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研究成果の概要（和文）：DNAを用いた記録媒体であるDNAストレージは，長寿命と高密度の観点で既存の記録媒
体よりはるかに優れており次世代記録媒体として注目されている．一方で，実用化に向けては「低コストでのデ
ータの保存・読み出し」や，「データの誤りや欠落をなくす」ことを考慮した，低コストで誤りなくデータの読
み書きが可能な手法が必須となる．
本研究では，DNA系列として適切でない系列を排除したりデータ圧縮を予め行うことで，低コストで信頼性の高
い符号化方式を提案した．具体的には，制約符号の概念からグラフ理論を用いて提案手法の符号化率の解析を行
なったり，循環系列を用いた新たなデータ圧縮法を提案し，その有効性を確かめた．

研究成果の概要（英文）：DNA storage media, storage media consisting of DNA strands, are promising 
data storage media in the next generation from the perspective of ultra long lifespan and high 
density. On the other hand, “the low cost in reading/writing data” and “error robustness 
performances” are important issues, and suitable methods to approach these issues are highly 
demanded for the practical use of the media. 
In this study, we proposed suitable coding schemes by concerning constraints on data sequences and 
data compression schemes. More precisely, we utilized the concepts of constrained coding and data 
compression based on circular strings, and evaluated their effectiveness. 

研究分野：情報理論基礎

キーワード： DNAストレージ　グラフ理論　データ系列制約　キャパシティ　データ圧縮

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
DNAストレージの実用化に向けての「低コスト」かつ「信頼性」の観点から，主としてDNAの系列に関した研究成
果をあげている．具体的には，DNAに適したデータ系列を考慮し，その系列にどのように符号化するか着目した
成果である．つまり，系列の観点から「効率的に誤り耐性を持たせる」ことを論じているため，単体として使用
した場合はもちろんのこと，ランダムに起きた誤りを修正する「誤り訂正」と融合させることで更なる有効性が
期待できる．このような基礎的研究を基盤としてDNAストレージが実用化されれば，ビッグデータをコンパクト
に保存することが現実的となり，社会的貢献は非常に高いと言える．

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

DNA（デオキシリボ核酸）は A（アデニン），C（シトシン），G（グアニン），T（チミン）の４
つの塩基から成る遺伝子情報を保存する高分子生体物質であり，DNA ストレージは A, G, C, T
から成る系列とバイナリ系列（0-1 列）とを対応させ（例：00=A, 01=C, 10=G, 11=T)，それら
を繋げた DNA 鎖を系列とすることでデータの保存・読み出しを行う記録メディアである．DNA ス
トレージは，その「記録密度の高さ」や「長期保存可能」という観点で既存の磁気・電気・光学
記録メディアよりもはるかに優れており（引用文献[1]），次世代記録媒体して昨今注目されてい
る．特に Goldman ら（引用文献[2]）が DNA ストレージの可能性について明確に論じてから，実
用化に向けての研究が盛んに行われている． 

DNA ストレージは，長寿命と高密度の観点で非常に優位である一方で，実用化に向けては「デ
ータの保存・読み出しが困難である」ことや，「データの誤りや欠落をなくす」ことを考慮する
必要がある．実際，DNA 鎖を生成するためにかかる金額や，データ読み出しには特別な装置が必
要になることは金銭的・時間的コスト面で大きな問題である．また，長年保存する上で交叉や突
然変異による誤りが発生することは無視できない．つまり，低コストで誤りなくデータの読み書
きが可能な手法が必須である． 

DNA ストレージに適した符号化方式として，研究開始当初は主として誤り訂正符号（ある閾
値以下の誤り数であれば誤りを訂正できる符号）の観点から議論されてきた．しかし，DNA 鎖に
おいて誤りが起こりやすい系列や作成が難しい系列なども実験でわかっている．よって，そのよ
うな系列を排除してあげることで，より信頼性が高く効率の良い DNA ストレージ作成への貢献
ができるのではと考えた．また，研究申請者らのデータ圧縮の知見も融合させることで，コスト
面において有効性を高められないかと考えた． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
２．研究の目的 
本研究では，DNA ストレージ実用化に向けて，「データ系列の制約」及び「データ系列の圧

縮」の観点から DNA 鎖に適した系列にエンコードするための低コストと高信頼性を兼ね備えた
符号化を提案することを目的とした．具体的には， 

（１） 突然変異を起こしやすい記号列を含まない記号列への制約符号化 
（２） 書き込みと読み出し時間を短縮するための低コストなデータ圧縮法 

を離散数学（主としてグラフ理論）を用いてモデル化し，適した符号化を数学的に解析すること
で，DNA ストレージ研究の符号化に関する基礎を固めることを試みた． 
 
３．研究の方法 
本研究で用いた主な研究方法は次の３つである．離散数学，特にグラフ理論を研究の核とし

て研究に取り組んだ． 
 

(1) 制約符号の概念とその拡張 
制約符号とは，系列の中にある特定の系列（禁止語）が現れ

ないように符号化する方法で，HDD や DVD などの記録媒体に広
く活用されている．禁止語が与えられたとき，「経路に沿って辺
のラベルを読むことで生成される系列は禁止語を含まない」ラ
ベル付き有向グラフ（例として図２参照）を作成することがで
きる．このグラフは制約符号の研究の核であり，禁止語が現れな
いようにする符号化方式や，その最大符号化率に関する情報な
どが得られる（例：引用文献[3]参照）． 

DNA ストレージに用いられる DNA 鎖は， 
① 同じ塩基は高々k回連ねることができる制約（最大連長制約） 
② A と T の割合と Cと Gの割合を同じにする制約（GC バランス制約） 

の両方を兼ね備える必要がある．最大連長制約は「同じ塩基を k+1回連ねたもの」を禁止語とし
て考えることができ，禁止語からラベル付き有向グラフを作成することで，最大符号化率など主
要な結果を得ることができる．一方で，GC バランス制約では禁止語を考えることができずグラ
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フを作成できない．つまり，最大連長制約と GC バランス制約を満たす系列は制約符号のみでは
扱うことができない．よって，制約符号の考えと Knuthのアルゴリズム（下記(2)）を融合させ
て本研究に取り組んだ． 
 
(2) バランス状態にするアルゴリズム 
Knuth（引用文献[4]）は，系列長が 2m のバイナリ系列 b=b1b2…b2mは，1ビット目から j ビッ

トまでをフリップ（0→1, 1→0）することで，0と 1の数を等しくすること（バランス状態にす
ること．例として図３参照）が可能であることを示している．DNA 鎖における GC バランス制約
は Aと Tを 0，Gと Cを 1と考えたバイナリ系列をバランス状態にすることと同値である．よっ
て，Knuthの方法を応用して，GC バランス制約を満たした DNA 鎖を生成することを試みた． 

 
 
 
 
 

 
 
(3) Compression by Substring Enumeration (CSE法)の応用 

Compression by Substring Enumeration (CSE
法)は 2010 年に Dubé と Beaudoin（引用文献[5]）に
よって提案されたユニバーサルな無ひずみデータ圧
縮方法(ユニバーサル符号)である．ユニバーサル符
号とは，圧縮対象の情報源について，事前の知識（記
号の出現確率など）がなくても，最良の圧縮率が得ら
れるものである．CSE法では，圧縮したい環状系列（例
として図 4参照）の部分系列の出現回数や極小禁止語（一番前，もしくは一番後ろのシンボルを
削ると系列中に現れる禁止語）を用いてデータを圧縮している． 

CSE法に関して，Dubéらはバイナリ系列（0-1 系列）に対する CSE法(2値 CSE法)を議論し
ていたが，DNA など 3個以上のシンボルの場合への CSE法の拡張(多値 CSE法)は，共同研究者ら
により行われている(引用文献[6])．一方で，多値 CSE法は，2値 CSE法に比べて，実用上では
圧縮率が悪い課題があった．本研究では，極小禁止語について更に知識を深めることで，多値 CSE
法について，圧縮率を改善し，より良いデータ圧縮に貢献することを試みた． 

 
４．研究成果 
本研究で得られた主な成果は次の４つである．(1)，(2)は「データ系列の制約」の観点から，

(3)，(4)は「データ系列の圧縮」の観点からの結果である．また，以下の文中で用いる（論○），
（学○）は，それぞれ「５．主な研究論文等」における「雑誌論文」の先頭から○番目，「学会
発表」の先頭から○番目を意味する． 
 
(1) Bond が存在するための必要十分条件（論４，学８） 
制約を満たす系列が２つ与えられたとき，それらを直接結合して生成した新たな系列が制約

を満たすかどうか保証はない．そこで結合する際に特別な系列（Bond）を毎回間に挟むことで制
約を保持することができないか考えた．具体的には，Bond が存在するため必要十分条件を「禁
止語の最初と最後に使われているシンボル数」と「実際に使用するシンボル数」との不等式で与
えるとともに，Bond の長さの上限値についても議論した．また，Bond の作成アルゴリズムの複
雑性について考察した．それらの結果を元に，DNA 鎖など連長制約を考慮した系列への応用につ
いても議論した． 
 
 
 
 
 
 
(2) 最大連長制約と GC バランス制約を兼ね備えた場合の最大符号化率（論２，学２） 

DNA 鎖は「最大連長制約」と「GC バランス制約」の２つ制約を満たす必要があるが，GC バラ
ンス制約はグラフで表現することができない．つまり，２つの制約を満たす DNA 鎖へ符号化する
際の最大符号化率はグラフを用いて求めることができない．しかし，最大連長制約を満たす制約
符号と Knuthらの方法を融合させることで，「２つの制約を満たした際の最大符号化率」と「最
大連長制約のみを満たした場合の最大符号化率」が一致することを示した． 
最大連長制約を満たした系列はグラフで表現可能のため，グラフから最大符号化率を求める

ことが可能となる．それに関連して，グラフの隣接行列から最大連長制約の最大符号化率を効率
的に求めるための式も導出した． 
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(3) 環状系列が復元できるための必要十分条件（論１，学３） 
環状系列 xが与えられたとき， 
l 頂点：xの部分系列（頻度情報含む．極小禁止語の情報も利用） 
l 有向辺とそのラベルの付け方の基本操作（必要に応じて削除も行う）： 

 Vから U へラベル sの有向辺を引く． 
⇔系列 Vs の接尾辞（Vs の末尾に現れる部分系列）のうち，頂点の中で最長
のものが Uである． 

とするラベル付き有向グラフを考える（例として，図６参照）．このグラフにおいて，頂点を訪
れる際に頻度を 1減らす操作を行う．このとき，「部分系列と頻度，及び極小禁止語を用いて（環
状系列として）xを一意に復元可能であること」と「グラフにおける一筆書きが一意にできるこ
と」が必要十分条件であることを示した． 
 
 
 
 
 
 
 
 

(4) ランダムアクセスを可能にするための位置情報埋め込み（論３，論５，学７） 
DNA ストレージシステムでは，原データを非常に短い(塩基数で 100～1000 程度)固定長の

DNA 鎖に分けて保存を行う．保存する際にその鎖が元々のデータの何番目の位置であったかを示
す必要があるため，データそのものだけでなく，位置を示すためのヘッダーを必要とする．一方
で，DNA 鎖にヘッダーが占める割合が 10%以上となるため課題がある． 
本研究では，データハイディングの手法を応用して，位置情報をデータに埋め込めるか検討

を行った．その結果，バイナリ系列を塩基列に変換するテーブルを拡張することにより，位置情
報をデータに埋め込む手法を確立し，一つの DNA 鎖に格納するデータ長を増やすことを可能と
した．データ削減の観点で言い換えると，ヘッダーのオーバヘッドを削減し，与えられたデータ
を保存するための DNA 鎖の総数を削減した．また，埋め込み可能な位置情報の長さについても評
価を行った． 

 
本研究では「データ系列の制約」と「データ圧縮」の観点から中心に行ったが，より信頼性

を高めるためには，交叉や突然変異など DNA に起こり得る誤りも考慮した符号化が必要になる．
今後は，「データ系列の制約」と「データ圧縮」だけでなく「誤り訂正」も融合した符号化の提
案を目指して研究に勤しむ． 
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図 6 環状系列（左）と対応するラベル付き有向グラフ（右）．黄色の辺は途中で削除される． 
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