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内容概要

　　编码问题是DNA计算中的基本问题，也是关键问题。
在DNA计算模型中，数据通过DNA编码表示，数据计算和处理通过DNA分子间的特异性杂交来完成
，DNA编码质量直接影响DNA计算的精确度。
《DNA计算中的编码方法》介绍了DNA计算模型和应用，阐述了DNA计算的编码问题，针对编码方
法展开讨论，研究了线性编码方法以及构造和计数问题，研究了模板、模板框和单模板等编码方法，
最后建立了DNA解链温度的预测模型。

　　《DNA计算中的编码方法》适合从事DNA计算及相关领域的科研人员参考，也可以供高校、科研
机构的研究生学习参考。
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章节摘录

　　制性内切酶FOKI实现了一种可编程的2状态有限自动机[40]。
2004年，他们将其提出的2状态分子自动机模型应用于癌症的基因诊疗研究，通过与癌症发病相关基因
的mRNA浓度调节上述自动机的状态转换分子活性，当癌症发病相关基因的mRNA浓度升高（或降低
）时，将状态转换为阳性的状态转换分子被激活概率升高，得出阳性诊断结果[41]。
1.6编码问题的研究　由于DNA计算是以组成生命的遗传物质DNA分子进行编码、处理信息的，因而
编码问题的研究随着DNA计算的研究引起研究人员的注意。
1996年，Princeton大学的Baum首先提出了进行DNA计算的编码间的相似度的研究[42]。
随后，很多研究小组都在这方面作了大量工作。
韩国的Garzon、Deaton、Rose等从热力学、信息论等方面对编码问题进行了深入的研究，特别
是Garzon还首次给出了编码问题的定义，并提出了基于DNA分子的四个字母的超立方体的概念以及H-
测度等[43][44][45][46][47][48]。
Wisconsin大学的研究小组结合信息论中的编码理论对编码问题进行了研究，其中以Coddon等为主要
代表，提出并对模板编码方法进行了研究[49][50]。
此外，日本的Arita在模板编码方法的研究中也有很好的工作[51][52]。
我们主要以模板编码方法为基础，对其进行了深入的研究，并得到了一些有意义的成果，详细内容在
后续章节。
德国的Feldkamp等给出了另一种定义序列间相似度的方法--最大相同子串，来衡量二个编码间的相似
度，并给出了一个基于前缀树的编码构造算法，在此基础上还开发出了能根据各种要求生成编码的软
件包[53][54]。
Braich等提出采用三字母表的编码策略[55]，来降低DNA分子生产二级结构。
我们在此方面也进行了一些研究工作，结果发现：最大相同子串的约束性非常强，其编码数量随编码
长度的增加变化不大[56]。
Suyama等提出了正交编码数的概念[57]。
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