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Streszczenie:  Obliczenia DNA (z ang. DNA computing) to noweaedzina informatyki, 4rlgca alternatyw dla tradycyjnych systemoéw
komputerowych, polegata na wykorzystaniu gateczek molekularnych do rozaywania probleméw algorytmicznych, matematycznych i
logicznych. Niniejszy artykut przedstawia istpégj implementacje systemow wnioskowania realizovtazgc pomog DNA oraz nowy
koncepgj takiego systemu, uwzgdhiajgcg nowe elementy: negadjreguk kontrapozycji w implikacji.

Stowa kluczowe: Obliczenia DNA, komputer DNA, logika, wnioskowaim®likacja, implementacja, reguta kontrapozycji

Logical deduction with DNA. The rule of contrapositon.

Abstarct: DNA computing is one of new computational paradigvhsch are alternative to traditional computer syrsis. Biological
molecules in special laboratory conditions can Bedito solve mathematical, logical and algorithicposes. This paper describes some
already existing models of logical inference systamd the new proposal — DNA deduction system usmgelements: negation and rule of
contraposition..

Keywords: DNA computing, computer DNA, logic, deduction, ingilon, implementation, rule of contraposition.

bitowym (gdzie korzystamy z zer i jedynek). Mnigjsg
mozliwosci manipulowania tymi danymi, a do zbudowania
komputera DNA, ktory &dzie mégt wykonywa wszystkie
1. WSTEP operacje podobnie do komputeréw tradycyjnych jeszcz
przed nami diuga droga.

Obliczenia DNA zostaly zapogtkowane prag L.
Adlemana [1], ktéra przedstawia algorytm rogmania
problemu drogi Hamiltona w grafie za pomo®NA.
Problem ten polega na rozstrzyepiu czy istnieje droga w
grafie skierowanym, przechogta przez wszystkie jego
wierzchotki tylko raz. Rozwjizanie polega na zakodowaniu
wszystkich elementéw grafu (wierzchotkéw i kreoei)
jako jednoniciowych molekut, w taki sposéke istnienie
owej drogi zostanie zakomunikowane poprzez powstani
diugiego dwuniciowego fragmentu DNA. Dalsze baddaia
rozwigzania kolejnych probleméw informatycznych [2],
konstrukcja prostych modeli automatéw [3][4], a Zmk

DNA (kwas deoksyrybonukleinowy) to polimer (substan
chemiczna skladega st z wielokrotnie powtdrzonych
jednostek), ktérego elementami swukleotydy. § one
zbudowane z reszty cukrowej (deoksyrybozy), grupy
fosforanowej i zasady azotowej. Dwie pierwszesci sa
zawsze takie same, natomiastedzy soly nukleotydy
réznig si¢ zasadami (wyspuja cztery ré@ne: adenina (A),
cytozyna (C), guanina (G) i tymina (T), w 2&ku z czym
nazwy nukleotydéwdgcza sie z nazwami zasad).

Z punktu widzenia informatyki, clac wykorzysté DNA
jako nénik danych, mamy do dyspozycji czteryzn@
symbole czyli dwa razy tyle co w tradycyjnym zapisi
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symulacji wnioskowa logicznych [5][6] (czego dotyczy
ponizsza praca).

W sktad czsteczki DNA zwykle wchodg dwa taicuchy,
zbudowane w taki sposébe znajc jeden z nich miemy
bez problemu odtworzydrugi (zasada komplementaécd
Watsona-Cricka, ktéra moéwi,ze adenina gczy sk
wytacznie z tymin, a cytozyna z guani). Kazda z nici ma
na jednym kaécu (oznaczonym jako 5" walngrupe
fosforanowg, a na drugim (oznaczonym jako 3") wpln
grupz hydroksylows. Splecione ze sabdwie nici DNA g
wzgledem siebie antyréwnolegte. Na ilustracjach gorra ni
biegnie w kierunku od 5' do 3', dolnaszad 3' do 5'.
Podstawow operag} jest ligacja czyli 4czenie s} ze sob
pojedynczych tacuchéw komplementarnych (zaréwno
jednoniciowych jak i dwuniciowych zakozonych lepkim
koncem tj. krétkim jednoniciowym fragmentem). Przeciwn
operacy jest cikcie podwdéjnych tacuchéw przez enzymy
restrykcyjne — zwgzki chemiczne, ktére rozpoznaj
odpowiedni fragment DNA i rozcingjtancuch w scisle
okreslonym miejscu wzgldem rozpoznanego fragmentu.
Czesto pozostawiaj wspomniane wczaiej lepkie kdice,
co umaliwia dalsze 4czenie s} powstatych castek.
Komputer DNA oparty na ggu naprzemiennychaézen

i cig¢ odpowiednich molekut nazywamy modelem splatania
[71(8].

Istniep inne modele biokomputeréw [7][8], jednak
wszystkie przedstawione w artykule systemy wnioskioa
oparte § na modelu splatania.

2. LOGIKA

Zdaniem logicznym nazywamy dowolne wieaie
utworzone ze zmiennych zdaniowych (zwanych réwnie
termami lub faktami) np.p, q, r,... oraz spojnikéw
logicznych: koniunkcji O (,i"), alternatywy O (,lub”),
negacji- (,nieprawda,ze”), implikacji = (,jesli..., to...”)
oraz nawiasOw. Na przyktad zdaniami logicznymi p,
p=q, (pdg)=-r. Jeeli przypiszemy wszystkim zmiennym
wartcsciowanie (prawdy lub falszu), to postugoj si
prawami logiki przypisanymi spéjnikom, jestey w stanie
okredli¢ wartgciowanie kadego zdania logicznego.
Tautologh nazywamy zdanie zawsze prawdziwe,
niezalenie od wartéciowania uytych w nim zmiennych
np. pt~p. Zwyczajowo prawe oznaczamy symbolem ,17,
a fatsz ,0".

P g pOo: poy  p=q -p:

1 1 1 1 1 0
1 0 0 1 0 0
0 1 0 1 1 1

0/ 0o/ o0 o 1| 1]
Tabela 1: Wartagsciowanie spéjnikow logicznych.

W rachunku zda za prawdziwe uznajemy réwriiete
zdania, dla ktérych istnieje mlbwos¢ wyprowadzenia ich
za pomog regut wnioskowania z zestawu 2daktorych
prawdziwag¢ uznajemy. Jedna z nich (reguta odrywania)
méwi, ze jezeli zdaniap orazp=q uznajemy za prawdziwe,
to na ich podstawie zdanig rowniez mozemy uzné za
prawdziwe. Mae ono shay¢ do wychgania dalszych
wnioskéw. Oprécz reguly odrywania stosuje $eszcze
reguk podstawiania. Jednak w omawianych systemach
opartych na DNA nie jest ona wykorzystywana.

3. IMPLEMENTACJE

Konstrukcje praktyczne, implemenjog za pomag
modelu splatania wnioskowanie logiczne za pomdblA,
aktualnie ograniczaj si¢ do zastosowania reguly
odrywania. Ich celem jest odpowiadanie na pytaoistari:
czy fakt, o ktéry pytamy jest nabwy do wyprowadzenia na
podstawie posiadanej wiedzy (faktéw, ktérych prawwedéc
uznajemy).

Pierwsza implementacja takiego systemu zostala
przedstawiona w roku 2005 przez zespét Olgierdalding
Politechniki Wroctawskiej [5]. Wykorzystuje ona:ktg (o
wartasciowaniu prawdziwym), implikacje, koniunkgj
alternatyv¢ oraz zapytania. kyty zostat enzym
restrykcyjnyBseXI. Detekcja odpowiedzi nagiuje poprzez
posortowanie powstatych gztek wg dtugéci (pojawienie
sie odpowiednio dlugiej molekuty oznacza odpowied
twierdzca).

Implementagj 0 podobnych madiwosciach (omdwiog
w punkcie 4) przedstawit w roku 2009 zespét Ehuda
Shapiro z Izraela [6]. Jest to pierwszy tego typstam
przetestowany rownielaboratoryjnie. Rénica jest budowa
czgstek, uyty enzym restrykcyjnyFoki oraz detekcja
odpowiedzi poprzez umieszczenie nanéach zapyta
elementéw fluorescencyjnych.

W historii DNA obliczér pojawialo s¢ wiecej pomystow
czesciowej implementacji operacji logicznych, jednak te
dwa posiadaj najwicksze maliwosci rozbudowy.

4. KONCEPCJA SHAPIRO
Molekuty reprezentuaice fakty 6, q, r, ..) skladaj sic z
trzech elementdéw: dystansownika (siedmiu dowolnych

nukleotydow), startera enzymu restrykcyjnegokl oraz
jednoniciowego tacucha identyfikujcego (kada zmienna
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zdaniowa posiada przypadkowany unikalny AR EEEEE
czteronukleotydowy fragment DNA). ~ |[[AJICTIAJATClC]C]C C|...=

cl[c] c|[c][c][c][c]fe]le][a][T][E
cllcllcllc]clcllclellelmRlElTIAAT] ....n. .ﬂn
.
Rys.1: Molekuta reprezentyga faktp. .
Molekuty reprezentuce implikacje p=q, ..) sktadaj Rys.5: Pohkczenie s lepkich kaicow molekulp i p=q.
sig z czterech elementow: fteucha identyfikujcego .._||GIGIGIIGIIA|TIGIAIT(TA|GIG] ..
poprzednik implikacji, dystansownika ¢giu dowolnych = |ClClIClCYTIANCHTIAAJTIClC
nukleotydéw), tacucha identyfikujcego nasipnik Rys.6: Rozckcie molekuly przez enzyifok.
implikacji oraz kolistego fragmentu, zawiee¢go starter [elclelelclclclEelEclTAclSEsE
enzymu restrykcyjnego Foki. Rys.7: Rozwinkcie powstatej molekuty jednoniciowe;.
El cllc] c][c]cl[c] clle]cl[a][T][E]
B
AEENEEEEE | |t of[cffc]lc]lc]lc]lc|iclic]TcSIEm
clcliclic C|.... Rys.8: Przyhczenie s molekuty terminalnej, powstajg
MEEREEEREE ] [EE EP
S —__[cllclielielmial] EEsE_ clc]
Rys.2:Molekuta reprezentaga implikacg p=q. Rys.9:Policzenie s lepkich kaicow molekut q i g?.
Dla zakaiczenia wnioskowania za pompcreguty l Sl....lg g S (é g ST K
odrywania oraz dgtzenia wniosku do zbioru faktow, 1 [c]icllc]c]
nieztedna jest jeszcze molekuta terminalna. [clclslclc]c GI
clc]c
[clisl[c] el el c] cllellelfalT][e] Rys.10:Rozckcie molekuty przez enzym Fokl.
EE S EEEEclclc]

Rys.3: molekuta terminalna wnioskowania. Rys.11:Rozpad i uaktywnienie fluorescenciji.

Molekuty reprezentujce zapytania sktadapie z dwdéch

elementéw: jednoniciowego faucha zmiennej, o ktér Reakcja mee by dowolnie rozbudowywana, a do

pytamy oraz dystansownika (dwunastu dowolnych koncowego wyniku mge prowadz dowolnej ditugeci
nukleotydéw), zawieragego substangjfluorescencyja. skaiczony cig wniokowa. Nie wszystkie cgsteczki
znajdupce st w bazowej probéwce (czyli ktorych

.... prawdziwg¢ uznajemy) musgz zostg wykorzystane.

) Niepojawienie si $wiecenia oznaczaze fakt o ktory

Rys.4: Molekuta reprezentga zapytanie? pytamy nie jest mdiwy do wyprowadzenia z informagii
wejsciowych (oznacza toze system zwraca odpowied

5. PRZYKLADOWA REAKCJA przeczca).

Omowiony model ma jednak wady. Dobrze funkcjonuje
wytacznie dla prostych wnioskoWaza pomog reguly
odrywania. Brakuje w nim egia np. operacji negaciji, tak
istotnej w rozumowaniach (np. dla dowodéw nie wpros
zwigzanych z nj aksjomatow (np. reguty kontrapozyciji).

Jezeli w probdwce umigimy czsteczki pokazane jako
przyktadowe w cgsci 4 artykutu: faktp, implikaci p=q,
czgsteczk terminalry oraz zapytanig?, to reakcja powinna
wygladat nastpujaco: na mocy reguty odrywania uznajemy
fakt q za prawdziwy, zatem system zwraca odpowied

twierdzca.
W reakcji biomolekularnej wygtia to nasfpujaco: 6. NOWA KONCEPCJIA

Celem wprowadzenia nowej koncepcji systemu
wnioskugcego za pomac DNA jest wyeliminowanie
trudnaici powstatych w modelach Shapiro i Unolda, azeak
rozszerzenie ich mnitiwosci [9]. Glébwrg zmiary jest
wprowadzenie operacji negacji (czyli uisvosci uzywania
zarbwno faktow np.p jak i ich zaprzecze np. -p).
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Konsekwengj tego rozszerzenia jest uwgdhienie
zwigzanych z tym tautologii (np. reguty kontrapozygipz
kontroli spéjndci systemu (wykrycie pojawienia esi
ewentualnej sprzeczbad, czyli wysgpienia faktu i jego
zaprzeczenia jednocgee).

W proponowanym modelu ggteczki faktéw o rénych
wartasciowaniach maj komplementarne lepkie koe, co
umazliwia wykrycie sprzeczn&ei bez wprowadzania
dodatkowych odpowiedzialnych za togstek. Wyty zostat
enzym restrykcyjny Acu, ktéry rozcina molekyt w
odlegiaci 16/14 od rozpoznawanej sekwencji (jest to
najdiuzsza maliwa do uzyskania odlegéo). Detekcja
odpowiedzi naspuje poprzez posortowanie powstatych
czastek wg diugéci.

Molekuty reprezentujce fakty skladaj sic z czterech
elementéw: startera enzymu restrykcyjnegou, osmiu
nukleotydoéw dystansownika, unikalnej dwoéjki pozvyataj
wykry¢é  sprzeczng oraz jednoniciowego teucha
identyfikujgcego zmieng Kazda zmienna zdaniowa
posiada whasny czteronukleotydowy fragment DNA,yprz
czym tacuchy komplementarne reprezegtuj dwa
przeciwne maliwe jej wartgciowania.
clTllellallallellclls]cllcllclels] clle]le
el[AllclTTlellcliclelclclclc]cle
Rys.12:Molekuta reprezentyga faktp.

Q

[AlTIT]A]

[N ERANEEEEEEEEEEE
gllallcl[Tl[T]ic]cliclclcliclclc]cle
Rys.13:Molekuta reprezentaga fakt-p.

O

[TI[alfal[]

Molekuty reprezentuice zapytania sktadgjsic z trzech
elementéw: jednoniciowego ftaucha zmiennej, o ktér
pytamy, unikalnej dwojki odpowiedzialnej za detekcj

odpowiedzi oraz dystansownika stalej digo 400
nukleotydow.
[TIAI[AlTIET]E] 400
AJ[A]l 400

Rys.14:Molekuta reprezentyga zapytani@?

Do wykrycia odpowiedzi tywana jest t2 osobna
czgstka detektora odpowiedzi twiergzj. W pohczeniu z
zapytaniem tworzy ona tauch dwuniciowy o diugii
rzedu 600 nukleotydow.

200
200

[Tl

Rys.15: Molekuta detektora odpowiedzi twiergz).

W celu kontroli spéjnéci systemu aywana jest osobna
czastka detektora sprzeczoh Zadziata ona dla wszystkich
biorgcych udziat w reakcji zmiennych i uaktywng sjezeli

ktéras z nich kpdzie miata dwa rine wartéciowania.
HEE A EEER
[elie][c]c] el clfell&]] 500

Rys.16: molekuta detektora sprzecgrio

7. PRZYKLADOWA REAKCJA

Jezeli w probéwce umigcimy czsteczki pokazane jako
przyktadowe w cgsci 6 artykutu: faktp, zapytaniep? oraz
detektory, to reakcja powinna wygdlat nastpujgco:
system zwraca odpowiedwierdzca.

W reakcji biomolekularnej wygta to nasipujaco:
cl[tllellallallcll & Jfelle]T][alal[T]TIT][ 400
cl[allelTlTicll & JfelelalT]TI[AlAlA] 400

Rys.17:Pokczenie s lepkich kaicow molekulp i p?.
cl[Tllel[allallc] & elEltlallalT]T][T]
cl[allc][TlTllc] & elEelalT]T]A

400

Rys.18:Rozckcie molekuty przez enzycu. [AI[A][ 400

200 |[T][T][ 400
200 |[A]fA]] 400

Rys.19:Pokczenie s} detektora i powstatej gztki.

Pojawienie si czstki diugaci rzedu 600 oznacza
zwrécenie przez system odpowiedzi twigytkj. Podobnie
jak u Shapiro mge mie to miejsce dopiero po skozonym
ciaggu wnioskowa np.p, p=q, g=f, r?.

8. WYKRYCIE SPRZECZNO S$CI

Jak ju zostato wspomniane, gérmi¢ DNA opisujemy
w kierunku 5' — 3', a doin3' — 5. Warto zauwge¢, ze jezel
odwrdcimy czasteczk o 180°, to jej orientacja nie ulegnie
zmianie. Obrét cgsteczki oczywdcie jest tylko umowny,
gdyz w probéwce dzieje sito samoistnie w naturalny
sposoéb.

Jezeli w probéwce umigimy czsteczki pokazane
w czesci 6 artykutu: faktp, zaprzeczenie faktwp oraz
detektory, to reakcja wyglla nasipujaco: system zwrdci
informacg o braku spojnxi.

W reakcji biomolekularnej wygta to nasipujaco:
AEEEEEERREEE R
- Tlicl s lelelallriiTialelel & [elAal ..
Rys.20:Polczenie st lepkich koxcow molekulp i —p

(po odpowiednim ,,obréceniu” jednej z nich o0 180°).

[elTilcAlAlle]_& EIElTIA Al TIEIE] [ s J[e]T]T]c][a
[elalelTel s IElEAlTITAl [EIEl_s_[elallallelT

Rys.21:Rozckcie molekuty przez enzycu.

(9]

O
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cl[Tllellal[allcll & Ielle][c]c]clcle]lfe] sc0
gllalicltltlcll 8 lfelle]lclclslslsle] 500
Rys.22:Przyhczenie s} detektora sprzeczia.
cl[Tllel[allalle]l & elelclc]clclelle] 500
cl[allc][T][Tllc] & [elelclc]cle [&][&][ 500

Rys.23:Rozckcie molekuty przez enzycu.

500 (GGl G| G| C]ClC]C
500 [[C[Cl ClC] G| GG &

500
500

Rys.24:Ponowne przyczenie s} detektora sprzeczia.

Pojawienie si czstki diugaci rzedu 1000 oznaczae
w systemie znalazia gisprzeczngt. Oczywicie nie musi
ona wysipi¢ na etapie projektowania, ale seow wyniku
skoaiczonego egu wnioskowa np. p, p=Q, 0=-r,
“r=-p.

9. REGULA KONTRAPOZYCJI

Jednym z aksjomatéw klasycznego rachunkunzeat
reguta kontrapozyciji. Méwi onae jezeli prawdziwa jest
implikacja p=q (j&sli p to g), to zawsze prawdziwe jest
rébwniez rozumowanie ,w drug strorg” -g=-p (jesli
nieprawdaze g to nieprawdaze p). Wprowadzenie negacji
do systemu wnioskggego wymaga rownieuwzgkdnienia
tego aksjomatu.

Wykorzystupc wczeniejsza obserwagj dotyczca
mozliwosci  ,0bracania” czsteczek oraz odpowiednio
projektupc czsteczk reprezentujcg implikacje tak by
byta ona symetryczna wzglem punktusrodkowego (co
umazliwia oderwanie wniosku zaréwno poprzednika
i nastpnika implikacji) maemy wprowadai reguk
kontrapozycji we wnioskowaniu za ponmadoNA.

Molekuty reprezentuice implikacg uwzgkdniajgca
regukt kontrapozycji sktadgj sie z pieciu elementéw
umieszczonych w spos6b symetryczny: dystansownika
(sz&ciu nukleotydow) wsrodku casteczki, dwoch dwojek
nukleotydéw odpowiedzialnych za wykrywanie
sprzecznéci i dwéch  czwérek  jednoznacznie
identyfikujacych zmienne zdaniowe poprzednika
i nastpnika implikacji.

[TIallallTlEele] clclclclc]c
Gl[e]lcl[c|[cl[c]c]c

O

G|
c|ElEEE

Rys.25:Molekuta reprezentaga implikacg p=q.
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Warto zwr6cé uwag:, ze ta sama molekula zapisana
jako odwrdcona o 180° ¢bzie przedstawia implikacje
ﬂqjﬁp_

BEREEEEE]Cclcl<s]e]e]E
[e

Gllcllslclclclcle

o

Iralfal[r]

Rys.26:Molekuta reprezentaga implikacg - g=-p.

Oczywiscie w rzeczywistéci jest to ta sama ggteczka
poniewa mazliwos¢ obracania jej jest naturalna w
probéwce.

Dla zakaiczenia wnioskowania za pompcreguty
odrywania oraz dgtzenia wniosku do zbioru faktow,
niezkzdna jest jeszcze molekuta terminalna.
cl[Tllellal[ale][c] <]

G][allc][T]T]c
Rys.27:Molekuta terminalna wnioskowania.

W punktach 10 i 11 przeanalizujemy wnioskowanie
w obu maliwych kierunkach z wykorzystaniem reguty
kontrapozycji.

10. WNIOSKOWANIE P =Q

Jezeli w probdwce umigi sie czgsteczki pokazane
wczgsci 6 i 9 artykutu: faktp, implikaci p=q oraz
czgsteczk terminalna, to reakcja wygla nasfpujaco: na
mocy regutly odrywania uznajemy fadiza prawdziwy.

W reakcji biomolekularnej wygta to nastpujaco:

T][A
A
Rys.28
T
A

Al TIC]IC|C[C|[C G

S|
T|[AllellE] clls]s]cl el cliclic] R

=
:Pokczenie st lepkich kaicow molekutp i p=q.
A
T

G G||G

>
—

[c][c]

Ti[A clclc
[elle][c]c][c]c
Rys.29:Rozckcie molekuty nzymc
cllelfe][clc]clc cl[e

S|
cllel sl slslclcllcliclic] R

Rys.30:Przyhczenie s molekuty terminalnej, powstajg

G| G
C

6]
c]c]isl Sl
u.

®
>
3
—
—
3

Powstata cgsteczkaq o wartgciowaniu prawdziwym
moze by  wykorzystywana do dalszej reakcji
i przeprowadzania dalszych wnioskawa

11. WNIOSKOWANIE -Q=-P

Jereli w probéwcece umigi sie czsteczki pokazane
w czgsci 6 1 9 artykutu: zaprzeczenie faktug, implikacie



tukasz Rogowsk¥/nioskowanie logiczne za ponypdna. reguta kontrapozyciji.

p=q oraz casteczk terminalm, to reakcja wyglda
nastpujaco: na mocy reguty odrywania uznajemy fakta
falszywy (zaprzeczeniep za prawdziwe).

W reakcji biomolekularnej wygta to nastpujaco:
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Rys.31:Pojczenie s} lepkich koicow molekut-q i p=q.
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Rys.32:Rozckcie molekuty przez enzyicu.
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Rys.33:Przyhczenie s molekuty terminaln., powstajep.

Powstata cgsteczka-p o wartgciowaniu fatszywym
moze by wykorzystywana do dalszej reakcij
i przeprowadzania dalszych wnioskawa

12. WYKRYCIE SPRZECZNO SCI P, P=Q, -Q

Jezeli w probdwce umi&i s¢ czgsteczki pokazane
wcezgsci 6 19 artykutu: fakt p, implikaci p=q,
zaprzeczenie faktwg, to powinna wysipi¢ sprzecznét.
Moze zap¢ wnioskowaniep=q lub -g=-p — w obu tych
sytuacjach sprzeczio zostanie wykryta tak jak opisane
zostalo to w cgci 8. Moze tez zaj¢ sytuacja, w ktorej
molekuty faktéw jednocZmie pohcza sie z molekuh
implikacji.

W reakcji biomolekularnej wygta to nasfpujaco:
T[A[AlT]E]E] s cEEEIR -
AlT][Tl[allelle] s cliElElERE

Rys.34:Pokczenie si lepkich kaicowp, p=qi -q.
L. |rfafaJTifelfe]  [c]cfc[c]c]c]lcllc] M1
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Rys.35:Rozckcie molekuty przez enzyicu.
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Rys.36:Przyhczenie s} dwdch detektorow sprzecziu.
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Pojawienie si czstki diugdci rzedu 1000 oznaczae
w systemie znalazlagsprzecznge.

13. PODSUMOWANIE

Celem artykulu bylo przedstawienie koncepciji
komputera DNA, kt6ry potrafi logicznie wnioskowa

W pierwszej cgsci przedstawiony zostat model
przedstawiony przez zespét Ehuda Shapiro, ktoryafiot

wysnuwa wnioski na podstawie informacji o prawdzi§ed
pewnych faktéw. Zostal on przetestowany laboratoeyja
uzyskane wyniki byly identyczne jak w rozianiach
teoretycznych [3]. Umidiwia on jedynie proste
wnioskowanie,  wycznie w  jednym  kierunku,
nieuwzgtdniajgce operacji negacji izwzanych z
aksjomatéw, dlatego stanowi vggiznie punkt wyjcia do

daszych rozwgan istworzenia pehniejszego systemu
whioskugcego.
W dalszej cgsci zaprezentowana zostata nowa

koncepcja systemu wnioskigiego za pomec DNA,
rozszerzajca maliwosci modelu omoéwionego wcgeiej.
Przedstawione zostaty wprowadzone zmiany: inna Wado
czgsteczek, inny gyty enzym restrykcyjny, wprowadzenie
operacji negacji, kontrola spéjfm systemu poprzez
wykrywanie mogcych pojawé sic w wyniku obliczé
sprzeczngci.

Nowym elementem, przedstawianym tutaj po raz
pierwszy, jest implementacja reguty kontrapozycji w
systemie wnioskgcym za pomog DNA. Wprowadzenie
jej bytlo maliwe dzigki obserwacji, ze ,odwracanie”
czagsteczek o 180° nie zmienia ich faktycznej orientacj
probéwce (odbywa siw naturalny sposoéb). Istnieje dki
temu wicej mazliwosci ligaciji (reakcji hczenia s ze soh
komplementarnych kméw). Poprzez stworzenie gsteczki
symetrycznej wzgiddem swojegosrodka (ré&niacej sk
jedynie fragmentem identyfikegym zdania atomowe)
mozliwe stato s¢ oderwanie wniosku zaréwno poprzednika
i nastpnika implikacji, zalenie od posiadane] wcaeiej
wiedzy, aktywugcej owy reakcg.

Uzywajasc tych samych obserwacji (dotyezch
Lodwracania” i symetrii cgsteczek) molekuty faktéw (zda
atomowych) zostaty tak zaprojektowane, aby przyciu
jednego (wspélnego dla wszystkich #adatomowych)
detektora mogta odbywasie kontrola spojnéci systemu
[5].

W planach znajduje sidalsze rozszerzanie mlisvosci
omawianego systemu wnioskoggo oraz badania
laboratoryjne potwierdzage jego poprawrig.
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