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摘　要：在高度信息化的现代社会中，现有的硅基存储资源将难以满足爆炸式增长的信息总量。基于 DNA
介质的信息存储融合了多个学科领域，提供了一种新的存储模式，并在世界范围内取得了相当的进展。该

文首先对目前 DNA 信息存储所取得的进展进行梳理归纳，继而总结了 DNA 信息领域现阶段所面临的关键

问题，最后对 DNA 信息存储领域未来进行展望，以期为下一步研究提供方向。
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Abstract: In modern society, the amount of information is exploding. However, current silicon-based storage is 
limited by the availability of the materials and quickly behinds the needs. Storing information in DNA is an 
interdisciplinary filed, which has the potential to provide a solution for the increased information. The filed has 
made many achievements in the past decade. Here, we start the review by briefly introducing the progress of the 

戴俊彪博士，中国科学院深圳先进技术研究院研究员。1997 年于南京大学

获得学士学位，2000 年于清华大学获得硕士学位，2006 年于美国爱荷华州立大

学 (Iowa State University) 获得博士学位。之后在美国约翰霍普金斯大学医学院从

事博士后研究，2011 年回国入职清华大学生命科学学院。2017 年加入中国科学

院深圳先进技术研究院。戴俊彪实验室主要从事表观遗传学与合成生物学研究，

开发基因和基因组的合成、组装及转移技术，通过基因组的设计构建解析基因组

功能，并进行合成生物的改造和优化利用等，是国际合成酵母基因组计划的主要

成员。已在 Cell、Nature、Science 等刊物上发表学术论文四十余篇。2017 年 3 月

与 Sc2.0 合作团队在 Science 杂志上以封面和专刊的形式发表了五篇染色体合成

相关文章，入选 2017 年中国科学十大进展、中国高等学校十大科技进展、中国

科技进展十大新闻。荣获国家杰出青年基金、谈家桢生命科学创新奖、英国皇家

学会牛顿高级学者等。



生命科学 第33卷1470

field and highlighting a few recent achievements.  Next, we focus our attention on bottlenecks which are currently 
limiting the application of DNA data storage and discuss potential solutions. Finally, future directions are proposed.
Key words: DNA data storage; synthetic biology; information science; bioinformatics; high-throughput DNA 
synthesis

互联网和人工智能等信息技术的快速发展导致

现代社会所产生的信息量呈指数型增长。据 IBM
统计，人类社会每天创造 2.5 EB (1 EB 相当于 1018 
bytes)，大约相当于 5 亿部高清电影 [1]。互联网数

据中心 IDC 预测，到 2025 年全球将会有 163 ZB 
(1 ZB 相当于 1021 bytes) 的数据产生。当人们享受

着数据与人工智能带来的便利时，一个基础问题日

益凸显，那就是如何实现这些信息的保存。目前信

息数据主要存储于以硅为介质的硬盘中，然而全球

硅的储备总量有限 , 据推测 2040 年该资源将被完全

耗尽 [2]，从而导致以硬盘为主的存储设备将面临严

峻挑战。因此，寻找具有低成本、高稳定性、高容量、

高密度等潜力，并且能够承受极端环境条件的新型

数据存储介质，是高度信息化的社会亟需解决的关

键问题之一。

DNA 是生物体内的遗传物质，具有极高的存

储密度，是承载各种生命遗传信息的天然载体。

DNA 数据存储技术，是通过编码算法将目前计算

机中的 0、1 二进制数据，转换为 A、T、C、G 四

种碱基组成的 DNA 序列，进而通过合成含有指定

碱基序列的 DNA，实现数据信息的存储。据计算，

1 克 DNA 可存储 1 000 亿张 DVD 光盘，存储近 10
亿 TB 的数据。在存储密度方面，理论上 DNA 存

储可达到 455 EB/ 克 (4.55 × 1011 GB/ 克 )，大约 1018  
bytes 或 107 GB 每 mm3， 比传统存储介质提高了

5~6 个数量级 [3]。通过生物技术与信息基础交叉融

合研究，利用 DNA 实现二进制信息的存储已取得

了突破性进展。

1　发展历史

相比于光盘、硬盘和磁盘等传统存储介质，

DNA 存储密度高、保存时间长，在信息存储尤其

是大规模档案存储方面有望替代传统存储介质。早

在 1959 年，分子尺度计算机的概念就已出现 [4]。

1994 年，DNA 作为“数据”载体存储信息 [5]，打

开了生物计算的大门。1995 年，Baum[6] 提出构建

DNA 大容量存储系统。2001 年，Reif 等 [7] 建立了

支持随机访问的 DNA 数据库。然而直到 2012 年，

哈佛大学的 Church 团队 [8] 将一本 650 KB 图书存储

在 DNA 后， 该领域才逐渐吸引了众多研究者的注

意。2013 年，欧洲生物信息学研究所的 Goldman
及其同事 [9]在DNA中存储了739 KB的五种文件 (文
本、PDF、照片、MP3 和霍夫曼编码 )。这两项研

究实现了数据可行、高容量的 DNA 数据存储，将

DNA 数据存储领域向前推进了一大步，使得 DNA
存储研究的热潮持续升温。2017 年，哥伦比亚大学

和纽约基因组中心的 Yaniv Erlich 和其同事 [10] 开发

了一种高效可靠的 DNA 存储策略——“DNA 喷泉

(DNA fountain)”，大大提升了 DNA 数据存储能力；

同年，哈佛大学的 Church 团队 [11] 利用 CRISPR-
Cas 系统将一张黑白图像和一部短的视频文件“写

入”大肠杆菌的基因组中。2018 年，华盛顿大学联

合微软研究院将超过 200 MB 的数据“写入”DNA
中，并支持 DNA 数字存储的随机访问 [12]。2019 年，

Erlich 团队将通过喷泉码编码的信息包裹入 3D 打

印材料中，打印出了一只存有遗传信息的斯坦福兔

子 [13] ；同年，微软与华盛顿大学结合第三代测序技

术，开发出了自动化 DNA 存储的系统 [14]。2021 年，

麻省理工学院的 Mark Bathe 团队开发了应用于 DNA
存储数据随机读取的快速检索系统 [15]。近六年来，

DNA 存储容量大大增加，并呈现指数级的增长趋

势，与最初相比提高了将近 3 个数量级。

近年来，我国在 DNA 存储研究领域也取得了

较快的发展。国内第一个 DNA 存储领域的专利申

请于 2015 年，由苏州泓迅生物科技股份有限公司

提交 [16]。到了 2016 年，清华大学的戴俊彪课题组

建立了生物体存储的一种“数据 -DNA”编码方

法 [17]。2018 年，深圳华大生命科学研究院开发了“阴

阳”双编码方法，能够控制输出 DNA 的 GC 含量、

最长单碱基重复长度以及二级结构自由能，使其都

在指定范围内 [18]。2020 年，天津大学齐浩课题组

构建了携带不同短链信息片段质粒的大肠杆菌分

布式混菌存储系统，将 445 KB 的数字文件储存在

2 304 Kbps 的合成 DNA 中，实现了目前在体内的

最大规模信息存储 [19] ；同年，该课题组将携带数据

信息的 DNA 原始文库固定在磁珠上，通过使用等

温的链置换扩增技术，对大型 DNA 文库进行低偏

好性、稳定重复的扩增，实现了数据的稳定可重复
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性读取 [20]。 2021 年，深圳华大生命科学研究院开发

了一个集成了多种编码方法的评估平台 Chamaeleo，
通过该平台，可使用编码测试文件来评估编解码方

法的特性 [21] ；深圳先进技术研究院戴俊彪 / 王洋课

题组提出了适用于 DNA 存储的自包含自解释系统，

可以在 DNA 存储数据恢复的过程中，摆脱外部工

具的依赖 [22] ；清华大学朱听课题组利用手性 DNA
抗降解的特性，开发了一套高稳定性的 DNA 存储

流程 [23] ；天津大学元英进课题组通过体内组装，对

编码的 254 886 bp 的人工染色体进行一次写入，实

现了稳定的复制和多次检索 [24] ；陈为刚等 [25] 提出

了一种 DNA 数据混合错误纠正与数据恢复的方法；

中国科学院北京基因组研究所 ( 国家生物信息中心 )
提出了 DNA 活字存储系统和方法，构建出内容活

字实物库以及索引活字实物库，且能够一次合成，

多次使用，大大降低成本 [26] ；清华大学的刘凯等 [27]

开发了基于 CRISPR‑Cas12a‑λRed 体系的随机重写

DNA 信息的存储方法。DNA 信息存储发展历程总

结见图 1。

2　现有状况和水平

DNA 信息存储主要包含以下四大部分：

2.1　DNA编解码算法

计算机系统的信息存储，是以硅基介质为基础，

将各类信息编码为 0、1 二进制数据存入其中。而

对于 DNA 存储而言，需要将信息编码为 A、T、C、
G 组成的碱基序列。目前，DNA 编码算法大多采

用将待存信息先转换为 0、1 二进制数据，再进一

步编码为碱基序列 ( 图 2)。在 DNA 编码中，最重

要的两点是编码后碱基序列的 GC 含量以及碱基

连续重复情况。

Church 等 [8] 按照 A 或 T 编码 0，C 或 G 编码

1 的规则，对二进制信息进行编码，得到碱基序列。

这种方法具有较高的灵活性，能够很好地避免碱基

连续重复以及矫正 GC 偏好性。但是，这样的编码

规则并不能使 4 碱基体系包含最大信息量，编码效

率与编码密度不高。Goldman 等 [9] 利用霍夫曼编码，

对二进制数据进行转换，之后再将转换后的序列编

码为 DNA 序列，将编码密度提升到了 1.58 bits/nt ；
然而，霍夫曼编码实际上为压缩编码，压缩效率受

到数据的具体组成影响，所以对于某些数据来说，

压缩效果并不好，这样就会导致最终的编码密度不

太理想。在 Erlich 和 Zielinski [10] 的 DNA 喷泉码算

法中，00、 01、 10、11 分别编码 A、C、 G、 T，并结

图1  DNA信息存储发展历程
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合通讯领域的喷泉码 [29]，有效地将编码密度提升到

了 1.98 bits/nt ；但是在实际应用中发现，DNA 喷泉

码的数据恢复能力相对较差，当数据有部分缺失时，

存在一定概率无法解码。

2.2　DNA高通量合成

目前，已商业化应用的有基于柱式合成和基于

微阵列芯片原位合成两种合成方法。基于合成柱的

DNA 合成通量低，DNA 的合成成本在 0.05~0.17
元 / 碱基。DNA 微阵列原位化学合成方法包括原位

光刻法、光敏抗蚀层合成法、光致酸法、喷印合成法、

软光刻合成法、电致酸法和压印法及基于分选原理

合成法等多种方法 [30-31]。到 2014 年，基于微阵列

芯片原位合成方法的 DNA 合成成本已低于 10-4 元 /
碱基，2020 年基于电致酸法合成的 DNA 成本估计

达到 10-6 元 / 碱基 [32]。而 2018 年，美国半导体研

究会预测，到 2023 年 DNA 合成成本将降低到 10-10

元 / 碱基以下 [33]。近些年来，酶促 DNA 合成方法

也取得了进一步的进展。2019 年，Lee 等 [34] 采用非

阻断型的末端脱氧核酸转移酶 (TdT) 开发了一种专

用于信息存储的 DNA 酶法从头合成技术。2020 年，

Lee 等 [35] 进一步利用图案化紫外光快速解离 Co2+

离子激活 TdT，空间选择性合成 DNA，成功将 110 
bits 的音乐数据信息编码入 DNA 中，初步验证了

在阵列表面实现大规模并行合成的可行性。

2.3　DNA分子保存

DNA 极易受到温度、水分、紫外线、氧气和 pH
的影响，从而被烷基化、水解和氧化，造成 DNA
序列的损坏，导致存储信息的丢失。因此，DNA
的稳定保存是 DNA 信息存储至关重要的一个方面。

目前，现有的 DNA 保存方法主要包括液体法、干

燥法、加入稳定剂法、封装法和体内存储法。液体

法是实验室中最常用的 DNA 保存方法，此方法的

优点是 DNA 的取用非常便捷，但是保存在此条件

下 DNA 容易被水解，且能耗较大。固体 DNA 相比

于液体 DNA 而言更加稳定，而干燥方法主要包括

喷雾干燥、空气干燥和冷冻干燥。一般来说，冷冻

干燥有效避免了干燥过程出现高温，从而减少了

DNA 的损坏。目前所用到的 DNA 稳定剂有海藻糖、

聚乙烯醇 (poly vinyl alcohol, PVA)和DNAStable[36-39]。

其中，海藻糖是最常用的 DNA 稳定剂，研究表明，

可能是海藻糖与磷酸盐结合中和了 DNA 的负电荷，

或者海藻糖与 DNA 之间的氢键建立的网络减少了

DNA 结构的波动从而实现了对 DNA 的保护。封装

法，即使用二氧化硅或碱金属盐对 DNA 进行包裹，

使其不与外界接触，避免环境因素导致 DNA 的损

坏。2019 年，Chen 等 [40] 以 Fe 为中心，通过 DNA
与聚乙烯亚胺的交替覆盖，将 DNA 载量提升至 7.8 
wt% ；最外层以二氧化硅保护，使其在室温下可保

存 20~90 年。2020 年，Kohll 等 [41] 通过磷酸钙、氯

化钙和氯化镁等碱金属盐包埋并保护 DNA，其载

量可提升至 30 wt%。在体内存储方面，2020 年天

津大学齐浩课题组构建了携带不同短链信息片段质

粒的大肠杆菌分布式混菌存储系统，将 445 KB 的

数字文件储存在 2 304 Kbps 的合成 DNA 中，实现

了目前在体内存储的最大规模的信息存储 [19]。

2.4　测序信息读取

目前，DNA 存储的主流方式是短片段信息存

储 (oligo pool)，读取方式主要是利用高通量 DNA

图2  DNA存储流程示意图[28]
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测序技术 ( 二代测序技术 )。二代测序技术的核心

思想是大规模平行测序，一次上样可并行几十万到

几百万条 DNA 分子的序列测定，是目前最成熟、

应用最广泛的测序技术，然而仪器昂贵，操作复杂。

近年来逐渐发展的三代测序技术不依赖 PCR 扩增，

并具备读长更长、读取速率更快的显著优势。牛津

纳米孔公司开发的 DNA 平均过孔速率为 450 bp/s
的三代测序系列产品，具有袖珍便携的优点。三代

测序 MinION 有多达 512 个纳米孔通道能够进行

同时测序，而桌面级高通量台式产品 PromethION 
48 的数据通量为 7.6 TB (72 h) 量级，数据读取速率

相当于 29 MB/s。随着技术更迭和算法升级，三代

测序有望用于体内或体外稳定化的长片段 DNA 存

储信息的读取，并与当前传统介质的读取速度

(KB~GB/s) 比肩。高通量测序技术的发展使得目前

的测序成本相比于最初的 Sanger 测序成本降低了 6
个数量级

[42]。

3　问题与挑战

虽然 DNA 信息存储技术取得了一定的突破，

但是其在应用方面仍面临很多挑战。

3.1　“编”

目前，在算法设计上已经能够很好地控制编码

后碱基序列的 GC 含量以及碱基连续重复，然而仍

然存在较多问题尚未解决。首先，目前所开发的大

多数编码算法，需要将待存信息转换为 0、1 二进

制数据之后，再进行碱基序列的编码，这样的流程

仍然依赖于计算机体系，未能脱离硅基存储；其次，

未对串联重复结构进行控制，可能造成在 PCR 扩

增的过程中，形成复杂结构，影响序列的扩增效率，

从而对解码造成困难。最后，编码过程中需引入索

引、纠错码等非信息序列，造成了存储信息密度的

下降。

3.2　“写”

化学合成法对于长链 DNA 片段的合成，仍然

存在着技术瓶颈，目前只能合成 200 nt 以内的

DNA 序列。“写”DNA 的价格依旧十分昂贵。假

设每个碱基存储 1 比特的信息，而使用阵列 ( 高通

量 ) 合成 DNA 的成本约为每碱基 0.0001 美元，存

储 1TB 的信息至少需要 8 亿美元。相比之下，使用

磁带存储同等数据规模的成本仅为 16 美元 [43]。显

然，合成 DNA 的高昂成本成为了 DNA 数据存储

进入实用阶段的一大短板，削弱了 DNA 分子相比

于传统存储介质的优势。以酶合成为基础的第三代

DNA 合成技术目前还处于发展初期，因此目前报

道的如基于 TdT 等聚合酶的合成方法还不能进行高

通量平行 DNA 合成，其低通量方法也尚未进入实

际应用。

3.3　“存”

现有的 DNA 保存技术保护的 DNA 含量少，

且能耗大，无法满足存储档案所要求的数据量大、

保存时间较长的需求，难以实现 DNA 数据的大规

模长期保存。目前的保存方法缺少有效的物理隔离

手段，在信息读取过程中，难以准确快速地获得目

标信息，数据访问的成本和时间较长，限制了信息

的获取速度。据微软报道，目前一个 PCR 反应体

系可以操纵 106 种不同的 DNA 序列，但是尚未可知

一个体系中可以并行操纵的 DNA 序列种数的极限。

图3  DNA信息存储的现有水平、瓶颈问题及未来发展方向



生命科学 第33卷1474

3.4　“读”

二代测序的核心思想是大规模平行测序，一次

上样可并行几十万到几百万条 DNA 分子的序列测

定。但二代测序包含建库、读取等流程，一轮需数

天时间，无法实现数据的实时读取，限制了全自动

化 DNA 存储和读取设备的集成。而三代测序错误

率较高，所以需要更多的测序资源以获得正确的数

据信息，造成成本的增加。

4　未来与展望

4.1　高效率高质量直接“编”码

受限于目前的合成测序技术以及成本考虑，现

有的编码算法均采用将信息分割为 200 nt 以内的序

列的方案，以及潜在的碱基错误风险，索引和纠错

码序列是必不可少的，由此而导致的存储密度降低，

可考虑研发相应的序列压缩算法，从而提升信息存

储密度；对于编码后序列的串联重复结构可能带来

的影响，可以在今后的算法设计中，将这一因素考

虑进去，尽可能地消除由于序列结构本身所带来的

问题；同时，也可考虑研发不经过二进制转换的新

编码算法，将待存的图片、文本或视频信息直接编

码为碱基序列，真正做到脱离硅基存储的依赖。

4.2　低成本高通量信息“写”入

值得注意的是，DNA 信息存储在未来仍有巨

大的成本下降潜力。首先，可以从优化合成反应、

改良芯片结构、优化试剂分配量、降低单体成本多

方面着手，大幅降低合成成本。其次，可通过 DNA
序列人为设计，系统创新，合成步骤容忍更多错误，

降低精度与纯度要求，致力于提升总合成量 ( 通量 ×
长度 )，大幅降低合成成本。同时，随着微纳加工

半导体器件在 DNA 信息存储领域的应用，DNA 合

成技术与装备有望快速迭代升级，合成通量快速提

升，成本有望实现快速下降。

另外，酶促 DNA 合成虽然还处于发展初期，

仍有望大大减少 DNA 合成的时间和成本。2019 年，

Lee 等
[34] 使用 TdT 合成 DNA 的时间估计为每周期

40 秒，是化学合成法速度的 6 倍，并且酶促合成法

每周期的成本降低为化学合成法使用的亚磷酰胺的

每周期的成本的 1/1000。一旦酶反应系统被微型化，

预计成本将再下降几个数量级。

4.3　稳定高兼容性分子信息“存”储

DNA 序列的长期稳定保存，对 DNA 信息存储

至关重要。首先，可通过改变 DNA 本身的性质，

来增强 DNA 存储的物理稳定性。例如，“锁定的”

核酸单体在戊糖环的 2-O和 4-C之间具有亚甲基桥，

可抵抗核酸酶的酶解。环状 -DNA 或甘油 -DNA 可

改变糖骨架的化学性质或抵抗核酸酶的酶解，从而

提高 DNA 的稳定性。另外，使用非天然核酸、添

加 DNA 保护剂以及构建类似于天然生物系统的主

动修复系统，也可用于提高存储系统的稳定性。

数据的随机访问也是 DNA 信息存储的一个重

要发展方向。未来，可通过将DNA文库的物理隔离、

数字微流控技术以及索引方法的建立等技术相结

合，实现数据的便捷随机读取。

4.4　实时永久性信息稳定“读”取

对于二代测序来讲，因为现有的测序反应要求

DNA 量较多，通常测序使用的模板都是通过对原

始样品的核酸序列进行扩增后的产物。而在使用

PCR 技术对大规模的 DNA 文库进行富集时，因 DNA
序列的 GC 含量和二级结构均会影响 PCR 的扩增效

率，因此，该过程将不可避免地产生偏好性。所以，

优化测序过程中 DNA 文库的富集反应 ( 优化现有

的生化方法或开发新的扩增技术 ) 是非常必要的。

而对于三代测序，进一步开发新的传感设备以提高

对信号收集的精准度，提高测序的正确率。未来的

测序技术的发展主要依赖于微纳加工技术来实现测

序微环境的结构形成，依靠物理学的手段进行识别，

从而提高测序的通量。

综上，基于 DNA 介质的新型数据存储作为一

种具有划时代意义的存储方式，目前的研究已经取

得了一定的成果，但同时也面临着巨大的挑战。随

着 DNA 信息存储各个问题的逐步解决，或将打开

全球海量数据存储的新纪元，以 BT ( 生物技术 ) 协
助解决 IT ( 信息技术 ) 面临的海量数据存储挑战。
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