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摘　 要：脱氧核糖核酸（Ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄ， ＤＮＡ）是一种天然的信息存储介质，具有存储密度高、存储时间长、损耗率低等

特点。 在传统存储方式不能满足信息增长的需求时，ＤＮＡ 数据存储技术逐渐成为研究热点。 ＤＮＡ 编码是用尽可能少的碱基

序列无错的存储数据信息，包括压缩（尽可能少的占用空间）、纠错（无错存储）和转换（数字信息转为碱基序列）３ 部分。 ＤＮＡ
编码是 ＤＮＡ 存储中的关键技术，它的结果直接影响存储性能的优劣和数据读写的完整。 本文首先介绍 ＤＮＡ 存储的发展历

史，然后介绍 ＤＮＡ 存储的框架，其中重点介绍 ＤＮＡ 编码技术，最后对 ＤＮＡ 存储中的编解码技术的未来发展方向进行讨论。
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　 　 全球数据信息总量将由 ２０１８ 年的 ３０ ＺＢ 增长

至 ２０２５ 年的 １６３ ＺＢ， 该趋势将很快超过现有硬盘

等存 储 介 质 的 承 受 能 力。 脱 氧 核 糖 核 酸

（Ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄ， ＤＮＡ）数据存储技术开辟了

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。 利用 ＤＮＡ 分子

进行信息存取的想法早在 ６０ 年代就已出现，由于

ＤＮＡ 信息的读写较为困难，直到 １９８８ 年才开始出

现利用 ＤＮＡ 保存少量信息的实验性工作，信息量极

小，缺乏实际应用。 随着二代测序技术的发展，出现

了真正具有突破性进展的 ＤＮＡ 存储工作。 ２０１２
年，哈佛医学院的 Ｃｈｕｒｃｈ 团队通过在 ＤＮＡ 中存储

６５０ ＫＢ 的数据，第一次以体外存储方式实现了较大

数据的 ＤＮＡ 存储，实现了 ＤＮＡ 存储的实际应用［１］。
之后 ＤＮＡ 数据存储逐渐成为全球研究的热点，包括

哈佛大学、哥伦比亚大学、微软研究院、华盛顿大学

和剑桥大学等国内外多家研究机构均展开对 ＤＮＡ
存储的研究，并取得一定的进展，但仍有许多难题需



要攻克。
ＤＮＡ 是一种天然的信息存储介质，ＤＮＡ 具有存

储密度高、存储时间长、损耗率低等特点，在传统存

储方式不能满足信息增长的需求时，ＤＮＡ 数据存储

技术逐渐成为生物信息领域的研究热点。 ＤＮＡ 存

储是将数据通过 ＤＮＡ 编码算法转换为 ＤＮＡ 分子链

中不同碱基的序列信息并存储于相应的存储载体，
需要时通过特定的 ＤＮＡ 解码算法进行读取操作，重
新生成原始数据。 ＤＮＡ 存储最明显的优势是存储

量巨大，１ ｋｇ的 ＤＮＡ 可以存储全世界所有的信息，
同时具有安全性高、存储时间长、保存稳定等优点。

ＤＮＡ 编码是 ＤＮＡ 存储中的关键技术， 它的目

的是用尽可能少的碱基序列无错的存储数据信息。
ＤＮＡ 编码的结果直接影响存储性能的优劣和数据

读写的完整。 整个 ＤＮＡ 存储编码过程包括压缩

（尽可能少的占用空间）、纠错（无错存储）和转换

（数字信息转为碱基序列）３ 部分组成。 其中转换为

ＤＮＡ 存储编码的核心，压缩、纠错早期研究中涉及

较少［２］，但在近年的研究中已成为必须步骤［３－５］，有
效的提高了存储密度和准确性。 本文主要对 ＤＮＡ
存储中的编码技术进行综述。

１　 ＤＮＡ 存储的发展

　 　 随着信息技术的飞速发展，数据信息的含量呈

指数级增长，预计到 ２０２５ 年，全球数据信息总量将

达到１６３ ＺＢ，约相当于 ８７．５ 亿张 ２ ＴＢ 常用硬盘，这
一数据增长趋势将很快超过现有硬盘等存储介质的

承受能力［２］。 而且现阶段使用的主要存储方式包

括磁带、硬盘驱动器、蓝光存储器和闪存等，都存在

有效存储时间短、数据易丢失缺损、能源消耗大、维
护成本高以及污染环境等缺陷弊端［５－８］。 因此寻求

一种新的数据存储介质势在必行，而 ＤＮＡ 数据存储

技术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 是一种天然的信息存储介质，保证生物体

内海量遗传信息安全的存储和一代代稳定的复制遗

传，作为已知最密集、稳定的数据存储介质之一，
ＤＮＡ 具有存储密度高、存储时间长、能量消耗低、并
行存取性好，损耗率低和兼容性强等特点［９］。 １ ｇ
的 ＤＮＡ 可存储 ４５５ ＥＢ 信息， ４ ｇ ＤＮＡ 即可存储全

球一年产生的信息量，而 １ ｋｇ 的 ＤＮＡ 可以存储人

类所有的信息［１０］。 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，ＤＮＡ 存储

时长至少为硬盘、闪存的 １０ 倍。 同时， 它还可以通

过聚合酶链反应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。 即使经历数千年自然环境的考验，ＤＮＡ 信息

依旧能够被有效地读取［８－９］。 研究表明在－５ ℃ 的

条件下，ＤＮＡ 每 ６． ８ × １０６ 年只降解１ ｂｐ［１１］。由于

ＤＮＡ 可隐匿在任何生物体当中，肉眼难以察觉，其
又具有超高的安全性能。 表 １ 列举了 ＤＮＡ 和传统

数据存储介质各种性能的比较。 所有传统的数据存

储媒体（ＤＶＤ、软盘、ＣＤ、磁带等）在几年内就会开始

失去完整性。 相比之下，ＤＮＡ 作为数据存储介质的

寿命要长得多，而且很容易通过聚合酶链反应技术

（ＰＣＲ，一种可对特定 ＤＮＡ 片段进行放大扩增的生

物技术）放大，从而获得所需的拷贝数。 因此，有研

究者认为一旦未来发生全球灾难，ＤＮＡ 将能够作为

一本 “启示录” 记载所有人类的文明［１２］。 此外，
ＤＮＡ 存储与现有的计算机存储有共同之处：①类似

的编解码方式对存储信息进行写入和读取；②存储

的信息是可定位、识别和还原的；③为了确保信息的

正确性和存储效率，均可引入压缩码、纠错码等不同

的数学算法。 基于以上特点，ＤＮＡ 数据存储技术应

运而生。

表 １　 传统存储设备与 ＤＮＡ 存储的性能参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｓｔｏｒａｇｅ ｄｅｖｉｃｅ ａｎｄ ＤＮＡ ｓｔｏｒａｇｅ

存储设备 存储时长 存储密度 ／ （ｂｉｔｓ·ｃｍ－３） 用电量 ／ （Ｗ·ＧＢ－１） 访问时间

ＤＮＡ ＞１００ ａ １０１９ ＜１０－１０ ＞１ ｈ

硬盘 ９ ａ １０１３ ０．０４ ７ ０００ μｓ

闪存 １０ ａ １０１６ ０．０１～０．０４ ０．００５ μｓ

存储器 ＜６４ ｍｓ １０１３ ０．１～０．４ ０．０６ μｓ

　 　 ＤＮＡ 数据存储技术作为下一代存储技术的热

门，尤其是作为生物和信息等学科深度交叉发展的

新技术，仍然有许多难题需要攻克。 当前阶段首先

要解决的就是高存储成本，存储１ ＭＢ的数据大约需

要２ ０００－３ ０００美元，远远高于目前的硬盘存储成本，
很难进入实际应用阶段；其次是 ＤＮＡ 存储中的 ＤＮＡ
序列合成和测序耗时太长，由此导致数据读取和写

入需要至少以小时为单位，读写效率远低于现有硅
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基存储设备。 除了上述两个核心难题外，仍有其他

多个难题需要解决，ＤＮＡ 存储的错误率较高、冗余较

大，主要是 ＤＮＡ 合成、存储、测序技术的限制；现有

ＤＮＡ 存储编解码算法来自计算机领域的简单改变和

应用，与 ＤＮＡ 存储所需的生化技术不完全适应，存
在不稳定性和高错误率；ＤＮＡ 数据实现随机读取较

为困难，为了读取某一部分数据，需要将整个 ＤＮＡ
库中的序列测序解吗；将大数据转换为 ＤＮＡ 碱基序

列需要消耗大量计算资源等。
ＤＮＡ 存储技术优势明显，需要解决的难题也较

多，但 ＤＮＡ 数据存储技术是生物、信息等多学科交

叉发展的成果，各个研究团队乃至科技巨头纷纷进

入这一领域［１３］，最近 ５ 年 ＤＮＡ 存储发展逐渐被众多

的研究者和企业关注。 ２０１２ 年，哈佛医学院的

Ｃｈｕｒｃｈ 团队通过在 ＤＮＡ 中存储 ６５０ ＫＢ 的数据，第
一次以体外存储方式实现了较大数据的 ＤＮＡ 存储，
成为 ＤＮＡ 信息存储领域的一个里程碑［２］，２０１７ 年该

团队又将更大的视频文件存入大肠杆菌的 ＤＮＡ 中，
完成了体内存储的 ＤＮＡ 信息存储［１４］；２０１３ 年欧洲

生物信息研究所的 Ｎｉｃｋ Ｇｏｌｄｍａｎ 及其团队在 ＤＮＡ
中采用三进制编码方式实现了 ２０ ＭＢ 数据可行、高
容量的存储，并申请了相关专利，这使 ＤＮＡ 数据存

储又 迈 出 了 一 大 步， 逐 步 开 始 向 应 用 阶 段 迈

进［１５－１６］；２０１６ 年，微软研究院和华盛顿大学联合将

２００ ＭＢ 数据存入 ＤＮＡ［１７］，同时微软计划于 ２０２０ 年

在数据中心建立基于 ＤＮＡ 的数据存储系统；２０１７ 年

纽约哥伦比亚大学将喷泉码引入 ＤＮＡ 存储，这种方

法可将 ２． １５ 亿千兆的数据存入到仅 １ ｇ 的 ＤＮＡ
中［３］，此后多项 ＤＮＡ 存储研究均在此基础上展

开［１８－１９］；同年 Ｓｈｉｐｍａｎ 等人成功利用 ＣＲＩＳＰＲ Ｃａｓ 系
统在 ＤＮＡ 中存储信息，并将像素值编码到一个活细

菌种群的基因组中［１４］，２０１９ 年，以色列理工学院的

研究团队在喷泉码的基础上利用复合的 ＤＮＡ 碱基

“字母”进行编码，从而减少合成循环数，降低合成成

本，使得 ＤＮＡ 存储技术的发展有了新突破［１８］。 同

年，Ｅｒｌｉｃｈ 等通过喷泉码编码后，３Ｄ 打印出一只存有

遗传信息的斯坦福兔子，并实现了 ＤＮＡ 蓝图的稳定

复制和遗传［１９］。 ＤＮＡ 信息存储领域目前已得到了

各行各业的广泛关注。

２　 ＤＮＡ 存储框架

　 　 ＤＮＡ 是通过 Ａ（腺嘌呤）、Ｔ（胸腺嘧啶）、Ｃ（胞
嘧啶）、Ｇ（鸟嘌呤）４ 种脱氧核糖核苷酸连接形成的

长链分子。 Ａ 与 Ｔ，Ｃ 与 Ｇ 之间两两配对能够形成稳

定的双链结构，无论是单链 ＤＮＡ 还是双链 ＤＮＡ 均

可用于以二进制代码的形式存储信息。 图 １ 为 ＤＮＡ
单链和双链的结构模型，其中单链一般用于体外合

成，而双链用于体内合成。

图 １　 ＤＮＡ 模型

Ｆｉｇ．１　 ＤＮＡ ｍｏｄｅｌ

　 　 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，主要框架包括 ３ 部分：编码写

入，数据存放及解码读取部分。 首先通过计算机算

法将二进制数据映射成碱基序列，然后合成特定序

列的 ＤＮＡ 完成编码的写入；随后以溶液或干粉的形

式对 ＤＮＡ 进行保存，外部封装的形式多种多样，常
见的为瓶装，也可以像斯坦福兔子［１９］，３Ｄ 打印为任

意形状；最后利用 ＰＣＲ 扩增来实现数据拷贝，并通

过测序仪器测得目标 ＤＮＡ 的所有碱基序列，进而再

通过解码转换成二进制数据完成数据的读取。

　 　 受限于现有的 ＤＮＡ 合成技术，编码写入的碱基

序列会分割为长度相同的短序列，一般单条序列长

度不超过２００ ｂｐ。 每一条需要合成的序列里包括

引物、数据、地址位、纠错码等，其中地址位用于各

条序列的快速定位、拼接和查找。 引物是专门设

计，合成前添加到序列两端，用于提取所需的 ＤＮＡ
序列。 纠错码包括序列内纠错码和序列间纠错

码，如图 ３ 所示，序列内纠错码用于纠正单条序列

内的错误，序列间纠错码用于纠正整条序列缺失

等错误。
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图 ２　 ＤＮＡ 存储流程图

Ｆｉｇ．２　 ｆｌｏｗ ｃｈａｒｔ ｏｆ ＤＮＡ ｓｔｏｒａｇｅ

图 ３　 ＤＮＡ 存储序列示意图

Ｆｉｇ．３　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

　 　 ＤＮＡ 编码是通过一定的算法和映射关系，将需

要存储的信息以码流的形式转变成 ＤＮＡ 碱基序列的

排列组合，从而实现文件信息与 ＤＮＡ 之间的关系转

换。 不同的 ＤＮＡ 模型适用于不同类型信息的存储，
虽然模型之间存在差别，但 ＤＮＡ 信息编码写入的流

程大致都是一致的，主要包括数据压缩－引入纠错－转
换为碱基序列的过程，整体的流程如图 ４ 所示。

　 　 ＤＮＡ 解码是由存储的 ＤＮＡ 序列中获取数字信

息的过程，是编码的逆过程。 整个 ＤＮＡ 解码的读取

过程如图 ５ 所示。 解码前通过 ＰＣＲ 扩增得到多个

ＤＮＡ 拷贝，从而不会对原始存储造成影响。 再对拷

贝进行 ＤＮＡ 测序，获取 ＤＮＡ 序列的碱基排列方式。
获取碱基序列后对序列纠错、去冗余、解码，读取原

始数据。

图 ４　 ＤＮＡ 编码流程

Ｆｉｇ．４　 Ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ ＤＮＡ ｓｔｏｒａｇｅ

图 ５　 ＤＮＡ 解码流程

Ｆｉｇ．５　 Ｄｅｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ ＤＮＡ ｓｔｏｒａｇｅ
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３　 ＤＮＡ 存储编码技术

３．１　 转换

　 　 现有的数据均可以二进制形式存储在计算机硬

盘等硅存储介质内，因此将信息存储至 ＤＮＡ 中实质

上就是将二进制数据编码为碱基序列存入 ＤＮＡ。
碱基序列是由 Ａ， Ｔ， Ｃ 和 Ｇ ４ 种碱基组成， 根据

ＤＮＡ 的组成及结构， 基本的 ＤＮＡ 存储编码模型有

３ 种：二进制模型［２］、三进制模型［１６］ 和四进制模

型［３］。 在此基础上，还有混合模型（如二、四进制组

合在一起等） ［２０］、含简并碱基的模型［１８］等。
３．１．１　 二进制模型

二进制模型是 ＤＮＡ 存储中最简单的模型，根据

二进制 ０、１ 和四种碱基 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 之间的可能映射

关系，将任意两种碱基定义为 ０，另两个则为 １，共有

６ 种可能的组合形式。 早期的 ＤＮＡ 存储研究采用

这种转换模型进行数据编码。 Ｃｈｕｒｃｈ［２］ 在 ２０１２ 年

按 Ａ 或 Ｇ 等于 ０， Ｃ 或 Ｔ 等于 １，使用二进制模型将

０．６５ ＭＢ 的数据编码成长度为单条长度 １５９ ｎｔ 的
８．８ ＭＢ的 ＤＮＡ 序列。 鉴于大量的数字数据成功地

存储在 ＤＮＡ 中，这被认为是一项里程碑式的研究，
同时也证明了基于 ＤＮＡ 的数据存储在应对信息爆

炸挑战方面的潜力。
这种二进制模型相对简单， 具有较高的碱基变

换灵活性，能够较好地控制 ＧＣ 含量、均聚物数量等

条件， 降低 ＤＮＡ 合成难度，减少合成和测序错误。
但就编码效率而言， 该编码方案通过将每个二进制

码转换成 １ 碱基，牺牲了信息密度，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。 在后续的研究中，已经很少采用二进制模型，研
究者通过开发和引入新的编码方式，在保证可靠性

的前提下，进一步提升存储密度。
３．１．２　 三进制模型

三进制编码模型是将数据转换为三进制，以
０、１、２的形式表示，接着按对应关系转换为相应碱

基，如图 ６ 所示。 这种对应关系下，下一位碱基的确

定依赖于前一位碱基，而碱基与数据之间没有明确

的对应映射关系。 三进制模型由 Ｇｏｌｄｍａｎ［１６］ 团队

在 ２０１３ 年 提 出， 并 在 国 内 外 均 申 请 了 相 关

专利［１５， ２１］。
　 　 三进制模型相较于二进制模型，提高了存储密

度，也能够控制 ＧＣ 含量、均聚物数量等条件，降低

后期合成难度。 但三进制模型也没有充分利用

ＤＮＡ 的存储能力，除了 Ｇｏｌｄｍａｎ 团队外，其他研究

较少采用三进制模型。

图 ６　 三进制转换模型

Ｆｉｇ．６　 Ｔｅｒｎａｒｙ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

３．１．３　 四进制模型

　 　 将碱基 Ａ， Ｔ， Ｃ， Ｇ 看作 ０， １， ２， ３，则 ＤＮＡ 序

列可视为天然的四进制编码模型。 对于任意二进制

数据， 将按两位二进制数一组就可以编码为碱基序

列。 例如将二进制数据 ００， ０１， １０， １１ 编码为 Ａ，
Ｔ， Ｃ， Ｇ，即可一一对应进行数据编码。 这种映射关

系并不唯一， 共有 ２４ 种组合方案， 理论上这 ２４ 种

方案彼此是等价的，但考虑到实际编码时 ＧＣ 含量

等条件，存在部分更优化组合方案。
四进制模型相对于其他两种模型存储能力最强，

理论存储极限为２ ｂｉｔ ／ ｎｔ，达到了碱基序列存储效率的

极限。 在目前以提高存储密度为导向的研究中，四进

制模型是应用最广泛的 ＤＮＡ 存储转换模型［３， ９， １８， ２２］。
但需要指出的是，这种模型易出现 ＧＣ 含量过高、均聚

物较多等影响后续的 ＤＮＡ 合成和测序的情况。 为了

克服这些情况，研究者引入纠错码等冗余数据进行数

据质量控制，实际存储效率都低于理论值。
３．１．４　 混合模型

二进制模型能够较好地控制 ＧＣ 含量、均聚物

数量等条件， 降低 ＤＮＡ 合成难度，减少合成和测序

错误；而四进制模型理论存储极限为 ２ ｂｉｔ ／ ｎｔ，达到

了碱基序列存储效率的极限。 综合两者的优点，有
研究者［２０］提出了混合模型，在四进制模型的基础上

加入二进制模型，在保证存储效率的同时，控制合成

条件，降低合成难度。 如图 ７ 所示，前三组二进制数

采用四进制模型，最后一组二进制数采用二进制模

型，８ ｂｉｔ 的数据存入 ５ 个碱基之中。 类似的研究还

有将 ５ ｂｉｔ 的数据存入 ３ 个碱基之中［２３］。
　 　 混合模型基本都是以四进制模型为主，在保证

存储效率的前提下，引入二进制模型降低合成难度，
也可视为四进制模型的一个变种。 在单一的四进制

模型合成困难的缺点没有完全克服前，混合模型可
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以降低对纠错码等冗余数据的需求量，从降低冗余

的角度提高存储密度。 这种模型可以根据实际数据

的情况灵活组合，在存储密度和合成难度之间取得

较好的平衡，是一种较为常用的模型。

图 ７　 混合模型示意图

Ｆｉｇ．７　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｘｔｕｒｅ ｍｏｄｅｌ

３．１．５　 含简并碱基的模型

　 　 最新研究［１８］首次在编码阶段引入简并碱基，这

种复合 ＤＮＡ 字母表是由四种 ＤＮＡ 核苷酸按预定比

例混合而成的序列中位置的表示（见图 ８）。 利用现

有的 ＤＮＡ 存储技术中涉及多个相同分子的并行合成

和排序所导致的信息冗余，用更少的合成周期来编码

数据，每单位数据使用的合成周期减少了 ２０％。 模拟

编码表明，合成周期可能减少达 ７５％。
３．２　 压缩

　 　 压缩的目的在于尽可能地减少数据冗余，用尽

可能少的空间存储尽可能多的数据，最大化的利用

ＤＮＡ 存储序列。 ＤＮＡ 存储利用目前已有的信息领

域的编码方法进行数据压缩，主要有霍夫曼编码［１５］

和喷泉吗［３］，此外还有 ＬＺＭＡ［２４］ 等编码方法。 其

中，霍夫曼编码是 ＤＮＡ 存储领域最常见的编码方

法，而喷泉码则是可能的未来主流编码方法。

图 ８　 含简并碱基模型示意图（来自 Ａｎａｖｙ 等的工作［１８］ ）
Ｆｉｇ．８　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｂａｓｅｓ （ ｆｒｏｍ ｗｏｒｋ ｏｆ ａＮａｖｙ ｅｔ ａｌ［１８］ ）

３．２．１　 霍夫曼编码

霍夫曼编码是一种由 Ｄａｖｉｄ Ｈｕｆｆｍａｎ 在 ２０ 世纪

５０ 年代开发的，基于最小冗余编码的无损数据压缩

算 法， 广 泛 应 用 于 数 据 文 件 压 缩。 ２０１３ 年，
Ｇｏｌｄｍａｎ［１６］首次在 ＤＮＡ 存储中采用了霍夫曼编码，
有效地将编码潜力提高到 １．５８ ｂｉｔ ／ ｎｔ。 二进制数据首

先由值霍夫曼编码压缩，然后通过三进制模型转换为

ＤＮＡ 序列，将每 ８ ｂｉｔ 的数据存储进 ５ 到 ６ 个碱基之

中。 通过霍夫曼编码和三进制模型，可以压缩原始数

据 ２５％～３７．５％，并避免了均聚物的产生。 霍夫曼编

码适用于多类数据，并能取得较好的压缩效果。
然而，在处理某些二进制数据时，霍夫曼编码可
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以控制，但不能完全避免均聚物的产生，也不能防止

异常的 ＧＣ 分布。 此外，霍夫曼编码对部分数据的压

缩效果不佳。
３．２．２　 喷泉码

喷泉码是通信系统中广泛使用的一种信息编码

方法，以其鲁棒性和高效率而著称。 喷泉码又称无

速率擦除码，其存储的数据分为 ｋ 个段，即资源包，
可以从这些资源包派生出无限数量的编码包。 当它

返回 ｎ （ｎ ＞ ｋ）个编码包时，原始资源数据将完全恢

复。 在实际应用中，只要 ｎ 比 ｋ 稍大一点，就可以获

得更好的编码效率和信息通信的鲁棒性。
在 ２０１７ 年，Ｅｒｉｌｉｃｈ 和 Ｚｉｅｌｉｎｓｋｉ［３］在首次在 ＤＮＡ

存储中使用了喷泉码，采用四进制转换模型，００，０１，
１０，１１ 分别映射到 Ａ， Ｃ， Ｇ， Ｔ。 将原始的二进制信

息分割成若干小块，这些块是根据预先设计的伪随

机序列选择的。 然后，通过按位添加所选的带有随

机种子的块，并根据四进制模型映射关系创建新的

数据块（见图 ９）。 最后进行筛选防止单核苷酸重复

和 ＧＣ 含量异常。 该编码方案中的引物是相关的，
具有网格状的拓扑结构，实现极低但必要的冗余。
该研究将编码潜力的理论极限提高到前所未有的高

值１．９８ ｂｉｔ ／ ｎｔ，并显著降低了源文件无错误恢复所需

的冗余。 此外，随机选择和有效性验证机制确保了

长单核苷酸均聚物不会出现在编码序列中。
　 　 然而，在这种编码方案中，编码和解码的复杂度

与数据大小并不是线性相关的。 因此，解码可能很

复杂，并且可能需要更多的资源和更长的计算时间。
有研究［２５］认为，尽管 Ｅｒｉｌｉｃｈ 的文章表示丢失总包数

４％不会影响原始文件的恢复，但就 ＤＮＡ 喷泉码的

特征而言，丢失更多的包数可能会导致恢复完全失

败。 如果最终目标是永久存储数据，则必须增加冗

余的数量以确保信息的完整性。

图 ９　 喷泉码编码示意图

Ｆｉｇ．９　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｏｕｎｔａｉｎ ｃｏｄｅ

　 　 在基于ＤＮＡ 的数据存储和检索中，最常见的错

误是由碱基突变引起的。 为了解决这个问题，大多

数编码方案都创建了高冗余度来进行错误纠正。 然

而，这些纠错算法需要复杂的译码过程和大量的计

算资源。 在这里，喷泉编码方案的使用表明，它不必

要使用错误检测 ／纠正算法，可以有效提高 ＤＮＡ 编

码的性能。
３．２．３　 其他算法

ＤＮＡ 存储编码中，也有研究采用其他压缩编

码，但是相对较少，效果也一般。 例如，Ｙｉｍ 研究团

队［２４］于 ２０１２ 年对一张 ＢＭＰ 图片的二进制码流利

用 ＬＺＭＡ 算法压缩后存储于 ＤＮＡ 中，但该方法并不

适用于高通量数据， 且压缩过程的耗时较长。 也有

研究采用 ＴＡＲ 和 ＬＺＭＡ 算法联合进行数据压缩和

ＤＮＡ 存储［２３］。
采用其他压缩算法的 ＤＮＡ 存储研究较少，彼此

之间相对孤立，也缺乏连贯性和验证。 这些方法可

能存在进一步研究的空间，但目前尚无报道。
３．３　 纠错

　 　 在 ＤＮＡ 存储信息的过程中， 无论是 ＤＮＡ 编

码、合成、存储，还是 ＤＮＡ 测序、解码， 均有可能出

现错误， 导致最终出现信息的损失。 为了尽量保证

信息的无错读取， 在 ＤＮＡ 存储过程中引入相应的

纠错机制来提高存储的准确性。
纠错机制多种多样，在合成、存储和测序阶段都

有相应的措施，例如可以通过提高测序深度来减少

错误率。 但上述措施都意味着 ＤＮＡ 存储成本的上

升，而在编码阶段引入纠错码则是在控制成本的前

提下保证准确率的最有效方式。 值得注意的是，纠
错码本身属于冗余，纠错是通过引入冗余的方式提

高准确率，在冗余和准确率之间取得平衡，是非常关

键的一点。 目前的 ＤＮＡ 存储中使用的纠错方式以

ＲＳ 码为主［３， １８， ２６］，少量文献采用 ＬＤＰＣ 码［２４］、汉明

码［２７］、前向纠错［２２］、多倍冗余［１６］、ＸＯＲ 计算［９］ 等纠

错方式。
３．３．１　 ＲＳ 码

ＲＳ 码是一种典型的线性循环码， 即源文件编

码后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。
Ｇｒａｓｓ［２６］在 ２０１５ 年年将基于有限域的 ＲＳ 代码引入

ＤＮＡ 存储领域，特别强调错误检测和校正，将潜在

的数据密度提高到１．７８ ｂｉｔｓ ／ ｎｔ。该编码方案以 ２ 字

节（８×２ 位）的基本信息块为基础，引入一个有限域

作为其元素。 为了防止编码过程中产生长度大于

３ ｎｔ的均聚物，三联体的最后 ２ 个核苷酸是不同的，
可以产生 ４８ 个不同的三联体。 因为 ４７ 是比 ４８ 小

的最大质数，所以用了 ＧＦ（４７）。 然后将信息块映

射到 ＧＦ（４７）中的 ３ 部分元素，即，２５６２至 ４７３。 该方

案采用 ＲＳ 码来检测和纠正错误。 对 ＧＦ 转码生成
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的矩阵分别进行水平方向和垂直方向的 ２ 轮 ＲＳ 编

码。 在这项初步研究中，８３ ＫＢ的文本数据被编码。
虽然数据量不是很大，但是引入了一种有效的纠错

机制，大大提高了编码和合成的效率。
ＲＳ 码能用较小的冗余恢复更多的数据信息，

此后的研究中大部分均采用 ＲＳ 码作为纠错机制。
但由于涉及有限域，其计算量较大，对大数据编码的

计算机硬件要求较高。
３．３．２　 其他纠错机制

Ｇｏｌｄｍａｎ［１６］在 ２０１３ 年的研究中采用四倍重叠

冗余进行纠错，保证存储的准确性，在 ＤＮＡ 存储领

域引入纠错的概念。 但这种纠错机制带来了巨大的

冗余，存储密度只有０．３３ ｂｉｔ ／ ｎｔ。２０１６ 年，Ｂｏｒｎｈｏｌｔ 等
人［９］利用异或（ＸＯＲ）编码原理改进了 Ｇｏｌｄｍａｎ 的

编码方案，每 ２ 个原始序列，Ａ 和 Ｂ，将由 Ａ⊕Ｂ 产生

一个冗余序列 Ｃ。 因此，任意 ２ 个序列（ＡＢ、ＡＣ 或

ＢＣ），都可以很容易地恢复到第三个序列。 这种编

码方案还根据特定数据链的重要程度提供了冗余的

灵活性，即“可调冗余”。 它将原始数据的冗余度从

三倍降低到一半，存储效率上升到０．８８ ｂｉｔ ／ ｎｔ。
此外，Ｂｌａｗａｔ［２２］采用“前向纠错”机制，预先指定

两个参考编码表，将一个 １ 字节（８ 位）的基本信息块

分配给一个 ５ 碱基 ＤＮＡ 序列，并交换第三个和第四

个碱基，并满足条件：前 ３ 个碱基不相同，且最后两个

碱基不相同。 ２２ Ｍｂ的数据被成功地编码并存储，且
这些数据被无错误地检索，存储密度达到０．９２ ｂｉｔ ／ ｎｔ。
然而，这种方法不能检测和纠正单个突变的情况。

在 ＤＮＡ 信息存储中也有研究团队将 ＬＤＰＣ
码［２４］、汉明码［２７］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。 然而，虽然简单的 ＬＤＰＣ 码可以检测错误，但它

不能纠正错误。 此外，冗余度的增加不可避免地降

低了编码效率。

４　 ＤＮＡ 存储编码技术的发展方向

　 　 目前为止，ＤＮＡ 存储编码已经形成压缩＋纠错＋
转换的较为稳定的模式，其中四进制转换模型成为

主流，在此基础上，改进的混合模型［２０］、含简并碱基

模型［１８］等进一步得到发展。 而喷泉码有取代霍夫

曼编码成为 ＤＮＡ 存储领域最常见编码方法的趋势。
ＤＮＡ 存储中使用的纠错方式仍然以 ＲＳ 码为

主［３， １８， ２６］，没有新的突破，其他纠错方式研究者较

少，如表 ２ 所示。

表 ２　 ＤＮＡ 存储主要方案的参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｍａｉｎ ＤＮＡ ｓｔｏｒａｇｅ ｓｃｈｅｍｅｓ

存储方案 压缩 纠错 转换 存储效率 数据量 ／ ＭＢ

Ｃｈｕｒｃｈ 等 － － 二进制 ０．８３ ０．６６

Ｇｏｌｄｍａｎ 等 霍夫曼码 多倍重叠 三进制 ０．３４ ０．７６

Ｇｒａｓｓ 等 － ＲＳ 四进制 １．１４ ０．０８

Ｂｏｒｎｈｏｌｔ 等 － ＲＳ 四进制 ０．８８ ０．１５

Ｂｌａｗａｔ 等 － 前向纠错 四进制 ０．９２ ２２

Ｅｒｌｉｃｈ 等（２０１７） 喷泉码 ＲＳ 四进制 １．５７ ２．１２

Ｏｒｇａｎｉｃｋ 等 － ＲＳ 四进制 １．１０ ２００．２

Ａｎａｖｙ 等 喷泉码 ＲＳ 四进制 １．９３ ６．４２

Ｅｒｌｉｃｈ 等（２０１９） 喷泉码 ＲＳ 四进制 １．１０ １．４

　 　 ＤＮＡ 存储编码技术未来发展方向是比较明确

的，首先是编码算法的进一步深化，其次是将编码技

术扩展到 ＤＮＡ 存储的合成、测序环节，在实现 ＤＮＡ
存储编码的基础上，进一步对整个存储流程进行编

码算法优化，提高存储效率和准确率，降低成本和合

成周期。
４．１　 编码算法

４．１．１　 压缩编码

　 　 目前的主要研究方向仍然是将现有信息领域的

算法与 ＤＮＡ 存储相结合，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。 现有的压缩方法不对数据类型进行区分，
压缩质量参差不齐，ＤＮＡ 存储的成本仍居高不下，
尤其是存储数据规模逐渐扩大，需要针对不同类型

的数据选择不同的压缩方法以尽可能的提高存储效

率，降低成本。
４．１．２　 纠错编码

ＲＳ 码是现阶段效果最好的纠错编码，被大部分

研究所采用，但计算量较大。 ＲＳ 码的高效性在小规

模数据存储中被证明，未来大数据存储需要有效降

低 ＲＳ 码的计算量，同时寻找更合适、冗余更小的纠

错编码。
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４．１．３　 转换模型

现有理论存储效率最高的四进制 模 型 为

２ ｂｉｔ ／ ｎｔ，但因为地址码、纠错码等冗余的引入，存储

效率无法达到理论值。 未来需要考虑在四进制模型

的框架内合理设置冗余，做到冗余与纠错之间的平

衡。 此外，简并碱基在编码中的引入，虽然不是真正

意义上的突破了２ ｂｉｔ ／ ｎｔ的限制，但在目前合成阶段

存在大量相同序列的前提下，引入的简并碱基越多，
存储效率越高，现阶段达到了２．５ ｂｉｔ ／ ｎｔ，理论可达到

１０ ｂｉｔ ／ ｎｔ［１８］。但这也对编码和合成技术提出了较高

的要求。
４．２　 合成与测序编码优化算法

　 　 既往算法研究主要在满足低均聚物和适当的

ＧＣ 含量的基础上展开，没有更进一步考虑更多的

ＤＮＡ 特性和生化技术特点，缺乏对 ＤＮＡ 存储中合

成与测序错误的优化算法，仅靠编码阶段的纠错机

制被动减少错误率。 究其原因，ＤＮＡ 存储尚在初级

研究阶段，现阶段研究者主要关注高密度数据存储

的实现，对合成与测序中的错误通过增加冗余的简

单处理方式进行被动控制和纠正，效果不稳定，成本

和周期也大幅上升。
ＤＮＡ 存储载体一般为溶液或干粉，进行信息

提取时则必须为溶液形式，受合成技术与成本的

影响，不同 ＤＮＡ 存储样品的单位密度存在差异。
密度高，包含的 ＤＮＡ 序列多，信息存储完整，但重

复冗余较大，合成周期长，成本高昂；密度低，ＤＮＡ
序列少，冗余小，成本和合成周期低，但信息可能

丢失。 既往研究发现，完全相同的数据和算法的

重复性实验中，由于合成技术的可能差异，会导致

密度发生变化，进而影响编解码参数设置，并导致

信息冗余或者丢失。
目前的 ＤＮＡ 存储算法无法对这些基于 ＤＮＡ 特

性的问题进行调控优化，而只能通过合成前添加冗

余纠错的方式进行被动校正，纠错码属于冗余，纠错

是通过引入冗余的方式提高准确率，在冗余和准确

率之间取得平衡，是非常关键的一点，但现有的纠错

机制无法做到这一点，再加上各种合成与测序技术

的不同，相关研究重复性较差，使得错误率的控制机

制完全属于经验判断，不稳定性很高。
综上所述，现有 ＤＮＡ 存储算法研究主要集中在

输入文件转换为 ＤＮＡ 序列的编码部分，对于合成与

测序阶段的错误缺乏客观的识别、控制、优化和评价

的模型算法，单靠前期的纠错码进行错误校正，只能

被动的等待结果输出，对合成与测序过程无法进行

基于生物学特性的优化评价，且目前的 ＤＮＡ 合成和

测序技术主要为生物学服务，对于数字信息编码而

成的 ＤＮＡ 序列的效果并不稳定，仍有待探索。 通过

算法优化模型，提高合成和测序的成功率是必须解

决的问题。
４．３　 ＤＮＡ 存储的计算机适配系统

　 　 现阶段 ＤＮＡ 存储算法主要来自计算机等领域

的简单改编，研究重点均集中在编码技术上，较少涉

及之后的合成、存储、测序和解码等步骤，且相关研

究是零散的，不成体系的，基本只包括了将输入文件

转换为 ＤＮＡ 合成序列这部分，甚至只关注其中的压

缩、转换或纠错等某一步骤。 究其原因，ＤＮＡ 存储

尚在初级研究阶段，现阶段研究者主要关注高密度

数据存储，而对解码技术的要求较低，只需保证数据

可以完整读取即可。
由于缺乏完整的 ＤＮＡ 存储计算机适配系统，不

同的研究采用的编解码算法、合成、测序技术和存储

条件各不相同，相应的软件适配系统差异很大。
ＤＮＡ 存储的计算机适配系统应考虑存储效率、鲁棒

性、准确率和成本等多方面因素，目前算法较多的只

考虑存储效率和准确率，且不同的合成与测序技术

对 ＤＮＡ 存储效果影响很大，缺乏一个全面的、具有

一致性的软件适配系统，导致研究的可重复性不高，
难以重复实现。

针对上述问题，在目前编码研究基础上，需要首

先确定 ＤＮＡ 存储的完整流程，并实现模块化，并延

伸至 ＤＮＡ 存储流程的每一步，针对 ＤＮＡ 存储编码、
合成、测序、解码等主要阶段分别进行算法设计和优

化，建立完整的 ＤＮＡ 存储算法适配系统，有效提高

存储效率和准确率，降低合成周期和成本，增强研究

的可重复性和实际应用性。

５　 总　 结

　 　 ＤＮＡ 存储编码算法经过近十年的发展，压缩以

霍夫曼编码和喷泉码为主，纠错主要为 ＲＳ 码，转换

大多使用四进制模型，整体编码模式已经形成，未来

将逐步向大规模编码存储和商业化应用发展。 但现

有的 ＤＮＡ 存储的编解码算法主要来自计算机等领

域的简单改编，缺乏对 ＤＮＡ 分子特性的研究和匹

配，适应性和可靠性不高，基于现有算法编码得到的

ＤＮＡ 合成序列，直接用于 ＤＮＡ 存储合成较不稳定，
错误率较高。 未来需要考虑更多的 ＤＮＡ 特性和生

化技术特点，通过建立参数优化模型对 ＤＮＡ 合成序

列实现优化，在目前编码研究基础上，针对 ＤＮＡ 存

储编码、合成、测序、解码、评价等主要阶段分别进行

算法设计和优化，建立完整的 ＤＮＡ 存储算法适配系

统，为大规模的 ＤＮＡ 存储研究奠定基础。
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ｄｉｇｉｔａｌ ｄａｔａ ｉｎ ＤＮＡ： Ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ［ Ｊ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ
Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１８，４５（１０）：１４７９－１４９０． ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１１０３３－
０１８－４２８０－ｙ．

［５］ＰＡＮＤＡ Ｄ， ＭＤＬＬＡ Ｋ Ａ，ＢＡＩＧ Ｍ Ｊ，ｅｔ ａｌ． ＤＮＡ ａｓ ａ ｄｉｇｉｔａｌ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔｏｒａｇｅ ｄｅｖｉｃｅ： ｈｏｐｅ ｏｒ ｈｙｐｅ？ ［ Ｊ］． Ｂｉｏｔｅｃｈ，
２０１８， ８（５）： ２３９． ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１３２０５－０１８－１２４６－７．

［６］ＧＯＤＡ Ｋ， ＫＩＴＳＵＲＥＧＡＷＡ Ｍ． Ｔｈｅ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｓｔｏｒａｇｅ ｓｙｓ⁃
ｔｅｍｓ［ Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ ＩＥＥＥ， ２０１２， １００ （ Ｓｐｅｃｉａｌ
Ｃｅｎｔｅｎｎｉａｌ Ｉｓｓｕｅ）： １４３３ － １４４０． ＤＯＩ： １０． １１０９ ／ ＪＰＲＯＣ．
２０１２．２１８９７８７．

［７］ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｅ Ｄ， ＡＹＲＥＳ Ｒ Ｕ， ＨＥＬＬＥＲ Ｍ． Ｔｈｅ １．７ ｋｉｌｏ⁃
ｇｒａｍ ｍｉｃｒｏｃｈｉｐ： Ｅｎｅｒｇｙ ａｎｄ ｍａｔｅｒｉａｌ ｕｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｓｅｍｉｃｏｎｄｕｃｔｏｒ ｄｅｖｉｃｅｓ ［ Ｊ ］． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００２， ３６ （ ２４）： ５５０４ － ５５１０． ＤＯＩ： １０． １０２１ ／
ｅｓ０２５６４３ｏ．

［８］ ＥＸＴＡＮＣＥ Ａ． Ｈｏｗ ＤＮＡ ｃｏｕｌｄ ｓｔｏｒｅ ａｌｌ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ ＇ｓ ｄａｔａ
［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１６， ５３７ （７６１８）：２２ － ２４． ＤＯＩ：１０． １０３８ ／
５３７０２２ａ．

［９］ＢＯＲＮＨＯＬＴ Ｊ， ＬＯＰＥＺ Ｒ，ＣＡＲＭＥＮＮ Ｄ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ａ ＤＮＡ⁃
ｂａｓｅｄ ａｒｃｈｉｖａｌ ｓｔｏｒａｇｅ ｓｙｓｔｅｍ ［ Ｊ］． ＩＥＥＥ Ｍｉｃｒｏ， ２０１６， ５１
（４）：６３７－６４９． ＤＯＩ：１０．１１４５ ／ ２９５４６７９．２８７２３９７．

［１０］ ＪＡＣＱＶＥＳ Ｂ，ＣＯＬＯＴＴＥ Ｍ，ＣＯＵＤＹ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｉｎ ａｎｄ
ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｏｌｉｄ⁃ｓｔａｔｅ ＤＮＡ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ
ｒｏｏｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｏｒａｇｅ ［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２００９，３８（５）： １５３１－１５４６． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｐ１０６０．

［１１］ＡＬＬＥＮＴＯＦＴ Ｍ Ｅ， ＣＯＬＬＩＮＳ Ｍ Ｊ，ＨＡＲＫＥＲ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｈａｌｆ⁃ｌｉｆｅ ｏｆ ＤＮＡ ｉｎ ｂｏｎｅ： Ｍｅａｓｕｒｉｎｇ ｄｅｃａｙ ｋｉｎｅｔｉｃｓ ｉｎ １５８
ｄａｔｅｄ ｆｏｓｓｉｌｓ［Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｙａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ Ｂ： Ｂｉｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２，２７９（１７４８）： ４７２４－４７３３． ＤＯＩ：１０．
１０９８ ／ ｒｓｐｂ．２０１２．１７４５．

［１２］ＹＯＮＧ Ｅ Ｄ． Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｅｌｉｘ ｆａｉｔｈｆｕｌｌｙ ｓｔｏｒｅｓ Ｓｈａｋｅ⁃
ｓｐｅａｒｅ＇ｓ ｓｏｎｎｅｔｓ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｎｅｗｓ，２０１３． ＤＯＩ：１０． １０３８ ／
ｎａｔｕｒｅ．２０１３．１２２７９．

［１３］ＨＡＫＡＭＩ Ｈ Ａ，ＣＨＡＣＺＫＯ Ｚ， ＫＡＬＥ Ａ． Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｂｉｇ ｄａｔａ
ｓｔｏｒａｇｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＮＡ ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ［ Ｃ］ ／ ／ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ
２０１５ Ａｓｉａ⁃Ｐａｃｉｆｉｃ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ Ａｉｄｅｄ Ｓｙｓｔｅｍ
Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，Ｐｉｓｃａｔａｗａｙ， ＩＥＥＥ，２０１５． ＤＯＩ：１０． １１０９ ／ ＡＰ⁃
ＣＡＳＥ．２０１５．２７．

［１４］ＳＨＩＰＭＡＮ Ｓ Ｌ， ＮＩＶＡＬＡ Ｊ，ＭＡＣＫＬＩＳ Ｊ Ｄ，ｅｔ ａｌ． ＣＲＩＳＰＲ
– Ｃａｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ａ ｄｉｇｉｔａｌ ｍｏｖｉｅ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ａ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｖｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ［ Ｊ ］． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１７， ５４７
（７６６３）： ３４５． ＤＯＩ：１０．３３８９ ／ ｆｂｉｏｅ．２０１７．０００５７．

［１５］ＧＯＬＤＭＡＮ Ｎ，ＢＩＲＮＥＹ Ｊ． Ｈｉｇｈ⁃ｃａｐａｃｉｔｙ ｓｔｏｒａｇｅ ｏｆ ｄｉｇｉｔａｌ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ＤＮＡ：ＪＰ２０１９０２３８９０［Ｐ］． ２０１９－０２－１４．

［１６］ＧＯＬＤＭＡＮ Ｎ， ＢＥＲＴＯＮＥ Ｐ，ＣＨＥＮ Ｓｉｙｕａｎ，ｅｔ ａｌ． Ｔｏｗａｒｄｓ
ｐｒａｃｔｉｃａｌ， ｈｉｇｈ⁃ｃａｐａｃｉｔｙ， ｌｏｗ⁃ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｓｔｏｒａｇｅ ｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ＤＮＡ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１３，４９４（７４３５）：
７７－８０． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ｎａｔｕｒｅ１１８７５．

［１７］ＢＯＲＮＨＯＬＴ Ｊ， ＬＯＰＥＺ Ｒ，ＣＡＲＭＥＡＮ Ｄ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｔｏｗａｒｄ
ａ ＤＮＡ⁃ｂａｓｅｄ ａｒｃｈｉｖａｌ ｓｔｏｒａｇｅ ｓｙｓｔｅｍ ［ Ｊ］． ＩＥＥＥ Ｍｉｃｒｏ，
２０１７，３７（３）：９８－１０４． ＤＯＩ：１０．１１４５ ／ ２９５４６７９．２８７２３９７．

［１８］ＡＮＡＶＹ Ｌ Ａ， ＩＮＢＡＬ Ａ， ＯＲＮＡ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｄａｔａ ｓｔｏｒａｇｅ ｉｎ
ＤＮＡ ｗｉｔｈ ｆｅｗｅｒ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｃｙｃｌｅｓ ｕｓｉｎｇ ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ＤＮＡ ｌｅｔ⁃
ｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，３７（１０）：１２２９－１２３６．
ＤＯＩ： １０．１０３８ ／ ｓ４１５８７－０１９－０２４０－ｘ．

［１９］ＫＯＣＨ Ｊ， ＧＡＮＴＥＮＢＥＩＮ Ｓ，ＭＡＳＡＮＩＡ Ｋ，ｅｔ ａｌ． Ａ ＤＮＡ⁃
ｏｆ⁃ｔｈｉｎｇｓ ｓｔｏｒａｇｅ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ｔｏ ｃｒｅａｔｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｗｉｔｈ ｅｍ⁃
ｂｅｄｄｅｄ ｍｅｍｏｒｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，１２（９）：１
－５． ＤＯＩ： １０．１０３８ ／ ｓ４１５８７－０１９－０３５６－ｚ．

［２０］ＯＲＧＡＮＩＣＫ Ｌ， ＡＮＧ Ｓ Ｄ，ＣＨＥＮ Ｙ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｒａｎｄｏｍ ａｃ⁃
ｃｅｓｓ ｉｎ ｌａｒｇｅ⁃ｓｃａｌｅ ＤＮＡ ｄａｔａ ｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈ⁃
ｎｏｌｏｇｙ，２０１８，３６（３）：２４２－２４８． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ｎｂｔ．４０７９．

［２１］尼克·高曼，约翰·伯尼． ＤＮＡ 中数字信息的高容量存

储：ＣＮ２０１６１１１１００９１．Ｘ［Ｐ］． ２０１７－０８－１８．
　 　 ＧＯＬＤＭＡＮ Ｎ，Ｂｉｒｎｅｙ Ｊ． Ｈｉｇｈ⁃ｃａｐａｃｉｔｙ ｓｔｏｒａｇｅ ｏｆ ｄｉｇｉｔａｌ ｉｎ⁃

ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ＤＮＡ：ＣＮ２０１６１１１１００９１．Ｘ［ｐ］． ２０１７－０８－１８．
［２２］ＢＬＡＷＡＴ Ｍ， ＣＨＶＲＣＨ Ｇ Ｍ． Ｆｏｒｗａｒｄ ｅｒｒｏｒ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ

ＤＮＡ ｄａｔａ ｓｔｏｒａｇｅ［ Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｄｉａ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１６，
８０：１０１１－１０２２． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｐｒｏｃｓ．２０１６．０５．３９８．

［２３］樊隆，蒋浩君，刘家栋，等． 一种 ＤＮＡ 数据存储编码解

码方法：ＣＮ２０１７１０６１１１２３．２［Ｐ］． ２０１９－０２－０１．
　 　 ＦＡＮ Ｌｏｎｇ， ＪＩＡＮＧ Ｈａｏｊｕｎ， ＬＩＵ Ｊｉａｄｏｎｇ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｍｅｔｈｏｄ

ｏｆ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ＤＮＡ ｄａｔａ ｓｔｏｒａｇｅ：
ＣＮ２０１７１０６１１１２３．２［Ｐ］． ２０１９－０２－０１．

［２４］ＹＩＭ Ａ Ｋ，ＹＵ Ａ Ｃ， ＬＩ Ｊ Ｗ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ｉｎ ＤＮＡ⁃ｂａｓｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔｏｒａｇｅ ｓｙｓｔｅｍ： Ｒｏｂｕｓｔ ｅｒｒｏｒ⁃
ｔｏｌｅｒａｔｉｎｇ ｍｏｄｕｌｅ［ Ｊ］． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ＆ Ｂｉｏ⁃
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１４，２：４９． ＤＯＩ：１０．３３８９ ／ ｆｂｉｏｅ．２０１４．０００４９．

［２５］ＰＩＮＧ Ｚｈｉ，ＭＡ Ｄｏｎｇｚｈａｏ，ＨＵＡＮＧ Ｘｉａｏｌｕｏ，ｅｔ ａｌ． Ｃａｒｂｏｎ⁃
ｂａｓｅｄ ａｒｃｈｉｖｉｎｇ： ｃｕｒｒｅｎｔ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ｏｆ
ＤＮＡ⁃ｂａｓｅｄ ｄａｔａ ｓｔｏｒａｇｅ［ Ｊ］． ＧｉｇａＳｃｉｅｎｃｅ， ２０１９， ８（６）：
ｇｉｚ０７５． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｇｉｇａｓｃｉｅｎｃｅ ／ ｇｉｚ０７５．

［２６］ＧＲＡＳＳ Ｒ Ｎ，ＨＥＣＫＥＬ Ｒ，ＰＵＤＤＵ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｒｏｂｕｓｔ ｃｈｅｍｉ⁃
ｃａｌ ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｇｉｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ＤＮＡ ｉｎ ｓｉｌｉｃａ ｗｉｔｈ
ｅｒｒｏｒ⁃ｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇ ｃｏｄｅｓ［Ｊ］．Ａｎｇｅｗａｎｄｔｅ Ｃｈｅｍｉｅ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎ⁃
ａｌ Ｅｄｉｔｉｏｎ， ２０１５， ５４（８）：２５５２－２５５５． ＤＯＩ：１０．１００２ ／ ａｎｉｅ．
２０１４１１３７８．

［２７］宋香明． 基于 Ｈｕｆｆｍａｎ 编码的 ＤＮＡ 信息存储方法研究

［Ｄ］．天津：天津大学， ２０１８．
　 　 ＳＯＮＧ Ｘｉａｎｇｍｉｎｇ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ＤＮＡ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｓｔｏｒａｇｅ

Ｍｅｔｈｏｄ Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｈｕｆｆｍａｎ Ｃｏｄｉｎｇ［Ｄ］． Ｔｉａｎｊｉｎ：Ｔｉａｎｊｉｎ Ｕ⁃
ｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２０１８．

［责任编辑：吴永英］ 　

５８第 ２ 期 毕昆，等：ＤＮＡ 存储中的编码技术


