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摘　要　随着计算机技术和网络技术的飞速发展,由此产生的海量数据给传统数据存储方式带来了巨大挑战,因此研

究人员开始致力于寻找新一代存储方案.脱氧核糖核酸(DeoxyribonucleicAcid,DNA)作为天然的遗传信息存储介

质,具有存储容量大、能耗低和寿命长等优点,有效克服了传统硬盘和计算机存储等方式的不足,故 DNA 数据存储技

术成为信息技术和生物技术交叉领域的研究热点.文中综述了 DNA数据存储技术的研究进展,首先对 DNA 及其存

储的理论框架进行了介绍;然后详细阐述了 DNA数据存储中的编码技术:二进制数据的压缩编码算法、纠错算法以

及二进制数据到 DNA４种碱基的转换方法;最后对现阶段已有的 DNA存储方案进行了分析,并对 DNA 数据存储研

究存在的挑战进行了讨论.
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Abstract　Withtherapiddevelopmentofcomputertechnologyandnetworktechnology,themassivegenerateddatahave

broughtgreatchallengestotraditionaldatastoragemethods,soresearchersbegintofocusonfindinganewgeneration

ofstoragescheme．Asanaturalgeneticinformationstoragemedium,Deoxyribonucleicacid(DNA)hasadvantagesof

largestoragecapacity,lowenergyconsumptionandlonglife,whicheffectivelyovercometheshortcomingsoftraditional

storagemethods,suchasharddiskandcomputerstorage．TheDNAdatastoragemethodhasbecomearesearchhotspot

intheintersectionfieldofinformationandbiotechnology．ThispaperreviewedtheresearchprogressonDNAdatastoraＧ

getechnology．Firstly,DNAanditstheoreticalframeworkofstorageareintroduced．Then,thecodingtechnologiesin

DNAdatastorageareelaborated,whichincludescompressioncodingalgorithmofbinarydata,errorcorrectionalgoＧ

rithmandconversionmethodfrombinarydatatofourbasesofDNA．Finally,theexistingDNAstorageschemesareanaＧ

lyzed,andthechallengesinDNAdatastorageresearcharediscussed．
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１　引言

互联网和人工智能等信息技术的快速发展使得信息量呈

指数级增长.据统计,全球数据信息总量将由２０１８年的３０

ZB增长至２０２５年的１６３ZB[１],该趋势将很快超过现有硬盘

等存储介质的承受能力.现阶段人们大量使用的便携式硬

盘、USB闪存和集成电路等存储体系已逐渐暴露出存储期限

短[２]、数据易受环境因素影响[３]、生产设备耗能[３Ｇ５]以及污染

环境等不足,因此,亟需寻找一种新的数据存储介质.

脱氧核糖核酸作为已知最密集、稳定的数据存储介质之

一,具有密度大、能耗低、无磨损和寿命长等潜在优势[６].此

外,DNA与信息存储有众多相似之处:１)均按一定顺序编码

存储信息;２)均用符号注明信息段的起始点与终止点;３)均引

入纠错码确保信息的完整性.基于以上特点,DNA数据存储

应运而生.

DNA数据存储技术是生物技术与信息处理技术共同发



展的结果,它开辟了一种新的存储模式,其发展对于节省存储

能源及推进大数据存储发展有着重要作用.

DNA数据存储近年来逐渐成为全球研究的热点[７].哈

佛大学的 Church研究团队[８]于２０１２年将６５０kB数据存于

DNA后,２０１７年又将视频文件存入大肠杆菌 DNA[９];哥伦

比亚大学和纽约基因组中心的研究人员于２０１７年提出了一

种最大化 DNA存储技术,利用该技术可将２．１５亿千兆字节

信息存储到１gDNA分子内[１０];欧洲生物信息实验室于２０１３
年利用 DNA分子实现了２０MB的数据存储[１１];２０１６年,微

软研究院和华盛顿大学联合将２００MB数据存入 DNA[１２],同

时微软已计划于２０２０年在数据中心建立基于 DNA 的数据

存储系统;２０１８年,Catalo公司与英国剑桥顾问公司共同建

造了一个校车大小的机器,计划有朝一日将电影或文档信息

存于 DNA中并用该机器保存 DNA,此外该公司预计在２０１９
年推出首个 DNA 数据存储商业服务.DNA 信息存储领域

目前已得到各行各业的关注[１３].

本文以 DNA信息存储为主线,介绍 DNA基本理论及信

息存储框架,从压缩、纠错、转换３方面详细说明存储框架中

的编码技术,并通过研究对比国内外主流 DNA 信息存储方

案,讨论目前该领域存在的主要问题.

２　DNA数据存储框架

２．１　DNA简介

DNA分子是一个以４种脱氧核苷酸为单位连接成的长

链,这４种脱氧核苷酸分别含有 A(腺嘌呤)、T(胸腺嘧啶)、C
(胞嘧啶)、G(鸟嘌呤)４种碱基,这４种碱基两两配对,构成

DNA双链,这种碱基对形式可视为二进制代码的一种形式,

如图１所示为一条 DNA双链.

图１　DNA模型

Fig．１　DNAmodel

双螺旋结构的 DNA拥有更多可利用空间[１４]:单位质量

的 DNA约有１０２１个碱基,可存储４５５EB信息[１５],此信息量

为全球一年信息总量的１/４;单位体积的 DNA可存储的信息

为整个互联网的３３倍.表１对比了传统存储设备与DNA存

储各方面的性能参数.由表１可知,DNA单位体积的存储密

度是硬盘和存储器的１０６ 倍,是闪存的１０３ 倍.

表１　传统存储设备与 DNA存储的性能参数

Table１　Performanceparametersoftraditionalstoragedevices

andDNAstorage

存储设备 DNA 硬盘 闪存 存储器

存储时长 ＞１００a １０a １０a ＜６４ms
存储密度/(bits/cm３) １０１９ １０１３ １０

１６ １０１３

用电量/(W/GB) ＜１０－１０ ０．０４ ０．０１~０．０４ ０．１~０．４
访问时间 ＞１h ７０００μs ０．００５μs ０．０６μs

从表１还可得到,DNA存储时长至少为硬盘、闪存的１０

倍.研究人员能对７０万年前的基因组[１６]、１１万年前的北极

熊基因组[１７]、１．８亿年前的植物化石基因组[１８]进行测序.

DNA作为数据存储设备比 DVD、磁带等存储设备具有更长

的使用保质期.同时,它还可以通过聚合酶链反应(PCR,一

种可对特定 DNA片段进行放大扩增的生物技术)较容易地

实现扩增以获取所需数量的拷贝副本.DNA 作为最稳定的

储存设备之一,对于外部环境,如高温、震荡等具有极强的抗

干扰能力,研究表明 DNA 在－５℃时每６８３００００年只降解

１bp[１９].由于肉眼不可见,DNA 可隐藏于一般遗传物质中,

安全性远高于普通存储设备.

２．２　DNA存储框架

DNA存储即利用 DNA的 A,T,C,G４个碱基对信息编

码,结合生化技术,按碱基序列顺序通过人工合成技术合成

DNA,写入信息实现存储;读取信息时,利用 PCR 技术对存

储链进行复制扩增以备份,再对扩增得到的 DNA 片段进行

测序、解码,恢复原始信息.DNA 作为存储设备对信息进行

保存及读取的整体流程如图２所示.利用 DNA 存储数据的

主要框架包括３部分:编码写入部分、存放部分及解码读取

部分.

图２　DNA存储流程图

Fig．２　FlowchartofDNAstorage

２．２．１　DNA编码写入

DNA编码 写 入 部 分 主 要 由 DNA 编 码 及 DNA 合 成

组成.

DNA编码指通过一定的对应关系或规则将需要存储的

文件信息转化为 DNA碱基序列(即含有 A,G,C,T的序列),

进而实现后期的合成及存储.不同 DNA 模型适用于不同的

信息类型,有的模型仅适用于文本信息,有的仅适用于图片信

息,也有的对任何信息均可实现转化.虽然模型方法间存在

一定差异,但是 DNA 编码的主要过程基本一致,都经历压

缩—引入纠错[２０]—转为碱基序列的编码过程,整个编码示例

如图３所示.

图３　DNA编码流程

Fig．３　FlowchartofDNAcoding

DNA合成是将碱基序列中的碱基逐个连接形成 DNA
链的过程.由于细胞的排外性及受生物活动的影响[２１],在利

用 DNA存储信息时研究人员一般采用体外人工合成的方式

合成 DNA链.整个生物模型如图４所示.
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图４　DNA存储生物模型

Fig．４　BiologicalmodelofDNAstorage

因为合成 DNA长链在时间、错误率、技术难点等方面均

高于短链,故研究人员通常将碱基序列分为若干段短链,如图

４中的A 至B 过程;为了标明某段短链在信息中所处的位置,

引入地址位,通过它可以快速定位、查找、拼接各段信息,如图

４中B至C 过程;最后将每段短链拼接成 DNA 长链,拼接前

需在序列两端加入引物(一种具有特定核苷酸序列的大分子,

能在核苷酸聚合作用开始时刺激 DNA 合成),即获得存储信

息的 DNA链[１４].

合成过程中,DNA序列的均聚物(由一种单体聚合而成

的聚合物,如 DNA链 AAAAA就为均聚物)及 GC含量过高

均会对合成造成影响,故编码时还需注意碱基序列均聚物及

GC含量问题.

２．２．２　DNA解码读取

DNA 解码读取的关键技术为解码技术.解码由 DNA
链获取存储的信息,是 DNA编码的逆过程.整个 DNA解码

的读取过程如图５所示.解码前需进行PCR复制,扩增得到

多个 DNA片段副本,再对副本进行 DNA测序(DNA测序技

术可分析特定 DNA 片段的碱基序列,即能获取 DNA 的 A,

G,C,T的排列方式).获取碱基序列后对序列纠错、去冗余、

解码,以读取原始数据.

图５　DNA解码流程

Fig．５　FlowchartofDNAdecoding

３　DNA存储编码技术

DNA编码是 DNA 存储的关键技术,编码结果直接影响

存储性能的优劣.整个 DNA 存储编码过程由压缩、纠错和

转换３部分组成.

３．１　压缩

为了最大化地利用 DNA存储空间,将信息存入 DNA前

须对信息去除冗余以达到压缩的目的.在 DNA 编码中,常

见的压缩方法有哈夫曼编码、喷泉码和LZMA等.

３．１．１　哈夫曼编码

哈夫曼编码是一种广泛应用于数据文件压缩的编码方

法,其压缩率可达２０％~９０％.它的编码核心是对输入文件

基于一个变长编码表进行编码,该编码表通过评估各符号出

现的概率配以不同长度的码字(出现频率越高,码字越短,频

率越低,码字越长),以此降低编码后字符的期望值及平均码

长,用最 少 的 码 字 编 码 整 个 输 入 文 件,从 而 实 现 无 损 压

缩[２２Ｇ２３].DNA编码中,用哈夫曼编码对目标文件进行压缩扫

描,可获取压缩的二进制码流,提高 DNA 存储密度[１１Ｇ１２,２４].

具体压缩编码过程如下.

Step１　对目标文件扫描计数,统计所有字符出现的频

率,确定各字符权重值;

Step２　按出现频率的大小对字符排序;

Step３　分别将出现频率最低的两个字符编码为０和１,

再将这两个字符的频率相加作为新字符的出现频率,将新字

符与剩余字符重新排序,完成一次压缩;

Step４　对新的排序结果重复Step３直至全部字符均完

成编码;

Step５　由最后一级逐级向前记录各字符编码的码字,完

成压缩.

图６给出含７种信源符号的目标文件哈夫曼编码压缩示

例过程.

图６　哈夫曼编码示例

Fig．６　ExampleofHuffmancoding

哈夫曼编码适用于输入文件的各字符非等概率出现的情

况,但用该方法在每次编码前均需对字符进行概率统计,压缩

耗时较长.

３．１．２　喷泉码

喷泉码是一种抹除码,它可以从给定的m 组源符号中生

成无限多个编码符号序列,当接收端收到任意k个编码序列

即可高概率地恢复这m 组源信息.整个喷泉码编码过程如

图７所示,具体步骤如下[２５Ｇ２７].

Step１　将源文件等分为 m 组,在１至 m 内按某一度分

布Ω 随机选取一个整数d,称m 为码长,称d为编码的度;

Step２　在 m 个组中均匀地随机选取d 个不同的包,让

３２第６期 张淑芳,等:DNA数据存储技术研究进展



这d个包进行异或运算,得到一个编码码字,发送给接收端;

Step３　重复Step２直至接收端发送终止信号停止编码.

图７　喷泉码编码过程

Fig．７　Codingprocessoffountaincode

喷泉码具有独立随机性,且编译码复杂程度低,能以较小

的译码开销来高概率地恢复信息,将其应用于并行存储的

DNA中可极大地提高存储效率.

文献[１０]在 DNA 编码时就利用喷泉码压缩信息,图８
为其 DNA喷泉码的应用流程图,具体可分为以下几步:１)将
目标文件等分成４组并确定度分布函数Ω;２)利用Luby变换

生成随机种子,通过随机种子选出d个段,对段内信息进行异

或运算,获取液滴信息,不断重复该过程直至获得足够的液滴

信息.压缩存储后最终将存储密度提升至１．５７bits/nt.

图８　DNA喷泉码

Fig．８　DNAfountaincode

３．１．３　LZMA
LZMA(LempelＧZivＧMarkovchainＧAlgorithm)是lgorPavＧ

lov于２００１年提出的一种基于Deflate和LZ７７法的改良优化

算法.它运用二叉树、散列表、基数树等方法对源文件序列进

行字典查找,并对字典中的重复序列进行单独压缩.由于引

入了 RangeCoder熵编码,LZMA 在具有高压缩率的同时兼

顾了压缩速度,能较快地实现压缩[２８].LZMA算法的性能如

表２所列[２９].

表２　LZMA算法的压缩性能

Table２　CompressionperformanceofLZMAalgorithm

LZMA算法的压缩性能 参考值 实际值

压缩比 － １７０％
可调节的字典大小/MB ≤２５６ 默认为８

压缩速度/(MB/s) １ ０．４
解压速度/(MB/s) ０．５~１ ０．２

LZMA算法在 DNA序列压缩领域应用广泛[３０Ｇ３２].Yim
研究团队于２０１２年对一张BMP图片的二进制码流利用 LZＧ

MA算法压缩后存储于 DNA 中[３３],获得了较理想的存储

效果.

LZMA算法充分利用数据的结构特点,简单、可行地实

现了压缩[３４].但该方法并不适用于高通量数据,且压缩过程

的耗时较长.

３．２　纠错

在 DNA存储信息的过程中,无论是 DNA 编码、DNA 合

成还是 DNA解码,均有可能出现错误,导致最终读取的信息

与原始信息间出现偏差.为了尽量避免这种情况给存储带来

的干扰,在 DNA存储过程中可引入相应的纠错机制来提高

存储的准确性[２０].常用的纠错方法有汉明码纠错、RS码纠

错、LDPC码纠错.

３．２．１　汉明码纠错

汉明码(HammingCode)是一种线性分组编码.当传输

信道的性能良好时,汉明码是很好的低冗余开销纠错选择,它
通过在传输的信息流中加入校验码进行纠错,r位校验码可

检测纠正k位信息流中的一位错误,信息码流与校验码位数

之和称为传输码元总位数,记为n,三者间满足:

２r－１≥n＝r＋k (１)

汉明(n,k)码即为每n位传输码流中含有k 位信息码流

和引入的n－k位校验码.不同位置的校验码利用重叠的奇

偶校验纠错不同的信息码元.编码中,校验码的位置与其负

责校验的码元间是有规律的.表３给出了(７,４)汉明码校验

码和信息码元位置及对应的校验关系,其中校验码元记为

p１,p２和p３,信息码元记为d１,d２,d３和d４,３个校验码元分

别为不同码元提供偶校验.由表３可知,p１为p１,d１,d２,d４
(即１,３,５,７位)提供校验.

表３　(７,４)汉明码校验表

Table３　Checklistof(７,４)Hammingcode

位数 １ ２ ３ ４ ５ ６ ７
码元 p１ p２ d１ p３ d２ d３ d４

p１ Yes No Yes No Yes No Yes

p２ No Yes Yes No No Yes Yes

p３ No No No Yes Yes Yes Yes

汉明码纠错步骤如下:

１)确定校验码位数r.每个校验位需符合相应的奇偶校

验规定.

２)将长度为k的源文件与校验码一起编码为k＋r的新

码流.

３)对接收端接收到的码流进行r个奇偶校验,若所有的

校验结果均正确则传输信息无误;若发现错误,则由校验结果

可唯一确定错误位.

汉明码编译码方式简单,被广泛应用于硬盘及蓝牙技术

中,是一种较好的低冗余纠错编码[３５Ｇ３６].宋香明[３７]将汉明码

用于 DNA数据存储纠错环节,读取阶段可无错误恢复信息.

３．２．２　RS码纠错

RS码是一种典型的线性循环码,即源文件编码后的码流

T(x)向左或向右移动后仍为有限组码组中的一组,它可对随

机错误、突发错误及二者的组合进行纠错.RS码的运算都定

义在伽罗华域 GF(２m)中,每个码元均可视为域中的一个元

素.设q＝２m,则有:

GF(２m)＝[０,α０,α１,􀆺,αq－２] (２)

当m＝４时,多项式p(x)＝x４＋x＋１,假设p(x)的解为

α,则有α４＋α＋１＝０,在伽罗华域中加法为异或运算,进一步

有α４＝α＋１,由此可得 GF(１６)中的各元素,如表４所列.
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表４　GF(１６)元素表

Table４　ElementtableofGF(１６)

GF(１６)元素 二进制 十进制

０ ００００ ０
α０ ０００１ １
α１ ００１０ ２
α２ ０１００ ４
α３ １０００ ８
α４ ００１１ ３
α５ ０１１０ ６
α６ １１００ １２
α７ １０１１ １１
α８ ０１０１ ５
α９ １０１０ １０
α１０ ０１１１ ７
α１１ １１１０ １４
α１２ １１１１ １５
α１３ １１０１ １３
α１４ １００１ ９

RS码生成多项式的公式为:

g(x)＝(x＋α)(x＋α２)􀆺(x＋α２i) (３)

因此 RS码纠错的基本思路为:选择一个合适的生成多

项式g(x),使该多项式为每个信息段计算获得的码字多项式

c(x)的倍式,即c(x)
g(x)＝０.当接收端接收到的码字多项式

c′(x)与g(x)的余式不为０时,则传输过程中出现错误,利用

有限域的封闭性可间接获取出错位置和出错值;若余式为０,

则传输未出错.

RS码能用较小的冗余恢复更多的数据信息,因此其在

DNA信息存储领域也有着广泛应用[１０,３８].但由于涉及有限

域和伽罗华域,其计算量较大[３９].

３．２．３　LDPC码纠错

低密 度 奇 偶 校 验 码 (Low DensityParityCheckCode,

LDPC)是一种具有稀疏校验阵的分组纠错码,它主要通过奇

偶校验码的方式进行纠错.奇偶校验码是通过增加冗余信息

使码字中１的个数恒为奇数或偶数的编码方法.

LDPC码主要由校验矩阵 H 唯一定义.为便于描述,通
常引入一个 Tanner图来定义 LDPC码.图９为H 矩阵对应

的一个 Tanner图,它主要由校验节点(checknode)和变量节

点(variablenode)组成,每个校验节点的边数称为度数.校验

节点与校验矩阵H 的每一行相对应,变量节点与H 的每一列

相对应.当矩阵H 中第i行第j 列为１时,代表第i个校验

码元与第j个变量码元关联,在 Tanner中表现为第i个校验

节点与第j个变量节点相连;当在 Tanner图中,与某校验节

点相连的所有变量节点包含奇数个１时,该校验节点为１,否
则为０.

图９　LDPC码的 Tanner图

Fig．９　TannerfigureofLDPCcode

由于LDPC编译码简单、可行、易操作,性能逼近香农限,

纠错计算量小,解码时间快,且具有缺损补偿功能等优势,因

此被广泛应用于所有信道中[３３,４０Ｇ４１].

在 DNA信息存储中也有研究团队[３３]将LDPC用于纠错

环节,以防止在 DNA合成及测序中出现随机错误,提高文件

读取的准确性.

３．３　转换模型

DNA链是由 A,T,C和 G４个碱基组成的,由于计算机

中的数据都是以二进制(即０,１)形式存在,因此将信息存储

至 DNA中实质上就是将信息的二进制码流编码为碱基序列

存入 DNA.DNA 编码模型的作用是将信息的码流编码为

DNA碱基序列.根据 DNA 的组成及结构,常见的 DNA 存

储编码模型有３种:二进制模型、三进制模型和四进制模型.

３．３．１　二进制模型

DNA存储中二进制模型通常是将 A,T,C,G４个碱基中

的任意两个定义为０,另外两个定义为１,即整个碱基序列只

有０和１两种状态.２０１２年,Church等[８]提出的 DNA 存储

方案使用的就是二进制模型,编码过程中他们按 A或 G等于

０,C或 T等于１将信息码流转为碱基序列,方便后续合成

DNA,其总体方案如图１０所示.例如信息段１０００１１０按该模

型即编码为 TCAAGTC碱基列.

图１０　Church等的存储框架示意图

Fig．１０　StorageframeworkdiagramofChurchetal．

这种二进制模型相对简单,并且能够较好地避免 DNA
中出现 GC含量不均衡、均聚物较多等情况,可降低后期合成

DNA的难度.但就编码效率而言,相同长度的碱基序列二进

制模型能存储的信息量较少,编码效率不高.

３．３．２　三进制模型

三进制编码模型指整个碱基序列只有３种状态:０,１,２.

Goldman[１１]研究团 队 采 用 三 进 制 编 码 模 型 将 信 息 存 储 至

DNA.他们首先将文件内容转为三进制码流,接着对码流中

的０,１,２按表５中的对应关系编码为碱基序列进行存储.

表５　三进制模型编码表

Table５　Codingtableofternarymodel

前一位碱基
紧接的待编码符号

０ １ ２
A C G T
C G T A
G T A C
T A C G

由表５可知,三进制编码模型主要是通过前一个碱基来

确定后一个碱基[４２],并没有像二进制模型一样在碱基与数据

间建立某种映射关系.相比二进制模型,用三进制模型能存

储更多的信息,但是三进制模型也未充分利用 DNA 的存储

能力.
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３．３．３　四进制模型

DNA由４个核苷酸组成,故可视为一个天然的四进制编

码模型,相当于把碱基中的 A,T,C,G看作０,１,２,３.对于读

入 DNA的二进制码流,只要将其转为四进制就可以编码为

碱基序列.表６是常见的四进制模型映射关系表,但该映射

关系并不唯一,将 A,T,C,G 分别对应至二进制数据的００,

０１,１０,１１,共有 A４
４＝２４种组合方案,理论上这２４种方案彼此

是等价的.

表６　四进制模型编码表

Table６　Codingtableofquaternarymodel

二进制数据 ００ ０１ １０ １１
对应碱基 A T C G

四进制模型相对于其他两种模型而言存储能力最强,理
论上每位碱基可以编码２bit数据,一定程度上提高了存储效

率,降低了 DNA 存储成本,故在 DNA 数据存储领域应用广

泛[１０,１２,２６].但这种模型易出现 GC含量过高、均聚物较多等不

利于DNA合成的情况,对后续的DNA存储操作有一定影响.

４　DNA存储的发展及挑战

４．１　DNA存储的发展

早在１９８８年,GraigVenter研究所[４２]的研究人员将他们

的名字共３５位信息成功编码至 DNA 中,初步实现了 DNA
存储.但受 DNA合成、测序等生物技术以及研究 DNA存储

领域的科研工作者较少等因素的影响,该领域当时并未有较

大进展[２４,４３Ｇ４５].随着科技的发展,各项技术逐渐完善[４６],随
之产生的信息数据量也与日俱增,致使越来越多的研究人员、

机构、企业等纷纷加入到 DNA 存储的研究领域[４７Ｇ５１],DNA
数据存储技术得到较快发展[５２Ｇ５４].现阶段 DNA 存储技术框

架已基本成型,均为编码＋纠错＋地址的模式.四进制转换

模型已成为DNA存储的主流转换模型.近几年提出的DNA
存储方案均带有纠错机制,在读取信息时出现错误的概率越

来越小,大多可做到无错误恢复;并且引入的冗余也越来越

少,编码效率得到了极大提高,同时降低了存储成本.此外,

也有科学工作者对活体 DNA存储进行了研究[９,５５].

目前提出的 DNA 存储方案越来越多,现阶段较典型的

存储方案有:２０１２年 Church等[８]用二进制进行转换存储了

６５９kB信息,该方案虽然降低了 DNA 合成的难度,但引入的

冗余过多;２０１３年 Goldman等[１１]利用哈夫曼编码、四倍重叠

法、三进制编码实现信息的压缩、纠错、转换,将７３９kB的内

容存入 DNA中;２０１５年 Grass等[３８]将 RS纠错应用于 DNA
存储,无错误地读取了存储于 DNA 中的８３kB信息;２０１６年

Bornholt等[１２]实现了具有随机访问和内容重写功能的 DNA
存储;同年Blawat等[２６]运用前向纠错技术确保了 DNA读取

的准确性;２０１７年Erlich等[１０]基于喷泉码压缩数据,只引入

了２０．７１％的冗余,大大降低了 DNA存储的成本.表７给出

了这几种 DNA存储编码方案的参数对比,其中,储数据量为

实验中成功编码并存储于 DNA 中,且进行生物实验的信息

量;存储密度为引入纠错位、地址位等冗余后,每个核苷酸中

存储的信息位数;冗余为合成 DNA 的碱基序列中未含信息

的碱基数在碱基序列中的占比;成本为用 DNA 每存储一位

信息的花销;无错误恢复表示解码得到的文件与原文件是否

一致.

表７　２０１２－２０１７年 DNA主要存储方案的性能参数

Table７　PerformanceparametersofDNAstorageschemes

from２０１２to２０１７

Church
方法

Goldman
方法

Grass
方法

Bornholt
方法

Blawat
方法

Erlich
方法

存储数据量/
MB

０．６５ ０．６３ ０．０８ ０．１５ ２２ ２．１１

存储密度/
(bit/nt)

０．８３ ０．３３ １．１４ ０．８８ ０．９２ １．５７

冗余/％ １７．００ ７９．１１ ３５．９６ ４４．３０ ４２．５０ ２０．７１

纠错机制 无
四倍重叠移

步＋多数票决
RS编码

纠错
无

前向

纠错
RS编码

纠错

成本/
(元/bit)

１．８１ ４．５５ １．３２ １．７０ １．６３ ０．９６

无错误

恢复
否 否 是 否 是 是

本研究团队在 DNA 存储领域进行了大量工作,针对现

有DNA信息存储方案存储密度低,不能很好地发挥 DNA分

子的信息存储潜力的问题,提出了一种具有高存储密度的

DNA信息存储编码方案[５６],并将四进制哈夫曼 DNA编码与

汉明纠错码相结合,建立了一套完整的 DNA 存储模型,该模

型仅引入了２０％的数据冗余量,存储密度高达５．６６bit/nt,且
能无错误恢复存储的信息,适用于图片、音频、文本等多种格

式的文件[３７].

现阶段,DNA存储的主要研究集中于以下４个方面.

１)编解码方式[５７].将 DNA存储与现阶段主流的信源信

道编解码方式结合,寻找更适合 DNA 的编码方法,尽可能充

分地利用 DNA存储空间,引入较少的冗余.

２)纠错机制.现阶段 DNA存储中纠错方法大部分采用

RS编码纠错,可寻找其他更适合、冗余更小的 DNA 存储纠

错方法.

３)生物技术.DNA存储由于生物成本过高并未大规模

投入使用,但随着生物技术的迅猛发展,DNA 合成和测序的

成本每年均以指数形式快速下降[５８];同时纳米孔技术的发展

也让 DNA测序成本从２００２年的２１８７５０元/兆降至２０１６年

的４．４１元/兆[５９].此外,手持式单分子 DNA 测序仪的发明

使 DNA测序更简便[６０].研究低能耗、便携式 DNA 合成及

测序技术能在一定程度上降低 DNA 存储的成本,推进 DNA
存储的发展.

４)随机存取.现阶段 DNA存储技术主要适用于不需频

繁读取但需较长存储期限、较高安全性能的信息存储,如一些

医疗信息、法律文档[１４]等.如果想扩大 DNA 的存储应用范

围,除了降低成本还需实现性能更优、更便捷的随机存取功能,

使DNA能够像硬盘、磁带那样随时随地写入或读取信息.

４．２　DNA数据存储发展面临的挑战

虽然近几年 DNA 存储得到了较大的发展,但现阶段

DNA存储并未实现大规模使用,主要原因有:

１)成本高.目前 DNA 合成一个碱基的费用约为１．０４
元(根据具体合成要求可能会有一定偏差[６１],用 DNA 存储

１TB内容的成本约为硬盘的七千万倍.

２)耗时长.将信息存入 DNA 中需要历经编码和 DNA
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合成,信息读取需历经 DNA 测序和解码,而 DNA 合成及测

序都需花费时间,并且碱基序列越长,合成和测序耗费的时间

越多,因此用 DNA进行存储并不能像硬盘、磁带等存储设备

一样做到及时存取.

３)技术难点多.在 DNA 存储过程中,如何利用现有的

或更好的编解码技术将更多的信息编码至 DNA 中是一个技

术难点;另一方面,在 DNA存储实现过程中提高生物实验的

操作精度从而减少误差也是一个技术难点.

结束语　DNA数据存储技术是近十几年发展起来的研

究热点,虽然目前还存在着众多技术难点待突破研究,但不可

否认 DNA的存储能力、稳定性和抗干扰性等特点确实比现

阶段的存储设备更高.本文对 DNA 存储框架的全过程进行

了描述,详细阐述了 DNA存储中的编码技术,综述了该领域

近年来的研究成果,总结了现阶段主流的４个研究方向,并对

其中存在的挑战及问题进行了概括.２０２０年,预计全世界产

生的数据将突破４０ZB,DNA 作为新一代存储介质有着无限

的潜力.
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