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Abstract

The aim of this paper is the computational formalization of Lipton’s experi-
ment about SAT problem of Propositional Logic. We present two models in
molecular computation: restricted and weak models, due to L. Adleman and
M. Amos, respectively. We design a formal molecular program in each one
of these models, based in DNA, that solve SAT following Lipton’s ideas.
Using invariant techniques, we prove the soundness and completeness of
these molecular programs.

1 Introduccién

La resolubilidad algoritmica prdctica de problemas esté relacionada directamente con
la potencia de calculo y la densidad de almacenamiento de informacién de los orde-
nadores convencionales.

Hacia finales de la década de los cincuenta, R. Feynman introduce el concepto
tedrico de computacion a nivel molecular, postuldndolo como una innovacién revolu-
cionaria en la carrera por la miniaturizacién. Las ideas de Feynman adquieren una
especial relevancia a partir de 1983, cuando R. Churchhouse establece las limitaciones
fisicas de la velocidad de cdlculo de un ordenador convencional (que representa la in-
formacién sobre chips de silicio a través de una serie de impulsos eléctricos, interpreta-
dos como ceros y unos, y manipula la misma mediante la realizacién de computaciones
con esos impulsos).

El ADN (4cido desoxirribonucleico) es una molécula fundamental de los seres vivos.
En 1951, J. Watson y F. Crick comienzan a descifrar la estructura de las moléculas
de ADN, compuestas basicamente por una sucesién de cuatro bases nucleétidas (ade-
nina, A, citosina, C, guanina, G, y timina, T), descubriendo en 1953 el principio de
complementariedad (por el que unas cadenas simples de ADN pueden enlazarse con
otras, de acuerdo con el principio T-A, C-G, dando lugar a la famosa estructura de
doble hélice). Watson y Crick demuestran que las moléculas de ADN codifican toda
la informacién genética de los organismos vivos (en contra de la creencia generalizada
que reservaba a las proteinas esa cualidad fundamental) y justifican cémo es posible
utilizar ciertas técnicas para su manipulacion.



Al igual que en una CPU convencional existen unas operaciones bésicas, aritméticas
y logicas, a partir de las cuales se puede realizar cualquier otra operacién, entre
moléculas de ADN es posible desarrollar unas operaciones enziméticas basicas (cortar,
pegar, copiar, seleccionar, etc...), que, a su vez, permiten la simulacién de cualquier
procedimiento mecanizable a través del ADN, con la peculiaridad de que las enzimas
trabajan simultdneamente sobre dichas moléculas.

De esta manera surge la posibilidad de implementar algoritmos a través de
moléculas de ADN, debido a que éstas se pueden usar como una especie de me-
moria (representando la informacién mediante una codificacién basada en cuatro
nucleétidos) siendo susceptible la manipulacién de las mismas (con tal de efectuar
con ellas una serie de reacciones quimicas diversas).

En noviembre de 1994, L. Adleman ([1]) consigue resolver una instancia concreta
del problema del circuito hamiltoniano (en su versién dirigida y con un par de nodos
distinguidos) a través de la manipulacién de moléculas de ADN usando técnicas de
biologia molecular. Por primera vez se consigue resolver un problema matemaético me-
diante el uso de herramientas bioquimicas, cuando hasta entonces habia sido frecuente
el procedimiento inverso; es decir, el uso de resultados matemdticos para resolver
problemas bioquimicos.

El experimento de Adleman resolvié el problema citado para un grafo concreto de
tamafio siete. Dicha instancia puede ser resuelta por una persona en unos minutos
y por un ordenador en menos de un segundo, mientras que Adleman tardé siete
dias ;Dénde radica la excepcionalidad de dicho experimento? Algunos motivos que
justifican la extraordinaria relevancia del mismo son los siguientes:

e Proporciona un primer ejemplo de computaciéon a nivel molecular, que poten-
cialmente es un tamafo que nunca podrd ser alcanzado por la industria de los
semiconductores.

e Muestra nuevas perspectivas de las moléculas de ADN como estructura de datos
muy singulares (que resultan de la complementariedad de Watson-Crick y de la
extraordinaria densidad de informacién capaz de codificar).

e Ilustra la posibilidad de usar moléculas de ADN para resolver instancias de pro-
blemas computacionalmente intratables (recuérdese que el problema citado es
NP-completo).

e Manifiesta la capacidad del ADN para simular trabajos de forma masivamente
paralela, gracias a la accién simultanea de las enzimas sobre dichas moléculas.

Con el experimento de Adleman nace propiamente la computacién ADN y se pone de
manifiesto las presumibles ventajas de esta computacién respecto de los ordenadores
electrénicos convencionales, en lo que respecta a velocidad de célculo, consumo de
energia y densidad de informacién.

En abril de 1995, R.J. Lipton ([5]) resuelve una instancia del problema SAT de
la satisfactibilidad de la Ldgica Proposicional siguiendo la linea de Adleman, con
la peculiaridad de que el tubo de ensayo inicial no depende del dato de entrada
concreto (una férmula proposicional en forma normal conjuntiva), sino dnicamente
de su “tamafo” (el nimero de variables de la férmula).



Asi, mediante la realizacién de sucesivos experimentos basados en la manipulacién
de moléculas de ADN, se van resolviendo instancias concretas de distintos tipos de
problemas combinatorios, muchos de ellos computacionalmente intratables. Ahora
bien, ;qué clase de problemas pueden ser resueltos, al menos teéricamente, mediante
la computaciéon ADN?

A principios de 1995 comienzan a aparecer los primeros modelos de computacién
ADN, basados en la instanciacién de una serie de operaciones bioquimicas considera-
das como bésicas o primitivas en el modelo. En 1996, D. Beaver ([4]) demuestra que
todos esos modelos de computacién ADN son computacionalmente completos, en el
sentido de que todo aquello que es computable por una méiquina de Turing lo es, asi
mismo, por una maquina ADN.

En este trabajo se presentan dos modelos de computacién molecular: el modelo
restringido de L. Adleman ([2]) y el modelo débil de M. Amos ([3]). Se estudian
programas en dichos modelos que resuelven el problema SAT, siguiendo las ideas de
Lipton, y se establece la verificacién formal de los programas moleculares presentados
utilizando la técnica de induccién sobre la estructura de los mismos.

2 Modelo restringido y modelo débil

En esta seccién se introducen dos modelos abstractos de computaciéon molecular: el
modelo restringido de L. Adleman y el modelo débil de M. Amos.

Los datos de dichos modelos van a ser unos objetos, denominados tubos, asociados a
un alfabeto arbitrario prefijado, X. Los elementos de cada tubo codificardn moléculas
de ADN, con tal de asociar a cada simbolo del alfabeto un oligo (cadena corta sintética
de bases nucledtidas) verificando ciertas condiciones.

Las instrucciones basicas de estos modelos seran de dos tipos:

e Moleculares: operaciones basadas en propiedades de las moléculas de ADN.

e Robdticas: operaciones estdndar (bucles, condicionales, asignaciones o etiqueta-
dos, etc.) que, basicamente, proporcionan la secuenciacién de las operaciones
moleculares.

La eleccion de las operaciones moleculares primitivas de los modelos que se introducen
se debe, entre otros motivos, al hecho de que todas ellas son implementables hoy dia
con las técnicas actuales de biologia molecular.

A partir de las instrucciones moleculares y de las convencionales, se obtienen de
manera natural los programas sobre el modelo. Las entradas de los mismos serdn
tubos y las salidas serdn SI, NO, o bien un elemento (una molécula) del tubo final.

Los modelos restringido y débil son modelos de computacién molecular basados en
el procedimiento de filtraje; es decir, las computaciones en dichos modelos parten de
un tubo inicial que contiene todas las posibles soluciones del problema y, mediante
sucesivos filtrados, se obtiene un tubo de salida que contiene todas las soluciones
correctas del mismo. Asi pues, las computaciones en dichos modelos no alteran la
estructura interna de las moléculas de ADN que integran los tubos, simplemente
las moléculas son rechazadas o no de acuerdo con un determinado test, o bien son
replicadas.



En estos modelos, para verificar formalmente un programa molecular disenado para
resolver un problema (es decir, para establecer que el programa resuelve realmente el
problema), hay que demostrar dos resultados bésicos:

(a) Toda molécula del tubo de salida representa una solucién correcta del problema
(correccion del programa).

(b) Toda molécula del tubo inicial que codifica una solucién correcta del problema
debe estar en el tubo de salida (completitud del programa); es decir, si el tubo
de salida estd vacio, entonces no existe ninguna solucién correcta del problema.

De acuerdo con las consideraciones anteriores vamos a introducir los modelos res-
tringido y débil definiendo el concepto de tubo y explicitando las operaciones mole-
culares primitivas de cada uno de ellos.

2.1 Modelo restringido de Adleman

Definicién: Un agregado sobre ¥ es un multiconjunto finito de elementos de X.
Definicién: Un tubo sobre X es un multiconjunto finito de agregados sobre 3.
Las instrucciones moleculares béasicas del modelo restringido son las siguientes:

o Extraer(T,0): dado un tubo, T, y un simbolo, o € ¥, devuelve dos tubos:
+(T,0)={v€T:0€v} y -(T,0)={v€T:0¢n7}

e Mezclar(Ty,T»): dados dos tubos, T; y Ty, devuelve un nuevo tubo, T; U T»,
que es la unién de ambos, como multiconjuntos.

e Detectar(7T): dado un tubo, T, devuelve SI, en el caso en que T contenga algin
agregado, y NO en caso contrario.

2.2 Modelo débil de Amos

Definicion: Un tubo sobre & es un multiconjunto finito de cadenas sobre 3.
Obsérvese que, en principio, el concepto de tubo en este modelo es distinto del

dado en el modelo restringido. La diferencia esencial desde el punto de vista mole-

cular radica en la consideracién del direccionamiento u orientacién de las moléculas

que integran el tubo. Obviamente, todo tubo del modelo débil puede considerarse,

también, como un tubo del modelo restringido, pero no al contrario.

Las instrucciones moleculares primitivas del modelo débil son las siguientes:

o Quitar(T,{v,...,7}): Dado un tubo, T, y un ndmero finito de cadenas,
Y1, -5 Vk, de X, devuelve el tubo obtenido de T eliminando todas aquellas cade-
nas que contengan, al menos, una ocurrencia de alguna de las cadenas 7y, ..., v
(téngase presente que 7' = quitar (7', )).

e Copiar(T,{T1,...,T}): Dado un tubo, T, devuelve k tubos, T1, ..., Tk, que son
copias exactas de T'.

e Union({T1,...,T},T): Dados los tubos 71, ..., Ty, devuelve un tubo, T, cuyo
contenido es la unién de los tubos 77, ..., T como multiconjuntos.

¢ Seleccion(T'): Dado un tubo, T, selecciona aleatoriamente un elemento de T' en
el caso en que T # 0; en caso contrario, devuelve NO.



3 Solucién molecular del problema SAT en el modelo
restringido

Recordemos el enunciado del problema SAT:

Dada una formula proposicional en forma normal conjuntivae, decidir si exis-
te una asignacion de verdad de las variables que haga verdadera dicha for-
mula (esto es, decidir si la férmula es satisfactible).

Sea ¢ una férmula proposicional en forma normal conjuntiva dada por la expresién
p=ciN..ANep,eoncg =11 V.o Vi,
y cuyo conjunto de variables es Var(y) = {z1,...,zn}.
Asociamos a la férmula ¢ un grafo dirigido, G, = (V,, E,,), definido como sigue:

Vo ={aial,anp1: 1<i<n, 0<j <1}

E, ={(ai,2]),(@],ai41): 1<i<n, 0<j<1}
El grafo G, verifica las siguientes propiedades:
o Existen 2" caminos simples desde a; hasta a,+1 en Go,.

e Existe una biyeccién natural entre el conjunto de los caminos anteriormente cita-
dos y las valoraciones relevantes para ¢: Si v = a12]'a223* .27 a,41 es un tal
camino, entonces se le asocia la valoracién, o, relevante para ¢, caracterizada por

las relaciones o(x;) = j; (1 <i<n).

Con el grafo G, se procede como en el experimento de Adleman, codificando los nodos
por oligos de longitud fija, y los arcos por cadenas que dependeran de la codificacién
elegida para los nodos que conectan. De acuerdo con el método dado en el experimento
de Adleman, en el tubo de ensayo inicial se obtiene un multiconjunto de moléculas
que codifican todas las valoraciones relevantes para la formula .

Como hemos indicado anteriormente, a diferencia del experimento de Adleman,
este tubo inicial depende tUnicamente del ndmero de variables de la férmula ¢, por lo
que todas las férmulas que tengan el mismo nimero de variables podran usarlo como
tubo de ensayo de partida.

3.1 Diseno del programa molecular

Consideremos el alfabeto
Y= {(al,xil,az,wég,...,:c%",anﬂ) :Vi(l<i<n—ji=0Vvyj=1)}

El tubo de entrada, Ty, es el siguiente Top = {o¢ C ¥ : o es un conjunto unitario}.
Obsérvese que cada elemento de T, estd identificado por una molécula que codifica
una valoracién relevante para la férmula.

Para cada literal, /; j, que aparece en la férmula ¢:

il = 1l 0. _ 0
e Silij = zm, entonces notaremos l; ; = z,,, , l;; = Zp,.

1

il. =7 1 — 0 0 —
e Sil;j =Zm, entonces notaremos l; ; =y, , L ; = Zp,.



Es decir, si una molécula contiene I ; (resp. I ;), entonces el literal [; ; tiene asignado
el valor 1 (resp. 0) por la valoracién que codifica dicha molécula.

La idea del experimento de Lipton es la siguiente: a partir del tubo inicial, Tp, que
codifica todas las valoraciones relevantes para la férmula, se procede como sigue.

— Formamos un nuevo tubo, 77, seleccionando de T todas las valoraciones que
hacen verdadera la cldusula ¢;. Para ello:

* Se eligen las que hacen verdadero el literal [; ;.

* De las que hacen falso Iy 1, se eligen las que hacen verdadero /; 5.

* De las que hacen falso l1,; V1 2, se eligen las que hacen verdadero /; 3.
* Y asi sucesivamente con todos los literales de ¢;.

— Formamos un nuevo tubo, 75, seleccionando de T} todas las valoraciones que
hacen verdadera la cldusula ¢ (asi dichas valoraciones hacen verdadera la férmula
c1 A ¢2). Para ello:

* Se eligen las que hacen verdadero el literal I ;.

* De las que hacen falso I 1, se eligen las que hacen verdadero I3 5.

* De las que hacen falso Iz 1 V I3 2, se eligen las que hacen verdadero [s 3.
* Y asi sucesivamente con todos los literales de cs.

— El proceso se reitera p veces hasta obtener el tubo T}, a partir de T,_1, que
contiene todas las valoraciones que hacen verdadera la férmula c; A ... A ¢p.

Es decir, el experimento consta de p pasos estructurados en un bucle FOR, siendo p
el nimero de cldusulas de la férmula, de tal manera que en la vuelta i—ésima de dicho
bucle se genera un tubo, T;, que contiene Unicamente las moléculas que codifican
valoraciones que hacen verdadera la férmula ¢; A ... A ¢;. Para ello se considera un
bucle secundario FOR que da r; vueltas (en donde r; es el niimero de literales de
la cldusula ¢;), de tal manera que la vuelta j—ésima de ese bucle genera dos tubos,
T;,; y Tj';, que contienen unicamente las valoraciones que hacen verdadera todas las

Z,j’
cldusulas c1,...,¢i—1 y, ademas,
(a) hacen verdadero alguno de los literales l; 1,...,1; ; de ¢; (en el caso del tubo Tj ;).
(b) hacen falso todos los literales l;1,...,l;; de ¢; (en el caso del tubo T}';).

El tubo T; se define como un nuevo etiquetado de Tj ;.
Estas ideas sugieren el diseno del siguiente programa molecular:

Entrada: 7T (en las condiciones anteriores)
Para i < 1 hasta p hacer
Tio+0; Tio« Tia
Para j < 1 hasta r; hacer
T ; < +(T_1,0 )
Til,lj — —(Ti',ljﬂal%,j)
Ti,j — Ti7j_1 @] Til,j
Ti $— Ti,?‘i
Detectar (7},)



El coste en tiempo molecular (ntimero de operaciones moleculares) del programa
es lineal en el ntimero de literales, k, de la férmula de entrada. Ademads, el nimero
total de tubos usados es

14+ (3+3-r;) =1+3p+3k € O(k)
i=1

3.2 Verificacién formal del programa molecular

Para establecer la verificacién formal del programa anterior respecto del problema
SAT, consideramos las siguientes férmulas:

e Para cada i (1 <14 < p), se define p; = ¢1 A ... A¢;. Sea o una tautologia.
e Paracadad,jtalesque 1 <i<p, 1 <j<r;sedefine L;; =1;1 V...VI;.
e Para cada i,j tales que 1 <i <p, 1 <j <r;, se define
Y(i,j) =Vo € Tij (o(pi—1 ALij) = 1) AVo € T} (0(piz1) = 1A a(Li;) = 0)

e Paracadai (1 <i<p),sedefine 0(i) =Vj (1 <j<r;—(,7))).
Teorema 1: La férmula € es un invariante del bucle principal. Es decir,
Vi (1<i<p—6())
Demostracién: Por induccién sobre i:
Veamos que se verifica Vj (1 < j < r; — ¥(1,j)), por induccién sobre j:
j=1
Se tiene que
T1I,1 = (T1”0al% 1) = (TO; 1 1) , ya que T1’fo =T

T{) = —(T{p,1h,) = —( 0711 )
Ty =TV T1,1 11 (TOJll 1), yaqueTig=10

Como o € T} se verifica:

(S T1,1 — 0 € Tll,l = +(T0,li1) = o0 €Ty /\U(ll,l) =1= U(Ll,l) =1.
o E Tlll’l — 0 € —(To,l}’l) = o0€T) /\U(ll,l) =0= (T(Ll’l) =0.

Es decir, la férmula v(1,1) es verdadera.

j<r—j+1

Supongamos que la férmula (1, j) es verdadera; es decir, que
Vo €Tuy (o(Ly) =1) A Vo € TY; (0(Lvy) = 0)

Se tiene que
Tll ,J+1 = (Tllljﬁ ll ]—i—l)
TV ja = _(TI,J’ 1,j+1
Tij1 =T UTY j1q

Sea 0 € T j4+1. Entonces



* O bien o € T} ;, en cuyo caso o(Ly,;) = 1. Luego o(L1,j4+1) = 1.
* Obieno € T} ;,, = +(T{';,11 j,,), encuyocasoo € T'; A o(ly j41) = 1.
Por tanto (L1 1) = 1.
Sea o € T7' ;- Entonces o €T{; A o(ljp1)=0. Luego o(L1;) =0 =
o(lj+1)- Es decir, o(La,j41) = 0.
En consecuencia, la férmula (1,5 + 1) es verdadera.

Por tanto, se verifica 6(1).

Supongamos que la férmula 6(i) es verdadera; es decir, que Vj (1 < j < r; —
¥(i,7)). Paracada j (1 < j <r;), se tiene que

Vo € Tij (0(pim1 A Lijj) = 1) AVo € T} (0(pim1) = 1 Ao (L ;) = 0)
Veamos que se verifica Vj (1 < j < r;y1 = (i + 1,4)), por induccién sobre j.
j=1

Se tiene que

Til+1,1 = +(Til-li-1,07lzi+1,1) = +(Ti;lzi+1,1) , ya que Tz!-ll,-l,() =T;
" —_ 1" j—
Ti+1,1 - _(Ti+1,0ali+1,1) - _(Ti;li+1,1)
Tiy1p =Tiy10U T, =Ty = +(Ti,l}+1’1) » yaque Tiy10 =10

Sea o € Tj41,1. Entonces 0 € T; Ao(lit1,1) = 1. Como o € T; =T, de la
hipétesis de induccién se deduce que o(gp;) = 1. Por tanto, o (¢;ALiy1,1) = 1.
Sea o € T/, , = —(Ti,l};,,).- Entonces 0 € T; Ao(liy11) = 0. Luego
o(pi) =1A0(Liy1,1) = 0.

En consecuencia, la férmula (i + 1,1) es verdadera.

[ <rivs = j+1]

Sea j < 741, tal que la férmula ¥ (i + 1, j) es verdadera; es decir, que
Vo € Tyt (o(pi A Li+1’j) =1)AVo e Tz-l_li_l’]- (o(pi) =1A (T(Li+1’j) =0)

Se tiene que
- 1
Tiv1jer = (Tl i)
= (T
i+1,5+1 i+1,5° ;+1,J+1
Tivrj+1 = Tigr,5 U T ja
Sea 0 € Tj41,j4+1- Entonces
* O bien o € Tj4q,5, en cuyo caso o(p; A Lit1,;) = 1. Luego o(p; A
Lit1,41) = 1.
* O bien o € Ti’+11j+1 = +(T,-'_',_1,j;l,1+1,j+1)a en cuyo caso o € Tz',-li-l,j A
o(lit1,+1) = 1. Luego o(p;) =1 Ao(Lit1,5) =0 A o(liy1,j+1) = 15 es
decir o(p; A Lit1,j41) = 1.



Seao € Tfy, j11 = —(Tfy1 5,11 j41)- Entonces o € Tf\ ;A0 (lix1,j+1) = 0.
Luego a(v;) = 1 A o(Liy1,5) = 0A 0(lix1,j41) = 0. Es decir, o(p;) =
1A O(Li-i—l,j—i-l) =0.

En consecuencia, la férmula (i + 1,5 + 1) es verdadera.

Esto concluye la prueba del teorema 1. O

Corolario 2 (Correccién del programa): Vo € T}, (o(¢) = 1).
Demostracién: Se tiene que T}, = T}, y que la férmula 9(p,r,) es verdadera. En

consecuencia, para cada o € T, = T, se tiene que o(pp_1 ALy ,,) = 1. O

Acabamos de probar que toda molécula del tubo de salida codifica una asignacién
de verdad que hace satisfactible la férmula. Veamos finalmente que si el tubo de salida
es vacfo, entonces la férmula no es satisfactible; es decir, veamos que toda molécula
del tubo inicial que codifique una valoracién que hace verdadera la férmula, supera
todos los filtros del programa y permanece en el tubo de salida.

Teorema 3: Sea o € Tp tal que o(c1 A...A¢cp) = 1. EntoncesVi (1 <i<p— o €T;).
Demostracion: Sea o € T tal que o(c1 A ... A cp) = 1. Entonces

Vi(l<i<p—-3j(1<j<rAo(li;)=1))

Para cada i (1 < ¢ < p) notemos m; = min{j : 1 < j <r; Ao(l;;) = 1}. Probemos
por induccién sobre ¢ que Vi (1 < i< p — o € T;).
1 =1

Por definicién se tiene que Vj (1 < j <my — o(l1,;) = 0). Como o € Ty =T},
resulta que Vj (1 <j <mi — o € T{';). Luego o € T{',,,, _;. Teniendo presente

que o(l1,m,) = 1, se deduce que 0 € +(T7',,, 1,11 ;) =Ti oy € T1,ry =Th.

La prueba es andloga al caso base, usando la hipétesis de induccidn.

Corolario 4 (Completitud del programa): Yo € Ty (0(p) =1 — o € T},).

4 Solucién molecular del problema SAT en el modelo débil

En esta seccién se va a describir un programa molecular en el modelo débil que resuelve
el problema SAT. Se justificard que para este problema es posible adaptar al modelo
débil el programa molecular disefiado anteriormente para resolver SAT en el modelo
restringido. _

Consideremos el alfabeto ¥ = {a;,z],ant1: 1<i<n A 0<j <1}

El tubo de entrada, Tj, es el siguiente conjunto de cadenas de ¥ de longitud 2n + 1:

{o: Fj1...3jn Vi (1<i<n—>0<j;<1) AN o= alx{'laza:%?..ana:zl"anﬂ)}

Obsérvese que cada molécula de T codifica una valoracion relevante para .



Veamos que para el problema SAT es posible simular la instruccién eztraer del
modelo restringido a través de la instruccién gquitar del modelo débil.

En efecto: es obvio que la “operacién” T7 « —(T3,7) del modelo restringido es
equivalente a la instruccién Ty « quitar(Ts, {v}) del modelo débil. Ahora bien, la
“operacién” Ty < +(T5,~y) del modelo restringido no se puede simular, en general, me-
diante una instruccién quitar del modelo débil. No obstante, en el caso particular del
programa molecular disefiado en el modelo restringido, la “operacién” T7 « +(T5,7)
tiene la forma T7 + +(T3, l}’j), y es evidente que dicha operacién puede ser simulada
por la instruccion Ty < quitar(T, {17 ;}) del modelo débil.

De lo que antecede resulta que el programa molecular en el modelo restringido
descrito en la seccién 3.1. proporciona el siguiente programa molecular en el modelo
débil.

Entrada: 7T, (en las condiciones anteriores)
Para ¢ < 1 hasta p hacer
Ti,O «— @; T,l-l’lo — T4
Para j < 1 hasta r; hacer
copiar (T}, i, {Ti(?jfla Til,jfl})
Ti"j — quitar(Ti?j_l, {l?’j})
Ti','j — quitar(Til’jfl,{l%’j})
union({TM_l,Ti'yj},T,-J)
Ti <~ Ti’”
Seleccion(T},)

Obsérvese que mientras la salida del programa disefiado en el modelo restringido
es ST o NO, segin la satisfactibilidad de la férmula, este programa devuelve una
molécula (que codifica una valoracién que hace verdadera la férmula), o bien, en caso
contrario, devuelve NO.

La verificacién formal de este programa molecular, diseiado para resolver el pro-
blema SAT, se deduce de las consideraciones realizadas anteriormente, asi como de
la verificacion formal del programa en el modelo restringido que se ha establecido en
la seccién 3.2.
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