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요 약  

 
본 논문은 DNA 저장장치의 시퀀싱 과정에서 제공되는 FASTQ 파일로부터 염기 확률을 얻고 채널 통계 정보를 바탕으로 

log likelihood ratio (LLR)를 계산하여 연판정 복호화를 수행한다. 이로부터 기존 강판정 기반의 복호화 방식 대비 복호화 

성능 개선을 시퀀싱 리드 수 관점에서 실험을 통해 검증한다. 

 

 

Ⅰ. 서 론  

최근 빅데이터 기반의 기술들과 산업들이 발전함에 

따라 저장해야하는 데이터의 양이 크게 증가하고 있기 

때문에 현재 대표적인 저장장치인 hard disk drive (HDD) 

나 solid state drive (SSD)보다 저장 밀도 관점에서 

우수한 차세대 저장장치가 필요한 상황이다. 이에 저장 

밀도 관점에서 우수한 차세대 저장장치로서 DNA 

저장장치가 활발히 연구되고 있다. DNA 저장장치는 

DNA 의 염기서열을 사용자가 원하는 순서대로 합성하여 

정보를 저장하는 방식이며 염기의 종류는 4 가지로 

adenine, guanine, cytosine, thymine 이고 각각을 편의상 

A, G, C, T 로 표현한다. 다른 저장장치와 마찬가지로 

DNA 저장장치도 쓰기와 읽기가 존재하는데 쓰기는 

DNA 합성을 의미하고 읽기는 DNA 시퀀싱을 의미한다. 

DNA 시퀀싱에 앞서 저장된 DNA 의 수를 증가시키기 

위해 polymerase chain reaction (PCR)을 진행하며 흔히 

자연계에 존재하는 DNA 는 이중나선 구조이지만 DNA 

저장장치에서는 single strand 를 사용한다. DNA 시퀀싱 

과정은 흔히 양방향으로 진행되며 양방향으로 읽은 

정보를 합치는 알고리즘이 필요한데 대표적인 

알고리즘이 PEAR 이다 [1]. DNA 저장장치는 생물학적 

특성으로 인해 기존 저장장치와는 다른 형태의 오류들이 

발생하며 대표적으로 삽입 오류, 삭제 오류, 대체 오류 

등이 있다. 더불어 DNA 합성과 시퀀싱 과정에서 

homopolymer runlength, GC-content 등의 제약조건에 

따라 오류율이 다르기 때문에 이를 고려하여 정보를 

저장하는 작업이 필요하다. 이렇듯 기존 저장장치와는 

다른 특성을 보이지만 DNA 라는 유기물은 저장 밀도 

관점에서 기존 저장장치들보다 수 order 이상 

효율적이다.  

DNA 저장장치에 오류정정부호를 적용한 여러 사례 중 

fountain 부호와 RS 부호를 사용한 연구 결과가 있다 

[2]. 이는 DNA 저장장치에 오류정정부호를 효율적으로 

적용하면 적은 수의 시퀀싱 리드 수로부터 데이터 완전 

복원이 가능함을 보여준 결과이다. [2]의 부호화 방식을 

활용하여 더욱 더 복호화 방식을 개선한 연구도 

진행되었다 [3]. 두 연구 모두 강판정 복호화 방식을 

기반으로 진행되었는데 본 논문에서는 FASTQ 파일과 

통계 정보를 활용한 log likelihood ratio (LLR) 계산 

방식을 제안하고 이로부터 연판정 복호화를 수행하여 

복호화 성능 개선을 시퀀싱 리드 수 관점으로 보인다. 

 

Ⅱ. 본론  

본 논문에서는 [3]의 부호화 방식으로부터 얻어진 

시퀀싱 결과를 활용하여 연판정 기반의 새로운 복호화 

알고리즘을 제안한다. 즉, 동일한 부호화 방식에서 더 

효율적인 복호화 알고리즘을 제안한다. 구체적인 부호화 

방식과 시퀀싱 환경은 [3]에서 확인할 수 있으며 총 

18000 개의 DNA 시퀀스들이 저장되어 있고 각 길이는 

primer 를 제외하고 152 이다. 각 DNA 시퀀스들은 

각자의 내부에서 RS 부호로 부호화 되어 있다. 더불어 

18000 개의 DNA 시퀀스들은 (18000, 16050) LT 부호로 

부호화 되어 있는 product 부호 구조이다. [3]에서는 

homopolymer runlength 및 GC-content 를 고려하여 

설계한 DNA pool 과 그렇지 않은 pool 이 존재하는데 본 

논문에서는 seed 정보를 안다는 가정을 하기 위해 

제약조건을 고려하지 않은 DNA pool 을 사용하였다. 

시퀀싱 결과로 얻을 수 있는 FASTQ 파일은 각 

염기가 무엇인지를 나타내는 염기 콜과 해당 염기가 

맞을 확률을 제공한다. 그런데 염기는 4 종류이기 때문에 

이진 비트 관점에서 한 염기는 2 개의 비트에 대응된다. 

따라서 비트 관점의 LLR 계산을 위해서는 A, C, G, T 

4 가지 확률이 모두 필요한데 FASTQ 파일에서는 

1 가지의 확률만 제공하므로 본 논문에서는 전체 시퀀싱 

결과와 저장한 DNA 시퀀스를 편집 거리로 대응시켜 각 

DNA 시퀀스 포지션 별로 조건부 오류 확률 얻었다. 

예시로 염기 콜이 A일 때 각 염기의 조건부 오류 확률은 
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<그림 1>과 같다. 이 때 [3]의 부호화 방식이 삽입 

오류나 삭제 오류를 대응하지 못하는 방식이므로 PEAR 

알고리즘을 거친 후 길이가 정확히 152 로 일치하는 

DNA 시퀀스들만 복호화에 사용하는데 조건부 오류 

확률을 위한 통계도 마찬가지로 PEAR 알고리즘 이후 

길이가 정확히 152 로 일치하는 DNA 시퀀스들만 

활용하였다. 

 

 
 

<그림 1. 염기 콜이 A 일 때 DNA 시퀀스 포지션 별 

조건부 오류 확률> 

 

위와 같이 염기 콜이 𝑏 일 때 실제로 저장한 염기가 

𝑏ᇱ 일 조건부 확률을 𝑝ሺ𝑏ᇱ|base call is 𝑏ሻ이라고 표현한다. 

이로부터 임의의 염기 𝑏 에 대해 확률 𝑝ሺ𝑏ሻ 가 제공되면 

나머지 염기 𝑏ᇱ 의 확률은 <그림 1>과 같은 포지션 별 

조건부 오류 확률을 사용하여 다음의 수식 ൫1 െ 𝑝ሺ𝑏ሻ൯ ൈ
𝑝ሺ𝑏ᇱ|base call is 𝑏ሻ를 통해 얻을 수 있다. A, C, G, T 가 

각각 비트 00, 01, 10, 11 에 대응되도록 부호화를 

진행하였기 때문에 이에 맞게 각 비트 별로 LLR 을 

계산할 수 있다. 가령 첫번째 비트의 경우 LLR 은 

log
௣ሺ୅ሻା௣ሺେሻ

௣ሺୋሻା௣ሺ୘ሻ
로 얻어진다. 이러한 LLR 계산을 바탕으로 

저장한 seed 와 일치하며 그 값이 같은 DNA 리드들을 

묶어 최종 LLR 을 계산할 수 있다. 더불어 DNA 

시퀀스에는 RS 패리티도 존재하는데 RS 복호화의 경우 

강판정을 기반으로 진행하므로 이 경우는 단순히 seed가 

같은 DNA 리드들에 대해 𝑝ሺ𝑏ሻ의 확률들을 곱하여 제일 

큰 염기로 판정하였다. 본 논문에서 최종적으로 제안하는 

연판정 기반 복호화 알고리즘은 <알고리즘 1>과 같다. 

 

입력: PEAR 알고리즘 이후 올바른 seed 정보를 갖는 

DNA 시퀀스들에 대한 LLR 값, RS 패리티, 재복호화 

허용 횟수 𝑛୰ୣ. 

출력: 16050 ൈ 256 정보 비트. 

초기화: 𝑖 ൌ 0 

1 단계: 256 개의 이진 LT 부호의 연판정 복호화 수행.

2 단계: 복호화된 각 DNA 시퀀스들에 대해 강판정 

기반 RS 복호화 수행. 

3 단계: 모든 DNA 시퀀스들이 seed 부분에 오류가 

없이 RS 복호화를 성공할 경우 정보 비트들을 

복원하고 종료. 

4 단계: 𝑖 ൌ 𝑛୰ୣ일 경우 복호화 실패를 선언하고 종료. 

5 단계: 𝑖 ൏ 𝑛୰ୣ이고 RS 복호화가 seed 부분에 오류가 

있다고 주장하거나 RS 복호화 자체가 실패한 경우 

해당 DNA 시퀀스를 제거하고 초기 LLR 값을 

이용하여 1 단계를 다시 진행. 그 후 𝑖를 1 증가 시킴.

 

<알고리즘 1. 제안하는 연판정 기반의 복호화 방식> 

이로부터 총 DNA 시퀀스 리드 중 특정 수 만큼을 

50 번 임의 추출하여 복호화 성공 횟수를 측정한 결과는 

<표 1>과 같다. 

 
임의 추출 리드 수 강판정 방식 [3] 연판정 방식 

72000 11 17 

74000 22 39 

76000 38 45 

78000 42 48 

80000 45 50 

82000 49 50 

84000 49 50 

86000 50 50 

 

<표 1. 강판정 [3] 및 연판정 기반의 복호화 방식 

성능 비교> 

 

완전 복원이 성공한 지점의 임의 추출 리드 수 뿐만 

아니라 모든 임의 추출 리드 수에 대해 제안하는 연판정 

기반의 복호화 방식을 이용할 경우 더 많이 복호화에 

성공한 것을 확인할 수 있다. 이는 DNA 저장장치를 

활용하는 데에 있어서 제안하는 연판정 기반의 복호화 

방식이 기존 강판정 기반의 복호화 방식 대비 저비용, 

고신뢰성을 갖는다는 것을 의미한다. 

 

Ⅲ. 결론  

본 논문에서는 FASTQ 파일과 통계 정보를 활용한 

LLR 계산 방식을 제안하여 연판정 복호화를 수행하였다. 

이로부터 기존 강판정 기반의 복호화 방식보다 뛰어난 

복호화 성능을 보이는 것을 확인하였다. 
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