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Abstract. DNA computing is regarded as one of the most promising candidates
for the next generation of molecular computers. Molecular circuits can utilize
DNA species concentrations as both analog and digital signals. This article
analyzes the translation of a 4-bit binary-weighted Digital-to-Analog Conver-
ter (DAC) into DNA Strand Displacement (DSD) chemical reaction networks,
highlighting the advantages of analog molecular computing.

Resumo. A computacdo em DNA é considerada uma das candidatas mais pro-
missoras para a proxima gerac¢do de computadores moleculares. Circuitos
moleculares podem utilizar concentragées de espécies de DNA como sinais
analogicos e digitais. Este artigo analisa a traducdo de um Conversor Digital-
Analéogico (DAC) de 4 bits com resistores ponderados para redes de reagoes
quimicas baseadas em Deslocamento de Fita de DNA (DSD), destacando as
vantagens da computagdo molecular analégica.

1. Introducao

A unido entre a arquitetura eletrOnica cldssica e a nanocomputa¢ao molecular abre por-
tas para o processamento complexo de informacdes e operacdes de 16gica booleana uti-
lizando moléculas de DNA [Benenson 2012]]. Dependendo da arquitetura projetada, a
concentracdo de espécies quimicas de DNA em uma solu¢do pode simular um sinal
analogico ou digital [Oliveira et al. 2023]]. O objetivo deste trabalho é descrever o funci-
onamento de um Conversor Digital-Analdgico (DAC) classico de resistores ponderados
sob a perspectiva das Redes de Reacdes Quimicas (CRNs) e do Deslocamento de Fita de
DNA (DSD), utilizando bibliotecas do DNAr [Vieira et al. 2020] na Linguagem R para
simular as reagdes.

2. Trabalhos Relacionados

Conversores digital-analégicos (DAC) traduzem um cédigo bindrio em uma grandeza
fisica continua, tipicamente uma tensdo elétrica. Entre as arquiteturas cldssicas da
eletrOnica analdgica, o DAC de resistores ponderados (binary-weighted resistor DAC)
destaca-se pela simplicidade conceitual, onde cada bit da palavra de entrada controla uma
corrente cujo valor € definido por um resistor especifico, e essas correntes sdo somadas
por um amplificador operacional para produzir a tensdo de saida.

Nesta adaptacdo molecular, a 16gica por trds dos “pesos” dos resistores € do am-
plificador somador pode ser traduzida pelo mecanismo de Deslocamento de Fita de DNA



(DSD) [Zhang et al. 2007]. Esse mecanismo se aproveita da interagdo reversivel entre fi-
tas sintéticas de DNA, em que pontes de hidrogénio sdo ligacdes quimicas fracas a ponto
de serem reversiveis, unindo ou liberando fitas com base no pareamento complementar
de Watson-Crick. Ferramentas como a biblioteca DNAr-Analog [[Oliveira et al. 2023,
fornecem moddulos de portas analdgicas para facilitar a simulag@o dos circuitos. No caso
dos resistores ponderados foram utilizados as portas de Buffer (que atuariam aplicando os
pesos aos sinais de entrada) e Adi¢do (que executariam o papel do somador).

3. Metodologia, Simulacao e Discussao

Para validar a eficicia dessa arquitetura molecular, simula¢des computacionais de um
DAC de 4 bits foram realizadas utilizando a biblioteca DNAr em ambiente R. O cir-
cuito foi construido conectando quatro unidades de buffer (baseadas no modelo de Lakin
[Lakin and Stefanovic 2016[]) a uma unidade somadora de quatro entradas (modelo de
Song [Song et al. 2016]]). A rede de reagdes quimicas para o circuito completo € com-
posta de 21 espécies e 12 reacdes quimicas. Cada buffer foi configurado com taxas e
pesos exponencialmente escalonados (1 x 1073,2x 1073,4 x 1073, 8 x 10~3), atuando de
forma andloga aos resistores ponderados para traduzir os bits de entrada em concentragdes
especificas antes da soma. Os resultados obtidos na Tabela [I| demonstram o desempenho
e estabilidade do circuito molecular. Ao longo de 16 combinacdes de teste (represen-
tando os valores de 0000 a 1111), a concentracao de saida observada (Vout) acompanhou
de forma precisa a saida analdgica esperada (Vout Esperado). A acurécia do sistema
manteve-se excepcionalmente alta, superando 99% na maioria dos casos, com margens
de erro tipicamente inferiores a 1% (destacando-se a exatidao de praticamente 100% no
acionamento exclusivo do bit mais significativo). Tais dados comprovam que as CRNs
projetadas via DSD conseguem realizar conversodes digitais-analégicas ponderadas com
6tima confiabilidade.
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Figura 1. Resultado da simulagao de entrada binaria 1111 obtendo saida analégica com concentracao
1.88 x 1075,



Bit Boutl Bout2 Bout3 Bout4 | Vout Esperado Vout | Acurécia Erro
0000 0 0 0 0 0 0 - -
0001 0 0 0 | 1,25E-6 1,25E-6 | 1,26E-6 99,11% 0,89%
0010 0 0 | 2,5E-6 0 2,5E-6 | 2,52E-6 99,26% 0,74%
0011 0 0 | 2,5E-6 | 1,25E-6 3,75E-6 | 3,72E-6 99,20% 0,80%
0100 0 | 50E-6 0 0 5,0E-6 | 5,02E-6 99,50% 0,50%
0101 0 | 50E-6 0 | 1,25E-6 6,25E-6 | 6,29E-6 99,42% 0,58%
0110 0 | 50E-6 | 25E-6 0 7,5E-6 | 7,54E-6 99,42% 0,58%
0111 0 | 50E-6 | 25E-6 | 1,25E-6 8,75E-6 | 8,81E-6 99,37% 0,63%
1000 | 1,0E-5 0 0 0 1,0E-5 1,0E-5 100,00% | -0,00%
1001 1,0E-5 0 0 | 1,25E-6 1,13E-5 1,13E-5 99,90% 0,10%
1010 | 1,0E-5 0 | 2,5E-6 0 1,25E-5 1,25E-5 99,85% 0,15%
1011 1,0E-5 0 | 2,5E-6 | 1,25E-6 1,38E-5 1,38E-5 99,78% 0,22%
1100 | 1,0E-5 | 5,0E-6 0 0 1,5E-5 1,5E-5 99,83% 0,17%
1101 1,0E-5 | 5,0E-6 0 | 1,25E-6 1,63E-5 | 1,63E-5 99,78% 0,22%
1110 | 1,0E-5 | 5,0E-6 | 2,5E-6 0 1,75E-5 1,75E-5 99,75% 0,25%
1111 1,0E-5 | 5,0E-6 | 2,5E-6 | 1,25E-6 1,88E-5 1,88E-5 99,71% 0,29%

Tabela 1. Resultado de acuracia e erro das simulagées com entradas binarias variando de 0000 a
1111,

4. Conclusao

Os resultados da simulagao em CRNs atestam que circuitos moleculares anal6gicos po-
dem alcancar indices de precisdo superiores a 99% na conversao de concentracdes que
codificam sinais digitais para concentragdes que codificam valores analégicos. Ao valer-
se dessa codificacao analdgica, otimiza-se as redes de reacOes quimicas ao reduzir drasti-
camente o nimero de espécies e reagdes necessarias em comparagao com circuitos mole-
culares puramente digitais [Oliveira et al. 2020].
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