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ＤＮＡ存储中的纠错方法综述
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摘　要：携带有遗传信息的脱氧核糖核酸ＤＮＡ，具有密度高、维护成本低以及保存时间久等特点．在数据存储
需求呈指数级增长趋势的时代背景下，ＤＮＡ有望成为取代传统存储设备的潜在存储介质．由于 ＤＮＡ存储过程
会不可避免地引入一些错误，纠错是目前 ＤＮＡ存储面临的一个主要问题．文章分析了 ＤＮＡ存储信道的复杂
性，系统地总结了近年来ＤＮＡ存储研究在纠错技术方面的进展，以及ＤＮＡ存储纠错技术未来面临的挑战和发
展方向．
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　　随着分布式、云计算和物联网技术的发展，人
类每天产生的数据总量呈现出指数增长的趋势．
据国际数据公司（ＩＤＣ）预测，２０２５年，全球数据信
息总量将达到１７５ＺＢ［１］．传统的磁、光、电等存储
技术已无法满足未来呈指数增长趋势的数据存储

需求［２－３］．与此同时，作为生命信息存储介质的
ＤＮＡ分子在存储容量、稳定及能耗方面有着巨大
的优势［４－５］．据估计，ＤＮＡ分子的存储密度可达
到～１０７ＧＢ／ｍｍ３，比传统存储介质提高了６个数
量级．正是基于上述原因，ＤＮＡ分子有望成为解决

海量大数据存储困境的一种极具潜力的存储介

质［６－７］．
２０世纪 ６０年代，Ｗｉｅｎｅｒ［８］和 Ｎｅｉｍａｎ［９］提出

了用ＤＮＡ分子存储数据的想法，标志着 ＤＮＡ存
储研究的正式开始．随着合成和测序技术的成熟
与推广，２０１２年，哈佛医学院的 Ｃｈｕｒｃｈ等［１０］第一

次在体外实现了０６５ＭＢ数据的ＤＮＡ存储．此后
的每一年，《Ｎａｔｕｒｅ》《Ｓｃｉｅｎｃｅ》等权威期刊都有相
关研究成果的报道［１０－１４］．欧美发达国家已经将
ＤＮＡ存储列入国家发展战略．２０２０年１１月，微软
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公司与西部数据公司、Ｔｗｉｓｔ生物科技公司以及 Ｉｌ
ｌｕｍｉｎａ公司结成联盟，用于推进 ＤＮＡ数据存储领
域的发展．美国半导体产业协会（ＳＩＡ）发布的《半
导体１０年计划》也将 ＤＮＡ数据存储列为未来海
量数据存储的重要选项．我国两会公布的《中华人
民共和国国民经济和社会发展第十四个五年规划

和２０３５年远景目标纲要》也明确指出，要加快布
局ＤＮＡ存储等前沿技术．

然而，ＤＮＡ存储过程会不可避免地引入一些
错误，这些错误对 ＤＮＡ数据的准确恢复提出了严
峻的挑战．因此，ＤＮＡ存储研究必须要解决的一个
关键问题是如何在 ＤＮＡ数据恢复的过程中发现
错误并纠正错误．本文主要介绍了 ＤＮＡ存储过程
中错误的类型及其分布复杂性，ＤＮＡ存储纠错技
术的主要进展，并对其发展趋势进行了展望．

１　ＤＮＡ存储信道复杂性

ＤＮＡ存储过程主要包括４个步骤：将计算机
数据编码成 ＤＮＡ序列，合成 ＤＮＡ序列，ＰＣＲ扩增
与存储，测序并恢复存储数据．ＤＮＡ存储主要涉及
３种生物技术：ＤＮＡ序列合成技术、ＰＣＲ扩增技术
以及测序技术．ＤＮＡ存储过程可以理解为一个信
道模型，该信道模型主要由上述３种技术引起一
些错误．这些错误可以分成两类：序列内错误和序

列间错误．
序列内错误主要是指 ＤＮＡ分子序列存在碱

基的插入、删除和替换等错误［１５－１７］．ＤＮＡ分子在
合成时可能会发生碱基的替换、插入和删除等错

误；ＰＣＲ扩增阶段，可能发生替换错误；ＤＮＡ分子
在测序读取阶段，可能会发生碱基的替换、插入和

删除等错误．研究表明，使用二代测序技术，每个
碱基发生错误的概率为１％～２％［１７］，而使用三代

测序技术每个碱基发生错误的概率为 １０％ ～
１５％［１８－１９］．此外，插入或删除错误会导致 ＤＮＡ序
列的长度与标准序列长度发生偏差．实验表明，使
用三代测序技术大约８８％的ｒｅａｄｓ长度不正确［２０］．

序列间错误主要是指 ＤＮＡ分子的缺失，以及
ＤＮＡ分子拷贝数分布不均匀［２１］．ＤＮＡ编码序列在
合成阶段，由于合成的不均匀性，ＤＮＡ分子会被合
成几百甚至几千个拷贝；ＤＮＡ分子在 ＰＣＲ扩增阶
段也会发生拷贝数不均匀的现象，甚至有些序列

会直接丢失［２２－２３］；在测序阶段，各个序列拷贝分

布的不均匀性，将会导致测序数据中各序列对应

的读长（ｒｅａｄｓ）也存在不均匀性，甚至会丢失某些
序列的读长．

可以看出，ＤＮＡ存储过程中每个阶段都会发
生ＤＮＡ分子序列内的错误以及序列间的错误，这
些错误相互叠加，增加了 ＤＮＡ存储解码过程的复
杂性（图１）．

图１　ＤＮＡ存储信道的复杂性
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｃｈａｎｎｅｌ

　　有两个原因直接导致了 ＤＮＡ存储信道的复
杂性：一个是技术原因，即技术水平存在缺陷；另

一个是生物序列本身的一些约束没有遵循．生物
序列约束主要包括ＧＣ含量、均聚物长度以及回文
结构．ＤＮＡ序列中 ＧＣ分布不均匀、ＧＣ含量过低
或者过高会导致ＤＮＡ序列ＰＣＲ扩增分布不均匀；
长度大于４的均聚物的出现会导致 ＤＮＡ序列在
合成或测序时发生碱基错误；ＤＮＡ序列存在的回
文子序列会导致该序列在ＰＣＲ扩增时出现发夹等
二级结构，进而影响ＰＣＲ扩增的效率［２４－２５］．

２　ＤＮＡ存储纠错技术

目前，ＤＮＡ存储纠错主要聚焦于两个方面，即
设计遵循生物序列约束的编码策略以及鲁棒的纠

错算法．
２．１　遵循生物序列约束的编码策略

编码ＤＮＡ序列时遵循生物序列约束，有助于
减少ＤＮＡ存储过程中产生的错误，并提高解码效
率［２６］．文献［２７］建议编码 ＤＮＡ序列时遵循如下

４１
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约束［２７］：

（１）ＧＣ均匀分布且 ＧＣ含量值介于 ４０％ ～
６０％；

（２）均聚物的长度小于４；
（３）ＤＮＡ序列不存在回文结构．
在设计遵循生物序列约束的策略方面，人们

普遍采用随机化的策略．
Ｃｈｕｒｃｈ等［１０］使用二进制编码策略（即０用 Ａ

或Ｇ表示，１用 Ｃ或 Ｇ表示）来控制 ＧＣ含量，避
免均聚物及回文序列的出现．该二进制模型比较
简单，虽然能较好地满足生物序列约束，但是该方

法编码效率不高．为了提高编码效率并遵循序列
约束，Ｇｏｌｄｍａｎ等［２８］及 Ｂｏｒｎｈｏｌｔ等［２９］开发了一种

三进制的编码策略，即将数据转换为三进制数字

０、１、２的表示形式，然后根据编码表将三进制数字
转变成ＤＮＡ碱基，见表１．Ｇｏｌｄｍａｎ等［２８］设计的编

码表，每个数字有多个对应的ＤＮＡ碱基，当前数字
对应的ＤＮＡ碱基依赖于前一位数字确定的ＤＮＡ碱
基．然而，使用二进制和三进制模型编码ＤＮＡ序列
的研究比较少，目前的研究领域普遍采用四进制编

码ＤＮＡ序列，即两个二进制位对应一个碱基．
表１　三进制编码表

Ｔａｂｌｅ１　Ｂａｓｅ３ｔｏＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇ

当前写入碱基
下一写入碱基

０ １ ２

Ａ Ｃ Ｇ Ｔ
Ｃ Ｇ Ｔ Ａ
Ｇ Ｔ Ａ Ｃ
Ｔ Ａ Ｃ Ｇ

　　四进制编码策略容易出现 ＧＣ含量过高及均
聚物较多的问题．为了解决这些问题，目前主流的
方法是先将二进制数据与一个符合要求的随机二

进制序列做异或运算，形成一个二进制的结果序

列，然后再对此二进制结果序列进行四进制编

码［２０，３０］．
ＤＮＡ喷泉码方法［２６－２７，３１－３２］．通过随机选择二

进制分组数据进行异或形成复合序列（液滴），然

后将复合序列按四进制编码策略转换成 ＤＮＡ序
列．如果 ＤＮＡ序列符合生物序列约束，则留下等
待后续合成，否则直接舍弃并继续下一个复合序

列（液滴）的生成．ＤＮＡ喷泉码充分利用了喷泉码
的无速率特性，省去了约束映射的冗余性．Ｗａｎｇ
等［３３］采用混合的编码策略，即随机排列ＤＮＡ序列

里的碱基与可变长度映射策略相结合的方法，来

满足ＧＣ含量及均聚物的约束．其中，可变长度映
射策略的构建方法如下：①根据可变映射规则将
不符合生物序列约束的二进制数据分组转换为

ｃｏｄｅｗｏｒｄ序列，例如，二进制序列‘１１００００００
１１０１０１１１１１０００’转换为‘０１１１０２２００１１’；②
将ｃｏｄｅｗｏｒｄ序列每个数字与其前一个数字相加并
对４求余，进而得到 ｃｏｄｅｗｏｒｄ序列对应的四进制
序列，即‘０１１１０２２００１１’转换为‘０１２３３１３
３３０１’；③将四进制序列中的０映射为 Ａ碱基，１
映射为Ｔ碱基，２映射为Ｃ碱基，３映射为Ｇ碱基，
由此得到符合生物序列约束的 ＤＮＡ序列，即‘０１
２３３１３３３０１’编码成 ＤＮＡ序列‘ＡＴＣＧＧＴＧ
ＧＧＡＴ’．需要说明的是，上述步骤中可变映射规
则的构建是通过构建一个包含３个状态、４个数字
（代表ＤＮＡ的４个碱基），且连续出现的０不能超
过２的状态转换图ＦＳＴＤ（４，０，２），进而进行 Ｈｕｆｆ
ｍａｎ编码得到的，见图２．

图２　可变长度的映射规则
Ｆｉｇ．２　Ｖａｒｉａｂｌｅｌｅｎｇｔｈｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄｍａｐｐｉｎｇｒｕｌｅ

　　ＺｈａｎｇＹｉ团队［１３］、Ｙａｚｄｉ等［３４］及 Ｘｕｅ等［３５］采

用一种将用户二进制数据与满足０、１均衡的给定
二进制序列（调制码序列）进行调制的思想，来满

足ＧＣ均衡及均聚物的约束．具体方法为将待编码
二进制序列与调制码序列逐列对齐，然后将每列

按照调制规则转换成一个 ＤＮＡ碱基，进而得到该
二进制序列调制后的ＤＮＡ序列（表２）．

表２　调制规则
Ｔａｂｌｅ２　Ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎｒｕｌｅ

信息比特 ０ １ ０ １
调制比特 ０ ０ １ １
ＤＮＡ碱基 Ａ Ｔ Ｃ Ｇ

　　需要指出，上述所有方法除Ｃｈｕｒｃｈ等［１０］的方

法外，均不能完全解决编码序列存在二级结构的

问题．
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２．２　ＤＮＡ序列数据纠错技术
２．２．１　序列丢失纠错

目前，研究人员主要通过在编码阶段增加冗

余序列来解决 ＤＮＡ存储中序列的丢失问题．３种
代表性的异或方法如图３所示．

图３　３种代表性的异或方法
Ｆｉｇ．３　ＴｈｒｅｅｔｙｐｉｃａｌＸＯＲｍｅｔｈｏｄｓ

　　根据添加冗余序列方式的不同，ＤＮＡ序列丢
失的解决方法可以分为两类．第一类主要是通过
“序列异或”的思想产生冗余序列或复合序列．Ｂｏ
ｒｎｈｏｌｔ等［２９］采用连续两个二进制序列进行异或产

生第三个冗余序列的方法来解决丢失（图３ａ）．采
用这种方法，任意一个序列丢失，可以通过该序列

相关联的其他两个序列异或得出．然而，该种方法
序列冗余度比较大．

为了降低冗余，２０１７年，Ｅｒｌｉｃｈ等［２７］在喷泉码

思想的基础上提出了ＤＮＡ喷泉码算法（图３ｂ）．其
方法为①随机选择多个二进制数据分组进行异或
操作生成复合序列（也叫液滴）；②合成并存储复
合序列（液滴）；③ＰＣＲ扩增并测序每个复合序列；
④将已经分解出的二进制分组依次异或包含该二
进制分组的液滴，直至分解出所有二进制分组数

据．尽管该方法可以以很高的 ＤＮＡ逻辑存储密度
（１５７ｂｉｔ／ｎｔ）复现数据，但是该方法编码和解码的
复杂度与数据大小并不是线性相关，相比编码解

码更复杂．Ｐｉｎｇ等［３６］认为尽管 Ｅｒｌｉｃｈ等宣称 ＤＮＡ
喷泉码丢失４％的液滴（指ＤＮＡ编码合成的序列）
不会影响源数据的恢复，但是丢失更多的数据将

有可能导致整个源数据无法恢复．因此，存储永久
性的数据就必须有足够量的冗余．

考虑到ＤＮＡ喷泉码中潜在的解码失败和冗
余地址（降低净信息密度）可能会阻碍其在 ＤＮＡ
扩展性存储中的实际应用，Ｗａｎｇ等［３３］提出了累积

码的概念，即在源文件二进制分组数据的基础上，

添加一定量的冗余校验序列．冗余校验序列生成

的方法为（图３ｃ）：根据累积码率，选择一定量的
二进制分组数据（注意：图例中选择二进制分组的

数量为５０．８＝４），将其与前一个冗余校验序列
一起进行异或运算．使用该方法，可以通过冗余校
验序列和丢失序列相关的其他二进制序列进行异

或运算，即可恢复丢失的序列．
　　第二类通过使用纠错码（ＥｒｒｏｒＣｏｒｒｅｃｔｉｎｇ
Ｃｏｄｅｓ，ＥＣＣｓ）来实现缺失序列的恢复．该类方法
主要是通过在一个数据块内添加一些冗余序列

（又叫外码）来实现，参见图４．基本思想是通过将
缺失序列的位信息转变成替换错误，然后通过纠

错码来实现纠正［２０，３７－３８］．具体方法是①首先将数
据块内的二进制数据分组按列排放，形成一个矩

阵；②依次向矩阵每一行的左侧（或右侧）使用纠
错码添加 ｒ位冗余位信息．解码时先将数据块内
的二进制数据根据各自的 Ｉｎｄｅｘ值依次排列好，
缺失序列用等长的随机二进制数据替换，然后依

次对矩阵的每行使用纠错码纠正缺失序列对应

的位信息，直至缺失序列完全恢复为止．考虑到
目前 ＤＮＡ合成技术一次最多可以同时合成 ＤＮＡ
链的数量为２２４＝１６７７７２１６，Ｍｅｉｓｅｒ等［３７］最先针

对图４框架中一个数据块内二进制分组数据的
个数 ｋ、二进制分组数据的大小（包括分组数据数
据块内的序号ＩＤ）、外码的个数以及每个符号所占
位数等参数的组合进行了研究，并给出了每种参

数组合下每条编码序列包含的碱基个数．目前，该
类方法使用的纠错码主要为 ＲｅｅｄＳｏｌｏｍｏｎ码（ＲＳ
码）．
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图４　外码和内码框架
Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆｏｕｔｅｒｃｏｄｅａｎｄｉｎｎｅｒｃｏｄｅ

２．２．２　序列内碱基错误纠错
（１）基于多序列比对思想上的纠错
前面已经指出，每个 ＤＮＡ序列在 ＤＮＡ存储

信道中都会有多个拷贝．研究人员利用 ＤＮＡ序列
的多拷贝性来纠正 ＤＮＡ序列内的碱基错误，即替
换、插入和删除等错误．该算法实现纠错不要求参
与比对的读长具有相同的长度．该算法的基本思
想是，把属于同一序列的多个拷贝聚类（或分组）

到一起，然后使用多序列比对软件（比如 ＭＵＳ
ＣＬＥ，ＭＡＦＦＴ等［３９－４０］）比对同一序列的多个拷贝，

然后按照多数投票原则确定出一个一致性的序

列，见图５．该类方法可以纠正序列内碱基的插入、
缺失和替换等错误．

图５　聚类和多数投票示例
Ｆｉｇ．５　Ｓｃｈｅｍａｔｉｃｄｉａｇｒａｍｏｆｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎｄｍａｊｏｒｉｔｙｖｏｔｉｎｇ

　　Ｇｏｌｄｍａｎ等［２８］采用４倍重叠冗余来解决序列
的碱基错误问题，即每个序列产生３个重叠的冗余
序列，各个冗余序列和前一序列有３／４的重叠．然而
该方法的ＤＮＡ逻辑存储密度只有０３３ｂｉｔ／ｎｔ，难以
实际推广．为了降低合成成本，李彦敏等［４１］没有使

用重叠片段的编码思想，而是通过在序列内增加序

列索引重复的方式提高后续聚类的精度，进而实现

纠错．但是，该方法只能适应错误率较低的情形．
Ｙａｄｉｚ等［３４］纠正序列内碱基错误的方法分成

两个阶段，如图６所示．第一阶段，根据每个读长
（ｒｅａｄｓ）的索引值（序列号）对 ｒｅａｄｓ进行分组，然
后使用多序列比对软件对每个分组包含的读长进

行比对，然后使用多数投票算法得到一致性序列

（码字）；第二阶段，迭代使用 ＢＷＡ［４２］比对算法以
及均聚物查找算法，修正第一阶段产生的一致性

序列（码字）．需要说明的是，第一阶段生成一致性
序列的方式是通过逐个确定均聚物的方式而产生

的．该方法完成纠错需要较高的测序深度（２００Ｘ）．

图６　序列比对及均聚物校正示意图
Ｆｉｇ．６　Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｈｏｍｏｐｏｌｙｍｅｒｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ
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　　Ｏｒｇａｎｉｃｋ等［２０］、Ａｎｔｋｏｗｉａｋ等［３０］以及 Ｊｅｏｎｇ
等［２６］通过改进聚类算法，提高了产生一致性序列

的准确度．Ｏｒｇａｎｉｃｋ等［２０］、Ａｎｔｋｏｗｉａｋ等［３０］使用局

部敏感哈希办法聚类测序得到读长（ｒｅａｄｓ），该种
聚类方法相比以汉明距离为基础的 Ｊａｃｃａｒｄ相似
性聚类方法，具有更快的时间性能．该方法的基本
思想是，首先获取各读长在给定随机数矩阵上的

签名，然后通过比较签名的相似性完成读长的聚

类．Ｊｅｏｎｇ等［２６］首次将序列各碱基的 Ｑｓｃｏｒｅ值纳
入聚类算法考虑的因素．

（２）基于传统通信纠错码上的纠错
传统通信纠错码可以纠正二进制数据分组上

的错误，尤其擅长纠正替换错误，且具有完备的

数学理论基础．由于 ＤＮＡ存储信道和传统通信
信道相比，都是将计算机二进制数据经过一系列

变换最终再转变成二进制数据，这就使得用传统

通信纠错码去纠正二进制分组数据里的错误成

为可能．
目前，纠正 ＤＮＡ序列内碱基替换错误的方

法，主要采用通信领域里性能较好的纠错码来实

现检错和纠错的目的．这些纠错码包括 ＲｅｅｄＳｏｌｏ
ｍｏｎ码 （ＲＳ码）［３７，４３－４４］、ＢＣＨ 码［４５－４６］、Ｒａｐｔｏｒ
Ｃｏｄｅ码［４７］、汉明码［１２，４８］、ＬＤＰＣ码［４４，４９－５０］，等等，

其中，主流的是使用ＲＳ码（图４中的内码是指 ＲＳ
纠错码）．使用这些纠错码的方法是①针对二进制
分组数据，使用上述纠错码对应的生成矩阵产生

冗余位信息；②将冗余位信息融入到二进制分组
形成待编码二进制序列；③将待编码二进制序列
按照四进制编码策略转换成 ＤＮＡ序列；④在将测
序得到的 ＤＮＡ序列转换为二进制序列后，使用纠
错码的一致性校验矩阵进行矩阵运算，从而检错

和纠错．然而，上述纠错码纠错的能力越强，即纠
错的数量越多，冗余度就越高．例如，ＢＣＨ（２５５，
４７）码可以纠正替换错误率达１６％的错误，但是冗
余度达到８２％．
　　Ｘｕｅ等［３５］在 Ｌｅｖｅｎｓｈｔｅｉｎ码的基础上，开发了
一个既能实现ＧＣ平衡，又能解决碱基插入／缺失／
替换错误的编码方法．该方法构建ｌｅｖｅｎｓｈｔｅｉｎ码的
方法为（图７）①将每一个长度为（２ｎ－３「ｌｏｇ２ｎ?－
２）的二进制分组数据拆分成长度为 ｎ和长度为

（ｎ－３「ｌｏｇ２?ｎ－２）的两个子串；②从最后一位开
始，将长度为ｎ的二进制分组数据子串逐位取反
直至该子串含１的数量为 ｎ／２，标记为奇串；③将
奇串的统计信息、校验信息以及长度为（ｎ－
３「ｌｏｇ２ｎ?－２）的二进制分组数据子串合并，构成
偶串；④将奇串和偶串调制成 ＤＮＡ序列．解码
时，当有一位插入／缺失／替换错误发生时，奇串
和偶串的对应信息会出现冲突，此时根据奇串的

长度与标准长度的差值以及当前解码出的二进

制字符串的 Ｓ值和 Ｈ值，可以准确地推算出发生
碱基错误的位置并给予纠正．然而，该方法一个
码字只能解决一位插入／删除／替换错误，且码字
较长．

图７　Ｌｅｖｅｎｓｈｔｅｉｎ码的构建

Ｆｉｇ．７　ＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆＬｅｖｅｎｓｈｔｅｉｎｃｏｄｅ

　　（３）基于算法角度实现纠错
纠正ＤＮＡ序列内错误的难点是纠正序列里

的插入和删除等错误，因为很难分辨出 ＤＮＡ序列
内具体哪些碱基发生了这些错误．因此，纠正错
误的关键在于准确地识别出发生插入／删除错误
的位置．目前，研究人员大都通过设计一套有一
定规律的编码策略来编码 ＤＮＡ序列．该编码策
略对插入／删除非常敏感且不需要额外的碱基进
行存储．
　　Ｂｌａｗａｔ等［４６］设计了一套编码表，即每个字节

对应两个ＤＮＡ编码（图 ８ａ），然后将所有字节的
ＤＮＡ编码分成两类，编码 ＤＮＡ序列时，交替使用
各字节的第一类编码和第二类编码．当插入／缺失
错误发生时，第一类 ＤＮＡ编码和第二类 ＤＮＡ编
码交替出现的规律将会打破，由此可以定位发生

插入／删除的编码位置（图８ｂ）．然而该算法只能
检测插入／缺失错误，不能纠错．
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图８　Ｂｌａｗａｔ设计的编码表及可检测插入／缺失错误的示例
Ｆｉｇ．８　ＴｈｅｃｏｄｅｔａｂｌｅｂｙＢｌａｗａｔａｎｄａｎｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎｏｆｉｎｓｅｒｔｉｏｎ／ｄｅｌｅｔｉｏｎｄｅｔｅｃｔｉｎｇ

　　Ｐｒｅｓｓ等［５１］设计了一个名为 ＨＥＤＧＥＳ的算
法，同时结合 ＲＳ码，用于纠正 ＤＮＡ序列内的插
入／删除／替换错误（图９）．其方法：①将源文件二
进制数据划分成等长度的二进制信息，然后对每

个二进制信息添加索引（即序列 ＩＤ），形成一系列
待编码二进制序列；②将待编码二进制序列的每
个二进制位数值、位置下标索引、序列 ｉｎｄｅｘ以及
该位前面连续几个位信息进行ｈａｓｈ操作最终变成

一个ＤＮＡ碱基，由此得到一个待编码二进制序列
对应的 ＤＮＡ序列．当插入／删除／替换错误发生
时，上述编码规律将会打破，通过查找树结构可以

判断该二进制位是否发生错误及发生什么错误，

并最终将出错二进制位信息予以纠正．实验结果
表明，该方法能够处理约１２％的增删错误．然而
该方法的编码率不高，纠正３％的错误，编码率将
降低到０６以下．

图９　ＨＥＤＧＥＳ编码与解码
Ｆｉｇ．９　ＳｃｈｅｍａｔｉｃｄｉａｇｒａｍｏｆＨＥＤＧＥＳｅｎｃｏｄｉｎｇａｎｄｄｅｃｏｄｉｎｇ

　　天津大学的Ｓｏｎｇ等［５２］在ＤｅＢｒｕｉｊｎ图的基础
上，构建了同一序列多个拷贝的ＤｅＢｒｕｉｊｎ图，然后
通过基于贪心的搜索策略，搜索原序列对应的最

可能路径．该算法与第一类算法相比，不需要聚
类，因此具有更快的时间性能（图１０）．该方法可

以解决序列内的插入、删除、替换等错误．但是，该
方法ＤｅＢｒｕｉｊｎ图的构建过度依赖于序列索引（即
序列ＩＤ）．如果属于同一序列的每个拷贝 ｉｎｄｅｘ都
出现错误，该方法将不能构建ＤｅＢｒｕｉｊｎ图．

图１０　ｄｅＢｒｕｉｊｎ图算法框架
Ｆｉｇ．１０　ＴｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆｄｅＢｒｕｉｊｎｇｒａｐｈ
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　　Ｓｈａｒｍａ等［５３］通过定义碱基异或规则（表３）
实现了纠正碱基替换错误的目的．其方法是①将
每一个 ＤＮＡ编码序列从左到右４个碱基为一组
切分该编码序列；②依次将每个切分第一字符拼
接起来形成第一个编码序列，同时将每个切分后

续３个字符拼接起来形成第二个编码序列；③依
次将每个切分第一个字符与该切分后续３个字符
做异或操作，将所有切分异或操作结果依次拼接

起来，形成第三个编码序列；④解码时，根据得到
的属于同一序列的３个片段，两两异或推导出 ３
个原编码序列，根据一致性最终确定原编码序列．
然而，该方法的冗余度比较高，冗余度为７５％．

表３　碱基异或表
Ｔａｂｌｅ３　ＸＯＲｏｐｅｒａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ

输入 输出 输入 输出

ＡＡ Ａ ＣＧ Ｔ
ＡＣ Ｃ ＣＴ Ｇ
ＡＧ Ｇ ＧＧ Ａ
ＡＴ Ｔ ＧＴ Ｃ
ＣＣ Ａ ＴＴ Ａ

３　ＤＮＡ纠错技术展望

ＤＮＡ数据存储是一种新兴的非易失性存储技

术，具有前所未有的密度、耐用性和复制效率．尽
管ＤＮＡ存储与传统存储技术相比，具有较明显的
优势，但是现阶段 ＤＮＡ存储距离真正的大规模应
用还有很长的距离．未来 ＤＮＡ存储要做到真正大
规模的应用，使用成本较低、通量较大，但同时错

误率较高的ＤＮＡ合成技术及 ＤＮＡ测序技术再所
难免．因此，未来 ＤＮＡ存储纠错技术可能呈现出
以下两个变化．

（１）编码 ＤＮＡ序列时严格遵循生物序列约
束．在满足ＧＣ平衡及无均聚物的同时，尤其要避
免ＤＮＡ二级结构的形成．因此，未来的纠错算法
可能包括 ＤＮＡ二级结构子序列的查找算法以及
ＤＮＡ二级结构的替换算法，从源头上严格保证
ＤＮＡ编码序列满足生物序列约束，尽可能减少后
续ＤＮＡ存储过程中的错误．

（２）未来的ＤＮＡ存储纠错算法应能适应错误
率更高的环境，同时具有良好的时间性能．目前的
ＤＮＡ存储纠错算法能够适应的碱基错误率最高为
１５％左右（使用三代测序）．随着人们对ＤＮＡ存储
成本的要求越来越低及对存储通量的要求越来越

高，未来 ＤＮＡ存储纠错算法可能要适应错误率高
达２０％以上的环境．针对高噪声环境，设计鲁棒的
纠错算法，同时满足处理海量 ＤＮＡ数据时间性能
上的要求，是未来ＤＮＡ存储纠错算法的方向．
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ｓｉｚｅｄＤＮＡ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１３，４９４：７７８０．
［２９］ＢｏｒｎｈｏｌｔＪ，ＬｏｐｅｚＲ，ＣａｒｍｅａｎＤＭ，ｅｔａｌ．ＴｏｗａｒｄａＤＮＡｂａｓｅｄａｒｃｈｉｖａｌｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＩＥＥＥＭｉｃｒｏ，２０１７，３７（３）：

９８１０４．
［３０］ＡｎｔｋｏｗｉａｋＰＬ，ＧｒａｓｓＲＮ，ＬｉｅｔａｒｄＪ．ＬｏｗｃｏｓｔＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｕｓｉｎｇｐｈｏｔｏｌｉｔｈｏｇｒａｐｈｉｃｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄａｄｖａｎｃｅｄｉｎｆｏｒｍａ

ｔｉｏｎｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｎｄｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０２０，ｄｏｉ：１０．１０３８／ｓ４１４６７０２０１９１４８３．
［３１］ＫｏｃｈＪ，ＧａｎｔｅｎｂｅｉｎＳ，ＭａｓａｎｉａＫ，ｅｔａｌ．ＡＤＮＡｏｆｔｈｉｎｇｓｓｔｏｒａｇｅａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅｔｏｃｒｅａｔｅｍａｔｅｒｉａｌｓｗｉｔｈｅｍｂｅｄｄｅｄｍｅｍｏｒｙ

［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０２０，３８：３９４３．
［３２］ＡｎａｖｙＬ，ＶａｋｎｉｎＩ，ＡｔａｒＯ，ｅｔａｌ．ＤａｔａｓｔｏｒａｇｅｉｎＤＮＡｗｉｔｈｆｅｗｅｒｓｙｎｔｈｅｓｉｓｃｙｃｌｅｓｕｓｉｎｇｃｏｍｐｏｓｉｔｅＤＮＡｌｅｔｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，３７：１２２９１２３６．
［３３］ＷａｎｇＹ，ＲａｈｉｍＭＮＡ，ＺｈａｎｇＪ，ｅｔａｌ．ＨｉｇｈｃａｐａｃｉｔｙＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｗｉｔｈｖａｒｉａｂｌｅｌｅｎｇｔｈＯｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｕｓｉｎｇｒｅｐｅａｔ

ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｃｏｄｅａｎｄｈｙｂｒｉｄｍａｐｐｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，２０１９，ｄｏｉ：１０．１１８６／ｓ１３０３６０１９０２１１２．
［３４］ＹａｚｄｉＳＭＨＴ，ＧａｂｒｙｓＲ，ＭｉｌｅｎｋｏｖｉｃＯ．ＰｏｒｔａｂｌｅａｎｄｅｒｒｏｒｆｒｅｅＤＮＡｂａｓｅｄｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１７，

ｄｏｉ：１０．１０３８／ｓ４１５９８０１７０５１８８１．
［３５］ＸｕｅＴＢ，ＬａｕＦＣＭ．ＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆＧＣｂａｌａｎｃｅｄＤＮＡｗｉｔｈｄｅｌｅｔｉｏｎ／ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ／ｍｕｔａｔｉｏｎｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎｆｏｒＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ

ｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＩＥＥＥＡｃｃｅｓｓ，２０２０，ｄｏｉ：１０．１１０９／ＡＣＣＥＳＳ．２０２０．３０１２６８８．
［３６］ＰｉｎｇＺ，ＭａＤＺ，ＨｕａｎｇＸＬ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｂｏｎｂａｓｅｄａｒｃｈｉｖｉｎｇ：ＣｕｒｒｅｎｔｐｒｏｇｒｅｓｓａｎｄｆｕｔｕｒｅｐｒｏｓｐｅｃｔｓｏｆＤＮＡｂａｓｅｄｄａｔａｓｔｏｒ

ａｇｅ［Ｊ］．ＧｉｇａＳｃｉｅｎｃｅ，２０１９，ｄｏｉ：１０．１０９３／ｇｉｇａｓｃｉｅｎｃｅ／ｇｉｚ０７５．
［３７］ＭｅｉｓｅｒＬＣ，ＡｎｔｋｏｗｉａｋＰＬ，ＫｏｃｈＬ，ｅｔａｌ．ＲｅａｄｉｎｇａｎｄｗｒｉｔｉｎｇｄｉｇｉｔａｌｄａｔａｉｎＤＮＡ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＰｒｏｔｏｃｏｌｓ，２０２０，１５：８６
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１０１．
［３８］ＧｒａｓｓＲＮ，ＨｅｃｋｅｌＲ，ＰｕｄｄｕＭ，ｅｔａｌ．ＲｏｂｕｓｔｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆｄｉｇｉｔａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｎＤＮＡｉｎｓｉｌｉｃａｗｉｔｈｅｒｒｏｒｃｏｒ

ｒｅｃｔｉｎｇｃｏｄｅｓ［Ｊ］．ＡｎｇｅｗａｎｄｔｅＣｈｅｍｉｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＥｄｉｔｉｏｎ，２０１５，５４：２５５２２５５５．
［３９］ＲｏｚｅｗｉｃｋｉＪ，ＬｉＳＬ，ＡｍａｄａＫＭ，ｅｔａｌ．ＭＡＦＦＴＤＡＳＨ：Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｓｔｒｕｃｔｕｒａｌａｌｉｇｎｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ

ＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１９，ｄｏｉ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｚ３４２．
［４０］ＥｄｇａｒＲＣ．ＭＵＳＣＬＥ：Ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈｈｉｇｈａｃｃｕｒａｃｙａｎｄｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，

２００４，３２：１７９２１７９７．
［４１］李彦敏，钟云鹏，祁姗姗，等．基于合成ＤＮＡ的数字信息储存和读取系统［Ｊ］．中国科学：生命科学，２０１８（１）：１０２

１０４．
［４２］ＬｉＨ，ＲｉｃｈａｒｄＤ．ＦａｓｔａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｓｈｏｒｔｒｅａｄａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈＢｕｒｒｏｗｓＷｈｅｅｌｅｒｔｒａｎｓｆｏｒｍ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５

（１４）：１７５４１７６０．
［４３］陈为刚，葛奇，王盼盼，等．细胞内大片段ＤＮＡ数据存储的多ＲＳ码交织编码［Ｊ］．合成生物学，２０２１：１１８．
［４４］陈为刚，黄刚，李炳志，等．音视频文件的ＤＮＡ信息存储［Ｊ］．中国科学：生命科学，２０２０（１）：８１８５．
［４５］ＣｈｅｎＷＧ，ＷａｎｇＬＸ，ＨａｎＭＺ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｒｃｏｄｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｂａｓｅｄｏｎｂｌｏｃｋｅｒｒｏｒ

ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎｃｏｄｅｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｃｅＣｈｉｎａＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅ，２０２０，６３：１５８０１５９２．
［４６］ＢｌａｗａｔＭ，ＧａｅｄｋｅＫ，ＨｕｅｔｔｅｒＩ，ｅｔａｌ．ＦｏｒｗａｒｄｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎｆｏｒＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｄｉａＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１６，８０：１０１１１０２２．
［４７］ＺｈａｎｇＳＦ，ＰｅｎｇＫ．ＤＮＡｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｂａｓｅｄｏｎｒａｐｔｏｒｃｏｄｅ［Ｊ］．ＬａｓｅｒＯｐｔｏｅｌｅｃｔｒｏｎＰｒｏｇｒｅｓｓ，２０２０，ｄｏｉ：

１０．３７８８／ＬＯＰ５７．１５１７０１．
［４８］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．
［４９］ＣｈｅｎＷＧ，ＨａｎＭＺ，ＺｈｏｕＪＴ，ｅｔａｌ．Ａｎａｒｔｉｆｉｃｉａｌｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｆｏｒｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．ＮａｔｉｏｎａｌＳｃｉｅｎｃｅＲｅｖｉｅｗ，２０２１，ｄｏｉ：

１０．１０９３／ｎｓｒ／ｎｗａｂ０２８．
［５０］ＤｅｎｇＬ，ＷａｎｇＹＸ，ＲａｈｉｍＭＮＡ，ｅｔａｌ．ＯｐｔｉｍｉｚｅｄｃｏｄｅｄｅｓｉｇｎｆｏｒｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｗｉｔｈａｓｙｍｍｅｔｒｉｃｅｒｒｏｒｓ

［Ｊ］．ＩＥＥＥＡｃｃｅｓｓ，２０１９，ｄｏｉ：１０．１１０９／ＡＣＣＥＳＳ．２０１９．２９２４８２７．
［５１］ＰｒｅｓｓＷＨ，ＨａｗｋｉｎｓＪＡ，ＪｏｎｅｓＳＫ，ｅｔａｌ．ＨＥＤＧＥＳｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇｃｏｄｅｆｏｒＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｃｏｒｒｅｃｔｓｉｎｄｅｌｓａｎｄａｌｌｏｗｓｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆＴｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０２０，１１７：
１８４８９１８４９６．

［５２］ＳｏｎｇＬ，ＧｅｎｇＦ，ＧｏｎｇＺ，ｅｔａｌ．ＳｕｐｅｒｒｏｂｕｓｔｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｉｎＤＮＡｂｙｄｅＢｒｕｉｊｎｇｒａｐｈｂａｓｅｄｄｅｃｏｄｉｎｇ［ＥＢ／ＯＬ］．（２０２０１２
２０）．ｂｉｏＲｘｉｖ，ｈｔｔｐｓ：∥ｄｏｉ．ｏｒｇ／１０．１１０１／２０２０．１２．２０．４２３６４２．

［５３］ＳｈａｒｍａＤ，ＫｕｍａｒＲ，ＧｕｐｔａＭ，ｅｔａｌ．ＥｎｃｏｄｉｎｇｓｃｈｅｍｅｆｏｒｄａｔａｓｔｏｒａｇｅａｎｄｒｅｔｒｉｅｖａｌｏｎＤＮＡｃｏｍｐｕｔｅｒｓ［Ｊ］．ＩＥＴＮａｎｏｂｉｏ
ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２０，１４：６３５６４１．
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