DNS szamitasi modellek

Absztrakt

Az utébbi évtizedekben a genetikai ismeretek rendkiviil gyors titemben boviiltek és
ez a folyamat napjainkban is tart. Sokan korunkat a DNS koranak tekintik.
1944-ben ismerték fel a DNS-nek az atoroklodésben betoltott szerepét.

1953-ban James Watson és Francis Crick a DNS kettds-hélix szerkezetét ismerte
fel. A DNS (dezoxiribonukleinsav roviditése) éridsmolekula két egymadssal szem-
ben elhelyezked6 lancbdl all, amelyek lefutdasanak iranya egymassal ellentétes, de
alapszerkezetiik azonos. A lancok négy kiilonboz6 alapegység, az tgynevezett nuk-
leotidok egymashoz kapcsolddéasaval épiilnek fel. A nukleotidokat kémiai neviik
kezd6betiiivel, A (=adenilsav), C (=citidilsav), G (=guanilsav), T (=timidilsav)
jelolik. A négy elem egymasra kovetkezése szabalytalan. Egy DNS lanc igy egy
négybetiis abécé feletti szonak tekintheto. A kettos-hélix szerkezet sajatossiaga, hogy
a két DNS lanc egymaést kiegészité és meghatarozé szerkezeti. Az A nukleotiddal
szemben a T nukleotid, a G-vel szemben a C nukleotid helyezkedik el. A molekularis
bioldgia jelentos dllomésa az olyan enzimek felfedezése, amelyek segitségével a DNS
molekuldk joldefinialt, kisebb darabokra vaghatok.

Ez a felismerés tette lehetové a génsebészet kialakulasat. A szétvagott molekuldk
Ujra ossze is kapcsolhatok, és az 6sszekapcesolddasnak nem kell sziikségképpen ugyan-
ott és ugyanugy torténnie, mint a vagasnak.

Masik fontos eredmény a 70-es években a DNS mesterséges kémiai szintézise.
1985-ben a PCR-mddszer vélt ismertté, amely segitségével egy adott DNS-szakasz
példanyszamat a tobbszorosére lehet novelni néhény ora alatt.

A DNS molekulak tulajdonsagai és a DNS lancokon végezheté6 manipulacios le-
hetGségek (pl. véagas, illesztés, dsszekapcesolds, besziras, torlés, rekombindcid) meg-
ismerése inditotta el a DNS szamitas formalis nyelvi modelljeinek megjelenését.
Lényeges kérdés, hogy megvaldsithaté-e a gyakorlatban a formalis DNS szamitasi
modellekben adott probléma megoldasa és ha igen, akkor hogyan.

1994-ben Leonard Adleman a Hamilton-ut keresésének feladatat (NP-teljes problé-
ma) DNS molekulak felhasznaldséval oldotta meg. Ezt kévetéen intenziv kutatés
kezdodott arra vonatkozdan, hogy a formalis nyelveket le lehet-e irni olyan nyelvta-
nok segitségével, amelyek a nyelv szavainak képzésében a DNS lancok tulajdonségat
utanozzak. Kiilonbozo kifejezd erejii formalis modellek ismertek aszerint, hogy a
DNS lancokon milyen miiveletek végezhetok el. Vannak modellek, amelyek leird
ereje a Turing-géppel egyenld. Ezek az eredmények és a molekularis biologia gyors
fejlodése felveti a lehetOségét a DNS szamitas alapi szamitogépeknek. Ez a kihivas
is indokoltta teszi a DNS szamitdsi modellek vizsgalatat.

Az eléadas keretében néhany ismert DNS szamitdsi modell, a sticker rendszer, a
Watson-Crick automata, a besziro-tolté rendszer, a splicing rendszer, a H-rendszer
kertil ismertetésére.
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