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Application of DNA for advanced computing
Summary

It has recently been shown that DNA can serve as a medium to solve
computationally complex problems. So far two kinds of DNA computation have
been proposed. One, called in vitro computation, requires synthesising particu-
lar sequences of DNA (according to the problem) and letting them react in
“a test tube”, while the other, an in vivo approach, makes use of the properties
of living cells and organisms to solve computational problems at the DNA level.
This paper describes the principles of DNA based computation and shows some
examples ofin vitro and in vivo computational approaches. In addition, contrast-
ing views about the usefulness of molecular computation are presented.

Key words:
DNA, DNA based computation, in vivo and in vitro computational ap-
proaches.

1. Wstep

Odkrycie przez Watsona i Cricka (1) dwuniciowej struktury
kwasu deoksyrybonukleinowego DNA {deoxyribonucleic acid) oraz
opracowanie przez Saiki i wsp. (2) metody powielania fragmen-
tow DNA za pomocag amplifikacji z uzyciem faricuchowej reakcji
polimerazy (PGR - polymerase chain reaction) otworzyty nowe dro-
gi rozwoju dla szeregu dyscyplin naukowych. W szczegdlny spo-
s6b osiggniecia te wptynely na rozwdj technik biologii moleku-
larnej, na ktérych praktyczne zastosowanie w biotechnologii.
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diagnostyce medycznej i wielu innych dziedzinach nauk biologicznych nie trzeba
bylo dtugo czeka¢. Upowszechnienie metody PCR stalo sie motorem badan nad
opracowaniem nowych i utepszeniem istniejgcych urzadzen wykorzystywanych do
przeprowadzenia fancuchowej reakcji potimerazy oraz analizy zamplifikowanych
fragmentow DNA. Jednym z nurtéw wyplywajgcych z tej samej dziedziny staly sie
badania nad wykorzystaniem czasteczek DNA do rozwigzywania ztozonych probte-
mow obliczeniowych. Motywacja do ich podjecia byt niezwykle duzy paralelizm ce-
chujgcy reakcje na tych czasteczkach. Mechanizm ten wzbudzit nadzieje na opraco-
wania algorytméw charakteryzujacych sie zmniejszong ztozonoscig obliczeniowg
w poréwnaniu do tradycyjnie implementowanych algorytmow.

2. Zastosowanie DNA do obliczen

Ztozonos¢ danego problemu obliczeniowego okresla sie czasem potrzebnym do
znalezienia jego rozwigzania. Zasadniczo wyrdznia sie dwie grupy probleméw: za-
gadnienia rozwigzywalne w czasie wielomianowym (problemy P) oraz te, dla kto-
rych rozwigzania w tym czasie nie znaleziono (problemy NP-zupetne). Problem jest
rozwigzywalny w czasie wielomianowym, jezeli istnieje algorytm rozwigzujacy go
w czasie T <  dla pewnego k, gdzie Njest rozmiarem danych. Wezmy dla przyktadu
obliczenia sumy N liczb, gdzie N = 2. Przyjmujac, ze kazda operacja sumowania
zajmuje jedng jednostke czasu, w przypadku obliczeh sekwencyjnych (wykonywa-
nych na jednym procesorze) ztozonos¢ tego problemu wyrazi¢ mozna wielomianem
N-/. W przypadku obliczen réwnolegtych (wykonywanych na N/2 procesorach) zto-
zonos$¢ tego problemu redukuje sie do wartosci log2(N). Na rysunku | pokazano

a) b)

wejsciowe argumenty problemu sumowania (liczby)

Rys. 1. Schematy dodawania: a) sekwencyjny (1 procesor); b) réwnolegly (4 procesory).
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schemat sumowania 8 liczb. W przypadku sekwencyjnym operacja ta zajmuje 7 jed-
nostek czasu (potrzeba 7 krokdw, aby otrzymac rozwigzanie), za$ w przypadku réw-
noleglym - 3 jednostki. Oczywiscie, im mniejsza jest ztozonos¢ obliczeniowa algo-
rytmu, tym lepszy jest algorytm. Uwaza sie, ze ztozone problemy obliczeniowe to
zagadnienia, dla ktérych trudno jest znalez¢ rozwigzanie w czasie wielomianowym.

jedng z najefektywniejszych drég prowadzacych do obnizenia ztozonosci obli-
czeniowej algorytmoOw jest zastosowanie obliczen réwnolegtych. Wida¢ to wyraznie
na podanym przykitadzie. Jednak niezwykle trudno jest zbudowaé elektroniczne
urzadzenia zapewniajgce wysoki stopien rownolegtoSci przetwarzania. Wiasnie z tej
racji genetyczne technologie, pozwalajace réwnoczesnie operowac¢ na milionach
czasteczek DNA, staly sie obiektem zainteresowan informatyki.

2.1. In vitro obliczenia na poziomie DNA

Zasada dziatania tradycyjnych komputeréw opiera sie na przekazywaniu syg-
natdw logicznych poprzez specjalnie zaprojektowang do tego celu sie¢ potgczen
i bramek. Sygnaly te maja forme elektrycznych impulséw, ktérych poziom napiecia
jest odpowiednio interpretowany jako logiczne 0 lub 1. Programy komputerowe to
zestawy stow skladajgcych sie wtasnie z takich zer i jedynek, ktére przesytane sg do
uktadéw elektronicznych komputera sterujgcych jego praca.

Obliczenia z wykorzystaniem DNA majg zupetnie odmienny charakter. W ich
przypadku stowa majg posta¢ specyficznych sekwencji DNA, ,obliczenia” za$ za-
chodzg w wyniku biochemicznych reakcji. Aby doszto do jakichkolwiek ,obliczen”
specyficzne sekwencje DNA musza by¢ najpierw zsyntetyzowane w osobnym proce-
sie (odpowiednio do zdefiniowanego problemu), a nastepnie poddane reakcji
w ,probéwce” (reakcje te przebiegajg w roztworze lub tez na powierzchni szkta lub
silikonu, gdzie immobilizowane sg nici DNA). Wykorzystanie czgsteczek kwasow nu-
kleinowych do przeprowadzania tego typu obliczen okre$lane jest mianem obliczeh
in vitro. W 1994 r. Adelman (3) jako pierwszy przeprowadzit doswiadczenie poka-
zujgce praktyczne wykorzystanie DNA do tego celu. Bazujgc na DNA rozwigzat on
problem $ciezki Hamiltona w grafie o 7 wierzchotkach.

Problem sciezki Hamiltona jest szczegélnym przypadkiem NP-zupelnego proble-
mu komiwojazera, w ktérym poszukuje sie najkrotszej drogi przechodzgcej przez
wszystkie wierzchotki grafu, przy czym droga ta moze przejs¢ przez kazdy z nich
tylko raz. W przypadku rozwazanym przez Adelmana graf skiadat sie z 7 wierz-
chotkéw z okreslonym wierzchotkiem poczatkowym i koricowym (rys. 2a). Naiwny
algorytm rozwigzujacy problem Sciezki Hamiltona polega na wygenerowaniu wszyst-
kich mozliwych $ciezek (dla grafu o n wierzchotkach moze ich by¢ n! ) i sprawdze-
niu, ktéra z nich spetnia postawione warunki.

Dla analizowanego przez Adelmana grafu znalezienie rozwigzania jest praktycz-
nie trywialne i mozna byloby je otrzymaé za pomoca kartki i otéwka, nie moéwiac juz
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Sekwencje reprezentujgce wierzchotki:

2=TATCGGATCG | GTATATCCGA
3=GCTATTCGAG | CTTAAAGCTA
4=GGCTAGGTAC | CAGCATGCTT

Sekwencje reprezentujgce potaczenia:

2- 3=CATATAGGCT | CGATAAGCTC
3- 2=GAATTTCGAT | ATAGCCTAGC
3-4=GAATTTCGAT | CCGATCCATG

Rys. 2. Graf z problemu rozwazanego przez Adelmana (3); a) graf z zaznaczona liniag przerywana
Sciezkg Hamiltona; b) fragment grafu z sekwencjami DNA reprezentujgcymi poszczegoélne wierzchotki
i potaczenia.

0 komputerach. Naukowa sita przeprowadzonego przez niego eksperymentu wyni-
ka z odkrycia mozliwosci, jakie kryja obliczenia na poziomie DNA. W omawianym
eksperymencie Adelman skonstruowat dwie pule 20-nukleotydowych sekwencji re-
prezentujgcych, odpowiednio, poszczegolne wierzchotki grafu i potaczenia miedzy
nimi. Dla przyktadu, potgczenie pomiedzy wierzchotkiem 2 i 3 reprezentowane byto
przez specyficzny oligonukleotyd, skladajacy sie z sekwencji komplementarnej do
10 ostatnich nukteotydéw odpowiadajgcych wierzchotkowi 2 i 10 pierwszych nukle-
otydoéw odpowiadajgcych wierzchotkowi 3 (rys. 2b). Podobnie skonstruowane zo-
staty 20-nukleotydowe sekwencje reprezentujgce pozostate wierzchotki i potgcze-
nia.

Po tych przygotowaniach Adelman przystgpit do ,,obliczeniowej”’ czesci ekspery-
mentu. Po wstepnej ligacji uzyt on reakcji PCR do amptifikacji wszystkich mozliwych
potaczen zaczynajgcych sie na wierzchotku 0 i konczacych sie na wierzchotku 6.
Przeprowadzona nastepnie elektroforeza otrzymanych produktéw pozwolita mu wy-
odrebni¢ sekwencje o dtugosci odpowiadajacej Sciezce przebiegajacej przez 7 wierz-
chotkéw.

Kolejnym etapem analizy bylo wyselekcjonowanie tych Sciezek (sekwencji), kto-
re przebiegaly przez kazdy z 7 wierzchotkéw doktadnie raz. Ta czes¢ eksperymentu
wymagata wielokrotnych hybrydyzacji z wykorzystaniem odpowiednich paneli nu-
kleotydowych sekwencji immobilizowanych na kulkach magnetycznych. Kazda Sciez-
ka (sekwencja) jaka pozostata po tej analizie stanowita rozwigzanie analizowanego
problemu. Reasumujgc, aby rozwigza¢ jedno kombinatoryczne zagadnienie Adel-
man wykorzystat: synteze fragmentéw DNA, ligacje, amplifikacje z uzyciem PCR,
elektroforeze, hybrydyzacje oraz sekwencjonowanie fragmentéw DNA wyodrebnio-
nych w wyniku wielostopniowej analizy. Cate doswiadczenie, mimo ze trwato az sie-
dem dni, udowodnito, ze za pomoca DNA mozna dokonywac obliczen.

Podagzajgc kierunkiem Adelmana, Lipton (4) przeprowadzit szereg eksperymen-
téw, w ktérych zademonstrowat bazujace na DNA rozwigzanie NP-zupetnego pro-
blemu oceny prawdziwosci wyrazeh logicznych. Problem ten polega na sprawdze-
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niu, czy dla danego wyrazenia logicznego istnieje takie dopasowanie wartosci wy-
stepujacych w nim zmiennych, aby samo wyrazenie miato wartos¢ logicznej prawdy
(lub fatszu). Na przyktad, dta wyrazenia (A OR ~B OR C) AND (B OR ~C), gdzie ~
oznacza logiczne zaprzeczenie, OR - alternatywe, a AND - koniunkcje, jednym
z rozwigzan jest/4 = 1,B = 1, C = 0. Problemy oceny prawdziwosci wyrazenh logicz-
nych w literaturze angielskiej okre$lane sg jako SAT problems.

Powodzenie eksperymentéw, w ktérych wykorzystywano fragmenty DNA do ob-
liczen wzbudzito w Swiecie naukowym zainteresowanie samymi wtasciwosciami czas-
teczek kwasow nukleinowych oraz zrodzito nadzieje na nowe ich zastosowanie. Se-
eman i wsp. (5-7) przeprowadzili badania nad czgsteczkami DNA analizujgc, m.in.,
ich drugo- i trzeciorzedowgq strukture oraz tworzac specyficzne uktady zligowanych
fragmentéw nici DNA. Bazujgc na DNA zaproponowali oni metode stuzaca do roz-
wigzania ztozonego problemu XOR (cumulative KOR calculations) (8). W metodzie tej
wykorzystali odpowiednio skonstruowane fragmenty DNA oraz szereg technik ofe-
rowanych przez biologie molekularng, w tym: ligacje, PCR, ciecie enzymami restryk-
cyjnymi i elektroforeze.

Inny przyktad obliczen, ktérych podstawe stanowily czasteczki DNA, zademon-
strowali Ouyang i wsp. (9) oraz van Noort i McCaskill (10). Oba przypadki dotyczyty
NP-zupetnego problemu maksymalnej kliki w grafie. Problem ten polega na znale-
zieniu w grafie najliczniejszego podzbioru jego wierzchotkéw, charakteryzujgcego
sie tym, ze pomiedzy kazdg parg zawartych w nim wierzchotkdw istnieje potgcze-
nie. W naiwnej postaci algorytm poszukiwania maksymalnej kliki polega na zbudo-
waniu wszystkich podzbioréw zbioru wierzchotkéw grafu tworzacych Kkliki (tj. pod-
zbioréw, w ktérych wierzchotki potgczonych na zasadzie kazdy z kazdym) i ocenie,
ktory z nich jest najwiekszy.

Metoda Ouyanga i wsp. (9) oparta byla na syntezie 64. liniowych czgsteczek
dv/Liniciowego DNA, ktére poddawano analizie poprzez selektywne cigcie enzyma-
mi restrykcyjnymi w kolejnych parach testowanych prébek. Najkrétsze fragmenty
DNA pozostate po analizie definiowaty wynik obliczen.

Propozycja przedstawiona przez van Noorta i McCaskilla (10) zilustrowana byta
przyktadem rozwigzania problemu maksymalnej kliki dla grafu o pieciu wierz-
cliDikach. jej autorzy nie tylko skonstruowali odpowiednie sekwencje DNA, lecz tak-
ze zbudowali caly mikroreaktor, w ktérym zachodzity poszczegéine reakcje hybry-
dyzacji analizowanych nici DNA z selekcjonujacymi sekwencjami DNA immobilizo-
winymi na magnetycznych kulkach. Kazda analizowana sekwencja kodowata w spo-
séb binarny poszczegodlne podzbiory wierzchotkéw grafu, przy czym za 0 (lub 1)
uv-'azany byt caly fragment sekwencji, a nie tylko pojedyncza para zasad. Kofncowy
efekt selekcji stanowit rozwigzanie. Byto ono obserwowane przez kamery CCD i mi-
kr)skop.

Kolejne ciekawe podejscie do rozwigzywania probleméw pochodzacych z teorii
gnféw zaproponowali Head i wsp. (11). Zademonstrowali je na przykfadzie proble-
mu maksymalnego zbioru niezaleznego (MIS - Maximum Independent Set). W pro-
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Graf

Rys. 3. Graf oraz schemat plazmidu, na ktérego przyktadzie Head i wsp. (11) rozwigzali problem
maksymalnego podzbioru niezaleznego (zaciemnione wierzchotki grafu reprezentujg maksymalny pod-
zbior niezalezny).

biernie tym poszukuje sie odpowiedzi na pytanie: jaka jest maksymalna liczba nieza-
leznych (czyli nie potaczonych krawedzia) wierzchotkéw danego grafu? W zapropo-
nowanej metodzie oparto sie na odpowiednio skonstruowanych plazmidach. Wpro-
wadzone do plazmidéw sekwencje DNA, ograniczone przez swoistg pare miejsc re-
strykcyjnych (rys. 3), odpowiadaly 6 wierzchotkom analizowanego grafu. Aby uzy-
ska¢ rozwigzanie Head i wsp. sukcesywnie, dla kazdej z 4 par wierzchotkéw repre-
zentujgcych potgczenia w grafie: dzielili roztwdr z plazmidami na dwie czesci; po-
przez uzycie enzymoOw restrykcyjnych usuwali sekwencje reprezentujacg, odpo-
wiednio, jeden z wierzchotkéw z jednej czesci, drugi z wierzchotkéw z czeSci dru-
giej; obie czesci ze zmodyfikowanymi plazmidami na powr6t taczyli w catosé. Wyni-
kowy roztwor zawierat plazmidy reprezentujace wszystkie podzbiory niezalezne
analizowanego grafu. Poszukiwane rozwigzanie przyniosta ostateczna selekcja plaz-
midow. W jej wyniku odczytano, ze maksymalny podzbior niezalezny sktada sie z 4
wierzchotkdw. W jego sklad wchodzity wierzchotki a, c, e, oraz f (rys. 3).
Wspomniana praca (11) nie jest jedynym przyktadem na powierzenie plazmidom
roli nos$nika informaciji. Plazmidéw uzyto réwniez do rozwigzania problemu koloro-
wania grafu (12) (byta to modyfikacja metody Heada i wsp.). Zastosowano je takze
do reprezentowania bazy wiedzy w postaci regut: jesli... to ...(13). W ostatnim przy-
padku byta to préba biologicznej implementacji schematu wnioskowania obowigzu-
jacego w systemach ekspertowych. Na podobnej zasadzie, choc¢ juz bez plazmidéw,
dokonano molekularnej implementacji odpowiednikéw elektronicznych bramek lo-
gicznych (14). W tym miejscu warto zauwazy¢, ze do rozwigzywania trudnych pro-
bleméw obliczeniowych wykorzystuje sie nie tylko dwuniciowe sekwencje DNA, ale
takze jednoniciowe czgsteczki tego kwasu (15) oraz czgsteczki RNA (16,17).
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2.2. In vivo obliczenia na poziomie DNA (na poziomie zywej komaorki)

Obliczenia na poziomie DNA przeprowadzone przez Adelmana i wielu jego na-
stepcéw okreslane sg mianem in vitro, jeszcze bardziej ekscytujace, jak sie wydaje,
sg inicjatywy wykorzystania wasciwosci komarek i zyjacych organizméw do prze-
prowadzania obliczerr zaproponowane przez innych badaczy. Zaproponowane przez
nich metody opierajg sie nie tyle na wykorzystaniu samych czgsteczek DNA, co na
zaimplementowaniu obliczeniowych algorytméw w obrebie ,zyjacej komoérki”. Po-
dejscie to nosi miano analizy in vivo.

Za przykfad analizy in vivo postuzy¢ moze praca Matsuno i wsp. (18), w ktérej za-
proponowano biologiczny odpowiednik logicznych funkcji T(X) — X oraz F (X) = ~X.
Istotg zaprezentowanego pomystu jest wykorzystanie dwdéch biologicznych proce-
sOw - ekspresji genu i syntezy biatka, jego autorzy postuzyli sie biologicznymi
witasciwosciami bakterii Escherichia coli do kontrolowanej przez lac-operon syntezy
enzymu beta-galaktozydazy. Sygnatem wejsciowym w eksperymencie (argumentem
funkcji F lub 7] byta obecnos¢ substancji indukujacej IPTG w otoczeniu bakterii (lo-
giczne 1) lub jej brak (logiczne 0). Wyjsciem (wartoscig funkcji T lub F) byta synteza
wspominanego biatka (logiczne 1) lub jej brak (logiczne 0). W eksperymencie uzyto
dv/6ch typow komorek E. coli wyprodukowanych w procesie rekombinacji genetycz-
nych. W jednym z nich, oznaczonym jako T (odpowiednio do funkcji logicznej 7),
beta-galaktozydaza powinna byé produkowana w obecnosci IPTG i nie powinno do-
j8¢ do ekspresji tego biatka przy braku IPTG. Drugi typ komérek, oznaczony jako F
(odpowiednio do funkcji logicznej F), nie powinien produkowac beta-galaktozydazy
w obecnosci IPTG, ale przy braku tej indukujgcej substancji. Obie linie komoérkowe
pcddano hodowli w podobnych warunkach, umieszczajac (lub nie) w pozywce od-
pcwiednig ilos¢ IPTG. Po hodowli przeprowadzono pomiar aktywnosci wyproduko-
winego enzymu - beta-galaktozydazy. Uzyskano spodziewane wyniki analizy, czyli
w\sokg aktywnos¢ enzymu wyprodukowanego przez komorki linii T w obecnosci
IP'G oraz przez komorki linii F przy braku tego induktora. Niskie aktywnosci cha-
ratteryzowaly enzym wyprodukowany przez komorki linii T hodowane w pozywce
pozbawionej IPTG oraz komorki linii F hodowane z IPTG.

Warto tez moze wspomnie¢ o innych interesujgcych doniesieniach na temat ob-
liczen in vivo na poziomie DNA, jak propozycja Enga (19) rozwigzania problemu SAT
3CNF z wykorzystaniem algorytmu in vivo (podobienstwo do problemu SAT, jednak
przedstawia sie go w nieco innej reprezentacji), czy tez projekt molekularnych
przetacznikéw opartych na DNA (20) lub RNA/rybozymach (21).

3. Wady i zalety matematycznych obliczern na poziomie DNA

Uzycie DNA [ostatnio rowniez RNA (16,17)j do rozwigzywania problemow obli-
czmiowych, zaréwno in vitro jak i in vivo, pokazuje, w jaki sposéb wiedza wy-
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wodzgca sie z biologii molekularnej i genetyki moze byc¢ przeniesiona na dotgd
obca sobie dziedzine, jednak, mimo uznanych juz osiagnie¢, praktyczne korzysci
ptynace z wykorzystania DNA w nowej roli pozostajg wciaz nieokreslone. Poniewaz
wiekszos$¢ przeprowadzonych do tej pory prac ma teoretyczny charakter, trudno
jest dokonac¢ ostatecznej oceny nowego podejscia. Co prawda, w czesci z prac suge-
ruje sie, ze obliczenia na poziomie DNA sg szybsze, wymagaja mniej energii, maja
wiekszy potencjat skltadowania informacji oraz réwnoczesnego przeprowadzania
wiekszej liczby operacji niz obliczenia dokonywane przez konwencjonalny kompu-
ter (22,23), jednak milczgco pomija sie przy tym koszty zwigzane m.in. z samym
przygotowaniem fragmentéw DNA.

Do tej pory jeszcze zaden bardziej ztozony problem nie zostat zakodowany
w DNA i rozwigzany z wykorzystaniem metod biologii molekularnej (24). W prowa-
dzonych dotad badaniach poszukuje sie raczej problemu, ktéry pasowatby do obo-
wigzujgcego schematu obliczeh na poziomie DNA, a nie podejmuje sie préb wypra-
cowania nowych metod analizy. Schemat ten opiera sie zwykle na generacji wszyst-
kich mozliwych rozwigzan dla danego zagadnienia i nastepujacej pézniej pozytyw-
nej selekcji. Selekcja moze dotyczy¢ zaréwno pojedynczych rozwigzan, jak i catych
ich zestawOw spelniajagcych okreslone kryterium. Ostateczna interpretacja otrzyma-
nych rezultatéw odbywa sie juz osobno, na przyktad poprzez sekwencjonowanie re-
prezentowanych przez DNA rozwigzah. W schemacie tym, jak wida¢, wyklucza sie
uzycie DNA do rozwigzania stricte arytmetycznych zagdnien. jednakze pewne ekspe-
rymenty z DNA jako medium do sumowania catkowitych liczb nieujemnych zostaty
juz wykonane (25,26).

Chociaz techniczny potencjat obliczenn z uzyciem DNA wyglada obiecujaco, na
jego praktyczne wykorzystanie przyjdzie nam jeszcze troche poczekac. Na razie
stwierdzono, ze gtdwnym ograniczeniem metody jest koniecznos¢ przeprowadze-
nia syntezy szeregu specyficznie kodowanych oligonukleotydéw (27). Obliczono, ze
przeprowadzenie analizy problemu Sciezki Hamiltona dla grafu o 23 wierzchotkach
wymagatoby ponad kilograma DNA (28). Natomiast ilos¢ DNA wymagana do roz-
wigzania problemu z 70 wierzchotkami przekraczataby 1000 kilogramoéw (29). Do-
datkowym, negatywnym czynnikiem wptywajacym na ocene tego nowego podejscia
jest mozliwosé wystapienia btedu, jak rowniez zwigzane z nim trudnosci technicz-
ne. Zostato to wstepnie przeanalizowane przez Aoi i wsp. (30), ktorzy zwrdcili uwa-
ge na bfedy, mogace sie pojawi¢ podczas ligacji fragmentéw DNA. Odpowiednig
dyskusje przeprowadzili réwniez Cox i wsp. (31).

Na obecnym etapie rozwoju metod obliczeniowych bazujgcych na DNA odpowiedz
na pytanie: Czy DNA moze zastgpi¢ konwencjonalny komputer? brzmi ,nie” jednak
z odpowiedzi tej jasno jeszcze nie wynika, czy badania nad uzyciem DNA do obli-
czeh sa bezowocnym marnowaniem sit i sSrodkéw czy tez mozna z nimi wigza¢ kon-
kretne nadzieje. To przeciez wkasnie dzieki tym badaniom molekuty kwaséw nukle-
inowych zostaly dostrzezone jako nanomaszyny charakteryzujace sie wysokim stop-
niem réwnolegtosci przetwarzania. Nowe spojrzenie na ich wlasciwosci pozwolito
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za$ udoskonali¢ techniki biologii molekularnej, zwiekszy¢ warsztat narzedziowy
i pogtebi¢ zdobyte doswiadczenia. By¢ moze wkrotce przekonamy sie, ze istniejg
zadania, dla ktérych obliczenia na poziomie DNA sg efektywniejsze od obliczen wy-
konywanych za pomoca tradycyjnych komputeréw.
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