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摘   要：DNA存储是一种以生物大分子DNA作为信息载体的一种新的存储技术。与传统的电子信息存储相比，

DNA存储具有容量大、密度高、低能耗等优点。随着DNA合成、测序技术的发展以及大数据时代对数据存储需

求的指数增长，近年来DNA存储在存储容量、密度以及可靠性等方面都取得了巨大的进展。该文主要介绍了

DNA存储的发展历史、DNA存储的基本流程、DNA存储在数据库、文档存储以及体内存储的研究进展。最后，

总结了DNA存储未来面临的挑战以及发展方向。
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Abstract: DNA storage is a new kind of technique to store information by the biological molecules DNA.

Compared with traditional electronic storage medium, DNA storage has the advantages such as massive storage

capacity, high storage density and low energy consumption. The developments in DNA synthetic and

sequencing technique, and the exponential requirement for big data storage have pushed the research of DNA

storage achieving great progress on storage capacity, storage density and reliability. The development history of

DNA storage, its general workflow, and the development in DNA database, documental storage and in vivo

storage are introduced. Finally, the challenge of DNA storage and its potential future research direction are

pointed out.
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1    引言

作为遗传信息的载体，DNA本身就是一种天

然的优良存储介质。DNA存储了从微生物到人类

的亿万生命的遗传信息，并保证生命现象的稳定遗

传。例如，1 mm大小的大肠杆菌可以利用纳米尺

度的DNA与蛋白质器件执行信息处理的功能，而

功耗仅为10～13 W。近年来，生命系统在信息存

储与处理方面，具有并行性、高存储密度及低能耗

等优点引起来了越来越多科学家的关注。

早在1959年，诺贝尔奖获得者Feynman[1]就首

次提出了分子尺度计算机的概念。1994年，图灵奖

获得者Adleman[2]首次以DNA分子作为“数据”的

载体，以生物酶及生化操作作为“算子”解决了一

个哈密尔顿最短路径问题，开启了生物计算的新纪

元。普林斯顿大学的Baum[3]在Science上发表文章

“Building an associative memory vastly larger
than the brain”，正式提出构建基于DNA的大容

量数据库存储体系。DNA存储最早可以追溯到

1964年，Wiener和Neiman[4,5]提出了分子“遗传记

忆(genetic memory)”。1996年，Davis[6]首次将一

段编码35 bit的黑白图像的DNA序列(5’-CCC
CCCAACGCGCGCG-3’)“写入”细胞载体存
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储。1999年，Bancroft等人 [7]成功恢复了隐藏在

DNA序列中的一条23个字符的消息。2000年，Leier等
人[8]实现了可以应用于DNA“条形码”的加密和解

密方法。2001年，杜克大学的Reif等人[9]首次构建

了一个小型可以随机访问的DNA数据库。直到

2012年，美国哈佛大学Church[10]将一本50000字的

图书存储在DNA中，开启了DNA存储的热潮。随

着DNA合成技术(数据写入)和DNA测序技术(数据

读取)的突破性发展，DNA存储已成为下一代存储

技术热点。2018年，美国发布的《半导体合成生物

学路线图》预测基于DNA分子的数据存储将有望

解决海量数据存储，数据中心规模与能耗方面的挑

战(https://www.src.org/program/grc/semisynbio/
semisynbio-consortium-roadmap/)。2019年7月，

《科学美国人》将DNA存储列为年度十大突破性

技术之一。IT巨头微软已计划于2020年在数据中心

建立基于DNA的数据存储系统。探索新一代DNA
信息存储新体系，对大数据时代信息技术可持续发

展具有重要的战略意义，本文主要介绍DNA存储

的基本流程、信道模型的复杂性、主要进展及面临

的挑战。

2    DNA存储及其优点

自然界中，由A, T, C, G, 4个核酸碱基组成的

脱氧核糖核酸(DeoxyriboNucleic Acid, DNA)承载

了所有生物体的遗传信息。DNA存储是利用脱氧

核糖核酸(DNA)生物大分子作为介质，按照一定的

编码策略将文本、图片、声音和视频等信息转化为

相应的DNA序列，借助生物合成技术合成相应的

DNA分子在体内或体外加以贮存，利用DNA分子

的特异性杂交技术，如基于聚合酶链式反应

PCR或磁珠分离技术访问数据。DNA存储的一般

流程如图1所示，主要包括以下6个步骤：

(1) 编码：将0, 1二进制信息编码为由A, T, C,
G组成的DNA序列；

(2) 合成：利用各种高通量技术合成编码信息

的DNA序列；

(3) 存储：选择合适的载体(体内/体外)将合成

的DNA序列进行存储；

(4) 检索：利用DNA碱基配对的特异性杂交，

同特定的引物序列提取DNA分子；

(5) 测序：对提取到的DNA分子进行测序得到

DNA序列；

(6) 解码：根据解码规则将DNA序列中的信息

复原。

相较于传统存储介质，DNA在数据存储方面

具有以下4个优点：

(1) 存储密度高，DNA可以达到～107 GB/mm3，

比传统存储介质提高了7个数量级。

(2) 保存寿命极长，DNA数据在没有特别人工

干预的情况下能保存千年之久。

(3) 维护成本极低，DNA数字存储所需要的占

地，资源，能源均远远小于传统存储介质。

(4) 数据备份十分便捷，PCR为DNA的快速复

制扩增提供了技术保障。

这些优势有望解决大数据时代电子信息技术对

海量数据的有效存储和管理面临的困境。

3    DNA存储信道模型的复杂性

DNA存储过程主要涉及合成、聚合酶链式反应

(Polymerase Chain Reaction, PCR)扩增及测序等

技术，可以将DNA存储过程理解为一个信道模型，

该信道模型主要存在由3种技术引起的3种错误[11,12]。

对于一个DNA序列，DNA合成过程将会产生几百

到上千个拷贝，DNA合成过程将会发生替换(sub-
stitutions)、插入(insertions)和删除(deletions)等错

误，导致同一序列的每个拷贝将会出现各种不同的

3种错误。PCR技术主要用于合成后进一步扩增以

及信息读取时对少量样本的扩增，PCR扩增过程

也会引入替换错误。测序过程主要会引起替换错

误，插入和删除的概率大概在10–6左右。此外，单

链DNA分子存储过程也会发生碱基退化变异错误。

丢失是DNA存储过程的另一个重要的问题。

在DNA合成过程中，一个序列可能由于各种原在

出现合成终止导致丢失。在PCR过程中，由于扩

增引物的序列偏好可能导致某些序列出现扩增异常

而丢失。测序过程，由于各个序列拷贝分布的不均

匀性，可能导致某些序列没有测序导致丢失。

 

 
图 1 DNA存储的主要流程
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DNA存储信道还存在单链DNA分子分布的不

平衡性，主要包括合成过程的不均衡性、PCR扩

增过程导致的不均衡性以及测序过程的不均衡性组

成。这些不均衡性层层叠加影响，最终导致了测序

文件中序列分布的多样性，增加了解码过程的复

杂性。

上述错误、丢失及分布复杂性增加了测序文件

解码的复杂性。为了解决这些信道“噪声”，常用

的解决方案主要包括以下3个方面：

(1) 编码设计：基于DNA分子的特性，任何

01二进制信息最终翻译的DNA序列应该保证GC含

量在50%左右，GC含量过大或过小都容易引起合

成、PCR及测序过程的错误。引物或地址DNA序

列需要有足够大的汉明距离。DNA序列应该尽可

能避免产生各种不期望的2级结构。最近，文

献[13]人工合成了另外4种核苷酸，突破性地创造出

具有8个字母的DNA分子。碱基数的增加将进一步

增加DNA编码的灵活性、鲁棒性以及编码空间。

(2) 物理冗余：主要指通过PCR扩增增加每个

DNA序列的拷贝数或者保证序列中的片段重复性，

使得同一片段信息出现在不同的DNA序列中。

(3) 逻辑冗余：主要指通过各种校验码(如LD-
PC)或纠错码(如RS吗、喷泉码)等，解决各种错误

或序列丢失问题。

4    DNA数据库

1995年，Baum[3]提出了基于PCR技术和磁珠

分离技术的联想搜索和随机访问的设想。2001年，

Bancroft等人[14]设计了一种基于检索链(图2左)和存

贮链(图2右)的数据存储方案(如图2)。信息存储链

左右两端有一对公共的前向和后向引物序列用于

PCR扩增。在前向引物与信息序列之间有一个索

引序列用于对信息的检索。检索链主要存储对信息

链内容的索引地址。

2002年，杜克大学的Reif等人[9]提出了一种基

于数据块的DNA存储结构(如图3所示)，每个数据

块相当于数据库中的一个字段。当一个数据库由

k个块构成，每个块有n个不同的编码信息时，从

每个块中取一个特定的编码线性连接后就可以形成

一个容量为nk的数据库。他们通过实验构建了一个

规模为127的DNA数据库，这一数据库可以真正实

现Baum设想的联想搜索。

显然这种数据库的容量由每个块的编码容量和

块的个数决定，大容量数据库需要大量特异性的编

码序列集合。Garzon等人[15]系统地阐述了DNA计

算和DNA存储中的编码问题，随后一大批学者致

力于编码问题的研究。笔者的团队[16–18]在模板编码

的基础上，提出了模板框的编码理论，可以应用于

这种块数据库的编码设计。

Yamamoto等人[19–21]提出了一种基于嵌套PCR
(Nested PCR)的存储方式，每个信息的地址由一

个类似于Reif提出的块结构构成，信息的检索可以

通过其对应的地址块递归做PCR扩增，他们构建

了一个存储容量为16.8 M的数据库。2015年，Yazdi
等人[22]提出了一种互不相关(mutually uncorrelated)
DNA地址码，构建了一种可重写可随机访问的存

储系统。2018年，Stewart等人[23]提出了一种基于

关联搜索的图像DNA存储数据库。他们首先将图

像用特定个数的元特征表示，然后通过神经网络学

习每个元特征图像的编码，使得相似的元特征具有

相似的DNA特征编码。

5    档案文件存储

2012年，Church研究小组[10]用A/C分别代表

奇位/偶位0，T/G分别代表奇位/偶位1，将650 kB
数据存入DNA中，使DNA存储数据容量比之前提

高了1000倍，从而点燃了DNA存储研究之火。

2013年，Goldman等人[24]首先利用Huffman编码将

文本或二进制文件利用霍夫曼编码转化为由编码的

三进制。然后，根据当前编码碱基，用其他3个碱

基分别代表0, 1, 2转化为DNA编码。此外，为了克

服合成及测序错误，他们采取了如图4(a)所示的

 

 
图 2 检索链和信息存贮链示意图

 

 
图 3 基于磁珠的DNA数据库示意图
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4倍信息块冗余编码策略，实现了729 kB的存储总

量。2016年，华盛顿大学和微软的研究人员[25]提出

了的异或逻辑编码策略，成功实现了约151 kB
数据的DNA存储。如图4(b)所示，2个信息串A,
B异或产生一个新的校验串C(即A⊕B=C)，任何

1个串的信息可以通过其它2个串得到。这一方法将

Goldman方法中的信息冗余由的4倍降为1.5倍。

2017年，纽约基因组中心和哥伦比亚大学计算机系

的Erlich等人[26]提出了DNA喷泉码的编码方法，不

仅提高了DNA存储的纠错能力，同时也大大提高

了单个碱基的编码位容量(约1.98 bit/nt)。他们合

成了72000条200 nt的DNA序列，总计存储了2.15 MB
信息。2017年，Yazdi等人[27]结合纠错码和纳米孔

测序仪技术，开发了一个便携式的具有随机访问的

存储系统。2018年，微软和华盛顿大学的研究小组[28]

采用对长序列编码的随机化以及Reed Solomon的
纠错策略，用1.34×107条长150 bp的DNA链实现了

35个文件总计200 MB的存储。2019年，我国天津

大学的陈为刚[29]在研究音视频文件的存储中，通过

引物池和数据分块机制实现了文件和数据块的随机

查找。为了防止各种错误，他们采用采用里德-所
罗门(Reed-Solomon, RS)码与低密度奇偶校验

(Low-Density Parity-Check, LDPC)码级联编码的

纠错方式。苏黎世联邦理工学院Meiser等人[30]提出

了一种基于数据块的编码纠错机制，通过内码解决

丢失问题，通过外码解决3种错误。以色列理工学

院的Anavy等人[31]提出了复合DNA码降低编码的冗

余性，他们综合了基于二进制序列的喷泉码纠错，

以及翻译后DNA序列的RS纠错码。

DNA序列一般由数据区、索引编码区以及两

端的扩增引物区组成。DNA存储的“写”(即合成)、
“读”(即测序)过程往往容易产生核酸碱基的替换

( s ub s t i t u t i on s )、插入 ( i n s e r t i on s )和删除

(deletions)。此外，在数据的存储及检索过程的

PCR扩增过程中，也可能产生扩增不平衡导致信

息丢失现象。因此，编码技术对于DNA存储系统

的稳定性、可靠性及效率至关重要。已有的各种存

储研究都采用序列随机化、纠错码以及信息冗余等

技术来降低“读”、“写”、“存”过程的错误影

响。随着存储容量的增大，构建DNA存储系统所

需的码字(codeword)也随之增大。Lenz等人[32]研究

了DNA编码数量的上下限问题。Anavy等人[31]提出

了DNA组合码的编码方法降低编码的冗余性。最

近，Benner率领的研究团队[13]人工合成了另外4种
核苷酸，突破性地创造出具有8个字母的DNA分

子。碱基数的增加将进一步增加DNA编码的灵活

性、鲁棒性以及编码空间。

6    活体存储

与体外DNA存储相比，体内存储便于数据的

随时复制，但在数据密度上存在一定劣势。此外，

活体存储的缺点是生物体中的DNA存在着变异、

删除和插入的风险。Yachie等人[33]提出了基于纠错

码的变异检测方法。2010年，Gibson等人[34]将人工

合成了一个支原体基因组(～1.8 Mbp)转入酵母细

胞，这是将人工信息完整存储在细胞的一次壮举。

尽管合成基因组中有4个基因被4 kbp的DNA序

列替换，存储于细胞中的DNA仍然可以随着细胞

的复制代代相传。2017年，文献[35]将784 Byte和
494 Byte的4色和21色的图片，以及一部2.6 kB的

无声短片，通过CRISPR-Cas基因编辑技术存储于

细菌活体内，数据还原率达到90%左右。2019
年，麻省理工学院的科学家[36]利用基因编辑技术实

现了对小分子、光照等生物信号的读/写，该技术

可以用来研究细胞的动态响应过程，类似于细胞行

为记录仪。

7    DNA存储面临的挑战

首先，从大规模工业化应用的角度，目前的合

成及测序成本还太高，特别是合成的费用大约是测

序的4个数量级。从存储的角度长序列片段的存储

效率更高，但是目前合成序列长度一般为100～300碱
基，超过此长度的合成成本将急剧增加，同时合成

和测序的错误率也会随之增加。因此，合成和测序

技术的进步是DNA存储走向实际应用的技术基础。

 

 
图 4 2种数据链冗余设计策略
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其次，从DNA存储信道模型的角度，编码理

论及方法是DNA存储的核心理论问题，高效鲁棒

的编码将有望克服目前DNA存储合成、PCR扩增

及测序技术的不足，而且可能降低存储的费用。目

前的编码基本的流程是将加入纠错冗余信息的二进

制字符串直接翻译为DNA序列，这一编码方式将

是基于二进制流的纠错，如何结合DNA生化特

性，直接研究基于DNA信息流上的组合DNA编码

理论将有望解决DNA存储信息到的高可信信息存

储问题。

由于DNA存储信息的复杂性，高效可靠的DNA
存储需要有坚实的DNA编码理论支撑。目前的DNA
存储的编码主要是利用电子信息通讯技术理论建立

的各种纠错码的应用。DNA存储需要结合合成、

PCR扩增及测序的生化特性，深入研究DNA存储

信道的模型及高效的纠错码理论和方法。

最后，从信息应用的角度，目前的档案数据存

储是一种“死数据”，仍然需要将信息解码为二进

制信息由电子计算机做进一步处理分析。基于DNA
层次上的随机访问及信息检索技术还处于初步阶

段。因此，这一存储模式严重制约了DNA存储在

频繁访问大数据领域的应用。

8    结束语

从1995年Baum的最初设想到200 MB存储量，

DNA存储领域在系统设计、编码方法、合成测序

技术等方面都取得了巨大的进展。本文主要介绍了

DNA存储的基本原理、DNA存储信道模型的复杂

性、DNA存储近年来在DNA数据库、档案文档及

体内存储的研究进展，并且指出了DNA存储面临

的挑战。我们相信，未来的十年，随着硬件技术、

编码理论以及存储应用领域的扩大，DNA存储必

将会在一些数据存储应用方面进入商业应用。最

后，经过二十年的发展，DNA计算在计算模型、

编码方法及生化算子等方面已经取得了丰富的成

果。因此，未来DNA计算的高度并行计算能力与

DNA存储的海量数据系统的融合，将会进一步推

动DNA存储在关联搜索、信息统计及聚类分析等

方面的发展。
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