霉）亲和素的高度亲

和性，形成的三链ＤＮＡ结构与探针一起被吸附在磁珠上，并与
其他库链分开。经过洗脱及脱蛋白处理，得到符合第一个约束

条件的解序列。

（ｅ）对剩下的约束条件中变量取值重复（ｂ）～（ｄ）的操作，
每次重复操作都要与（ｄ）得到的解序列混合反应。在 ｍ个约
束条件都进行了筛选之后，得到了满足约束条件的解序列。

（ｆ）提取最终的解序列，使用相应的引物进行 ＰＣＲ扩增，
将扩增后的产物与目标函数中变量的ＤＮＡ纳米金探针在合适
条件下于玻片上发生杂交反应。因为不同的变量其相应探针

的纳米粒子尺寸不同，利用荧光分析法［１６］，采用光纤照明器照

亮以识别不同尺寸纳米颗粒散射出的颜色。若求最大值，就找

颜色最多的单链；若求最小值，就找颜色最少的单链。最后，

ＰＣＲ扩增相应单链，读取最优解。

)


"

　相关证明

命题１　第３章中给出的转换前０１规划的可行解与转换
后的可行解等价。

证明　经过扩充相等变量，添加等价变量和约束条件等之
后得到的转换后的０１整数规划为

ｍａｘ（ｍｉｎ）ｚ′＝∑
ｋ

ｉ＝１
ｄｉｘｉ

ｓ．ｔ．
∑
ｋ

ｊ＝１
ｓｉｊｘｊ≥（≤，＝）ｂｉ　　ｉ＝１，…，ｌ

ｄｊ，ｓｉｊ＝０，１，ｘｊ＝０，１ ｉ＝１，…，ｌ；ｊ＝１，…，{ ｋ
（３）

１）证明式（１）的可行解对应的变化之后的解为式（３）的可
行解。

对任意式（１）的可行解，不失一般性，假设（１，０，…，１）为ｎ
维解向量。现只证明最简单的一种情况，即只有一个变量需要

进行等价扩增的情形。由于剩余情形都是进行等价的线性转

换，故剩余情况可理解为在现有情况下有限次累加的结果。不

妨假设式（１）中只有ｉｔｈ约束条件的变量 ｘ１需要进行扩增，且
ｔ１＝２，于是将 ｘ１扩增为两个相等变量 ｘ０和 ｘ１。若 ｉｔｈ原条件
为２ｘ１＋ｘ２＋… ＋ｘｎ≥（≤，＝）ｂｉ，其转换结果为该约束条件
变为。

ｘ０＋ｘ１＋ｘ２＋…＋ｘｎ≥（≤，＝）ｂｉ

同时，为了构造方便，只添加约束条件 ｘ０＋珋ｘ１＝１（即此时
只添加新变量ｘ０和珋ｘ１）。由（１，０，…，１）对应得到ｎ＋２维解向
量为

（１， １， ０， ．．．， １）
（ｘ０ ｘ１ 珋ｘ１ ｘｎ）

显然满足式（３）中除了ｉｔｈ约束条件之外的约束条件。而对于
ｉｔｈ约束条件，带入后与原结果一致，故该解向量为式（３）的可
行解向量。

２）对于证明变换后的式（３）的可行解为式（１）的可行解。
同样，只证明式（３）是经过式（１）进行了一步等价转换得

到，不妨设与上一步证明一致的转换。其可行解为（ｘ０，ｘ１，
珋ｘ１，…，ｘｎ）＝（１，１，０，…，１），对应到原问题中同样满足ｉｔｈ约束
条件，目标函数值同样保持一致。

命题２　通过所设计的筛选满足约束条件的操作，可在所
制备的（２ｎｎ！）条链找到全部可行解。

证明　ｉ＝１时，将满足第一个约束条件的探针放入数据
池，由于（２ｎｎ！）条链表示了所有变量组合的全部排列，故可以
按所制备的探针上变量的顺序筛选出满足第一个约束条件的

ＤＮＡ链。
设现在按照第ｉ个约束条件筛选，即此时在前ｉ－１个约束

条件已满足的数据池中进行筛选。不失一般性，假设 ｉｔｈ约束
条件为 ｘ１＋ｘ２＋珋ｘ３≥２，满足约束条件的组合为 ｘ１ｘ２，ｘ１珋ｘ３，
ｘ２珋ｘ３，制备相应ｘ１ｘ２、ｘ１珋ｘ３和ｘ２珋ｘ３的探针，而要找的就是至少满
足三种情况之一的ＤＮＡ链，不妨设满足 ｘ１＝１，珋ｘ３＝１的 ＤＮＡ
链在筛选了前ｉ－１次后仍然存在于数据池中。

假设ｘ１珋ｘ３无法与当前数据池中的 ＤＮＡ链结合，说明变量
ｘ１和 珋ｘ３前后相邻且满足前 ｉ－１个约束条件的 ＤＮＡ链不存

在，即…ｘ１珋ｘ３…这种排列情况不存在，这与（２
ｎｎ！）包含所有变

量组合的各种排列相矛盾，该假设不成立。于是 ｘ１珋ｘ３一定能
与当前数据池中的 ＤＮＡ链结合形成三链结构，否则 ｘ１＝１，
珋ｘ３＝１这种情况至少不满足前ｉ－１个条件之一。故在第ｉ步一
定可以筛选出满足前 ｉ个约束条件的 ＤＮＡ链，否则可行解集
为空集。当ｉ＝２→ｍ，就可以筛选出满足问题约束条件的可行
解，或者可行解集为空集。

命题３　２ｎｎ！≤（２ｎ）！
证明　由于 ｎ≥１，得到２ｎｎ！＞１，（２ｎ）！ ＞１，于是比较

ｌｏｇ２ｎｎ！和ｌｏｇ（２ｎ）！。

ｌｏｇ２ｎｎ！
ｌｏｇ（２ｎ）！＝

∑
ｎ

ｉ＝１
ｌｏｇｉ＋ｎｌｏｇ２

∑
ｎ

ｉ＝１
ｌｏｇｉ＋ ∑

２ｎ

ｊ＝ｎ＋１
ｌｏｇｊ
；

当ｎ＝１时，可验证２ｎｎ！＝（２ｎ）！；

当ｎ＞１时，ｎｌｏｇ２＜∑
２ｎ

ｊ＝ｎ＋１
ｌｏｇｊ，故 ｌｏｇ２

ｎｎ！
ｌｏｇ（２ｎ）！＜１。

综上，有２ｎｎ！≤（２ｎ）！
因此，根据命题 ３可见，该模型的计算空间复杂度为

Ｏ（２ｎｎ！），要少于文献［１］计算模型中的 Ｏ（（２ｎ）！），并且在解
的筛选上更加方便。

*

　改进算法的实例

*


!

　问题描述

现实生活中许多案例可以转换为０１整数规划问题。例
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如，某校某学院准备开展新一年研究生招生复试及录取工作，

经开会讨论决定，由院中甲、乙、丙、丁、戊五名教师于近期着手

部署并落实复试考生报到、体检、面试、审核四项主要工作。具

体日程安排如下：

ａ）迎接复试考生到本院报到，至少需要两名值班教师，经
询问，五名教师中甲、乙和丁有时间到场组织安排。

ｂ）组织本院考生到校医院参加体检，该工作至多指定一
名教师随行，且只有乙、丙和戊三名教师有时间参加。

ｃ）确定考生面试时间、地点，进行研究生复试面试，至少
需要两名值班教师，且五名教师中除甲外均可以到场负责。

ｄ）审核复试考生成绩及其他相关信息，公布拟录取考生
名单，该工作最多需要一名教师，只能从甲和丁两名教师中选

择指派该任务。

试问如何将四项工作指派给相应的教师，在研究生复试及

录取工作顺利完成的基础上，使参与负责的教师人数最少？

该问题属于指派问题中的０１指派，设甲、乙、丙、丁、戊五
位教师为ｘ１、ｘ２、ｘ３、ｘ４、ｘ５，将其转换为如下形式的０１整数规
划问题：

ｍｉｎｚ＝ｘ１＋ｘ２＋ｘ３＋ｘ４＋ｘ５

ｓ．ｔ．

ｘ１＋ｘ２＋ｘ４≥２

ｘ２＋ｘ３＋ｘ５≤１

ｘ２＋ｘ３＋ｘ４＋ｘ５≥２

ｘ１＋ｘ４≤１

ｘ１，ｘ２，ｘ３，ｘ４，ｘ５＝０，










１

*


"

　求解过程

对于给定的案例，首先构造１０种短的 ＯＤＮ，其中五种为
ｘ１、ｘ２、ｘ３、ｘ４、ｘ５，表示ｘｉ（ｉ＝１，２，３，４，５）取１，另外五种为ｘ１、ｘ２、

ｘ３、ｘ４、ｘ５，表示ｘｉ取０，而且ｘ１、ｘ２、ｘ３、ｘ４、ｘ５和ｘ１、ｘ２、ｘ３、ｘ４、ｘ５的
补链也随之确定。

具体编码如下：

ｘ１＝５′－ＣＡＡＣＣＴＴＧＡＡＡＣＴＴＧＧＧＡＴＡ－３′

ｘ２＝５′－ＡＡＡＧＧＡＧＴＴＣＣＡＧＧＡＡＧＡＧＡ－３′

ｘ３＝５′－ＣＣＴＣＴＡＡＧＧＧＡＧＧＡＧＴＴＧＡＣ－３′

ｘ４＝５′－ＧＣＣＴＡＧＡＧＧＡＡＡＧＡＡＧＧＡＧＴ－３′

ｘ５＝５′－ＡＡＧＡＧＡＡＡＡＧＧＧＡＴＡＴＴＣＣＴ－３′
珋ｘ１＝５′－ＧＴＴＧＧＡＡＣＴＴＴＧＡＡＣＣＣＴＡＴ－３′
珋ｘ２＝５′－ＴＴＴＣＣＴＣＡＡＧＧＴＣＣＴＴＣＴＣＴ－３′
珋ｘ３＝５′－ＧＧＡＧＡＴＴＣＣＣＴＣＣＴＣＡＡＣＴＧ－３′
珋ｘ４＝５′－ＣＧＧＡＴＣＴＣＣＴＴＴＣＴＴＣＣＴＣＡ－３′
珋ｘ５＝５′－ＴＴＣＴＣＴＴＴＴＣＣＣＴＡＴＡＡＧＧＡ－３′

利用以上１０种 ＯＤＮ生成（２５５！＝３８４０）种 ＤＮＡ单链，再
经过ＰＣＲ扩增成双链ＤＮＡ构成初始数据池。同时，将 ｘ１、ｘ２、
ｘ３、ｘ４、ｘ５的补链用不同大小的纳米粒子设计成探针。

对于第一个约束条件，ｘ１、ｘ２、ｘ４中有两个取１就可以满足
条件，为此制作ｘ１ｘ２、ｘ１ｘ４、ｘ２ｘ４、ｘ１ｘ２ｘ４对应的四种单链探针如
图１所示，进而将这些探针构造成核蛋白细状体。

将处理好的探针与初始数据池混合反应生成稳定的三链

ＤＮＡ结构，通过过滤和提纯可获得满足第一个约束条件的解
序列。

对以下三个约束条件进行相同的操作，得到满足全部约束

条件的解序列。通过 ＰＣＲ扩增，并将扩增后的产物与目标函
数中变量的ＤＮＡ纳米金探针反应散射出的颜色判断该问题的
最优解ｍｉｎｚ＝２，并且读取最优解为 ｘ１＝０，ｘ２＝１，ｘ３＝０，ｘ４＝
１，ｘ５＝０，即由乙和丁两位教师负责该院研究生招生工作，在保
证其顺利进行的基础上使安排的教师人数最少。

该方法充分利用了三链 ＤＮＡ结构的稳定性，上述问题按
照改进之后的编码方式需要生成３８４０种 ＤＮＡ分子，而采用
文献［１］中的编码方式，其所需分子种类为（２×５）！ ＝
３６２８８００种，大大改善了原有编码方法的空间复杂度。同时，
改进的方法可以保证第ｎ次筛选出来的ＤＮＡ链都是满足前 ｎ
个约束条件的双链，便于最优解的检测。

+

　结束语

本文介绍了基于三链 ＤＮＡ结构的０１整数规划求解算
法，通过给出由一般的０１整数规划向系数为０１的整数规划
转换的过程，实际上解决了一般的整数规划问题。该算法改进

了原算法在可行解的读取和最优解的获得两方面的缺陷和不

足，通过对０１规划中 ｎ个变量进行全排列，改变了变量的编
码顺序，将（２ｎ）！种解序列改进为 ２ｎｎ！种解序列，并通过
ＤＮＡ纳米金探针与产物发生杂交反应时散射出的不同颜色获
得最优解，实现了最优解的快速获取。模型中，由于初始数据

池为稳定的双链结构，同时第三条链由于形成了蛋白质细状

物，故不会出现单链的发夹、错配等结构，从而使计算过程中反

应更加充分、效率更高，同时错解率也随之降低。然而，该算法

仍存在一定缺陷，如果目标函数的价值系数较大，在将其转换

为简单的０１整数规划的过程中需要新增的变量数目也较大。
另外，如何进一步降低初始数据池中的分子数量，值得在理论

和实验上进一步探索。
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度量指标，提出了基于动机倾向性的标签推荐模型（ＯＭＤＭ），
并设计了基于该模型的算法。在两个不同的数据集上的实验

结果表明，基于动机倾向性的社会标签推荐模型能获得更准确

的备选标签。

本文在标签推荐研究上提供了一个新的研究视角，但研究

本身还存在很多局限性。本文仅从五个观察指标对倾向性进

行了度量，是否还存在其他不同质的度量指标，或者说从心理

学、认知科学的理论角度有没有其他的指标来测量倾向性还有

待研究。另外，本文提出的模型和算法并没有考虑所推荐的标

签的新颖性、召回率，这也是笔者准备进行扩展的研究内容。
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阳：东北大学，２００８．

［１３］许进，周康，覃磊，等．０１规划问题的闭环 ＤＮＡ算法［Ｊ］．系统工

程与电子技术，２００９，３１（４）：９４７９５１．

［１４］ＢＲＡＩＣＨＲＳ，ＣＨＥＬＹＡＰＯＶＮ，ＪＨＯＮＳＯＮＣ，ｅｔａｌ．Ｓｏｌｕｔｉｏｎｏｆａ２０

ｖａｒｉａｂｌｅ３ＳＡＴｐｒｏｂｌｅｍｏｎａＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００２，２９６

（４）：４９９５０２．

［１５］ＳＡＮＣＨＥＳＣＡＡ，ＳＯＭＡＮＹ．ＡｐｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｉｍｅＤＮＡｃｏｍｐｕｔｉｎｇｓｏ

ｌｕｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｂｉｎｐａｃｋｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭａｔｈｅｍａｔｉｃｓａｎｄ

Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ，２００９，２１５（６）：２０５５２０６２．

［１６］孙伟，尤加宇，江宏，等．纳米粒子标记ＤＮＡ探针的制备与检测应

用［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２００５，１５（８）：１００８１０１０．

·７７·第１期 靳延安：一种基于动机倾向的标签推荐方法 　　　


