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Abstract 

The set of natural numbers (mod6) after arrangement shows symmetry distribution law of helical and natural number notation; and 

the law of period distribution and isometric transmission of p, q contained in the number of prime factor M has been observed; 

namely, two pairs of prime numbers, p, q, which can simulate the spiral kinestate of the Universal in time and space and the double 

helix structure of DNA base (A, T, G, C) sequences of genetic code structure and form. In addition, it can also as an innovation of 

research to study DNA sequential structure and coding, as well to predict the law and trend of the correlated things in universe. 

Then the digital model was constructed based on the two pairs of prime factor; and the law of the changing universe has been 

explored, which can provide solution to the issues related to spiral. 

Keywords: Spiral Structure; DNA Gene; Composite Application; Two Pairs of Prime Factor; Other Scientific Research 

双重素数因子对应组螺旋结构仿真 
薛海明，张景刚 

长子县应用数理研究所，山西 长治 046600 

摘  要：自然数集按（mod6）排列后，将自然数符号螺旋对称分布的规律与自然律有机关联起来研究，从中发现数集中

部分合数 M 中所包含相同素因子 p,q 周期分布与等距传递的规律，即双重素数 p,q 实项、虚项原构、同构同因子对应组

螺旋对称分布结构的形式与规律，可模拟宇宙万物的时空螺旋运动状态，模拟 DNA 双螺旋结构碱基（A、T、G、C）序

列遗传密码结构与形式。亦可作为一种创新方法开发应用研究，为研究 DNA 序列结构的数学编码，研究宏观宇宙、中

观生物、微观质量的对应螺旋运动状态，预测宇宙万物相互关联相互作用的变化规律与趋势，构建基于宇宙中空时序的

自然数双重素数因子对应组（多组）螺旋延伸的数码模型，高度抽象探讨与理解宇宙万物运动变化的原本规律，为相关

问题的表述与解决提供数码螺旋的解决方案。 

关键词：螺旋结构；DNA遗传基因；合数应用；双重素数因子对；其他科学研究 

引言 

人类通过数天上的星星发现无限延续的自然数，就具有描述宇宙万物螺旋运动状态的特性。螺旋结构是

自然界最普遍的一种形状，许多生物细胞中发现的微型结构都采用了这种构造。然而，科学家至今还无法创

造出一种全新的基因数码图谱，因为他们尚不清楚自然界是如何“创作”基因的。由于人类基因组计划和基

因组研究的进展中，人们已经开始对大自然或“造物主”创作“生命之书”的规律有了一些初步的认识[1]。

那么人们对于自然数的产生与认识是否与遗传基因有关呢？自然数的出现要比宇宙及各种生物产生晚得多，

人类在发现自然数的同时通过简单运算慢慢认识才发现逻辑关系以致于发展到今天的数学，使人们有了一个

基本清晰的认识。然而自然数10进制（mod6）排列后[2]形成的双重素数实项、虚项同因子螺旋对应组关系，

也类似 DNA 双螺旋的发现确立了两条解读生命的规则，其中双重素因子对应组因子多样性对应的 DNA 遗传
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密码的多样性，就其表现的螺旋结构形式与宇宙及万千生命形式的各种表现形式相似，且自然数集 )6(mod

排列的图谱中包含的巨大潜力及潜在信息量远远超过现有 DNA 螺旋形式遗传密码图谱，亦可作为最基础的

数码理论，研究与构建基于宇宙中空时序的自然数双重素数因子对应组螺旋结构的数码模型及作为 DNA 遗

传密码排序有益尝试，可为各类螺旋问题的表述与解决提供数学编码的仿真框架。 

1 双重素数实项、虚项同因子对应组螺旋结构排列模型 

         DNA 编码序列设计问题自 DNA 计算诞生以来就一直是该领域的核心问题之一，文献[3]分析了 DNA 编码

序列设计的目标和需要满足约束条件，并建立相应数学模型，文献[4]提出了路径排序问题表面 DNA 算法三步

逐，并对有向图的路径排序问题给出了 DNA 算法并分析生化实践的过程，文献[5]研究 DNA 全系列具有什么

结构等进行了有益研究工作，DNA 计算以怎样的方式发展是一个值得深化研究问题。文献[2][6][7]在众所周知

的素数分布规律无规可循，但素数因子的分布根据其显规律性质与排列方法对研究数码理论、规律有一定的

应用与参考价值。本文根据 )6(mod 方法制表讨论双重素数因子对应组对称分布螺旋规律与性质，由于模数性

质及商数为序数的应用，各列之间，不论是实项同因子对应分布，还是虚项同因子对应分布，他们的中心域

界位置虽然不同，但他们之间却有着多层次的联系，这不仅同模数区域性质有关，同时也与序数性质有关，

以及同因位差性质，位变规律，互數（动词）规律，相同因子的等差（距）传递性质等，已成为一种分布十

分严密的多种螺旋结构形式，这将对宇宙空间万千生命形式及 DNA 遗传密码科学研究和数学机械化研究有着

积极作用。根据吴文俊开创的数学机械化思想，本文的方法“可以无困难地转化程序用计算机实现[8]”。  

1.1 实项、虚项同因子对应分布 

    文献[2]素合混合列内數数度量标记计数       (表 1)       a 实项同因子对应分布            b 虚项同因子对应分布 

因子 qp, 的过程中可以看出，因子具有同

构、异构周期分布的性质，同时也具有对

应分布的性质，因子的对应分布虽然是非

常明显简单的一种形式，但却是我们未认

识到自然数的一个重要的性质。如果在筛

法表内的任一列M 中，当把一定數值范围

的所有M 划分为上下两个区域时，那么在

该范围内，就会有一部分计数因子，它们

依这两个区域的域界为中心，并在两则相

间同样多的因子，相互之间以对称的形式

分布在上下两个区域中。由于它们是等值

循环數数的形式进行标记因子而出现的，

因此，当以一个M 为域界中心时，因子在

域界两则对称分布的性质，则不证自明。

（见表 1）表 1a 中实项同因子对应范围是

N=29，其中心域界位置是计数因子 7 与 13

的一个M 值，序数为 N=15 即中心域界，可以看出，由于因子的等距性质，所以这一范围内的因子对应分布

方式中，上下项合数中含 7 这个因子成为对应关系，同样计数因子 13 也是这种关系。 

表 1b 中虚项同因子对应范围是 N=22，它们虽然是依相同因子单位对应分布在上下两个区域中，但中心

域界位置却在两个序数 N11, N12 的中间，因此，中心域界的位置不能够根据一个數出值的序数进行定位，同

时在这样的中心域界位置中没有因子单位的分布形式，所以因子单位的实项、虚项同因子对应分布形式，是

两种性质不同因子对应分布形式，这两种对应形式不会出现在同一个因子对应范围内。（这里省略实项、虚
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项，原构、同构同因子关系的表述，见文献[6]） 

1.2 素数 5,7 虚项原构、同构同因子对应组螺旋结构图谱  

        直观表 2 排列方法，双重素数 5,7 虚项原构、同构同因子对应组在平面载体上以 0 时序坐标为基点开始

向两侧按一定规律对称螺旋延伸，a•b•n时序坐标在其对应的序数 Ni中心域界  位置还有一定摆幅，其时序坐

标在左侧时中心域界  下移一行，在右侧时坐标中心域界  上移一行，两列间因子与因子包括中间夹带数据间

距均为 35。根据表 2 以下（图 1）双重素因子螺旋图谱可模拟 DNA 遗传基因碱基 CGTA 、、、 螺旋结构图谱

及其他图谱。 

 表 2、图 1 以 0                                      5，7 虚项原构、同构同因子对应组螺旋结构表     表 2 

时序坐标为基点开

始，其因子对应组

上下对称螺旋模拟

描述太阳系以太阳

0 为中空中心轴，

其他 a•b•n 时序坐

标描述为中空时

序，双重同因子对

应组螺旋运动形式

模拟描述地球运

转，（或者模拟描

述八大行星运转，

可以寻找适配因子

对应组），虚项原

构同因子对应组模

拟收缩，虚项同构

同因子对应组模拟

扩展，其中的同因

位差性质，位变规

律，就具有描述各

个星球左右摇摆的 

模拟螺旋图谱(图 1) 

… … … … … … … 
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动态自适应平衡状态，对应组的行间距描述其质量，因子对应组有左旋、右旋(其他因子)的形式描述其行星

各自轨道等。因为人类通过數天上的星星发现无限延续的自然数，当然就具有描述宇宙万物螺线运动状态的

特性。我们知道，螺旋律是宇宙间的普遍规律之一，宇宙间的一切事物都有其内在的规律性，如太阳系的月

亮、地球等星体以太阳为中心，周而复始地围绕着太阳运转，体现了太阳系的有序和谐自然而然，它们各自

均有自身的螺旋周期而循环着，如同实项、虚项同因子对应组的周期循环形式，同时也可为表述 DNA 遗传

基因碱基 A、G、C、T 四个字符螺旋结构排序增加可编码排序空间。 

2 表内序数间距计算的方法  

2.1  表内M 的计算 

根据表内整数M 与
i

s NL 、列） )( （序数）之间的关系可用： 

                        
)

6
s

i
i

L

N

s RLNM ） ))5)1 s

NNN iii
LRRM                                         （1） 

若 RM  ，不仅可以求出任一个整数 M 值，同样也可以求出任一个數（动词）值单位 M 的位置坐标

（节点）。 

设：在 )1L 中，要求出第 23N 行整数M 值，那么根据式(1)：（6 为常数） 

791136)1

13  MR   （见表二） 

设：在
)4L 中，要求出第 27N 行整数M 值，那么式(1)： 

1124186)4

18  MR    （见表二） 

式(1)证明应用序数（商数）尤为重要。根据表内数形表示
)6)5 , LL 有一序数差[7]，计算时应加其序数差

“1”或者直接添加余数的形式，如 5) 6)6 5 6 6L n L n   ； 。 

2.2 表内双重素数虚项原构同因子对应组序数间距的计算方法 
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设：列表 为一个因子坐标位，求平行对应的序数 中心域界。

（ ）

用式 计算对应序数 的中心域界，根据表二 虚项同因子对应分布关系， 因子对应的序数中心域界为

和 之间，计算 虚项原构同因子对应组的序数的间距及列数。
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同。其中两个因子 取 整数，根据坐标位与双重素数因子虚同原构对应组左右摆动两列规律，坐标右摆时

取下项序数 ，左摆时取上项序数 ，计算时小 在上）

根
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据式 求： 因子坐标 对应的序数 和 为中心域界，计算 虚项原构同因子对应组的序数间

距及列数，（ ，因子取 整数）先求素数 虚项原构同因子对应组。

据式 在 内含素数 虚项原构同因子对应组的两个序数为 2)
3 8, 6

2.2.3 7

N N L，其间距为 行内，为 列。
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列。行内，为，其间距为的两个序数为虚项原构同因子对应组内含素数在据式 )2

92

)2 8,7)3( LNNL   

2.3 计算素数 5,7 虚项同构同因子对应组的序数间
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）

据式 在 内含素数 虚项同构同因子对应组的两个序数为 ，其间距为 行内。

：根据式 计算素数 虚项同构同因子对应组在 的序数间距

1)
1

1)
22

1)
1 22

7 7 7 1

133 133 133 7 19

(4) 7 , 22

M R

M R

L N N

  

  

据式 在 内含素数 虚项同构同因子对应组的两个序数为 ，其间距为 行内。（查表二）

 

2.4 计算素数 5,7 虚项原构同因子第五周期范围对应组的序数间距

计算）和对应的序数

因子对应组对应组的序数间距（据应组在第五周期范围内两个虚项原构同因子对中设：
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：根据式 计算 虚项原构同因子对应组在 的序数间距
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184 189(5) 5 , 6L N N据式 第五周期范围 内含素数 虚项原构同因子对应组的两个序数为 ，其间距为 行内。

1
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） ：根据式 计算 虚项原构同因子对应组在 的序数间距

行内。，其间距为个序数为实项同因子对应组的两内含素数第五周期范围据式 8,7)5( 190183

)1 NNL  

3 多组素数虚项同因子对应组图谱及计算方法（只表示原构同因子对应组） 

表 3 多组素数虚项原构同因子对应组螺旋结构表 

数形表示     6n+1            6n+2          6n+3             6n+4           6n-1            6n           

M    L
s) 

 

N 
1    L

1)
 2     L

2)
 3    L

3)
 4     L

4)
 5     5  L

5)
 6     L

6)
 

1 7 8 9 10 11       11  12 

2 13 14   7  15    5  16 17 18 

3 19  20   5  5  21    7  22   11  23 24 

4 25   26      13 27 28    7  29 30 

5 31 32 33   11 34 35  5·7·1   36 

6 37 38 39   13 13 40 41 42 

7 43 44      11  45      5  46 47 48 

8 49 7         7  50   5   5  51 52 53 54 

9 55 5 5·11·1 11  56   7  57 58 59 60    5 

10 61 62 63 64 65  5·13·1  66   11 
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3.1.多组因子对应组序数间距的计算方法 
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应组的序数与间距及列数，根据表 及式 计算对应序数 为中心域界。先求素数 因子对应组：
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设：列表因子 坐标 求平行对应的序数 ，计算素数 实项原构同因子对应组的序数与

间距即列数，根据表 及式 计算对应序数 为中心域界。

计算素数 实项原构同因子对应组
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因子 11,13 的计算方法同式(3)，其他方法省略。 

4 螺旋图谱多种表示形式及其变量研究 

直观表三，实项原构同因子对应组时序坐标在表中存在多处同因子（时序）的交汇时序坐标，如
）1
64L 是

5,7 时序坐标第二个螺旋周期结束与第三周期的开始（也可表示时间及天干 12 个时辰或者 24 小时），同时

也是与 5,11；7,11 的一个交汇时序坐标，扩大倍数为
）2

128L 亦然，以此类推同样存在。再如
）5

75L ；
）1

119L ；

数形表示     6n+1            6n+2          6n+3             6n+4           6n-1            6n           

M    L
s) 

 

N 
1    L

1)
 2     L

2)
 3    L

3)
 4     L

4)
 5     5  L

5)
 6     L

6)
 

11 67 68 69 70  5·7·2  71 72 

12 73 74 75 76 77  7·11·1  78       13 

13 79 80 81 82 83 84   7    7 

14 85 5         5  86 87 88 89 90   5  

15 917 7·13·1 13  92 93 94 95    96 

16 97 98     7  99  11       11  100 101 102 

17 103 104 13 13 13  105  5 5·7·3  7  106 107 108 

18 109 110 11 5·11·2 5  111 112 113 114 

19 115   5  116 117 118 119   7  120  5  

20 121  11  122 123 124 125   5  126  7  7  

… … … … … … … 
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）4
115L ；

）5
166L ；…等这些时序交汇坐标，可预见延伸的时序交汇坐标更多，如三个虚项原构同因子对应组螺

旋分布形式及其他对应形式，如小素数因子 2,3 时序坐标与对应组螺旋全部在 ）6L 单独列内进行；2,5；

2,7；2,11；…；在 ）2L ）4L 两列内；3,5；3,7；3,11；…只能在 ）3L ）6L 两列内进行等，可表示低级生物螺旋

形式，还有些因子对应组与时序坐标随轴顺时螺、逆时螺等特点，表现在自然数集 )6(mod 中这些因子对应

组螺旋现象与万千生命、宇宙星系（八大行星）的螺旋有非常相似之处。用因子时序坐标 0 作为中空时序

基点开始，其他时序坐标中心域界上下摆动的摆幅正好可描述星球左右摇摆的动态平衡与自适应平衡状

态，用不同的因子对应组不同的螺旋距离，模拟预测宇宙万物相互关联相互作用的变化趋势，计算宇宙万

物的数量、质量、能量动态平衡机理的量值，亦作为构建宇宙万物结构、层次、方法、机理的抽象数码建

模的框架应用。 

螺旋的因子对应组（表 2、图 1、表 3）蕴藏的理念及可计算的方法，亦可作为 DNA 碱基（A、T、G、

C）排序信息编码的载体研究，亦可用于其剪接复制与变量获得重复使用规则，使 DNA 基因复制转录或者

类似合成杂交、修复、剪接移植及遗传算法容易找到路径，其多组因子对应组图谱所包含的巨大潜力与潜

在的信息量（库）和丰富潜在数据表达能力，亦有可能满足 DNA 遗传密码  A、T、G、C 或者更多用于

编制蛋白质序列片段或其他基因密码符号的数码载体，似应用于编制 DNA 序列排序及其他排序。 

5 结束语 

        自然界的一切尤其是生命的遗传信息全部由称为碱基的四种化学小分子（A、T、G、C）记载，即遗传

信息的传递遵循碱基互补的规则：碱基 A 只能与碱基 T 匹配，碱基 G 只能与碱基 C 匹配。因此，根据这一

条链的碱基序列就可以确定另一条互补链的碱基序列。本文双重素数因子对应组螺旋对称结构的分布拟似

生命遗传称为碱基的四种化学小分子（A、T、G、C），其四条同构因子螺旋链可记为碱基 A、T；原构因

子螺旋链记为碱基 G、C 或者其他。即因子旋转（似碱基旋转）360°延伸并不影响双重素数因子对应组螺旋

结构的对称性，也不改变它的运行规律。2013 年 1 月英国剑桥大学的科学家，在《自然·化学》杂志上发表

的论文显示，四螺旋 DNA 结构，即 G-四联体同样存在于人类基因组中，首次证实四螺旋 DNA 在人类活体

细胞也能形成，而在人体细胞中确认它们的存在更是真正的里程碑事件。大自然在创作不同物种的基因组

时形成的自然规则，是否表现出与人类发现自然数时相同的规律？看来毕达哥拉斯或许真是对的：万物皆

数！数学可能是万物的基础，数学可能是现实世界和可能世界的核心[9]。 
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