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摘  要  在过去的几十年里，互联网技术的发展和普及推动人类进入了数字信息时代，互联网已成为

人类生活的重要组成部分。随着数字化生活方式的到来，人们每时每刻都在产生大规模的数字信息，

如何将这些信息进行便捷有效的存储是个必须面对的问题。针对数据存储面临的种种问题，该文从现

有的存储方式和存储介质出发，对当前存储领域进行深入研究，分析了 DNA 作为未来大数据存储介

质的优势，以及 DNA 存储的核心技术和潜在的应用前景。另外，该文通过对 DNA 信息存储的核心技

术进行剖析和讨论，提出了未来 DNA 信息存储发展的趋势和见解，以期对 DNA 信息存储发展提供新

的思路。
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1 引  言 

  人类文明的进步往往带动科学技术的发展。

早期，人类记录信息的方式十分简单，在石头

上、竹片上、骨头上就能记录所有需要的信息。

但是随着社会的发展，人类开启了虚拟的网络世

界，进入了数字化时代，需要记录存储的数据量

呈指数级增长。数据产生的速度之快，现有的主

流存储设备很快将难以应对，现有的主流存储方

式包括硬盘、磁盘、光盘等，存储密度远远不能

满足这些海量数据的需求。

  DNA 作为生物界中被用来存储遗传信息的

主要载体，具有存储密度高、稳定性强、存储

周期长等特性。亿万年来，生物的生长发育调

控和表观性状等信息都被存储在 DNA 中，在

对生物遗传学的研究过程中，人类逐渐揭开了 
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DNA 的神秘面纱。随着生物工程技术的发展，人

类已经能成功地读取和修改 DNA 中的信息，这

也为 DNA 作为信息存储介质提供了基础支撑。

近年来，随着 DNA 合成和测序技术的进步，一

方面使得 DNA 实现超大规模的数据存取成为可

能，另一方面控制了合成和测序的成本。与现

有的存储介质相比，DNA 的信息存储密度高达 
4.6×1017 bytes/mm3，比其他存储介质高几个数量

级[1-2]。此外，利用 DNA 进行数据存储还有低能

耗的优点。同时，DNA 因其纳米结构而在生物传

感器、药物递送和生物计算等方面均有应用。

  DNA 数据存储主要利用 DNA 的 4 个编码

碱基 A、T、C、G 对信息进行编码存储。DNA 
信息存储的一般步骤是使用 DNA 信息编码算法

对数据进行编码，将数据信息转换成 DNA 序列

信息。对于保真度需求较高的数据可以添加纠

错码，把 DNA 序列分割成 DNA 序列片段，并

使用纠错算法生成纠错碱基，将纠错碱基加入 
DNA 序列片段中。然后通过 DNA 序列合成技术

将 DNA 序列片段进行合成，合成后的产物又能

存储在细胞内或其他存储载体上。信息的读取和

恢复是通过 DNA 测序技术将存储的 DNA 提取测

序，然后借助纠错算法和 DNA 解码算法进行恢

复。本文将通过对现有存储领域的存储方式和存

储介质进行分析比较，并结合 DNA 存储技术的

详细介绍，讨论 DNA 作为数据存储介质在未来

的发展趋势和展望。

2 数据存储面临的问题及 DNA 数据存

储优势

  首先，数据存储需要各种存储介质作为数据

载体，其中就包括光盘、磁盘、硬盘等设备。但

是由于这些设备的材料和结构不同，在长期的存

储过程中会出现老化和损坏等问题，所以，存储

周期越长、越容易保存的介质越适用。其次，大

规模的数据量会使得数据维护的成本提高，如纸

张、光盘、胶片等存储介质在自然环境中极易被

损坏，需要付出更多的维护成本为这些设备提供

适宜的保存环境。再次，数据存储需要较高的保

密性和安全性，网络和电子设备中的数据正在遭

受网络黑客和病毒的威胁。最后，数字化发展使

得信息交流的频率越来越高，这就要求数据的传

输和备份速度达到较高的水平。以上就是数据存

储所面临的一些主要问题，包括介质保存周期、

信息维护成本、保密安全和信息传输等方面。

  国际数据公司的研究报告显示，到  2025 
年，全球产生的数据量会达到 175 ZB[3](图 1)，
上述的传统介质已经无法满足这一数据增长带来

的存储需求。DNA 是天然的信息载体，与传统

的信息存储介质相比，具有极高的信息存储密

度，理论密度达到 460 EB/g，意味着只要 1 kg 的 
DNA 就能存储当前全世界所有的信息[4]。2018 
年，Organick 等[2]将 35 个文件 200 MB 的数据存

入 DNA 中。此外，在适宜的环境下，DNA 具有

超长的存储周期，其半衰期可达几千年，与现有

的存储介质相比，有极大优势。DNA 存储在体

外能保存数十万年，如从古生物中仍能提取出该

生物的 DNA。另外，Grass 等[5]通过实验推算，

图 1 全球数据增长趋势[3]

Fig. 1 Global data growth trends[3]
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将 DNA 封装在二氧化硅固体中于 9 ℃ 能保存

2000 年，在－18 ℃ 能保存 200 万年之久。作为

生物信息载体，DNA 还具有体内存储的优势，

可以通过转基因技术将编码信息导入生物体中，

在需要的时候可以通过引物探针提取。此外，

DNA 还具有能耗低、维护成本低的特点。据研

究，在 DNA 中存储 109 GB 的数据，功率不超过 
0.1 W[6]。DNA 信息存储与传统存储方式的性能

及优势对比如表 1 所示。

3 传统数据存储介质

3.1 磁存储

  1898 年，Valdemar 发明了电报，首次证明

了磁介质可以用来记录信息。直到 1953 年，

IBM 公司才推出了第一台磁带机 IBM 727 和第

一个硬盘驱动器 IBM 305，开启了磁盘存储的时

代。1973 年，IBM 研制出温彻斯特(Winchester)
硬盘，是现代硬盘的原型。最初的 RAMAC 由 
50 片 24 in(1 in＝0.025 4 m)的盘片组成，重达 1 t，
可存储 5 MB 信息。随着技术发展，硬盘体积不

断缩小，容量大幅提升。2021 年，希捷推出单盘

容量高达 20 TB 的企业级硬盘[11]。但传统硬盘的

存储密度已接近极限(约 1 TB/in2)。磁存储技术

发展至今，产生了许多的记录方式，如叠瓦式磁

记录、二维磁记录、微波辅助磁记录及热辅助磁

记录等。研究表明，全球互联网每年传输的流量

数据约有 1 ZB，其中 80%～90% 的数据被作为

冷数据存储，不会被访问。作为现今最通用的冷

数据存储介质，硬盘在今天依旧流行，但其缺点

是耗能大[12]。与硬盘相比，磁带具有更低的能耗

和存储成本。早在 20 世纪 50 年代，磁带就被作

为纸带和打孔卡片的替代品，用作计算机的存储

设备[13]。尽管磁带的存储能力不如硬盘，但是作

为最早的数字信息存储介质之一，磁带的存储能

力也从原来的 GB 级(109 bytes)发展到了 TB 级
(1012 bytes)[7]。综合磁带的成本、能耗、存储能

力和存储周期等因素，磁带作为冷数据存储的重

要介质仍被广泛使用。另外，磁盘作为计算机中

重要的冷数据存储介质，基于磁盘的文件系统能

够高效利用磁盘空间和组织文件[14]。

3.2 光存储

  1972 年，荷兰飞利浦公司首先开发出激光

视盘，并于 1978 年投入市场。1982 年，飞利浦

公司和日本索尼公司推出了第一张激光数字唱

片[15]，并于 1984 年制定了针对计算机存储的黄

皮书标准。随着 1988 年只读光盘文件系统标准 
ISO 9660 的发布[16]，光盘不仅用于唱片，也作

为大容量数据存储工具流行起来。最早问世的光

盘的使用波长为 780 nm，数值孔径为 0.45 mm，

存储容量一般为 650～750 MB。之后，高密度

数字视频光盘使用波长为 650 nm 的激光，数值

孔径为 0.6 mm，将光盘单面单层容量提升到了

4.7 GB(DVD-9 为单面双层，容量为 8.5 GB)。蓝

光光碟使用波长为 405 nm 的激光，将数值孔径

提高到 0.85 mm，其单面单层容量可达 25 GB。

表 1 传统介质与 DNA 参数比较[7-10]

Table 1 Comparison of traditional media and DNA parameters[7-10]
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储 DRAM 和 NAND Flash 都被广泛应用于固态

硬盘的存储，固态硬盘拥有与磁盘硬盘完全不同

的存储系统，相同的是，通过文件存储系统都能

够高效地发挥介质的存储能力[22]。

4 DNA 存储

4.1 DNA 存储时间轴  
  自 DNA 发现以来，DNA 信息存储经历了

数次里程碑式的发展，并在近二三十年内迅速

发展。1869 年，DNA 第一次被人类发现，但直

到 1944 年才被细菌学家艾弗里首次证实是生物

体内的遗传物质[23]。人类经过不断的探索，发

现了 DNA 的双螺旋结构，并且能够对 DNA 进
行测序和体外合成。1996 年，Davis[24]通过实验

验证了 DNA 信息存储的可能性，成功将 35 bits 
的图像编码后存入 DNA 中，并转入大肠杆菌，

完成了信息的读取。2001 年，Bancroft 等[25]成

功将“IT WAS THE BEST OF TIMES IT WAS 
THE WORST OF TIMES,”和“IT WAS THE 
AGE OF FOOLISHNESS IT WAS THE EPOCH 
OF BELIEF.”两句话编码成 DNA 序列，并通过

聚合酶链式反应扩增和测序解码将两句话恢复出

来。随后，2012 年，Church 等[1]将总计 659 kB 
的数据存储在 DNA 中；2013 年，Goldman 等[26]

将 739 kB 的数据存储在 DNA 中，这两项工作使 
DNA 存储技术达到了初步应用的水平，实现了

重大的技术突破，也使得 DNA 数据存储被更多

研究人员关注。随后，DNA 数据存储进入了快

速发展时期，DNA 存储技术体系也逐渐清晰。

DNA 存储流程中一系列生化反应过程所带来的

数据传输失真和不稳定导致数据的错误率较高。

2015 年，Grass 等[5]使用 RS 码将 0.08 MB 的数

据进行存储。2016 年，Blawat 等[27]使用前向

纠错码实现了 22 MB 数据的存储和纠错。紧接

着，2017 年，Erlich 等[28]将喷泉码引入 DNA 数

  光存储技术使用激光照射存储介质，使其某

些性质(反射率、反射光极化方向等)发生改变，

以记录信息，读取时再通过介质局部点对激光

的不同反应识别信息。通常把采用非磁性介质的

光存储技术称为第一代光存储技术，其特点是写

入的内容不可擦除；而采用磁性材料作为介质的

光存储技术被称为第二代光存储技术，即磁光存

储技术，主要特点是可擦除重写。然而，受限于

二维平面的存储点尺寸和制作工艺，继续降低波

长、增大数值孔径或增加刻录层数变得越来越困

难，传统光存储技术的存储密度已临近上限，从

二维向多维发展是光存储技术未来发展的必然趋

势。当前可复用维度有介质的三维空间、波长、

光强及偏振等[17-21]，相应技术有“全息光存储技

术”“多波长多阶光存储技术”“双光束超分辨

率光存储技术”“五维光存储技术”等。

3.3 半导体存储

  1967 年，IBM 公司的研究员 Robert Dennard 
提交了 DRAM 的专利；1970 年，美国 Intel 公司

推出第一款商用 DRAM 芯片 Intel 1103。此后，

DRAM 以符合摩尔定律的速度开始了快速的产

品迭代。根据集成电路工艺的不同，半导体存储

器可分为双极型半导体存储器和金氧半场效晶体

管半导体存储器。前者具有高速的优点，后者具

有集成度高、制作简单、成本低、功耗低等优

点，因此，金氧半场效晶体管半导体存储器的应

用更为广泛。1984 年，日本东芝公司的桀冈富

士雄博士提出了闪存存储器概念。1988 年，美

国 Intel 公司提出 NOR Flash 技术，并推出了第

一款商用闪存芯片。1989 年，日本东芝公司提

出 NAND Flash，大幅降低了制作成本。作为现

在主流的两种闪存技术，NAND Flash 因读写速

度快、容量大、价格低廉、寿命长等优点而广

泛应用于存储卡、U 盘、固态硬盘等存储设备，

而 NOR Flash 支持芯片内执行的特点使其在物联

网、可穿戴设备等领域占有一席之地。半导体存
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据存储中，不仅提高了数据存储密度，还提供了

更加稳定的纠错系统。2018 年，Organick 等[2]将 
35 个文件(200 MB 的数据)存入 DNA 中，并通

过实验验证了一个能够实现数据随机存取的大规

模 DNA 存储系统。图 2 列举了从 DNA 作为遗传

物质被发现直到 2020 年以前，在 DNA 存储领域

的一些重要事件。2020 年以后，国内外在 DNA 
信息存储领域的研究成果众多，包括编码算法、

纠错算法、存储系统、加密算法、实际应用等方

面[29-33]。随着 DNA 数据存储技术的发展和配套

的生物工程技术的进步，DNA 有望成为未来重

要的信息存储介质，DNA 存储技术也将走进人

类的日常生活。

4.2 DNA 信息存储体系

  DNA 信息存储体系主要包括信息编解码、

信息读写和 DNA 保存等几个重要部分(如图 3 所
示)。DNA 信息存储的具体实施步骤如下：首

先，对信息进行编码，转换成 4 个碱基组成的碱

基序列；其次，利用 DNA 合成技术将编码序列

进行合成；最后，将合成好的序列进行信息存

储。另外，信息的读取操作是通过 DNA 测序完

成的，通过测序仪可完成高通量、高精度的序

列读取过程。除了这些通用步骤外，还需要进

行数据的随机访问和纠错，以及信息的解码等

操作。

4.2.1 信息编解码

  DNA 数据存储以 DNA 链为载体，将数据

编码为 A、T、C、G 4 个碱基组成的有一定长

度和顺序的序列。在信息科学中，可以用信息

熵衡量一个随机变量存储的信息量，同样，在 
DNA 信息存储中，每个碱基包含的信息量也可

以用信息熵表示。根据公式(1)可知，每个碱基

最多可表示两个 bit 的信息(当 log 的底数为 2 
时，可表示以二进制为单位， 为碱基 i 的概

率)[34]。在 DNA 测序过程中，如果 DNA 的 GC 
含量相对较大或较小，则都会导致测序结果的

图 2 DNA 信息存储发展历史

Fig. 2 The development history of DNA-based information storage
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错误增加，所以，在进行碱基编码时，通常会

控制 GC 含量，并使其接近 50%，以降低错误

发生的概率。

            
         

(1)
           

  现代通用计算机上的编码都采用二进制形

式，以高低不同的两种电位表示 0 和 1 两个数

字。从 DNA 存储发展至今，碱基编码大致分为

如下几种编码方式：双碱基编码、三碱基编码、

四碱基编码和其他编码。双碱基编码于 2012 年
由 Church 等[1]首次使用，用两个碱基表示一位

二进制数(A 和 G 表示 0，C 和 T 表示 1)。双碱

基编码能够很轻松地将碱基编码和各种二进制文

件系统进行兼容，使格式转换和操作更灵活简

单，同时，在 GC 含量和均聚物的控制方面也更

方便。但相应地，碱基的信息利用率不高，信息

密度低。三碱基编码由 Goldman 等[26]于 2013 年
提出，该编码方式又称为三进制霍夫曼编码，利

用了霍夫曼压缩编码的特性，提高了碱基的信息

熵。碱基编码属于信源编码，在信源编码中，信

息熵又等于平均码长。平均码长的计算方法如公

式(2)所示。

                                 (2)

其中， 为 i 的概率分布； 为 i 的码长。从

公式(2)可知，要使平均码长 L 最小，就需要将

最大的码长分配给最小概率的随机事件。霍夫曼

编码就是根据这一原理设计的，将出现频率最高

的字母用最短的码字编码，以达到信息熵最大的

效果。另外，最常用的编码方法是四进制编码：

首先将 A、T、C、G  用 0、1、2、3 表示，然后

映射成二进制 00、01、10、11。四碱基编码的优

点是理论上编码效率能达到 2 bits/nt，使单碱基

的信息熵达到理论极限。但是由于这种编码的理

论效率太高，其对序列的可控性也较差，很容易

出现 GC 含量异常和均聚物较多的情况，所以提

高了错误率。除了以上 3 种常用的编码方法外，

还有其他编码方法，如华大基因提出的阴阳编码

图 3 DNA 信息存储流程

Fig. 3 The process of DNA-based information storage
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方法，将信息通过“阴”和“阳”两种编码方式

分别编码，并将最后的编码结果进行结合，形成

最终的 DNA 编码序列[35]。

4.2.2 错误控制

  在 DNA 数据存储系统内部，信息的转换和

传递过程会有额外的错误产生，为了提高内部信

息传输的保真度，需要进行错误控制，在 DNA 
数据存储中又被称为纠错编码。纠错编码的本质

是在信息编码之后引入多余的冗余信息。冗余信

息能够提高信息的稳定性，使其不易被篡改，但

其添加又会导致成本和信息处理的计算开销增

加。现有的纠错编码主要有直接冗余编码、喷泉

码、RS 码和卷积码等，如图 4 所示。其中，直

接冗余编码以 Goldman 等[26]的编码方式为主，

该方法首先将长序列分成长度为 100 bp 的片段，

然后从起始位置开始每隔 25 bp 进行切分，相邻

片段之间有 75 bp 的重叠区域，也就是长序列被

分割之后大约产生了 4 倍的冗余。该方法不添加

信息编码外的冗余，而是直接提高信息码自身的

冗余，虽然有一定的纠错能力和组装优势，但是

编码效率和信息密度太低。另外，有不少纠错编

码方法都会通过添加 RS 码进行纠错，而 RS 码
是一种前向纠错码，具有可以检验和纠正多个随

机码元错误的优点，且当码长越长时，RS 码的

纠错性能越强。Blawat 等[27]首次在 DNA 编码时

使用了 RS 码，添加的 RS 码为 RS(255,223,33)。
其中，码长为 255；信息码码长为 223；最小

距离为 33。喷泉码在处理删除错误方面具有极

大优势。2017 年，Erlich 等[28]将喷泉码引入到 
DNA 存储中。他们将输入信息转换成 67 088 个
32 bytes 的片段，每个水滴为 38 bytes。其中，

4 bytes 是产生的随机数种子，32 bytes 是有效载

荷，2 bytes 为 RS 纠错码。最后，他们在 0 错误

率的情况下完全恢复了被保存的数据。其他的复

合编码则是多种算法组合的纠错方法。以 Press 
等[36]的 HEDGES 为例，该方法将哈希编码和贪

婪穷举搜索的解码联用，基于该编码方式能够

在人为引入 1.2% 的错误的情况下将数据正确解

码。以上算法都仅能应对单碱基错误或者少数位

点错误，难以解决大规模错误的情况。为此，

Song 等[32]开发了 DBGPS 算法，该算法基于德

布鲁因图(de Brujin graph，DBG)和贪婪路径搜

索，能够处理各种大规模错误情形，如链的断

裂和重排等。DBGPS 分为两个步骤：第一步是

对测序数据进行 k-mer 计数，根据 k-mer 之间的

联系构建 DBG，通过 k-mer 的覆盖度对构建的 
DBG 进行简化处理；第二步是在 DBG 中执行贪

婪路径搜索，并选择出候选路径，之后再对候选

路径进行内嵌的循环冗余校验码校对，通过校验

的候选路径将被保留输出，未通过校验的候选路

径则继续进行组装和校验。

4.2.3 信息写入

  通过信息编码将数据信息编码成特定的 
DNA 序列后，就需要通过 DNA 合成技术将编

码好的 DNA 序列进行从头合成，从而实现信息

的写入。DNA 合成的首次尝试可以追溯到 20 世
纪 50 年代，Michelson 等[37]首次合成了寡聚二

核苷酸。直到 20 世纪 80 年代，亚磷酰胺法才被

发明，并沿用至今。亚磷酰胺法主要分为 4 个步

骤：(1)去除亚磷酰胺上的 DMT(二甲氧基三苯

基甲基)基团；(2)将下一个待结合的亚磷酰胺结

合到去除 DMT 基团的亚磷酰胺上；(3)将暴露

的 5′ -OH 乙酰化，防止引入错误；(4)对磷酸三

酯进行氧化。通过这 4 个步骤的循环，将碱基一

个个加到 DNA 链上，实现 DNA 的从头合成。亚

磷酰胺法合成虽然是现在最主流的方法，但仍然

存在多种缺陷，并因此限制了该方法的发展，如

合成反应的产率随合成长度的增加而急剧降低，

在延长效率达到 99% 时，合成 120 bp 的寡核苷

酸的理论产率为 30%，但是当合成 200 bp 的寡

核苷酸时，产率仅有 13%。化学法合成的 DNA 
长度被限制在 200 bp 以内[38]，且亚磷酰胺法的
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图 4 DNA 信息存储中的纠错编码方式

Fig. 4 Error correction coding methods in DNA information encoding

稳定性差，需要大量有害的有机溶剂，无法合成

多重复序列。除了亚磷酰胺法外，还有酶促法。

通过酶促反应合成 DNA 既高效又准确。酶促法

是不依赖模板的寡聚核苷酸合成方法，通过 TdT 
(末端脱氧核苷酰转移酶)在 5′到 3′的方向上延长

寡聚核苷酸。为了进行精准的延长，该方法采用

了可逆终止机制，即在 3′的位置用合成中断终止

子或者保护基团修饰的核苷三磷酸(NTP)，以此

确保每个反应只添加单个核苷酸[39]。与亚磷酰胺

法相比，酶促法能够合成更长的寡聚核苷酸链。

但是，随着链长度的延长，DNA 链会形成稳定

的二级结构[39-40]，对合成和测序都有不利影响，

因此，酶促法一般用来合成 3 kB 以内的 DNA 

链。2012—2022 年，在 DNA 信息存储的相关工

作中，所使用的合成、测序和存储等技术信息如

表 2 所示。

  现今，高通量的商业合成大多基于芯片，根

据使用的保护基团的性质又可分为喷墨打印合

成、电化学合成、光刻合成和热合成等。喷墨打

印合成将核苷单体打印在芯片上，使其沉积在特

定位点，以进行 DNA 合成。喷墨打印的优点是

通量高、速度快，大多商业公司的喷墨打印通量

都在几十万条序列，合成长度在 300 nt 以内。在

通电条件下，电化学合成利用电极周围发生的氧

化还原反应改变溶液酸碱度，从而去除核苷酸的

保护基团，以进入下一步合成反应。电化学合成
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DNA 合成公司使用的合成平台不同，有酶促合

成、Gibson 组装和滚环扩增等，合成的 DNA 长
度有十几倍的差距，通量也因合成速率的不同而

差距较大。

4.2.4 信息读取

  要将信息从 DNA 中读取出来，就需要借助 
DNA 测序技术。1977 年，Sanger 等[45]使用双脱

氧链终止法完成了 DNA 的首次测序实验。该方

法使用 DNA 聚合酶扩增模板链，在反应体系中

需要添加脱氧核苷酸三磷酸(dNTP)和 4 种带有

荧光标记的双脱氧核苷酸磷酸(ddNTP)，双脱氧

核苷酸磷酸一旦结合到扩增链上，就会终止伸长

反应。通过调整 dNTP 和 ddNTP 的浓度，可使

反应体系中产生成百上千种不同长度的产物，利

用凝胶电泳可将不同长度的产物分离，最后，

通过放射自显影图谱可得到待测的 DNA 序列信

息。第一代的 Sanger 测序具有较高的准确率，

人类基因组计划就是使用的 Sanger 测序，直到

现在，Sanger 测序还在被使用，且仍是准确率最

高的测序方法。在 20 世纪 80—90 年代，一些研

究团队开发了大规模并行的测序方法，这些测序

方法大大提高了测序的通量(从 100 kB 到 GB 和 

的优点是通量高，缺点是电极间的酸碱度会相互

影响，造成合成的错误率较高。光刻合成则利用

激光在芯片上的光照催化保护基团酶解或直接脱

去特定位点的核苷酸的保护基团，触发合成的继

续。光刻合成的限制因素主要包括光的衍射和散

射，严重影响了其效率和正确率。热合成利用半

导体技术在芯片上集成大量的温控位点，通过控

制位点温度激活合成反应。热合成高度依赖控制

系统，通过控制系统还能实现纯化和矫正操作，

大大提高了合成的产率。

  近年来，DNA 合成技术不仅在方法上取得

了进步，在合成规模和效率上也有很大提高。早

期的 DNA 合成基于固相的亚磷酰胺合成法，虽

然精度高，但是通量低、成本高。随后发展出的

基于微阵列芯片的电化学合成技术能够并行进

行 106 个合成反应，极大地提高了合成速度和通

量，大大降低了合成所需的成本。Palluk 等[44]提

出的酶促合成可实现 10～20 s 一个碱基的合成速

度，是亚磷酰胺合成法的几十倍，成本也有望降

低几个数量级。由于 DNA 信息存储还没有建立

类似于计算机的完全自动化设备，所以，目前的

合成速度不能准确地度量数据的吞吐量。不同的 

表 2 DNA 信息存储研究工作及技术比较

Table 2 The comparison of research work and technology in DNA information storage
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TB 级别)，并且能够实现边合成边测序，这些

测序方法被统称为二代测序。具有代表性的二代

测序平台有 Roche 454 FLX 平台、Illumina 平台

和 SOLID 测序平台[46-48]。虽然二代测序在通量

上有了极大提高，但是测序的序列长度依然是该

方法的短板——通常，二代测序的读长只有 50～
300 bp。为了提高测序的读长长度，三代单分子

测序技术应运而生。三代测序主要分为两类，一

类是 Pacific Biosciences 公司开发的 SMRT 测序

技术[49]，另一类是 Oxford Nanopore Technologies 
公司的 Nanopore 测序技术。其中，SMRT 测序

将每个合成反应置于 ZMW(零模波导孔)中进

行，在保证测序通量的同时，也提高了测序的

读长。SMRT 测序的读长长度在 10～25 kB。

Nanopore 测序[50]则是利用不同碱基所带电荷的

不同，使待测序序列通过带有电位膜的纳米孔，

在不同碱基穿过纳米孔时，记录电信号的变化，

最后转换成碱基信息。Nanopore 测序能够测序

长 DNA 序列，在理论上是不受 DNA 序列长度限

制的，但由于现有文库的限制，该方法目前的最

长平均测序长度为 23.8 kB，其缺点为准确率不

高。Nanopore 的测序通量在 109～1013 bp，错误

率可以控制在 10% 左右，1 kB 的成本比 Illumina 
低了一个数量级[51]。

5 DNA 存储发展趋势和挑战

  DNA 数据存储作为一项新兴的技术，之所

以在近十年发展迅速，主要原因是相关的 DNA 
合成和测序技术的发展成熟。DNA 合成技术的

发展使大规模的编码序列能够在短时间内以较低

的成本进行信息写入，从而使得 DNA 存储的数

据量提升了数个数量级，从概念模型一下跳跃到

应用层面。同时，DNA 测序技术的成熟将使得

测序的成本进一步压缩，不仅能对大规模数据进

行快速测序，还能允许大量冗余的存在，从而间

接提高了 DNA 存储系统稳定性的可操作空间。

目前，DNA 信息存储的成本较高，远高于传统

数据存储介质，未来需要开发能够降低 DNA 信
息存储成本的技术，如 DNA 酶促合成技术。目

前，DNA 酶促合成技术还未成熟，仍具有巨大

潜力，未来，酶促合成速度有望达到 20 s 一个碱

基，甚至更快，合成速度将会大幅提高，成本也

将呈数量级下降，届时，DNA 数据存储将有更

大的发挥空间，能够实现真正的商用。但同时，

现有的合成技术仍存在不足：一方面，对 DNA 
序列的要求较高，需要 GC 含量在 40%～60%，

且不能含有较长的单碱基重复；另一方面，合

成的 DNA 长度有限制。二代测序中需要进行大

量的桥式聚合酶链式反应，在聚合酶链式反应

的过程中，计算的 GC 含量将会影响解链速率和

二级结构形成等，从而使测序中出现较高的错

误率。

  DNA 测序技术作为 DNA 存储框架中的信

息读取重要组成模块，也有望引领 DNA 存储的

变革与进步。速度快和准确率高是实现大规模 
DNA 信息读取的必备条件。目前，DNA 存储中

常用的读取技术为二代 Illuminate 测序，虽然通

量高、成本较低，但是存在大量的浪费，不能有

效控制成本。另外，Nanopore 测序一直是被广泛

看好的三代测序技术，其优点是能够处理超长读

长的序列，缺点是错误率较高。

  高效的信息编码技术能够在一定程度上克服

合成和测序带来的不利影响。现有的 DNA 编码

算法从原来的单纯实现信息编码到需要考虑 GC 
含量、均聚物长度、信息密度等因素，编码系统

也逐渐成熟。但是现有的编码算法种类较多、标

准不一，且都基于二进制的编码方式，无法充分

利用 DNA 序列自身的编码特征，编码算法缺乏

创新性突破。近年来，DNA 数据存储领域纠错

算法的开发成为该领域的研究热点，针对不同问

题需求的算法层出不穷，但这些算法往往只在某
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依然是未来最具潜力的存储介质之一。DNA 存
储领域的各个技术难点涉及生物技术、机械工

程、通信工程、软件工程等众多领域，相信在这

些领域专家的共同努力下，DNA 信息存储将在

未来实现更低成本、高效、便捷的存储，从而超

越传统的存储介质。
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