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ИСПОЛЬЗОВАНИЕ ИНТЕРПРЕТАТОРА ДНК-ВЫЧИСЛЕНИЙ 
ДЛЯ РЕШЕНИЯ ЗАДАЧИ 

О ВЫПОЛНИМОСТИ ПРОПОЗИЦИОНАЛЬНЫХ ФОРМУЛ 

В настоящее время в связи с развитием молекулярных вычислений появляется необхо
димость в создании интерпретаторов неклассических вычислительных моделей, которые 
моделируют существующие биологические процессы. Предполагается, что в будущем мо
лекулярные вычисления могут повлиять на развитие науки и образования, а также конку
рировать с классическими вычислительными моделями. 

Ключевые слова: биокомпьютеры, ДНК-вычисления, NP-полная задача, выполнимость 
пропозициональных формул. 

A. Rakitin, T. Smirnova 

THE USE OF THE INTERPRETER DNA COMPUTING 
TO SOLVE THE PROBLEM PROPOSITIONAL FORMULAE 

Currently, in connection with the development of molecular computing, there is a necessity in 
creation of interpreters of nonclassical computer models that simulate the existing biological 
processes. It is assumed that in the future molecular computation can affect the development of 
science and education, as well as to compete with the classical computational models. 

Keywords: biocomputers, DNA-computing, NP-completeness, feasibility of propositional 
formulas. 

В настоящее время NP-полные задачи 
решаются при помощи компьютеров, осно
ванных на так называемой классической 

фон-неймановской архитектуре вычисли
тельных систем. В таких системах вычис
лительный процесс происходит за счет 

289 



ПЕДАГОГИКА 

движения электрических сигналов. При 
помощи электрических сигналов возможно 
получить значения 0 и 1 по принципу: 0 — 
означает отсутствие сигнала, 1 — означает 
наличие сигнала. Затем при помощи нулей 
и единиц может быть закодирована неко
торая информация. Далее, управляющие 
команды по определенным правилам пре
образуют данные, что приводит к выпол
нению определённого алгоритма и к полу
чению некоторого результата. 

В отличие от классической фон-
неймановской архитектуры, биокомпьюте
ры работают иначе. В таких компьютерах 
информация кодируется не последователь
ностью нулей и единиц, а молекулами 
ДНК. За хранение информации отвечают 
молекулы (нуклеотиды) Аденина, Гуанина, 
Тимина и Цитозина. Такое хранение ин
формации дает колоссальное преимущест
во — за счет небольших размеров (доли 
нанометра), в небольшом объеме биомате
риала может быть закодировано сущест
венно больше информации по сравнению с 
классической архитектурой. Вычисления 
на ДНК происходят за счет выполнения 
определенных операций над молекулами. С 
использованием таких особенностей ДНК, 
как массовый параллелизм, небольшой 
размер, комплементарность Уотсона — 
Крика, проведение выборок над одинако
выми подпоследовательностями появляет
ся возможность проводить вычисления не
классическими методами. 

В свою очередь, с возникновением но
вых, перспективных методов вычислений 
появляется необходимость в подготовке 
студентов, обладающих необходимыми 
знаниями в смежных областях. Так, в 2012 
году на факультете информационных тех
нологий РГПУ им. А. И. Герцена в обуче
нии новым неклассическим вычислитель
ным моделям были применены интерпре
таторы ДНК-вычислений на базе языке 1С 
и языка программирования Haskell [2]. 

Интерпретаторы, написанные на языках 
1С и Haskell, могли проводить основные 

операции над цепочками ДНК: ввести за
данную пробирку, ввести случайную про
бирку, «слить» пробирки, «размножить» 
пробирки, обнаружить ДНК в пробирке, 
«разделить» («извлечь»), «выделить по 
длине», «выделить по префиксу», «выде
лить по суффиксу» [1, с. 98]. Программа на 
языке 1С позволяла выполнять операции, 
используя графический интерфейс пользо
вателя, в то время как программа на языке 
Haskell позволяла выполнять операции на 
ДНК только при помощи интерфейса ко
мандной строки. Графический интерфейс 
взаимодействия с пользователем оказался 
более удобным для студентов, и дальней
шее развитие получил интерпретатор на 
языке 1С. 

Дальнейшим развитием интерпретатора 
на языке 1С стала возможность моделиро
вания опыта Эдельмана для решения зада
чи о коммивояжере [1, с. 53]. При помощи 
последовательности ДНК и последователь
ности операций, которые были закодиро
ваны в txt-файле, удалось воспроизвести 
данный опыт. Пошаговое выполнение ал
горитма и визуализация процесса вычисле
ний позволила наглядно объяснить основ
ную идею опыта и вызвать интерес студен
тов к изучению материалов по теме. Гра
фическая реализация интерпретатора заин
тересовала студентов, студенты начали 
сверх нормативной программы создавать 
похожий интерпретатор для ДНК-вычис
лений на других языках программирова
ния. Это, в свою очередь, является важным 
методическим достижением. 

С 2013 года на базе интерпретатора на 
языке 1С, появилась возможность обучать 
студентов неклассическим методам реше
ния задачи о выполнимости пропозицио
нальных формул. С использованием воз
можностей интерпретатора по чтению ко
манд из файла были созданы файлы с тек
стами программ для данного интерпрета
тора для решения NP-полной задачи [3]. 

Файл, который загружается в интерпре
татор, состоит из нескольких разделов: 
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· Раздел описания задачи. В данном 
разделе описываются: 

(1) формула, для которой проверяется 
выполнимость; 

(2) граф, соответствующий формуле; 
(3) строки, кодирующие вершины и пути 

в заданном графе. 

ДНК, которые необходимо выполнить для 
проверки выполнимости формул. 

Формула В = (XlvX23A(-
Граф: 

Xl X2 
/• ч /• ч 

-Xlv~X2) 

V(in3 Vl V(out) 
\. /• \. s ~xl ~x2 

Вершины кодируются: 
Xl - ATGTTA 
~Xl - GACGCA 
Х2 - TGTACC 
~Х2 - GTTAAG 
Пути: 
XlX2 - ATGTTATGTACC 
Xl~X2 - ATGTTAGTTAAG 
~XlX2 - GACGCATGTACC 
~Xl~X2 - GACGCAGTTAAG 

- 11 
- 10 
- 01 
- 00 

Рис 1. Пример раздела описания задачи 

· Раздел операций. В этом разделе при
веден перечень операций над цепочками 
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Рис 2. Пример раздела операций 

· Раздел команд для интерпретатора. 
В данном разделе описаны команды для 
интерпретатора с подробными коммента
риями. 

После загрузки файла в интерпретатор и 
выполнения последней команды «обнару
жить» на экране появляется информация о 
наличии или отсутствии ДНК в пробирке, 
что позволяет определить выполнимость 
или невыполнимость заданной формулы 
(см. рис. 4). 

// Шаг 1. Создадим всевозможные интерпретации 
// Создадим начальную пробирку. 
0.1#ATGTTATGTACC#ATGTTAGTTAAG#GACGCATGTACC#GACGCAGTTAAG# 
// Шаг 2,3. 
// В пробирку 1 помещаем ДНК из начальной пробирки, где литерал XI, в пробирку 2, 
// где указанного литерала нет. 
// Введем вершину XI 
0.2#ATGTTA# 
// Поместим в пробирку 1, ДНК с отбором по литералу XI, в пробрирку 2 с литералом ~Х1 
4.1 2 
// Шаг 4. Поместим в пробирку 2 ДНК из шага 2, где второй литерал Х2 - "Истина" 
// Введем вершину Х2 
0.3#TGTACC# 
4.2 3 
// Шаг 5. В пробирку 1 помещаем результаты с шага 2 и 4. 
// Сливаем в пробирку 1 пробирку из 1 и 2. 
1.1 2 
// Шаг 6,7. В пробирку 1 помещаем ДНК с шага 5, которые содержат литерал ~Х1, в пробирку 2, 
// где указанного литерала нет. 
// Введем вершину ~Х1 
0.2#GACGCA# 
// Поместим в пробирку 1, ДНК с отбором по литералу ~Х1, в пробрирку 2 с литералом XI 
4.1 2 
// Шаг 8. Поместим в пробирку 2 ДНК из шага 7, где второй литерал Х2 - "Ложь" 
// Введем вершину ~Х2 
0.3#GTTAAG# 
4.2 3 
// Шаг 9. В пробирку 1 помещаем результаты с шага 2 и 4. 
// Сливаем в пробирку 1 пробирку из 1 и 2. 
1.1 2 
// Шаг 10. Пробуем обнаружить ДНК в пробирке 1. 

Рис 3. Пример раздела команд для интерпретатора 
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Рис. 4. Фрагмент ДНК интерпретатора, после выполнения операций из файла 

Таким образом, использование интер
претатора 1С позволяет наглядно проде
монстрировать операции над цепочками 
ДНК, опыт Эдельмана, опыт решения зада
чи о выполнимости пропозициональных 
формул. 

Отметим, что важным методическим ас
пектом является возможность демонстри
ровать новые варианты решения NP-
полных задач, базирующиеся на операциях 
над молекулами и разработанные самими 
студентами. 
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