	项目名称
	DNA 计算中序列编码与生化反应实现方法研究

	推荐单位
	大连大学

	项目简介
	DNA计算由于其所具有的本质并行性、信息存储量大以及能耗低等特点，近年来得到了研究者的广泛重视。而DNA分子所具有的生物活性，使得在生命体内构造可编程的DNA分子计算机成为可能，这意味着人们获取了探索和控制细胞行为的能力与手段，并将为进化计算、信息安全、人工智能、人工生命等领域提供全新的研究角度与实现途径。基于此，项目组近年来一直从事DNA计算中序列编码与生化反应实现方面的研究，主要在DNA编码模型构建与序列设计、基于DNA编码的图像加密、以及DNA计算的生化反应实现等方面获得了一系列创新性成果。
1）为实现DNA分子的可控操作，在理解DNA分子基本结构的基础上，深入地研究了DNA计算中的编码问题，对影响DNA编码的各种约束条件进行了深入分析，构建了高质量的DNA编码模型与序列设计方法，提高了DNA计算的效率以及杂交反应的准确性。
2）首次将DNA编码及DNA分子操作应用于图像信息编码与加密的研究之中，给出了一系列基于混沌序列与DNA计算的图像加密新方法，并引发了大量的后续研究。
3）采用纳米金颗粒和DNA链置换相结合的技术，利用分子信号相互间的协作机制，构建了可完成多种输入的逻辑运算系统，增强了DNA计算的实用性。
项目组自2005年以来，相继获得1项国家杰出青年科学基金、1项国家自然科学基金应急管理项目、1项军委科技委前沿科技创新项目，1项国家863计划、1项教育部创新团队和12项国家自然科学基金资助；8篇代表作中1区论文5篇、2区论文2篇；获得基于DNA计算的图像加密方法发明专利授权3项，软件著作权登记2项。研究成果得到了包括美、德、法等20个国家近500名学者的引用与评价。1篇论文入选ESI高被引论文，并入选领域内核心论文（Research Front），1篇论文入选BioMedLib统计的领域Top 20论文。第一完成人是国家杰出青年科学基金获得者，教育部创新团队带头人，2014-2018年Elsevier计算机科学领域中国高被引学者，现被大连理工大学聘为教育部“长江学者”特聘教授。

	完成人情况
	张强，排名第1，教授，博士，现就职于大连大学，同时受聘于大连理工大学的教育部“长江学者”特聘教授，完成单位为大连大学；项目负责人，负责整个项目的研究内容、方案的制订并组织实施。提出了基于DNA编码的图像加密新思想，并给出基于DNA序列运算与超混沌系统融合的图像加密新方法，提出了基于智能计算的DNA编码理论与方法，给出了基于链置换的DNA逻辑计算新思路。是代表性论文1、2、4、6的第一作者和通讯作者，代表性论文3、5的通讯作者，上述论文的主要学术思想提出者，对《重要科学发现》中所列第1、2 、3项发现做出了创造性贡献。
曾获：2006 年国家科技进步二等奖：基于智能计算的产品概念设计与虚拟样机技术研究及其应用，排名第四
2012年辽宁省技术发明一等奖，人体三维光学运动捕捉系统数据处理方法，排名第二
2007年辽宁省自然科学一等奖，神经网络动态行为理论及其应用研究，排名第二

周昌军，排名第2，教授，博士，现就职于浙江师范大学，完成单位为大连大学；以最小自由能为准则，给出了基于非线性动力学的DNA编码序列优化算法，获得的编码序列降低了信息冗余，减少了错误杂交，提高了DNA计算的效率和可行性；提出了基于DNA剪接模型的图像加密方法并开发了图像加密软件系统，是代表性论文1的作者，对《重要科学发现》中所列第1、2项发现做出了重要贡献。
曾获：2010年辽宁省自然科学一等奖：软计算中的若干基础理论问题研究，排名第四

王宾，排名第3，副教授，博士，现就职于大连大学，完成单位为大连大学；利用DNA分子特性和智能计算方法，建立了DNA分子热力学约束准则，确定了汉明距离条件下DNA编码最优组合约束条件，构建了新的DNA编码模型，提出了一种基于最小自由能的DNA编码序列优化算法，是代表性论文1、2的第二作者，模型与算法的主要实现者，对《重要科学发现》中所列第1项发现做出了重要贡献。
曾获：2014年辽宁省科技进步三等奖：基于仿生计算的产品创新设计方法及其应用，排名第五

张成，排名第4，副研究员，博士，现就职于北京大学，完成单位为北京大学；基于纳米金颗粒和DNA链置换技术，利用分子信号相互间的协作机制，构建了可完成多种输入的逻辑运算系统，并实现了可以进行加密和解密的分子图像加密实验系统，是代表性论文7、8的通讯作者，对《重要科学发现》中所列第2、3项发现做出了重要贡献。
曾获：2011年教育部自然科学奖一等奖：DNA计算机相关理论与应用研究，排名第五

代琦，排名第5，教授，博士，现就职于浙江理工大学，完成单位为大连理工大学；针对生物序列中重要的遗传和进化功能片段，采用统计方法定量评价了其特殊的组成和伪周期模式，识别出了过高表达序列片段，实现了生物序列的模体发现，是代表性论文3的第一作者和通讯作者，对《重要科学发现》中所列第1项发现做出了重要贡献。
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