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ΠΡΟΛΟΓΟΣ
Μόλις το 1959 ο Richard Feynman[18] έκανε τη πρώτη νύξη για την κατασκευή

υπολογιστών που θα είναι µικρο-µικροσκοπικοί(sub-microscopic). To 1994 o
Adleman[1] έκανε τη πρώτη αξιόλογη προσπάθεια για την κατασκευή υπολογιστών
που θα επεξεργάζονται πληροφορία σε µοριακό επίπεδο(molecular computing),
λύνοντας ένα στιγµιότυπο του κατευθυνόµενου χαµιλτόνειου κυκλώµατος (Directed
Hamiltonian Path, DHP), χρησιµοποιώντας µέσα µοριακής βιολογίας. Η
πρωτοποριακή εργασία του Adleman έδωσε µια ώθηση για περαιτέρω έρευνα προς
την υλοποίηση του οράµατος του Richard Feynman, διαµέσω της µοριακής βιολογίας
και βιοτεχνολογίας.
Σκοπός της παρούσας εργασίας είναι η παρουσίαση µοντέλων υπολογιστών των

οποίων οι στοιχειώδεις δοµές αναπαράστασης πληροφορίας είναι τα µόρια
DNA.Επιπλέον οι στοιχειώδεις λειτουργίες επεξεργασίας της πληροφορίας είναι οι
διάφορες αντιδράσεις ανάµεσα σε αυτά τα µόρια. Για τους παραπάνω λόγους
ονοµάζονται DNA υπολογιστές. Το όλο σύστηµα θεωρείται ότι υλοποιείται σε ένα
άρτια εξοπλισµένο βιολογικό εργαστήριο. Γι' αυτό λέγονται και in-vitro µοντέλα, σε
αντίθεση µε τα in-vivo µοντέλα υπολογισµού όπου θεωρούνται ζωντανά κύτταρα.
Στα in-vivo µοντέλα, που έχουν σχετικά πιο πρόσφατη ιστορία, γίνεται απλή
αναφορά. Στην συνέχεια παρουσιάζονται τα θεωρητικά µοντέλα υπολογισµού, µέσω
των οποίων αποδεικνύεται θεωρητικά η ύπαρξη universal DNA υπολογιστών.
Στο ΜΕΡΟΣ Ι, παρουσιάζεται αρχικά µια εισαγωγή, που περιγράφει γενικά τον

ορισµό και τις δυνατότητες των DNA υπολογιστών. Στο δεύτερο κεφάλαιο δίνεται το
βασικό in-vitro µοντέλο υπολογισµού, µαζί µε δύο εκλεπτύνσεις του που είναι
προσανατολισµένες στα προβλήµατα της ικανοποιησιµότητας προτασιακών
τύπων(SAT), και στο πρόβληµα της κρυπτανάλυσης του γνωστού κρυπτοσυστήµατος
DES(Data Encryption Standard).
Στο ΜΕΡΟΣ ΙΙ παρουσιάζονται τα θεωρητικά µοντέλα υπολογισµού. Αρχικά, στο

κεφάλαιο 1, παρουσιάζονται οι µηχανές Turing, που είναι η βάση των θεωρητικών
µοντέλων. Επίσης παρουσιάζεται η έννοια των NP-προβληµάτων. Στο κεφάλαιο 2
παρουσιάζονται οι γραµµατικές Chomsky και αποδυκνείεται η ισοδυναµία τους µε τις
µηχανές Turing. Στο κεφάλαιο 3 που είναι η ουσία του θέµατος, παρουσιάζεται το
µοντέλο των συστηµάτων splicing, που είναι η αφαίρεση του DNA-
recombination(µέρος του in-vitro µοντέλου στο ΜΕΡΟΣ Ι). Τα splicing συστήµατα
αποδεικνύονται ισοδύναµα µε τις γραµµατικές Chomsky, άρα και µε τις µηχανές
Turing. Στη συνέχεια του κεφαλαίου αποδεικνύεται η ύπαρξη Universal splicing
συστήµατος, πολύ σηµαντικό αποτέλεσµα, έστω και θεωρητικό, αφού δείχνει ότι
είναι δυνατή η ύπαρξη «προγραµµατιζόµενων» DNA-υπολογιστών. Το κεφάλαιο 3
κλείνει µε µια παρουσίαση των ανοιχτών προβληµάτων και των µελλοντικών
κατευθύνσεων στο χώρο των DNA-υπολογιστών.

Αθήνα, Σεπτέµβριος 2001
Κετικίδης ∆ηµήτριος
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1. Εισαγωγή
Η σηµερινή εποχή είναι η εποχή της πληροφορικής και των ηλεκτρονικών

υπολογιστών. Οι τελευταίοι χρησιµοποιούνται και επιδεικνύουν τις δυνατότητες τους
σε ένα πλήθος δραστηριοτήτων στον οικονοµικό, βιοµηχανικό και επιστηµονικό
τοµέα. Εντούτοις οι ηλεκτρονικοί υπολογιστές «δοκιµάζονται» πραγµατικά όταν
καλούνται να επιλύσουν προβλήµατα που ανήκουν σε δύσκολες υπολογιστικά
κλάσεις προβληµάτων(NP, NP-complete, NP-Hard). Τα προβλήµατα που ανήκουν
στις κλάσεις αυτές «ξεγυµνώνουν» τις αδυναµίες των ηλεκτρονικών υπολογιστών
τόσο από άποψη χώρου(µνήµη για τα δεδοµένα) όσο και από άποψη χρόνου(χρόνος
για την εκτέλεση των λειτουργιών τους). Οι δυσκολίες που αντιµετωπίζουν οι
ηλεκτρονικοί υπολογιστές σε τέτοιου είδους προβλήµατα ώθησε την έρευνα για την
δηµιουργία νέων µοντέλων υπολογιστικών µηχανών(µηχανών που µπορούν να
αποθηκεύουν, ανακτούν και να επεξεργάζονται πληροφορία). Ένα νέο µοντέλο
υπολογιστικής µηχανής είναι οι DNA computers στους οποίους η επεξεργασία και
αποθήκευση πληροφορίας γίνεται σε µοριακό επίπεδο σε αντίθεση µε τους
ηλεκτρονικούς υπολογιστές όπου το στοιχειώδες τµήµα τους µπορεί να θεωρηθεί ότι
είναι το transistor(το οποίο βέβαια υλοποιείται σε αρκετά θεµελιώδες επίπεδο σε ένα
µικροσκοπικό κοµµάτι ηµιαγωγού αλλά όχι σε µοριακό επίπεδο). Εκείνο που έχουν
να αντιπαρατάξουν οι DNA υπολογιστές απέναντι στους ηλεκτρονικούς, είναι οι
τεράστιες δυνατότητες αποθήκευσης και παράλληλης επεξεργασίας, από τις οποίες
χαρακτηρίζονται.
Είναι γνωστό ότι οι ηλεκτρονικοί υπολογιστές έχουν χρησιµοποιηθεί για να

λύσουν προβλήµατα της βιολογίας, ένα κλάδος που είναι γνωστός σαν υπολογιστική
βιολογία. Σε αυτή την εργασία θα µελετηθεί κατά µια έννοια το αντίστροφο: Το πώς
τα µόρια DNA οι βιολογικές αντιδράσεις τους, και οι βιολογικές µέθοδοι για τα µόρια
DNA, µπορούν να χρησιµοποιηθούν για να υλοποιηθεί ένα νέο είδος υπολογιστή. Τα
παραπάνω συνιστούν ένα καινούριο κλάδο ανάµεσα στην βιολογία και στην
επιστήµη των υπολογιστών( computer science) που είναι γνωστός ως biological
computing ή DNA computing.
1.1 Γενικά περί DNA-υπολογιστών και των δυνατοτήτων τους
Η βασική ιδέα  που οδήγησε στη δηµιουργία των πρώτων DNA-υπολογιστών είναι

ότι, οι δυνατότητες επεξεργασίας της πληροφορίας που υπάρχουν στα οργανικά µόρια
(DNA, RNA, ένζυµα) µπορούν να χρησιµοποιηθούν για την επιτέλεση
συγκεκριµένων έργων µε συγκεκριµένο σκοπό. Εφόσον µιλάµε για επεξεργασία
πληροφορίας σε µοριακό επίπεδο έχουµε να κάνουµε µε µια µικροσκοπική κλίµακα
ολοκλήρωσης, που ξεπερνάει κατά πολύ τις VLSI κλίµακες των ψηφιακών
ηλεκτρονικών υπολογιστών. Στο νέο αυτό επίπεδο επεξεργασίας πληροφορίας,
ανήκουν, εκτός από τους DNA υπολογιστές, και οι κβαντικοί υπολογιστές(Quantum
Computers). Όµως τα προβλήµατα υλοποίησης για τους τελευταίους, είναι
αξεπέραστα από τις δυνατότητες της σηµερινής τεχνολογίας, κάτι που κάνει την
υλοποίηση τους σχεδόν ανέφικτη, για τα σηµερινά δεδοµένα. Αντιθέτως,
περισσότερο  εφικτή φαίνεται να είναι η δηµιουργία DNA υπολογιστών, που λύνουν
προβλήµατα µε «σοβαρό» µέγεθος .
Ένας DNA υπολογιστής θα µπορούσε, πολύ απλά, να είναι κάτι σαν αυτό που

αναπαριστάται στο σχήµα 1.1.1. Ένα σύνολο δοκιµαστικών σωλήνων, κάποιοι από
τους οποίους περιέχουν µόρια που κωδικοποιούν το στιγµιότυπο του προβλήµατος,
κάποιοι άλλοι ενδεχοµένως να περιέχουν την κωδικοποίηση του προγράµµατος που
πρέπει να εκτελεστεί,  ενώ άλλοι σωλήνες  θα φυλάσσουν ενδιάµεσα αποτελέσµατα
στη διαδικασία του υπολογισµού. Ο υπολογισµός είναι στην ουσία µια σειρά από
λειτουργίες που πρέπει να γίνουν (ανάµειξη, φιλτράρισµα)



7

επί των σωλήνων, ενώ ένα πρόγραµµα, όπως αναφέρθηκε προηγουµένως, θα
κωδικοποιεί τον τρόπο που θα αντιδρούν τα διάφορα µόρια στους σωλήνες, έτσι ώστε
το αποτέλεσµα που θα προκύψει να είναι µία κωδικοποίηση της λύσης στο πρόβληµα
που θέλουµε να επιλυθεί.

Οι λειτουργίες που πρέπει να επιτελεστούν επί των δοκιµαστικών σωλήνων, µπορεί
να γίνονται είτε από εξειδικευµένο προσωπικό, είτε να αυτοµατοποιηθούν,
χρησιµοποιώντας ροµποτικό εξοπλισµό, ο οποίος πιθανότατα θα ελέγχεται από
κάποιο ψηφιακό ηλεκτρονικό υπολογιστή. Ένα τέτοιο µοντέλο φαίνεται στο σχήµα
1.1.2. Οι διάφορες µορφές τεχνολογίας, δεν είναι αναγκαίο να είναι ανταγωνιστικές,
αλλά µπορούν να συµπληρώνουν η µια την άλλη.
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Όπως φαίνεται από τις παραπάνω περιγραφές, η δηµιουργία DNA υπολογιστών
δεν είναι πολύ µακριά από τις δυνατότητες της σηµερινής τεχνολογίας. Εντούτοις οι
βιοχηµικές τεχνικές, δεν είναι ακόµα επαρκώς εκλεπτυσµένες, ούτε ακριβείς.

Ιδιαιτέρως, οι τεχνικές δεν έχουν ακόµα αναπτυχθεί προς τις συγκεκριµένες ανάγκες
των DNA υπολογιστών. Εντούτοις, το τεχνολογικό χάσµα φαίνεται να είναι αρκετά
µικρότερο από αυτό των κβαντικών υπολογιστών.
Οι ελπίδες για το µέλλον των DNA υπολογιστών, πηγάζουν από δύο σπουδαία

χαρακτηριστικά:(1) Ο µαζικός παραλληλισµός των µορίων DNA και (2) Η Watson-
Crick συµπληρωµατικότητα . Παρακάτω περιγράφονται συνοπτικά, τα δύο αυτά
χαρακτηριστικά.

(1) Τα περισσότερα από τα υπολογιστικά δύσκολα προβλήµατα, µπορούν να
λυθούν µε µια εξαντλητική αναζήτηση ανάµεσα σε όλες τις πιθανές λύσεις.
Εντούτοις, η αξεπέραστη δυσκολία, βρίσκεται στο γεγονός ότι µια τέτοια
αναζήτηση είναι πολύ αχανής, για να εκτελεστεί από ψηφιακούς υπολογιστές .
Αυτό γιατί ο χώρος των πιθανών λύσεων έχει µέγεθος εκθετικό ως προς το
µέγεθος του προβλήµατος. Από την άλλη µεριά, η πυκνότητα της πληροφορίας
που αποθηκεύεται σε µόρια DNA και η ευκολία κατασκευής πολλών
αντιγράφων αυτών, µπορεί να καταστήσει τέτοιες εξαντλητικές αναζητήσεις
εφικτές. Ένα τυπικό παράδειγµα είναι η κρυπτανάλυση ενός
κρυπτογραφήµατος: όλα τα κλειδιά(κωδικοποιηµένα σε µόρια DNA) θα
µπορούσαν να δηµιουργηθούν γρήγορα, και να δοκιµασθούν επίσης γρήγορα.

(2) Η συµπληρωµατικότητα Watson-Crick(προς τιµή αυτών που την ανακάλυψαν)
είναι ένα χαρακτηριστικό(feature), που προσφέρεται ελεύθερα από τη φύση.
Όταν δηµιουργείται δεσµός, ανάµεσα σε δύο απλά µόρια DNA, προς την
δηµιουργία µιας διπλής έλικας, ξέρουµε ότι η βάση συνδέεται µε µια
συµπληρωµατική της. Έτσι αν ξέρουµε το ένα απλό µόριο DNA, ξέρουµε και
το συµπληρωµατικό του, και συνεπώς µπορούµε να το δεσµεύσουµε και να το
επιλέξουµε γρήγορα µέσα από ένα µεγάλο «σωρό» µε πιθανές λύσεις.  Η
δυνατότητα αυτή απεικονίζεται στο 1.1.4, όπου το ταίριασµα έχει γίνει
αυτόµατα(από τη φύση), ενώ στο σχήµα 1.1.3 φαίνεται η κατάσταση που θα
επικρατούσε αν δεν υπήρχε η συµπληρωµατικότητα: είµαστε καταδικασµένοι
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να ψάξουµε να βρούµε το συγκεκριµένο µόριο, που µπορεί να κωδικοποιεί µια
λύση σε πρόβληµα, και δεν υπάρχει τίποτα(υποθέτοντας ότι δεν υπάρχει
συµπληρωµατικότητα)  για να µας βοηθήσει προς αυτό το σκοπό .

Αυτά τα δύο χαρακτηριστικά βοηθούν όπως φαίνεται στην επίλυση των δύσκολων
προβληµάτων. Ο πίνακας στο σχήµα 1.1.5 δείχνει τα κυριότερα αποτελέσµατα  τα
οποία έχουν επιτευχθεί µέχρι σήµερα, στο χώρο των DNA υπολογιστών. Το κάθε
αποτέλεσµα, αξιολογείται µε δύο τρόπους: τον αριθµό των βιολογικών βηµάτων(bio
steps)  δηλαδή των λειτουργιών που επιτελούνται στο εργαστήριο, και των αριθµών
των µορίων DNA(DNA strands) που χρησιµοποιεί.

Οι διαφορετικές λειτουργίες που επιτελούνται στο εργαστήριο, µπορεί να έχουν και
διαφορετικό χρόνο η κάθε µια, για να ολοκληρωθεί. Εντούτοις θεωρείται ότι όλες
απαιτούν τον ίδιο χρόνο(ο οποίος µπορεί να µειωθεί χρησιµοποιώντας ροµποτικό
εξοπλισµό του εργαστηρίου).
Πρόβληµα Αριθµός βιο-

λειτουργιών
Πλήθος µορίων
DNA

(1) Hamilton Path
(2) SAT
(3) Ικανοποιησιµότητα κυκλώµατος
(4) Το (3) ως πρόβληµα βελτιστοποίησης
(5) Κανονική ικανοποιησιµότητα
(6) 1-tape NTM
(6a) To (3) µέσω του (6)
(7) Cellular αυτόµατα

O(n)
O(s)
O(s)
O(s)
O(s)
O(s)

)( 2sΘ
O(1)

!n
n2
n2
n2
n2
N2
n2
St ⋅

8) PSPACE
(9) Πωλυωνυµική ιεραρχία

O(S)
O(s)

S22
n2

(10) «Σπάσιµο» DES O(1) 562
Πίνακας 1.1.5

Ο αριθµός των DNA µορίων, είναι απλά ο αριθµός των διακεκριµένων µορίων που
µπορεί να εµφανιστούν στον ίδιο σωλήνα, κατά τη πορεία της εκτέλεσης των
λειτουργιών. Για να είµαστε πιο ακριβείς θα έπρεπε να συµπεριληφθεί και µια
παράµετρος για το µήκος των µορίων, αλλά το µήκος των µορίων είναι γραµµικό ως
προς το µέγεθος του προβλήµατος, ενώ το πλήθος είναι εκθετικό ως προς αυτό. Για
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τον σκοπό της αξιολόγησης της εφικτότητας των DNA αλγορίθµων, υποθέτουµε ότι
2110  είναι ένα άνω φράγµα στον αριθµό των µορίων DNA που είναι διαθέσιµα στον

αλγόριθµο. Είναι χρήσιµο να ειπωθεί ότι 7021 210 ≈ .
Παρακάτω σχολιάζονται συνοπτικά τα αποτελέσµατα του πίνακα 1.1.5
(1) Αυτό είναι το διάσηµο αποτέλεσµα του Adleman [1] που δείχνει ότι το

Directed Hamiltonian Path πρόβληµα µπορεί να λυθεί από ένα υπολογιστή
DNA, µε αριθµό βιολογικών βηµάτων γραµµικό στο µέγεθος του
προβλήµατος( n  το µέγεθος του προβλήµατος). Το πρόβληµα είναι ότι η
προσέγγιση του Adleman χρησιµοποιεί !n  το πλήθος µόρια DNA.

(2) Αυτό είναι το αποτέλεσµα του Lipton [2] ότι το SAT(ικανοποιησιµότητα για
προτασιακούς τύπους σε κανονική συζευκτική µορφή) µπορεί να επιλυθεί µε
αριθµό βηµάτων γραµµικό στο µέγεθος του τύπου( s  το µέγεθος του τύπου). Η
σηµαντική βελτίωση εδώ, είναι ότι αυτή η µέθοδος µπορεί να χρησιµοποιηθεί
για µια γενικότερη κλάση προβληµάτων, ενώ ο αριθµός των µορίων είναι n2
όπου n  ο αριθµός των προτασιακών µεταβλητών του τύπου.

(3) Γενίκευση του (2) από τους Dunworth,Boneh,Sgall [3], για λογικά κυκλώµατα
γενικής µορφής, αποτελούµενα από δυαδικές πύλες(AND,OR,NOT κ.α). Το
γεγονός ότι τέτοια κυκλώµατα είναι πολύ αποτελεσµατικά για µια ποικιλία
προβληµάτων, και εύκολο να σχεδιαστούν, κάνει αυτό το αποτέλεσµα
κατάλληλο για πρακτικά προβλήµατα. Ο αριθµός των πυλών στο κύκλωµα
είναι το s , ενώ ο αριθµός των µεταβλητών εισόδου είναι n .

(4) Επέκταση του (2) και του (3), πάλι από Dunworth,Boneh,Sgall [3],για την
περίπτωση προβληµάτων βελτιστοποίησης:  Το ζητούµενο του Max-Circuit-
Satisfiability είναι να βρεθεί µια ανάθεση  που να ικανοποιεί τον τύπο, ενώ
συγχρόνως να µεγιστοποιεί τον αριθµό των µεταβλητών που είναι true.

(5) Τα αποτελέσµατα από (3) και (4), µπορούν να γίνουν πιο αποτελεσµατικά, αν
συνδυαστούν µε µηχανές πεπερασµένων καταστάσεων. Έστω 21 LLL ∩=  ένα
σύνολο από ακολουθίες δυαδικών ψηφίων, µήκους n . Η 1L  µπορεί να
αναγνωριστεί από ένα κύκλωµα µε s  πύλες, και η 2L  µπορεί να αναγνωριστεί
από ένα αυτόµατο µε k  καταστάσεις. Στους Dunworth,Boneh,Sgall [3]
δείχνεται ότι µια λύση µε DNA που αναπαριστά όλες τις ακολουθίες στην L
µπορεί να κατασκευαστεί χρησιµοποιώντας )( sknO +  µόρια DNA και )(sO
βιολογικές λειτουργίες. Αυτή η γενίκευση αυξάνει την αποτελεσµατικότητα
των (3) και (4), αφού µπορεί να µειωθεί το µέγεθος ενός κυκλώµατος,
υλοποιώντας µέρος αυτού ως πεπερασµένο αυτόµατο.

(6) Και (6α). Το πρώτο αποτέλεσµα δείχνει ότι το DNA µπορεί να εξοµοιώσει µια
µη ντετερµινιστική µηχανή Turing(ΝΤΜ) µε µία ταινία. Εδώ t  είναι ο χρόνος,
και Ν είναι ο αριθµός των bits στην ταινία που χρησιµοποιεί η µηχανή Τuring.
Το δεύτερο αποτέλεσµα δείχνει γιατί οι 1-ταινίας ΝΤΜ είναι κυρίως
θεωρητικού ενδιαφέροντος. Ενώ στο (3) έχουµε )(sO  λειτουργίες, για να γίνει
η ίδια δουλειά µε 1-ταινίας ΝΤΜ, απαιτούνται )( 2sΘ  λειτουργίες. Ο
συµβολισµός Θ σηµαίνει ότι ο αριθµός των λειτουργίων είναι φραγµένος και
από κάτω, κατά µια γραµµική συνάρτηση του 2s (πράγµα που σηµαίνει ότι δε
µπορούµε να κάνουµε κάτι καλύτερο από 2sc ⋅ ), ενώ για το )(sO  σηµαίνει ότι
είναι φραγµένος µόνο από πάνω.

(7) Αυτή είναι η κατασκευή του Winfree[4] που δείχνει πως πολύπλοκα DNA
σχέδια(patterns), µπορούν να χρησιµοποιηθούν για να προσοµοιώσουν
κυψελικά αυτόµατα(cellular automata). Ο αριθµός των νουκλεοτιδίων που
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χρησιµοποιούνται από το DNA pattern είναι ανάλογος µε το γινόµενο του
χώρου S  που χρησιµοποιείται από τα αυτόµατα, και του αριθµού των γενεών
t , για τις  οποίες το αυτόµατο εκτελεί την λειτουργία του. Το ελκυστικό
χαρακτηριστικό αυτής της κατασκευής, είναι ότι οι υπολογισµοί γίνονται
αυτόµατα. ∆εν απαιτείται η παρέµβαση ενός τεχνικού βιολογικού
εργαστηρίου.

(8) Αυτό είναι το αποτέλεσµα των Beaver[5], Reif[6] και Papadimitriou[7], ότι
είναι δυνατό να προσοµοιωθεί η κλάση PSPACE(βλέπε Μέρος ΙΙ) µε
λειτουργίες DNA. S  είναι ο χώρος που απαιτείται. Αυτό επίσης είναι ένα
θεωρητικό αποτέλεσµα:το πρόβληµα είναι ότι χρησιµοποιούνται βιολογικές
λειτουργίες, που φαίνεται ότι είναι αδύνατο να υλοποιηθούν στην πράξη.
Συνοπτικά, οι λειτουργίες περιλαµβάνουν την ανόπτηση όλων των  µορίων
DNA πάνω στα ακριβή συµπληρωµατικά τους, παράλληλα για όλα τα
διαφορετικά µόρια στο σωλήνα. Για να συµβεί κάτι τέτοιο σε λογικό χρόνο, θα
πρέπει  ο αριθµός των αντιγράφων του κάθε µορίου, να είναι ίσος µε τον
αριθµό των διακεκριµένων µορίων. Έχοντας το 702  ως άνω φράγµα στον
αριθµό των διαθέσιµων µορίων, έπεται ότι αυτές οι µέθοδοι µπορούν να
χρησιµοποιηθούν µόνο για αλγόριθµους που απαιτούν 35 bits χώρο. Αλλά για
τέτοιους αλγόριθµους, αρκούν οι δυνατότητες των ηλεκτρονικών υπολογιστών.

(9) Αυτό το αποτέλεσµα δείχνει πώς να προσοµοιωθεί η πολυωνυµική ιεραρχία.
n είναι ο αριθµός όλων των ποσοδεικτούµενων µεταβλητών. Όπως και στο (8)
απαιτείται η επεξεργασία του DNA µε λειτουργίες που είναι δύσκολο να
υλοποιηθούν στη πράξη.

(10)  Αυτό είναι το αποτέλεσµα για την κρυπταναλυτική επίθεση στο DES.
Απαιτούνται )1(O  παράλληλες λειτουργίες και )2( nO  µόρια DNA, όπου n  το
µήκος του κλειδιού του DES, σε bits.

Εκτός από τα παραπάνω αποτελέσµατα, υπάρχουν και άλλοι λόγοι για να
εξερευνηθεί ο χώρος των DNA υπολογιστών. Από τη µια µεριά, είναι σηµαντικό να
προσπαθήσουµε να καταλάβουµε πως η µητέρα φύση «υπολογίζει»( το «θαύµα» της
ζωής, από µια υλιστική άποψη, είναι απλώς αποτέλεσµα των λειτουργιών του DNA
στα κύτταρα). Από την άλλη µεριά, οι DNA υπολογιστές, οδηγούν στην εύρεση
υπολογιστικών προτύπων, (δηλαδή δοµών δεδοµένων και τύποι λειτουργιών που
επιτελούνται επί αυτών των δοµών, µοντέλα υπολογισιµότητας) που είναι
διαφορετικά από αυτά που είναι καθιερωµένα στην σηµερινή επιστήµη των
υπολογιστών. Ακόµη και αν η δηµιουργία DNA υπολογιστών αποδειχθεί µη
ρεαλιστική( για παράδειγµα λόγω των λαθών που γίνονται στις βιολογικές
λειτουργίες), µια �διαφυγή� θα ήταν η εφαρµογή των νέων υπολογιστικών προτύπων
στο πλαίσιο των ψηφιακών ηλεκτρονικών υπολογιστών.
Η κλασική θεωρητική επιστήµη των υπολογιστών, είναι θεµελιωµένη σε

λειτουργίες επανεγγραγής: αυτό είναι αληθές για τα περισσότερα αυτόµατα και για τη
θεωρία των γλωσσικών µοντέλων. Όπως θα δούµε (Μερος Ι, κεφάλαιο 2), η φύση
επεξεργάζεται τα µόρια DNA µε ένα υπολογιστικό τρόπο, χρησιµοποιώντας
λειτουργίες αρκετά διαφορετικού τύπου: αποκοπή(cut), επικόλληση(paste),
εισαγωγή(insertion),διαγραφή(deletion). Θα αποδειχθεί(Μερος ΙΙ κεφάλαιο 3) ότι
χρησιµοποιώντας τέτοιες λειτουργίες µπορούµε να δοµήσουµε υπολογιστικά
µοντέλα, που είναι ισοδύναµα σε ισχύ µε τις µηχανές Turing. Έτσι οι θεωρίες
υπολογισιµότητας µπορούν να ανασκευαστούν σε αυτό το νέο πλαίσιο. Το αν αυτό
έχει πρακτική σηµασία για τις εφαρµογές της επιστήµης των υπολογιστών, είναι ένα
πρόωρο ερώτηµα.
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2. Μοντέλο DNA υπολογιστή
Ένα µόριο DNA µπορεί να θεωρηθεί ως ένας επεξεργαστής και οι βιοχηµικές
αντιδράσεις στις οποίες συµµετέχει αποτελούν τις λειτουργίες που υποστηρίζει. Αν
και αυτή η αντιστοιχία δεν είναι απολύτως ακριβής, δίνει µια πρώτη γεύση των
δυνατοτήτων του DNA υπολογιστή από άποψη ισχύος σε παράλληλη
επεξεργασία(δισεκατοµµύρια µόρια DNA σε ένα αντιδραστήριο, αντιδρώντας µεταξύ
τους δηλαδή εκτελώντας λειτουργίες!). ∆εν είναι 100% ακριβής γιατί ένας
επεξεργαστής υλοποιεί κάποιο λογικό κύκλωµα µε εισόδους και εξόδους, ενώ για ένα
µόριο DNA δεν µπορεί να ειπωθεί το ίδιο. Πάντως το βασικό µοντέλο του DNA
υπολογιστή µπορεί να µελετηθεί από τη σκοπιά  ενός µαθηµατικού µοντέλου
γνωστού ως splicing system και µε το οποίο µπορεί να αποδειχθεί ότι κάθε splicing
system είναι υπολογιστικά ισοδύναµο µε µια µηχανή Turing και αντιστρόφως. Η
ισοδυναµία Turing µηχανών και λογικών κυκλωµάτων είναι γνωστή. Προτού
επεκταθούµε στα splicing systems θα πρέπει να επεξηγηθεί το βασικό µοντέλο
υπολογισµού για τον DNA υπολογιστή. Σκόπιµο είναι να επεξηγηθεί πρώτα η δοµή
του µορίου DNA.
2.1 Η δοµή του DNA

Το DNA βρίσκεται σε κάθε κυτταρικό οργανισµό σαν το αποθηκευτικό µέσο της
γενετικής πληροφορίας. Αποτελείται από µονάδες που ονοµάζονται νουκλεοτίδια,
που διακρίνονται από τη παρουσία µιας χηµικής οµάδας ή βάσης που είναι
προσκολληµένη σε αυτά. Οι τέσσερις βάσεις είναι αδενίνη(Α), γουανίνη(G)(πουρίνες)
,κυτοσίνη(C) και θυµίνη(Τ)(πυριµιδίνες). Τα ονόµατα των τεσσάρων αυτών βάσεων
συνήθως χρησιµοποιούνται για να αναφερόµαστε στα νουκλεοτίδια που τις
περιέχουν. Για την ακρίβεια κάθε νουκλεοτίδιο, εκτός από την αζωτούχο βάση, έχει
και µια οµάδα υδατάνθρακα, και µια φωσφορική οµάδα. Ο υδατάνθρακας έχει 5
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άτοµα άνθρακα(1′   ως 5′ ) και είναι ο συνδετικός κρίκος ανάµεσα στην φωσφορική
οµάδα και στην αζωτούχο βάση. Η φωσφορική οµάδα συνδέεται στο άτοµο 5′  ενώ η
βάση στο 1′ , σχηµατίζοντας έτσι το νουκλεοτίδιο. Επίσης εντός της µορίου του
υδατάνθρακα, υπάρχει ένα µόριο υδροξυλίου )(OH  συνδεδεµένο στο άτοµο 3′ . Στα
σχήµατα (2.1.1) και (2.1.2)  φαίνεται αντίστοιχα η γενική δοµή, και µια συγκεκριµένη
περίπτωση, ενός νουκλεοτιδίου. Η φωσφορική οµάδα και ο υδατάνθρακας είναι
ακριβώς τα ίδια όπως στο σχήµα (2.1.2) για όλα τα νουκλεοτίδια, και διαφέρει µόνο η
βάση.
Τα απλά νουκλεοτίδια συνδέονται µαζί άκρη µε άκρη για να σχηµατίσουν νήµατα

DNA. Αυτό γίνεται µε το να συνδέεται η 5′ -φωσφορική οµάδα του ενός, µε την 3′ -
οµάδα υδροξυλίου, σχηµατίζοντας έτσι ένα ισχυρό οµοιοπολικό δεσµό, τον
φωσφοδιεστερικό δεσµό(σχήµα 2.1.3). Έτσι προκύπτει ένα µόριο που έχει την 5′ -
φωσφορική οµάδα  του ενός νουκλεοτιδίου, και την 3′ -οµάδα υδροξυλίου του άλλου,
διαθέσιµες για την δηµιουργία νέων δεσµών. Έτσι, χρησιµοποιώντας
φωσφοδιεστερικούς δεσµούς, µπορούν να σχηµατιστούν απλές (µονονηµατικές)
αλυσίδες από νουκλεοτίδια (σχήµα 2.1.4).Μια µικρή µονονηµατική αλυσίδα
νουκλεοτιδίων, συνήθως µικρότερη από 30 νουκλεοτίδια σε µήκος, καλείται
ολιγονουκλεοτίδιο. Η κάθε αλυσίδα DNA έχει µια πολικότητα : µια αλυσίδα (ή
ακολουθία) DNA είναι διαφορετική από την αντίστροφη της( ως προς τον τρόπο
γραφής). Τα δύο διακεκριµένα άκρα µιας ακολουθίας DNA είναι γνωστά µε το όνοµα
5′ -άκρo και 3′  άκρο, από το ελεύθερο άκρο της φωσφορικής οµάδας και του
υδροξυλίου αντίστοιχα(σχήµα 2.1.4). Τα νουκλεοτίδια Α και Τ  όπως και τα
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νουκλεοτίδια C  και G είναι συµπληρωµατικά. Ανάµεσα σε συµπληρωµατικές βάσεις

µπορεί να σχηµατιστεί ένα άλλο είδος δεσµού, που είναι ασθενής δεσµός, και λέγεται
δεσµός υδρογόνου(σχήµα 2.1.5). Για τη ακρίβεια ανάµεσα στα Α και Τ σχηµατίζονται
2 δεσµοί υδρογόνου, ενώ στα C και G σχηµατίζονται τρεις. ∆ύο συµπληρωµατικές
µονονηµατικές ακολουθίες DNA µε αντίθετη πολικότητα µπορούν να ενωθούν µαζί
σχηµατίζοντας µια διπλή . Αυτή η διαδικασία λέγεται ταίριασµα βάσεων η
ανόπτηση(annealing).(σχήµα 2.1.6) Η αντίστροφη διαδικασία � µια διπλή ακολουθία
να σπάσει και να δώσει  τα δύο συνιστώσα απλά νήµατα- λέγεται τήξη(melting).
Πάλι, για την ακρίβεια, µια διπλή ακολουθία DNA έχει το σχήµα διπλής
έλικας(σχήµα 2.1.7), αλλά για τους σκοπούς της εργασίας µπορεί να θεωρηθεί ότι µια
διπλή ακολουθία DNA είναι απλά ένα διπλό string.
Όπως ειπώθηκε το DNA είναι ένα µέσο όπου κωδικοποιείται η γενετική πληροφορία.
Με την ίδια λογική µπορούµε να χρησιµοποιήσουµε το DNA για να κωδικοποιηθεί
πληροφορία που αντιστοιχεί στο στιγµιότυπο κάποιου προβλήµατος. Το DNA µπορεί
να θεωρηθεί ως ένα string (αλφαριθµητικό) που συνίσταται από συνδυασµό από 4
διαφορετικά σύµβολα, Α,G,C,T. Μαθηµατικά, αυτό σηµαίνει ότι έχουµε στην
διάθεση µας ένα αλφάβητο },,,{ TCGA=Σ µε 4 γράµµατα  για να κωδικοποιήσουµε
πληροφορία, κάτι που είναι παραπάνω από αρκετό, θεωρώντας ότι σε ένα
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ηλεκτρονικό υπολογιστή χρειάζονται µόνο δύο ψηφία το 0 και το 1, για τον ίδιο
σκοπό.
Θα χρησιµοποιηθεί ο παρακάτω συµβολισµός: Αν έχουµε ένα string x  πάνω στο
αλφάβητο },,,{ TCGA=Σ  τότε µε x↑  συµβολίζουµε το απλό µόριο DNA που
αποτελείται από τα γράµµατα του x  και είναι προσανατολισµένο από το 5′ -άκρo
προς το 3′  -άκρο(το πρώτο γράµµα του x  είναι στο 5′ -άκρo). Με x↓
συµβολίζουµε το συµπληρωµατικό του x↑ . Με xb  συµβολίζεται η διπλή έλικα
που περιέχει συνδεδεµένα το ένα κάτω από το άλλο το x  και το συµπληρωµατικό
του. Για παράδειγµα το ACCTGC↑  αναπαριστά το απλό µόριο DNA

35 ′−−′ ACCTGC . Το συµπληρωµατικό αυτού συµβολίζεται µε ACCTGC↓  και
είναι το απλό µόρια 53 ′−−′ TGGACG . Με ACCTGCb  συµβολίζουµε τη διπλή

έλικα  
53
35
′−−′
′−−′

TGGACG
ACCTGC . Το 5′  3-µερές του ACCTGC↑  είναι το ACC↑  ενώ το

3′  3-µερές του είναι το TGC↑ . Περιστασιακά θα χρησιµοποιείται ο συµβολισµός a
για το συµπληρωµατικό του µορίου a  και θα συνοδεύεται από τον προσδιορισµό της
πολικότητας του, π.χ a−′3 .
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2.1 Οι βιολογικές λειτουργίες στο DNA
Μερικές από τις λειτουργίες που περιγράφονται παρακάτω επιτυγχάνονται από έναν
αριθµό από ένζυµα που εκτελούν µερικές απλές εργασίες. Τα ένζυµα είναι πρωτείνες
και είναι πολύ εξειδικευµένα(κάθε ένα είναι σχεδιασµένο για µια συγκεκριµένη
αντίδραση) . Όλες η µερικές από αυτές τις λειτουργίες  χρησιµοποιούνται για την
δηµιουργία προγραµµάτων που δέχονται ως είσοδο  ένα δοκιµαστικό σωλήνα που
περιέχει µόρια DNA και επιστρέφουν ως έξοδο  «ναι» ή «όχι» ή ένα σύνολο από
δοκιµαστικούς σωλήνες. Ένα υπολογισµός συνίσταται σε µια ακολουθία από
σωλήνες που περιέχουν µόρια DNA.
Οι βασικές βιολογικές λειτουργίες  έχουν ως εξής:
-Σύνθεση(Synthesizing):Γίνεται η σύνθεση ενός επιθυµητού µορίου DNA
πολυωνυµικού µήκους(σχήµα 2.2.1). Ένα µόριο DNA δοµείται νουκλεοτίδιο προς
νουκλεοτίδιο πάνω σε ένα σώµα υποστήριξης, µε διαδοχικά βήµατα σύζευξης. Για
παράδειγµα το πρώτο νουκλεοτίδιο έστω το Α δεσµεύεται πάνω σε ένα γυάλινο
σώµα. Ένα διάλυµα που περιέχει το δεύτερο νουκλεοτίδιο έστω το C χύνεται µέσα,
και το Α αντιδρά µε το C για να σχηµατίσει ένα δινουκλεοτίδιο AC. Μετά που
ξεπλένεται το πλεόνασµα του C, µπορεί το C από την αλυσίδα AC να ενωθεί µε ένα T
για να σχηµατιστεί µια 3-µερής αλυσίδα(που είναι ακόµα προσκολληµένη στην
γυάλινη επιφάνεια) κ.ο.κ.
-Ανάµειξη(mixing): ρίχνουµε τα περιεχόµενα δύο δοκιµαστικών σωλήνων σε ένα
τρίτο για να επιτευχθεί ένωση. Η ανάµειξη µπορεί να επιτευχθεί µε την ενυδάτωση
των περιεχοµένων των σωλήνων(αν δεν είναι ήδη σε διάλυµα) και µετά
συνδυάζοντας τα διαλύµατα µαζί σε ένα νέο σωλήνα. Τα περιεχόµενα των δύο
σωλήνων θεωρείται ότι δεν αντιδρούν µεταξύ τους όταν γίνεται η ανάµειξη.
-Ανόπτηση(annealing): H συνένωση(όχι ως προς το µήκος, αλλά η µια «κάτω» από
την άλλη, µε δεσµούς υδρογόνου) δύο µονών συµπληρωµατικών αλυσίδων DNA.
Αυτό γίνεται µε την ψύξη του διαλύµατος όπως φαίνεται στο σχήµα 2.2.2. Annealing
in vitro(στο εργαστήριο) λέγεται υβριδοποίηση.
-Τήξη(melting): η διάσπαση µιας διπλής αλυσίδας DNA στις απλές συµπληρωµατικές
αλυσίδες από τις οποίες συνίσταται. Αυτό γίνεται µε θέρµανση του διαλύµατος όπως
επίσης περιγράφεται στο σχήµα 2.2.2. Melting in vitro είναι επίσης γνωστό ως
denaturation.
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-Ενίσχυση(Amplifying): Γίνονται αντίγραφα των µορίων DNA µε την χρησιµοποίηση
αλυσιδωτής αντίδρασης πολυµεράσης(PCR, polymerase chain reaction) όπως
δείχνεται στο σχήµα 2.2.3. Η PCR είναι µια µέθοδος in-vitro που στηρίζεται σε DNA
πολυµεράση για την γρήγορη ενίσχυση της παρουσίας συγκεκριµένων ακολουθιών
DNA µέσα σε ένα διάλυµα. Με την µέθοδο PCR µπορούµε να κατασκευάσουµε το
συµπληρωµατικό µόριο(ή τµήµα αυτού) ενός δοσµένου απλού µορίου DNA. Το
τελευταίο λέγεται και πρότυπο-οδηγός γιατί καθοδηγεί την διαδικασία. Για να
προχωρήσει η διαδικασία πρέπει να χρησιµοποιηθεί ένα ολιγονουκλεοτίδιο που
λέγεται primer και περιέχει την ακολουθία από την οποία θα αρχίσει η δηµιουργία
του συµπληρωµατικού µορίου. Ο primer ανοπτάται(annealing) στο πρότυπο στην
κατάλληλη θέση και στην συνέχεια το ένζυµο DNA πολυµεράση αναλαµβάνει την
δηµιουργία του υπόλοιπου συµπληρωµατικού µορίου. Για παράδειγµα αν έχουµε το
µόριο xyz↑  όπου zyx ,,  ακολουθίες νουκλεοτιδίων(strings) και χρησιµοποιηθεί ως
primer  το z↓  τότε µετά την ανόπτηση θα έχουµε το µόριο zxy b↑ . Στην συνέχεια
η DNA πολυµεράση θα προσθέσει νουκλεοτίδια στο ελεύθερο άκρο του z και θα
δηµιουργήσει την διπλή έλικα xyzb . Αν είχε χρησιµοποιηθεί ως primer το y↓  τότε
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µετά την ανόπτηση θα είχαµε zyx ↑↑ b  και επειδή η πολυµεράση εργάζεται προς

την µια κατεύθυνση(5′  προς 3′  του primer, δηλαδή επεκτείνει το 3′ -άκρο του
primer) θα είχαµε στο τέλος το µόριο zxy ↑b (βλέπε και σχήµα 2.2.4).
Παρατηρούµε ότι αν έχουµε να κάνουµε µε πρότυπα που είναι διπλές έλικες και
χρησιµοποιήσουµε 2 primers τότε µπορούµε να πολλαπλασιάσουµε (multiplying) τις
διπλές έλικες και µάλιστα µε εκθετικό ρυθµό. Η ενίσχυση µέσω  PCR (για διπλά
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µόρια DNA) περιλαµβάνει µια επαναληπτική διαδικασία από κύκλους, µε το κάθε
κύκλο να συνίσταται από τρία στάδια: τήξη του οδηγού-προτύπου DNA για να
διαχωριστούν οι αλυσίδες του, µετά ψύξη για να επιτευχθεί η ανόπτηση(annealing)
πάνω στα 2 πρότυπα, των 2 primer ολιγονουκλεοτιδίων,  και τελικά επέκταση των
primers προς µια κατεύθυνση  από DNA πολυµεράση. Αν έχουµε ως πρότυπο το

βγxb  µετά την θέρµανση θα έχουµε τα απλά µόρια βγx↑  και βγx↓ (σχήµα 2.2.5).
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Χρησιµοποιώντας ως primers τα β↓  και γ↑  θα έχουµε µετά το στάδιο της
ανόπτησης τα βγ bx↑  και βγ x↓b (σχήµα 2.2.6). Η DNA πολυµεράση θα
επεκτείνει το  βγ bx↑  σε  βγxb  καθώς επίσης και το βγ x↓b  σε βγxb  (σχήµα
2.2.7). Έτσι από ένα διπλό µόριο πήραµε δύο αντίγραφα του. Είναι εύκολο να
διαπιστωθεί ότι κάθε κύκλος διπλασιάζει τον αριθµό των µορίων DNA που
προέκυψαν  από τον προηγούµενο κύκλο. Έτσι η αύξηση του πλήθους των µορίων
DNA είναι εκθετική ως προς των αριθµό των κύκλων.
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- ∆ιαχωρισµός (Separating) των µορίων DNA ανάλογα µε το µήκος τους(τον αριθµό
των νουκλεοτιδίων). Αυτό γίνεται µε gel-electrophoresis. Τα µόρια τοποθετούνται
πάνω σε ένα υγρό gel στο οποίο εφαρµόζεται ένα ηλεκτρικό πεδίο το οποίο τα
τραβάει προ την άνοδο(θετικό ηλεκτρόδιο). Αυτό γιατί τα µόρια DNA έχουν
αρνητικό φορτίο. Μάλιστα το φορτίο τους είναι ανάλογο µε το µήκος τους. Αλλά και
η µάζα τους το ίδιο. Έτσι αν δεν υπήρχε το gel όλα τα µόρια θα ταξίδευαν µε την ίδια
περίπου ταχύτητα, συνεπώς δεν θα µπορούσε να γίνει διαχωρισµός βάση της
απόστασης που διανύουν, στον ίδιο χρόνο. Το gel δηµιουργεί µεγαλύτερη αντίσταση
(µεγαλύτερη από γραµµικό παράγοντα) στα µόρια µε µεγαλύτερο µήκος. Έτσι τα
µεγαλύτερα σε µήκος µόρια ταξιδεύουν πιο αργά. Έτσι µετά από την διέλευση
συγκεκριµένης χρονικής περιόδου τα µόρια έχουν διαχωριστεί ανάλογα µε την
απόσταση που έχουν διανύσει η οποία εξαρτάται από την ταχύτητα τους και η
τελευταία από το µήκος τους.(σχήµατα 2.2.8,2.2.9).
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Επειδή βέβαια τα µόρια DNA είναι άχρωµα, θα πρέπει πρώτα να χρωµατιστούν, έτσι
ώστε να είναι ορατές οι τελικές θέσεις τους µέσα στο gel. Ο χρωµατισµός γίνεται είτε
µε βρώµιο, το οποίο όταν είναι συνδεδεµένο σε DNA, φωσφορίζει κάτω υπό
υπεριώδες φώς, είτε µε ραδιενεργές ουσίες που προσκολλούνται στα άκρα των
µορίων, και όταν ένα film εκτεθεί στο gel, φαίνονται στο film οι διαχωρισµένες
οµάδες. Ως gel µπορεί να χρησιµοποιηθεί είτε αγαρόση(agarose) ή
πολυακρυλαµίδη(polyacrylamide). Η πρώτη χρησιµοποιείται για µόρια DNA µε
µήκος µεγαλύτερο του 500, ενώ η δεύτερη για µικρότερα σε µήκος µόρια. Τα µόρια
µέσα στο gel µπορούν επίσης να ανακτηθούν µε διάφορες τεχνικές.
- Εξαγωγή (Extraction): Εξάγονται τα µόρια DNA που περιέχουν µια συγκεκριµένη
υποακολουθία νουκλεοτιδίων χρησιµοποιώντας εξαγνισµό συγγένειας(affinity
purification) (σχήµα 2.2.10). Στην αρχή γίνεται σύνθεση µορίων a (ανιχνευτές,
probes)που είναι συµπληρωµατικά προς την ζητούµενη υποακολουθία a . Αυτά (τα
a )προσκολούνται σε µαγνητικά σώµατα. Στην συνέχεια µέσα στο διάλυµα µε τα
αρχικά µόρια, ρίχνουµε τα µαγνητικά σώµατα οπότε τα µόρια που έχουν την
ζητούµενη υποακολουθία a  µε την λειτουργία της ανόπτησης προσκολούνται στα
µόρια που έχουν την a  και τα οποία είναι δεσµευµένα στα µαγνητικά σώµατα. Στη
συνέχεια τοποθετείται ένας µαγνήτης που τραβάει τα µαγνητικά σώµατα προς ένα
µέρος, από όπου µπορούµε και να τα πάρουµε. Άλλη µέθοδος είναι να
προσκολήσουµε τους ανιχνευτές σε φίλτρα, και να ριχτεί το διάλυµα πάνω από το
φίλτρο, οπότε θα µείνουν µόνο τα ζητούµενα µόρια (ανοπτηµένα στους ανιχνευτές)
πάνω στο φίλτρο.

-Αποκοπή(Cutting):  Μόρια DNA διπλής έλικας κόβονται σε συγκεκριµένα σηµεία
όπως φαίνεται στο σχήµα 2.2.11. Αυτό επιτυγχάνεται µε µια οµάδα ενζύµων  που
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λέγονται περιοριστικές ενδονουκλεάσες. Αυτά αναγνωρίζουν µια συγκεκριµένη
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υποακολουθία µικρού µήκους που λέγεται σηµείο αποκοπής. Οποιοδήποτε µόριο
DNA µε διπλή έλικα που περιέχει το σηµείο αποκοπής µέσα στην ακολουθία του,
κόβεται από το ένζυµο σε αυτή την τοποθεσία. Υπάρχουν επίσης ένζυµα, για την
αποκοπή απλών αλυσίδων DNA.
-Συνένωση(ligating):  ∆ύο µόρια DNA µε συµβατά κολλώδη άκρα(συµπληρωµατικά
και αντίθετης πολικότητας) συνενώνεται κατά µήκος. Αυτό γίνεται χρησιµοποιώντας
ένζυµο που λέγεται DNA-λιγάση. Ανάµεσα στα κολλώδη άκρα δηµιουργούνται
δεσµοί υδρογόνου, αν τα µόρια βρεθούν αρκετά κοντά. Για να δηµιουργηθεί, όµως,
και ο φωσφοδιεστερικός δεσµός είναι απαραίτητη η βοήθεια της λιγάσης. Το έργο της
DNA-λιγάσης, διευκολύνεται από την παρουσία των νεοδηµιουργηθέντων δεσµών
υδρογόνου, γιατί έτσι κρατούνται αρκετά κοντά οι δύο απλές ακολουθίες(σχήµατα
2.2.12, 2.2.13). Η DNA-λιγάση µπορεί να ενώσει και µόρια DNA ακόµη και όταν
αυτά δεν έχουν κολλώδη άκρα. Το έργο της τότε είναι πιο δύσκολο γιατί δεν
υπάρχουν οι δεσµοί υδρογόνου που κρατούν κοντά τα προς συνένωση µόρια. Έτσι η
λιγάση δε µπορεί τόσο εύκολα, να αποκαταστήσει τους φωσφοδιεστερικούς δεσµούς.
Αυτή η τελευταία περίπτωση είναι γνωστή και ως blunt-end ligation(σχήµα 2.2.14).
-Επέκταση(Append): Παρόµοια λειτουργία µε τη συνένωση µε τη διαφορά ότι
χρησιµοποιείται πολυµεράση και παραλλαγή της µεθόδου PCR, καθότι επίσης
απαιτείται να γνωρίζουµε τµήµα του διπλού µορίου που θέλουµε να επεκτείνουµε.
Πιο αναλυτικά, αν έχουµε το µόριο Xyb  όπου y  γνωστό, τότε µετά την τήξη
παίρνουµε Xy↑  και Xy↓ . Κάνοντας εξαγωγή κρατάµε µόνο τα Xy↑ .
Χρησιµοποιώντας ως primer yZ↓ , (όπου Z  η ακολουθία κατά την οποία θέλουµε
να επεκταθεί το Xyb ), έχουµε µετά την ανόπτηση του yZ↓  στο Xy↑ , το

ZyX ↓↑ b . Η πολυµεράση θα επεκτείνει το 3′  άκρο του y↓  για να παράγει το
X↓ , καθώς επίσης και το 3′  άκρο του y↑  για να παράγει το Z↑ . Όλα αυτά

βέβαια γίνονται πάνω στο µόριο ZyX ↓↑ b  και τελικά προκύπτει το XyZb .
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-Αντικατάσταση(Substitution): Αντικατάσταση, εισαγωγή ή διαγραφή ακολουθιών
DNA µε τη χρησιµοποίηση µιας παραλλαγής της µεθόδου PCR (σχήµα 2.2.15). Εδώ
χρησιµοποιούνται primers που είναι συµπληρωµατικοί µόνο µε ένα τµήµα του
προτύπου µορίου. Ο primer θα πρέπει να περιέχει µια αρκετά µεγάλη σε µήκος
συµπληρωµατική ακολουθία προς αυτή του προτύπου για να µπορεί προσκολληθεί σε
αυτό (anneal) παρά την ανοµοιότητα του στο σύνολο της ακολουθίας. Μετά την
επέκταση του primer από πολυµεράση, σύµφωνα µε το πρότυπο, ο primer θα
αποτελείται από τη συµπληρωµατική ακολουθία του προτύπου πλην ορισµένων
νουκλεοτιδίων που θα έχουν αντικατασταθεί από κάποια άλλα(αυτά που είχε αρχικά
ο primer και δεν ήταν συµπληρωµατικά µε τµήµα του προτύπου).
- Μαρκάρισµα(Marking): Απλές αλυσίδες µαρκάρονται µε το να προσκολλούνται σε
αυτές οι συµπληρωµατικές τους. ∆ηµιουργούνται έτσι διπλές αλυσίδες. Αυτό
επιτυγχάνεται µε υβριδοποίηση. Η αντίστροφη λειτουργία λέγεται
ξεµαρκάρισµα(unmarking) και επιτυγχάνεται µε denaturation. Τώρα οι διπλές
αλυσίδες γίνονται µονές µε την απόσπαση της συµπληρωµατικής αλυσίδας. Οι
µαρκαρισµένες ακολουθίες θα είναι διπλές, ενώ οι αµαρκάριστες µονές.
- Καταστροφή(Destroying): Καταστρέφονται οι µαρκαρισµένες αλυσίδες
χρησιµοποιώντας εξωνουκλεάσες που «τρώνε» το µόριο DNA από τα άκρα (σχήµα
2.2.16). Οι εξωνουκλεάσες είναι πιο ευέλικτες από τις πολυµεράσες(οι οποίες επίσης
έχουν καταστροφική δραστηριότητα), υπό την έννοια ότι µπορούν να λειτουργούν και
προς τις δύο κατευθύνσεις. ( 35 ′→′  και 53 ′→′ ). Αυτή η λειτουργία µπορεί επίσης
να επιτευχθεί µε αποκοπή των µαρκαρισµένων µορίων µε ένα περιοριστικό
ένζυµο(restriction enzyme)(κάνοντας έτσι να έχουν µικρότερο µήκος) και µε
αποµάκρυνση των αµαρκάριστων µορίων µε gel- electrophoresis.
- Ανίχνευση και ανάγνωση(Detecting and Reading): µε δεδοµένα τα περιεχόµενα ενός
δοκιµαστικού σωλήνα, δώσε απάντηση «ναι» αν περιέχει τουλάχιστον ένα µόριο
DNA αλλιώς απάντησε «όχι». Η µέθοδος PCR µπορεί να χρησιµοποιηθεί για να
ενισχυθεί το αποτέλεσµα και στην συνέχεια µια µέθοδος  που λέγεται sequencing
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χρησιµοποιείται για να γίνει το διάβασµα του διαλύµατος. Η βασική ιδέα αυτής της
ευρέως χρησιµοποιούµενης µεθόδου είναι να χρησιµοποιηθεί PCR και gel-
electrophoresis. Υποθέτουµε ότι έχουµε ένα οµογενές διάλυµα, δηλαδή, ένα διάλυµα
που περιέχει κυρίως αντίγραφα του µορίου DNA που θέλουµε να ανιχνεύσουµε, (να
βρούµε ποια είναι η ακολουθία των βάσεων του) και πολύ λίγα µόρια από άλλα µόρια
DNA. Έστω a  το κυρίαρχο µόριο DNA. Για την ανίχνευση π.χ των θέσεων των
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νουκλεοτιδίων A στο µόριο DNA, χρησιµοποιείται ένας blocking agent ddA που
εµποδίζει τους primer να επεκταθούν πέρα από τα ddΑ κατά την διάρκεια της
µεθόδου PCR. Υπάρχουν επίσης ddT,ddC,ddG. Σε όλα αυτά έχει αντικατασταθεί το
υδροξύλιο του υδατάνθρακα που έχουν, µε ένα άτοµο υδρογόνου. ΄Ετσι χάνεται η
δυνατότητα τους να δηµιουργήσουν φωσφοδιεστερικούς δεσµούς. Η όλη διαδικασία
βασίζεται στο ότι, κατά την διάρκεια του PCR η πολυµεράση µπορεί να επιλέξει π.χ
ddA αντί για Α, και έτσι να σταµατήσει η επέκταση στο ddA. Ως αποτέλεσµα αυτής
της τροποποιηµένης µεθόδου PCR, προκύπτει ένα πληθυσµός από υποακολουθίες του
συµπληρωµατικού του κύριου µορίου DNA που η κάθε µια αντιστοιχεί σε µια
διαφορετική θέση του νουκλεοτιδίου Α στο συµπληρωµατικό του κύριου µόριου
DNA(αυτό που θέλουµε να ταυτοποιήσουµε). Στην συνέχεια γίνεται διαχωρισµός
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αυτού του πληθυσµού κατά µήκος µε gel electrophoresis. Έτσι προκύπτουν οι θέσεις
των ddΑ στο συµπληρωµατικό µόριο DNA. H διαδικασία µπορεί να επαναληφθεί για
να αποκαλυφθούν οι θέσεις των ddC,ddG,ddT. Έχοντας διαβάσει έτσι την ακολουθία
στο συµπληρωµατικό του, µπορούµε να συµπεράνουµε και την ακολουθία στο κύριο
µόριο.

Πιο αναλυτικά η µέθοδος sequencing έχει ως εξής: Καταρχήν επεκτείνουµε το µόριο
a , προσθέτωντας µια µικρή ακολουθία γ  µπροστά από το 3′ -άκρο του. Έστω

γαβ 3′=  το νέο µόριο. Ο λόγος που µπαίνει το γ  είναι για να µπορεί να
λειτουργήσει η PCR , και να επεκτείνει το µόριο κατά το πρότυπο a , θεωρώντας ως
primer γ . Μάλιστα  o γ  µαρκάρεται µε κάποια φθορίζουσα ουσία, έτσι ώστε να
µπορούµε εύκολα να βρούµε τα µόρια που αρχίζουν µε γ . Έστω β ′  το β  µε τον
primer γ (σχήµα 2.2.17). Τώρα, ετοιµάζουµε 4 σωλήνες (σωλήνας A, σωλήνας T,
σωλήνας C, σωλήνας G), έτσι ώστε ο καθένας από αυτούς να έχει µόρια β , primers
γ ,πολυµεράση, και νουκλεοτίδια A,T,C,G. Επιπλέον ο σωλήνας Α έχει κάποια µικρή
ποσότητα από ddA, ο σωλήνας T κάποια ποσότητα από ddT, και αντίστοιχα για τους
άλλους σωλήνες. Ας δούµε τι συµβαίνει στο σωλήνα Α. Η πολυµεράση θα επεκτείνει
τον primer γ  του β ′ , χρησιµοποιώντας τα νουκλεοτίδια στο σωλήνα Α.
Χρησιµοποιώντας µόνο νουκλεοτίδια A,T,C,G, το β ′  επεκτείνεται σε πλήρες διπλό
µόριο. (σχήµα 2.2.18). Μερικές φορές, η πολυµεράση θα επιλέξει ddA, αντί για A.
Όταν αυτό συµβεί, τότε η συµπλήρωση του primer θα σταµατήσει στο ddA, γιατί δεν
έχει το OH−′3 , που είναι απαραίτητο για τον φωσφοδιεστερικό δεσµό. Έτσι εκτός
από τα πλήρη διπλά µόρια θα έχουµε και τα µόρια στο σχήµα 2.2.19.
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Στην συνέχεια µπορούµε εύκολο να πάρουµε τις απλές ακολουθίες που αρχίζουν από
γ , αφού πρώτα θερµάνουµε το διάλυµα, και στη συνέχεια παίρνοντας τα µόρια που
αρχίζουν µε γ , αφού ο γ  είναι µαρκαρισµένος µε κάποια ουσία. Κάνοντας την ίδια
διαδικασία, στους υπόλοιπους σωλήνες, παίρνουµε παρόµοια πληθυσµούς από απλά
µόρια που αρχίζουν από γ , και φανερώνουν τις θέσεις των T,C,G στο a . Για να
βρούµε αυτές τις θέσεις θα πρέπει να βρούµε το µήκος του κάθε µορίου. Συνεχίζουµε
λοιπόν µε gel electrophoresis, χρησιµοποιώντας polyacrylamide gel, και τέσσερα
σηµεία µέσα στο gel, όπου χύνουµε τα περιεχόµενα του κάθε σωλήνα. Έτσι
προκύπτει το σχήµα 2.2.20 Η κατανοµή των µορίων σχηµατίζει µια σκάλα, όπου το
κάθε σκαλί περιέχει µόρια µε το ίδιο µήκος, και ένα σκαλί προηγείται κάποιου άλλου,
αν έχει ακριβώς ένα νουκλεοτίδιο λιγότερο. Η σκάλα διαβάζεται από τα δεξιά προς τα
αριστερά, γιατί τα µικρότερα σε µήκος µόρια βρίσκονται πιο δεξιά. Έτσι προκύπτει
ότι το συµπληρωµατικό του α  είναι CGTCATGCACTGa −′= 5 , από προκύπτει
εύκολα ότι το GCAGTACGTGAC−′= 3α .
Οι παραπάνω λειτουργίες, µαζί µε τη δοµή του µορίου DNA που µπορεί να
χρησιµοποιηθεί για την κωδικοποίηση πληροφορίας, αποτελούν το βασικό µοντέλο
υπολογισµού, µπορούν δε να χρησιµοποιηθούν, όπως ειπώθηκε στην αρχή, για την
εγγραφή βιολογικών προγραµµάτων που λύνουν κάποια δύσκολα προβλήµατα. Ένα
τέτοιο παράδειγµα προγράµµατος περιγράφεται στην ακόλουθη παράγραφο.
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2.3 Το πείραµα του Adleman
O Adleman το 1994 στην προσπάθεια του να λύσει ένα στιγµιότυπο του Directed
Hamiltonian Path Problem, µε µέσα µοριακής βιολογίας, δηµιούργησε τον πρώτο
υπολογιστή DNA και συγχρόνως το πρώτο �βιολογικό πρόγραµµα� που
χρησιµοποιούσε κάποιες από τις λειτουργίες που περιγράφονται στην 2.2. Στο
Directed hamiltonian path πρόβληµα δίνεται ένα προσανατολισµένο γράφηµα ως
είσοδος και ζητείται να βρεθούν σε αυτό(αν υπάρχουν) µονοπάτια που αρχίζουν από
µια συγκεκριµένη κορυφή inυ  τερµατίζουν σε µια άλλη επίσης δοσµένη κορυφή endυ
και περνάνε από κάθε κορυφή ακριβώς µια φορά. Μονοπάτι σε ένα
προσανατολισµένο γράφηµα είναι µια ακολουθία από τόξα )( ie τέτοια ώστε  το τέλος
του ie  να είναι η αρχή του 1+ie  για κάθε i . Το Directed Hamiltonian Path
Problem(DHP) είναι γνωστό NP-complete πρόβληµα. Για NP-complete προβλήµατα
βλέπε δεύτερο µέρος.
Πρώτα θα δοθεί ο αλγόριθµος και στην συνέχεια θα περιγραφεί ο τρόπος που
υλοποιήθηκε µέσα στα πλαίσια του µοντέλου της 2.2.
Ο ακόλουθος µη ντετερµινιστικός αλγόριθµος λύνει το πρόβληµα:
1. ∆ηµιουργία τυχαίων µονοπατιών µέσα στο γράφηµα.
2. Κράτησε τα µονοπάτια που αρχίζουν µε inυ  και τελειώνουν σε endυ
3. Έστω n  το πλήθος των κορυφών του δοσµένου γραφήµατος. Κράτησε τα

µονοπάτια που περνάνε από ακριβώς n  κορυφές.
4. Κράτησε τα µονοπάτια που περνάνε τουλάχιστον µια φορά από κάθε κορυφή του
γραφήµατος.

5. Αν παραµένουν µονοπάτια απάντησε «ΝΑΙ» αλλιώς δώσε απάντηση «ΟΧΙ»
Κάθε βήµα δέχεται ως είσοδο ένα σύνολο µονοπατιών και δίνει ως έξοδο ένα άλλο
σύνολο µονοπατιών που πάει ως είσοδο στο επόµενο βήµα.
Τα βήµατα του παραπάνω αλγορίθµου υλοποιούνται ως εξής στα πλαίσια του
µοντέλου DNA.
Για την υλοποίηση του  βήµατος 1 κάθε κορυφή του γραφήµατος(σχήµα 2.3.1)
κωδικοποιήθηκε σε ένα απλό µόριο DNA µε 20 νουκλεοτίδια(ουσιαστικά ακολουθία
από 20 γράµµατα µε αλφάβητο 4 γραµµάτων). Για κάθε τόξο ),( vu  του γραφήµατος
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δηµιουργήθηκε µια ακολουθία DNA που τα 10 πρώτα νουκλεοτίδια της είναι τα 10
τελευταία νουκλεοτίδια του µορίου DNA που αντιστοιχεί στην u (ξεκινώντας από τη
µέση και καταλήγοντας στο 3′  άκρο του µορίου της u , δηλαδή το 3′  10-µερές του
ολιγονουκλεοτιδίου της u  ), ενώ τα 10 τελευταία νουκλεοτίδια της είναι τα 10 πρώτα
του µορίου DNA που αντιστοιχεί στην v (ξεκινώντας από το 5′  άκρο, το 5′  10-µερές
του ολιγονουκλεοτιδίου της  v ). ∆ηλαδή αν uuu ′′′=  και vvv ′′′= , όπου u ′  τα 10
πρώτα νουκλεοτίδια του µορίου που αντιστοιχεί στην  u , και u ′′  τα δέκα τελευταία,
και αντίστοιχα για το v )τότε το τόξο ),( vu  κωδικοποιείται ως vu ′′′ . Όταν inu υ=
τότε χρησιµοποιείται όλο το µόριο που κωδικοποιεί την u (δηλαδή έχουµε vu ′ ), ενώ
αν outv υ= , τότε χρησιµοποιείται όλο το µόριο της v ( vu ′′ ). Επίσης
χρησιµοποιήθηκαν συµπληρωµατικά µόρια προς αυτά που αντιστοιχούν σε κάθε
κορυφή. Αυτά τα τελευταία παίζουν τον ρόλο συνδέσµου ανάµεσα σε δύο µόρια που
αντιστοιχούν σε τόξα που το τέλος του ενός είναι η αρχή του άλλου, έτσι ώστε να
διευκολυνθεί η λειτουργία της λιγάσης. Τοποθετώντας µια αρκετή ποσότητα από
κάθε µόριο(δηλαδή από µόρια που κωδικοποιούν ακµές, και µόρια συµπληρωµατικά
ως προς αυτά που κωδικοποιούν κορυφές, εκτός από τις κορυφές 0 και 6) σε ένα
δοκιµαστικό σωλήνα, και λόγω της λειτουργίας της συνένωσης µε ένζυµο λιγάση,
δηµιουργούνται µόρια DNA που αντιστοιχούν σε τυχαία µονοπάτια µέσα στο
γράφηµα. Στο σχήµα 2.3.2 φαίνεται πώς δύο µόρια που αντιστοιχούν σε «γειτονικά»
τόξα συνενώνονται και σχηµατίζουν ένα µόριο που αντιστοιχεί σε ένα µονοπάτι
µήκους 2. Επίσης στο σχήµα 2.3.3 φαίνονται µερικά από τα µόρια που
σχηµατίστηκαν µετά την αντίδραση µε DNA-λιγάση, καθώς και τα αντίστοιχα
µονοπάτια που κωδικοποιούν.



37

Για την υλοποίηση του βήµατος 2, το αποτέλεσµα του βήµατος 1 υποβλήθηκε στη
λειτουργία  της ενίσχυσης µέσω PCR. Έτσι µόνο τα µόρια που κωδικοποιούν
µονοπάτια που αρχίζουν µε  inυ  και τελειώνουν σε endυ  είναι αυτά που ενισχύονται
σε ποσότητα. Ως πρότυπα στη διαδικασία ενίσχυσης µε PCR είναι τα µόρια που
κωδικοποιούν µονοπάτια που αρχίζουν µε inυ  και τελειώνουν σε endυ  και ως primers
χρησιµοποιούνται, το µόριο που αντιστοιχεί στην κορυφή inυ  και το µόριο
συµπληρωµατικό προς αυτό που αντιστοιχεί σε endυ .
Για την υλοποίηση του βήµατος 3 χρησιµοποιήθηκε η λειτουργία του διαχωρισµού
,ανάλογα µε το µήκος των µορίων, χρησιµοποιώντας την µέθοδο gel
electrophoresis.Κρατάµε τα µόρια DNA που έχουν µήκος 140=7x20 νουκλεοτίδια.
Για την υλοποίηση του βήµατος 4 χρησιµοποιήθηκε η λειτουργία της
εξαγωγής(extraction by affinity purification). Στην αρχή γίνεται σύνθεση µορίων που
είναι συµπληρωµατικά ως προς το µόριο που κωδικοποιεί την κορυφή inυ . Αυτά
δεσµεύονται πάνω σε µαγνητικά σώµατα (magnetic beads). Έτσι τελικά
συγκρατούνται τα µόρια που περιέχουν ως υποακολουθία το µόριο που κωδικοποιεί
την inυ . Στην συνέχεια τα προϊόντα της προηγούµενης διαδικασίας  υποβάλλονται
πάλι σε λειτουργία εξαγωγής αυτή τη φορά για την δεύτερη κορυφή. Η διαδικασία
συνεχίζεται διαδοχικά για τις υπόλοιπες κορυφές. ∆εν έχει σηµασία η σειρά µε την
οποία γίνεται η εξαγωγή ως προς τις κορυφές.
Το βήµα 5 υλοποιήθηκε πρώτα µε PCR ενίσχυση του προϊόντος του βήµατος 4 και
στην συνέχεια µε την λειτουργία της ανίχνευσης της ακολουθίας DNA που υπάρχει
στο τελικό διάλυµα για να εξακριβωθεί αν όντως είναι αυτή που κωδικοποιεί ένα
hamilton path.
Όπως φαίνεται από την παρουσίαση του πειράµατος του Adleman χρησιµοποιήθηκε
τόσο µια κωδικοποίηση πληροφορίας που ταιριάζει στο πρόβληµα, αλλά και οι
λειτουργίες προσαρµόστηκαν στα δεδοµένα του προβλήµατος. Αµέσως
δηµιουργούνται δύο ερωτήµατα:
1) Αν είναι δυνατόν το παραπάνω µοντέλο DNA της 2.2, µε τις δυνατότητες για
κωδικοποίηση της πληροφορίας που προσδιορίζονται από τη δοµή του DNA όσο
και τις δυνατότητες για επεξεργασία της πληροφορίας αυτής που προσδιορίζονται
από τις διαθέσιµες βιολογικές λειτουργίες, να υλοποιήσει κάθε αλγόριθµο

2) Αν υπάρχει Universal DNA υπολογιστής, δηλαδή υπολογιστής στον οποίο  να
µπορούν να κωδικοποιηθούν τόσο τα δεδοµένα ενός προβλήµατος όσο και το
πρόγραµµα για την επίλυση του και στην συνέχεια να το εκτελέσει

Αποδεικνύεται ότι η απάντηση στα 2 παραπάνω ερωτήµατα είναι θετική και µάλιστα
οι λειτουργίες του µοντέλου είναι πολύ περισσότερες από αυτές που χρειαζόµαστε.
Αναγκαίες είναι µόνο οι λειτουργίες που προσδίδουν στο µοντέλο DNA τον
χαρακτήρα των splicing systems.
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43uu ′′′ 54uu ′′′

4u

3->4 4->5

10uu ′ 21uu ′′′ 32uu ′′′ 43uu ′′′ 65uu ′′

1u 2u 3u 4u 5u

54uu ′′′

0->1 1->2 2->3 3->4 4->5 5->6

30uu ′ 23uu ′′′ 32uu ′′′ 43uu ′′′ 65uu ′′

3u 2u 3u 4u 5u

54uu ′′′

0->3 3->2 2->3 3->4 4->5 5->6

10uu ′ 21uu ′′′ 32uu ′′′

1u 2u 3u

23uu ′′′ 32uu ′′′

2u

43uu ′′′ 65uu ′′

4u 5u

54uu ′′′

3u

0->1 1->2 2->3 3->2 2->3 3->4 4->5 5->6

10uu ′ 31uu ′′′

1u

43uu ′′′ 65uu ′′

3u 4u 5u

54uu ′′′

0->1 1->3 3->4 4->5 5->6

Απορρίπτεται στο
δεύτερο βήµα του
αλγορίθµου γιατί δεν
αρχίζει από το 0

Απορρίπτεται στο τρίτο
βήµα του αλγορίθµου(έχει
µήκος 160 νουκλεοτίδια,

µεγαλύτερο του
7*20=140 νουκλεοτίδια)

Απορρίπτεται στο τρίτο
βήµα του αλγορίθµου(έχει
µήκος 100 νουκλεοτίδια

,µικρότερο του 140 )

Απορρίπτεται στο τέταρτο
βήµα του αλγορίθµου(δεν
περνάει από την 1)

Σωστό

iu
jiuu ′′′

=20 νουκλεοτίδια για το
συµπλήρωµα της πόλης i

=20 νουκλεοτίδια για τo
δεσµό i->j

Σχήµα 2.3.3
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2.4 DNA υπολογιστές και DNA προγράµµατα.
Ένας DNA υπολογιστής, µπορεί να οριστεί πιο εύκολα από το τι κάνει, παρά από το

τι είναι. Αυτό που θα γίνεται είναι να έχουµε ως είσοδο του DNA υπολογιστή, ένα
σύνολο από δοκιµαστικούς σωλήνες(tubes) που περιέχουν µόρια DNA που
κωδικοποιούν το στιγµιότυπο του εκάστοτε προβλήµατος. Ο «υπολογισµός» του
DNA-υπολογιστή συνίσταται σε µια ακολουθία από λειτουργίες(από αυτές που
περιγράφονται στην 2.2), που µπορούν να γίνουν(είτε από ανθρώπους, είτε από ειδικά
robot) χρησιµοποιώντας αυτούς τους σωλήνες. Κάθε λειτουργία αυτής της
ακολουθίας, ενδεχοµένως να παράγει ένα ή περισσότερους νέους σωλήνες, οι οποίοι
µπορούν να χρησιµοποιηθούν µαζί µε τους προηγούµενους, για την εκτέλεση των
επόµενων λειτουργιών. Η έξοδος του DNA υπολογιστή θα συνίσταται πάλι από ένα
σύνολο από δοκιµαστικούς σωλήνες, οι οποίοι, αυτή τη φορά, θα περιέχουν µόρια
DNA που κωδικοποιούν λύσεις, στο πρόβληµα του οποίου το στιγµιότυπο,
κωδικοποιούσαν τα µόρια DNA των δοκιµαστικών σωλήνων που συνιστούσαν την
είσοδο.
Από τα παραπάνω προκύπτει ότι, για την ώρα, η έννοια του DNA υπολογιστή

είναι συνυφασµένη µε την έννοια του προβλήµατος, και του DNA-προγράµµατος που
το επιλύει(η ακολουθία των λειτουργιών). Αν και η ύπαρξη Universal DNA
υπολογιστών, (δηλαδή υπολογιστών  που θα δέχονται ως είσοδο, εκτός των άλλων,
και ένα σύνολο δοκιµαστικών σωλήνων που να κωδικοποιούν το πρόγραµµα)
αποδεικνύεται θεωρητικά στο δεύτερο µέρος της παρούσας, εντούτοις περιορισµοί
της βιοτεχνολογίας αποτρέπουν την πρακτική υλοποίηση των Universal DNA
υπολογιστών.
Εφόσον µιλάµε για DNA προγράµµατα, θα είναι χρήσιµο αυτά τα προγράµµατα να

προέρχονται από κάποια γλώσσα προγραµµατισµού. Αυτή θα προκύψει από µια
τυποποίηση των λειτουργιών της 2.2. Συγκεκριµένα θα τυποποιηθούν µόνο οι
λειτουργίες, που θα χρησιµοποιηθούν για την επίλυση του SAT και του συστήµατος
κρυπτογράφησης DES.
Καταρχήν, ένας (δοκιµαστικός) σωλήνας θα είναι ένα πολυσύνολο(multiset) από

λέξεις(πεπερασµένα το µήκος strings) του αλφαβήτου },,,{ TGCA . Για το τι είναι
πολυσύνολο βλέπε δεύτερο µέρος, παράγραφο 3.3.  ∆ιαισθητικά, ένας σωλήνας είναι
µια συλλογή από απλά µόρια DNA. Αυτά τα µόρια υπάρχουν στο σωλήνα µε µια
πολλαπλότητα, δηλαδή πολλά αντίγραφα του ίδιου µορίου, µπορεί να περιέχονται
µέσα στο σωλήνα. Οι ακόλουθες απλές λειτουργίες, που συνιστούν την γλώσσα
προγραµµατισµού για τα DNA προγράµµατα, αρχικά ορίζονται για σωλήνες(µε τον
ορισµό που δόθηκε, πιο πάνω). Εντούτοις, κατάλληλη τροποποίηση τους θα γίνει για
την περίπτωση σωλήνων µε µόρια DNA µε διπλή αλυσίδα.
-Merge: ∆οθέντος των σωλήνων 1N  και 2N , σχηµάτισε την ένωση 21 NN ∪ (ως
πολυσύνολο). Αυτή η λειτουργία, αντιστοιχεί στη λειτουργία mixing της 2.2
-Amplify. ∆οθέντος ενός σωλήνα N , κάνε δύο αντίγραφα αυτού.(PCR amplification
στη 2.2)
-Detect. ∆οθέντος του σωλήνα N , επέστρεψε true αν περιέχει τουλάχιστον ένα µόριο
DNA, διαφορετικά επέστρεψε false(υλοποιείται µε την βοήθεια της µεθόδου
sequencing).
-Separate(ή Extract). ∆οθέντος του σωλήνα N  και µια λέξης w  του αλφαβήτου

},,,{ TGCA , παράγει δύο σωλήνες ),( wN+  και ),( wN− , όπου ),( wN+
περιλαµβάνει όλα τα µόρια του N  που περιέχουν το w  ως substring, και παρόµοια,

),( wN−  συνίσταται από εκείνα τα µόρια του N , που δεν έχουν το w  ως substring.
Αυτή η λειτουργία µπορεί να υλοποιηθεί µε affinity purification.
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Αυτές οι τέσσερις λειτουργίες, ενδεχοµένως µαζί µε κάποιες τυπικές εντολές
άλλων γλωσσών προγραµµατισµού (For, do begin), µας επιτρέπουν να
προγραµµατίσουµε απλές ερωτήσεις που αφορούν την εµφάνιση ή µη κάποιων
υπολέξεων. Για παράδειγµα  το ακόλουθο πρόγραµµα:

)()1( Ninput
),()2( ANN +←
),()3( GNN +←

)(det)4( Nect
µας επιτρέπει να βρούµε το αν ένας σωλήνας έχει µόρια DNA που περιέχουν και τις
δύο πουρίνες A και G. To ακόλουθο πρόγραµµα εξάγει από ένα σωλήνα όλα τα µόρια
που περιέχουν τουλάχιστον µία από τις πουρίνες A  ή G, διατηρώντας την
πολλαπλότητα αυτών των µορίων.

)()1( Ninput
)()2( Namplify  για να παράγεις 1N  και 2N

),()3( 1 ANN A +←
),()4( 2 GNNG +←
),()5( ANN GG −←′
),()6( GA NNmerge ′

Οι επαναλήψεις της λειτουργίας amplify, παράγουν µια εκθετική (ως προς των
αριθµό των επαναλήψεων) αντιγραφή του αριθµού των µορίων στο δοσµένο σωλήνα.
Εκτός από τις τέσσερις λειτουργίες, που περιγράφονται πιο πάνω, στο πείραµα του

Adleman,χρησιµοποιούνται ειδικές περιπτώσεις της εντολής separate:
Length-separate. ∆οθέντος του σωλήνα N  και ενός θετικού ακέραιου n , παρήγαγε
το σωλήνα ),( nN ≤ που περιέχει όλα τα µόρια του N , µε µήκος µικρότερο η ίσο του
n . Αυτό µπορεί να υλοποιηθεί µε gel electrophoresis.
Position-separate. ∆οθέντος του N  και µιας λέξης w , παρήγαγε το σωλήνα ),( wNB
(αντίστοιχα ),( wNE ) που περιέχει όλα τα µόρια του N  που αρχίζουν(τελειώνουν)
µε τη λέξη w .
Η αντιστοιχία ανάµεσα στις παραπάνω έξι λειτουργίες, και τις λειτουργίες της 2.2

δεν είναι απαραίτηττα 1-1. Μπορεί κάποια από τις παραπάνω εντολές να υλοποιείται
µε περισσότερες της µιας λειτουργίας από αυτές της 2.2. Μπορεί επίσης δύο εντολές
από τις παραπάνω, να υλοποιούνται µε µια της 2.2, για παράδειγµα οι εντολές

),( wNB  και ),( wNE  έγιναν στο πείραµα του Adleman, µε ενίσχυση µέσω PCR, µια
λειτουργία που περιγράφεται στη 2.2.
Με τις παραπάνω έξι λειτουργίες, µπορούµε να γράψουµε το πρόγραµµα που

αντιστοιχεί στο πείραµα του Adleman.
)()1( Ninput

),()2( inNBN υ←
),()3( outNEN υ←
)140,()4( ≤← NN

endNNbegindotoifor i ),(51)5( υ+←=
)(det)6( Nect

Ο «βασικός υπολογισµός» γίνεται, όχι στις λειτουργίες 2-6, αλλά στην 1, όπου
ξεκινάµε µε τον βασικό σωλήνα που περιέχει όλα τα δυνατά µονοπάτια του
γραφήµατος. Αυτός προέκυψε από την αντίδραση συνένωσης µε DNA-λιγάση.
Μπορούµε να θεωρούµε ότι έχει απλά µόρια DNA και όχι διπλά, µια και τα τελευταία
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µπορούν να γίνουν απλά µε απλή θέρµανση. Από εκεί και πέρα, οι 2-6 µπορούν να
υλοποιηθούν στο εργαστήριο µε µια σειρά από λειτουργίες σαν αυτές της 2.2. Στον
Adleman, πήρε περίπου 10 µέρες για την υλοποίηση τους στο εργαστήριο.

2.5 Επίλυση του SAT µε DNA-πρόγραµµα
Εδώ θα παρουσιαστεί η επίλυση του προβλήµατος της ικανοποιησιµότητας για

προτασιακούς τύπους. Αυτό έχει επιτευχθεί, όχι από τον Adleman[1], αλλά από τον
Lipton[2]. Το πρόβληµα της ικανοποιησιµότητας(SATisfiability problem) είναι NP-
πλήρες πρόβληµα. Σε αυτό δίνεται ένας προτασιακός τύπος a , που δοµείται από
προτασιακές µεταβλητές nxx ,...,1  και  λογικούς συνδέσµους(άρνηση(ΝΟΤ)= ¬ ,
διάζευξη(OR ∨= ), σύζευξη(AND)= ∧ ) που µπορεί π.χ να έχει την µορφή :

33132321 )()()( xxxxxxxxa ¬∧∨¬∧∨∧∨∨=
Μια ανάθεση τιµών αληθείας είναι µια αντιστοιχία f ,του συνόλου των

µεταβλητών που εµφανίζονται στον a , µέσα στο σύνολο }1,0{ . Για κάθε ανάθεση
τιµών αληθείας στις µεταβλητές, η τιµή αληθείας για τον τύπο a , )(af , µπορεί να
υπολογιστεί χρησιµοποιώντας τους παρακάτω πίνακες αληθείας(σχήµα 2.5.1).

OR 0         1
0
1

0 1
1 0

AND 0         1
0
1

0      0
0         1

x 0         1
NOT(x) 1         0

Σχήµα 2.5.1
Ο τύπος a  είναι ικανοποιήσιµος αν υπάρχει τουλάχιστον µια ανάθεση τιµών

αληθείας στις µεταβλητές, για την οποία ο a  παίρνει τιµή αληθείας 1(true). Για τον
συγκεκριµένο τύπο a , θα δειχθεί ότι δεν είναι ικανοποιήσιµος. Προς άτοπο, έστω ότι
υπάρχει ανάθεση τιµών αληθείας f , για την οποία 1)( =af . Από τον πίνακα
αληθείας του AND προκύπτει ότι 1)( 3 =¬ xf (γενικά αν 1)( =af , τότε όλα τα
clauses(οι υπότυποι µέσα στις παρενθέσεις) γ , έχουν 1)( =γf ). Άρα 0)( 3 =xf .
Επειδή 1)( 31 =∨¬ xxf  και από τον πίνακα αληθείας του OR, προκύπτει ότι

1)( 1 =¬ xf , συνεπώς 0)( 1 =xf . Παρόµοια από το δεύτερο clause θα προκύψει ότι
1)( 2 =xf . Αλλά για αυτές τις αναθέσεις των 321 ,, xxx , δεν ικανοποιείται το πρώτο

clause 321 xxx ∨¬∨ .
Φαίνεται λοιπόν, ότι σε ειδικές περιπτώσεις του SAT, µπορούν να

χρησιµοποιηθούν adhoc µέθοδοι, όπως ο παραπάνω συλλογισµός,για να δοθεί
απάντηση στο πρόβληµα. Εντούτοις, στη γενική περίπτωση, δεν υπάρχει µέθοδος
καλύτερη από αυτή της εξαντλητικής αναζήτησης(exhaustive search, ή brute force
µέθοδος). Σύµφωνα µε αυτή, ψάχνουµε όλες τις δυνατές αναθέσεις τιµών αληθείας
που είναι n2  το πλήθος διαφορετικές, όπου n  ο αριθµός των µεταβλητών που
εµφανίζονται στον τύπο(για το παράδειγµα πιο πάνω είναι 3=n ). Αυτή η µέθοδος
είναι υπολογιστικά µη ελκυστική. Για 200=n  είναι υπολογιστικά ανέφικτη, γιατί το
πλήθος των διαφορετικών αναθέσεων είναι 2002 . Φαίνεται λοιπόν, ότι το SAT είναι
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πολύ δύσκολο πρόβληµα, και όπως ειπώθηκε στην αρχή είναι NP-πλήρες πρόβληµα,
µε την έννοια ότι ένα οποιοδήποτε άλλο πρόβληµα που είναι NP, ανάγεται σε αυτό.
Για περισσότερες λεπτοµέρειες, βλέπε Μέρος ΙΙ: Κεφάλαιο 1.
Η λύση του Lipton[2] για το SAT χρησιµοποιεί µερικές από τις βασικές εντολές

που περιγράφηκαν στη παράγραφο 2.4. Συνίσταται στην εξαντλητική αναζήτηση, που
όµως γίνεται υπολογιστικά εφικτή, λόγω του µαζικού παραλληλισµού των
αντιδράσεων ανάµεσα στα µόρια DNA(όπως στο βήµα 1 του πειράµατος Adleman,
αντίδραση λιγάσης). Αρχίζουµε µε µια γραφοθεωρητική περιγραφή των αναθέσεων
τιµών αληθείας. Έστω ότι έχουµε ένα προτασιακό τύπο µε n  προτασιακές
µεταβλητές. Έστω το γράφηµα στο σχήµα 2.5.2.

Υπάρχουν n2  µονοπάτια από την inu  στη outu , σε αυτό το γράφηµα(κανένα από
αυτά δεν είναι Hamiltonian). Πράγµατι, υπάρχουν δύο επιλογές για κάθε κορυφή από
τις 11 ,...,, −nin uuu , η κάθε επιλογή ανεξάρτητη από τις άλλες. Επιπλέον, τα µονοπάτια
και οι αναθέσεις τιµών αληθείας για τις µεταβλητές nxx ,...,1 , έχουν µια λογική 1-1
αντιστοιχία. Το µονοπάτι out

i
nn

ii
in uauuauau n

12211 ...21
−  αντιστοιχεί στην ανάθεση όπου η

µεταβλητή jx  παίρνει την τιµή ji  για nj ,...,2,1= .
Στη συνέχεια, προχωρούµε ακριβώς όπως και στο πείραµα του Adleman. Κάθε

κορυφή κωδικοποιείται από ένα τυχαίο ολιγονουκλεοτίδιο, έστω µήκους 20. Ανάλογα
κωδικοποιούνται και τα τόξα ανάµεσα στις κορυφές. Πάλι στο πρώτο βήµα
τοποθετούνται οι αναγκαίες ποσότητες από κάθε µόριο σε ένα σωλήνα, και γίνεται
αντίδραση DNA-λιγάσης. Πάλι σχηµατίζονται µόρια DNA που αντιστοιχούν σε
µονοπάτια του γραφήµατος 2.5.2, άρα και σε αναθέσεις τιµών αληθείας, για τα µόρια
που κωδικοποιούν µονοπάτια που αρχίζουν από inu  και τελειώνουν σε outu . Εφόσον
τα ολιγονουκλεοτίδια που κωδικοποιούν τα στοιχεία του γραφήµατος, επιλέγονται
τυχαία, και έχουν αρκετό µήκος(για µεγάλο αριθµό µεταβλητών, το µήκος 20 µπορεί
να µη είναι αρκετό), είναι µικρή η πιθανότητα να σχηµατιστούν άσχετα µονοπάτια.
Αυτό σηµαίνει ότι µετά την αντίδραση λιγάσης, η «σούπα» δεν θα περιέχει ένα διπλό
µόριο DNA που να κωδικοποιεί ένα αυθαίρετο µονοπάτι µέσα στο γράφηµα. Επειδή
το γράφηµα είναι συµµετρικό, δεν υπάρχει λόγος κάποιο µονοπάτι να εµφανίζεται πιο
συχνά από κάποιο άλλο, ως µόριο DNA µέσα στη σούπα.
Μια σηµαντική διαφορά από αυτή στο πείραµα του Adleman, είναι ότι σε αυτή τη

περίπτωση, το γράφηµα είναι πάντα ίδιο και εξαρτάται µόνο από τον αριθµό των
µεταβλητών. Έτσι µπορούµε να αρχίζουµε πάντα µε τον ίδιο δοκιµαστικό σωλήνα,
που περιέχει όλες τις δυνατές αναθέσεις για τις n  µεταβλητές. ∆ηµιουργώντας πολλά
αντίγραφα αυτού, είναι δυνατό να χειριστούµε πολλούς διαφορετικούς προτασιακούς
τύπους, ταυτόχρονα. Στο πείραµα του Adleman, το γράφηµα είναι η είσοδος του
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προβλήµατος, και διαφέρει ανάµεσα στα διαφορετικά στιγµιότυπα του DHP. Άρα ο
αρχικός δοκιµαστικός σωλήνας διαφέρει. Στο SAT η είσοδος είναι ο προτασιακός
τύπος.
Στη συνέχεια θα µιλάµε για τον αρχικό δοκιµαστικό σωλήνα. Αυτός

κατασκευάζεται όπως παραπάνω και περιέχει κωδικοποιήσεις για όλες τις δυνατές
αναθέσεις τιµών αληθείας στις µεταβλητές. Εντολές όπως αυτές της 2.4 θα
πραγµατοποιηθούν. Μπορούµε να υποθέσουµε ότι τα µόρια DNA είναι πάντα απλά
µόρια(µονής αλυσίδας). Είναι θέµα µοριακής βιολογίας το αν είναι καλύτερα να
διαχωρίσουµε τα διπλά µόρια που προκύπτουν από το βασικό βήµα της αντίδρασης
µε λιγάση, ή αν να θεωρούµε ότι οι λειτουργίες επιτελούνται επί της µιας από τις δύο
αλυσίδες των διπλών µορίων DNA.
Οι λειτουργίες separate, merge, detect θα χρησιµοποιηθούν. Το παράδειγµα που

αναφέρεται στο [2] είναι για τον προτασιακό τύπο
)()( 2121 xxxx ¬∨¬∧∨=β

Συνεπώς, έχουµε δύο µεταβλητές )2( =n , και έτσι το αντίστοιχο γράφηµα είναι αυτό
στο σχήµα 2.5.3

Κάθε ένα από τα 4 µονοπάτια που διασχίζει το γράφηµα(δηλαδή που αρχίζει στην
inu  και τερµατίζει στην outu ) αντιστοιχεί σε µια από τις 4 δυνατές αναθέσεις στις

µεταβλητές 1x  και 2x . Ο αρχικός δοκιµαστικός σωλήνας, έστω 0N , που
κατασκευάστηκε όπως παραπάνω, περιέχει µόρια για κάθε ένα από τα µονοπάτια, και
κατά συνέπεια, για κάθε µια από τις δυνατές αναθέσεις. ∆οθέντος του µήκους των
ολιγονουκλεοτιδίων που κωδικοποιούν κορυφές i

ja , αυτά τα ολιγονουκλεοτίδια θα
ξεχωρίζουν το ένα από το άλλο, ακόµα και στη περίπτωση µεγάλου αριθµού
µεταβλητών(µεγάλο n ). Αυτό σηµαίνει ότι, για παράδειγµα, το ολιγονουκλεοτίδιο
που κωδικοποιεί το 1

1a  δεν εµφανίζεται στα µονοπάτια πουθενά αλλού, εκτός από την
προβλεπόµενη θέση. Συνεπώς αν εφαρµόσουµε την εντολή  separate και πάρουµε τον
σωλήνα ),( 1

10 aN+ , θα πάρουµε τα µόρια που κωδικοποιούν αναθέσεις στις οποίες
11 =x . (Ο ),( 1

10 aN+  συνίσταται από εκείνα τα µόρια στον 0N , όπου το
ολιγονουκλεοτίδιο 1

1a , εµφανίζεται ως συνεχόµενο substring). Αυτή η απλή
παρατήρηση είναι η βάση για την όλη διαδικασία επίλυσης του προβλήµατος.
Συµβολίζουµε τις αναθέσεις τιµών αληθείας ως πεπερασµένες ακολουθίες από 0

και 1, µε µήκος n , όπου n  ο αριθµός των µεταβλητών. Έτσι η πεπερασµένη
ακολουθία 01 θα αναπαριστά την ανάθεση 01 =x  και 12 =x ( 2=n ). Αυτός ο
συµβολισµός θα χρησιµοποιείται και για τα αντίστοιχα µόρια DNA. Έτσι το µόριο
που κωδικοποιεί το µονοπάτι outin uauau 1

21
0
1  θα συµβολίζεται µε 01.Τέλος, δοθέντος
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ενός σωλήνα N , που περιέχει µόρια DNA που συµβολίζονται όπως προηγουµένως,
θα συµβολίζουµε µε ),,( jiNS  τον σωλήνα που περιέχει εκείνα τα µόρια του N  που
συµβολίζονται µε ακολουθίες στις οποίες το biti −  (ι-οστό δυαδικό ψηφίο) ισούται
µε j . Σύµφωνα µε την απλή παρατήρηση που αναφέρθηκε στη προηγούµενη
παράγραφο, ο ),,( jiNS  προκύπτει από το N  µε τη λειτουργία separate:

),(),,( j
iaNjiNS +=

Επίσης θεωρούµε τον σωλήνα  που περιέχει τα µόρια του Ν όπου το biti −  ισούται
µε το συµπλήρωµα του j :

),(),,( j
iaNjiNS −=− .

Το ακόλουθο πρόγραµµα είναι προσαρµοσµένο, όχι µόνο στο πρόβληµα, αλλά και
στη συγκεκριµένη είσοδο(ο συγκεκριµένος προτασιακός τύπος β ) :

)()1( 0Ninput
)1,1,()2( 01 NSN =
)1,1,()3( 01 NSN −=′

)1,2,()4( 12 NSN ′=

321 ),()5( NNNmerge =
)0,1,()6( 34 NSN =

)0,1,()7( 34 NSN −=′
)0,2,()8( 45 NSN ′=

654 ),()9( NNNmerge =
)(det)10( 6Nect

Ο ακόλουθος πίνακας  δίνει τα περιεχόµενα των σωλήνων στα αντίστοιχα βήµατα.
Βήµα 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Σωλ. 00,01,

10,11
10,11 00,01 01 10,11,

01
01 10,11 10 01,10

Έτσι το αποτέλεσµα είναι true, από την εντολή στο βήµα 10.
Το πρόγραµµα βασίζεται σε εξαντλητική αναζήτηση. Ο αρχικός σωλήνας στο

βήµα 1 περιέχει και τις 4 δυνατές αναθέσεις. Ο σωλήνας στο βήµα 5, περιέχει τις
αναθέσεις που ικανοποιούν το πρώτο clause του τύπου. Αυτό γιατί για να συµβεί το
τελευταίο, θα πρέπει µια εκ των 21 , xx  να πάρει την τιµή 1. Στο βήµα (2) έχουµε τις
αναθέσεις για τις οποίες 11 =x . Από τις υπόλοιπες(βήµα (3)) παίρνουµε αυτές που
έχουν 12 =x  στο βήµα 4. Οι αναθέσεις που υπάρχουν στο σωλήνα 3N  του βήµατος
(5), φιλτράρονται επιπλέον για να δώσουν αναθέσεις που ικανοποιούν και το δεύτερο
clause.
Η µέθοδος αυτού του απλού παραδείγµατος µπορεί να εφαρµοσθεί απευθείας στη

γενική περίπτωση. Σε αυτή, θεωρούµε προτασιακούς τύπους που βρίσκονται σε
κανονική συζευκτική µορφή(CNF, conjuctive normal form). Αυτό σηµαίνει ότι οι
τύποι µοιάζουν ως εξής:

(...)...(...)(...) ∧∧∧
όπου κάθε ένα από τα clauses, είναι µια διάζευξη από όρους, κάθε όρος είναι µια
µεταβλητή, ή άρνηση µεταβλητής. Γρήγοροι αλγόριθµοι είναι διαθέσιµοι  για να
µετασχηµατίσουν ένα αυθαίρετο προτασιακό τύπο, σε τύπο CNF.



45

Έτσι θεωρούµε ένα προτασιακό τύπο mCCC ∧∧∧= ...21γ  όπου iC  clause,
δηλαδή διάζευξη όρων, και m  ο αριθµός των clauses. Υποθέτουµε ότι συνολικά n
µεταβλητές εµφανίζονται στον τύπο γ . Αυτές διαµοιράζονται µέσα στα clauses, αλλά
είναι δυνατόν σε κάποια clauses να εµφανίζονται κάποιες µεταβλητές που είναι ίδιες.
Εφόσον έχουµε n µεταβλητές, οδηγούµαστε στο γράφηµα στο σχήµα 2.5.2 και στον
αρχικό δοκιµαστικό σωλήνα 0N , που περιέχει όλες τις ακολουθίες µήκους n ,
θεωρώντας ότι τα µόρια στο 0N  κωδικοποιούν µε τον προαναφερόµενο τρόπο το
γράφηµα στο σχήµα 2.5.2. Η διαδικασία γενικά, περιγράφεται ως εξής: αρχίζοντας µε
τον 0N , επεξεργαζόµαστε τα clauses του γ , εξάγοντας συνέχεια µόρια από τον 0N ,
µέχρι που όταν φτάσουµε στην mC , µένουν µόνο τα µόρια που κωδικοποιούν
αναθέσεις που ικανοποιούν κάθε miCi ≤≤1, , συνεπώς και τον τύπο γ .
Πιο αναλυτικά, δείχνεται επαγωγικά πως προχωράει η διαδικασία. Υποθέτουµε ότι

κάθε ανάθεση που κωδικοποιείται από µόρια στο iN , mi ≤≤0 , ικανοποιεί τον
υποτύπο ii CCC ∧∧∧= ....21γ , και έστω li yyyC ∨∨∨=+ ...211 , όπου κάθε jy
είναι όρος πάνω στις µεταβλητές nxx ,...,1 . Αρχικά έχουµε τον σωλήνα 0N , και τον
κενό υποτύπο 0γ .
Χρησιµοποιώντας τις λειτουργίες separate και merge, µετασχηµατίζουµε τον iN

στον 1+iN , µε την ίδια διαδικασία όπως στο παράδειγµα. Θεωρούµε το 1y .
Σχηµατίζουµε τον (υπο)-σωλήνα )1,,( kNS i  αν kxy =1 , ή τον σωλήνα )0,,( kNS i  αν

kxy ¬=1 . Έτσι εξάγουµε από τον iN  τον υποσωλήνα ),,(1 jkNST i=  που
ικανοποιεί και το 1y . Το υπόλοιπο του iN , δηλαδή το ),,( jkNS i

− , ερευνείται ως
προς την ικανοποίηση του 2y , και παρόµοια θα πάρουµε έναν 2T . Το υπόλοιπο θα
διερευνηθεί για την ικανοποίηση του 3y , από όπου θα πάρουµε ένα 3T  και ένα νέο
υπόλοιπο, κ.ο.κ. Τελικά ),...,,( 211 li TTTmergeN =+ .
Προχωρώντας σύµφωνα µε την παραπάνω διαδικασία και ξεκινώντας από 0N ,

κατασκευάζουµε τους mNNN ,...,, 21 . Οι αναθέσεις στο mN , είναι αυτές που
ικανοποιούν τον γ .Με µια απλή λειτουργία detect µπορούµε να απαντήσουµε αν ο
τύπος είναι ικανοποιήσιµος ή όχι(βλέποντας το SAT σαν πρόβληµα απόφασης).
Μπορεί να χρησιµοποιηθεί sequencing, για να διαβασθεί το διάλυµα του mN και να
βρούµε τις αναθέσεις που ικανοποιούν τον τύπο (το SAT ως πρόβληµα
βελτιστοποίησης).
Η πολυπλοκότητα της παραπάνω διαδικασίας είναι εφικτή: απαιτούνται m  βήµατα

, και στο κάθε βήµα έχουµε έναν αριθµό από λειτουργίες separate και merge. Αυτός ο
αριθµός είναι ο αριθµός των µεταβλητών στο clause που εξετάζεται στο βήµα. Η
πολυπλοκότητα φαίνεται καλύτερα αν θεωρηθεί το DNA-πρόγραµµα που λύνει το
SAT:

)()1( 0Ninput
begindomtoifor 10)2( −=

iNM ←)3(
begindoiltojfor ][1)4( =

)0,,()1,,()5( 1 kMSTelsekMSTthenxyif jjkji ←←=+
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),()6( 11 jii TNmergeN ++ ←

endTM j
−←)7(

end)8(

Όπως φαίνεται από το πρόγραµµα, η χρονική πολυπλοκότητα είναι ∑
=

m

i
il

1

][

λειτουργίες separate, και άλλες τόσες λειτουργίες merge. Tο  ∑
=

m

i
il

1

][ είναι ο αριθµός

των µεταβλητών που εµφανίζονται στα clauses, µετρώντας τις
πολλαπλότητες(δηλαδή αν µια µεταβλητή εµφανίζεται σε πολλά clauses, τότε
προσδίδει στο παραπάνω άθροισµα τον αριθµό των clauses στα οποία εµφανίζεται).

Ένας άλλος τρόπος για να δούµε το ∑
=

m

i
il

1

][  είναι ως ο αριθµός των συνδέσµων που

εµφανίζονται στον προτασιακό τύπο.
Με επαγωγή στο i , µπορεί να δειχθεί ότι η παραπάνω διαδικασία είναι σωστή.

Πράγµατι για 0=i  θα έχουµε 0N  το σύνολο των αναθέσεων που ικανοποιεί τον

0γ (τον κενό υπότυπο) κατά κενή έννοια. Αν υποθέσουµε ότι ο iN  περιέχει τις
αναθέσεις που ικανοποιούν τον iγ , τότε ο 1+iN  είναι εκείνες οι αναθέσεις του iN
που ικανοποιούν το clause 1+iC . Όµως ο 1+iN  προήλθε από τον iN  και άρα
ικανοποιεί και τον iγ . Επειδή 11 ++ ∧= iii Cγγ  και από τον πίνακα αληθείας του AND,
προκύπτει τελικά ότι ο 1+iN  θα έχει αναθέσεις που ικανοποιούν τον 1+iγ .
Τέλος, να πούµε ότι η παραπάνω µέθοδος για την επίλυση του SAT, µπορεί

σχετικά εύκολα να γενικευθεί για την περίπτωση προτασιακών τύπων σε οποιαδήποτε
µορφή(και όχι αναγκαία σε κανονική συζευκτική µορφή). Περισσότερες λεπτοµέρειες
αναφέρονται στο Boneh,Dunworth,Lipton[3].
2.6 Επίθεση στο DES µε DNA-πρόγραµµα
Αρχικά θα παρουσιαστεί ένα µοντέλο υπολογισµού, γνωστό ως sticker model, που

παρουσιάστηκε για πρώτη φορά στο [8]. Αυτό το µοντέλο, αν και απέχει αρκετά από
το να χαρακτηριστεί αυστηρό θεωρητικό µοντέλο, όπως εκείνο των συστηµάτων
splicing στο Μέρος ΙΙ: Κεφάλαιο 3, εντούτοις έχει χρησιµοποιηθεί για την επίλυση
πολλών προβληµάτων. Το sticker µοντέλο βασίζεται στην Watson-Crick
συµπληρωµατικότητα των µορίων DNA. Χρησιµοποιεί µόρια DNA σαν το φυσικό
µέσο αποθήκευσης της πληροφορίας. Βασικά, το sticker µοντέλο έχει µνήµη τυχαίας
προσπέλασης(όχι βέβαια µε την έννοια των ψηφιακών ηλεκτρονικών υπολογιστών),
και δεν χρειάζεται να επεκτείνουµε τα µόρια DNA. Το κάθε µόριο DNA που
αναπαριστά µνήµη, µπορεί να ξαναχρησιµοποιηθεί άπειρες φορές, τουλάχιστον
θεωρητικά.
Πιο αναλυτικά, όπως κάθε µοντέλο, το sticker µοντέλο έχει µια δοµή για την

αναπαράσταση της πληροφορίας, και µια λειτουργικότητα που οφείλεται στις
λειτουργίες που µπορούν να επιτελεστούν επί των δοµών αναπαράστασης της
πληροφορίας.
Η δοµή για την αναπαράσταση της πληροφορίας, αποτελείται από memory

strands(µόρια µνήµης) και sticker strands ή πιο απλά stickers . Ένα memory strand
έχει µήκος n νουκλεοτίδια, και περιέχει k  µη επικαλυπτόµενα(non overlapping) υπό-
strand(substrand), µε κάθε substrand να έχει µήκος m νουκλεοτίδια. Συνεπώς θα
πρέπει kmn ⋅≥  . Υποθέτουµε ότι το κάθε substrand ακολουθεί το προηγούµενο του,
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χωρίς να υπάρχουν νουκλεοτίδια ανάµεσα τους. Κατά την πορεία ενός υπολογισµού,
κάθε substrand, αντιστοιχεί σε µία ακριβώς boolean µεταβλητή ή ισοδύναµα σε ένα
ακριβώς bit. Τα substrand πρέπει να διαφέρουν το ένα από το άλλο: οποιαδήποτε δύο
από αυτά, θα πρέπει να διαφέρουν σε αρκετά νουκλεοτίδια. Αυτό θέλουµε να ισχύει,
έτσι ώστε η θέση κάθε bit να προσδιορίζεται µοναδικά. Ο κάθε sticker έχει µήκος m
ίσο µε αυτό του κάθε substrand, και είναι συµπληρωµατικός µε ένα ακριβώς
substrand στο memory strand. Η αντιστοιχία substrand-sticker είναι 1-1 δηλαδή.
Ένα substrand ενός memory strand είναι σε θέση on είτε σε θέση off. Αν ένας

sticker είναι κολληµένος(ανοπτηµένος) στο µοναδικό συµπληρωµατικό του
substrand, τότε αυτό το substrand είναι σε θέση on. Αλλιώς, αν δεν υπάρχει sticker
προσκολληµένος σε ένα substrand, τότε αυτό το substrand είναι σε θέση off. Ένα
σύµπλοκο µνήµης(memory complex) είναι µια γενίκευση του memory strand, όπου τα
substrand µπορεί να είναι on ή off. Τα memory complex είναι µόρια DNA που είναι
µερικώς διπλά, και κωδικοποιούν δυαδικά νούµερα.

Στο σχήµα 2.6.1 δείχνεται ένα memory strand µήκους 20=n  που αποτελείται από
4=k  substrand το κάθε ένα µε µήκος 5=m . Συνεπώς σε αυτή τη περίπτωση, το

κάθε memory strand εµπεριέχει 4 bit πληροφορίας. Στο σχήµα 2.6.2 στο πρώτο
memory complex, όλα τα substrand είναι off ενώ στο τελευταίο τα τελευταία δύο
είναι σε θέση on. Οι αριθµοί που αναπαριστούν είναι 0000, 0100,1001,0011
αντίστοιχα. Στα memory strand στο σχήµα 2.6.1, κάθε substrand που αντιστοιχεί σε
περιττή θέση(αντίστοιχα άρτια θέση) bit, συνίσταται εξολοκλήρου από πουρίνες(αντ.
πυριµιδίνες). Αυτό γίνεται σκόπιµα για να δηµιουργηθούν σύνορα ανάµεσα στα
substrands. Έτσι δεν υπάρχει περίπτωση, ένας sticker να κολλήσει σε µια τέτοια
περιοχή του memorystrand, ώστε να επικαλύπτει δύο substrand. Κάτι τέτοιο θα
δηµιουργούσε σύγχυση στο αποτέλεσµα των λειτουργιών που περιγράφονται
παρακάτω. Γενικά στο sticker µοντέλο πρέπει να γίνει µια προσεκτική κωδικοποίηση
των substrands και των stickers.
Η πυκνότητα πληροφορίας  για µια κωδικοποίηση ορίζεται ως ο αριθµός των bits

ανά νουκλεοτίδιο. Επειδή ένα bit κωδικοποιείται µε m  νουκλεοτίδια, έπεται ότι η
πυκνότητα πληροφορίας είναι m

1  bits/base. Αν και η µέγιστη πυκνότητα

πληροφορίας είναι basebits /2 , µια τέτοια κωδικοποίηση θα καθιστούσε επιρρεπή
στο λάθος, οποιονδήποτε DNA υπολογιστή.
Οι λειτουργίες που συνιστούν την λειτουργικότητα του µοντέλου είναι

merge,separate,set και clear. Όπως και πριν, ένας δοκιµαστικός σωλήνας, είναι ένα
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πολυσύνολο τα στοιχεία του οποίου είναι τώρα σύµπλοκα µνήµης(memory
complexes).

Η λειτουργία merge είναι όπως και πριν. ∆ύο δοκιµαστικοί σωλήνες, χύνονται σε
έναν. Τα περιεχόµενα του τελευταίου, περιέχουν τα memory complexes και των δύο
µε τα προσκολληµένα σε αυτά stickers απείραχτα.
Η λειτουργία separate παράγει, δοθέντος ενός σωλήνα N , και ένα ακέραιο

kii ≤≤1, , δύο νέους σωλήνες ),( iN+  και ),( iN− . Ο σωλήνας ),( iN+ (αντ.
),( iN− ) περιέχει όλα τα σύµπλοκα µνήµης του πρωταρχικού σωλήνα N , όπου το i

substrand είναι on(off).
Για ένα σωλήνα N , και ακέραιο kii ≤≤1, , η λειτουργία set παράγει ένα νέο

σωλήνα ),( iNset  όπου το i  substrand κάθε συµπλόκου µνήµης του N  µπαίνει σε
κατάσταση on.(∆ηλαδή, ο κατάλληλος sticker προσκολλάται στο σύµπλοκο µνήµης
αν το i  substrand είναι off, διαφορετικά το i  substrand παραµένει απείραχτο, αν είναι
ήδη σε θέση on, δηλαδή έχει sticker προσκολληµένο.)
Τέλος, για ένα σωλήνα N , και ακέραιο kii ≤≤1, , η λειτουργία clear  παράγει

ένα νέο σωλήνα ),( iNclear όπου το κάθε σύµπλοκο µνήµης του N  έχει στη θέση του
i  substrand κατάσταση off, (δηλαδή ο sticker αποµακρύνεται από το i  substrand, αν
υπάρχει προσκολληµένος, διαφορετικά παραµένει απείραχτο).
Οι υπολογισµοί  σε ένα µοντέλο sticker, συνίστανται σε µια ακολουθία από τις

παραπάνω λειτουργίες. Είσοδοι και έξοδοι,  θα είναι δοκιµαστικοί σωλήνες. Για το
διάβασµα της εξόδου, ένα σύµπλοκο µνήµης θα πρέπει να αποµονωθεί από την έξοδο,
και να καθοριστούν οι προσκολληµένοι σε αυτό stickers, διαφορετικά θα πρέπει να
αναφερθεί, ότι η έξοδος δεν έχει σύµπλοκα µνήµης.
Η είσοδος, ή ο αρχικός δοκιµαστικός σωλήνας θα είναι µια βιβλιοθήκη από

σύµπλοκα µνήµης. Συγκεκριµένα µια ),( lk  βιβλιοθήκη αποτελείται από σύµπλοκα
µνήµης µε k  substrand, από τα οποία τα τελευταία lk −  είναι σε θέση off  ενώ τα
πρώτα l  είναι σε θέση on ή off µε όλους τους δυνατούς τρόπους. Έτσι, αν το δούµε
ως πολυσύνολο, µια ),( lk  βιβλιοθήκη περιέχει  l2  διακεκριµένα σύµπλοκα µνήµης.
Οι αναπαριστώµενες δυαδικές ακολουθίες είναι της µορφής lkw −0 , όπου w  µια
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οποιαδήποτε δυαδική ακολουθία µήκους l . Στον αρχικό δοκιµαστικό σωλήνα, τα
πρώτα l  substrand είναι η πραγµατική είσοδος, ενώ τα υπόλοιπα lk −
χρησιµοποιούνται για τα ενδιάµεσα αποτελέσµατα και για την έξοδο.
Το υπολογιστικό πρότυπο που συσχετίζεται µε το sticker µοντέλο, είναι να λυθούν

δύσκολα προβλήµατα µε εξαντλητική αναζήτηση πάνω σε είσοδο µε µήκος l . Όλες
οι πιθανές l2  είσοδοι επεξεργάζονται παράλληλα. Μπορεί να ειπωθεί ότι αυτό το
πρότυπο είναι η ουσία των DNA υπολογιστών.
Το µοντέλο sticker χρησιµοποιήθηκε στο [8], για να λυθεί  ένα δύσκολο

πρόβληµα, συγκεκριµένα το Minimal Set Cover πρόβληµα. Σε αυτό το πρόβληµα
δίνεται ένα πεπερασµένο σύνολο },...,2,1{ pS =   και µια πεπερασµένη συλλογή

},...,{ 1 qCC  µε SCi ⊆  qi ,...,1= , και ζητείται να βρεθεί το ελάχιστο υποσύνολο του

},...,2,1{ qI = , έτσι ώστε SC
Ii

i =
∈
U .

Φυσικά µια εξαντλητική αναζήτηση ανάµεσα σε όλα τα δυνατά υποσύνολα του I ,
που είναι qI 22 =  το πλήθος θα λύσει το πρόβληµα. Η λύση µε το sticker µοντέλο
χρησιµοποιεί µια βιβλιοθήκη ),( qqp + . Περισσότερες λεπτοµέρειες µπορούν να
βρεθούν στο [8] και στο [9]. Παρακάτω θα εξεταστεί µε λεπτοµέρειες, η εφαρµογή
του sticker µοντέλου(για την ακρίβεια µιας εξειδίκευσης του sticker model, του
parallel sticker model) πάνω στην κρυπτανάλυση(«σπάσιµο») ενός
κρυπτοσυστήµατος πολύ γνωστού, του DES(Data Encryption Standard). Αυτό έγινε
στο [10]. Είναι πιο ενδιαφέρον γιατί χρησιµοποιούνται δύο επίπεδα παραλληλίας: ένα
στη παραλληλία του DNA(όπως π.χ στο βήµα 1 του πειράµατος του Adleman), και
ένα στη παραλληλία µε την οποία εκτελούνται οι λειτουργίες του µοντέλου. Το
δεύτερο επίπεδο παραλληλίας εξασφαλίζεται από την ύπαρξη ροµποτικού εξοπλισµού
στο εργαστήριο.
Το κρυπτοσύστηµα DES, µετασχηµατίζει 64-bitα blocks από απλό

ακρυπτογράφητο κείµενο(plaintext) σε 64-bitα κρυπτογραφηµένα(ciphertext) blocks.
Η κρυπτογράφηση γίνεται µε τη βοήθεια ενός 56-bit κλειδιού. Το ίδιο κλειδί
χρησιµοποιείται για την κρυπτογράφηση, και για την αποκρυπτογράφηση.(Το DES
είναι ένα συµµετρικό σύστηµα κρυπτογράφησης  µε µυστικό κλειδί τόσο για τη
κρυπτογράφηση όσο και για την αποκρυπτογράφηση, σε αντίθεση µε τα µη
συµµετρικά κρυπτοσυστήµατα που χρησιµοποιούν ένα δηµόσιο κλειδί γνωστό σε
όλους για την αποκρυπτογράφηση, και ένα µυστικό κλειδί για την κρυπτογράφηση).
Θεωρούµε την «επίθεση γνωστού κειµένου». Σε αυτήν, έχουµε στη διάθεση µας ένα
ζευγάρι από το plaintext και το αντίστοιχο του ciphertext, και θέλουµε να βρούµε το
κλειδί. Προφανώς αν έχουµε περισσότερα του ενός από τέτοια ζευγάρια,
διευκολύνεται κάπως η αναζήτησης µας.
Η πιο απλή µέθοδος είναι η µέθοδος της εξαντλητικής αναζήτησης: δοκιµάζουµε

ένα-ένα κάθε κλειδί, κρυπτογραφούµε το plaintext, και βλέπουµε αν το αποτέλεσµα
αυτής της κρυπτογράφησης ταιριάζει µε το ciphertext που έχουµε στη διάθεση µας.
Αν ταιριάζει τότε έχουµε βρει το κλειδί. Η διαδικασία της κρυπτογράφησης είναι
δηµόσια γνωστή . Ένδειξη της δύναµης του DES είναι,, ότι δεν υπάρχει καλύτερη
µέθοδος από αυτή της εξαντλητικής αναζήτησης. Η µέθοδος της εξαντλητικής
αναζήτησης, θα εφαρµοστεί στο sticker µοντέλο, µια και είναι κατάλληλο γι αυτή τη
µέθοδο.
Η είσοδος στο sticker µοντέλο θα είναι µια βιβλιοθήκη )56,579(  που θα περιέχει

όπως ειπώθηκε 562  σύµπλοκα µνήµης. Το κάθε σύµπλοκο µνήµης θα έχει 579
substrand που θα συµβολίζονται µε 57810 ,...,, BBB . Άρα θα υπάρχουν και 579 stickers
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που συµβολίζονται µε 57810 ,...,, SSS . Το κάθε iB  υλοποιείται µε 20 νουκλεοτίδια,
άρα και ο κάθε iS  µε 20 νουκλεοτίδια. Το σύµπλοκο µνήµης θα έχει µήκος

1158020579 =×  νουκλεοτίδια. Το bit (substrand) 0B  χρησιµοποιείται, όπως θα
δειχθεί αργότερα, για τη δηµιουργία της βιβλιοθήκης. Τα bit 561 ,..., BB
χρησιµοποιούνται για την αποθήκευση ενός διαφορετικού κλειδιού. Τα επόµενα bit

12057 ,..., BB  θα χρησιµοποιηθούν για την αποθήκευση του ciphertext(που προκύπτει
µετά από τη κρυπτογράφηση, σύµφωνα µε το κλειδί που είναι αποθηκευµένο στα
πρώτα 56 bits). Τα bits 579121 ,..., BB  χρησιµοποιούνται για ενδιάµεσα αποτελέσµατα,
στη πορεία του υπολογισµού του ciphertext. Η µηχανή που υλοποιεί το parallel
sticker µοντέλο(sticker machine), όπως θα δούµε αργότερα είναι ένας ροµποτικός
σταθµός που µπορεί να εκτελεί παράλληλα κάποιες λειτουργίες του βιολογικού
εργαστηρίου και ελέγχεται από ένα µικροεπεξεργαστή. Επειδή το plaintext είναι το
ίδιο δε χρειάζεται να αποθηκευθεί στα σύµπλοκα µνήµης, αλλά αποθηκεύεται στη
µνήµη του µικροεπεξεργαστή. ∆οθέντος ενός ζευγαριού plaintext-ciphertext, ο
αλγόριθµος, συνοπτικά, συνίσταται στα εξής τρία βήµατα:
1. Input step(βήµα εισόδου): ∆ηµιουργία της )56,579(  βιβλιοθήκης.
2. Encryption step(βήµα κρυπτογράφησης):  Σε κάθε σύµπλοκο µνήµης, υπολόγισε
το ciphertext που αντιστοιχεί στην κρυπτογράφηση του plaintext µε το κλειδί
που βρίσκεται αποθηκευµένο σε αυτό το σύµπλοκο µνήµης.

3. Output step(βήµα εξόδου): Επιλογή του συµπλόκου µνήµης του οποίου το
ciphertext(που είναι αποθηκευµένο στις θέσεις 12057 ,..., BB  του συµπλόκου)
ταιριάζει µε το δοσµένο γνωστό ciphertext, και διάβασµα  του κλειδιού που
βρίσκεται στις θέσεις 561 ,..., BB  του συµπλόκου αυτού.

Το βάρος της εργασίας, βρίσκεται στο δεύτερο βήµα, όπου γίνεται η
κρυπτογράφηση δεδοµένων σύµφωνα µε το σύστηµα DES. Θα εστιάσουµε στις
στοιχειώδεις εντολές που εκτελούνται στο DES, και πώς αυτές υλοποιούνται από τη
sticker machine. Περισσότερες λεπτοµέρειες σχετικά µε το DES, αναφέρονται στο
[11].
Το DES είναι ένας αλγόριθµος κρυπτογράφησης µε 16-γύρους(rounds). Σε κάθε

γύρο παράγεται ένα διαφορετικό 32-bit αποτέλεσµα. Έστω 161 ,..., RR  αυτά τα
αποτελέσµατα. Τα 15R  και 16R   αποθηκεύονται στις θέσεις 57B  ως 120B (δίπλα στο
κλειδί για λόγους που θα αναφερθούν παρακάτω) και είναι δηλαδή το
κρυπτογραφηµένο κείµενο(ciphertext). Τα 141 ,..., RR  αποθηκεύονται στα bit 121B  ως

568B , είναι δηλαδή τα ενδιάµεσα αποτελέσµατα. Τα 32 αριστερότερα bit και τα 32
δεξιότερα bit του plaintext, είναι αντίστοιχα τα 1−R  και 0R  και αποθηκεύονται, όπως
ειπώθηκε στη µνήµη του µικροεπεξεργαστή. Μένουν τα bits 569B  ως 578B  που
χρησιµοποιούνται ως workspace  και είναι τα µόνα bit που γράφονται και σβήνονται
παραπάνω από µια φορά. Τα άλλα bit 56857 ,..., BB  γράφονται ακριβώς µια φορά(write
once bits).
Βασικά,  το iR  16,...,1=i προέρχεται από τα 1−iR  και 2−iR  µε τον ακόλουθο

υπολογισµό:
))(( 12 iiii KRESRR ⊕⊕= −−  (2.6.1)

όπου το ⊕  είναι το αποκλειστικό OR (eXclusive OR, XOR), iK  είναι µια
(εξαρτώµενη από τον γύρο) επιλογή 48 bits από τα 56 του κλειδιού, E  είναι η
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συνάρτηση επέκτασης που παίρνει τα 32 bits του 1−iR  και τα επαναλαµβάνει ή τα
µεταθέτει για να δώσει 48 bits, και S  είναι µια συνάρτηση που παίρνει 48 bits ως
είσοδο και παράγει µια 32 bit έξοδο. Όλες οι παραπάνω συναρτήσεις(X-OR,E,S, iK ),
είναι υλοποιηµένες στο hardware του µικροεπεξεργαστή. Ο επεξεργαστής θα εκτελεί
σε κάθε γύρο, µια φορά αυτές τις συναρτήσεις για κάθε δυνατή είσοδο, και στη
συνέχεια εκµεταλλεύεται τον παραλληλισµό του DNA ώστε αυτές οι συναρτήσεις να
εκτελεστούν παράλληλα σε όλα τα σύµπλοκα µνήµης. Περισσότερα παρακάτω, στο
τµήµα που αναφέρεται στο τρόπο που υλοποιούνται οι συναρτήσεις στη parallel
sticker µηχανή.
Η συνάρτηση X-OR έχει 422 =  δυνατές εισόδους, ενώ οι συναρτήσεις iK  και E

µπορεί να θεωρηθεί ότι επιστρέφουν 48 θέσεις πάνω στα 56 bit του κλειδιού, και στα
32 bit του 1−iR (επαναλαµβανόµενες θέσεις σε αυτή τη περίπτωση), αντίστοιχα. Οι
θέσεις αυτές, στη περίπτωση της iK , εξαρτώνται µόνο από τον γύρο i , ενώ στη
περίπτωση της συνάρτησης E , δεν εξαρτώνται από τίποτα. ∆ηλαδή και στις δύο
περιπτώσεις, οι θέσεις που επιστρέφονται δεν εξαρτώνται από την είσοδο των
συναρτήσεων. Οι τιµές βέβαια αυτών των θέσεων, εξαρτώνται από το ποιο είναι το
κλειδί, στη περίπτωση της iK , και ποιο είναι το 1−iR , στη περίπτωση της E . Έτσι
αυτές οι δύο συναρτήσεις δεν χρειάζεται να υλοποιούνται µέσω βιολογικών
λειτουργιών από τη sticker µηχανή(αν και ο µικροεπεξεργαστής πρέπει να τις
γνωρίζει, δηλαδή να γνωρίζει τις θέσεις για να µπορεί να καθοδηγήσει την sticker
µηχανή ώστε να εκτελέσει το X-OR ανάµεσα στις σωστές θέσεις των συµπλόκων
µνήµης, κατά την εκτέλεση της πράξης ii KRE ⊕− )( 1 ). Έτσι µέχρι στιγµής ο
επεξεργαστής κάνει 16*4(για X-OR)+16(για τη iK )+16(για τη Ε)=96 υπολογισµούς.
Η συνάρτηση S  όµως έχει είσοδο 48 bit, οπότε ο επεξεργαστής θα έπρεπε να κάνει

482*16  επιπλέον υπολογισµούς(και στους 16 γύρους). Ευτυχώς η συνάρτηση S
µπορεί να σπάσει σε 8 διαφορετικές, ανεξάρτητες, 6bit προς 4bit, συναρτήσεις που
ονοµάζονται S-boxes. Έτσι ο επεξεργαστής χρειάζεται να κάνει µόνο 62*8*16
υπολογισµούς. Είναι µάλιστα )()...()()...( 88221181 ASASASAAS = , όπου 81...AA  ένας
48bit αριθµός και 81, ≤≤ iAi  αποτελούνται από 6 bit. Άρα από τη σχέση 2.6.1,
προκύπτει ότι τα 32bits του iR , µπορούν να διαιρεθούν σε 8 οµάδες (chunks) των 4
bit. Κάθε chunk προκύπτει από 6 bit του )( 1−iRE ,άρα 6 κατάλληλα bit του 1−iR  γιατί
οι E  επιστρέφει θέσεις πάνω στα bit της εισόδου της, 6 bit του iK , άρα 6 κατάλληλα
bit του κλειδιού, και 4 bit του 2−iR (Το αντίστοιχο chunk του 2−iR ).
Πιο αναλυτικά ο υπολογισµός του j-οστού chunk έχει ως εξής:
1. 6 κατάλληλα bits του 1−iR (που βρίσκονται σε κάποιες θέσεις του εκάστοτε
συµπλόκου µνήµης, o επεξεργαστής ξέρει αυτές τις θέσεις γιατί ξέρει την Ε)
και 6 κατάλληλα bits του K (του κλειδιού που βρίσκεται στο εκάστοτε
σύµπλοκο µνήµης)  γίνονται ORX −  για να παραχθεί ένα αποτέλεσµα των 6
bits, το οποίο αποθηκεύεται πάνω στο εκάστοτε σύµπλοκο µνήµης στις θέσεις

574569 ,..., BB  . Αυτά τα XOR γίνονται παράλληλα σε όλα τα σύµπλοκα µνήµης,
εκµεταλλευόµενοι τον παραλληλισµό των µορίων DNA. (Βλέπε τρόπο
υλοποίησης της XOR πιο κάτω).

2. Υπολογίζεται η )...( 574569 BBS j  και το 4-bit αποτέλεσµα φυλάγεται στις θέσεις

578575 ,..., BB  του εκάστοτε συµπλόκου µνήµης. Πάλι αυτό το βήµα γίνεται
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παράλληλα για όλα τα σύµπλοκα µνήµης.(Βλέπε τρόπο υλοποίησης jS  πιο
κάτω)

3. Τα bits 578575 ,..., BB  του εκάστοτε συµπλόκου, γίνονται X-OR µε τα 4-bit του j-
οστού chunk του 2−iR (που βρίσκονται στις θέσεις

34)1(32)3(1204)1(32)3(120 ,..., +⋅−+⋅−+⋅−+−⋅+ jiji BB  για 1215 ≥−> i , ενώ για 121 <−≤− i
βρίσκονται µέσα στη µνήµη του επεξεργαστή(είναι bits του plaintext)) και έτσι
παράγεται το j-οστό chunk του iR . Το αποτέλεσµα φυλάγεται στις θέσεις

34)1(32)1(1204)1(32)1(120 ,..., +⋅−+⋅−+⋅−+−⋅+ jiji BB  του εκάστοτε συµπλόκου.
4. Αν ( 16<i  ή 8<j ) τότε όλο το workspace στις θέσεις 578569 ,..., BB  γίνεται

clear για να καθαριστεί για τον υπολογισµού του επόµενου chunk.

Από τα βήµατα 1,2,3 του παραπάνω αλγορίθµου, προκύπτει ότι οι συναρτήσεις XOR
και jS  πρέπει να υλοποιηθούν και στην (parallel) sticker µηχανή, ενώ τόσο αυτές
όσο και οι υπόλοιπες(δηλαδή όλες οι συναρτήσεις) πρέπει να υλοποιηθούν στο
µικροεπεξεργαστή. Η υλοποίηση των συναρτήσεων στην (parallel) sticker µηχανή,
γίνεται χρησιµοποιώντας τις απλούστερες λειτουργίες (parallel) separate, (parallel)
merge και (parallel) set. Πρώτα θα γίνει µια ακριβέστερη περιγραφή της (parallel)
sticker µηχανή, και των αντίστοιχων βασικών λειτουργιών, και στη συνέχεια θα
περιγραφθεί πώς υλοποιούνται οι ΧOR και jS .
Μια parallel sticker µηχανή µπορεί να θεωρηθεί ως ένας παράλληλος ροµποτικός

σταθµός εργασίας(parallel robotic workstation [8]). Συνίσταται από µια σειρά από
σωλήνες(σωλήνες δεδοµένων(data tubes), sticker σωλήνες, σωλήνες
λειτουργίας(operator tubes)), από ροµποτικό εξοπλισµό(robotics)(βραχίονες, αντλίες,
συσκευές θέρµανσης/ψύξης, συνδέσµους κ.α) και ένα µικροεπεξεργαστή που ελέγχει
το ροµποτικό εξοπλισµό. Στο Roweis et al.[8] γίνεται η υπόθεση ότι ο ροµποτικός
εξοπλισµός και ένα σύνολο από 3 σωλήνες δεδοµένων και 3 σωλήνες λειτουργίας,
µπορούν να εκτελέσουν οποιαδήποτε από τις λειτουργίες separate, merge, set και
clear.
Εδώ θα περιγραφθεί η προσέγγιση στο [10] όπου γίνεται η υπόθεση ότι ο

ροµποτικός εξοπλισµός µπορεί να υλοποιήσει µια παράλληλη (parallel) έκδοση των
παραπάνω 4 λειτουργιών(το γιατί επιλέγονται 32 ή 64 το πολύ σωλήνες δεδοµένων
για τις παράλληλες λειτουργίες θα φανεί παρακάτω, στην υλοποίηση των
συναρτήσεων):
1. Parallel separate ),,...,,(),...,( 1001000 kkk NNNNNN = . Ο ροµποτικός
εξοπλισµός µπορεί να κάνει την λειτουργία separate παράλληλα, σε 32 το πολύ
σωλήνες δεδοµένων, χρησιµοποιώντας 32 separation operator tubes(που
περιέχουν τα probes kB ). Παράγονται έτσι 64 το πολύ σωλήνες
δεδοµένων( =0iN ),( ki BN+  και =1iN ),( ki BN−  από κάθε 32,...,1, =iNi ).

2. Parallel merge 10 ),...,( += kk NNN . Ο ροµποτικός εξοπλισµός µπορεί να κάνει
παράλληλα merge,64 το πολύ σωλήνες δεδοµένων, σε ένα µόνο σωλήνα
δεδοµένων.

3. Parallel set ),,..,( 1 km BNN . )64( ≤m  Ο ροµποτικός εξοπλισµός µπορεί,
χρησιµοποιώντας ένα σωλήνα sticker, µε stickers kS , να θέσει το bit που
αναπαριστάται από το substrand kB  σε κατάσταση on, σε 64 το πολύ σωλήνες
δεδοµένων(που περιέχουν σύµπλοκα µνήµης) πάντα παράλληλα.
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4. Parallel Clear. Ο ροµποτικός εξοπλισµός µπορεί να κάνει clear τα bits του
workspace σε όλα τα σύµπλοκα µνήµης σε ένα σωλήνα δεδοµένων. Εδώ ο
παραλληλισµός βρίσκεται στο γεγονός ότι υποθέτουµε ότι όλα τα bits γίνονται
σε θέση off παράλληλα(δηλαδή αφαιρούνται ταυτόχρονα όλοι οι stickers που
ενδεχοµένως είναι προσκολληµένοι στα bits του workspace).

Περνάµε τώρα στην υλοποίηση των συναρτήσεων XOR )(⊕  και jS  για 8,...,1=j
στην parallel sticker µηχανή. ( Αυτές οι συναρτήσεις υλοποιούνται και στον
µικροεπεξεργαστή που ελέγχει το ροµποτικό εξοπλισµό(στον µικροεπεξεργαστή
υλοποιούνται και οι άλλες δύο συναρτήσεις) ως κατάλληλο λογισµικό ή σαν απλοί
πίνακες που για κάθε δυνατή είσοδο, βρίσκουµε την τιµή της συνάρτησης. Για
παράδειγµα ο πίνακας της XOR είναι διαστάσεων 22 22 ×  και περιέχει 16 στοιχεία,
ενώ σύµφωνα µε το [11]   υπάρχουν οκτώ πίνακες ένας για κάθε jS , διαστάσεων
164x ο καθένας. Έστω ότι θέλουµε να υπολογίσουµε τη τιµή )( 1AS j  όπου 1A  έχει 6

bits. Τα δύο πρώτα bits του 1A  µας δίνουν την γραµµή( 422 =  δυνατότητες), ενώ τα
τέσσερα υπόλοιπα( 1624 =  δυνατότητες) µας δίνουν την στήλη, για τον πίνακα της

jS . Επίσης υπάρχει ένας πίνακας για την E  και 16 πίνακες ένα για κάθε iK ). Όµως,
στην parallel sticker µηχανή υλοποιούνται σε τρία στάδια, το κάθε στάδιο
χρησιµοποιεί τις λειτουργίες parallel separate, parallel set, parallel merge αντίστοιχα.
Τα τρία στάδια (Α,B,C) έχουν ως ακολούθως:
Στάδιο Α. Έστω ότι θέλουµε να υπολογίσουµε την jik BBB ⊕= , δηλαδή σε κάθε

σύµπλοκο µνήµης που βρίσκεται σε ένα (αρχικό) σωλήνα N να θέσουµε την τιµή του
bit kB  ως το XOR των τιµών στις θέσεις iB  και jB  του εκάστοτε συµπλόκου.
Γίνεται parallel separate o αρχικός σωλήνας δύο φορές, για να παραχθούν τέσσερεις
σωλήνες δεδοµένων, ένας για κάθε δυνατή τιµή στις θέσεις iB  και jB . Στην πρώτη
λειτουργία parallel separate(που µπορεί να θεωρηθεί ως απλό separate) γίνεται
parallel separate(N, iB ) ),( 10 NN=  και χρησιµοποιείται ένας separation operator tube
µε probe iB . Στη δεύτερη λειτουργία έχουµε πραγµατικό parallel
separate ),,,(),,( 1110010010 NNNNBNN j =  δηλαδή προκύπτουν 4 σωλήνες . Το
δεύτερο παράλληλο separate γίνεται παράλληλα στους 0N  και 1N , χρησιµοποιώντας
παράλληλα δύο όµοιους separation operator tubes µε probe jB . Ο κάθε ένας plN

)1,0,( =lp περιέχει τα σύµπλοκα µνήµης του N  τα οποία στις θέσεις iB  και jB
έχουν τιµή αντίστοιχα p  και l .
Για την συνάρτηση jS  έστω ότι θέλουµε να υπολογίσουµε το )...(

61 iij BBS .
Γίνονται 6 parallel separate(το πρώτο είναι πάλι απλό) διαδοχικά, χρησιµοποιώντας
separation operator tubes µε probes 

61
,..., ii BB  αντίστοιχα για κάθε parallel seperate,

και τελικά παίρνουµε τους σωλήνες 111111000000 ,..., NN  δηλαδή 64 σωλήνες δεδοµένων.
Ανάλογα ισχύουν σχετικά µε τη ταυτότητα των συµπλόκων που βρίσκονται σε κάθε
ένα από αυτούς τους σωλήνες. ∆ηλαδή ο σωλήνας 010101N  έχει σύµπλοκα των οποίων
οι θέσεις 

531
,, iii BBB έχουν την τιµή 0(είναι σε θέση off), ενώ οι θέσεις 

642
,, iii BBB

έχουν την τιµή 1.
Γενικά για µια συνάρτηση mnf }1,0{}1,0{: →  δηλαδή µια n-bit προς m-bit

συνάρτηση, αυτό το στάδιο έχει ως εξής:
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Parallel separate τον αρχικό σωλήνα n φορές για να πάρουµε n2  σωλήνες
δεδοµένων, ο κάθε ένας µε σύµπλοκα µε έχουν στις ζητούµενες θέσεις την ανάθεση
που αντιστοιχεί στο σωλήνα. Αυτό απαιτεί 12 −i   separation operator tubes για την i-
οστή parallel separate, i2  data tubes για να βάλουµε τα αποτελέσµατα(από κάθε
separation operator tube θα γεµίσουν δύο σωλήνες δεδοµένων) και 12 −i  data tubes
που είναι το αποτέλεσµα της 2−i  parallel separate( και σε κάθε ένα από τους
οποίους «εφαρµόζεται» και ένας separation operator tube ).Άρα, συνολικά
απαιτούνται 11 2322 −− ⋅=+ iii  data tubes για την 1−i  parallel separate. Άρα για την
nοστή parallel separate απαιτούνται 123 −⋅ n  data tubes και 12 −n  separation operator
tubes. Επίσης ως ενεργούς σωλήνες (active tubes) θεωρούνται οι σωλήνες οι οποίοι
επεξεργάζονται την ίδια χρονική στιγµή από τον ροµποτικό εξοπλισµό. Έτσι κατά την
i-οστή parallel separate χρησιµοποιούνται 12 −i  data tubes (αυτοί που διαχωρίζονται),

12 −i  separation operator tubes(κανονίζουν ως προς τη θέση που θα γίνει ο
διαχωρισµός) και 12 −i  data tubes προορισµού(όχι i2  γιατί π.χ πρώτα γεµίζεται ο
αριστερός και µετά ο δεξιός). Για την κατανόηση των παραπάνω θα πρέπει να
µελετηθεί και το σχήµα 2.6.3(στάδιο Α) που είναι για την απλή περίπτωση της XOR
( 1,2 == mn ). Τελικά έχουµε 123 −⋅ n  active tubes για την n-οστή parallel separate.
Στάδιο Β. Για την περίπτωση της XOR jik BBB ⊕=  έχουµε ένα parallel set στη

θέση kB  για εκείνους τους data tubes(που προέκυψαν από το στάδιο Α) για τους
οποίους το kB  πρέπει να γίνει 1. ∆ηλαδή για τους 01N  και 10N . Έχουµε λοιπόν

),,( 1001 kBNNtparallelse . Εδώ φαίνεται γιατί ο µικροεπεξεργαστής πρέπει να
γνωρίσει την συνάρτηση XOR(βέβαια στη σηµερινή εποχή δεν υπάρχει
µικροεπεξεργαστής που να µη ξέρει να κάνει XOR, αλλά έτσι φαίνεται γιατί πρέπει
να υλοποιηθούν και οι υπόλοιπες συναρτήσεις στο εσωτερικό του επεξεργαστή). Ο
µικροεπεξεργαστής ξέρει µε τη βοήθεια του ροµποτικού εξοπλισµού και λόγω του
σταδίου Α, ότι οι σωλήνες 01N  και 10N  έχουν 1,0 == ji BB  και 0,1 == ji BB  και
επειδή γνωρίζει ότι 101 =⊕  και 110 =⊕ , αποφασίζει και δίνει εντολή στον
ροµποτικό εξοπλισµό να κάνει το bit kB  on στα σύµπλοκα των σωλήνων 01N και

10N . Από τη στιγµή που θα µπει o sticker kS  στους σωλήνες 01N και 10N , το  bit kB
θα γίνει on σε όλα τα σύµπλοκα που περιέχουν αυτοί οι σωλήνες, σε µικρό χρόνο,
λόγω του παραλληλισµού των αντιδράσεων ανάµεσα στα µόρια DNA. Βλέπε και σχήµα
2.6.3 (στάδιο Β) για καλύτερη κατανόηση.
Γενικά στη περίπτωση που έχουµε µια συνάρτηση n-bit σε m-bit θα έχουµε m

φορές parallel set σε ένα κατάλληλο υποσύνολο των n2  data tubes που προέκυψαν
στο τέλος του Α σταδίου. Το υποσύνολο αυτό το βρίσκει ο επεξεργαστής εφόσον
ξέρει την συνάρτηση. Αυτό το υποσύνολο αλλάζει σε κάθε µια από τις m parallel
separate(στην περίπτωση του XOR έχουµε 1=m , οπότε δε φαίνεται αυτό) γιατί π.χ
µπορεί για 4,6 == mn  να είναι 1010)000000( =f και 0010)010101( =f , οπότε στο
σωλήνα 000000N  θα εφαρµοστεί parallel set την πρώτη και την τρίτη φορά, ενώ στο
σωλήνα 010101N  θα εφαρµοστεί parallel set µόνο την τρίτη φορά.(Το parallel set της
τρίτης φοράς θεωρείται ως µια εντολή παρόλο που εφαρµόζεται και στον 000000N
αλλά και στον  010101N . Αυτό είναι το επίπεδο παραλληλίας του ροµποτικού
εξοπλισµού). Επίσης όπως είναι ευνόητο αλλάζει και ο sticker σε κάθε ένα από τις m
parallel separate γιατί γράφουµε σε διαφορετική θέση πάνω στο σύµπλοκο. Επίσης ο
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αριθµός των active tubes είναι το πολύ 12 +n (Σε κάθε βήµα ένας(1) sticker tube και
n2  το πολύ, data tubes, είναι active).
Στάδιο C. Parallel merge τα περιεχόµενα όλων των data tubes που προέκυψαν από

το στάδιο B, σε ένα data tube. Εδώ πάλι φαίνεται το επίπεδο παραλληλίας του
ροµποτικού εξοπλισµού αφού π.χ στη περίπτωση του XOR, 4 βραχίονες θα πιάσουν
ταυτόχρονα τους 4 σωλήνες και θα τους χύσουν σε ένα σωλήνα.
Για µια συνάρτηση bitn −  σε bitm −  γενικεύεται ως Parallel merge τα

περιεχόµενα των n2  data tubes σε ένα data tube. Αυτό απαιτεί 12 +n  data tube και
12 +n  active tubes.

Αυτό που προκύπτει από τα παραπάνω 3 στάδια είναι ότι για µια συνάρτηση
bitn −  σε bitm − , απαιτούνται n  parateParallelse , m  tParallelse  και 1

rgeParallelme . Άρα έχουµε 1++ mn  εντολές συνολικά. Συνολικά απαιτούνται

separation operator tubes που είναι 122
1

1 −=∑
=

− n
n

i

i , οι sticker tubes είναι m (στάδιο

Β), ενώ θέλουµε το πολύ 123 −⋅ n  data tubes(το µέγιστο από τα 3 στάδια) και 123 −⋅ n

active tubes(πάλι ο µέγιστος αριθµός από τον απαιτούµενο σε κάθε στάδιο). Άρα για
την περίπτωση της XOR θέλουµε 4112 =++  βήµατα, 3122 =−  separation operator
tubes(ένας τύπου 0B  και δύο τύπου 1B  όπως φαίνεται στο σχήµα 2.6.3), το πολύ

623 =⋅  data tubes(στο στάδιο Α) και το πολύ 6 active tubes(πάλι στο στάδιο Α).
Για τις jS (6 bit προς 4bit) θέλουµε 11146 =++  βήµατα, ενώ οι data tubes είναι

το πολύ =⋅ −1623 96. Το ίδιο για τους active tubes. Ο αριθµός των active tubes
καθορίζει το µέγιστο επίπεδο παραλληλισµού, και έτσι θα πρέπει ο ροµποτικός
εξοπλισµός να είναι ικανός να χειρίζεται µέχρι και 96 σωλήνες ταυτόχρονα(από τους
οποίους στη χειρότερη περίπτωση, κατά στο στάδιο Α, οι 64 θα είναι data tubes και οι
32 separation operator tubes). Φαίνεται επίσης στο στάδιο C, ότι στη χειρότερη
περίπτωση(εκτέλεση υπολογισµού για κάποια jS ) θα πρέπει να γίνει parallel merge
σε 62  σωλήνες, στο στάδιο Β, πάλι στη χειρότερη περίπτωση θα πρέπει να γίνει
parallel merge σε 62 =64 σωλήνες, και στο στάδιο Α στη χειρότερη περίπτωση θα
πρέπει να γίνει parallel separate σε 322 16 =−  σωλήνες. Γι αυτό λοιπόν επιλέχτηκαν
αυτά τα νούµερα, στη περιγραφή της parallel sticker µηχανής.
Ο αριθµός των rack tubes είναι το άθροισµα του αριθµού των data,sticker,

separation operator tubes που χρησιµοποιούνται. Αλλά το να υπολογίσουµε αυτό τον
αριθµό έχοντας στο µυαλό µας κάποιο jS  ή και όλα µαζί δεν ανταποκρίνεται στην
πραγµατικότητα. Μπορεί οι data tubes να είναι επαναχρησιµοποιήσιµοι και να
κάνουν την ίδια δουλειά, άρα η συνεισφορά των data tubes στον αριθµό των rack
tubes θα είναι 96. Αλλά, οι sticker tubes και οι separation operator tubes αν και είναι
επαναχρησιµοποιήσιµοι, εντούτοις δεν κάνουν όλοι την ίδια δουλειά, αλλά ο καθένας
είναι εξειδικευµένος για µια συγκεκριµένη εργασία. Για παράδειγµα οι sticker tubes
κάνουν 579 διαφορετικές εργασίες(το να προσκολλούνται σε συγκεκριµένο substrand
) και παρόµοια για τους separation operator tubes. Έτσι στη χειρότερη περίπτωση θα
θέλαµε 23164579 =⋅   sticker tubes και 36477)12(579 6 =−⋅  separation operator
tubes. Ευτυχώς µπορούµε να υλοποιήσουµε τις λειτουργίες που  περιγράφηκαν πιο
πάνω, µε τέτοιο τρόπο ώστε να µειωθούν σηµαντικά αυτοί οι αριθµοί. Απαιτείται
προσοχή στη σειρά µε την οποία γίνονται τα διαδοχικά parallel separate στο στάδιο
Α. Περισσότερες λεπτοµέρειες ακολουθούν µετά το πρόγραµµα DNA.
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Ας δούµε πως µπορούµε να κωδικοποιήσουµε τον αλγόριθµο υπολογισµού για το
j-οστό chunk σε πρόγραµµα DNA, χρησιµοποιώντας τόσο τις λειτουργίες της parallel
sticker machine, αλλά και τις συναρτήσεις στο µικροεπεξεργαστή.
Πρώτα το DNA πρόγραµµα για την υλοποίηση της XOR σε ένα σωλήνα Ν που

περιέχει σύµπλοκα στα οποία θέλουµε να γίνει η πράξη jik BBB ⊕=
),,,( jik BBBNXOR

{
),(),( 10 iBNseparateParallelNN ←

),,(),,,( 1011100100 jBNNseparateParallelNNNN ←
),,( 1001 kBNNsetParallel

),,,( 11100100 NNNNmergeParallelN ←
}
Ακολουθεί το πρόγραµµα για τις jS  σε ένα σωλήνα Ν που περιέχει σύµπλοκα στα

οποία θέλουµε να γίνει η πράξη )( 6543214321 CCCCCCSDDDD j=  όπου ki CD ,  είναι
κάποια από τα 5790 ,..., BB . Με js  είναι η ίδια συνάρτηση, αλλά µέσα στον
µικροεπεξεργαστή. Η )),(( rqsprojection j  επιστρέφει το r  bit της τιµής )(qs j  και
προφανώς µπορεί να την εκτελέσει ο µικροεπεξεργαστής.

),,( 6543214321 CCCCCCDDDDNS j

{
NN ←0

for r=1 to 6 do begin
←

−
),...,( 120 rTT Parallel separate( rCNN r ,,..., 120 1−− )

),...,(),...,( 120120 −−
← rr TTNN

end
for 1=r  to 4 do begin

0←l
for 630 toq =  do begin

if 1)),(( =rqsprojection j  then 1; +←= llqil

end
),,...,(

1 rii DNNsetParallel
l

end
),...,( 120 6 −

← NNmergeParallelN
}

Στο παραπάνω πρόγραµµα οι εντολές στο loop για το q, εκτελούνται εσωτερικά στον
επεξεργαστή, και αποφασίζουν το υποσύνολο των σωλήνων (που προέκυψαν από το
στάδιο Α) στο οποίο θα τεθεί το bit rD , κατόπιν εντολής του µικροεπεξεργαστή στον
ροµποτικό εξοπλισµό.
Εφόσον έχουµε στα χέρια µας τα DNA-υποπρογράµµατα για τις XOR  και jS ,

8,...,1=j , µπορούµε να γράψουµε το DNA πρόγραµµα που υπολογίζει το  j-οστό
chunk στον γύρο 16,...,1=i  για όλα τα σύµπλοκα µνήµης ενός σωλήνα Ν.

),,( ijNchunk
{

for r=1 to 6 do begin
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))1(6()2(32120 rjEip +−⋅+−⋅+=
))1(6( rjKq i +−⋅=

if 569<p  then pr BC = ;
if 151 =−i  then ))1(6(56 rjEp +−⋅+= ; pr BC =
if 01 =−i  then  ))1(6(31 rjEp +−⋅+= ; pr MC =

qr BF =
),,( ,1569 rrr FCBNXOR −+

end
),,( 574573572571570569578577576575 BBBBBBBBBBNS j

for r=1 to 4 do begin
4)1()1(32120 ⋅−+−⋅+= jip

if 15=i  then 56=p
if 16=i  then 88=p

4)1()3(32120 ⋅−+−⋅+= jiq
rqr BC +=

if 12 −=−i  then 4)1( ⋅−= jq ; rqr MC +=
),,,( 574 rrrp CBBNXOR ++

end
}
Στο πιο πάνω πρόγραµµα τα lM  είναι τα bits του plaintext που είναι αποθηκευµένα
στη µνήµη του µικροεπεξεργαστή στις θέσεις 630 − . Το πρόγραµµα, που δοθέντος
της αρχικής )56,579(  βιβλιοθήκης που περιέχεται στο σωλήνα N , υπολογίζει τα
ciphertext, για όλα τα memory strands του σωλήνα N  είναι τώρα απλό.

)(Ncipher
{

for 1=i  to 16 do begin
for 1=j  to 8 do begin

);,,( jiNchunk
if 16<i  OR 8<j  then Parallel clear(workspace);

end
end;

}
Mε τα παραπάνω DNA-προγράµµατα, πραγµατοποιείται το βήµα 2(encryption

step) του αλγορίθµου  για την επίθεση στο DES. Όπως ειπώθηκε, αυτό είναι και το
πιο σηµαντικό βήµα, διότι κουβαλάει το βάρος της εργασίας που πρέπει να γίνει.
Παρακάτω θα περιγραφεί η διαδικασία για το input step, και στη συνέχεια για το
output step.
Όπως περιγράφεται και στο Adleman, Rothermund,Roweis,Winfree[10], στο input

step,  θα πρέπει να δηµιουργηθεί ο αρχικός δοκιµαστικός σωλήνας N  (που στο
δεύτερο βήµα δίνεται ως είσοδος στο πρόγραµµα cipher). Όπως ειπώθηκε επίσης, ο
αρχικός σωλήνας N  θα είναι η βιβλιοθήκη )56,579( , και θα περιέχει 562
διακεκριµένα µόρια(χωρίς την µέτρηση των αντιγράφων του κάθε µορίου), το καθένα



59

από τα οποία θα αναπαριστά και ένα διαφορετικό κλειδί . Η δηµιουργία της
βιβλιοθήκης, µπορεί να γίνει µε τον ακόλουθο τρόπο:
1. Ξεκινάµε µε µια αρχική ποσότητα από memory strands που είναι πολλά
αντίγραφα του µορίου 57910 ...BBB (δεν υπάρχουν stickers προσκολληµένοι)

2. ∆ιαιρούµε το σωλήνα του 1 σε δύο σωλήνες A  και B
3. Τοποθετούµε µια αρκετή ποσότητα  από τους 1S  ως και 56S , στο σωλήνα Α,
και δηµιουργούµε συνθήκες ανόπτησης(annealing) στο σωλήνα Α, δηλαδή τον
υποβάλλουµε σε ψύξη.

4. Χρησιµοποιείται ο 00 BS =  ως probe, για να διαχωριστούν (separate) τα
σύµπλοκα µνήµης(memory complexes) που υπάρχουν τώρα στον Α, από τη
περίσσεια των stickers 561 ,..., SS . Πράγµατι επειδή δε τοποθετήθηκε ο sticker

0S  στο βήµα 3, όλα τα σύµπλοκα µνήµης θα έχουν ελεύθερο το block 0B .
5. A=Merge(A,B)
6. Θερµαίνουµε, και κατόπιν ψύχουµε τον Α ώστε η κατανοµή των
προσκολληµένων stickers πάνω στα memory strands, να γίνει τυχαία(Poisson).

Τα σύµπλοκα µνήµης που δηµιουργούνται  από αυτή τη διαδικασία ακολουθούν
την κατανοµή Poisson. Περίπου 63% των κλειδιών θα αναπαρασταθούν, και κατά
µέσο όρο, υπάρχει ένα σύµπλοκο µνήµης για κάθε κλειδί. Έτσι, αν δεν γίνουν λάθη
κατά την διάρκεια του υπολογισµού στο encryption step(λάθη κατά την εκτέλεση των
βιολογικών λειτουργιών separate,merge,clear,set), έχουµε µια σηµαντική πιθανότητα
να βρούµε το ζητούµενο κλειδί. Αυτή η πιθανότητα µπορεί να αυξηθεί αν αρχίσουµε
στο βήµα 1 παραπάνω, µε µεγαλύτερη αρχική ποσότητα από memory strands. Για να
γίνει βέβαιο, ότι περίπου 95% των κλειδιών θα αναπαρασταθούν, και ότι κατά µέσο
όρο, 3 αντίγραφα του ίδιου κλειδιού θα υπάρχουν, θα πρέπει να χρησιµοποιηθεί
τριπλάσια ποσότητα DNA.
Για το output step,  θα πρέπει να επιλεχθούν τα σύµπλοκα µνήµης που στις θέσεις

12057 BB −  έχουν το γνωστό ciphertext. Αυτό µπορεί πολύ απλά να γίνει µε 64
separation βήµατα, διαδοχικά στα 1205857 ,...,, BBB . ∆εν πρέπει να γίνει parallel
separate γιατί τότε στο τέλος θα προέκυπταν 642  σωλήνες(θα γνωρίζαµε ποιος
σωλήνας περιέχει τι σύµπλοκα, αλλά ο αριθµός αυτός είναι πολύ µεγάλος ώστε να
έχουµε τόσους σωλήνες!!). Έτσι γίνεται  ένα separate σε κάθε ένα από τα 64 βήµατα,
επιλέγοντας πάντα τον κατάλληλο σωλήνα από τους δύο που προκύπτουν ως έξοδο
του κάθε βήµατος. Για παράδειγµα αν τα δύο πρώτα bits του ciphertext είναι 01 , τότε
στο πρώτο separate, µε probe το νουκλεοτίδιο 57B ,θα επιλεγεί ο αριστερός σωλήνας,
πάνω στον οποίο θα γίνει το δεύτερο separate µε probe 58B , και θα επιλεγεί ο δεξιός
σωλήνας, κ.ο.κ για τα επόµενα 62 βήµατα. Στο σωλήνα που θα προκύψει στο τέλος
της διαδικασίας, γνωρίζουµε το περιεχόµενο των συµπλόκων µνήµης(δηλαδή που
είναι προσκολληµένοι οι stickers) στις θέσεις 12057 BB − (το ciphertext) αλλά δε
γνωρίζουµε το περιεχόµενο στις θέσεις 561 BB − (δηλαδή το κλειδί).
Για να διαβαστεί το κλειδί, η µέθοδος sequencing δε µπορεί να χρησιµοποιηθεί

διότι τα σύµπλοκα µνήµης είναι µερικώς διπλά (partially double) µόρια DNA, και
µάλιστα στην πληροφορία που θέλουµε να διαβάσουµε, δηλαδή σε ποιες θέσεις είναι
προσκολληµένοι οι stickers(δηλαδή η αλυσίδα µε τους stickers, δεν είναι απαραίτητα
συνεχόµενη). Αυτό που µπορεί να γίνει, είναι να µιµηθούµε την διαδικασία του
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separation, µε 56 ακόµη βήµατα για τις θέσεις 561 BB − , κάνοντας την λειτουργία
detect στους δύο σωλήνες που προκύπτουν από κάθε βήµα, και επιλέγοντας αυτόν
που έχει σύµπλοκα µνήµης, και συνεχίζοντας στο επόµενο βήµα µε αυτόν που
επιλέξαµε µε τη βοήθεια της λειτουργίας detect. Η λειτουργία detect είναι επιρρεπής
στο λάθος. Στο [10] περιγράφεται µια µέθοδος που δε βασίζεται στη λειτουργία
detect, αλλά κάνει πλήρης την αλυσίδα των stickers που βρίσκεται κάτω από την
αλυσίδα 1200 ...BB . Αυτό γίνεται µε το να δηµιουργεί νέους stickers iS ′  για κάθε

120,...,0=i  . Οι iS ′  διαφέρουν από τους iS  στα νουκλεοτίδια 129 − . Άρα έχουν
αρκετή µεγάλη οµοιότητα µε τους iS  και έτσι µπορούν να προσκολληθούν στις κενές
θέσεις των iB , κάνοντας έτσι συνεχόµενη την αλυσίδα των stickers, που θα
αποτελείται βέβαια από iS  αλλά και από iS ′ . Αυτή η αλυσίδα µπορεί να γίνει
ενίσχυση µε PCR (χρησιµοποιώντας primers 0S ′  και 120S ′  ή  120S  ανάλογα µε το αν το
τελευταίο bit του ciphertext είναι 0 ή 1. Αν είναι 0 σηµαίνει ότι θα προσκολληθεί ο
120S ′ , ενώ αν είναι 1 σηµαίνει ότι είναι προσκολληµένος ο 120S . Στη συνέχεια µπορεί
να εφαρµοσθεί η µέθοδος sequencing για να γίνει το διάβασµα του διαλύµατος, µε
µικρή πιθανότητα λάθους, λόγω της ενίσχυσης µε PCR.
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1. Μηχανές Turing,Γλώσσες RE,κλάση NP
Εδώ θα αναφερθεί το τυπικό θεωρητικό µοντέλο υπολογισµού που είναι οι

µηχανές Turing. Γενικά όταν αναφερόµαστε σε θεωρητικά µοντέλα υπολογισµού, µε
τον όρο µηχανή δεν εννοείται κάποια υλική µηχανική κατασκευή που εκτελεί
λειτουργίες αλλά µια θεωρητική οντότητα η οποία έχει µαθηµατική δοµή και
λειτουργικότητα και συνεπώς οι ιδιότητες αυτής µπορούν να µελετηθούν από
αυστηρή µαθηµατική σκοπιά.
Αν και οι ψηφιακοί ηλεκτρονικοί  υπολογιστές έχουν ως θεωρητικό µοντέλο

υπολογισµού τις µηχανές RAM(Random Access Machines), εδώ θα  γίνει µια
σύντοµη αναφορά σε αυτές και θα  περιγραφούν πιο διεξοδικά οι µηχανές Turing.
Αυτές αν και διαφέρουν σαν θεωρητικό µοντέλο από τις RAM, εντούτοις
αποδυκνείεται ότι είναι υπολογιστικά ισοδύναµα µοντέλα, δηλαδή µε απλά λόγια, ότι
πρόβληµα αντιµετωπίζεται από το ένα µοντέλο, αντιµετωπίζεται και από το άλλο, µε
�ελάχιστη� διαφορά στις απαιτήσεις χώρου και χρόνου. Οι µηχανές Turing είναι το
standard θεωρητικό µοντέλο, υπό την έννοια ότι οποιοδήποτε άλλο υπολογιστικό
µοντέλο, προκειµένου να θεωρηθεί ικανό(για την αντιµετώπιση προβληµάτων) θα
πρέπει να αποδεικνύεται ότι είναι υπολογιστικά ισοδύναµο µε µηχανές Turing. Ο
αυστηρός ορισµός της έννοιας του �υπολογιστικά ισοδύναµου� θα δοθεί αφότου
έχουµε µιλήσει για µηχανές Turing. Έτσι οι ψηφιακοί ηλεκτρονικοί υπολογιστές ως
πρακτική εφαρµογή του µοντέλου RAM είναι το ίδιο ικανοί µε µια µηχανή Turing(ως
προς τις δυνατότητες επίλυσης προβληµάτων όχι ως προς τις multimedia δυνατότητες
τους!). Στους DNA υπολογιστές θα θεωρηθούν άλλα θεωρητικά µοντέλα(Splicing
Systems) τα οποία πάντα αποδεικνύεται ότι είναι υπολογιστικά ισοδύναµα µε
µηχανές Turing.
1.1 Mηχανές Turing και RE γλώσσες
Ορισµός 1.1.1
Μια µηχανή RAM  αποτελείται γενικά από ένα πρόγραµµα που δρα σε µια δοµή

δεδοµένων. Η δοµή δεδοµένων της µηχανής RAM είναι ένας πίνακας από
καταχωρητές µε τον κάθε καταχωρητή να είναι ικανός να κρατά ένα µεγάλο ακέραιο
αριθµό (θετικό η αρνητικό). Το πρόγραµµα της RAM αποτελείται από στοιχειώδεις
εντολές οι οποίες επιτελούν διάφορες λειτουργίες(LOAD,STORE,READ,ADD,SUB)
επί των καταχωρητών, ή αλλάζουν την σειρά µε την οποία εκτελείται το
πρόγραµµα(εντολές JUMP,JZERO,JNEG,JPOS) ανάλογα µε το αν ικανοποιείται µια
συνθήκη(η τιµή ενός καταχωρητή να είναι 0 αρνητική η θετική).
Είναι κατανοητό ότι αυτό το µοντέλο είναι απολύτως «εφαρµοστό» στους

ψηφιακούς ηλεκτρονικούς υπολογιστές. Οι µηχανές Turing, αν και υπολογιστικά
ισοδύναµες µε τις RAM έχουν τελείως διαφορετική δοµή(ένα string από σύµβολα)
και λειτουργικότητα: υπάρχει ένας δροµέας ο οποίος κινείται δεξιά η αριστερά πάνω
στο string, µπορεί να διαβάσει το σύµβολο της συγκεκριµένης θέσης ή και να
αντικαταστήσει(γράψει) αυτό µε ένα άλλο σύµβολο. Παρόλο που η µηχανή Turing
είναι τόσο απλή, είναι ικανή να εκτελέσει οποιοδήποτε αλγόριθµο, να προσοµοιώσει
µια γλώσσα προγραµµατισµού και όπως ειπώθηκε µπορεί να κάνει ότι και το µοντέλο
RAM.
Ορισµός 1.1.2
Μια µηχανή Turing είναι µια διατεταγµένη τετράδα ),,,( sKM δΣ= , όπου : K

είναι ένα πεπερασµένο σύνολο των καταστάσεων(µπορούν να ειδωθούν σαν τις
εντολές που υποστηρίζει η µηχανή) και Ks ∈  είναι η αρχική κατάσταση. Σ  είναι ένα
πεπερασµένο σύνολο από σύµβολα(λέµε ότι το Σ  είναι το αλφάβητο της Μ).
Υποθέτουµε ότι ∅=Σ∩K . Το Σ  πάντα περιέχει τα σύµβολα >  και ⊥ . Το πιο
σηµαντικό ίσως είναι η συνάρτηση µετάβασης δ , που αντιστοιχίζει το καρτεσιανό
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γινόµενο Σ×K  στο σύνολο },,{})"","",{( −←→×Σ×∪ noyeshK . Υποθέτουµε ότι
το h (η κατάσταση Halt), το �yes� (η κατάσταση αποδοχής) το �no� (κατάσταση
απόρριψης), καθώς και οι κατευθύνσεις κίνησης του δροµέα (δεξιά, αριστερά και
παραµονή στο ίδιο σηµείο) δεν ανήκουν στο Σ∪K .
Όπως φαίνεται η συνάρτηση δ  είναι κατά µια έννοια το πρόγραµµα της µηχανής

Turing.Καθορίζει, για κάθε συνδυασµό τρέχουσας κατάστασης Kq ∈  και συµβόλου
του δροµέα Σ∈σ , µια τριάδα ),,(),( Dpq ρσδ =  όπου Kp ∈  είναι η επόµενη
κατάσταση, ρ  το σύµβολο που θα αντικαταστήσει το σ  και },,{ −←→∈D  είναι η
κατεύθυνση προς την οποία θα κινηθεί ο δροµέας. Επίσης απαιτούµε

),,(),( →= >> pqδ  δηλαδή το >  κατευθύνει τον δροµέα προς τα δεξιά και δεν
αλλάζει.
Η µηχανή λειτουργεί ως εξής: αρχικά η κατάσταση της είναι s .  Το string

αρχικοποιείται σε κάποιο πεπερασµένου µήκους *)( ⊥−Σ∈x  όπου *Σ  είναι το
σύνολο των strings µε αλφάβητο το Σ .Μπροστά από το x  τοποθετείται το >  και ο
δροµέας τοποθετείται στο > . Λέµε ότι το x  είναι η είσοδος στη µηχανή Turing. Στην
συνέχεια η µηχανή αλλάζει σε µια κατάσταση p  και κινείται δεξιά, σύµφωνα µε την
πιο πάνω απαίτηση. Κατόπιν διαβάζει το πρώτο σύµβολο 1σ  του x  και ανάλογα µε
την τιµή ),,(),( 1111 Dpp ρσδ =  αλλάζει σε µια κατάσταση 1p , αντικαθιστά το 1σ  µε
το 1ρ  και στην συνέχεια ο δροµέας κινείται κατά την κατεύθυνση 1D . Στην συνέχεια
γίνεται ξανά το ίδιο, δηλαδή διαβάζεται το σύµβολο στη νέα θέση(που µπορεί να
είναι η ίδια αν π.χ −=1D )  και η µηχανή πράττει ανάλογα µε την τρέχουσα
κατάσταση της και την δ .Η µηχανή Turing µπορεί να επεκτείνει το αρχικό string
αλλά όχι να το µικρύνει, δηλαδή να σβήσει κάποια σύµβολα του. Αυτό είναι ένα
βασικό χαρακτηριστικό της µηχανής Turing. Η επέκταση του string γίνεται όταν ο
δροµέας φτάσει στο τέλος του string και η δ  αποφασίζει να κινηθεί δεξιά οπότε
θεωρούµε ότι ο δροµέας πάει σε ένα σύµβολο ⊥ . Αυτό το σύµβολο µπορεί να
αντικατασταθεί από κάποιο άλλο ανάλογα µε την τιµή ),( ⊥ipδ  όπου Kpi ∈  η
κατάσταση της µηχανής όταν ο δροµέας βρίσκεται στο ⊥ .
Η µηχανή σταµατάει όταν η τρέχουσα κατάσταση της γίνει µια εκ των h, yes, no.

Αν συµβεί αυτό λέµε ότι η µηχανή έχει τερµατίσει. Αν η τερµατική κατάσταση είναι
yes τότε λέµε ότι η µηχανή «δέχεται» την είσοδο. Αν είναι no τότε την
«απορρίπτει».Όταν η µηχανή τερµατίζει τότε µπορούµε να ορίσουµε την έξοδο της
µηχανής ως yesxM =)(  η noxM =)(  ανάλογα µε την τερµατική κατάσταση. Αν η
τερµατική κατάσταση είναι h  τότε =)(xM το string της µηχανής . Αν η µηχανή δεν
φτάσει µια τερµατική κατάσταση τότε δεν θα σταµατήσει πότε οπότε γράφουµε

=↑)(xM .
Μια περιγραφή της µηχανής είναι µια τριάδα ),,( uwp  όπου p  η τρέχουσα

κατάσταση, w  το string αριστερά του δροµέα(µαζί µε το σύµβολο που αυτός δείχνει),
u  το string δεξιά του δροµέα. Λέµε ότι η περιγραφή ),,( uwp   δίδει την περιγραφή

),,( uwq ′′  σε ένα βήµα και γράφουµε ),,(),,(
1

uwquwp ′′→  όταν: (ι)
),,(),( Dqp ρσδ =  όπου σ  το σύµβολο στην τρέχουσα θέση του δροµέα, και (ιι) Αν

=→D   τότε το w′  θα πρέπει να είναι το w  µε το τελευταίο σύµβολο του αλλαγµένο
σε ρ  και στην συνέχεια το πρώτο σύµβολο του u . Επίσης  το u ′  θα πρέπει να είναι
το u  µείον το αρχικό του σύµβολο. Αν =←D  τότε το w′  θα πρέπει να είναι το w
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µείον το τελευταίο του σύµβολο και το  u ′  θα πρέπει να είναι το ρ  ακολουθούµενο
από το u .
Αυτός ο ορισµός µπορεί να επεκταθεί ώστε να µιλάµε για πολλά βήµατα(η

µεταβατική κλειστότητα του 
1

→ )   δηλαδή, ),,(),,( uwquwp
k

′′→  όταν έχουµε k
ακριβώς βήµατα ή να λέµε απλώς ότι,  η ότι η περιγραφή ),,( uwp   δίδει την

περιγραφή ),,( uwq ′′ , συµβολικά ),,(),,(
*

uwquwp ′′→  όταν  υπάρχει ένας αριθµός

βηµάτων k  έτσι ώστε ),,(),,( uwquwp
k

′′→ .
Όπως φαίνεται οι µηχανές Turing είναι ιδανικές για να αντιµετωπίζουν

προβλήµατα που σχετίζονται µε strings, όπως το να υπολογίζουν συναρτήσεις από
strings σε strings, και να δέχονται  ή και να αποφασίζουν  γλώσσες.
Ορισµός 1.1.3
Έστω *}){( ⊥−Σ⊂L  µια γλώσσα δηλαδή ένα σύνολο από strings µε σύµβολα από το
Σ . Έστω M  µια µηχανή Turing τέτοια ώστε, για κάθε string *}){( ⊥−Σ∈x  αν το

Lx ∈  τότε yesxM =)(  (δηλαδή η M µε είσοδο x τερµατίζει στην κατάσταση yes),
και αν Lx ∉  τότε noxM =)( . Τότε λέµε ότι η M  αποφασίζει την L . Επίσης τότε η
L  θα λέγεται αναδροµική γλώσσα. Θα λέµε ότι η M  δέχεται  την L αν για κάθε

*}){( ⊥−Σ∈x  αν Lx ∈  τότε yesxM =)(  ενώ αν Lx ∉  τότε =↑)(xM . Σε αυτή την
περίπτωση η L θα λέγεται αναδροµικά απαριθµητή γλώσσα. Επίσης η µια µηχανή
Turing Μ υπολογίζει µια συνάρτηση **}){(: Σ→⊥−Σf  αν για κάθε *}){( ⊥−Σ∈x
είναι )()( xfxM = . Αν για µια συνάρτηση f  υπάρχει µια τέτοια µηχανή τότε η f
λέγεται αναδροµική συνάρτηση.
Οι αναδροµικά απαριθµητές(Recursively Enumerable ή απλά RE) γλώσσες είναι κατά
κάποιο τρόπο αυτές που εκφράζουν την υπολογιστική ικανότητα στις µηχανές Turing.
Ένα άλλο θεωρητικό µοντέλο υπολογισµού για να αποδειχθεί ισοδύναµο µε τις
µηχανές Turing θα πρέπει να δειχθεί ότι δέχεται ή παράγει τις RE γλώσσες. Οι
recursive γλώσσες είναι και αυτές RE όπως διατυπώνεται στην επόµενη πρόταση:
Πρόταση 1.1.1. Αν µια γλώσσα L είναι αναδροµική τότε είναι και αναδροµικά
απαριθµητή.
Απόδειξη. Έστω ότι υπάρχει µια µηχανή M  που αποφασίζει την L(αφού L
αναδροµική) . Θα κατασκευαστεί µια µηχανή M ′  που να δέχεται την L . Η M ′
λειτουργεί ακριβώς όπως η M  εκτός από το όταν η Μ πάει  να περάσει στην
κατάσταση no τότε η M ′  κινεί τον δροµέα προς τα δεξιά και δεν τερµατίζει πότε.
Είναι εύκολο να τροποποιηθεί η συνάρτηση µετάβασης της Μ ώστε να επιτευχθεί
κάτι τέτοιο.
Όπως φαίνεται οι µηχανές Turing µπορούν να αντιµετωπίζουν προβλήµατα που
αφορούν strings. Αλλά πολλά ενδιαφέροντα προβλήµατα αναφέρονται σε γραφήµατα,
δίκτυα, αριθµούς κ.τ.λ. Για να λύσει ένα τέτοιο πρόβληµα µια µηχανή Turing θα
πρέπει να βρεθεί ένας τρόπος ώστε να αναπαρασταθεί(κωδικοποιηθεί) ως string,
οποιοδήποτε στιγµιότυπο ενός τέτοιου προβλήµατος. Από την στιγµή που έχει βρεθεί
η αναπαράσταση, ένας αλγόριθµος για ένα πρόβληµα απόφασης(δηλαδή πρόβληµα
στο οποίο η απάντηση θα είναι είτε yes είτε no, για παράδειγµα αν ένα γράφηµα είναι
συνεκτικό)  είναι απλά µια µηχανή Turing που αποφασίζει την γλώσσα που ορίζουν
τα string που αναπαριστούν στιγµιότυπα του προβλήµατος . Παρόµοια, προβλήµατα
που απαιτούν πιο πολύπλοκη έξοδο όπως για παράδειγµα το πρόβληµα εύρεσης της
µέγιστης ροής σε ένα γράφηµα, λύνονται από µια µηχανή Turing που υπολογίζει την
κατάλληλη συνάρτηση από strings σε strings όπου για παράδειγµα το string της
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εξόδου θα αναπαριστά την µέγιστη ροή του γραφήµατος που αναπαριστά το string
της εισόδου.
Είναι δυνατόν να υπάρχουν πολλές αναπαραστάσεις για στιγµιότυπα του ίδιου
προβλήµατος. Θα πρέπει να επιλεχθούν «λογικές» αναπαραστάσεις για να
αναπαραστήσουν το στιγµιότυπο του προβλήµατος. ∆ύο αναπαραστάσεις Α και Β
είναι λογικές, αν η αναπαράσταση ενός στιγµιότυπου µε την Α είναι ένα string µε n
σύµβολα  τότε χρησιµοποιώντας την B θα πρέπει να έχουµε ένα string µε το πολύ

)(np  µήκος για κάποιο πολυώνυµο p . Έτσι για παράδειγµα η αναπαράσταση του
αριθµού n , χρησιµοποιώντας  n  το πλήθος 1 δεν είναι αποδεκτή, γιατί
χρησιµοποιώντας 0 και 1 µπορούµε να αναπαραστήσουµε το n   µε n2log  ψηφία. Ο
λόγος που απαιτούµε «λογικές» αναπαραστάσεις είναι για να έχουµε πολυωνυµική
διατήρηση της χρονικής η χωρικής πολυπλοκότητας του αλγορίθµου ή της µηχανής
Turing που λύνει το πρόβληµα.
Για να µιλήσουµε για χώρο και χρόνο που ξοδεύουν οι µηχανές Turing κρίνεται

σκόπιµο να οριστούν µηχανές Turing µε περισσότερα του ενός string, δηλαδή k-string
Turing machines.
Ορισµός 1.1.4  Μια stringk − Nkk ∈≥ ,1  µηχανή Turing είναι µια τετράδα

),,,( sKM δΣ= . Τα KsK ∈Σ,,  ορίζονται ακριβώς όπως και στον ορισµό 1.1.1.
Τώρα όµως η συνάρτηση µετάβασης δ  πρέπει να αντανακλά ένα πρόγραµµα που
λαµβάνει υπόψη τα πολλά strings. ∆ιαισθητικά η δ  αποφασίζει την επόµενη
κατάσταση, όπως και πριν, αλλά το κάνει αυτό κοιτάζοντας τα σύµβολα που
υπάρχουν σε κάθε δροµέα του κάθε ενός string και στην συνέχεια αποφασίζει για
κάθε δροµέα τι θα γράψει και προς τα πού θα κινηθεί. Έτσι η δ  είναι µια συνάρτηση
από το kK Σ×  στο )},,{(}),,{( khnoyesK −←→×Σ×∪ . ∆ηλαδή

),,...,,,(),...,,( 111 kk DDpkq ρρσσδ =  σηµαίνει ότι αν η Μ βρίσκεται στην
κατάσταση q  και ο δροµέας στο πρώτο string βρίσκεται στο σύµβολο 1σ , αυτός του
δεύτερου string βρίσκεται στο 2σ , κ.ο.κ, τότε η επόµενη κατάσταση θα είναι p και ο
πρώτος δροµέας θα γράψει 1ρ  και θα κινηθεί κατά την 1D , κ.ο.κ για τους υπόλοιπους
δροµείς. Το αποτέλεσµα )(xM  ορίζεται όπως και στις απλές µηχανές µε την διαφορά
ότι αν η Μ υπολογίζει συνάρτηση, τότε ως )(xM  είναι η συµβολοσειρά που
βρίσκεται στο −k οστό string.
Mια περιγραφή για µια µηχανή µε stringk −  ορίζεται ως ),,...,,,( 11 kk uwuwq  όπου τα

ii uw ,  αναφέρονται σε κάθε ένα string . Ανάλογα ορίζονται και οι σχέσεις της

µετάβασης ανάµεσα σε περιγραφές ),,...,,,(),,...,,,( 11

1

11 kkkk uwuwquwuwq ′′′′′→  και για

πολλά βήµατα θα έχουµε την µετάβαση ),,...,,,(),,...,,,( 1111 kk

k

kk uwuwquwuwq ′′′′′→

και ),,...,,,(),,...,,,( 11

*

11 kkkk uwuwquwuwq ′′′′′→  αν υπάρχει ένας συγκεκριµένος

αριθµός k  έτσι ώστε ),,...,,,(),,...,,,( 1111 kk

k

kk uwuwquwuwq ′′′′′→ .
Μια stringk −  µηχανή ξεκινάει από την περιγραφή ),,...,,,,,( eexs >>>  όπου e το

κενό string. Αν ),,...,,,(),,...,,,,,( 11

*

kk uwuwyeseexs →>>>  τότε yesxM =)( . Αν δε

ισχύει ),,...,,,(),,...,,,,,( 11

*

kk uwuwnoeexs →>>>  τότε noxM =)( . Αν ισχύει
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),,...,,,(),,...,,,,,( 11

*

kk uwuwheexs →>>>  τότε kk uwxM =)(  δηλαδή η συνένωση των

kk uw , .

Ορισµός 1.1.5 Αν για µια k-string µηχανή Turing M µε είσοδο x  ισχύει

),,...,,,(),,...,,,,,( 11 kk

t
uwuwHeexs →>>>  για },,{ noyeshH ∈  τότε ο χρόνος που

απαιτείται από την Μ στην είσοδο x , είναι t . ∆ηλαδή ο χρόνος που απαιτείται είναι
απλά ο αριθµός των βηµάτων για να φτάσει η µηχανή σε µια τερµατική κατάσταση.
Αν =↑)(xM  τότε ο χρόνος που απαιτείται για το x  είναι ∞ . Έστω τώρα

NNf →: . Θα λέµε ότι η µηχανή λειτουργεί σε χρόνο )(nf  αν για κάθε είσοδο x  ο
χρόνος που απαιτείται από την Μ στο x  είναι το πολύ )( xf  όπου Nx ∈  είναι το
µήκος του string x.
Έστω τώρα ότι µια γλώσσα L είναι αναδροµική και αποφασίζεται από µια µηχανή

Μ που λειτουργεί σε χρόνο )(nf . Θα λέµε ότι ))(( nfTIMEL ∈ . Άρα ))(( nfTIME
είναι ένα σύνολο από γλώσσες. Περιέχει ακριβώς εκείνες τις γλώσσες  οι οποίες
αποφασίζονται από µηχανές Turing µε πολλά string που λειτουργούν σε χρόνο ).(nf

))(( nfTIME  είναι αυτό που λέµε µια κλάση πολυπλοκότητας. Είναι ένα σύνολο
από γλώσσες, πιθανότατα πολλές από αυτές να αναπαριστούν σηµαντικά προβλήµατα
απόφασης. Η κοινή ιδιότητα σε αυτές τις γλώσσες, είναι ότι µπορούν να
αποφασιστούν εντός ενός συγκεκριµένου ορίου που αφορά κάποια πλευρά
απόδοσης(συγκεκριµένα χρόνος, αλλά θα δούµε και κλάσεις πολυπλοκότητας για
χώρο).
Το παρακάτω θεώρηµα που δίνεται χωρίς απόδειξη µας λεει δύο πράγµατα: α) ότι

οι multistring µηχανές Turing δεν έχουν επιπλέον δυνατότητες, όσο αφορά τις
γλώσσες που αποφασίζουν ή δέχονται, από τις απλές µηχανές Turing. β) Όσο αφορά
την απόδοση από πλευράς χρόνου οι multistring µηχανές Turing υπερτερούν µόνο
κατά ένα τετραγωνικό παράγοντα.
Θεώρηµα 1.1.1 ∆οθείσας µια k-string µηχανής Turing Μ που λειτουργεί σε χρόνο

)(nf , µπορεί να κατασκευαστεί µια απλή µηχανή Turing M ′  που λειτουργεί σε
χρόνο ))(( 2nfO  και τέτοια ώστε για κάθε είσοδο )()(, xMxMx ′= .

))(( 2nfO  σηµαίνει ότι λειτουργεί σε χρόνο µικρότερο η ίσο του 2)(nfc ⋅  για κάποια
σταθερά c  η οποία εξαρτάται από την M . Αυτή  η σταθερά δεν έχει καµία απολύτως
σηµασία λόγω του παρακάτω θεωρήµατος (LINEAR SPEEDUP):
Θεώρηµα 1.1.2 Έστω ))(( nfTIMEL ∈ . Τότε για κάθε 0>ε , ))(( nfTIMEL ′∈  όπου

2)()( ++⋅= nnfnf ε .

Αν τώρα µια γλώσσα ))(( npTIMEL ∈   όπου )(np  πολυώνυµο βαθµού k  είναι το
ίδιο µε το να πούµε ότι η γλώσσα ανήκει στη κλάση )( knTIME , λόγω του
θεωρήµατος 1.1.2 και επειδή )(npnc k ≥⋅  για κατάλληλη σταθερά c . Άρα οι
γλώσσες που είναι πολυωνυµικά αποφασίσιµες  ανήκουν στην κλάση

U
k

knTIMEP )(= . Τα προβλήµατα που αναπαριστούν αυτές οι γλώσσες

αντιµετωπίζονται αποτελεσµατικά από τους ψηφιακούς ηλεκτρονικούς υπολογιστές.
Εντούτοις τα προβλήµατα που ανήκουν στη κλάση NP (οι γλώσσες που
αποφασίζονται από µη ντετερµινιστικές µηχανές Turing που λειτουργούν σε
πολυωνυµικό χρόνο) είναι αυτά που προβληµατίζουν τους ηλεκτρονικούς
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υπολογιστές, και ακόµη και ένας ταχύτατος Η/Υ µπορεί να απαιτήσει χιλιάδες χρόνια
για να λύσει ένα µέτριο(από πλευράς µεγέθους) στιγµιότυπο ενός προβλήµατος που
αναπαριστάται από γλώσσα που ανήκει στη κλάση NP. Παρακάτω συνεχίζουµε µε
ορισµό για κλάσεις πολυπλοκότητας χώρου και στην 1.2 παρουσιάζεται η κλάση NP.
Ορισµός 1.1.6 Μια k-string µηχανή Turing µε είσοδο και έξοδο είναι µια συνήθης
µηχανή Turing µε k-string µε έναν σηµαντικό περιορισµό στο πρόγραµµα της δ : αν

),,...,,,(),...,,( 111 kkk DDpq ρρσσδ =  τότε α) 11 ρσ =  και β) ≠←kD . Το α) απλά
λεει ότι το πρώτο string δεν αλλάζει και άρα µπορεί να θεωρηθεί ως read only και
input string. To b) λεει ότι το τελευταίο string ο δροµέας  δεν κινείται ποτέ προς τα
δεξιά και άρα είναι write-only και µπορεί να θεωρηθεί ως output string.

Πρόταση 1.1.2 Για κάθε k-string µηχανή Turing Μ που λειτουργεί σε χρόνο )(nf
υπάρχει µια k+2-string µηχανή Turing M ′  µε είσοδο και έξοδο, που λειτουργεί σε
χρόνο ))(( nfO  και )()( xMxM ′= .
Απόδειξη. Η M ′  αντιγράφει το input string της στο δεύτερο της string και στη
συνέχεια εξοµοιώνει την M χρησιµοποιώντας τα k-string της από το 2 ως το k+1. Στη
συνέχεια αντιγράφει στο k+2 string(output string) το k+1 string της, και τερµατίζει. Ο
χρόνος που απαιτεί η M ′ για είσοδο µήκους n , είναι ))(()()( nfOnfnfn =++ .
Αυτό γιατί το µήκος του τελευταίου string της Μ (και άρα του k+1 της M ′ ) δεν
µπορεί να ξεπεράσει το )(nf  αφού η µηχανή Μ κάνει το πολύ )(nf  βήµατα και σε
κάθε βήµα µπορεί να επεκτείνει το string το πολύ κατά 1. Αυτό µας ωθεί σε µια πιο
γενική παρατήρηση: µια µηχανή δε µπορεί να απαιτήσει περισσότερο χώρο από ότι
χρόνο.

Ορισµός 1.1.7 Έστω ότι για µια k-string µηχανή Turing µε είσοδο x  έχουµε ότι

),,...,,,(),,...,,,,,( 11

*

kk uwuwHeexs →>>>   µε },,{ noyeshH ∈  δηλαδή η µηχανή

τερµατίζει. Τότε ο χώρος που απαιτείται από τη Μ µε είσοδο x  είναι ∑
=

k

i
iiuw

1

. Αν η

Μ είναι µηχανή µε είσοδο και έξοδο, τότε ο χρόνος που απαιτείται από την Μ είναι

∑
−

=

1

2

k

i
iiuw . Έστω τώρα NNf →: . Λέµε ότι η Μ λειτουργεί σε χώρο )(nf  αν για

κάθε είσοδο x απαιτεί χώρο το πολύ )( xf .
Έστω L µια γλώσσα. Τότε L είναι στη κλάση πολυπλοκότητα ))(( nfSPACE  αν
υπάρχει µια µηχανή Turing µε είσοδο και έξοδο, που αποφασίζει την L, και
λειτουργεί σε χώρο )(nf .
Ένα ανάλογο θεώρηµα µε το 1.1.2 λεει ότι και στη περίπτωση του χώρου οι

σταθερές δεν παίζουν σηµαντικό ρόλο:
Θεώρηµα 1.1.3 Έστω ))(( nfSPACEL ∈ . Τότε )2)(( +∈ nfSPACEL ε  για 0>ε .
Τελειώνοντας αυτή τη παράγραφο αναφερόµαστε στην υπολογιστική ισοδυναµία των
µηχανών RAM µε τις µηχανές Turing. Αυτή η ισοδυναµία δίνεται από τα ακόλουθα
δύο θεωρήµατα:
Θεώρηµα 1.1.4 Έστω ))(( nfTIMEL ∈ . Τότε υπάρχει µια µηχανή RAM που
υπολογίζει την χαρακτηριστική συνάρτηση Lϕ  της L , σε χρόνο ))(( nfO .
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Θεώρηµα 1.1.5 Έστω ότι µια µηχανή RAM, Π ,υπολογίζει µια συνάρτηση ϕ  σε
χρόνο ).(nf  Τότε υπάρχει µια 7-string µηχανή Turing που υπολογίζει την ϕ  σε
χρόνο ))(( 3nfO .

1.2 Οι κλάσεις NP,NP-complete και NP-hard.
Για να µιλήσουµε για τη κλάση NP καταρχήν, θα πρέπει να οριστούν οι µή

ντετερµινιστικές µηχανές Turing.
Ορισµός 1.2.1 Μια µή ντεντερµινιστική µηχανή Turing N είναι  µια τετράδα

),,,( sKN ∆Σ= . Τα  KsK ∈Σ,,  είναι όπως και στις απλές(ντετερµινιστικές) µηχανές
Turing. Η ∆  δεν είναι τώρα συνάρτηση, αλλά σχέση δηλαδή  είναι

⊆∆ ×Σ× )(K }],,{})"","",{[( −←→×Σ×∪ noyeshK . Αυτό σηµαίνει ότι για κάθε
συνδυασµό κατάστασης-συµβόλου δροµέα, υπάρχουν µία, περισσότερες από µια
επιλογές ή και καµία.

Η περιγραφή  µια µη ντετερµινιστικής µηχανής είναι πάλι µια τριάδα ),,( uwq  µε την
διαφορά ότι η µετάβαση από την µια περιγραφή στην άλλη δεν είναι πια συνάρτηση

αλλά σχέση. ∆ηλαδή µπορεί ),,(),,(
1

uwquwq ′′′→  αλλά και ),,(),,(
1

uwquwq ′′′′′′→
καθότι δύναται να είναι ∆∈′ )),,(),,(( Dqq ρσ  και ∆∈′′′′′′ )),,(),,(( Dqq ρσ . Ανάλογα

ισχύουν και για τις 
k

→  και 
*

→ .
Ορισµός 1.2.2 Μια µη-ντετερµινιστική µηχανή Turing Ν αποφασίζει µια γλώσσα L

αν για κάθε *Σ∈x  ισχύει : ),,(),,(
*

uwyesxsLx →⇔∈ >  για κάποια w,u.
Αυτός ο ορισµός σηµαίνει ότι η Ν αποφασίζει την L αν υπάρχει τουλάχιστον µια
ακολουθία από µη ντετερµινιστικές επιλογές(όπως στον ορισµό 1.2.1) που να οδηγεί
στη τερµατική κατάσταση yes. Άλλες επιλογές µπορεί να οδηγούν σε no, φτάνει να
υπάρχει µια ακολουθία επιλογών που να οδηγεί σε yes.
Ορισµός 1.2.3 Μια µη-ντετερµινιστική µηχανή Turing Ν αποφασίζει µια γλώσσα L

σε χρόνο )(nf , αν η Ν αποφασίζει την L και για κάθε *Σ∈x , αν ),,(),,( wuqxs
k

→>

τότε )( xfk ≤ . ∆ηλαδή η Ν δεν έχει µονοπάτια υπολογισµού(κάθε µονοπάτι
αντιστοιχεί σε µια ακολουθία επιλογών, όπως φαίνεται στο σχήµα 1) µε µήκος
µεγαλύτερο από )(nf  όπου n  το µήκος της εισόδου. Ο χρόνος που χρεώνεται είναι
το ύψος του δέντρου που αναπαριστά όλα τα δυνατά µονοπάτια  υπολογισµού(σχήµα
1). Προφανώς η συνολική υπολογιστική δραστηριότητα είναι το άθροισµα των µηκών
των µονοπατιών, από την ρίζα προς τα φύλλα και είναι εκθετικά µεγάλος ως προς το
µήκος της εισόδου.
Το σύνολο των γλωσσών που αποφασίζονται από µη ντετερµινιστικές µηχανές Turing
σε χρόνο )(nf  είναι η κλάση ))(( nfNTIME .

Η κλάση NP είναι U
k

knNTIMENP )(= , δηλαδή οι γλώσσες που αποφασίζονται από

µη ντετερµινιστικές µηχανές πολυωνυµικού χρόνου. Παρατηρούµε ότι NPP ⊆  διότι
κάθε ντετερµινιστική µηχανή είναι ειδική περίπτωση µη ντετερµινιστικής µηχανής: Η
σχέση ∆  είναι συνάρτηση. Άρα ))(())(( nfNTIMEnf ⊆ΤΙΜΕ  για κάθε )(nf  και πιο
ειδικά για knnf =)( .
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Το παρακάτω θεώρηµα µας λεει ότι αν θέλουµε να αποφασίζουµε ντετερµινιστικά,
µια γλώσσα NPL ∈ , τότε είµαστε υποχρεωµένοι να εξερευνήσουµε όλο το δέντρο
υπολογισµού στο σχήµα 1, και συνεπώς να δαπανήσουµε εκθετικό χρόνο(ως προς το
µήκος της εισόδου).

Θεώρηµα 1.2.1. Έστω µια γλώσσα L που αποφασίζεται από µια µη ντετερµινιστική
µηχανή Turing N σε χρόνο )(nf . Τότε η L αποφασίζεται από µια (ντετερµινιστική)
3-string µηχανή Turing Μ σε χρόνο )( )(nfcO  όπου 1>c  µια σταθερά που εξαρτάται
από τη µηχανή Ν.
Από αυτό το θεώρηµα προκύπτει αµέσως ότι U

1

)( )())((
>

⊆
c

nfcTIMEnfNTIME .

Προβλήµατα ενδεικτικά της κλάσης NP είναι το SAT, το TSP(στο οποίο µας
δίνεται ένα σύνολο πόλεων και οι µεταξύ τους αποστάσεις σε µορφή κόστους, και
θέλουµε να βρούµε την διαδροµή ελαχίστου κόστους, που περνάει µόνο µια φορά
από κάθε πόλη). Επίσης στο NP ανήκουν όλα τα προβλήµατα που ανήκουν στο P,
όπως για παράδειγµα το CIRCUIT-VALUE(µας δίνεται ένα λογικό κύκλωµα, και η
είσοδος του, και πρέπει να υπολογιστεί η τιµή της εξόδου του κυκλώµατος για τη
δοσµένη είσοδο). Τα προβλήµατα του P δεν είναι ενδεικτικά της δυσκολία της
κλάσης NP, γιατί λύνονται σε πολυωνυµικό χρόνο, σε αντίθεση µε το SAT και το
TSP που αιχµαλωτίζουν την δυσκολία της κλάσης NP. Αυτά τα προβλήµατα ανήκουν
στη κλάση ΝP-complete, που είναι εκείνο το υποσύνολο της κλάσης NP, το οποίο
έχει τα προβλήµατα εκείνα, σε κάθε ένα από τα οποία ανάγονται όλα τα προβλήµατα
της κλάσης. Επίσης ανήκουν στη κλάση NP-hard, η οποία έχει όλα τα
προβλήµατα(ανεξαρτήτου κλάσης) σε κάθε ένα από τα  οποία ανάγονται όλα τα
προβλήµατα της κλάσης NP. Όταν µιλάµε για αναγωγή εννοούµε το εξής:
Ορισµός 1.2.4. Μια γλώσσα 1L  ανάγεται 2L  αν υπάρχει µια συνάρτηση R , από

strings σε strings, που υπολογίζεται από µια ντετερµινιστική µηχανή Turing σε χώρο
)(log nO , έτσι ώστε για όλες τις εισόδους x  να ισχύει: 21 )( LxRLx ∈⇔∈ . Η R

είναι η αναγωγή από την 1L  στην 2L .
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Πρόταση 1.2.1.Αν R  µια αναγωγή που υπολογίζεται από µια µηχανή Turing Μ,
τότε για όλα τα input x  η Μ τερµατίζει µετά από πολυωνυµικό αριθµό βηµάτων.
Απόδειξη. Έστω xn = . Υποθέτοντας ότι η Μ έχει τρία string(ένα εισόδου ένα

εξόδου και ένα work tape), οι δυνατές περιγραφές της(configuration)  υπολογίζοντας
µόνο το work tape που δεν µπορεί να έχει µήκος µεγαλύτερο από nlog , είναι

ncnc log
1 ⋅⋅  γιατί n είναι οι δυνατές θέσεις του δροµέα πάνω στο input string, και nc log

είναι όλες οι δυνατές λέξεις που σχηµατίζονται σε ένα tape µήκους nlog  όπου c
είναι το πλήθος των γραµµάτων του αλφαβήτου της µηχανής και 1c  ο αριθµός των
καταστάσεων της µηχανής.  Επειδή η µηχανή είναι ντετερµινιστική, κατά την πορεία
ενός υπολογισµού δεν µπορεί να επαναληφτεί µια περιγραφή, άρα το µήκος ενός
υπολογισµού είναι το πολύ ncnc log

1 ⋅⋅  το οποίο είναι µικρότερο η ίσο του kn  για
κατάλληλο k  (ανεξάρτητο του n ).
Παραδείγµατα αναγωγών είναι του Hamilton Path προς το SAT, και τα δύο από τα

οποία τα συναντήσαµε στο µέρος Ι. Επίσης υπάρχει αναγωγή του SAT προς το
Hamilton Path. Το SAT όµως είναι η µάνα όλων των NP-complete προβληµάτων, µε
την έννοια ότι αν θέλουµε να αποδείξουµε ότι ένα πρόβληµα είναι NP-complete,
ανάγουµε το SAT στο πρόβληµα. Άρα και το Hamilton Path είναι NP-complete.
Κλείνοντας αυτό το κεφάλαιο θα πρέπει να αναφερθεί συνοπτικά η έννοια της

Universal (καθολικής) Μηχανής Turing. Είναι µια µηχανή Turing ),( xwU , η οποία
δέχεται ως είσοδο ένα string )(Mw , που κωδικοποιεί µια οποιαδήποτε µηχανή Turing
Μ, και ένα string x , και στη συνέχει εξοµοιώνει τον υπολογισµό της µηχανής Μ µε
είσοδο x . Είναι δηλαδή )()),(( xMxMwU =  για κάθε x . Αποδεικνύεται στο [12] η
ύπαρξη της καθολικής µηχανής Turing.
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2. Γραµµατικές Chomsky
Οι γραµµατικές Chomsky είναι µηχανισµοί που παράγουν strings, συνεπώς

παράγουν γλώσσες. Οι γλώσσες που παράγουν οι γραµµατικές Chomsky είναι
ακριβώς οι RE γλώσσες, δηλαδή οι γλώσσες που χαρακτηρίζουν την υπολογιστική
ισχύ των µηχανών Turing.Οι γραµµατικές Chomsky θα παίξουν ένα ενδιάµεσο ρόλο
στην ισοδυναµία µεταξύ των µηχανών Turing και των Splicing συστηµάτων, που
αποτελούν αφαιρετικό µοντέλο των DNA υπολογιστών. ∆ηλαδή πρώτα θα αποδειχθεί
ότι οι γραµµατικές Chomsky είναι ισοδύναµες µε τις µηχανές Turing, και στη
συνέχεια ότι τα splicing συστήµατα είναι ισοδύναµα µε τις γραµµατικές Chomsky. Το
συµπέρασµα αυτών των ισοδυναµιών είναι ότι τα splicing συστήµατα είναι
ισοδύναµα µε τις µηχανές Turing.
2.1 Ορισµός Γραµµατικών Chomsky
Ορισµός 2.1.1 Μια γραµµατική Chomsky είναι µια τετράδα ),,,( PSTNG =  όπου
TN ,  είναι ξένα αλφάβητα(δηλαδή ∅=∩ TN ), NS ∈  και

** )()()( TNTNNTNP ∪×∪∪⊆ , µε  P  πεπερασµένο. Το αλφάβητο N  είναι το
µη τερµατικό αλφάβητο(non-terminal), T  είναι το τερµατικό αλφάβητο, S  είναι το
αξίωµα, και P  είναι το σύνολο των κανόνων παραγωγής της .G  Οι κανόνες

Pvu ∈),( , γράφονται ως vu → . Είναι 1≥
N

u  δηλαδή το µήκος του u  ως προς τον
αριθµό των συµβόλων από το N  είναι τουλάχιστον ένα, ή πιο απλά το αριστερό
µέλος του κάθε κανόνα περιέχει τουλάχιστον ένα σύµβολο από το µη τερµατικό
αλφάβητο.
Με 21LL  συµβολίζεται η γλώσσα },:{ 21 LvLuuv ∈∈ .
Για *)(, TNyx ∪∈  είναι yx G⇒  ανν 21uxxx = , 21vxxy =  για κάποια

*
21 )(, TNxx ∪∈  και Pvu ∈→ . Τότε θα λέµε ότι x  παράγει άµεσα  το .y  Με *

G⇒
θα συµβολίζεται η µεταβατική κλειστότητα της σχέσης G⇒ . ∆ηλαδή είναι yx G

*⇒
ανν υπάρχουν Nk ∈  και kyy ,...,1  µε yyyyx GkGGG ⇒⇒⇒⇒ ...21 . Κάθε

*)( TNw ∪∈  µε wS G
*⇒  λέγεται προτασιακός τύπος.

Η γλώσσα που παράγεται, )(GL , από την γραµµατική G  είναι εκείνο το σύνολο
των προτασιακών τύπων  που περιέχουν µόνο γράµµατα του τερµατικού αλφαβήτου:

}|{)( ** xSTxGL G⇒∈= .
∆ύο γραµµατικές 21 ,GG  λέγονται ισοδύναµες αν }{)(}{)( 21 λλ −=− GLGL  όπου

λ  η κενή λέξη.
Οι γραµµατικές, ανάλογα µε την µορφή των κανόνων τους κατατάσσονται ως

ακολούθως. Μια γραµµατική ),,,( PSTNG =  καλείται:
- µονότονη(αυξάνοντος µήκους), αν για όλα τα Pvu ∈→  είναι vu ≤
- εξαρτηµένη από συµφραζόµενα(context sensitive) αν κάθε Pvu ∈→  έχει

21Auuu =  και 21xuuv = , για *
21 )(, TNuu ∪∈ , NA ∈  και

}{)()( * λ−∪=∪∈ + TNTNx
- ελεύθερη από συµφραζόµενα(context free) αν κάθε Pvu ∈→  έχει Nu ∈
- γραµµική(linear)  αν κάθε Pvu ∈→  έχει Nu ∈  και ** NTTv ∈
- κανονική(regular)  αν κάθε Pvu ∈→  έχει Nu ∈  και }{λ∪∪∈ TNTv .

Μια γραµµατική Chomsky, της οποίας οι κανόνες δεν υπόκεινται, κατά ανάγκη, σε
µια «φόρµα» περιορισµών, λέγεται  αυθαίρετη(arbitrary) γραµµατική. Οι αυθαίρετες
γραµµατικές λέγονται και τύπου-0 γραµµατικές.(type-0 grammars).Οι µονότονες
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λέγονται και τύπου-1, οι ελεύθερες από συµφραζόµενα τύπου-2 και οι κανονικές
λέγονται και τύπου-3 γραµµατικές. Από τους πιο πάνω ορισµούς προκύπτει η εξής
ιεραρχία: 0123 −⊂−⊂−⊂− typetypetypetype , δηλαδή µια γραµµατική τύπου-3
είναι και τύπου 2 κ.ο.κ. Αυτό σηµαίνει ότι αν συµβολίσουµε µε TYPE-i τις
οικογένειες των γλωσσών που παράγονται από τις αντίστοιχες γραµµατικές, τότε θα
είναι 0123 −⊂−⊂−⊂− TYPETYPETYPETYPE .
Επίσης αν συµβολίσουµε µε FIN την οικογένεια των πεπερασµένων γλωσσών, και µε
LIN,CS τις οικογένειες των γλωσσών που παράγονται από γραµµικές και context-
sensitive γραµµατικές αντίστοιχα, θα είναι

0123 −⊂−⊆⊂−⊂⊂−⊂ TYPETYPECSTYPELINTYPEFIN .
Ένα σηµαντικό θεώρηµα κανονικής µορφής για τις γραµµατικές type-0, που θα

χρησιµοποιηθεί στο σηµαντικό Θεώρηµα 3.2.3 του κεφαλαίου 3, είναι το παρακάτω
θεώρηµα:
Θεώρηµα 2.1 (Kuroda normal form) Για κάθε type-0 γραµµατική G , µια

ισοδύναµη γραµµατική G ′ ( )()( GLGL ′= , µπορεί να κατασκευαστεί
αποτελεσµατικά, µε ),,,( PSTNG =′ , και τους κανόνες στο P  να έχουν µια από τις
ακόλουθες µορφές: CDABAaABCA →→→→ ,,, λ  για NDCBA ∈,,,  και

Ta ∈ .
2.2 Ισοδυναµία γραµµατικών Chomsky και µηχανών Turing..
∆οθέντος µιας µηχανής Turing Μ, µπορούµε να κατασκευάσουµε µια γραµµατική

Chomsky  G,τύπου-0 τέτοια ώστε )()( GLML = , όπου )(ML  η γλώσσα που δέχεται
η µηχανή Turing.
Έστω η µηχανή Turing ),,,( δsVKM = . Αυτή µπορεί να επεκταθεί σε µια µηχανή

Turing ),,,,,( FsTVKM δ′′ µε τερµατικό αλφάβητο VT = και τερµατικές
καταστάσεις },"","{" hnoyesF = , και FKK ∪=′ . Αντιστρόφως, για κάθε µηχανή
Turing ),,,,,( FsTVKM δ  µε VT ⊆ (τερµατικό αλφάβητο) και KF ⊆ (F το σύνολο
των τερµατικών καταστάσεων), υπάρχει µια µηχανή Turing ),,,( δ ′=′ sVKM  µε

)()( MLML ′=  . Αυτό που κάνει η  M ′  είναι αρχικά να ελέγχει το input string να δει
αν περιέχει µόνο γράµµατα του τερµατικού αλφαβήτου T της Μ. Στην συνέχεια, η
M ′  κάνει ακριβώς ότι και η Μ, µε την διαφορά ότι όταν η Μ πρόκειται να µπει σε
µια τερµατική (για την Μ) κατάσταση Fq ∈ , η M ′  θα περάσει στην κατάσταση
�yes�. Άρα οι µηχανές Turing µε τερµατικό αλφάβητο είναι ισοδύναµες µε τις απλές
µηχανές Turing.
Η ισοδυναµία µεταξύ γραµµατικών chomsky, και µηχανών Turing µε τερµατικό

αλφάβητο έχει ως εξής: Καταρχήν, από τη θέση Church-Turing προκύπτει ότι για µια
οποιαδήποτε γραµµατική Chomsky, υπάρχει µια µηχανή Turing µε που να δέχεται
την ίδια γλώσσα, διότι η οποιαδήποτε γραµµατική Chomsky παρέχει άµεσα µια
αλγοριθµική διαδικασία(όχι κατά ανάγκην που τερµατίζει).
Επίσης για κάθε µηχανή Turing M  µπορεί να κατασκευαστεί µια γραµµατική

Chomsky G έτσι ώστε )()( MLGL = . Θα παρουσιαστεί πρώτα η βασική ιδέα και
κατόπιν θα δοθεί λεπτοµερώς η περιγραφή της γραµµατικής. Η ιδέα έχει ως εξής: η G
θα δηµιουργεί (µε τυχαίο τρόπο, από τυχαία επιλογή κανόνων) ένα string w  από το
τερµατικό αλφάβητο Τ καθώς  και ένα αντίγραφο του w. Στην συνέχεια η G
εξοµοιώνει τους υπολογισµούς της Μ πάνω στο αντίγραφο του w. Αν φτάσει σε µια
τερµατική κατάσταση(που σηµαίνει ότι )(MLw ∈ ), τότε διαγράφεται το
τροποποιηµένο αντίγραφο του w, και µένει το αρχικό w.
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Αναλυτικά, έστω ),,,,,( FsTVKM δ= . Θεωρούµε την γραµµατική
),,,( PSTNG =  µε KYXSVbTabaN ∪∪∈∈= },,{},],{[  και το P περιέχει τους

ακόλουθους κανόνες:
1) XsS 0→
2) TaXaaX ∈→ ],[
3) YX →
4) YBY ],[λ→
5) λ→Y
6) sbacas ′→ ],[],[  για }{λ∪∈ Ta , Ks ∈ , Vbc ∈,  έτσι ώστε

),,(),( →′= bscsδ
7) ],][,[],[],[ badescasde ′→  για Vdbc ∈,, , }{, λ∪∈ Tea  Kss ∈′, , έτσι
ώστε ),,(),( ←′= bscsδ

8) sassca →],[ , sascas →],[ , λ→s , για VcTaFs ∈∪∈∈ },{, λ .
Οι κανόνες 1-5 παράγουν το string w(οι πρώτες συνιστώσες από τα ],[ aa ) και το

αντίγραφο του(για παράδειγµα µπορεί να προκύψει ],][,][,][,[ ccbbaaBλ  οπότε
abcw = >=B ). Οι κανόνες 6 και 7 εξοµοιώνουν τη συνάρτηση µετάβασης δ , ενώ οι

κανόνες στο 8, σβήνουν το τροποποιηµένο αντίγραφο του w , όταν φτάσουµε σε µια
τερµατική κατάσταση.
Μετά από όλα αυτά, είναι εύκολο να επαληθευτεί ότι )()( MLGL = . Επίσης

εύκολο είναι να διαπιστωθεί, ότι η γραµµατική G είναι γενικά τύπου-0. Συνεπώς οι
γραµµατικές τύπου-0 είναι υπολογιστικά ισοδύναµες των µηχανών Turing.
Αν εφαρµόσουµε την παραπάνω κατασκευή σε µια Universal µηχανή Turing, θα

πάρουµε µια γραµµατική η οποία θα είναι κατά µια έννοια Universal: θα εξοµοιώνει
οποιαδήποτε άλλη µηχανή Turing(για την οποία θα υπάρχει µια αντίστοιχη
γραµµατική) µε την έννοια ότι η γλώσσα της universal γραµµατικής θα περιέχει
strings της µορφής )(# Mcodew  έτσι ώστε )(: MLw ∈ . Εντούτοις, ενδιαφερόµαστε
για έναν ορισµός της καθολικότητας που να είναι πιο «γραµµατικός», δηλαδή να έχει
πιο άµεση σχέση µε τις γραµµατικές.
Μια τριάδα ),,( PTNG = , όπου τα PTN ,,  ορίζονται όπως στις συνήθεις

γραµµατικές chomsky, είναι ένα σχήµα γραµµατικής. Για ένα string *)( TNw ∪∈ ,
ορίζουµε τη γλώσσα }|{),( ** xwTxwGL ⇒∈= , όπου οι παραγωγές γίνονται
σύµφωνα µε τους κανόνες στο .P
Μια καθολική τύπου-0 γραµµατική είναι ένα σχήµα γραµµατικής ),,( uuuu PTNG =

όπου uu TN ,  είναι ξένα αλφάβητα, και uP  είναι ένα πεπερασµένο σύνολο κανόνων
πάνω στο uu TN ∪ , µε την ιδιότητα ότι για κάθε τύπου-0 γραµµατική

),,,( PSTNG u= , υπάρχει  ένα string )(Gw , τέτοιο ώστε )())(,( GLGwGL u = .
Συνεπώς, µια καθολική γραµµατική εξοµοιώνει οποιαδήποτε δοθείσα γραµµατική,

δοσµένου ενός κώδικα )(Gw  της δοθείσας γραµµατικής G , που χρησιµεύει σαν το
αρχικό string στην καθολική γραµµατική.
Αποδεικνύεται ότι υπάρχουν καθολικές τύπου-0 γραµµατικές. Η απόδειξη

ξεφεύγει κάπως από τους σκοπούς αυτής της εργασίας. Οι λεπτοµέρειες της
απόδειξης αναφέρονται στο [9].
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3. Splicing systems
Τα splicing systems είναι ουσιαστικά η φορµαλιστική µελέτη συστηµάτων που
στηρίζονται σε κανόνες αποκοπής και συνένωσης για να παράγουν νέα δεδοµένα(που
στην ουσία είναι συµβολοσειρές) από παλιά(αξιώµατα η αυτά που έχουν ήδη
παραχθεί). Πριν οριστούν αυστηρά θα δοθεί ένα παράδειγµα το πώς οι λειτουργίες
της αποκοπής από ένζυµα αποκοπής και της συνένωσης µε την βοήθεια DNA-
λιγάσης δίνουν στο µοντέλο της 2.2 έναν χαρακτήρα που µε κάποιες λογικές
υποθέσεις µπορεί να θεωρηθεί ως splicing system(µε την απλή περιγραφική έννοια
που δόθηκε στην αρχή της παραγράφου).
3.1 DNA µοντέλο ως splicing system
Έστω ότι έχουµε τα ακόλουθα διπλά µόρια DNA

53
35

′′
′′

GGGGGGGGGAGCTG
CCCCCCCCCTCGAC   και  

53
35
′′
′′

TTTTTTTTTCGCGT
AAAAAAAAAGCGCA

και δύο ένζυµα αποκοπής (TaqI και SciNI), των οποίων οι υποακολουθίες
αναγνώρισης είναι

53
35

′′
′′

AGCT
TCGA   και   

53
35
′′
′′

CGCG
GCGC  αντίστοιχα.

Η επίδραση των ενζύµων στα δύο δοσµένα µόρια DNA θα έχει ως αποτέλεσµα το
σπάσιµο των µορίων στο σηµείο που βρίσκεται η υποακολουθία αναγνώρισης του
κάθε ενζύµου. Έτσι το πρώτο ένζυµο επιδρά µόνο στο πρώτο µόριο και δίνει τα εξής
δύο µόρια DNA:

GGGGGAGC
CCCCCT

3
5
′
′

  (α)  και 
5
3
′
′

TGGGGG
CGACCCCC

(β)

Οµοίως το δεύτερο ένζυµο επιδρά στο δεύτερο µόριο DNA(από τα αρχικά στην αρχή
της παραγράφου)  το οποίο και περιέχει την υποακολουθία αναγνώρισης  και δίνει:

TTTTTCGC
AAAAAG

3
5
′
′

 (γ)  και 
5
3
′
′

GTTTTT
CGCAAAAA

(δ)

Παρατηρούµε ότι το µόριο (α) και το µόριο (δ) έχουν συµβατά άκρα(δηλαδή
συµπληρωµατικά και αντίθετης πολικότητας) και µπορούν να συνενωθούν σε ένα
καινούριο µόριο DNA µε τη βοήθεια DNA-λιγάσης και να δώσουν το εξής
διαφορετικό µόριο:

53
35

′′
′′

TTTTGGGGGAGCGT
AAAACCCCCTCGCA

Παρόµοια τα µόρια (γ) και (β) µπορούν να ενωθούν και να δώσουν το µόριο

53
35
′′
′′

GGGGTTTTTCGCTG
CCCCAAAAAGCGAC

Παρατηρούµε λοιπόν πώς από δύο αρχικά µόρια DNA και µε µόνο τις λειτουργίες
της αποκοπής(µε την βοήθεια περιοριστικών ενζύµων)  και συνένωσης( µε τη
βοήθεια DNA-λιγάσης) παράχθηκαν δύο καινούρια µόρια DNA διαφορετικά από τα
αρχικά. Αυτός ο συνδυασµός των παραπάνω λειτουργιών είναι γνωστός ως DNA-
επανασυνδυασµός (DNA-recombination). Είναι το σχεδόν το ίδιο µε την µαθηµατική
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αφαίρεση του που λέγεται splicing operation και είναι ο βασικός κανόνας στα splicing
systems. Για να περάσουµε από το DNA-recombination στο splicing operation είναι
απαραίτητες οι παρακάτω υποθέσεις:
1. Θεωρούµε σειρές από σύµβολα (strings) και όχι δοµές µε διπλή έλικα (όπως τα
διπλά µόρια DNA). Αυτή η υπόθεση είναι ασφαλής και λογική διότι λόγω της
συµπληρωµατικότητας Α-Τ  και C-G δεν έχουµε απώλεια πληροφορίας
χρησιµοποιώντας απλά strings.

2. Το µέγεθος του αλφάβητου δεν περιορίζεται σε 4 γράµµατα. Αυτή η γενίκευση
φαίνεται λογική αφού κάθε αλφάβητο µπορεί να κωδικοποιηδεί σε ένα δυαδικό
αλφάβητο.

3. Το µήκος των υποακολουθιών αναγνώρισης των ενζύµων όσο και ο αριθµός των
τελευταίων που µπορούν να εργάζονται ταυτόχρονα δεν είναι περιορισµένος.
Αυτή είναι µια  γενναιόδωρη υπόθεση που η αλήθεια της εξαρτάται από την
πρόοδο της βιοτεχνολογίας.

Λαµβάνοντας υπόψη τις παραπάνω υποθέσεις µπορούµε να προχωρήσουµε στον
µαθηµατικό ορισµό της λειτουργίας splicing όσο και των splicing συστηµάτων.
3.2 Ισοδυναµία συστηµάτων Splicing και γραµµατικών Chomsky
Υπάρχουν πολλοί τύποι συστηµάτων splicing. Μπορούµε να έχουµε συστήµατα

Splicing µονής η διπλής κατεύθυνσης(one-way ή two-way), µε επαναλαµβανόµενο η
µή splicing(iterated ή non-iterated), απλά ή επεκταµένα(extended), πάνω σε απλά
σύνολα ή σε πολυσύνολα. Ανάλογα µε το τύπο του συστήµατος, πετυχαίνεται µε
διαφορετικό τρόπο η ισοδυναµία µε τις type-0 γραµµατικές Chomsky, και συνεπώς µε
τις µηχανές Turing. Παρακάτω θα εξεταστούν απλά µονής κατεύθυνσης µε
επαναλαµβανόµενο splicing, επεκταµένα µονής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο
splicing, και επεκταµένα διπλής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο splicing πάνω σε
πολυσύνολα.
3.2.1 Συστήµατα απλά µονής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο splicing(one-

way iterated splicing systems)
Έστω αλφάβητο V  και δύο σύµβολα ,$#  που δεν είναι στο V . Ένας κανόνας

splicing(σύνδεσης) είναι ένα string της µορφής 4321 #$# uuuur =  µε *
41 ,..., Vuu ∈ .

Για ένα τέτοιο κανόνα r  και strings *,, Vzyx ∈  θα είναι:

241124312211 ,,|),( yuuxzyuuyyxuuxxzyx r ===⇔−  για *
2121 ,,, Vyyxx ∈ .

Το πέρασµα από τα yx,  στο z  µέσω της r−|  φαίνεται στο σχήµα 3.2.1.1.
Ένα µασχήH −  είναι µια δυάδα ),( RV=σ  όπου V  αλφάβητο και

**** #$# VVVVR ⊆  είναι ένα σύνολο κανόνων splicing. Το R  µπορεί να είναι
απειροσύνολο, και µπορούµε να το δούµε µέσα στην ιεραρχία Chomsky ή σε κάποια
άλλη κατάταξη γλωσσών. Γενικά αν FLR ∈  για µια οικογένεια γλωσσών FL , τότε
λέµε ότι το µασχήH −  είναι τύπου FL .
Για ένα µασχήH −  ),( RV=σ  και µια γλώσσα *VL ⊆ , ορίζουµε

},,|),(|{)( *
1 RrLyxzyxVzL r ∈∈−∈= γιασ . Παρατηρούµε ότι *

1 )( VL ⊆σ ,
άρα µπορεί να οριστεί το ))(( 11 Lσσ  κ.ο.κ. Αυτή είναι η ιδέα για το
επαναλαµβανόµενο splicing. Γενικά ορίζουµε:

)()( 1
0
1 LL σσ =

)())(()( 111
1

1 LLL iii σσσσ ∪=+ , 0≥i .

U
0

1
*
1 )()(

≥

=
i

i LL σσ .
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Τελικά ένα απλό σύστηµα splicing µονής κατεύθυνσης µε  επαναλαµβανόµενο
splicing, είναι µια τριάδα ),,( RLV=γ  και η γλώσσα που παράγεται από
αυτό είναι )()( *

1 LL σγ = ,όπου ),( RV=σ  το υποκείµενο µασχήH −  του γ . Το
απλό σηµαίνει ότι δεν υπάρχει τερµατικό αλφάβητο όπως στα επεκταµένα. Η γλώσσα
L  λέγεται και σύνολο αξιωµάτων του γ .
Με ),( 211 FLFLH  συµβολίζουµε την οικογένεια των γλωσσών που παράγονται

από one-way (γι αυτό και ο δείκτης 1 στο )1H  iterated splicing συστήµατα µε σύνολο
αξιωµάτων της οικογένειας 1FL  και υποκείµενο H-σχήµα τύπου 2FL . Είναι δηλαδή:

},),,,(|)({
}),,(,|)({),(

21

21
*
1211

FLRFLLRLVL
FLRRVFLLLFLFLH

∈∈==
=∈=∈=

γγ
σσ

Βέβαια οι γλώσσες των 21 , FLFL  είναι πάνω στο *V .
Έτσι ),(1 FINFINH  είναι οι γλώσσες που παράγονται από one-way splicing
συστήµατα µε πεπερασµένο σύνολο αξιωµάτων και πεπερασµένο σύνολο κανόνων,
ενώ ),(1 REGFINH  είναι οι γλώσσες που παράγονται από πεπερασµένο σύνολο
αξιωµάτων και µε σύνολο κανόνων κάποια κανονική γλώσσα(που παράγεται από
κανονική γραµµατική(type-3 Chomsky grammar).
Ο παρακάτω πίνακας µας δίνει τις οικογένειες ),( 211 FLFLH  για διάφορες 21 , FLFL .
Το στοιχείο του πίνακα στη γραµµή 1FL  και στη στήλη 2FL  µας δίνει είτε τη
οικογένεια ),( 211 FLFLH , είτε δύο οικογένειες 43 , FLFL  τέτοιες που

42113 ),( FLFLFLHFL ⊂⊂ .
FIN REG LIN CF CS RE

FIN FIN,REG FIN,RE FIN,RE FIN,RE FIN,RE FIN,RE
REG REG REG,RE REG,RE REG,RE REG,RE REG,RE
LIN LIN,CF LIN,RE LIN,RE LIN,RE LIN,RE LIN,RE
CF CF CF,RE CF,RE CF,RE CF,RE CF,RE
CS CS,RE CS,RE CS,RE CS,RE CS,RE CS,RE
RE RE RE RE RE RE RE
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Όπως φαίνεται από τον πίνακα, χρησιµοποιώντας  πεπερασµένο σύνολο
αξιωµάτων(που αντιστοιχούν στα αρχικά µόρια DNA µέσα στο σωλήνα) και
πεπερασµένο σύνολο κανόνων(που αντιστοιχούν στα ένζυµα), δε γίνεται να
περάσουµε το φράγµα των κανονικών γλωσσών. Εµείς βέβαια θέλουµε να φτάσουµε
όχι απλώς τις κανονικές γλώσσες, αλλά τις γλώσσες RE. Όπως φαίνεται από τον
πίνακα είναι REREGFINHFIN ⊂⊂ ),(1 . Το ακόλουθο βασικό λήµµα µας δίνει κάτι
καλύτερο(και ταυτόχρονα µια ιδέα για γενίκευση του συστήµατος splicing σε
επεκταµένο χρησιµοποιώντας τερµατικό αλφάβητο):
Για τα one-way iterated splicing συστήµατα ισχύει το ακόλουθο βασικό λήµµα

Λήµµα 3.2.1 (Βασικό λήµµα καθολικότητας)(Basic Universality Lemma). Κάθε
γλώσσα ,, *TLREL ⊆∈  µπορεί να γραφεί στη µορφή *TLL ∩′=  για κάποια

).,(1 REGFINHL ∈′
Απόδειξη. Από την ισοδυναµία γραµµατικών Chomsky και µηχανών Turing έπεται
ότι θα υπάρχει µια γραµµατική ),,,{ PSTNG =  type-0, έτσι ώστε LGL =)( . Θα
κατασκευαστεί ένα one-way iterated splicing σύστηµα γ  έτσι ώστε

*)()( TLGL ∩= γ .
Έστω }{BTNU ∪∪=  όπου B  ένα καινούριο σύµβολο, και θεωρούµε το

µασχήH −  ),( RV=σ  όπου }|{},,,,{ UaYZYBXXTNV a ∈∪′∪∪=  και το
σύνολο R  περιέχει τους ακόλουθους κανόνες:
Simulate: *,#$#.1 UwPvuvYZuYXw ∈∈→για
Rotate:    aYZaYXw #$#.2   *, UwUa ∈∈για

    awYXZaX #$#.3 ′  για *, UwUa ∈∈
    YZYwX a #$#.4 ′     για *, UwUa ∈∈
    wYXZX #$#.5 ′    για *Uw ∈

Terminate: wYXBZY #$#.6  για *Tw ∈
      #$#.7 XZY

Είναι εύκολο να δούµε ότι το σύνολο R  παράγεται από µια κανονική(regular)
γραµµατική G ′ (π.χ οι κανόνες της οµάδας simulate είναι παράθεση των γλωσσών

}|#${#,},{ * PvuvYZuYUX ∈→ ,όπου η πρώτη και η τελευταία είναι
πεπερασµένες, άρα κανονικές, ενώ η µεσαία είναι κανονική. Η παράθεση κανονικών
γλωσσών είναι κανονική γλώσσα, όπως επίσης και η ένωση, παίρνοντας δηλαδή την
ένωση των κανονικών γλωσσών που ορίζει κάθε κανόνας, έχουµε το R ) και συνεπώς

REGR ∈ . Επίσης θεωρούµε τη γλώσσα
}|,{}|{},,{0 UaaZXZYPvuZvYXZZYXBSYL a ∈′∪∈→∪=

Έστω ),,( 0 RLV=γ  τότε θα είναι *
0

*
1

* )()( TLTLL ∩=∩= σγ . Πράγµατι:
Καταρχήν, κανένα string στην 0L  δεν είναι στο *T . Όλοι οι κανόνες του συνόλου R
περιλαµβάνουν το σύµβολο Z , αλλά αυτό το σύµβολο δεν εµφανίζεται στο string
που παράγεται από το splicing. Συνεπώς, σε κάθε βήµα θα πρέπει να
χρησιµοποιήσουµε τουλάχιστον ένα string από την 0L , και µπορεί ένα string από
γλώσσα που παράγεται σε κάποιο προηγούµενο βήµα.
Το σύµβολο B  είναι για να µαρκάρεται η αρχή των προτασιακών τύπων της G ,

καθώς παράγονται string από το µασχήH − .
Με τους κανόνες στην οµάδα simulate(οµάδα 1) προσοµοιώνουµε τους κανόνες

της γραµµατικής που περιέχονται στο σύνολο P . Οι κανόνες στις οµάδες 2-5(που
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συνιστούν την ευρύτερη οµάδα rotate), µεταφέρουν σύµβολα από το δεξί άκρο του
string, στο αριστερό άκρο, θυµίζοντας την λειτουργία του δυαδικού rotate. Τα rotate
στους 2-5 χρησιµεύουν ώστε να µπορούµε να εφαρµόζουµε τους κανόνες σε όποιο
σηµείο θέλουµε: Πρώτα κάνουµε τα κατάλληλα rotates ώστε να εµφανιστεί το u  του
κανόνα vu → , στο δεξιό άκρο του string, στην συνέχεια εφαρµόζεται ο κατάλληλος
κανόνας της οµάδας 1, και στην συνέχεια µε κατάλληλα rotates, επαναφέρουµε το
string στην αρχική του κατάσταση. Επειδή το B  είναι πάντα παρόν και µαρκάρει την
αρχή του string της G , ξέρουµε σε κάθε στιγµή ποιο είναι αυτό το string. Για
παράδειγµα, αν το τρέχον string είναι της µορφής 2211 ββ Bww  για

}|,,,{, 21 UaYXYX a ∈′∈ββ  και *
21 )(, TNww ∪∈  τότε το 12ww  είναι ένας

προτασιακός τύπος της G .
Αρχίζουµε µε το αξίωµα της G  δηλαδή το XBSY , που µαρκάρεται από τα

αριστερά µε το B , και εντός των YX , .
Ας δούµε πως δουλεύουν οι κανόνες 2-5. Παίρνουµε ένα string XwaY  για κάποιο
Ua ∈ , και *Uw ∈ . Από ένα κανόνα του 2, παίρνουµε:

aa XwYYZaYXw −||,|( .
(Οι µπάρες µέσα στη παρένθεση είναι βοηθητικές για να αντιληφθούµε που γίνεται

το slicing). Το σύµβολο aY , κρατά στη µνήµη το γεγονός ότι το a  έχει διαγραφεί από
το δεξί άκρο του wa . Κανένας κανόνας στο R  δε µπορεί να εφαρµοστεί στο aXwY
εκτός από κανόνα του τύπου 3:

aa awYXwYXZaX ′=′ |)|,|( .
Άρα το σύµβολο a  έχει τώρα προστεθεί στην αρχή του w . Πάλι υπάρχει ένας τρόπος
για να συνεχίσουµε, χρησιµοποιώντας ένα κανόνα τύπου 4:

awYXYZYawX a ′−′ |)|,|( .
Αν τώρα χρησιµοποιήσουµε ένα κανόνας από το 5 θα έχουµε:

XawYawYXZX −′ |)|,|( .
Αρχίσαµε λοιπόν από το XwaY  και πήραµε το XawY , ένα string µε τους ίδια

σύµβολα µαρκαρίσµατος στα δύο άκρα. Αυτά τα βήµατα µπορούν να επαναληφθούν
όσες φορές θέλουµε, οπότε µπορεί να παραχθεί οποιαδήποτε κυκλική µετάθεση του
string µεταξύ των X και Υ.
Σε κάθε string XwY  µπορεί να εφαρµοστεί ένας κανόνας της οµάδας 1, αρκεί το

w  να τελειώνει µε το u ( uww ′=  ) ενός κανόνα Pvu ∈→ . Άρα κάθε κανόνας του P
µπορεί να εφαρµοστεί, σε οποιαδήποτε θέση, προετοιµάζοντας κατάλληλα το string
w , µε χειρισµούς όπως αυτούς παραπάνω και χρησιµοποιώντας κανόνες 2-5.
Συνεπώς, για κάθε προτασιακό τύπο w  της G  υπάρχει ένα string XBwY , που

παράγεται από το σ , και, αντιστρόφως, αν YBwXw 21  έχει παραχθεί από το σ , τότε

12ww  είναι ένας προτασιακός τύπος της G . ΄Όταν λέµε ότι παράγεται από το σ ,
εννοούµε ότι παράγεται σε κάποιο βήµα της διαδικασίας i

1σ .
Το w  ενδέχεται να περιέχει µη τερµατικά σύµβολα(που δεν ανήκουν στο T). Τότε

δεν γίνεται να χρησιµοποιηθούν οι κανόνες 6-7 για να απαλλαχθεί το w  από τα
σύµβολα που το µαρκάρουν. Φυσικά το π.χ )( 0

*
1 LXBwY σ∈  αλλά όχι στο

*
0

*
1 )( TL ∩σ . Για να απαλλαχθούµε από τα YBX ,,  θα πρέπει να χρησιµοποιήσουµε

πρώτα τον κανόνα 6 και το ZY  της 0L , για να πάρουµε το wY  και στη συνέχεια το
κανόνα 7 και το 0LXZ ∈  για να απαλλαγούµε από το Υ. Παρατηρούµε ότι ο κανόνας
6 µπορεί να εφαρµοστεί µόνο όταν το B  είναι στην πιο αριστερή θέση(όπως στο
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ΧBwY) και όταν *Tw ∈ . Αυτό εγγυάται ότι τα w  µε τερµατικά σύµβολα µόνο, που
παράγονται από το σ , είναι προτασιακοί τύποι της G  και εφόσον έχουν µόνο
τερµατικά σύµβολα είναι µέσα στο )(GL . Άρα  )()( *

0
*
1 GLTL ⊆∩σ . Επίσης είναι

κατανοητό ότι κάθε string της )(GL  µπορεί να παραχθεί από το σ  και συνεπώς
)()( *

0
*
1 GLTL ⊇∩σ . Άρα *

0
*
1 )()( TLGL ∩= σ  και η απόδειξη έχει ολοκληρωθεί.

1.2.2  Συστήµατα επεκταµένα µονής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο
splicing(extended one-way iterated splicing systems)

 Το λήµµα 3.2.1 δίνει την πιο άµεση ιδέα για το τι πρέπει να γίνει σε µια
προσπάθεια προσέγγισης των γλωσσών RE µε όσο το δυνατόν ελαφρύτερα
µέσα(σύνολο κανόνων και σύνολο αξιωµάτων, χαµηλότερα στην ιεραρχία chomsky).
Πρέπει να προστεθεί ένα τερµατικό αλφάβητο, και να οριστεί ανάλογα η γλώσσα που
παράγεται.
Πιο συγκεκριµένα ένα επεκταµένο σύστηµα splicing µόνης κατεύθυνσης µε

επαναλαµβανόµενο splicing, είναι µια τετράδα ),,,( RLTV=γ , όπου V  αλφάβητο,
*, VLVT ⊆⊆  και **** #$# VVVVR ⊆ , όπου ,$#  ειδικά σύµβολα που δεν

εµφανίζονται στο V . Η γλώσσα που παράγεται από το γ  είναι:
**

1 )()( TLL ∩= σγ , µε ),( RV=σ  το υποκείµενο µασχήH −  του γ .
Εδώ T  είναι το τερµατικό αλφάβητο. Ένα τέτοιο σύστηµα splicing λέγεται και

επεκταµένο στηµασύH − . Όταν VT =  τότε το σύστηµα θα λέγεται µη επεκταµένο
και είναι στην ουσία το σύστηµα της προηγούµενης παραγράφου. Η δυνατότητα του
να έχουµε τερµατικό αλφάβητο, οποιοδήποτε υποσύνολο του V , είναι αυτή που µας
επεκτείνει τις δυνατότητες του συστήµατος.
Με ),( 211 FLFLEH  συµβολίζουµε την οικογένεια των γλωσσών από επεκταµένα

συστήµατα splicing ),,,( RLTV=γ  µε 1FLL ∈  και 2FLR ∈ . Το T  είναι ελεύθερο
να παίρνει οποιοδήποτε υποσύνολο του V (για τα ίδια ), RL .
Λήµµα 3.2.2. ),(1 FINFINEHREG = .
Απόδειξη. Παρόµοια µε του λήµµατος 3.2.1. Η ιδέα είναι να θεωρήσουµε µια
γλώσσα REGL ∈  και µια γραµµατική ),,,( PSTNG =  τέτοια ώστε LGL =)( , και να
κατασκευαστεί ένα επεκταµένο σύστηµα πεπερασµένων κανόνων και αξιωµάτων, µε
τερµατικό αλφάβητο T (ίδιο µε της G), που να εξοµοιώνει τους κανόνες της G (που
βρίσκονται στο σύνολο P ). Έτσι αποδεικνύεται ότι ),(1 FINFINEHREG ⊆ . Το

REGFINFINEH ⊆),(1  αποδεικνύεται κατά την αντίστροφη ιδέα: κατασκευάζουµε
µια γραµµατική που να µιµείται το επεκταµένο σύστηµα splicing(που έχει
πεπερασµένους κανόνες και αξιώµατα), και δείχνουµε ότι είναι κανονική.

Από το λήµµα 3.2.1 προκύπτει εύκολα ότι ),(1 REGFINEHRE ⊆ . Από τη θέση
Church-Turing µπορούµε εύκολα να πάρουµε ότι REREGFINEH ⊆),(1 . Συνεπώς
έχουµε ότι

),(.1 1 REGFINEHRE =
),(.2 1 FINFINEHREG =

Αν συνδυάσουµε µε µια ψυχρή µαθηµατική λογική τα δύο αυτά αποτελέσµατα
προκύπτει ότι )),(,( 11 FINFINEHFINEHRE = . Άρα από µια πρώτη σκοπιά,
φαίνεται να έχουµε φτάσει τον σκοπό µας, που ειπώθηκε στην αρχή  της 3.2.2,
δηλαδή να φτάσουµε τις γλώσσες RE, και συνεπώς την υπολογιστική δυνατότητα των
µηχανών Turing, µε συστήµατα splicing που να έχουν τα χαµηλότερα δυνατά µέσα
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στην ιεραρχία Chomsky:πεπερασµένα σύνολα(για κανόνες και αξιώµατα). Όµως το
),(1 FINFINEHREG =  από σκοπιά DNA υπολογιστών είναι µόρια DNA, ενώ το

REG  στο ),(1 REGFINEHRE =  από σκοπιά DNA υπολογιστών είναι ένζυµα(που
αντιστοιχούν στους κανόνες).
Τελικά, αυτό που έχουµε πετύχει είναι να φτάσουµε τις γλώσσες RE µε

πεπερασµένο αρχικό αριθµό µορίων DNA, και ενδεχοµένως άπειρο αριθµό
ενζύµων(αφού είναι κανονική γλώσσα, όχι κατανάγκην πεπερασµένη). Για να
ξεπεραστεί αυτή η δυσκολία, υπάρχουν πολλοί τρόποι([9]):συστήµατα µε
επιτρεπόµενα πλαίσια, απαγορευτικά πλαίσια, τοπικές ή σφαιρικές γλώσσες στόχου,
αντιστοιχίες ταιριάσµατος, αντιστοιχίες επόµενου κανόνα, µεταλλαγές σηµείων που
αλλάζουν τους κανόνες splicing, διπλό splicing(χρησιµοποιώντας δύο κανόνες
ταυτόχρονα), συστήµατα µε πολυσύνολα. Εδώ θα ακολουθηθεί η τελευταία
προσέγγιση: θα θεωρηθούν splicing συστήµατα διπλής κατεύθυνσης και πάνω σε
πολυσύνολα.
1.2.3 Συστήµατα επεκταµένα διπλής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο

splicing πάνω σε πολυσύνολα(extended two-way iterated splicing systems
on multisets)

Καταρχήν το splicing διπλής κατεύθυνσης χρησιµοποιεί και τα δύο κοµµάτια στα
οποία σπάει το κάθε ένα από τα δύο αρχικά strings, δίνοντας έτσι ως αποτέλεσµα δύο
καινούρια string και όχι ένα. Το splicing διπλής κατεύθυνσης(ή 2-splicing)
συµβολίζεται µε r=|  όπου r  ο κανόνας. Πιο συγκεκριµένα είναι:

),(|),( wzyx r=  24312211 , yuuyyxuuxx ==⇔ , 22312411 , xuuywyuuxz ==  για
κάποια *

2121 ,,, Vyyxx ∈  και 4321 #$# uuuur = .
Για ένα Η-σχήµα ),( RV=σ  και µια γλώσσα *VL ⊆ ορίζουµε τώρα ως

),(|),(|{)( *
2 wzyxVzL r=∈=σ  ή ),(|),( zwyx r=  για κάποια Lyx ∈,  και Rr ∈ } .

Ανάλογα µπορούµε να ορίσουµε το )(2 Liσ  και το )(*
2 Lσ . Ο δείκτης 2 στο 2σ

δηλώνει ότι έχουµε 2-splicing. Ανάλογα ορίζεται και η οικογένεια
}),,(,:)({),( 21

*
2212 FLRRVFLLLFLFLEH ∈=∈= σσ .

Μέχρι τώρα, είτε θεωρήσουµε 1-splicing(splicing µονής κατεύθυνσης) είτε 2-
splicing, θεωρούµε ότι τα strings yx,  βρίσκονται σε απεριόριστο αριθµό και το ότι
δεν καταναλώνονται από την λειτουργία του splicing. Κάτι τέτοιο µπορεί να φαίνεται
ρεαλιστικό, µε την έννοια ότι σε ένα δοκιµαστικό σωλήνα υπάρχουν πάρα πολλά
αντίγραφα ενός δοσµένου string x, συνεπώς µπορούµε να τα θεωρούµε άπειρα.
Εντούτοις η ύπαρξη πολλών αντιγράφων του κάθε string, είναι µια δυσκολία στο να
ελέγξουµε την λειτουργία του splicing. Αν θεωρήσουµε ότι τα strings έχουν ένα
πεπερασµένο(και κάπως περιορισµένο) αριθµό από αντίγραφα, έχουµε ένα τρόπο να
ελέγξουµε την λειτουργία του splicing, µε άλλα λόγια βάζουµε µια επιπλέον
δυνατότητα στο σύστηµα splicing. Αυτή η επιπλέον δυνατότητα µας επιτρέπει να
«πιάσουµε» τις γλώσσες RE µε πεπερασµένο αριθµό στα µέσα.
Για να εισάγουµε αυτή τη δυνατότητα θα πρέπει αρχικά να θεωρηθεί ή έννοια του

πολυσυνόλου(multiset), δηλαδή σύνολα όπου έχουµε και τις πολλαπλότητες µε τις
οποίες εµφανίζεται το κάθε στοιχείο του συνόλου.
Πιο φορµαλιστικά, ένα πολυσύνολο πάνω σε ένα σύνολο X  είναι µια αντιστοιχία

}{: ∞∪→ NXM , µε )(xM  να είναι ο αριθµός των αντιγράφων του στοιχείου
Xx ∈ . Όταν ∞=)(xM  τότε ο αριθµός των αντιγράφων του x  είναι απεριόριστος.

Το σύνολο }0)(|){( >∈ xMXxMSupp  λέγεται  το στήριγµα του M .
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Για δύο πολυσύνολα 21 , MM  πάνω στο X , ορίζεται η ένωση τους
)()())(( 2121 xMxMxMM +=∪ , και η διαφορά τους
)()())(( 2121 xMxMxMM −=−  για )()( 21 xMxM ≥  και

∞<)(),( 21 xMxM (πεπερασµένα). Αν ∞=)(1 xM  τότε ∞=− ))(( 21 xMM . Ένα
πολυσύνολο µε πεπερασµένο στήριγµα, αναπαριστάται ως ένα σύνολο ζευγών

))(,( xMx  για )(MSuppx ∈ .
Για παράδειγµα, )},(),1,(),3,{(1 ∞= aaabbabM  είναι ένα πολυσύνολο πάνω στο

*},{ ba  µε το στήριγµα να αποτελείται από τρεις λέξεις aaabbab ,, .  Η πρώτη
εµφανίζεται σε 3 αντίγραφα, η δεύτερη σε 1, και η τρίτη σε απεριόριστο αριθµό.
Ένα επεκταµένο σύστηµα διπλής κατεύθυνσης µε επαναλαµβανόµενο splicing, πάνω

σε πολυσύνολα, ή πιο απλά ένα επεκταµένο Hµ  σύστηµα,  είναι µια τετράδα
),,,( RLTV=γ  όπου V  αλφάβητο, VT ⊆ (τερµατικό αλφάβητο), L  είναι ένα

πολυσύνολο πάνω στο }{* λ−=+ VV  µε πεπερασµένο )(LSupp , και R  είναι ένα
πεπερασµένο σύνολο κανόνων πάνω στο V .
Για ένα Hµ  σύστηµα και δύο πολυσύνολα 21 , MM  πάνω στο *V  ορίζουµε  την

σχέση 21 MM γ⇒  αν και µόνο αν υπάρχουν *,,, Vwzyx ∈  ώστε να ισχύουν τα εξής:
(1) 1))})(1,{((,1)( 11 ≥−≥ yxMxM
(2) ),(|),( wzyx r=  για κάποιο Rr ∈ .
(3) )}1,{()})1,{()})1,{()})1,{(((( 12 wzyxMM ∪∪−−= .
Στο (1) έχουµε τη συνθήκη έτσι γραµµένη ώστε να καλύπτει και τη περίπτωση που

yx =  οπότε θα πρέπει 2)(1 ≥xM . Επίσης η (3) είναι γραµµένη έτσι ώστε να
καλύπτει τη περίπτωση που wz =  οπότε θα πρέπει να προσθέσουµε 2 στο )(2 zM .
Με απλά λόγια όταν περνάµε µε την γ⇒  από ένα πολυσύνολο 1M  σε ένα

πολυσύνολο 2M , η πολλαπλότητα δύο στοιχείων του 1M , yx, , µειώνεται κατά ένα,
ενώ η πολλαπλότητα των αποτελεσµάτων της λειτουργίας 2-splicing, wz, , αυξάνεται
κατά 1. Η πολλαπλότητα όλων των άλλων στοιχείων στο )( 1MSupp  δεν αλλάζει.
Η γλώσσα που παράγεται από ένα επεκταµένο Hµ  σύστηµα γ  συνίσταται από

όλες τις λέξεις που περιέχουν µόνο τερµατικά σύµβολα, και των οποίων η
πολλαπλότητα είναι τουλάχιστον µια φορά, µεγαλύτερη η ίση του 1, κατά την
διάρκεια της εργασίας του γ . Φορµαλιστικά, η γλώσσα ορίζεται ως:

)(|{)( * MSuppwTwL ∈∈=γ  για M  τέτοιο ώστε }* ML γ⇒ , όπου  *
γ⇒  το

µεταβατικό κλείσιµο της γ⇒ , δηλαδή 2
*

1 MM γ⇒ , αν υπάρχει Nk ∈  και
πολυσύνολα kXX ,...,1  ώστε 211 ... MXXM k γγγ ⇒⇒⇒ .
Η οικογένεια των γλωσσών που παράγονται από επεκταµένα Hµ  συστήµατα

),,,( RLTV=γ  µε nASupp ≤)(  και mRrad ≤)(  για 1, ≥mn , συµβολίζεται µε
])[],[(2 mnEH µ . Όταν τα n  και m  δεν είναι φραγµένα(αλλά πάντα είναι

πεπερασµένα) αντικαθιστούµε τα ][],[ mn  µε FIN. To )(ASupp  είναι απλά ο αριθµός
των στοιχείων του )(ASupp , ενώ )(Rrad  είναι η ακτίνα του συνόλου των κανόνων
και ορίζεται ως }#$#,41,|max{)( 4321 RuuuuiuxxRrad i ∈≤≤== , όπου x  το
µήκος του string x . ∆ηλαδή µας ενδιαφέρει  το µήκος των κανόνων του R, µια και το
πλήθος τους είναι ήδη πεπερασµένο, από τον ορισµό των Hµ  συστηµάτων.
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Το ότι ∞=)(xM  δεν σηµαίνει ότι έχουµε στη κατοχή µας άπειρα αντίγραφα του
x . Απλά σηµαίνει ότι όποτε χρειαζόµαστε επιπλέον αντίγραφα του x  µπορούµε να
τα παράγουµε(π.χ µε µέθοδος PCR).
Όπως ειπώθηκε, τα πολυσύνολα µας δίνουν µια επιπλέον δυνατότητα για να

πιάσουµε τις γλώσσες RE: εξοµοιώνοντας πλήρως τις type-0 γραµµατικές,
χρησιµοποιώντας πεπερασµένα µέσα για το splicing: πεπερασµένο αρχικό σύνολο
αξιωµάτων, και πεπερασµένο σύνολο κανόνων µε µήκος το πολύ 20.( Από σκοπιά
DNA computing, το µήκος του κανόνα, αντιστοιχεί στο µήκος της ακολουθίας
αναγνώρισης του ενζύµου που αντιστοιχεί στον κανόνα). Αυτό δίνεται στο παρακάτω
θεώρηµα
Θεώρηµα 3.2.3 ])5[,(2 FINEHRE µ= .
Απόδειξη. Θεωρούµε µια γραµµατική τύπου-0 ),,,( PSTNG =  η οποία σύµφωνα µε
το θεώρηµα 2.1 µπορούµε να θεωρούµε ότι ήδη βρίσκεται σε Kuroda normal form.
Αυτό σηµαίνει ότι για κάθε Pvu ∈→  είναι 21 ≤≤ u  και 20 ≤≤ v  και vu ≠ .
Έστω TNU ∪= . Κατασκευάζουµε το επεκταµένο Hµ  σύστηµα ),,,( RATV=γ  µε
το σύνολο }|][),{(},,,,{ 2121 PrrrZZYXXUV ∈∪∪=  και το πολυσύνολο A
περιέχει την λέξη 2

2
2
122110 YSXXXYSXXXw ==  µε πολλαπλότητα 1)( 0 =wA , καθώς

επίσης και τις ακόλουθες λέξεις µε άπειρη πολλαπλότητα:
][)( rvrwr =  για Pvur ∈→: , 2121 , YaZZwaYZZw aa =′=  για Ua ∈  και YYwt = .

Τέλος το σύνολο R  περιέχει τους ακόλουθους κανόνες splicing:

][#)$(#.1 2121 rvrYu ββδδ  για Pvur ∈→: , }{, 221 XU ∪∈ββ , }{, 121 XU ∪∈δδ
varruY )#]$([#.2 για }{,: 2XUaPvur ∪∈∈→

212121 #$#.3 ZaYZYa ββδδ  για Ua ∈ , }{, 221 XU ∪∈ββ , }{, 121 XU ∪∈δδ
βδ aYZYaZ #$#.4 12             για Ua ∈ , }{ 1XU ∪∈δ , }{ 2XU ∪∈β

21321 #$#.5 ZYaZaY βββδ   για Ua ∈ , U∈1β , }{, 232 XU ∪∈ββ , }{ 1XU ∪∈δ
βδ YaZaYZ #$#.6 12 για Ua ∈ , }{ 1XU ∪∈δ , }{ 2XU ∪∈β

wYXYY #$#.7 2
1 για 3

2
22

2
2
2 }{}{}{ TXTXTXw ∪∪∪∈

#$#.8 32
2 YX .

Σκοπός είναι να δειχθεί ότι )()( GLL =γ  δηλαδή ότι )()( γLGL ⊆  και
)()( γLGL ⊇ . Για να δείξουµε ότι )()( γLGL ⊆ , µε αυστηρό τρόπο, θα πρέπει να

χρησιµοποιηθεί επαγωγή στο µήκος της παραγωγής της G . Θα ήταν όµως καλύτερα
προς χάρη της διαίσθησης να δούµε πως δουλεύουν οι κανόνες 1-8. Οι κανόνες στις
οµάδες 1 και 2 εξοµοιώνουν τους κανόνες του P  µε την βοήθεια του rw , και
δοσµένης της παρουσία του Υ στο άλλο αλφαριθµητικό. Οι κανόνες στις οµάδες 3
και 4 µετακινούν το σύµβολο Y  στα δεξιά, ενώ αυτοί στις 5 και 6 το µετακινούν στα
αριστερά. Το «κύριο αξίωµα»(του Hµ συστήµατος ) είναι το 0w . Όλοι οι κανόνες
στις οµάδες 1 ως 6 αφορούν ένα string που παράγεται από το 0w , και που περιέχει το
σύµβολο Y  που µπαίνει από αυτό το αξίωµα, µε τέτοιο τρόπο, ώστε να µπορούν να
χρησιµοποιήσουν µόνο ένα αξίωµα διαφορετικό από το 0w . Σε κάθε στιγµή, έχουµε 2
εµφανίσεις του 1X  στην αρχή της λέξης, και δύο εµφανίσεις του 2X  στο τέλος της
λέξης. Οι κανόνες στις οµάδες 1, 3,5  σπάνε λέξεις της µορφής 2

2
2
1 zXX  σε δύο λέξεις
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1
2
1 zX , 2

22 Xz , η κάθε µια µε πολλαπλότητα 1. Οι κανόνες στις οµάδες 2,4,6 ενώνουν
αυτές τις λέξεις φτιάχνοντας µια λέξη του τύπου 2

2
2
1 XzX ′ . Οι κανόνες στις οµάδες 7,8

βγάζουν τα σύµβολα YXX ,, 21 . Αν η λέξη που αποµένει είναι τερµατική, τότε είναι
στοιχείο της ).(GL Τα σύµβολα ][),( rr  σχετίζονται µε κανόνες του P , ενώ τα 21 , ZZ
σχετίζονται µε λειτουργίες µετακίνησης. Με όλες τις παραπάνω παρατηρήσεις µπορεί
να διαπιστωθεί ότι )()( γLGL ⊆ .
Για να αποδειχθεί ότι )()( GLL ⊆γ  η ισοδύναµα ότι αν MA *

γ⇒  και *Tw ∈  και
0)( >wM  τότε )(GLw ∈  σκεφτόµαστε ως εξής: Καταρχήν, όπως εύκολα µπορεί να

διαπιστωθεί, δεν γίνεται να γίνει splicing ανάµεσα σε δύο από τα taar wwww ,,, ′ . (Για
παράδειγµα τα σύµβολα βδ ,  στους κανόνες 4 και 6, απαγορεύουν το splicing των

Uaww aa ∈′ ,, . Στο πρώτο βήµα θα πρέπει να ξεκινήσουµε µε το 0w  και να
χρησιµοποιήσουµε κάποιο από τα taar wwww ,,, ′ . Αν υποθέσουµε ότι είµαστε σε
κάποιο βήµα και έχουµε τη λέξη 2

221
2
1 XYwwX  µε πολλαπλότητα 1. Αν το 2w  αρχίζει

µε το αριστερό µέρος ενός κανόνα του P  τότε µπορούµε να εφαρµόσουµε ένα
κανόνα της οµάδας 1. Πράγµατί έστω ότι η λέξη είναι 2

231
2
1 XYuwwX  και έστω ο

κανόνας Pvur ∈→: . Χρησιµοποιώντας το αξίωµα ][)( rvr  παίρνουµε:
).)(],[(|])[)(,( 2

231
2
11

2
231

2
1 XvwrrYuwXrvrXYuwwX =

Όπως µπορεί να διαπιστωθεί, µπορεί να εφαρµοστεί µόνο κανόνας από την οµάδα 2
στις δύο λέξεις που προέκυψαν και έχουµε:

])[)(,(|))(],[( 2
231

2
12

2
231

2
1 rvrXYvwwXXvwrrYuwX = .

Βλέπουµε λοιπόν ότι είναι σαν να έχουµε χρησιµοποιήσει τον κανόνα της
γραµµατικής vu → .
Αν τώρα το 2w  δεν αρχίζει µε το αριστερό µέρος κάποιο κανόνα της γραµµατικής
τότε έστω ότι έχουµε 2

231
2
1 XYawwX  στην οποία µπορούµε να εφαρµόσουµε κανόνα

της οµάδας 3 οπότε παίρνουµε:
),(|),( 2

23121
2
1321

2
231

2
1 XaYwZYaZwXaYZZXYawwX = .

Τώρα µπορούµε να εφαρµόσουµε µόνο κανόνα της οµάδας 4 οπότε θα έχουµε
),(|),( 21

2
231

2
1

2
23121

2
1 YaZZXaYwwXXaYwZYaZwX =

Βλέπουµε λοιπόν ότι έχουµε µετακινήσει το Y  στα δεξιά, ανταλλάσσοντας θέση µε
το a . Έτσι διαδοχικά προετοιµάζεται το 3w  για να εφαρµοστεί κάποιος κανόνας.
Φυσικά χρησιµοποιώντας ανάλογα τους κανόνες 4,5 µπορούµε να µετακινήσουµε το
Y  προς τα αριστερά.
Όπως φαίνεται από τα παραπάνω, σε κάθε στάδιο έχουµε ένα πολυσύνολο είτε µε

µια λέξη 2
221

2
1 XYwwX , είτε µε δύο λέξεις της µορφής 2

221
2
1 , XzzX  σε κάθε περίπτωση

όλες µε πολλαπλότητα 1. Μόνο στην πρώτη περίπτωση όταν λ=1w  µπορούµε να
χρησιµοποιήσουµε κανόνα της οµάδας 7 και να αφαιρέσουµε τη λέξη YX 2

1 , και στη
συνέχεια µε το κανόνα 8 να αφαιρέσουµε και τη λέξη 2

2X . Αν η λέξη που θα
προκύψει, δεν είναι από τερµατικά σύµβολα µόνο, δεν θα µπορεί να επεξεργαστεί
περαιτέρω διότι δεν θα έχει το σύµβολο Y . Συνεπώς µπορούµε να εξοµοιώσουµε
µόνο τις παραγωγές της γραµµατικής G , άρα ισχύει τελικά )()( γLGL ⊆ .
Άρα αποδείχθηκε ότι ])5[,(2 FINEHRE µ⊆ . Με επίκληση της θέσης Church-

Turing δείχνουµε ότι ])5[,(2 FINEHRE µ⊇ . Συνεπώς ισχύει το θεώρηµα. Σηµαντική
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η παρατήρηση ότι )(ASupp  είναι πεπερασµένο και 5)( =RRad , όπως προκύπτει από
τους κανόνες της οµάδας 1 όπου 521 ≤Yuδδ  γιατί 2≤u . Επίσης εύκολα ελέγχεται
ότι το σύνολο R  είναι πεπερασµένο.
1.3 Universal σύστηµα splicing- Universal DNA υπολογιστές
Στην προηγούµενη παράγραφο δείχθηκε το θεώρηµα 3.2.3 από το οποίο προκύπτει

ότι τα επεκταµένα συστήµατα splicing πάνω σε πολυσύνολα, έχουν την ίδια δύναµη
µε τις γραµµατικές Chomsky και συνεπώς µε τις µηχανές Turing. Αυτό σηµαίνει ότι
το υπολογιστικό µοντέλο που συνιστούν τα splicing συστήµατα πάνω σε
πολυσύνολα, είναι υπολογιστικά πλήρες(computationally complete). Συνεπώς ήδη
έχει απαντηθεί το πρώτο ερώτηµα που τέθηκε στο τέλος της παραγράφου 2.3 στο
Μέρος Ι.
Η απάντηση στο δεύτερο ερώτηµα της 2.3 προκύπτει άµεσα από την θετική

απάντηση του πρώτου ερωτήµατος µε τον εξής συλλογισµό: Εφόσον τα Hµ
συστήµατα είναι υπολογιστικά πλήρη, σηµαίνει ότι υπάρχει ένα τέτοιο σύστηµα που
µπορεί  να αντικαταστήσει την Universal µηχανή Turing. Άρα υπάρχει Hµ  σύστηµα
που η γλώσσα που παράγει είναι )),(( xMw , έτσι ώστε )(MLx ∈  όπου M  µια
µηχανή Turing και )(Mw  η κωδικοποίηση της µηχανής Μ. Εντούτοις απαιτούµε ένα
πιο άµεσο ορισµό καθολικότητας για την περίπτωση των Hµ  συστηµάτων: θέλουµε
το καθολικό σύστηµα να εξοµοιώνει οποιοδήποτε splicing σύστηµα, και όχι
οποιαδήποτε µηχανή Turing.
Ο ακόλουθος ορισµός ανταποκρίνεται σε αυτήν την απαίτηση µας:
Ορισµός 3.3.1 Έστω  αλφάβητο T  και η κλάση H  των επεκταµένων Hµ

συστηµάτων. Ένα στοιχείο της H  της µορφής ),,,( uuuu RATV=γ  όπου uV
αλφάβητο τέτοιο ώστε uVT ⊆ , *

uu VA ⊆  και uR  είναι ένα σύνολο splicing κανόνων
πάνω στο uV , λέγεται καθολικό (universal) για την  κλάση H  αν για κάθε H∈γ
υπάρχει ένα string *

uVw ∈γ , έτσι ώστε )()( uLL γγ ′=  όπου
)},{,,( uuuu RwATV γγ ∪=′ .

Το γw  είναι ο κώδικας του τυχαίου γ , είναι δηλαδή ένα «πρόγραµµα» που µπορεί
να εκτελεστεί από το uγ , έτσι ώστε το τελευταίο να παράγει την ίδια γλώσσα µε το
γ . Τα αξιώµατα στο uA  µπορούν να θεωρηθούν ως το «λειτουργικό σύστηµα» του

uγ .
Το επόµενο θεώρηµα  αποδεικνύει την ύπαρξη universal Hµ  συστηµάτων.
Θεώρηµα 3.3 Για κάθε αλφάβητο T  υπάρχει ένα επεκταµένο Hµ  σύστηµα,

τύπου )],1[( FINµ , µε µόνο δύο βοηθητικά σύµβολα, που είναι καθολικό για την
κλάση των επεκταµένων Hµ  συστηµάτων του τύπου ),( FINFINµ  µε τερµατικό
αλφάβητο T .
Απόδειξη. Έστω ένα αλφάβητο T  και δύο σύµβολα 21 ,cc  που δεν ανήκουν στο

T . Στο κεφάλαιο 2 του Μέρους ΙΙ ειπώθηκε ότι υπάρχουν καθολικές γραµµατικές
Chomsky για δοσµένο τερµατικό αλφάβητο. Έστω ),,( uuu PTNG =  µια καθολική
τύπου-0 γραµµατική.
Ακολουθώντας την απόδειξη του θεωρήµατος 3.2.3, κατασκευάζουµε ένα

επεκταµένο Hµ  σύστηµα ),,,( 1111 RATV=γ  που να εξοµοιώνει την uG . Το αξίωµα
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0w  δεν το λαµβάνουµε υπόψη στη κατασκευή του 1γ . Αυτό σηµαίνει ότι το 1A  έχει
λέξεις µε άπειρη πολλαπλότητα.
Ένα λήµµα που χρειάζεται για να προχωρήσουµε είναι το παρακάτω:
Λήµµα: ])[],1[(])[),(( 22 mEHmFINEH µµ ⊆∞

Το λήµµα λεει ότι κάθε Hµ  σύστηµα που έχει πεπερασµένο σύνολο αξιωµάτων και
το κάθε αξίωµα µε άπειρη πολλαπλότητα,(και σύνολο κανόνων µε ακτίνα m) τότε
υπάρχει ένα Hµ  σύστηµα µε ένα µόνο αξίωµα (και άπειρη πολλαπλότητα) και µε την
ίδια ακτίνα του συνόλου κανόνων, που να παράγει την ίδια γλώσσα.
Άρα µπορούµε να πάρουµε ένα σύστηµα ),,,( 2222 RATV=γ  µε 1)( 2 =ASupp  και

mRRad =)( 2  και τέτοιο ώστε )()( 12 γγ LL = . Αποδεικνύεται ότι είναι δυνατόν να
κωδικοποιηθούν όλα τα σύµβολα TV −2  µε λέξεις πάνω στο αλφάβητο },{ 21 cc , µε
ένα τέτοιο τρόπο ώστε το σύστηµα

),,,},({ 21 uuu RATTcc ∪=γ  να είναι το καθολικό Hµ  σύστηµα που θέλουµε.
Τα uu RA ,  προκύπτουν από τα 22 , RA  αντίστοιχα, αντικαθιστώντας τα σύµβολα του

TV −2   µε τις λέξεις από το },{ 21 cc .

Πράγµατι έστω ένα τυχαίο επεκταµένο Hµ  σύστηµα ),,,(0 RATV=γ . Εφόσον
REL ∈)( 0γ  υπάρχει µια γραµµατική τύπου-0 έστω η ),,,( 0000 PSTNG =  και τέτοια

ώστε )()( 00 GLL =γ . Έστω ο κώδικας )( 0Gw που χρησιµοποιείται από την uG  για να
εξοµοιώσει την 0G . Έστω 2

20
2
10 )( XGYwXw =′  το αξίωµα που αντιστοιχεί στο 0w  της

απόδειξης του θεωρήµατος 3.2.3 . Έστω )( 0γw  η κωδικοποίηση του 0w′
χρησιµοποιώντας τις κατάλληλες λέξεις από το },{ 21 cc . Τότε

)()),(()()( 000 uu LGGwLGLL γγ ′===  για
))},1),({(,,},({ 021 uuu RwATTcc γγ ∪∪=′ .

Η τελευταία ισότητα µπορεί να εξεταστεί εύκολα, αν δούµε την δουλειά που κάνει το
uγ ′ , που εξοµοιώνει την uG .
Σύµφωνα µε αυτό το τελευταίο θεώρηµα, η ύπαρξη Universal DNA υπολογιστών

έχει τουλάχιστον θεµελιώδης θεωρητική υπόσταση. Στην πράξη βέβαια υπάρχουν
προβλήµατα σχετικά µε το πλήθος των ενζύµων και το µήκος της ακολουθίας
αναγνώρισης για το κάθε ένζυµο, στην προσπάθεια να φτιάξουµε ένα DNA
υπολογιστή που να ανταποκρίνεται στο θεωρητικό µοντέλο uγ . Ας ελπίσουµε ότι η
πρόοδος της βιοτεχνολογίας θα κάνει το έδαφος πιο γόνιµο για την υλοποίηση του
Universal DNA υπολογιστή.
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4. Ανοιχτά προβλήµατα και µελλοντικές κατευθύνσεις στον χώρο των DNA-
υπολογιστών
Τα ανοιχτά προβλήµατα που ξεπήδησαν από την πρωτοποριακή εργασία του

Adleman[1] ήταν πολλά . Εντούτοις αρκετά από αυτά έχουν αντιµετωπιστεί επιτυχώς,
ενώ άλλα εξακολουθούν να βρίσκονται υπό µελέτη. Μια κατηγοριοποίηση των
ανοιχτών προβληµάτων, µπορεί να γίνει ως προς την σχετική συνάφεια που έχουν µε
την θεωρητική ή την εφαρµοσµένη πλευρά των DNA-υπολογιστών. Μπορούµε
δηλαδή να µιλάµε για ανοιχτά προβλήµατα που άπτονται περισσότερο της
θεωρητικής επιστήµης των υπολογιστών, και για ανοιχτά προβλήµατα που άπτονται
περισσότερο επί της βιοτεχνολογίας. Όπως µπορεί κάποιος εύκολα να συµπεράνει,
αυτή η κατηγοριοποίηση δεν είναι απόλυτη, µε την έννοια ότι µια εξέλιξη στον τοµέα
της επιστήµης των υπολογιστών, µπορεί να λύσει µε έµµεσο τρόπο κάποιο πρόβληµα
της βιοτεχνολογίας(πάντα σχετικό µε την πρακτική εφαρµογή των DNA-
υπολογιστών). Το παράδειγµα για το µήκος της ακολουθίας αναγνώρισης των
ενζύµων, που δίνεται πιο κάτω, είναι σαφής ένδειξη της µη απόλυτης υπόστασης της
πιο πάνω κατηγοριοποίησης.
Τα πιο σπουδαία ανοιχτά προβλήµατα που άπτονται περισσότερο επί της

βιοτεχνολογίας είναι τα ακόλουθα:
α) Τα λάθη που γίνονται στις βιολογικές λειτουργίες όπως αυτές που

περιγράφονται στην 2.2 του µέρους Ι. Αυτές οι λειτουργίες, αν και περιγράφονται ως
επί των πλείστων για την in-vitro µορφή τους(δηλαδή πως επιτελούνται στο
εργαστήριο), έχουν εντούτοις και την in-vivo µορφή τους(η πραγµατοποίηση τους
µέσα σε ζωντανά κύτταρα). Ενώ στην in-vitro πραγµατοποίηση τους τα λάθη που
γίνονται είναι πολλά και δυσκόλως ελεγχόµενα, στην in-vivo µορφή τους όποια λάθη
γίνονται, ανιχνεύονται και διορθώνονται από διορθωτικούς µηχανισµούς του
ζωντανού κυττάρου. Το πρόβληµα λοιπόν είναι πώς θα ελέγξουµε τα λάθη των
βιολογικών λειτουργιών(µελετώντας ίσως τους διορθωτικούς µηχανισµούς των
ζωντανών κυττάρων) ή πως θα χρησιµοποιήσουµε τα ζωντανά κύτταρα για να
επιτελέσουν αυτά τις λειτουργίες. Αυτό το πρόβληµα είναι και το πιο σηµαντικό ίσως
και στις δύο κατηγορίες που αναφέρθηκαν στην αρχή αυτής της ενότητας. Τα λάθη
στις βιολογικές λειτουργίες(in-vitro) καθιστούν σχεδόν αδύνατη την υλοποίηση των
θεωρητικών µοντέλων Universal DNA υπολογιστών, και δηµιουργούν αρκετά
προβλήµατα στα πρακτικά µοντέλα όπου ενδιαφερόµαστε για λύσεις σε πραγµατικά
προβλήµατα(όπως το να βρούµε το κλειδί ενός κρυπτοσυστήµατος, ή την ανάθεση
που ικανοποιεί ένα προτασιακό τύπο).
Μιλώντας για λάθη στις βιολογικές λειτουργίες ίσως θα έπρεπε να γίνουµε πιο

συγκεκριµένοι και αναφερθούµε σε συγκεκριµένες λειτουργίες. Για παράδειγµα:
•  Στην λειτουργία της εξαγωγής(affinity purification) είναι δυνατόν κάποιο µόριο

µε την ζητούµενη υποακολουθία να µην ανοπτηθεί(annealing) στον αντίστοιχο
ανιχνευτή του. Είναι δε πολύ πιθανό αυτό το µόριο να κωδικοποιεί µια λύση
του προβλήµατος. Για παράδειγµα στο βήµα 4 του αλγορίθµου του
Adleman[1] όπου θέλουµε να βρούµε το Hamilton path, είναι δυνατόν να χαθεί
κάποιο µόριο το οποίο να κωδικοποιούσε το Hamilton path. Βέβαια η ύπαρξη
πλήθους µορίων που κωδικοποιούν την λύση είναι η εύκολη απάντηση σε αυτό
το πρόβληµα(δεν γίνεται όλα να ξεφύγουν από τους ανιχνευτές).
Αναγκαζόµαστε όµως έτσι να µιλάµε για πιθανότητα να υπάρχει η σωστή λύση
µέσα στον τελικό δοκιµαστικό σωλήνα.

•  Στην λειτουργία της ενίσχυσης µέσω αλυσιδωτής αντίδρασης
πολυµεράσης(PCR amplification) µπορεί να ενισχυθεί η παρουσία µορίων που
είναι αρκετά διαφορετικά από το µόριο που θέλουµε πραγµατικά να ενισχυθεί.
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Αυτό φαίνεται στη λειτουργία της αντικατάστασης όπου είναι αρκετή η
µερική(όχι πλήρης) οµοιότητα µε µια υποακολουθία του προς ενίσχυση
µορίου, ώστε να γίνει η ανόπτηση του primer, και τελικά να γίνει αντιγραφή
του µη επιθυµητού µορίου.

•  Στη λειτουργία του διαχωρισµού κατά µήκος µε gel electrophoresis, είναι
δυνατόν κάποια µόρια µε παραπλήσιο µήκος να έχουν την µη αναµενόµενη
πορεία µέσα στο gel(δηλαδή αυτό µε το µεγαλύτερο µήκος να αποκτήσει και
τη µεγαλύτερη ταχύτητα, κάτι που δεν είναι επιθυµητό) .

•  Στη λειτουργία της συνένωσης µε λιγάση(µε δηµιουργία φωσφοδιεστερικού
δεσµού) µπορεί είτε να µην πραγµατοποιηθεί, είτε να συµβεί blunt-end ligation
εκεί που δεν είναι επιθυµητό, ή να µην συµβεί εκεί που είναι επιθυµητό.

β) Το µέγιστο µήκος των µορίων DNA είναι ένα άλλο πρόβληµα. Για µήκος
µορίων DNA µεγαλύτερο από 15000 νουκλεοτίδια, υπάρχει σηµαντικό πρόβληµα
ακόµα και στις απλές βιολογικές λειτουργίες όπως αυτή της ανάµειξης(merge,
mixing). Τόσο µεγάλα σε µήκος µόρια µπορούν να σπάσουν(δίνοντας δύο µικρότερα
σε µήκος µόρια) από τις µικρές µηχανικές δονήσεις των δοκιµαστικών σωλήνων,
κατά την ανάµειξη. Επίσης είναι εξαιρετικά ασταθής η συµπεριφορά τους και στις
υπόλοιπες λειτουργίες: τήξη, ανόπτηση, συνένωση κ.τ.λ.
Η σύνθεση των µορίων DNA νουκλεοτίδιο προς νουκλεοτίδιο είναι επίσης ένα

δύσκολο πρόβληµα, που άπτεται βέβαια καθαρά επί της βιοτεχνολογίας. Αυτή η
σύνθεση είναι ένα αναπόφευκτό στάδιο, από τη στιγµή που είτε πρέπει να
κωδικοποιήσουµε το στιγµιότυπο του προβλήµατος σε µόρια DNA, είτε να
παράγουµε τα αξιώµατα και τους κανόνες, ως µόρια DNA, στην περίπτωση των
θεωρητικών µοντέλων.
γ) Το µήκος της ακολουθίας αναγνώρισης των ενζύµων είναι ένα ακόµη

πρόβληµα. Όπως είδαµε ένα ένζυµο αντιστοιχεί σε ένα κανόνα splicing(για την
ακρίβεια ένας κανόνας splicing θέλει δύο ένζυµα µε διαφορετικές ακολουθίες
αναγνώρισης, για να υλοποιηθεί). Η δηµιουργία ενζύµων είναι εξαιρετικά δύσκολη,
και το µήκος της ακολουθίας αναγνώρισης είναι σχετικά µικρό(6-7 νουκλεοτίδια).
Όπως είδαµε αυτό το πρόβληµα τείνει να αντιµετωπιστεί µε τη βοήθεια της
επιστήµης των υπολογιστών, δηµιουργώντας µοντέλα που απαιτούν µικρή σε µήκος
ακολουθία αναγνώρισης. Είδαµε στη περίπτωση των Universal συστηµάτων splicing,
ότι οι κανόνες έχουν ακτίνα το πολύ 5, κάτι που σηµαίνει ότι µπορούµε να απαιτούµε
από την ακολουθία αναγνώρισης να έχει µήκος µικρότερο του 10.
δ) Ο αριθµός των ενζύµων που µπορούν να δρουν παράλληλα. Ένα άλλο δύσκολο

πρόβληµα της βιοτεχνολογίας, αφού η παρουσία πολλών ενζύµων µέσα σε ένα
δοκιµαστικό σωλήνα κάνει απρόβλεπτη τη συµπεριφορά των ενζύµων.
Τα ανοιχτά προβλήµατα που άπτονται περισσότερο επί της επιστήµης των
υπολογιστών είναι τα ακόλουθα:
α) Το µήκος των µορίων DNA, η σύνθεση τους και το πλήθος τους. Αυτό το
πρόβληµα είναι σε συσχέτιση µε το πρόβληµα β) της πρώτης κατηγορίας. Εδώ
θέλουµε να βρούµε ποιο είναι το βέλτιστο µήκος, ποια είναι η βέλτιστη σύνθεση τους
(δηλαδή πως θα γίνει η κωδικοποίηση, δεδοµένου ότι η σύνθεση περιορίζεται στα 4
νουκλεοτίδια), και πόσα αντίγραφα πρέπει να έχει το κάθε µόριο, ώστε να
αντιµετωπιστούν λάθη των βιολογικών λειτουργιών, ή λάθη του αλγορίθµου. Για
παράδειγµα στο πείραµα του, ο Adleman[1] αποφάσισε να κωδικοποιήσει µε 20
νουκλεοτίδια τη κάθε πόλη, και επίσης καθόρισε και µια ακολουθία νουκλεοτιδίων
για αυτή τη πόλη. ∆ηλαδή π.χ για τη πόλη  C χρησιµοποίησε το µόριο
GCTATTCGAGCTTAAAGCTA. Η ακολουθία µε την οποία κωδικοποιείται η κάθε
πόλη δε πρέπει να είναι εντελώς τυχαία. Πρέπει να είναι τέτοια ώστε να µειώνεται η
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πιθανότητα δηµιουργίας άσχετου µονοπατιού, λόγω µερικής οµοιότητας µε το µόριο
κάποιας άλλης πόλης, κατά την διάρκεια της αντίδρασης λιγάσης στο βασικό βήµα 1.
Γενικά µόρια που χρησιµοποιούµε τα οποία έχουν µεγάλη ανοµοιότητα µεταξύ τους,
είναι και τα καλύτερα. Αλλά αν είµαστε αναγκασµένοι να χρησιµοποιήσουµε µεγάλο
µήκος για να πετύχουµε την ανοµοιότητα ερχόµαστε σε σύγκρουση µε το πρόβληµα
β) της πρώτης κατηγορίας. Μια αντιµετώπιση αυτού του προβλήµατος συναντάται
από τον E.Baum στο [13].
β) Ένα καθαρά θεωρητικό πρόβληµα, είναι αυτό που αφορά την δηµιουργία του
θεωρητικού µοντέλου του Universal DNA υπολογιστή. Όπως φάνηκε στο 3.3 του
δεύτερου µέρους, έχουµε να κάνουµε µε ένα splicing σύστηµα µε ένα αρχικό αξίωµα,
αλλά µε πεπερασµένους το πλήθος κανόνες. Το πλήθος των κανόνων δεν είναι
φραγµένο και εξαρτάται από το πληθάριθµο του τερµατικού αλφαβήτου. Το πιο καλό
αποτέλεσµα είναι )( 4nO  πλήθος κανόνων για πληθάριθµο τερµατικού αλφαβήτου n.
Βέβαια γνωρίζουµε ότι η ακτίνα των κανόνων είναι το πολύ 5. Εναλλακτικά µπορεί
να γίνει trade-off µεταξύ των κανόνων και των αξιωµάτων, οπότε µπορεί να
κατασκευαστεί Universal splicing system µε )( 2nO  πλήθος αξιωµάτων και επίσης

)( 2nO  πλήθος κανόνων. Αυτή η περίπτωση µελετάται στο [15]. Για να επιτευχθεί
κάτι καλύτερο ίσως θα πρέπει να κατασκευαστεί ένα διαφορετικό µοντέλο που να µη
σχετίζεται µε γραµµατικές Chomsky και µηχανές Turing.
Το µέλλον των DNA υπολογιστών εξαρτάται πολύ από την πρόοδο της

βιοτεχνολογίας, τουλάχιστον για την περίπτωση των in-vitro υπολογιστών. Ας µην
ξεχνάµε ότι οι ψηφιακοί ηλεκτρονικοί υπολογιστές χρωστάνε πολλά στις εξελίξεις
της ηλεκτρονικής/µικροηλεκτρονικής. Σε περασµένες δεκαετίες ήταν άκοµψοι,
καταλαµβάνοντας τεράστιο χώρο, και εξαιρετικά ευαίσθητοι σε βλάβες. Η πρόοδος
της ηλεκτρονικής βελτίωσε κατά πολύ τη κατάσταση και έφερε την επανάσταση στις
multimedia δυνατότητες. Οι DNA υπολογιστές δε προσφέρονται για ικανοποίηση
multimedia αναγκών, αλλά για επίλυση προβληµάτων µε αχανή χώρο λύσης. Τα
παραπάνω προβλήµατα είναι ενδεικτικά των δυσκολιών των DNA υπολογιστών. Οι
µελλοντικές κατευθύνσεις στο χώρο του DNA-computing ακολουθούν την
απαιτούµενη  πορεία για την αντιµετώπιση των πιο πάνω προβληµάτων. Πιο
συγκεκριµένα:
α) Η δηµιουργία υβριδικών συστηµάτων(DNA υπολογιστές+ροµποτική+ψηφιακοί

υπολογιστές για έλεγχο). Οι ψηφιακοί υπολογιστές, ελέγχοντας τον ροµποτικό
εξοπλισµό, µπορούν να µειώσουν τον χρόνο που απαιτείται για τις βιολογικές
λειτουργίες, καθώς και την πιθανότητα λάθους.
β) Η εξερεύνηση µοντέλων in-vivo. Αυτά προσπαθούν είτε να µιµηθούν, είτε να

χρησιµοποιήσουν ζωντανά κύτταρα, για την επιτέλεση των επιµέρους λειτουργιών
στις οποίες σπάει ο υπολογισµός. Είναι γνωστό ότι τα κύτταρα έχουν µηχανισµούς
ανίχνευσης και διόρθωσης των λαθών, όποτε αυτά παρουσιάζονται. Τέτοια µοντέλα
είναι τα P-συστήµατα(P-systems)[17].
γ) Η δηµιουργία καλύτερων θεωρητικών µοντέλων, που είναι πιο ανεκτικά στα

λάθη των βιολογικών λειτουργιών. Αυτό µπορεί να γίνει είτε ρυθµίζοντας τις
παραµέτρους των υπάρχοντων µοντέλων(όπως πλήθος κανόνων στα splicing systems)
είτε να δοµηθούν εξαρχής καινούρια µοντέλα(όπως τα P-systems) που δε περνάνε
κατά ανάγκη από τις γραµµατικές Chomsky.
δ) Οι προσεγγίσεις στα περισσότερα πρακτικά µοντέλα βασίζονται στη µέθοδο της

εξαντλητικής αναζήτησης. Είναι δυνατό να γίνει κάτι πιο έξυπνο, όπως να
εφαρµοστούν µέθοδοι δυναµικού προγραµµατισµού ή divide-conquer. Μια τέτοια
προσέγγιση ακολουθείται στο [16].
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Ασχέτως από το ποια θα είναι η τελική κατάληξη των DNA υπολογιστών, η
δηµιουργία τους σηµατοδότησε τις πρώτες σηµαντικές εξελίξεις στο τοµέα του
υπολογισµού σε µοριακό επίπεδο. Οι ψηφιακοί ηλεκτρονικοί υπολογιστές κινούνται
προς την ίδια κατεύθυνση. Πολύ πρόσφατα αποτελέσµατα στο τοµέα των ψηφιακών
ηλεκτρονικών υπολογιστών αναφέρουν την δηµιουργία λογικών πυλών σε µοριακό
επίπεδο(χρησιµοποιώντας άτοµα άνθρακα(όπως στα οργανικά µόρια DNA) και όχι
άτοµα πυριτίου από τα οποία είναι κατασκευασµένα τα υπάρχοντα ολοκληρωµένα
κυκλώµατα). Ακόµα λοιπόν και αν οι ψηφιακοί ηλεκτρονικοί υπολογιστές
κυριαρχήσουν και σε αυτό το τοµέα, οι DNA υπολογιστές θα είναι οι πρώτοι που
σηµατοδότησαν τις εξελίξεις.
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