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Resumen: Los organismos vivos, aśı como sus distintas componentes básicas,
moléculas orgánicas, células, tejidos y órganos, realizan una serie de proced-
imientos que pueden ser interpretados como procesos de cálculo. La abstracción
de dichos procesos permite diseñar un marco formal de modelos de computación
cuyos procedimientos mecánicos están inspirados en la forma en que evolucio-
nan las materias orgánicas. Este trabajo está centrado en dos tipos de modelos
de computación molecular basados en ADN (el modelo restringido de L. Adle-
man y el modelo débil de M. Amos) y en el estudio de procesos de verificación
formal de máquinas moleculares de dichos modelos que resuelven de manera
eficiente problemas computacionalmente duros.

1 Introducción

El ácido desoxirribonucleico (ADN) es un poĺımero compuesto básicamente por
una sucesión de cuatro bases nucleótidas que codifica toda la información genética
de los seres vivos. En 1951, J. Watson y F. Crick descifraron su estructura y en
1953 descubrieron un principio de complementariedad, por el cual cadenas sim-
ples de ADN pueden enlazarse con otras dando lugar a la estructura molecular
conocida como doble hélice. Además, Watson y Crick justificaron la posibilidad
de utilizar ciertas técnicas en el laboratorio para manipular moléculas de ADN.

En noviembre de 1994, L. Adleman ([1]), resolvió una instancia muy simple
de un problema computacionalmente duro, el problema del circuito hamiltoniano
(en su versión dirigida y con un par de nodos distinguidos), mediante el uso de
técnicas de bioloǵıa molecular para la manipulación de moléculas de ADN. El
experimento de Adleman abrió nuevos horizontes en el marco de la computación
no convencional al proporcionar el primer ejemplo de computación a nivel molec-
ular, materializando en cierto sentido las ideas que R. Feynman ([6]) postuló a
finales de la década de los cincuenta del siglo pasado.

A principios de 1995, inspirado en las ideas de Adleman, R.J. Lipton ([8])
realizó una propuesta teórica para resolver todas las instancias del problema SAT
de la satisfactibilidad de la Lógica Proposicional que posean el mismo tamaño,
proporcionando espećıficamente el primer ejemplo de un esquema algoŕıtmico
molecular.



Con los experimentos de Adleman (real) y Lipton (teórico) nace propia-
mente una nueva disciplina de la Computación Natural, a saber, la Computación
Molecular basada en ADN. A lo largo de 1995 aparecen los primeros modelos
de computación basados en la abstracción de procesos que resultan de realizar
operaciones con moléculas de ADN en un laboratorio. En 1996, D. Beaver ([5])
demuestra que los primeros modelos introducidos son universales, en el sentido
de tener la misma potencia computacional que las máquinas de Turing.

En este trabajo se presentan dos modelos de computación molecular: el mod-
elo restringido de L. Adleman ([2]) y el modelo débil de M. Amos ([3]). En dichos
modelos se presenta una solución eficiente del problema de la coloreabilidad de
un grafo no dirigido con tres colores, y se establece la verificación formal de dicha
solución utilizando una técnica inductiva.
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