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构造对角 Ramsey 图的 DNA 算法设计倡
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摘　要： Ｒａｍｓｅｙ数问题是一个著名的组合优化问题， 同时也是一个 ＮＰ完全问题。 构造对角 Ｒａｍｓｅｙ 图是一个
难处理的计算问题，使用穷举的算法来构造对角 Ｒａｍｓｅｙ 图必然导致计算量的指数爆炸，穷举的 ＤＮＡ 算法也不
例外。 提出了一个构造对角 Ｒａｍｓｅｙ图的递阶式 ＤＮＡ粘贴—剪接算法，该算法通过逐个添加顶点的思想， 逐步
删除了问题的绝大部分非解，在一定程度上缓解了问题解的空间扩散。 特别地， 专门针对对角 Ｒａｍｓｅｙ 数 R（５，
５）的 ４３ 阶 Ｒａｍｓｅｙ图的构造问题进行了计算分析， 分析结果充分地肯定了该算法的有效性。
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0　引言
ＤＮＡ计算是一种以 ＤＮＡ 与某些相关的生物酶等作为最

基本材料的、基于某些生化反应原理的一种新型的分子生物计

算方法。 自从 Ａｄｌｅｍａｎ［１］在 １９９４ 年完成的开创实验以来，众

多学者加入到 ＤＮＡ 计算研究领域，例如 １９９５ 年， Ｌｉｐｔｏｎ［２］提

出了求解可满足性问题的 ＤＮＡ算法； １９９７年， Ｏｕｙａｎｇ等人［３］

提出了求解最大团问题的 ＤＮＡ算法； ２００６年， Ｌｉ等人［４］提出

了求解 ３唱可满足性问题的 ＤＮＡ算法。

以完成对角 Ｒａｍｓｅｙ图的构造问题为目的，本文提出了一

个对角 Ｒａｍｓｅｙ 图构造问题的递阶法 ＤＮＡ 粘贴—剪接算法。

各种 ＤＮＡ算法的第一步通常需要生成一个初始的数据池，这

个数据池包含正确、也包括不正确的解；然后使用一系列对应

的 ＤＮＡ操作来删除这些不正确的解，从而保留了正确的解；最

后通过 ＤＮＡ检测操作把这些解检测出来，即问题的解。 然而，

这种穷举的搜索方法会受到问题规模的限制，换句话说，这种

穷举的搜索方法会导致指数增加的 ＤＮＡ数量。 正是因为存在

这个瓶颈，本文提出了一个构造对角 Ｒａｍｓｅｙ图的递阶法 ＤＮＡ
粘贴—剪接算法。 该算法采用逐步添加顶点、分层次分隔非解

的思想，从而在一定程度上克服了空间爆炸问题。

1　Ram s ey数问题
对角 Ｒａｍｓｅｙ数问题是一个经典的图论问题。 对该问题的

研究，除了理论上的推导证明外，众多学者也以构造 Ｒａｍｓｅｙ图
为方法展开了对该问题的研究。 由于该问题的求解难度非常
之大，要想得到新的结果或一个新的界也是一件非常困难的事

情。 本文以 ＤＮＡ计算为研究工具，提出了一个构造对角 Ｒａｍ唱
ｓｅｙ图的 ＤＮＡ粘贴—剪接算法。

对角 Ｒａｍｓｅｙ数问题可以用约会问题来解释，即如何邀请最

少的客人，使得至少有 m个人两两相互认识或至少有 m个人两
两相互不认识。 图论学中是这样定义这个问题的： R（m，m）是
指最小的正整数 n，使得任意的 n阶图， 要么含有 m阶团，要么

含有 m阶独立集。 文献［５］给出的另外两个定义如下：

定义 １　对于一个阶为 m 的完全图 Km，对角 Ｒａｍｓｅｙ 数
R（Km，Km）定义为满足下面条件的最小正整数 n，使得：若 Km
的每条边都染成红色或蓝色，无论如何染色，必定可以找到一

个红色边的子图 Km或一个蓝色边的子图 Km。 这里 m≤n。
定义 ２　设 Km是一个阶为 m 的完全图，对角 Ｒａｍｓｅｙ 数

R（Km，Km）是指满足下面条件的最小正整数 n，使得：对任一 n
阶的图 G，G必包含一个同构于 Km的子图或者 G的补图包含
一个同构于 Km的子图。
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众所周知， 对于 m ＞４ 的对角 Ｒａｍｓｅｙ数精确界的确定问
题是一个极其困难的问题。 表 １给出了部分经典 Ｒａｍｓｅｙ数的
已知结果。 由表 １可知，对角 Ｒａｍｓｅｙ数 R（３，３），R（４，４）的精
确值已经确定；对角 Ｒａｍｓｅｙ数 R（５，５）的范围在 ４３ 与 ４９ 之
间；对角 Ｒａｍｓｅｙ数 R（６，６）的范围在 １０２ 与 １６５ 之间；而对角
Ｒａｍｓｅｙ数 R（７，７）的范围在 ２０５与 ５４０之间；等等。

表 １　经典 Ｒａｍｓｅｙ数的最新结果（ k≤１０， l≤１０）

R（ k，l） l ＝３ ql ＝４ Il ＝５ !l ＝６ �l ＝７ 蜒l ＝８ 哌l ＝９ Gl ＝１０ 览
k ＝３ {６［６］ ９［６］ １４［６］ １８ ［７］ ２３［８］ ２８［９］ ３６ ［１０］ ４０［１１］

４３［１２］

k ＝４ {１８［６］ ２５ ［１３］ ３５［１４］

４１［１３］
４９［１５］

６１［１６］
５６［１７］

８４［１８］
７３ ［１９］

１１５［１０］
９２［２０］

１４９［２１］

k ＝５ {４３［２２］

４９ ［１３］
５８［１４］

８７［２３］
８０［２４］

１４３［２５］
１０１［２０］

２１６［２１］
１２５［１７］

３１６［２５］
１４３［１７］

４４２［１６］

k ＝６ １０２［８］

１６５［１６］
１１３［１７］

２９８［２６］
１２９倡

４９５［２６］
１６９［１７］

７８０［２７］
１７９Ｎ

１ １７１［２６］

k ＝７ {２０５［２８］

５４０［２９］
２１６Ｎ

１ ０３１ ［２６］
２３６倡

１ ７１３［２６］
２８９Ｎ

２ ８２６［１６］

k ＝８ {２８２［３０］

１ ８７０ ［１６］
３１７Ｎ

３ ５８３［２７］
３７７Ｎ

６ ０９０［２７］

k ＝９ {５６５［３２］

６ ５８８［３２］
５８０Ｎ

１２ ６７７［２６］

k ＝１０ 寣７９８［３１］

２３ ５５６［３３］

　　表 １中“倡”表示由 Ｓｈａｏ近期构造出来的两个新的下界；
“Ｎ”表示对应的研究文献有待于添加。 关于对角 Ｒａｍｓｅｙ数的
研究，在理论上会涉及更多的复杂内容，这些理论知识超出了
本文的研究范围。 这里，就对角 Ｒａｍｓｅｙ图的构造问题，谈谈笔
者的一些研究思路。 关于对角 Ｒａｍｓｅｙ数的研究，如 R（５，５），
国内学者许进［３４］提出了一个猜想：R（５，５）的 Ｒａｍｓｅｙ 图是个
自补图，并且由 Ｓｈａｏ验证了 R（５，５）的 Ｒａｍｓｅｙ 图不可能是正
则自补图。 同时，许进等人［３５］也提出了一个很有价值的问题：
自补图构造和 Ｒａｍｓｅｙ数的关系问题。 笔者认为，研究 Ｒａｍｓｅｙ
数问题，特别是对角 Ｒａｍｓｅｙ数问题，从自补图角度来考虑这个
问题很可能是一个不错的突破口。

这里，有必要对自补图的研究作一个简单阐述。 关于自补
图的构造问题，自从许进等人［３５］在这方面做的工作以来，日本
学者［３６］在这方面做了一些补充的工作。 但是，自补图构造问
题的研究，一个重要的预备知识应该是图的同构判定问题。 因
为一个有效的图同构判定的 ＤＮＡ算法，对于构造对角 Ｒａｍｓｅｙ
图 ＤＮＡ算法的设计是至关重要的。

Ｈｓｉｅｈ等人［３７］提出了图的同构问题的一个 ＤＮＡ 粘贴算
法。 在他们的工作中，提出了图的同构判定问题可以使用
ＤＮＡ粘贴算法有效地得到处理；特别地，他们提出的算法可以
同时完成一组图的同构判断问题，这对研究 Ｒａｍｓｅｙ图的构造
问题很有利。 具体地说，他们主要做了两方面的工作：ａ）ＤＮＡ
编码上他们做了大量的工作，并且结果不错；ｂ）在初始解的生
成上，他们做了比较不错的工作，可以大大降低实验误差。 总
之，他们设计的 ＤＮＡ算法操作比较简便，极大地降低了实验难
度，其研究工作无疑是对本文研究工作的有力支持，这也肯定
了本文的研究工作。

对于对角 Ｒａｍｓｅｙ构造问题的研究，对于 R（３，３）和 R（４，
４）而言，当前的电子计算机可以轻松地完成这个任务。 但是，
当研究 R（５，５）时，即便是使用超级的电子计算机，也是无能为
力的。 正是基于这个现状，本文设计了一个对角 Ｒａｍｓｅｙ 图构

造问题的 ＤＮＡ算法。 为了详细地描述该算法，本文以 R（３，３）
为研究对象，展开对角 Ｒａｍｓｅｙ 图构造问题的 ＤＮＡ 算法的设
计。 所有处理过程是并行的，且该方法适合其他对角Ｒａｍｓｅｙ图
构造问题的算法设计。

2　递阶法粘贴—剪接算法

使用 ＤＮＡ计算求解难处理的计算问题时，所面临的最大
的困难就是初始数据池会随着问题的规模增加呈指数增长。
例如，当研究 Ｒａｍｓｅｙ 数 R（５，５）时，对 ４３ 个点的所有图进行
Ｒａｍｓｅｙ图判定时，使用最原始的穷举算法逐个进行判定，问题
的计算量为 ２９０３ ！ 这样的工作量是传统的电子计算机遥不可
及的。
即便是使用 ＤＮＡ 计算求解这样的问题，不使用改进的

ＤＮＡ算法也是无能为力的。 为了降低问题的初始解空间，本
文设计了对角 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题的递阶法 ＤＮＡ粘贴—剪接
算法，这种剪接操作如图 １所示。 该算法以各种存储链为处理
单元，单元内部使用粘贴操作；各种存储链之间使用的是连接
操作，从而达到递阶地处理问题的目的。

对角 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题的递阶法 ＤＮＡ 粘贴—剪接算法
的主要过程如下：

ａ）使用足量的存储链 １ 以及对应的粘贴链生成全部 m
阶的图，对这些生成链进行非解分隔，最后得到一个可行解
的集合。

ｂ）以 ａ）所获得的解为基础，使用足量的存储链 ２ 以及对
应的粘贴链生成全部 m＋１阶的图，对这些生成链进行非解分
隔，最后得到一个新的可行解集合。

ｃ）同理，以 ｂ）所获得的解为基础，使用足量的存储链 i以
及对应的粘贴链生成全部 m＋i －１阶的图，对这些生成链进行
非解分隔，最后得到一个新的可行解集合。 直到对存储链 m －
n＋１进行同样的处理之后，递阶法操作全部结束。

ｄ）这时候的所有可行解，即问题的最终解。 具体地说，如
果试管里没有生成链，表明没有发现任何 Ｒａｍｓｅｙ图；如果存在
生成链，说明找到了一个 Ｒａｍｓｅｙ图。 最后，可以通过检测操作
检测出任意一个解。

3　构造对角 Ram s ey图的 DNA算法
具体到对角 R（３，３）的 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题，该算法需要 ３

类存储链、１０类粘贴链。 第一类存储链存储三个顶点的全部
可能存在的图；第二类存储链存储第四个顶点与全部三个顶点
形成的图的连接关系；第三类存储链存储第五个顶点与全部四
个顶点形成的图的连接关系。 １０ 类粘贴链对应五个顶点之间
的十条边。 这三类存储链以及 １０类粘贴链如图 ２所示。
由图 ２可见，存储链 x有三位信息；存储链 y有三位信息；

存储链 z有四位信息。 其中粘贴链 ei，j表示顶点 i与顶点 j之间
存在边。 到此为止，构造 R（３，３）的 Ｒａｍｓｅｙ 图的递阶法 ＤＮＡ

·８２８· 计 算 机 应 用 研 究 　 第 ２６ 卷



粘贴—剪接算法的简单过程如下：
ａ）将足量的存储链 x、粘贴链 e２，１ 、e３，１ 、e３，２混合在一起进行

退火操作，生成全部可能的三个顶点的图，对这些生成链 x 进
行非解分隔，即删除全部团为 ３和全部独立集为 ３的图。

ｂ）将等量的存储链 y 加入 ａ）得到的生成链 x 中，通过退
火，连接操作生成了生成链 xy；然后加入适量的粘贴链 e４，１ 、
e４，２ 、e４，３ ，通过退火操作生成了全部 ４ 阶的图。 对这些生成链
xy进行非解分隔，即删除全部含团为 ３和全部包含独立集为 ３
的图。

ｃ）将等量的存储链 z加入 ｂ）得到的生成链 xy 中，通过退
火，连接操作生成了生成链 xyz；然后加入适量的粘贴链 e５，１ 、
e５，２ 、e５，３ 、e５，４，通过退火操作生成了全部 ５ 阶的图。 对这些生
成链 xyz进行非解分隔，即删除全部含团为 ３和全部包含独立
集为 ３的图。

ｄ）这时候的所有解即问题的最终解。 具体地说，就是试
管中要是有解，它们既不含团 ３，也不含独立集 ３。

最后，该算法的详细过程如下：
ａ）试管中放入适量的存储链 x，接着向试管中加适量的粘

贴链 e２，１ 、e３，１ 、e３，２ ；然后使用退火操作生成了若干生成链，这些
生成链的位信息包含八种可能状态，即 e２，１ e３，１ e３，２ ＝０００，００１，
０１０，０１１，１００，１０１，１１０，１１１。 下面通过分离操作实现非解分
隔，分离工具是固定于试管内壁的核苷酸探针。 这里，对应于
３类粘贴链，总共使用了三种探针。 在算法操作的第一步，所
有生成链 x 放入试管 T１中，使用探针 e２，１将试管中的生成链 x
一分为二，由试管 T２容纳 e２，１ ＝０的所有生成链 x，由试管 T３容

纳 e２，１ ＝１的所有生成链 x。 接着使用探针 e３，１将试管 T２中的

生成链 x一分为二，由试管 T４容纳 e３，１ ＝０ 的所有生成链 x，由
试管 T５容纳 e３，１ ＝１的所有生成链 x；同时使用探针 e３，１将试管
T３中的生成链 x一分为二，由试管 T６容纳 e３，１ ＝０ 的所有生成
链 x，由试管 T７容纳 e３，１ ＝１ 的所有生成链 x。 接着使用探针
e３，２将试管 T４中的生成链 x一分为二，由试管 T８容纳 e３，２ ＝０的
所有生成链 x，由试管 T９容纳 e３，２ ＝１ 的所有生成链 x；同时使
用探针 e３，２将试管 T５中的生成链 x一分为二，由试管 T１０容纳

e３，２ ＝０的所有生成链 x，由试管 T１１容纳 e３，２ ＝１的所有生成链
x。 使用探针 e３，２将试管 T６中的生成链 x一分为二，由试管 T１２

容纳 e３，２ ＝０的所有生成链 x，由试管 T１３容纳 e３，２ ＝１ 的所有生
成链 x。 使用探针 e３，２将试管 T７中的生成链 x一分为二，由试
管 T１４容纳 e３，２ ＝０的所有生成链 x，由试管 T１５容纳 e３，２ ＝１ 的
所有生成链 x。 最后将试管 T９ 、 T１０、T１１ 、T１２ 、T１３ 、T１４中的所有

存储链放入清空的试管 T１里，其他的试管中全部是非解。 本
步操作的分离过程如图 ３所示。

ｂ）首先加入适量的存储链 y 到算法第一步所得到的生成
链 x中；然后通过连接酶连接操作来连接生成链 x与存储链 y
得到生成链 xy；接着，向生成链 xy 中加入适量的粘贴链 e４，１ 、
e４，２ 、e４，３ ，通过退火操作生成新的生成链。 此时，新的生成链 xy
共有 ４８ 种状态，即 e２，１ e３，１ e３，２ e４，１ e４，２ e４，３ ＝００１０００，００１００１，

００１０１０， ００１０１１， ００１１００， ００１１０１， ００１１１０， ００１１１１， ０１００００，
０１０００１， ０１００１０， ０１００１１， ０１０１００， ０１０１０１， ０１０１１０， ０１０１１１，
０１１０００， ０１１００１， ０１１０１０， ０１１０１１， ０１１１００， ０１１１０１， ０１１１１０，
０１１１１１， １０００００， １００００１， １０００１０， １０００１１， １００１００， １００１０１，
１００１１０， １００１１１， １０１０００， １０１００１， １０１０１０， １０１０１１， １０１１００，
１０１１０１， １０１１１０， １０１１１１， １１００００， １１０００１， １１００１０， １１００１１，
１１０１００，１１０１０１，１１０１１０，１１０１１１。 分离操作使用到的探针有：
e２，１ 、e３，１ 、e３，２ 、e４，１ 、e４，２ 、e４，３。 需要处理的对象为 ３ 类子图： v４ v２
v１ ，v４ v３ v１ ，v４ v３ v２ 。 删除子图为团 ３的所有图和子图为独立集 ３
的所有图。 对每类子图的非解删除处理过程完全类似算法第
一步操作，即计算量是第一步操作的三倍。 最后，试管里剩下
的新解为 e２，１ e３，１ e３，２ e４，１ e４，２ e４，３ ＝００１１００， ００１１０１， ００１１１０，
０１００１０， ０１００１１， ０１０１１０， ０１１０１０， ０１１１００， ０１１１１０， １００００１，
１０００１１， １００１０１， １０１００１， １０１１００， １０１１０１， １１０００１， １１００１０，
１１００１１。 这 １８ 个 ４ 阶图既不含有团 ３ 的子图，也不含有独立
集 ３的子图。

表 ２　所有五个顶点的图的 ２８８ 种可行解状态

生成链 xy 位信息 生成链 xyz 位信息（ e５，１、e５，２、e５，３、e５，４）

００１１００ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

００１１０１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

００１１１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１００１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１００１１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１０１１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１１０１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１１１００ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

０１１１１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１００００１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１０００１１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１００１０１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１０１００１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１０１１００ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１０１１０１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１１０００１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１１００１０ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6

１１００１１ u００００，０００１， ００１０，００１１，０１００， ０１０１，０１１０， ０１１１０１０００， １００１，
１０１０，１０１１，１１００，１１０１，１１１０，１１１１ 6
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　　ｃ）首先加入适量的存储链 z到算法 ｂ）所得到的生成链 xy
中；然后通过连接酶连接操作来连接生成链 z与存储链 xy，得
到生成链 xyz；接着，向生成链 xyz 里加入适量的粘贴链 e５，１ 、
e５，２ 、e５，３ 、e５，４，通过退火操作生成新的生成链 xyz。 此时，新的生
成链 xyz共有 ２８８种状态，如表 ２所示。 步骤 ｃ）分离操作使用
到的探针有 e２，１ 、e３，１ 、e３，２ 、e４，１ 、e４，２ 、e４，３ 、e５，１ 、e５，２ 、e５，３ 、e５，４ 。 需要
处理的对象为 ６类子图： v５ v２ v１ 、v５ v３ v１ 、v５ v３ v２ 、v５ v４ v１ 、v５ v４ v２ 、v５
v４ v３ 。 这里同样删除子图为团 ３的所有图和子图为独立集３的
所有图。 对每类子图的非解删除处理过程完全类似前面的步
骤 ａ），但计算量是操作 ａ）的六倍。 最后，试管中剩下的新解为
e２，１ e３，１ e３，２ e４，１ e４，２ e４，３ e５，１ e５，２ e５，３ e５，４ ＝００１１０１１１００，００１１１０１０１０，
０１００１１１１００， ０１０１１００１１０， ０１１０１０１００１， ０１１１０００１０１，
１０００１１１０１０， １００１０１０１１０， １０１００１１００１， １０１１００００１１，
１１０００１０１０１，１１００１０００１１。 这 １２ 个 ５ 阶图既不含有团 ３ 的子
图，也不含有独立集 ３ 的子图，它们都是对角 Ｒａｍｓｅｙ 数的
Ｒａｍｓｅｙ图。 对应这 １２个图的 １０位位信息，对应的 １２个 Ｒａｍ唱
ｓｅｙ图如图 ４所示。

ｄ）步骤 ｃ）中已经删除了全部非解，这时候试管中只要有
生成链 xyz就表明存在 Ｒａｍｓｅｙ 图。 那么，如何读出一个生成
链 xyz的位信息呢？ 该步骤就是要完成这个任务。 检测最后
解的 ＤＮＡ操作使用的是分离操作。 这里以生成链 xyz 的值是
e２，１ e３，１ e３，２ e４，１ e４，２ e４，３ e５，１ e５，２ e５，３ e５，４ ＝００１１０１１１００ 为例来讨论具
体的解检测过程。 （ａ）使用探针 e２，１分离生成链 xyz为两部分，
选择有解的部分（这里 e２，１ ＝０）；（ｂ）对有解的试管使用探针
e３，１分离为两部分，选择有解的部分（这里 e３，１ ＝０）；（ｃ）对有解
的试管使用探针 e３，２分离为两部分，选择有解的部分（这里
e３，２ ＝１）；（ｄ）对有解的试管使用探针 e４，１分离为两部分，选择
有解的部分（这里 e４，１ ＝１）；（ｅ）对有解的试管使用探针 e４，２分
离为两部分，选择有解的部分（这里 e４，２ ＝０）；（ ｆ）对有解的试
管使用探针 e４，３来分离为两部分，选择有解的部分（这里 e４，３ ＝
１）；（ｇ）对有解的试管使用探针 e５，１分离为两部分，选择有解的
部分（这里 e５，１ ＝１）；（ｈ）对有解的试管使用探针 e５，２分离为两
部分，选择有解的部分（这里 e５，２ ＝１）。 （ ｉ）有解的试管使用探
针 e５，３分离为两部分，选择有解的部分（这里 e５，３ ＝０）；（ｊ）有解的
试管使用探针 e５，４分离为两部分，选择有解的部分（这里 e５，４ ＝０）。
检测结果表明这个解为 ００１１０１１１００。 整个检测操作如图 ５所示，
图中实线表示该部分为非空集合，即存在生成链 xyz。

4　算法分析
结合第 ３章 R（３，３）的 ５ 阶对角 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题的详

细算法描述，分析 R（m， m）的 n阶对角 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题的
算法复杂性。 当问题规模为 n，对角 Ｒａｍｓｅｙ数为 R（m， m）时，
该算法需要存储链种类为 Sｃｌ（ｃｌ为存储链）， 则

Sｃｌ ＝n －m ＋１ （１）

需要粘贴链种类为 Sｚｌ（ｚｌ为粘贴链）， 则

Sｚｌ ＝ ∑
i ＝n －１

i ＝１
i ＝n（n －１） ／２ （２）

需要探针种类为 Sｔｚ（ ｔｚ为探针）， 则

S ｔｚ ＝ ∑
i ＝n －１

i ＝１
i ＝n（n －１） ／２ （３）

需要测试试管总和为 Sｓｇ（ｓｇ为试管）， 则

S ｓｇ ＝（n －m ＋１） ＋ ∑
i ＝n －１

i ＝１
i ＋（２m ＋１） ＝（n２ ＋n ＋２m ＋４） ／２ （４）

所以，该算法的空间种类总和为 Sｋｊ（ｋｊ为空间）， 则
Sｋｊ ＝Sｃｌ ＋Sｚｌ ＋S ｔｚ ＋Sｓｇ ＝（３n２ ＋n ＋６） ／２ （５）

由式（５）可知， 该算法的占用空间复杂度为 O（n２ ）。 该算
法的分离（ ｆｌ）操作次数为

S ｆｌ ＝（２m －１）（１ ＋Ｃm －１
m ＋Ｃm －１

m ＋１ ＋Ｃm －１
m ＋２ ＋⋯ ＋

Ｃm －１
n －１ ） ＋ ∑

i ＝n －１

i ＝１
i （６）

从操作复杂度的角度考虑， 分离操作是该算法的主要操
作。 为了方便该算法复杂性的分析，这里以分离操作复杂性
来表示本文所提出算法的计算复杂性。 随着问题规模 n的增
大，m会越来越小，即 m＜＜n。 故该算法的计算时间复杂度为
O（mnm －１）。

5　结束语
本文所设计的 ＤＮＡ算法利用了 ＤＮＡ 计算的并行处理能

力，从而使算法的计算时间复杂度得到了极大的降低。 但是计
算时间复杂度为 O（mnm －１ ）的计算量也是很可怕的。 特别是
该算法还没有对到底需要多少存储链、粘贴链进行定量分析，
因为要弄清这个问题，还需要大量的图论知识背景，也是一个
非常复杂的问题。 好在这个问题并不影响本文的研究主题。
本文的主要工作是设计了一个对角 Ｒａｍｓｅｙ图构造问题的

递阶法 ＤＮＡ粘贴—剪接算法。 该算法用于构造高阶的对角
Ｒａｍｓｅｙ图时的确是很困难，或不能实现。 但是当把问题转移
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到 R（５，５）这个特定问题时，的确具有令人眼前一亮的感觉。
由表 １可知 ４３≤R（５，５）≤４９。 当考虑 R（５，５）的 ４３阶 Ｒａｍｓｅｙ
图的构造问题时，根据式（６）可知，该算法需要的操作步数为
８ ６６３ ３８２。如前所述，２９０３的计算空间复杂度是一个天文数据，
本文使用了递阶法的处理思想，目的就是要采用逐步添加顶
点、分层次地分隔非解，最终降低了这个巨大的计算空间复
杂度。

由图 ４可知，在对角 Ｒａｍｓｅｙ数 R（３，３）的 ５ 阶 Ｒａｍｓｅｙ 图
的构造算法的步骤 ｃ）中，虽然问题规模由原来的 ２１０种可能降

低到只有 １２种可能。 但是，这 １２ 个图是相互同构的，也就是
说，如果能够删除这些相互同构的图，该问题的规模可能将由
原来的 １ ０２４ 种降低为仅 １ 种可能。 所以如何递阶地排除同
构的图，也就是进一步降低算法的计算空间复杂度，也是本文
所提出算法即将研究的重点工作。 当然，该项工作也必须是基
于 ＤＮＡ算法的。

根据本文综述部分对图的同构判别的 ＤＮＡ算法的分析，
要想把 Ｈｓｉｅｈ等人的思想应用于对角 Ｒａｍｓｅｙ 图构造问题的
ＤＮＡ算法设计上，这不是一件仅仅把别人的算法拿过来的简
单的事，还有很多的具体工作需要完成，很多困难需要克服。
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