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DNA 数据存储——机遇与挑战

史 越  贾李佳  刘 翟*

(中国科学院武汉病毒研究所 武汉 430207)

摘  要  自人类进入信息时代以来，全球信息总量飞速膨胀，为数据存储行业带来极大挑战。当前的

信息存储工具存在许多缺陷，如信息密度低、使用寿命短、环境污染等，而脱氧核糖核酸(DNA)作为

天然的遗传信息载体，具有信息密度高、稳定性高、保存时间长、维护成本低等优点，可能成为信息

存储领域的卓越选择。尽管 DNA 存储目前面临读写成本高、速度慢、错误率高等挑战，但在某些领

域也有着独特的优势，如“冷”数据存储和军事加密存储等。目前，DNA 存储的潜在发展方向主要包

括在军事、航空航天等特殊场景下的应用，高容错的编解码方案，生物活体存储体系，脱离测序的信

息读取方法，以及集成化的存储系统和统一行业标准等。希望在不久的将来，DNA 存储能够实现规模

化应用，迎来数据存储的新纪元。
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Abstract Since the human civilization entered the information age, an exponential growth of digital 

information globally posed great challenges to data storage. Current data storage devices have many defects, 

such as limited data density, short lifespan, environment pollution and so on. Deoxyribonucleic acid (DNA), 

the natural carrier of genetic information, was proposed to be a reasonable alternative due to its high 

information density, robustness, long half-life and low maintenance cost. Although DNA storage currently 

faces the challenges of high reading and writing costs, slow speed and high error rate, it has unique advantages 
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1 引  言 

  自 20 世纪末全球迈入信息时代以来，信息

化、数字化浪潮的冲击带动了数字经济、5G、

人工智能、物联网等新兴技术的高速发展，随之

而来的是全球数据产出量的爆发式增长。据国际

权威机构 Statista 预测，截至 2035 年，全球数据

产出量将达到 2 143 ZB，较 2020 年的 47 ZB 增
长近 45 倍[1]。2016 年 3 月，国家发展和改革委

员会在《中华人民共和国国民经济和社会发展第

十三个五年规划纲要》中正式将大数据列为国家

战略，确立了大数据在经济社会发展中的重要地

位。然而，传统数据存储手段存在信息密度低、

能耗高、使用年限短等问题，恐难以在可预见的

未来实现突破。飞速增长的数据存储需求与逐渐

落后的数据存储能力之间的矛盾使得脱氧核糖核

酸(Deoxyribonucleic Acid，DNA)存储的概念应

运而生。

  DNA 存储概念最早由 Norbert Wiener 和 
Mikhail Neiman 于 20 世纪 60 年代中期提出[2]，

并在 1988 年得到初步验证[3]。但受限于 DNA 高
通量合成及测序技术的发展，直到 2010 年后，

DNA 存储领域才开始有了实质性的进步。DNA 
分子作为承载生物遗传信息的天然信息存储介

质，与基于硅基介质的传统存储方式相比，有着

独特优势。一方面，DNA 分子可承载的信息密

度极高，与目前存储密度最高的闪存相比，DNA 
的信息存储密度可达到 1019 比特/cm3，为闪存存

储密度的 1 000 倍[4]；另一方面，DNA 存储所需

的维护成本大大低于传统存储，在使用年限、

抗干扰能力和稳定性上亦存在显著优势。因此，

DNA 存储这一新兴技术有望成为未来新一代大

数据存储的解决方案。

2 DNA 存储研究进展

  经过千万年的演变，数据存储技术由古老

的结绳记事逐步发展到近现代的硬盘和闪存。

如今，随着信息爆炸时代的到来，巨大的信息

存储压力也推动着传统存储技术寻找新的突破

(图 1)。在这一背景下，DNA 存储作为一个极具

潜力的发展方向，受到国内外众多研究机构与商

业公司的关注。

2.1 DNA 存储基本流程

  DNA 存储的整个流程可大致分为 4 个步

骤，即“编”“写”“存”“读”(图 2(a))。
  “编”即将待存储的二进制信息通过编码算

法转换为碱基信息。目前，常用的 DNA 存储编

码算法包括碱基与二进制信息直接映射的 Church 
编码[5]、基于霍夫曼编码和三进制轮换编码的 

in many fields, such as long-time archival storage, military data encryption and so on. The potential future 
directions of DNA storage mainly include applications under special scenarios such as space and military, 
encoding-decoding algorithms robust to base errors, in vivo DNA storage, information retrieval without 
sequencing, and integrated DNA storage system as well as a unified evaluation standard. It is hoped that in the 
future, DNA storage can achieve large-scale application, and open a new era of data storage.
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图 1 全球数据产出增长预测和信息存储介质发展简史

Fig. 1 Global data output forecast and history and current progress of information storage devices

Goldman 编码[6]、DNA 喷泉码[7]等。另外，与传

统信息存储不同，受 DNA 合成技术限制，单条 
DNA 序列的合成长度有限，无法将所有信息存

入单个分子中，因此，目前的所有编码方法均需

要将信息片段化，并对每个信息片段添加相应的

位置索引，使 DNA 存储具有信息片段化、离散

化的特性。

  “写”即将编码好的碱基信息通过 DNA 合
成写入到 DNA 分子中。主流的 DNA 合成方式包

括化学合成与生物合成两大方向[8]，化学合成法

是目前较为成熟的 DNA 合成方式，包括传统的

柱式合成法和以 Twist(https://www.twistbioscience.
com/)、迪赢生物(https://www.dynegene.com/)为
代表的簇式高通量合成法等。生物合成法则是 
2013 年前后逐渐开始发展的新技术，通过酶促合

成提高长链 DNA 分子的合成效率，降低合成及

组装成本，并减少有害废液的产出[9]。

  “存”步骤将合成好的 DNA 分子在适宜条

件下长期稳定储存，实验室保存 DNA 分子的传

统形式是 DNA 干粉和溶液，可在低温环境下稳

定保存数年至数十年；DNA 物理封装也是一种

可有效保护 DNA 分子的方式，苏黎世联邦理工

学院的 Grass 团队于 2013—2019 年的一系列研究

中提出了一种适用于 DNA 存储的封装技术，将 

DNA 与聚乙烯亚胺交替包裹在纳米磁珠上，最

外层添加二氧化硅层，可使 DNA 在室温下保存 
20～90 年，10 ℃ 下则可保存 527 年之久[10-12]。

其团队与哥伦比亚大学合作，运用该技术与 3D 
打印技术培育了五代包含 DNA 信息的“斯坦

福兔子”，并完成了信息的完美恢复，证实了 
DNA 封装拥有优良的稳定性和保真性[13]。除体

外存储外，DNA 信息体内存储也有着不容忽视

的优点，将包含数据信息的质粒载体转化进大肠

杆菌中，可实现信息低成本复制和长期保存[14]。

  “读”步骤即信息还原，依赖于 DNA 测序

技术。首先对承载待读取信息的 DNA 分子进行

测序，然后对测序结果进行解码纠错后还原到原

始内容。如上文所述，DNA 存储有着片段化、离

散化的特性，因此通常选择可以同时对大量 DNA 
分子进行测序的下一代测序技术(又称高通量测

序技术)[15]，而三代 Nanopore 测序因具有快速便

捷的特性，在 DNA 存储领域也有部分应用[16-17]。

DNA 信息的解码过程为编码算法的逆运算，考

虑到 DNA 分子在合成、储存、聚合酶链式反应

(polymerase chain reaction，PCR)扩增、测序过

程中可能发生的碱基突变、插入及丢失，需要

设计相应的纠错算法，通过添加冗余的方式提

高信息读取的容错率，确保在错误低于一定量
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时能完美还原到原始内容。里德-所罗门(Reed-
Solomon，RS)纠错码、低密度奇偶校验(low-
density parity-check，LDPC)码、异或算法均为经

典的纠容错算法。

2.2 DNA 存储的国内外研究现状

  DNA 存储的首个里程碑式成果由哈佛医学

院的 Church 研究组于 2012 年实现，其提出了

一种“两种碱基映射一种比特”的灵活编码方

式，可以有效规避高 GC 含量、长均聚物和 DNA 

二级结构等影响合成和测序效率的问题，并成

功将一本 659 kB 的图书编码存储到 DNA 中，

达到 5.49×1015 比特/mm3 的极高信息密度[5]。

2013 年，欧洲生物信息研究所的 Goldman 团队

在 Nature 上发表论文，使用三进制霍夫曼编码实

现了 ASCII 文本、PDF、JPG 和 MP3 格式，合

计 739 kB 文件的 DNA 存储，文件还原准确率超

过 99.99%，也是纠错码在 DNA 存储领域的首次

应用[18]。2015 年和 2016 年，Grass 和 Blawat 团

图 2 DNA 信息存储流程和 DNA 合成、测序技术路线示意图

Fig. 2 Schematic diagram of DNA information storage process and DNA synthesis and sequencing techniques
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开发出一套“阴阳”双编码算法。在低分子拷

贝数下，该算法的数据恢复率可达到 88%[23]。

2022 年 3 月，国务院发布《“十四五”数字经

济发展规划》，提出“抢先布局前沿技术融合创

新”“推进前沿学科与交叉研究平台建设”，将 
DNA 存储列为需要重点布局的新兴战略技术，

显示出国家层面对 DNA 存储技术的高度重视。

图 3 展示了国内外 DNA 存储发展过程中的部分

里程碑事件。

  除科研领域外，DNA 存储在商业化应用方

面的潜能也受到多方认可。IT 研究与顾问咨询公

司 Gartner 预测，截至 2024 年，约有 30% 的信息

存储企业将会使用 DNA 存储，以应对爆炸式增

长的信息总量[24]。目前，西方国家已在 DNA 存
储上有多项商业化应用尝试。Helixworks 公司于 
2016 年在 Amazon 上提供 512 kB 容量的 DNA 存
储硬盘，在适宜环境下，可以存储 1 世纪之久，

是首个提供商业化 DNA 存储服务的公司[25-26]。

2019 年，Catalog 公司推出了其自主研制的高通

量 DNA 存储设备，并成功将 16 GB 的英文维基

队分别将 RS 码和 LDPC 码这两种计算机领域常

用的纠错码运用在 DNA 信息编码中[19-20]。2017 
年，哥伦比亚大学和纽约基因组中心的 Erlich 团
队参考通信领域的喷泉码设计了一种适合 DNA 
存储的 DNA 喷泉码，该编码方式在保持高容错

率的前提下大大降低了冗余度，在 1.57 比特/碱
基的净信息密度下可达成完美还原[7]。

  在 DNA 存储领域，我国的发展虽然较西方

略为滞后，但近年来也在强势追赶，达成了多项

技术突破，取得了一系列国际领先水平的研究成

果。2017 年，深圳华大生命科学研究院实现了

多片段连接存储的原理验证，并于 2021 年获得

专利授权[21]。2022 年，天津大学元英进团队从

头设计合成了一条 254 886 bp 的专用于 DNA 信
息存储的人工染色体，编码了合计 37.8 kB 的文

本、图片和视频文件，将单菌内数据存储 DNA 
数量提升到了 0.1 Mbp 级，并实现了数据的可靠

恢复[22]。2021 年，深圳华大生命科学研究院平

质团队结合中国古代阴阳哲学思想，并综合参

考了 Goldman 编码和 DNA 喷泉码的设计思路，

图 3 国内外 DNA 存储发展里程碑事件

Fig. 3 Domestic and international milestones in the development of DNA storage
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百科页面存储到了 DNA 中，证实了商业化大规

模 DNA 存储的可能性[27]。2023 年，Biomemory 
公司推出了 DNA 数据存储卡，该款存储卡仅有

信用卡大小，支持 1 kB 容量的文本数据存储，

最短寿命为 150 年[28]。我国在 DNA 存储商业

化上的摸索主要集中在 DNA 高通量合成技术上

的突破，目前还未见成熟的 DNA 存储商业化产

品，但中科碳元(深圳)生物科技有限公司(http://
carbon-atom.com/#/products)、苏州泓迅生物科

技股份有限公司(http://www.synbio-tech.com.cn/
synthetic-biology/dna-ubar/)等企业已对外提供 
DNA 存储服务。

3 DNA 存储目前的挑战

  DNA 存储是生物学与计算机科学、密码

学、信息学等学科的跨领域有机结合，其在解决

传统信息存储的痛点问题时，也不可避免地带来

了一些生物分子本身的特性限制，这使得 DNA 
存储在实现上有着与传统信息存储领域截然不同

的难点。从 2012 年至今，尽管 DNA 存储已经

有了蓬勃的发展，但多数已发表的成果都局限在 
kB 级、MB 级存储，目前，更大规模的 DNA 存
储应用仍是空白。

  DNA 存储从实验室走向实际应用的最大障

碍主要集中在以下几方面：相对较高的错误率及

随之而来的高纠容错算法需求，高昂的合成和读

取成本，烦琐的实验流程。

3.1 DNA 存储相对较高的错误率与低容错性

3.1.1 信息写入 DNA 分子时引入的碱基错误

  在将编码好的信息写入 DNA 分子时，目前

主流的化学合成 DNA 技术基于碱基之间的偶联

反应。然而，该过程的每个步骤均可能面临反应

不完全和副反应等问题，这是由化学反应本身的

局限性导致的。这些限制使得合成产物中往往存

在一定比例的错误[29]。影响 DNA 序列准确性的

错误类型主要分为碱基替换、插入和缺失 3 种。

目前，主流的 DNA 化学合成手段在每个位置上发

生碱基替换的概率为 0.2%～0.5%[30-32]。由于 DNA 
合成是逐位添加碱基，因此，随着合成 DNA 链
的长度增加，碱基替换概率也将相应累加。一

条 100 bp 长的 DNA 链不发生碱基替换的概率为

(1－0.2%)100，即 81.8%，而当长度增加到 200 bp 
时，序列不发生碱基替换的概率仅为 67.0%。除

碱基替换外，碱基缺失也是 DNA 合成中较为常

见的错误，其概率约为 0.1%，而碱基插入的概

率则相对较低，仅在 0.01%～0.1%[30-32]，这些也

大大限制了人工合成 DNA 分子的序列准确率。

3.1.2 从 DNA 中读取信息时引入的碱基错误

  在常规的 DNA 存储实验流程中，存储信息

的 DNA 分子在合成完成后以干粉、物理封装等

形式长期保存。在需要读取信息时，通过预先设

计的引物区域，利用 PCR 扩增的方式提取待读

取的信息，以进行后续的测序步骤。然而，PCR 
扩增步骤也会引入碱基错误。一方面，这些错误

来源于 DNA 聚合酶本身的保真性有限[33-34]，另

一方面则在于序列本身的扩增偏好性[35-36]。有研

究发现，过低的模板浓度可导致 PCR 产物的突

变率大幅提升，而这些错误无法通过使用高保真

聚合酶降低[37]。一项针对 DNA 存储全流程错误

率的研究显示，最终测序产物中，每 1 000 个碱

基约发生(6.7±6.9)个缺失错误，(7.9±2.0)个替

换错误，以及低于(0.3±0.2)个插入错误。方差

分析显示：产物中的碱基缺失错误绝大部分由合

成环节贡献，而替换错误则主要在 PCR 扩增过

程中产生[38]。相比之下，传统硬盘的读取错误率

约为每比特 1014 个错误[39]，比 DNA 存储的错误

率低约 10 个数量级。表 1 总结了 DNA 存储全流

程中的碱基错误发生率。

3.1.3 DNA 存储对纠容错算法的高需求

  在传统硬盘存储领域，常见的信息错误为误

码和信道损坏，分别对应 DNA 存储中的碱基替
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换错误和整条 DNA 序列丢失。因此，这两类错

误均可通过如 RS 码、LDPC 码等主流纠删码算

法和添加冗余的方式纠正。然而，DNA 分子还

存在独特的碱基插入和丢失错误，这些错误如果

无法被纠正，则可能引起分子生物学中常见的移

码突变问题[40]，使得后续所有信息均出错，而这

种错误是一般的纠删码算法难以处理的[41]，导致

整条序列均无法被还原。同时，由于 DNA 存储

的流程中涉及烦琐的分子生物学实验步骤，因此

容易引入大量系统误差，且无法依靠常规处理测

序数据的方式来规避[41]。DNA 存储独特的错误

类型使得其往往需要更加复杂的纠容错算法来满

足信息还原的需求。

  目前，主流的 DNA 存储纠容错策略包括添

加冗余及内外校验码，如 Goldman 团队采取的 
RS 校验码配合 4 倍冗余的编码策略[18]。然而，

添加冗余降低了信息密度，增加了需要合成的 
DNA 分子数量，使得读写成本进一步提高。DNA 
喷泉码虽然可以达到极高的净信息密度，但其恢

复能力波动较大，部分情况下甚至低于不添加纠

错码的数据恢复率[7,41]。探究低冗余、高纠错能

力的纠容错算法也是 DNA 存储面临的一项重大

挑战。天津大学合成生物学团队于 2022 年提出

了一种基于 de Bruijn 图的序列重建算法，存储了 
6.8 MB 的敦煌壁画，并在长达 10 周的加速老化

实验后，仍能达到完美还原，为 DNA 存储中可

能出现的独特错误类型提供了一种解决方案[42]。

3.2 DNA 存储的成本居高不下

3.2.1 高昂的 DNA 合成及测序成本

  DNA 存储最大的经济成本来源于 DNA 分子

的合成。如上文所述，DNA 信息存储的低容错

性使得其需要更多的数据冗余，以确保在出现错

误时能够纠正并还原内容。然而，与传统信息存

储不同的是，DNA 存储的所有信息均以 DNA 分
子为载体，而大量的冗余意味着大量额外的合

成成本。目前，商业合成寡核苷酸池的价格约为

每碱基 0.002 美元，以信息密度较高的喷泉码编

码(1.57 比特/碱基)为例计算，折合每比特信息 
0.001 3 美元，即约为 1.04×107 美元/GB[43]。在

信息读取方面，根据测序服务提供商的不同，二

代高通量测序技术每 1 GB 数据的价格在 5～20 
美元不等[44]。尽管下一代测序的单价较低，但为

了保证原始数据能够可靠还原，最少需要约 35×
的测序覆盖度，即测到目标碱基数的 35 倍[45]。

同样以喷泉码为例计算，折合每比特信息的读取

成本至少为 1.11×10－7 美元，即约 892 美元/GB。
高昂的读写成本使 DNA 存储的经济成本高于

硬盘存储约 8 个数量级(硬盘存储的成本仅为约

0.013 美元/GB)[46]，极大地阻碍 DNA 存储走向

规模化应用。

3.2.2 实验流程耗费巨大时间成本

  除了经济成本外，现阶段，DNA 存储的时

间成本也居高不下。在信息写入阶段，合成所

需时间由合成仪的最高通量和合成周期决定。目

前，市面上的 DNA 柱式合成最多可达 1 536 通
量，合成寡核苷酸的长度上限在 150～200 bp，
每添加一个碱基，耗时约增加 30 min[47-48]。以一

个 5 MB 的小文件为例，在不添加任何冗余和寻

址标签的情况下，其包含的信息至少需要 260 万
个碱基来存储，如果使用柱式合成法，那么，这

表 1 DNA 存储各环节碱基错误发生率[30-32]

Table 1 Base error rates in different steps of DNA storage[30-32]
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些信息至少需要进行 8 轮合成，耗时超过三周。

目前，二代高通量合成技术理论上可在单张芯片

上同时合成数万条乃至数百万条寡核苷酸，但

产物量极低，仅能达到 fmol 水平，在后续实验

中需要通过 PCR 增加产物量，变相延长了时间

周期[49]。除 DNA 合成耗时外，DNA 信息的读

取速度也与硬盘存储存在较大差距。Illumina 测
序平台的主流测序仪的产出数据速度为  50～
1 000 kB/s[50]，与传统的机械硬盘(160 MB/s)和固

态硬盘(550 MB/s)相比，差了 2～4 个数量级。

DNA 存储与传统存储工具的比较如表 2 所示。

4 DNA 存储的未来发展方向

  如上文所述，现阶段，DNA 存储的优势和

挑战显而易见。一方面，DNA 存储有着信息密

度高、保存年限长、维护成本低等优点；另一方

面，DNA 存储面临着读写成本高、周期漫长和

流程烦琐等挑战。这些问题主要受制于 DNA 的
合成和测序技术，难以在可预见的未来实现颠覆

性的发展。尽管如此，DNA 存储仍然在许多领

域展现出独特的优势，如“冷”数据存储和军

事加密存储方面。随着科技的不断发展，以及生

物科技和信息科技领域的深度融合，未来有望

在 DNA 存储的关键问题上取得重要突破，助力 
DNA 存储从实验阶段迈向应用阶段。

4.1 DNA 存储的高稳定性与生物加密特性开辟

的特殊应用场景

  DNA 分子可以在适宜条件下稳定储存数百年

之久，有研究者曾在距今 56 万～78 万年的化石中

提取出完整的野马基因组序列[54]。如图 4 所示，

理论上，DNA 分子在面对脱嘌呤和脱氨基这两种

最常见的降解方式时，在零下 4 ℃ 的水中可分别

保存 1 108 965 年和 283 001 年，而在同样温度的

空气中，保存年限则能上升约 3 个数量级[55]。

  这种极高的稳定性使得 DNA 存储在一些特

殊场景、极端环境下拥有比传统存储方式更高的

应用潜力。譬如，我国目前正在设计部署空天数

据中心，有望在太空中实现数据的大规模存储和

备份，而 DNA 存储的高稳定性、抗电磁辐射与

低能耗等特征使得其在空天数据存储上有着天然

优势。与电子存储技术相比，面对太空环境中可

能发生的电磁辐射干扰、温度波动和存储空间有

限等种种问题，DNA 存储展现出巨大的潜力与

前景。

  DNA 存储的另一个独特性是其作为生物化

学分子，天然拥有区别于计算加密的生物加密特

性，可以通过细菌抗性、荧光探针杂交、DNA 
二级结构等生物反应对存储信息进行加密，大幅

提高信息截获难度，降低信息泄露风险，这使得 
DNA 存储在军事领域亦有出色的应用价值。上

海交通大学樊春海团队开发了一种基于 DNA 折
纸的信息多重加密方式，只有通过指定的密钥将

携带信息的 DNA 骨架链以正确方式折叠，才可

以对信息进行解码[56]。湖南科技大学张翼飞团队

开发了一系列基于探针杂交的 DNA 存储加密技

术，读取前必须选择正确的处理步骤，否则将造

成信息错误，甚至自毁，且截获方处理后必定会

表 2 DNA 存储与传统信息存储工具的比较[51-53]

Table 2 Comparison of DNA storage vs. traditional information storage[51-53]
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留下可检出的痕迹[57-59]。

4.2 以信息密度换取高容错、低成本的编码思路

  目前，对于西方主流的 DNA 存储编码方式

来说，无论是 Goldman 编码、Church 编码，还

是喷泉码，均用碱基与二进制信息直接对应，本

质上仍然是计算机信息的思路，在对编码方式的

优化上，也以尽量降低完美还原所需的冗余量、

使信息密度逼近理论上的香农极限(2 比特/碱基)

为基本方向。然而，这种编码方式每次都需要单

独合成 DNA，其成本难以控制，这也是 DNA 存
储规模化、商业化应用的最大阻碍。对此，近

年来，包括中国科学院[60]、天津大学[61]、美国 
Catalog[62]等在内的多个研究团队采取了新的编

码思路，借鉴我国古代活字印刷的思想，用一段 
DNA 短序列表示一段信息(如一个汉字)，存储时

通过酶促连接将所需短序列组合成长链 DNA。这

种 DNA 活字存储牺牲了编码密度，但由于 DNA 
短序列“活字”可以单次合成、反复使用，因

此，在进行大规模存储时，反而比逐位合成更加

节省成本，且两者之间的差距随存储规模的上升

而增加。同时，由于 DNA 活字存储技术路线使

用一段序列对应一段信息，因此对 DNA 存储中

常见的单碱基替换、缺失等错误有着极高的鲁棒

性，变相节省了传统 DNA 存储中用于纠删码和

冗余的空间，进一步降低使用成本。

4.3 探究生物活体 DNA 存储体系

  在 DNA 存储中，信息的复制和传递需要通

过对储存信息的原始 DNA 分子进行 PCR 扩增。

然而，在对双链 DNA 进行 PCR 扩增时，首先

需要对原始 DNA 模板进行加热变性，将双链解

离成单链，以作为后续扩增模板，这一步会导

致原始模板被消耗[63]。随着信息被多次复制，

PCR 扩增过程引入的碱基错误会同时在原始信

息和拷贝信息中积累，变相增加信息错误率，这

是 DNA 存储与传统存储的又一大显著区别。针

对这一特点，部分研究者尝试探究新的存储介

质，使用质粒、人工染色体等介质保存 DNA 信
息，并转化进生物体内(大肠杆菌等)，以长期保

图 4 不同温度下 DNA 与闪存在空气及水中的保存年限对比[55]

Fig. 4 Comparing retention years of DNA vs. flash memory under different temperature in air and water[55]
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的研究也为 DNA 存储提供了另一种全新的技术思

路，即用不同分子量的生物分子编码不同信息，

再通过质谱等目前十分成熟的大分子检测分离技

术进行读取。香港理工大学的姚钟平/刘重明研

究团队于 2022 年提出一种基于多肽序列的信息

存储方案，使用不同氨基酸作为信息存储单元，

并通过串联质谱达到信息的快速精确读取[68]。

而在传统的分子生物学实验中，亦会使用聚丙烯

酰胺凝胶电泳(PAGE)对 DNA 分子进行精度高

达 1 bp 的分离[69]；高效液相色谱(HPLC)、电喷

雾质谱(ESI-MS)等分析手段也可对 DNA 进行基

于序列长度或分子量的高精度分辨，甚至可分辨 
DNA 二级结构[70-72]，或可使囊括碱基信息、序

列长度、分子量、二级结构的多维度编码成为可

能，也是一种有潜力的研究方向。

4.5 集成化的存储体系与行业标准

  自  2012  年  DNA 存储首次实现应用以

来， D N A  存储领域的研究百花齐放，在

“编”“写”“存”“读”各步骤上均有突破性

进展。然而，与传统电子信息存储可以在计算机

上一次性完成写、存、读的所有步骤相比，DNA 
存储的各流程仍处于割裂状态，DNA 的合成、

保存、测序往往需要在不同平台完成，过程中涉

及大量实验人员和仪器设备，缺乏一套方便快捷

的集成化、自动化的信息存取流程，使得现阶

段的 DNA 存储难以脱离实验室场景走向实际应

用。因此，如何整合 DNA 存储中的各个流程，

建立 DNA 存储“编”“写”“存”“读”一体

化系统，是 DNA 存储走向实际应用的重要课

题。东南大学生物科学与医学工程学院刘宏团队

设计开发了一套在单电极上同时完成 DNA 合成

与测序的实验方案，为未来实现 DNA 信息存读

一体化提供了硬件基础[73]。

  目前，DNA 存储领域存在多条主流技术路

线，而不同技术路线之间的编解码算法和实验流

程难以兼容，阻碍着 DNA 存储的规模化应用。

存。该技术路线的优势是可以利用菌体自身的复

制来拷贝信息，而在大肠杆菌、酵母菌等常用模

式生物复制过程中，突变率低，可以达成信息的

高保真复制[64]。韩国科学技术联合大学院大学的 
Moonil Kim 团队于 2018 年完成了利用质粒长期

存储 DNA 信息的验证，将《国际人权宣言》编

码进 22 种包含 400 bp 信息的质粒中，并转化进

大肠杆菌中培养，且完成了信息的完美还原[65]。

该研究通过加速老化实验预测质粒 DNA 可在

－20 ℃ 的环境下稳定保存约 20 年，进一步证明

了生物活体存储体系的发展潜力。由于菌体自身

可以进行快速、低成本的复制，因此，生物活体

存储或可作为一种信息冗余备份的手段，进一步

提升 DNA 信息存储的可靠性。中国科学院微生

物研究所及合作团队于 2022 年提出了一种基于

微生物体系的高容纠错 DNA 存储阵列技术(Bio-
RAID)，通过携带存储信息质粒的微生物的低成

本、无限量复制，达到传统存储中必须用多个硬

盘阵列才能达到的效果，是该技术路线下的一次

有力尝试[66]。

4.4 探索高速便捷的信息读写方法

  如上文所述，现阶段，DNA 存储的信息读

写依赖于 DNA 的合成和测序，而 DNA 的化学

合成和二代测序的时间周期均远远长于传统硬盘

存储，无法满足日常热数据的高频读写需求。因

此，探究脱离合成与测序的快速、高通量、操作

简便、成本低廉的数据读写方式，使 DNA 存储

在冷数据存储之外亦可应对热数据存储，也是 
DNA 存储领域的一个重要发展方向。湖南科技

大学生命科学学院张翼飞团队与中国科学院武汉

病毒研究所刘翟团队合作，于 2022 年提出了一

种基于寡核苷酸芯片杂交的信息存储方法，通过

读取荧光探针杂交产生的荧光信号，可快速准确

地还原信息，成本比基于合成和测序的读写方法

低了 2 个数量级[67]。

  除此之外，一些来自其他碳基信息存储领域



集    成    技    术 2024 年                   138

而随着 DNA 合成、封装、测序技术的发展，新

的 DNA 存储技术路线也将不断涌现。一套具有

良好拓展性，以及可兼容不同文件类型、编解码

算法、存储介质的软硬件结合系统，建立行业统

一的存储性能综合评判机制，对未来实现 DNA 
存储全流程一体化至关重要。深圳华大生命科学

研究院的研究团队发表了 DNA 存储不同编解码

算法的集成与评估平台 Chamaeleo，集成了 6 种 
DNA 存储主流编解码算法，可以针对文件分析

不同编解码算法的表现评分，并提供拓展接口，

以应对新的算法[41]。

5 结  语

  随着大数据时代的到来，DNA 存储这一新

兴数据存储技术也备受关注。作为保存生物遗传

信息的天然信息介质，与传统的硅基存储介质

相比，DNA 分子在信息密度、稳定性、使用年

限、维护成本上均有着显著优势。目前，DNA 
存储领域的发展仍处于初级阶段，虽然在全球已

有不少实验室级别的小规模应用实现，但其错

误率偏高、读写成本昂贵、流程繁杂冗长等痛点

问题仍阻碍着 DNA 存储走向大规模、商业化应

用。本文讨论了 DNA 存储发展目前面临的主要

挑战，并提出了未来该领域可能的几大重点研究

方向。随着 DNA 合成和测序技术的不断进步，

分子生物学、信息学、计算机科学等多学科交叉

日趋深入，希望在不久的将来能实现 DNA 存储

在民用、军事、空天等领域的应用落地，开启数

据存储的新纪元。
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