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摘　要：ＤＮＡ以其超高的数据密度、超长的存储时间和较低的维护成本，成为了极具潜力的新型存储媒介．目

前ＤＮＡ存储技术的发展仍然面临着几大挑战：①远高于传统存储技术的错误率；②ＤＮＡ存储分子明显的分布

不均；③存储分子的丢失．文章给出了现有ＤＮＡ存储技术的主要框架：合成、ＰＣＲ和测序，对存储框架的主要过

程进行描述和讨论，并从存储分子内部错误、存储分子分布不均和存储分子丢失３个方面分析了 ＤＮＡ存储技

术的复杂度．最后还指出了现有ＤＮＡ存储技术中硬件和软件方面的改进方向，以及对未来ＤＮＡ存储技术发展

的期望．
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ＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｉｎｃｌｕｄｉｎｇｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ＰＣＲａｎｄｓｅｑｕｅｎ
ｃｉｎｇａｒｅｅｒｒｏｒｐｒｏｎｅａｎｄｒｅｓｕｌｔｉｎａｖｅｒｙｕｎｅｖｅｎｄｉｓ
ｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｉｎｐｒａｃｔｉｃｅ，ｔｈｅｌｅｎｇｔｈ
ｏｆｄａｔａｃａｒｒｉｅｄｉｎａＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｉｓ１６０～１８０ｂａ
ｓｅｓ，ａｎｄｔｈｅｅｒｒｏｒｒａｔｅｉｓ１％～２％［９－１１］，ｔｈａｔｍｅａｎｓ
ｎｅａｒｌｙｅｖｅｒｙｄａｔａｓｅｑｕｅｎｃｅｃａｒｒｉｅｄｉｎＤＮＡｈａｓａｔ
ｌｅａｓｔｏｎｅｅｒｒｏｒ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ８８％ ｏｆｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｉｎａＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｉｌｅｈａｖｅａｎｉｎｃｏｒｒｅｃｔ
ｌｅｎｇｔｈｄｕｅｔｏｔｈｒｅｅｔｙｐｅｓｏｆｅｒｒｏｒｓｕｃｈａｓｉｎｓｅｒｔｉｏｎ，
ｄｅｌｅｔｉｏｎｏｒｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ［１２］．Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｏｏｆｆｓｅｔｅｒ
ｒｏｒｓｗｉｔｈｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｏｓｓ，ｌｏｇｉｃａｌａｎｄｐｈｙｓｉｃａｌｒｅｄｕｎｄａｎｃｙｉｓｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ
ｉｎｔｏａＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍ，ｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎａｎｅｘｔｒｅｍｅｌｙ
ｌａｒｇｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｉｌｅ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ａ１７Ｍｂｓｉｚｅｄｏ
ｒｉｇｉｎａｌｆｉｌｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏ１．３Ｇｂｓｉｚｅｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｆｉｌｅ．Ｔｈｅａｂｏｖｅｐｒｏｂｌｅｍｓｒｅｆｌｅｃｔｓｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆ
ＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ．ＷｅｓｕｍｍａｒｉｚｅｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｉｎＤＮＡ
ｓｔｏｒａｇｅｔｏ‘Ｅｒｒｏｒｓ’，‘Ｂｉａｓ’ａｎｄ‘Ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓ’
ａｎｄｗｉｌｌｄｉｓｃｕｓｓｉｎｄｅｔａｉｌｉｎｓｅｃｔｉｏｎ２，３ａｎｄ４．

Ａｓａｃｕｔｔｉｎｇｅｄｇｅｉｎｔｅｒｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，
ＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｈａｓａｔｔｒａｃｔｅｄｍｕｃｈｆｏｃｕｓａｎｄｍａｎｙ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｅｆｆｏｒｔｓｆｒｏｍ ｖａｒｉｏｕｓｆｉｅｌｄｓ． Ｉｎ ２０１２，
Ｃｈｕｒｃｈ，ｅｔａｌ．［１３］ｔｒｉｅｄｔｏｓｔｏｒｅａｂｏｕｔａｍｅｇａｂｙｔｅｏｆ
ｄａｔａｉｎＤＮＡｗｉｔｈｏｕｔａｐｒｉｎｃｉｐｌｅｄｗａｙｏｆｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃ
ｔｉｏｎ，ｔｈｅｒｅｆｏｒｅｆａｉｌｅｄｔｏｄｅｃｏｄｅｉｔｂａｃｋｉｎｔｏｏｒｉｇｉｎａｌ
ｄｉｇｉｔｄａｔａ．Ｉｎ２０１５，Ｙａｚｄｉ，ｅｔａｌ．［１４］ａｃｈｉｅｖｅｄｓｅｌｅｃ
ｔｉｖｅｌｙａｃｃｅｓｓｉｎｇｆｉｌｅｓ．Ｉｎ２０１８，Ｏｒｇａｎｉｃｋ，ｅｔａｌ．［１２］

ｓｔｏｒｅｄｍｏｒｅｔｈａｎ２００ｍｅｇａｂｙｔｅｓｏｆｄａｔａｉｎＤＮＡａｎｄ
ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙｒｅｔｒｉｅｖｅｄｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅｌａｒｇｅｓｔｓｃａｌｅｏｆｄａ
ｔａｓｔｏｒｅｄｉｎＤＮＡ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｃｏｓｔｓ，ｔｈｅａｃｃｅｓｓｉ
ｂｉｌｉｔｙｏｆｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｓｔｉｌｌ
ｈａｖｅｔｏａｄｖａｎｃｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｆｏｒＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｔｏ
ｂｅｃｏｍｅａｍｏｒｅｃｏｍｍｏｎｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ．Ｕｎ
ｆｏｒｔｕｎａｔｅｌｙ，ｔｈｅａｄｖａｎｃｅｍｅｎｔｉｎｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｗｉｌｌｍｏｓｔ
ｐｒｏｂａｂｌｙｌｅａｄｔｏｌｏｗｅｒｐｒｅｃｉｓｉｏｎ．Ｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ，ｔｈｅ
ｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇｓｃｈｅｍｅｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｗｉｌｌｂｅｃｏｍｅ
ｍｏｒｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｓｉｎｃｅｐｅｒｆｅｃｔｄａｔａｒｅｃｏｖｅｒｙｗｉｌｌｂｅ
ｃｏｍｅｈａｒｄｅｒ．
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１　ＴｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ

ＳｔｕｄｙｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｒｅｑｕｉｒｅｓ
ａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｏｆｅａｃｈｐｒｏｃｅｓｓｄｕｒ
ｉｎｇＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ，ｓｉｎｃｅａｌｌｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓ
ａｎｄｅｒｒｏｒｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｉｎｓｅｒｔｉｏｎ，ｄｅｌｅｔｉｏｎｏｒｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ
ａｒｅｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄｂｙｔｈｅｓｅｐｒｏｃｅｓｓｅｓ．ＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｓｔｏｒｅｓｄｉｇｉｔａｌｄａｔａｖｉａｓｙｎｔｈｅｔｉｃＤＮＡ［１５］．
Ｄａｔａｗｒｉｔｉｎｇｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏｅｎｃｏｄｉｎｇｔｈｅｄｉｇｉｔｄａｔａ
ｉｎｔｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｓｙｎｔｈｅｓｉｚｉｎｇｔｈｅｃｏｒｒｅ
ｓｐｏｎｄｉｎｇｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｔｈｅｓｙｎ
ｔｈｅｔｉｃＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｒｅｋｅｐｔｉｎａｎａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅｅｎ

ｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［１６－１７］．Ｄａｔａｒｅａｄｉｎｇｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇｔｈｅｄａｔａｃａｒｒｉｅｄｉｎＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｎｄｄｅ
ｃｏｄｉｎｇｉｔｂａｃｋｉｎｔｏｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｄｉｇｉｔａｌｄａｔａ．Ｍｏｒｅｏ
ｖｅｒ，ｓｏｍｅｎｅｃｅｓｓａｒｙＤＮＡｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｓｔｅｐｓａｒｅａｌｓｏ
ｒｅｑｕｉｒｅｄｄｕｒｉｎｇＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ．
　　Ｆｏｒｔｈｅｐｕｒｐｏｓｅｏｆｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ
ｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ，ｗｅｐｒｏｖｉｄｅｔｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆＤＮＡ
ｓｔｏｒａｇｅｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｈｒｅｅｍａｉｎｓｔｅｐｓｗｈｉｃｈａｒｅｓｙｎｔｈｅ
ｓｉｓ，ＰＣＲａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂｅｆｏｒｅｄｉｓｃｕｓｓｉｎｇｔｈｅｃｏｍ
ｐｌｅｘｉｔｙｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ，ｊｕｓｔａｓｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄｉｎＦｉｇ．１．
Ｗｅａｌｓｏｍａｋｅａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｆｏｒｔｈｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ
ｏｆＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｉｎＴａｂｌｅ
１．Ｔｈｅｄｅｔａｉｌｏｆｔｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｉｓａｓｂｅｌｏｗ．

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ

Ｔａｂｌｅ１　ＡｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ

Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｆｉｒｓｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｓｅｃｏｎｄｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｔｈｉｒｄｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

Ｃｏｓｔ／（ｃｅｎｔ／ｂｐ） ０．２７７ ０．００１～０．１ ｎｏｔｂｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｉｚｅｄ

Ｅｒｒｏｒｒａｔｅ／％ ０．２ ０．５ １０～１５

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈ １００ １６０～１８０ ２８０

Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｆｉｒｓｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｓｅｃｏｎｄｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｔｈｉｒｄｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

Ｃｏｓｔ／（
!

／ｋｂ） １～２ １０－５～１０－３ １０－４～１０－３

Ｅｒｒｏｒｒａｔｅ／％ ０．００１～０．０１ ０．１～１ １０

Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｅｎｇｔｈ １ｋｂ ２５～１５０ｂｐ ２００ｋｂ

Ｒｅａｄｓｐｅｅｄ／（ｈ／ｋｂ） １０－１ １０－７～１０－４ １０－７～１０－６

Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ １ｋｂ １０８～１０１２ｂｐ １０９～１０１３ｂｐ

１．１　ＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ＭｏｓｔｏｆｔｈｅｒｅｃｅｎｔｗｏｒｋｓｏｆＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ

ｕｓｅｓｙｎｔｈｅｓｉｓｃｈｉｐｓｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄａｔａｃａｒｒｉｅｄｉｎＤＮＡ

ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ．Ｉｔｉｓａｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｂｕｔｈａｓ
ｍｏｒｅｅｒｒｏｒｓｔｈａｎ ｄｅｏｘｙｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｙｎｔｈｅｓｉｓ．
ＳｉｎｃｅｔｈｅｄｅｎｏｖｏＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓｕｓｉｎｇｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
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ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｃｏｎｊｕｇａｔｅｓｈａｓｎｏｔｂｅｅｎｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｉｚｅｄ，
ＤＮＡｃｈｉｐｓｙｎｔｈｅｓｉｓｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｉｓｔｈｅｂｅｓｔｃｈｏｉｃｅｎｏｗ．
　　Ｔｈｉｓｓｔｅｐａｍｏｕｎｔｓｔｏｗｒｉｔｉｎｇｔｈｅｄａｔａｉｎｔｏｔｒａｄｉ
ｔｉｏｎａｌｓｔｏｒａｇｅｍｅｄｉａ．ＳｉｎｃｅａＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｃｏｎｓｉｓｔｓ
ｏｆｆｏｕｒｂａｓｅｓａｄｅｎｉｎｅ（Ａ），ｔｈｙｍｉｎｅ（Ｔ），ｇｕａｎｉｎｅ
（Ｇ），ｃｙｔｏｓｉｎｅ（Ｃ），ｔｈｅｄｉｇｉｔｄａｔａｈａｖｅｔｏｂｅｅｎｃｏ
ｄｅｄｉｎｔｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｉｒｓｔ．Ｄｕｅｔｏｔｈｅｔｅｃｈ
ｎｏｌｏｇｙｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓｏｆｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｗｉｔｈａｌｅｎｇｔｈｏｖｅｒ２００ｂａｓｅｓｉｓｖｅｒｙｈａｒｄｔｏｏｂｔａｉｎｉｎ
ｐｒａｃｔｉｃｅ．Ｕｓｕａｌｌｙ，ｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅａｄｉｇｉｔａｌｆｉｌｅｃｏｒｒｅ
ｓｐｏｎｄｓｔｏｍａｎｙｓｈｏｒｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈａ
ｌｅｎｇｔｈｒａｎｇｅ１６０～１８０．

Ｃｕｒｒｅｎｔｓｙｎｔｈｅｓｉｓｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｗｏｒｋｓｏｎｓｏｌｉｄｓｕｒ
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ｇｒｏｕｐｗａｓｅｎｃｏｄｅｄａｌｌｏｗｉｎｇｒａｎｄｏｍｈｏｍｏｐｏｌｙｍｅｒｓ，
ｔｈｅＧＣｃｏｎｔｅｎｔｒａｎｇｅｓ２５％ ～７５％，ｓｔｉｌｌｔｈｅｓｍａｌｌ
ｓｌｏｐｅｏｆｌｉｎｅａｒｆｉｔ（＜００１）ｉｎｄｉｃａｔｅｓｆｅｗａｓｓｏｃｉａ
ｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒａｃｔｉｏｎｃｈａｎｇｅａｎｄＧＣｃｏｎ
ｔｅｎｔ．ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｉｓｔｈｅｙｃｏｎｃｌｕｄｅｄｔｈａｔＰＣＲｓｔｏ
ｃｈａｓｔｉｃｉｔｙｐｒｅｄｏｍｉｎａｔｅｓｔｈｅＰＣＲｂｉａｓ．

ＴｈｅｉｍｐａｃｔｏｆＧＣｃｏｎｔｅｎｔｉｎＰＣＲｂｉａｓａｔｔｒｉｂｕｔｅｓ
ｔｏｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃｄａｍａｇｅｄｕｒｉｎｇＤＮＡｓｔｏｒ
ａｇｅ，ｔｈｅｍａｉｎｅｆｆｅｃｔｓｉｎｃｌｕｄｅｄｅｐｕｒｉｎａｔｉｏｎ［４５］ａｎｄｄｅ
ａｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｃｙｔｏｓｉｎｅｗｈｉｃｈｒｅｓｕｌｔｉｎｓｔｒａｎｄｓｂｒｅａｋ
ｉｎｇ［４６］ａｎｄＵＧｂａｓｅｐａｉｒｉｎｇ［４７］ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｏｎｃｅａ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｕｎｄｅｒｇｏｅｓｓｔｒａｎｄｂｒｅａｋｉｎｇｉｔｃａｎｎｏｌｏｎｇｅｒ
ｂｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄｂｙｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ａｓｄｅｓｃｒｉｂｅｄ
ｉｎｓｅｃｔｉｏｎ１ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｉｎｖｏｌｖｅｓＰＣＲａｎｄ
ｂｒｏｋｅｎｓｔｒａｎｄｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｎｏｐｒｉｍｅｒｓａｔｂｏｔｈｅｎｄｓ
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ｃａｎｎｏｔｂｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＰＣＲ，ｔｈｅｒｅｆｏｒｅｔｈｅｙｃａｎｎｏｔ
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ｆｅｒｅｎｔｅｆｆｅｃｔｓｏｎＵＧｂａｓｅｐａｉｒｓｄｕｒｉｎｇＰＣＲ．Ｓｔｒａｎｄｓ
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ｔｈａｔｔｈｅａｂｏｖｅｅｆｆｅｃｔｓａｒｅｌｅｓｓｅｘｔｒｅｍｅｉｎＰＣＲｂｉａｓ．
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ＥｘｃｅｐｔｔｗｏｐａｒａｍｏｕｎｔｓｏｕｒｃｅｓｏｆＰＣＲ ｂｉａｓ，
ｓｏｍｅｎｅｃｅｓｓａｒｙｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｒｅａｃｔｉｏｎｓａｌ
ｓｏｉｎｔｒｏｄｕｃｅｂｉａｓｔｏＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ．Ｓｕｃｈａｓｒｅｍｏｖｉｎｇ
ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓｆｒｏｍｓｙｎｔｈｅｓｉｓｃｈｉｐｓａｎｄｈｅａｔｉｎｇｉｎｔｅｒ
ｖａｌｓｉｎＰＣＲ，ｗｉｌｌｌｅａｄｔｏＤＮＡｄｅｃａｙ．Ｔｈｅｍｏｓｔｆｒｅ
ｑｕｅｎｔｆｏｒｍｏｆＤＮＡｄｅｃａｙｉｓｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃｄａｍａｇｅ，ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｏｆｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃｄａｍａｇｅｉｓｓｔｒａｎｄｓｂｒｅａｋｉｎｇｏｒｃｙ
ｔｏｓｉｎｅｄｅａｍｉｎａｔｉｏｎ（ＧＵｂａｓｅｐａｉｒ）．Ｔｈｅｂｒｅａｋｉｎｇ
ＤＮＡｓｔｒａｎｄｓａｎｄｓｔｒａｎｄｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇＧＵｂａｓｅｐａｉｒｓ
ｃａｎｎｏｔｂｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＰＣＲ，ｔｈｕｓｂｅｉｎｇｄｉｌｕｔｅｄｉｎ
ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓｅｓ．
３．４　Ｅｆｆｅｃｔｓａｎｄｓｏｌｕｔｉｏｎｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌｅｓｂｉａｓｔｏ
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　　ＭｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｍａｙｌｅａｄｔｏｓｅｒｉ
ｏｕｓｒｅｓｏｕｒｃｅｗａｓｔｅ．Ｔｏｒｅｃｏｖｅｒｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｄａｔａ，ｕ
ｓｕａｌｌｙｗｅｓａｍｐｌｅｆｒｏｍｔｈｅＤＮＡｐｏｏｌ，ｄｕｅｔｏｔｈｅｕｎｅ
ｖｅｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ｓｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｉｎｓａｍｐｌｅｓｗｅｔａｋｅｍａｙｈａｖｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｍｏｒｅｃｏｐ
ｉｅｓｔｈａｎｏｔｈｅｒｓｗｈｉｌｅｓｏｍｅｍａｙｈａｖｅｆｅｗｅｒｃｏｐｉｅｓ
ｔｈａｎｏｔｈｅｒｓ，Ｆｉｇ．３ｓｈｏｗｓｔｈｉｓｐｒｏｂｌｅｍ．Ｉｎｐｒａｃｔｉｃｅ，
ｔｈｅｆｉｒｓｔｓｉｔｕａｔｉｏｎｍａｙｃａｕｓｅｓｅｒｉｏｕｓｒｅｓｏｕｒｃｅｗａｓｔｅ，
ｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｐｌａｔｆｏｒｍｈａｓｔｏｈａｎｄｌｅｔｈｅ
ｓａｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｍａｎｙｔｉｍｅｓａｎｄｆｕｒｔｈｅｒｒｅｓｕｌｔｓｉｎａ
ｖｅｒｙｇｌｕｔｔｏｎｏｕｓｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｉｌｅ，ｔｈｅｎｗｅａｌｓｏｈａｖｅｔｏ
ｈａｎｄｌｅｔｈｅｇｌｕｔｔｏｎｏｕｓｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｉｌｅｔｏｒｅｃｏｖｅｒｔｈｅ
ｏｒｉｇｉｎａｌｆｉｌｅ，ｗｈｉｃｈｉｓｔｉｍｅａｎｄｓｐａｃｅｃｏｎｓｕｍｉｎｇ．
Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄｓｉｔｕａｔｉｏｎｍａｋｅｓｔｈｅｄａｔａｒｅｃｏｖｅｒｙｂｅｃｏｍｅ
ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ，ｆｅｗｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｃｏｐｉｅｓｍｅａｎｓｌｅｓｓｄｅｃｏｄｉｎｇ
ｃａｐａｃｉｔｙ，ｓｉｎｃｅｔｈｅｅｒｒｏｒｍａｙｏｃｃｕｒｉｎｅｖｅｒｙｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｎｄｓｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｍａｙｃｏｎｔａｉｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｍｏｒｅ
ｅｒｒｏｒｓ，ｍｏｒｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｃｏｐｉｅｓｅｎｓｕｒｅｌａｒｇｅｒｄｅｃｏ
ｄｉｎｇｃａｐａｃｉｔｙ．Ｃｈｏｉ，ｅｔａｌ．［４８］ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄｉｎｓｉｔｕ

ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ａｆｔｅｒ２０ｃｙｃｌｅｓｏｆａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｎｏｏｂ
ｖｉｏｕｓｃｈａｎｇｅｉｎｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓ
ｗａｓｆｏｕｎｄ，ｗｈｉｃｈｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｒｅｄｕｃｅｄｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍ
ｏｆｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓ．Ｇａｏ，ｅｔａｌ．［４９］ｒｅａｌｉｚｅｄｌｏｗｂｉａｓ
ａｎｄｓｔａｂｌｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｂｙｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅａｎｄｓｔａｂｌｅｒｅｐ
ｅｔｉｔｉｏｎｂｙｉｓｏｔｈｅｒｍａｌｃｈａｉｎｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ．
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　　Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｗｅｓｔｉｌｌｅｘｐｅｃｔａｍｏｒｅｒｏｂｕｓｔＤＮＡ
ｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍｗｉｔｈｌｅｓｓｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓ，ｉｔｒｅｑｕｉｒｅｓｆｏ
ｃｕｓａｎｄｒｅｓｅａｒｃｈｅｆｆｏｒｔｓｆｒｏｍｖａｒｉｏｕｓｆｉｅｌｄｓｔｏｍａｋｅ
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ｉｎｇｄａｔａｉｓｑｕｉｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．ＩｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ，ｗｅｓａｍ
ｐｌｅｆｒｏｍｔｈｅＤＮＡｐｏｏｌ，ａｎｄｔｈｅｑｕａｌｉｔｙｏｆｔｈｅｓａｍ
ｐｌｅｓｗｅｔａｋｅｄｅｐｅｎｄｓｏｎＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｉｎｔｈｅＤＮＡｐｏｏｌａｎｄｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｗｅｔａｋｅ．
Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｎｏｍａｔｔｅｒｈｏｗｅｖｅｎｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌｅｄｉｓｔｒｉｂｕ
ｔｉｏｎａｎｄｈｏｗｌａｒｇｅｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｓ，ｉｔｓｔｉｌｌ
ｃａｎｎｏｔｂｅｅｎｓｕｒｅｄｔｈａｔａｌｌｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｒｅｑｕｉｒｅｄｂｙ
ｄａｔａｒｅｃｏｖｅｒｙａｒｅｉｎｃｌｕｄｅｄｉｎｔｈｅｓａｍｐｌｅｓｗｅｔａｋｅ．Ｉｎ
ｐｒａｃｔｉｃｅ，ａｃｏｍｍｏｎｓｉｔｕａｔｉｏｎｉｓｓｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｍａｙ
ｂｅｌｏｓｔｄｕｒｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ．Ａｌｔｈｏｕｇｈｗｅｃａｎｔａｋｅ
ｍｏｒｅｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍｔｈｅＤＮＡｐｏｏｌｏｎｃｅｓｅｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓ
ｈａｐｐｅｎｓ，ｔｈｉｓｗａｙｉｓｆａｒｆｒｏｍｏｐｔｉｍａｌ．Ｓｉｍｐｌｙｔａｋｉｎｇ
ｍｏｒｅｓａｍｐｌｅｓｗｉｌｌｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｅｎｌａｒｇｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｆｉｌｅｓｉｎｃｅｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅａ１７Ｍｂｓｉｚｅｄｄｉｇｉｔａｌｆｉｌｅ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓｔｏａ１３Ｇｂｓｉｚｅｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｉｌｅ，ａｎｄ
ｄｅｃｏｄｉｎｇｔｈｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｂａｃｋｉｎｔｏｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌ
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ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓ，ｂｕｔｔｈｅｃｏｓｔｏｆｄａｔａｒｅｃｏｖｅｒｙａｎｄｄａｔａ
ｕｐｄａｔｅｉｓｈｉｇｈ．ＤｉｇｉｔａｌＦｏｕｎｔａｉｎｃｏｄｅｈａｓａｓｉｍｐｌｅ
ｂｕｔｎｏｎｌｉｎｅａｒｅｎｃｏｄｉｎｇ／ｄｅｃｏｄｉｎｇｓｃｈｅｍｅａｎｄｈａｓ
ｌｏｗｅｒｄｅｃｏｄｉｎｇｃｏｓｔｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈＲｅｅｄＳｏｌｏｍｏｎ
ｃｏｄｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ａｍｏｒｅａｄｖａｎｃｅｄｃｏｄｅｃｓｙｓｔｅｍｓ
ｗｈｉｃｈｒｅｑｕｉｒｅｓｌｏｗｃｏｓｔａｎｄｌｉｎｅａｒｉｓｓｔｉｌｌｕｎａｖａｉｌａ
ｂｌｅ．

５　Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ

Ｉｎｔｈｉｓｒｅｖｉｅｗ，ｗｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆ
ＤＮＡｓｔｏｒａｇｅａｓｅｒｒｏｒｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅ，
ｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓ．Ｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅｐｒｏｖｉ
ｄｉｎｇｆｒａｍｅｗｏｒｋｏｆＤＮＡｓｔｏｒａｇｅａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅｔｈｏｒ
ｏｕｇｈａｎａｌｙｓｉｓａｂｏｕｔｅｖｅｒｙｐｏｓｓｉｂｌｅｐｒｏｂｌｅｍ ｄｕｒｉｎｇ
ＤＮＡｓｔｏｒａｇｅ，ｗｅｃａｎｍａｋｅｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓａｓｆｏｌｌｏｗ．

ＷｅｃｏｎｃｌｕｄｅｔｈａｔｆｏｒｅｒｒｏｒｓｗｉｔｈｉｎＤＮＡｍｏｌｅ
ｃｕｌｅｓ，ｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｒｅｔｗｏｐａｒａｍｏｕｎｔ
ｓｏｕｒｃｅｓ，ｔｈｅｄｅｃａｙａｎｄａｇｉｎｇｏｆＤＮＡｍａｉｎｌｙｉｎｔｒｏ
ｄｕｃｅｓｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｔｏａＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅ．Ｉｎｏｖｅｒａｌｌｅｒ
ｒｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ，ｔｈｅｄｅｌｅｔｉｏｎｓａｎｄｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓｐｒｅｄｏｍ
ｉｎａｔｅ，ｗｈｉｌｅｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｐｒｅｄｏｍｉｎａｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｅｒｒｏｒ．ＡｎｄｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉａｓｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｉｓｍａｉｎｌｙ
ｄｕｅｔｏＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ＰＣＲ，ｔｈｅｄｅｃａｙｏｆＤＮＡｄｕｒ

ｉｎｇｓｔｏｒａｇｅａｌｓｏｈａｓａｎｉｍｐａｃｔｏｎｂｉａｓ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｔｈｅ
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓｂｉａｓｉｓｄｕｅｔｏｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｙｎｔｈｅｓｉｓｙｉｅｌｄｓ
ｏｎａｓｙｎｔｈｅｓｉｓｃｈｉｐ，ａｎｄＰＣＲｂｉａｓｉｓｍａｉｎｌｙｄｕｅｔｏ
ＰＣＲｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ，ｆｏｒｅａｃｈｃｙｃｌｅｏｆＰＣＲｅｖｅｒｙｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｈａｓａｓｐｅｃｉｆｉｃａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｒａｎｇｅ１６～
１８，ａｌｓｏＰＣＲｈａｓａｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｏｆＧＣｃｏｎｔｅｎｔｒａｎｇｅ
２５％ ～７５％ ａｎｄｗｉｌｌｄｉｌｕｔｅｔｈｅｎｏｎｃｏｍｐｌｅｔｅｄｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｐｒｏｄｕｃｅｄｂｙｓｙｎｔｈｅｓｉｓ．Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｈｅｄｅｃａｙ
ｏｆａＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｍａｙｒｅｓｕｌｔｉｎｓｔｒａｎｄｓｂｒｅａｋｉｎｇ
ａｎｄｂｅｄｉｌｕｔｅｄｉｎｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｓｔｅｐｓ．Ｆｉｎａｌｌｙ，ｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓｉｎＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｃａｎｂｅｓｏｌｖｅｄｂｙＲｅｅｄ
ＳｏｌｏｍｏｎｃｏｄｅａｎｄＤｉｇｉｔＦｏｕｎｔａｉｎｃｏｄｅ，ｂｕｔａｎｅｃｏ
ｎｏｍｉｃａｌａｎｄｅｆｆｉｃｉｅｎｔｃｏｄｅｓｓｃｈｅｍｅｉｓｓｔｉｌｌｎｅｅｄｅｄ．

Ａｌｌｉｎａｌｌ，ｉｍｐｅｌｌｉｎｇＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｔｏｂｅｃｏｍｅａ
ｃｏｍｍｏｎｓｔｏｒａｇｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ｂｏｔｈｈａｒｄｗａｒｅａｎｄｓｏｆｔ
ｗａｒｅｎｅｅｄｇｒｅａｔｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ．Ａｌｔｈｏｕｇｈｔｈｅｄｅｖｅｌ
ｏｐｍｅｎｔｏｆｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ
ｔｅｎｄｓｔｏｂｅｌｏｗｅｒｃｏｓｔ，ｈｉｇｈｅｒｓｐｅｅｄａｎｄｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ，
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ｓｃｈｅｍｅｓｈａｖｅｂｅｅｎｐｒｏｐｏｓｅｄｔｏｒｅｓｉｓｔｅｒｒｏｒｓ，ｂｉａｓａｎｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｏｓｓ，ｂｕｔＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｉｓｓｔｉｌｌａｈｉｇｈｃｏｓｔ，
ｉｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｔｏｒａｇｅｍｅｄｉｕｍｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ
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ｄｕｃｉｎｇｅｒｒｏｒｒａｔｅａｎｄｂｉａｓｏｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎ
ｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ａｌｓｏｔｈｅｄｅｃｏｄｉｎｇｃａｐａｃｉｔｙａｎｄｄｅ
ｃｏｄｉｎｇ／ｅｎｃｏｄｉｎｇｃｏｓｔｓｈａｖｅａｇｒｅａｔｐｏｔｅｎｔｉａｌｔｏｄｅｖｅｌ
ｏｐ．Ｆｉｎａｌｌｙ，Ｗｅｈｏｐｅｔｈｉｓｒｅｖｉｅｗｃａｎａｔｔｒａｃｔｍｏｒｅｆｏ
ｃｕｓａｎｄｒｅｓｅａｒｃｈｅｆｆｏｒｔｓｆｒｏｍｖａｒｉｏｕｓｆｉｅｌｄｓｔｏｂｕｉｌｄａ
ｍｏｒｅｒｏｂｕｓｔＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ：
［１］　ＧｒａｓｓＲＮ，ＨｅｃｋｅｌＲ，ＰｕｄｄｕＭ．ＲｏｂｕｓｔｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆｄｉｇｉｔａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｎＤＮＡｉｎｓｉｌｉｃａｗｉｔｈｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇ

ｃｏｄｅｓ［Ｊ］．ＡｎｇｅｗａｎｄｔｅＣｈｅｍｉｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＥｄｉｔｉｏｎ，２０１５，５４（８）：２５５２２５５５．
［２］　ＤｉｎｇＭＺ，ＬｉＢＺ，ＷａｎｇＹ．Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎｓｙｎｔｈｅｔｉｃｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＳｙｎｔｈｅｔｉｃＢｉｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０２０，１（１）：

７２８．
［３］　ＢｅａｕｃａｇｅＳＬ，ＣａｒｕｔｈｅｒｓＭＨ．Ｄｅｏｘｙｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅｐｈｏｓｐｈｏｒａｍｉｄｉｔｅｓ———Ａｎｅｗｃｌａｓｓｏｆｋｅｙｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｓｆｏｒｄｅｏｘｙｐｏｌｙｎｕｃｌｅ

ｏｔｉｄｅｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＴｅｔｒａｈｅｄｒｏｎＬｅｔｔｅｒｓ，１９８１，２２（２０）：１８５９１８６２．
［４］　ＴｉａｎＪ，ＭａＫ，ＳａａｅｍＩ．Ａｄｖａｎｃｉｎｇｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｇｅｎｅｓｙｎｔｈｅｓｉｓｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，２００９，５（７）：

７１４７２２．
［５］　ＰａｌｌｕｋＳ，ＡｒｌｏｗＤＨ，ＤｅＲｏｎｄＴ，ｅｔａｌ．ＤｅｎｏｖｏＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓｕｓｉｎｇｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｃｏｎｊｕｇａｔｅｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，３６（７）：６４５６５０．
［６］　ＳａｎｇｅｒＦ，ＮｉｃｋｌｅｎＳ，ＣｏｕｌｓｏｎＡＲ．ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｗｉｔｈｃｈａｉｎｔｅｒｍｉｎａｔｉｎｇｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡ
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ｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９７７，７４（１２）：５４６３５４６７．
［７］　ＳｈｅｎｄｕｒｅＪ，ＭｉｔｒａＲＤ，ＶａｒｍａＣ．Ａｄｖａｎｃｅｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ：Ｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｇｏａｌｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓＧｅｎｅｔｉｃｓ，

２００４，５（５）：３３５３４４．
［８］　ＢｒａｎｔｏｎＤ，ＤｅａｍｅｒＤＷ，ＭａｒｚｉａｌｉＡ．Ｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌａｎｄｃｈａｌｌｅｎｇｅｓｏｆｎａｎｏｐｏｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２００８，２６（１０）：１１４６１１５３．
［９］　ＴｗｉｓｔＢ．ＰｒｏｄｕｃｔｓｈｅｅｔｏｆＴｗｉｓｔｏｌｉｇｏｐｏｏｌｓ［ＥＢ／ＯＬ］．（２０１９０８２９）．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｔｗｉｓｔｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ．ｃｏｍ／ｓｉｔｅｓ／ｄｅｆａｕｌｔ／

ｆｉｌｅｓ／ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ／２０１９－０９／ＰｒｏｄｕｃｔＳｈｅｅｔ＿ＯｌｉｇｏＰｏｏｌｓ＿２９Ａｕｇ１９＿Ｒｅｖ５．１．ｐｄｆ．
［１０］ＧｅｎＳ．Ｐｒｅｃｉｓｅｓｙｎｔｈｅｔｉｃｏｌｉｇｏｐｏｏｌｓ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２１０２０１］．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ．ｃｏｍ／ｐｒｅｃｉｓｅｓｙｎｔｈｅｔｉｃｏｌｉｇｏｐｏｏｌｓ．

ｈｔｍｌ．
［１１］ＬｉｎＬ，ＬｉＹ，ＬｉＳ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＢｉｏｍｅｄＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１２（７）：２５１

２７１．
［１２］ＯｒｇａｎｉｃｋＬ，ＡｎｇＳＤ，ＣｈｅｎＹＪ．ＲａｎｄｏｍａｃｃｅｓｓｉｎｌａｒｇｅｓｃａｌｅＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，３６

（３）：２４２２５６．
［１３］ＣｈｕｒｃｈＧＭ，ＧａｏＹ，ＫｏｓｕｒｉＳ．ＮｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｄｉｇｉｔａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅｉｎＤＮＡ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１２，３３７（６１０２）：１６２８

１６４１．
［１４］ＹａｚｄｉＳ，ＹｕａｎＹ，ＭａＪ．Ａｒｅｗｒｉｔａｂｌｅ，ｒａｎｄｏｍａｃｃｅｓｓＤＮＡｂａｓｅｄｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１５，２２（５）：

１４１３１４３３．
［１５］ＣｏｘＪ．ＬｏｎｇｔｅｒｍｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｉｎＤＮＡ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００１，１９（７）：２４７２５０．
［１６］ＬｉｍＣＫ，ＮｉｒａｎｔａｒＳ，ＹｅｗＷＳ．ＮｏｖｅｌｍｏｄａｌｉｔｉｅｓｉｎＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｓｃｉｅｎｃｅｄｉｒｅｃｔ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０２１，

１（１）：２３３５．
［１７］ＺｈｏｕＴＹ，ＬｕｏＹ，ＪｉａｎｇＸＹ．ＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ：Ｄａｔａｒｅｔｅｎｔｉｏｎａｐｐｒｏａｃｈａｎｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｅｎｃｒｙｐｔｉｏｎ［Ｊ］．ＳｙｎｔｈｅｔｉｃＢｉｏｌｏｇｙ

Ｊｏｕｒｎａｌ，２０２０，１２（１０）：１２４１３５．
［１８］ＫｏｓｕｒｉＳ，ＣｈｕｒｃｈＧＭ．ＬａｒｇｅｓｃａｌｅｄｅｎｏｖｏＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓ：Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＭｅｔｈｏｄｓ，２０１４，１１

（５）：４９９５０７．
［１９］ＳｃｈｍｉｄｔＴＬ，ＢｅｌｉｖｅａｕＢＪ，ＵｃａＹＯ．Ｓｃａｌａｂｌｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓｔｒａｎｄｓｕｂｓｅｔｓｆｒｏｍｃｈｉｐｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｌｉｂｒａｒｉｅｓ

［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１５（６）：８６３４８６４３．
［２０］ＬｅｐｒｏｕｓｔＥＭ，ＰｅｃｋＢＪ，ＫｏｎｓｔａｎｔｉｎＳ．Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｈｉｇｈｑｕａｌｉｔｙｌｉｂｒａｒｉｅｓｏｆｌｏｎｇ（１５０ｍｅｒ）ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｂｙａｎｏｖｅｌｄｅ

ｐｕｒｉｎａｔｉｏｎｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｐｒｏｃｅｓｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，１０（８）：８２３．
［２１］ＣｈｅｎＹＪ，ＴａｋａｈａｓｈｉＣＮ，ＯｒｇａｎｉｃｋＬ．ＱｕａｎｔｉｆｙｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉａｓｉｎＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，

２０２０，１１（１）：３２６４３２７６．
［２２］ＢｅｎｔｌｅｙＤＲ，ＢａｌａｓｕｂｒａｍａｎｉａｎＳ，ＳｗｅｒｄｌｏｗＨＰ．Ａｃｃｕｒａｔｅｗｈｏｌｅｈｕｍａｎｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｕｓｉｎｇｒｅｖｅｒｓｉｂｌｅｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ

ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００８，４５６（７２１８）：５３６６．
［２３］ＥｒｌｉｃｈＹ，ＭｉｔｒａＰＰ，ＤｅｌａｂａｓｔｉｄｅＭ．ＡｌｔａＣｙｃｌｉｃ：Ａｓｅｌｆｏｐｔｉｍｉｚｉｎｇｂａｓｅｃａｌｌｅｒｆｏｒｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００８，５（８）：６７９６９０．
［２４］ＳｃｈｉｒｍｅｒＭ，ＡｍｏｒｅＲＤ，ＩｊａｚＵＺ．Ｉｌｌｕｍｉｎａｅｒｒｏｒｐｒｏｆｉｌｅｓ：Ｒｅｓｏｌｖｉｎｇｆｉｎｅｓｃａｌｅｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄａｔａ

［Ｊ］．ＢｍｃＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１６，１７（１）：１２５１３８．
［２５］ＨａｎＭ，ＣｈｅｎＷ，ＳｏｎｇＬ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅ：Ｂｒｉｄｇｉｎｇｂｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｄｉｇｉｔａｌｗｏｒｌｄ［Ｊ］．ＳｙｎｔｈｅｔｉｃＢｉｏｌｏｇｙＪｏｕｒ

ｎａｌ，２０２１，１（１）：１１４．
［２６］ＨｅｃｋｅｌＲ，ＭｉｋｕｔｉｓＧ，ＧｒａｓｓＲＮ．ＡｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｃｈａｎｎｅｌ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１９，９

（９６６３）：１１２．
［２７］ＭａｇｏＴ，ＳａｌｚｂｅｒｇＳＬ．ＦＬＡＳＨ：Ｆａｓｔｌｅｎｇｔｈａｄｊｕｓｔｍｅｎｔｏｆｓｈｏｒｔｒｅａｄｓｔｏｉｍｐｒｏｖｅｇｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，

２０１１，２７（２１）：２９５７２９６３．
［２８］ＲｅｍｍｅｎＨＶ，ＨａｍｉｌｔｏｎＭＬ，ＲｉｃｈａｒｄｓｏｎＡ．ＯｘｉｄａｔｉｖｅｄａｍａｇｅｔｏＤＮＡａｎｄａｇｉｎｇ［Ｊ］．ＥｘｅｒｃｉｓｅａｎｄＳｐｏｒｔＳｃｉｅｎｃｅｓＲｅ

ｖｉｅｗｓ，２００３，３１（３）：１４９１５３．
［２９］ＧｏｌｄｍａｎＮ，ＢｅｒｔｏｎｅＰ，ＣｈｅｎＳ．Ｔｏｗａｒｄｓｐｒａｃｔｉｃａｌ，ｈｉｇｈｃａｐａｃｉｔｙ，ｌｏｗｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｔｏｒａｇｅｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄＤＮＡ

［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１３，４９４（７４３５）：７７８０．

１２
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［３０］ＪｅｎｇＪＨ，ＴｒｕｏｎｇＴＫ．Ｏｎｄｅｃｏｄｉｎｇｏｆｂｏｔｈｅｒｒｏｒｓａｎｄｅｒａｓｕｒｅｓｏｆａｒｅｅｄｓｏｌｏｍｏｎｃｏｄｅｕｓｉｎｇａｎｉｎｖｅｒｓｅｆｒｅｅｂｅｒｌｅｋａｍｐ［Ｊ］．
ＩＥＥＥＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｎＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，１９９９，４７（１０）：１４８８１４９４．

［３１］ＺｈｉｒｎｏｖＶ，ＺａｄｅｇａｎＲＭ，ＳａｎｄｈｕＧＳ．Ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｍｅｍｏｒｙ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＭａｔｅｒｉａｌｓ，２０１６，１５（４）：３６６３８７．
［３２］ＰｒｅｓｓＷＨ，ＨａｗｋｉｎｓＪＡ，ＪｏｎｅｓＳＫ．ＨＥＤＧＥＳｅｒｒｏｒｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇｃｏｄｅｆｏｒＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｃｏｒｒｅｃｔｓｉｎｄｅｌｓａｎｄａｌｌｏｗｓｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０２０，１１７（３１）：２０２２３５．
［３３］ＳａｂａｒｙＯ，ＹｕｃｏｖｉｃｈＡ，ＳｈａｐｉｒａＧ．ＲｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｌｇｏｒｉｔｈｍｓｆｏｒＤＮＡｓｔｏｒａｇｅｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ／ＯＬ］．（２０２００９１６）．ＢｉｏＲｘｉｖ，

ｈｔｔｐｓ：／／ｄｏｉ．ｏｒｇ／１０．１１０１／２０２０．０９．１６．３００１８６．
［３４］ＳｏｎｇＬ，ＧｅｎｇＦ，ＧｏｎｇＺ，ｅｔａｌ．ＳｕｐｅｒｒｏｂｕｓｔｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｉｎＤＮＡｂｙｄｅＢｒｕｉｊｎｇｒａｐｈｂａｓｅｄｄｅｃｏｄｉｎｇ［Ｊ／ＯＬ］．（２０２０１２

２０）．ＢｉｏＲｘｉｖ，ｈｔｔｐｓ：／／ｄｏｉ．ｏｒｇ／１０．１１０１／２０２０．１２．２０．４２３６４２．
［３５］ＤａｖｉｓＪ．Ｍｉｃｒｏｖｅｎｕｓ［Ｊ］．ＡｒｔＪｏｕｒｎａｌ，１９９６，５５（１）：７０７４．
［３６］ＢａｎｃｒｏｆｔＣ，ＢｏｗｌｅｒＴ，ＢｌｏｏｍＢ．ＬｏｎｇｔｅｒｍｓｔｏｒａｇｅｏｆｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎＤＮＡ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００１，２９３（５５３６）：１７６３１７６５．
［３７］ＷｏｎｇＰＣ，ＷｏｎｇＫＫ，ＦｏｏｔｅＨ．ＯｒｇａｎｉｃｄａｔａｍｅｍｏｒｙｕｓｉｎｇｔｈｅＤＮＡａｐｐｒｏａｃｈ［Ｊ］．ＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＡｃｍ，２００３，４６

（１）：９５９８．
［３８］ＧｕｓｔａｆｓｓｏｎＣ．Ｆｏｒａｎｙｏｎｅｗｈｏｅｖｅｒｓａｉｄｔｈｅｒｅｓｎｏｓｕｃｈｔｈｉｎｇａｓａｐｏｅｔｉｃｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００９，４５８（７２３９）：７０３．
［３９］ＹａｃｈｉｅＮ，ＳｅｋｉｙａｍａＫ，ＳｕｇａｈａｒａＪ．Ａｌｉｇｎｍｅｎｔｂａｓｅｄａｐｐｒｏａｃｈｆｏｒｄｕｒａｂｌｅｄａｔａｓｔｏｒａｇｅｉｎｔｏｌｉｖｉｎｇｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈ

ｎｏｌｏｇｙＰｒｏｇｒｅｓｓ，２００７，２３（２）：５０１５０５．
［４０］ＡｉｌｅｎｂｅｒｇＭ，ＲｏｔｓｔｅｉｎＯＤ．ＡｎｉｍｐｒｏｖｅｄＨｕｆｆｍａｎｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄｆｏｒａｒｃｈｉｖｉｎｇｔｅｘｔ，ｉｍａｇｅｓ，ａｎｄｍｕｓｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｎＤＮＡ

［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ，２００９，４７（３）：７４７７５１．
［４１］ＮｇｕｙｅｎＨＨ，ＰａｒｋＪ，ＰａｒｋＳＪ，ｅｔａｌ．ＬｏｎｇｔｅｒｍｓｔａｂｉｌｉｔｙａｎｄｉｎｔｅｇｒｉｔｙｏｆｐｌａｓｍｉｄｂａｓｅｄＤＮＡｄａｔａｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．Ｐｏｌｙｍｅｒｓ，

２０１８，１０（１）：２８４１．
［４２］ＲｏｓｓＭＧ，ＲｕｓｓＣ，ＣｏｓｔｅｌｌｏＭ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇａｎｄｍｅａｓｕｒｉｎｇｂｉａｓｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌｏｇｙ，２０１３，１４（５）：

Ｒ５１．
［４３］ＤａｂｎｅｙＪ，ＭｅｙｅｒＭ．ＬｅｎｇｔｈａｎｄＧＣｂｉａｓｅｓｄｕｒｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｉｂｒａｒｙａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ：Ａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｖａｒｉｏｕｓｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｂｕｆｆｅｒｓｙｓｔｅｍｓｗｉｔｈａｎｃｉｅｎｔａｎｄｍｏｄｅｒｎＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｉｂｒａｒｉｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ，２０１２，５２（２）：８７９４．
［４４］ＡｉｒｄＤ，ＲｏｓｓＭＧ，ＣｈｅｎＷＳ，ｅｔａｌ．ＡｎａｌｙｚｉｎｇａｎｄｍｉｎｉｍｉｚｉｎｇＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｂｉａｓｉｎＩｌｌｕｍｉｎａｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｉｂｒａｒｉｅｓ

［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌｏｇｙ，２０１１，１２（２）：１１４．
［４５］ＬｉｎｄａｈｌＴ，ＮｙｂｅｒｇＢ．Ｒａｔｅｏｆｄｅｐｕｒｉｎａｔｉｏｎｏｆｎａｔｉｖｅｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９７２，１１（１９）：３６１０３６１８．
［４６］ＴｏｓｈｉｎｏｒｉＳ，ＳｈｉｎｚｏＯ，ＫｅｉｓｕｋｅＭ．Ｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃｓｔｕｄｉｅｓｏｎｄｅｐｕｒｉｎａｔｉｏｎａｎｄａｐｕｒｉｎｉｃｓｉｔｅｃｈａｉｎｂｒｅａｋａｇｅｉｎｏｌｉｇｏｄｅｏｘｙｒｉｂｏ
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