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Доктор Йорг Акерман (Jorg Acker-

mann) обращается с молекулами

ДНК подобно самой природе,

которая создает причудливые формы

жизни. На экране монитора из так на-

зываемых нуклеотидов* аденина (А),

гуанина (G), тимина (Т) и цитозина (С)

он составлял все новые и новые комби-

нации, создавая молекулы, с помощью

которых в будущем компьютеры смогут

выполнять гигантские по сегодняшним

меркам объемы вычислений. В природе

эти четыре вещества, соединяясь по-

парно, образуют дезоксирибонуклеи-

новую кислоту (ДНК), которая имеет

форму двойной спирали. Причем аде-

нин может соединяться только с тими-

ном, а гуанин — с цитозином. »

Компьютеры становятся все быстрее, однако если говорить о вы-
сокопроизводительных машинах для решения сложных проблем,

можно сказать, что IT-индустрия приблизилась к пределу своих воз-
можностей. Теперь исследователи обращают свои взоры на живую

природу и начинают учиться вычислять с использованием генов.
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При делении клетки — основополага-

ющем принципе биологической репро-

дукции живого существа — эта двойная

спираль разворачивается, разделяется,

генетический код считывается, и она

опять соединяется. О сложных структу-

рах типа двойной спирали Акерман как

теоретический физик и не помышляет.

Наоборот, он ищет простые решения и

составляет из имеющихся в его распо-

ряжении «букв» A, С, G и T короткие

«слова», соответствующие в реальности

коротким молекулам. Он знает особен-

ности отдельных молекул и выискивает

среди огромного количества похожих

комбинаций те, которые можно дейст-
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» Молекула ДНК: материал для компьютера

Цифровой код ДНК
Последовательность нуклеотидов

(оснований) на одной стороне оп-

ределяет, какие нуклеотиды долж-

ны располагаться на другой сторо-

не, чтобы они могли образовать

двойную последовательность.

Базовыми парами являются A-T и

G-C, которые соединяются водо-

родным мостиком. В ДНК-компью-

терах используются короткие ни-

ти, чтобы легко могли получаться

пары, образующие решения.

* çÛÍÎÂÓÚË‰˚ ÔÓÒÚÓÂÌ˚ ËÁ ‡ÁÓÚËÒÚÓ„Ó ÓÒÌÓ‚‡ÌËfl (Ó·˚˜ÌÓ ÔÛËÌÓ‚Ó„Ó ËÎË ÔËËÏË‰ËÌÓ‚Ó„Ó), Û„ÎÂ‚Ó‰‡ (Ë·ÓÁ˚ ËÎË ‰ÂÁÓÍÒËË·ÓÁ˚) Ë ÓÒÚ‡ÚÍ‡ ÙÓÒÙÓÌÓÈ
ÍËÒÎÓÚ˚. ü‚Îfl˛ÚÒfl «ÒÚÓËÚÂÎ¸Ì˚Ï ·ÎÓÍÓÏ» ÌÛÍÎÂËÌÓ‚˚ı ÍËÒÎÓÚ.

‡‰ÂÌËÌ   ÚËÏËÌ   „Û‡ÌËÌ   ˆËÚÓÁËÌ»
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вительно создать посредством методов

генной инженерии. Теоретически не-

подходящие комбинации отвергаются

сразу же. При этом важна еще и форма

полученной молекулы ДНК: она долж-

на иметь вид прямой вытянутой нити.

Петли и скручивания устраняются бла-

годаря тому, что все нуклеотиды состы-

кованы попарно. 

Такая кропотливая работа длится не

один день, и ее результаты сохраняются

в молекулярной библиотеке, из кото-

рой коллеги доктора Акермана — спе-

циалисты в области молекулярной био-

логии — берут материал для своих экс-

периментов. Теоретик доктор Акерман

работает в исследовательской группе

биомолекулярных информационных

систем (BioMIP) Фраунгоферовского

общества. Лабораторные эксперимен-

ты, проводимые коллегами Акермана,

наглядно демонстрируют, подходят ли

сконструированные человеческими ру-

ками гены для работы с битами и бай-

тами информации в вычислительных

машинах нового типа, так называемых

ДНК-компьютерах. В них кремний за-

менен молекулами ДНК, которые вы-

полняют роль транзисторов.

Теоретически молекула ДНК могла бы

образовываться и тремя, и четырьмя, и

пятью нуклеотидами, но природа ис-

пользует только четыре. «Мы еще не по-

няли, в чем состоит преимущество имен-

но четырех составных элементов, и по-

этому просто работаем только с четырь-

мя», — говорит доктор Акерман. 

Считаем с помощью микрофлюидов

Жемчужины в ДНК-каналах
3 В этом ДНК-компьютере, построенном

исследовательской группой биомолекуляр-

ных информационных систем, в качестве

носителей информации используются не

электроны. Главная деталь аппаратуры

лишь на первый взгляд похожа на подлож-

ку, из которой изготавливаются чипы. На

кремниевой пластине вместо токоведущих

дорожек располагаются каналы, по кото-

рым протекает раствор. 

3 На пластине размещены крошечные мо-

дули, что позволяет работать с молекулами

ДНК параллельно или же производить по-

следовательные вычисления. 

3 В модули направляется жидкость, в кото-

рой находится смесь различных молекуляр-

ных нитей. С помощью маленьких магнит-

ных шариков (бусинок) и магнита, который

движется под кремниевой пластиной, осу-

ществляется управление синхрон-

ным движением молекул по ка-

налам лабиринта. При этом

нити собираются на этих

бусинках и направля-

ются в другие кана-

лы, где после про-

цесса очистки мо-

гут соединяться

подходящие друг другу

цепочки молекул. 

Последовательно подключенные модули,

в зависимости от варианта загрузки, клас-

сификации и количества, могут решать

разнообразные проблемы. При этом на-

ибольшая эффективность работы ДНК-

компьютера достигается в том случае, ког-

да из миллионов вариантов ему необходи-

мо выбрать один правильный.

7 Ç˚˜ËÒÎËÚÂÎ¸Ì‡fl
Ï‡¯ËÌ‡: Ì‡ ÍÂÏ-
ÌËÂ‚ÓÈ ÔÎ‡ÒÚËÌÂ
ËÏÂ˛ÚÒfl ÚÓÌ˜‡È-
¯ËÂ Í‡Ì‡Î˚, ÔÓ
ÍÓÚÓ˚Ï ÔÓÚÂÍ‡-
ÂÚ ‡ÒÚ‚Ó, ÒÓ-
‰ÂÊ‡˘ËÈ ÌËÚË
ÏÓÎÂÍÛÎ Ñçä. 
à «Á‡‰‡˜‡», Ë ‚ÓÁ-
ÏÓÊÌ˚Â ‚‡Ë‡Ì-
Ú˚ «Â¯ÂÌËÈ»
‚‚Ó‰flÚÒfl ˜ÂÂÁ
ÚÓÌÍËÂ ÚÛ·Ó˜ÍË

1 å‡„ÌËÚÌ˚Â «ÊÂÏ˜ÛÊËÌ˚»: c ÔÓÏÓ-
˘¸˛ Ï‡„ÌËÚÓ‚ ÍÓ¯Â˜Ì˚Â ¯‡ËÍË
ÔÓÚ‡ÎÍË‚‡˛ÚÒfl ÔÓ Í‡Ì‡Î‡Ï. åÓÎÂ-
ÍÛÎ˚ Ñçä ÔËÒÓÂ‰ËÌfl˛ÚÒfl Í ÌËÏ,
ËÁÎË¯ÌËÂ ÏÓÎÂÍÛÎ˚ ÔÓÚÂÍ‡˛Ú
‰‡Î¸¯Â. ëÔ‡‚‡ ÏÓÎÂÍÛÎ˚ ÒÓÂ‰ËÌfl-
˛ÚÒfl ‚ ‰‚ÓÈÌ˚Â ˆÂÔÓ˜ÍË

«Мы не знаем, почему природа 
использует ровно четыре нуклеотида,
и поэтому мы просто тоже работаем
только с четырьмя».

Доктор Йорг Акерман, группа биомолекулярных 

информационных систем Фраунгоферовского общества

»

»
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О том, какой огромный потенциал скрывается в ДНК,

можно судить по следующим фактам. Крошечная трубочка

с жидкостью содержит от 1014 до 1017 нитей ДНК, каждая

из которых может обрабатывать информацию. То, что в со-

временной вычислительной технике является нулями и

единицами, в ДНК-компьютере представлено системой,

работающей со значениями A, G, C и T: составные части

ДНК заменяют бинарные биты. Тем самым в принципе

можно достичь скорости вычислений до 1012 операций в

секунду. Самое интересное во всем этом следующее: для то-

го чтобы повысить производительность системы и решать

более сложные задачи, достаточно увеличить количество

активной материи. Особенность ДНК-компьютера заклю-

чается в том, что он может выбрать правильное решение за-

дачи из миллионов возможных вариантов. При этом инфор-

мация о задаче закодирована в ДНК. Возможные решения

представляются в форме «цепочек слов» длиной в несколь-

ко оснований. 

При обработке информации используется специфическая

энергия создания молекулярных связей. Большинство нитей

могут и не образовывать связей, лишь у некоторых из них

структура совпадает, что можно понимать как вычислитель-

ную операцию. Важное отличие ДНК-компьютеров заключа-

ется в том, что многие процессы у них протекают параллельно. 

Лабораторные эксперименты выглядят не очень зрелищ-

но. Основной элемент аппаратуры — так называемый «мик-

рожидкостный чип». Он представляет собой кремниевую

пластину, в тончайших каналах которой протекает раствор и

происходят молекулярные реакции. При этом в нескольких

модулях осуществляются различные этапы вычислений.

Для переноса носителя информации ученые применяют не

только магнитные шарики, но и заряженные электроды.

Какие соединения возникают при этом, показывают

«встроенные» в молекулу флуоресцентные маркеры, кото-

рые можно наблюдать в микроскоп. 

Компьютер, в котором информация обрабатывается за

такт продолжительностью в десятые доли секунды, на пер-

вый взгляд может показаться медленным. «Сверхбыстрым

этот компьютер не назовешь, — говорит его создатель, ру-

ководитель группы из Санкт-Августина Джон МакКаскилл

(John McCaskill, BioMIP), — но благодаря параллелизму

протекающих вычислений он может быть очень эффектив-

ным». Может, поскольку действительно эффективных ком-

пьютеров, способных выполнять параллельные вычисле-

ния, на сегодняшний день нет. Не существует пока и запа-

тентованного принципа их работы. 

Разработка ДНК-компьютеров — относительно молодое

направление. После нескольких важных прорывов в генных

исследованиях эксперименты американского ученого Лео-

нарда Адлемана (Leonard Adleman) послужили толчком для

начала работ над их созданием. Ему первому удалось на-

учиться производить вычисления с помощью молекул ДНК.

Кроме того, он продемонстрировал возможность построе-

ния на базе ДНК универсального вычислительного устрой-

ства, способного вычислять любую функцию. Но то, что

возможно в принципе, необязательно интересно с практиче- »

»
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ской точки зрения. «ДНК-компьютер

считает очень медленно, если только не

использовать его возможности произ-

водства параллельных вычислений», —

подчеркивает МакКаскилл. Он зани-

мался проблемами обработки информа-

ции на молекулярном уровне задолго до

Адлемана, а с 1997 года работает над со-

зданием программируемого ДНК-ком-

пьютера, который функционировал бы

без вмешательства человека. 

«Это совсем не то, что люди пони-

мают под традиционным компьюте-

ром», — говорит профессор МакКас-

килл. Его первый ДНК-компьютер был

создан примерно два года назад. Сего-

дня за счет использования магнитного

управления и разделительных модулей

некоторые элементы в ДНК-компьюте-

ре автоматизированы. Вместе с тем,

данное устройство приспособлено для

решения всего одной единственной за-

дачи — проблемы Гамильтона с количе-

ством узлов до шести. Наглядно она

продемонстрирована в так называемой

задаче коммивояжера, которому нужно

проехать по оптимальному маршруту

через различные города, посетив каж-

дый из них лишь один раз. Проблема

Гамильтона считается классической за-

дачей для компьютеров параллельного

вычисления, проверяющих все воз-

можные пути и находящих самый опти-

мальный из них. Для обычного ком-

пьютера едва ли возможно отыскать

подходящий алгоритм решения подоб-

ной проблемы, тем более когда количе-

ство узлов велико. 

Компьютеры для параллельных вы-

числений будут востребованы в таких об-

ластях как, например, прогнозирование

погоды, криптография, добыча полезных

ископаемых, фармацевтика, шахматы.

«У ДНК-компьютеров на первый план

выходит не скорость, а совершенно но-

вое качество вычислительной работы:

терпимость к ошибкам, способность к

самоорганизации и эволюции», — разъ-

ясняет МакКаскилл. Эволюцию цифро-

вых микросхем ученый считает делом

весьма неустойчивым, поскольку малей-

шая ошибка в сложной структуре микро-

схемы способна привести к ее отказу. 

Вот почему ученые обращают свои

взоры в сторону биологии. Когда при-

рода достигает более высокой ступени

эволюции, она поначалу тоже допуска-

ет ошибки. Этот принцип используется

в ДНК-компьютере, чтобы сделать его

еще более эффективным. Ошибки при

создании новых молекул вполне допус-

тимы. Каждый новый вариант, который

при этом возникает, может быть иско-

мым решением. Таким образом, «сми-

рительная рубашка» компьютерной

программы объединяется со свободой

жизни.  

ãÂÓÌ‡‰ Ä‰ÎÂÏ‡Ì
˝ÍÒÔÂËÏÂÌÚ‡Î¸Ì˚Ï
ÔÛÚÂÏ ‰ÓÍ‡Á˚‚‡ÂÚ
‚ÓÁÏÓÊÌÓÒÚ¸ ËÒÔÓÎ¸-
ÁÓ‚‡ÌËfl ÏÓÎÂÍÛÎ Ñçä ‰Îfl ÔÓËÁ-
‚Ó‰ÒÚ‚‡ ‚˚˜ËÒÎÂÌËÈ.

1994 „Ó‰

å‡¯‡ÎÎ çËÂÌ·Â„ (Marshall
Nirenberg) ÒÓ‚ÏÂÒÚÌÓ Ò ÉÂÌËıÓÏ
å‡Ú˝ÈÂÏ (Heinrich Mathaei) ‡Ò-
¯ËÙÓ‚˚‚‡ÂÚ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍËÈ ÍÓ‰
Ë ÔÓÎÛ˜‡ÂÚ ‚ 1968 „Ó‰Û çÓ·ÂÎÂ‚ÒÍÛ˛ ÔÂÏË˛.

1965 „Ó‰

Пионеры генетики

ù‚ËÌ ó‡„‡Ù (Erwin Chargaff) ÓÚ-
Í˚‚‡ÂÚ, ˜ÚÓ ˜ÂÚ˚Â ÓÒÌÓ‚‡ÌËfl, ÒÓ-
ÒÚ‡‚Îfl˛˘Ëı ÏÓÎÂÍÛÎ˚ Ñçä, ÒÛ˘ÂÒÚ-
‚Û˛Ú ‚ ÓÔÂ‰ÂÎÂÌÌÓÏ ‚Á‡ËÏÓÓÚÌÓ-
¯ÂÌËË ‰Û„ Í ‰Û„Û: ‡‰ÂÌËÌ Ë ÚËÏËÌ,
„Û‡ÌËÌ Ë ˆËÚÓÁËÌ Ó·‡ÁÛ˛Ú Ô‡˚
ÚÓÎ¸ÍÓ ‰Û„ Ò ‰Û„ÓÏ.

1950 „Ó‰

ÑÊÂÈÏ ìÓÚÒÓÌ (James
Watson) Ë î˝ÌÒËÒ äËÍ
(Francis Crick) ‡Ò¯ËÙÓ-
‚˚‚‡˛Ú ÒÚÛÍÚÛÛ Ñçä. 
Ç 1962 „Ó‰Û ÓÌË ÔÓÎÛ˜‡˛Ú çÓ·ÂÎÂ‚ÒÍÛ˛ ÔÂÏË˛ Á‡
ÓÚÍ˚ÚËÂ ‰‚ÓÈÌÓÈ ÒÔË‡ÎË.

1953 „Ó‰

å‡ÚÂÏ‡ÚËÍ
ÑÊÓÌ ÙÓÌ çÂÈÏ‡ÌÌ
(John von Neumann),
ËÌÚÂÌÒË‚ÌÓ ‡·ÓÚ‡-
˛˘ËÈ Ì‡‰ ÚÂÓÂÚË˜ÂÒÍËÏË ÓÒÌÓ‚‡-
ÏË ÍÓÏÔ¸˛ÚÂ‡, ‡Á‚Ë‚‡ÂÚ Ë‰Â˛
ÍÎÂÚÓ˜Ì˚ı ‡‚ÚÓÏ‡ÚÓ‚, ÍÓÚÓ˚Â Ó·-
Î‡‰‡˛Ú ÒÔÓÒÓ·ÌÓÒÚ¸˛ Í Ò‡ÏÓ‚ÓÒ-
ÔÓËÁ‚Â‰ÂÌË˛.

1957 „Ó‰

«Мы объединяем «смирительную 
рубашку» компьютерной программы
со свободой жизни».

Проф. Джон МакКаскилл, BioMIP

»
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Гибридные компьютеры

Симбиоз молекулярной
биологии и электроники
3 Параллельные вычисления в ДНК-компьютере по сравнению

с обычным компьютером намного эффективнее, но для решения

каждой возникающей проблемы создавать новый процессор —

это хлопотно. И хотя молекулярный компьютер никогда не ста-

нет таким же универсальным, как обычный, он все равно дол-

жен быть программируемым. Ученые из Санкт-Августина пред-

ложили «гибрид» — чип, у которого наряду с трубочками для

переноса молекул ДНК имеется электрическая схема управле-

ния с использованием обычного компьютера. 

3 В этом «гибридном» чипе различные напряжения на электро-

дах обеспечивают продвижение молекул — электрическое поле

управляет биологическими молекулами и заставляет их выпол-

нять вычислительные операции. 

Этот способ не только более гибкий, но и более быстрый, чем пе-

ренос молекулярных нитей с помощью магнитного поля. Молеку-

лы между электродами могут перемещаться за 50–100 мc. Более

быстрый перенос невозможен из-за того, что молекулы разруша-

ются в результате химических реакций.

1 ùÎÂÍÚÓÌËÍ‡ Ë ·ËÓÎÓ„Ëfl: Ì‡ ‰‡ÌÌÓÈ ÙÓÚÓ„‡ÙËË ÔÓ‰
ÒËÎ¸Ì˚Ï Û‚ÂÎË˜ÂÌËÂÏ ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ Û˜‡ÒÚÓÍ „Ë·Ë‰-
ÌÓ„Ó ˜ËÔ‡. èÓ Í‡Ì‡Î‡Ï, Ó·ÓÁÌ‡˜ÂÌÌ˚Ï ÊÂÎÚ˚Ï ˆ‚Â-
ÚÓÏ, ˜ÂÂÁ ˝ÎÂÍÚÓ‰˚ (Ò‚ÂÚÎ˚Â) ÚÂ˜ÂÚ ÊË‰ÍÓÒÚ¸, ÒÓ-
‰ÂÊ‡˘‡fl ÌËÚË ÏÓÎÂÍÛÎ 

1 ÉË·Ë‰Ì˚È ˜ËÔ: ‚ ˆÂÌÚÂ ‡ÒÔÓÎ‡„‡ÂÚÒfl ÛÔ‡‚Îfl˛˘ËÈ
˝ÎÂÍÚÓÌÌ˚È ·ÎÓÍ, ÒÌ‡ÛÊË ‚ ÔÓ‰ÍÓ‚ÓÓ·‡ÁÌÓÈ Ó·Î‡Ò-
ÚË Ì‡ıÓ‰flÚÒfl Í‡Ì‡Î˚ ‰Îfl «ÏÓÎÂÍÛÎflÌÓÈ ÊË‰ÍÓÒÚË»


