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ИНТЕРПРЕТАТОР ДНК-ВЫЧИСЛЕНИЙ 
НА ФУНКЦИОНАЛЬНОМ ЯЗЫКЕ ПРОГРАММИРОВАНИЯ 

 
В связи с возрастающим интересом к применению молекулярных вычислений для реше-

ния различных типов задач появляется необходимость в создании интерпретаторов не-
классических вычислительных моделей, которые опираются на процессы, происходящие в 
природе. В будущем молекулярные вычисления могут не только повлиять на развитие со-
временной науки и образования, но и конкурировать с существующими в настоящее время 
классическими вычислительными моделями. 

 
Ключевые слова: биокомпьютеры, язык программирования Haskell, ДНК-вычисления, 

операции над цепочками ДНК. 
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INTERPRETER OF DNA-COMPUTING 
IN A FUNCTIONAL PROGRAMMING LANGUAGE 

 
In connection with the increasing interest in the application of molecular computing for solv-

ing various types of problems there is a need in creating interpreters of non-classical computa-
tional models which rely on the processes taking place in nature. In future molecular calculations 
can not only affect the development of modern science and education, but also compete with the 
existing currently classical computational models. 
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Вычисления на ДНК являются одним из 

возможных направлений развития биоин-
форматики. ДНК-вычисления принципи-

ально отличаются от вычислений, основан-
ных на принципах фон Неймана. За счет 
принципиально нового варианта структуры 
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хранения и обработки данных появляются 
некоторые особенности. 
К особенностям ДНК-вычислений и 

ДНК-компьютеров можно отнести массо-
вый параллелизм вычислений, возмож-
ность хранения значительно большего ко-
личества данных по сравнению с крем-
ниевым компьютером при одинаковом 
объеме пространства, низкие затраты 
«энергии» для проведения вычислений. 
Перечисленные свойства позволяют рас-
сматривать науки, изучающие ДНК-
вычисления и биокомпьютеры, как пер-
спективные области, которые смогут дать 
толчок для развития информационных 
технологий в будущем. 
В настоящее время опубликованы опы-

ты, которые были осуществлены с цепоч-
ками ДНК в лабораторных условиях [3; 4; 
5]. В таких опытах исходные данные и ре-
зультат были закодированы последова-
тельностями нитей ДНК. 
К таким опытам можно отнести: 
(1) опыт Эдельмана, позволивший ре-

шить задачу коммивояжера (о поиске пути 
в графе); 

(2) опыт Шапиро, позволивший создать 
конечный автомат; 

(3) опыт Винфри, позволивший синтези-
ровать различные поверхности при помо-
щи ДНК. 
Были опубликованы и различные тео-

ретические алгоритмы, наиболее извест-
ный из них — алгоритм взлома криптоси-
стемы DES, основанный на понятии «сти-
керы» [1]. 
В связи с возрастающими потребностя-

ми обучения студентов технических специ-
альностей перспективным технологиям 
был создан интерпретатор на функцио-
нальном языке программирования Haskell, 
моделирующий операции на ДНК. В 2012 
году данный интерпретатор успешно был 
применен в обучении новым вычисли-
тельным моделям студентов информаци-
онных технологий на базе кафедры ин-

формационных систем и программного 
обеспечения. 
Обучение состояло из изучения студен-

тами теоретических понятий и последую-
щего выполнения заданий, связанных с 
операциями над цепочками ДНК. Студен-
там предлагалось выполнить операции без 
использования компьютера с последующей 
возможностью проверить результат с ис-
пользованием интерпретатора на языке 
программирования Haskell. 
Интерпретатор позволяет выполнить 

следующие команды [1]: 
• Ввести пробирку с клавиатуры; 
• Ввести случайную пробирку; 
• Выполнить операцию «Слить»; 
• Выполнить операцию «Размножить»; 
• Выполнить операцию «Обнару-

жить»; 
• Выполнить операцию «Разделить» 

(«извлечь»); 
• Выполнить операцию «Выделить по 

длине»; 
• Выполнить операцию «Выделить по 

префиксу»; 
• Выполнить операцию «Выделить по 

суффиксу»; 
• Просмотреть содержимое всех про-

бирок; 
• Получить справку по командам. 
Кроме указанных операций есть воз-

можность выполнять следующие команды 
для работы со стикерами [1]: 

• Ввести пробирку с клавиатуры; 
• Ввести случайную пробирку; 
• Выполнить операцию «Слить»; 
• Выполнить операцию «Разделить»; 
• Выполнить операцию «Включить»; 
• Выполнить операцию «Очистить»; 
• Посмотреть содержимое всех проби-

рок; 
• Получить справку по командам для 

работы со стикерами. 
Команды в интерпретаторе вводятся с 

клавиатуры. 
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После запуска программы в интерпрета-
торе HUGS-98 необходимо вызывать глав-
ную функцию «main», ввод случайных 
пробирок 1 и 2 можно осуществить коман-
дами: «0 N1» и «0 N2». После номера ко-
манды «0», указывается специальный сим-
вол «N» и номер пробирки. Результат вы-
полнения работы программы после ввода 
команд представлен на рисунке 1. 
При работе со случайными пробирками 

на экране выводится информация о слу-
чайном числе, на основе которого сгенери-
рована пробирка. На следующей строке 
выводится последовательность символов, 
моделирующая цепочку ДНК. 
Пробирки представлены массивом строк 

ДНК. Цепочки ДНК представлены элемен-
тами массива строк. Строки состоят из 
символов «A», «T», «G», «C», кодирующих 
нуклеотиды аденин, тимин, гуанин и цито-
зин соответственно. 
Для выполнения операции «Объеди-

нить» необходимо набрать номер команды 

«1», затем номера пробирок через пробел 
вместе со спецсимволом «N». Получив-
шиеся значения элементов массива можно 
увидеть, набрав команду «show». Результат 
выполнения команды «объединить» и ко-
манды «show» представлен на рисунке 2. 
Аналогичные команды используются 

при работе со стикерами. Однако при вводе 
с клавиатуры для операций «разделить», 
«включить» и «очистить» необходимо ука-
зывать вместе с номерами пробирок и но-
мер стикера, для которого осуществляется 
операция. 
Результат выполнения следующих опе-

раций представлен на рисунке 3: 
1. Ввести случайную ДНК в пробирку 

под номером один (длина стикера равна 
пяти, длина запоминающей цепочки равна 
пяти). 

2. Показать содержимое всех пробирок. 
3. Включить в первую пробирку второй 

стикер. 
4. Показать содержимое всех пробирок. 

 
 

 
 

Рис. 1. Ввод случайных пробирок с клавиатуры 
 
 

 
 

Рис. 2. Ввод команд «объединить» и команды «show» 
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Рис. 3. Результат выполнения операций со стикерами 
 
Цепочки ДНК представлены строками, 

стикеры разделены между собой символом 
«–». Если стикер включен, то на соответст-
вующем месте в чётной пробирке стоят сим-
волы, которые по смыслу будут комплемен-
тарны соответствующей цепочке со стикером. 
Разработанный интерпретатор позво-

ляет наглядно продемонстрировать вы-

полнение операций над цепочками ДНК, 
а также выполнять операции над цепоч-
ками ДНК, моделирующими стикеры. В 
связи с этим рассматриваемый интерпре-
татор может являться одним из средств 
обучения неклассическим вычислитель-
ным моделям студентов технических спе-
циальностей. 
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