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Abstract: Auf Papier gedruckte oder auf Mikrofilm projizierte
Information kann mehr als 500 Jahre �berdauern. Die Spei-
cherung von digitaler Information �ber Zeitr�ume �ber 50
Jahre stellt hingegen eine große Herausforderung dar. Hier
zeigen wir, dass digitale Information auf DNA gespeichert
werden kann und auch nach wesentlich l�ngeren Zeitr�umen
wieder fehlerfrei auslesbar ist. Um eine Wiederherstellung der
gespeicherten Information zu gew�hrleisten, wurde DNA in
eine anorganische Matrix eingeschlossen. Zus�tzlich dazu
wurden fehlerkorrigierende Codes verwendet, um w�hrend der
Lagerung entstehende Fehler zu beheben. Hierf�r codierten
wir 83 Kilobytes an Information in 4991 DNA-Segmente, die
jeweils 158 Nukleotide lang waren und in einer SiO2-Matrix
eingeschlossen wurden. Beschleunigte Alterungsprozesse
wurden simuliert, um die Zerfallskinetik der DNA zu unter-
suchen. Es zeigte sich, dass die Daten in DNA unter ver-
schiedensten Bedingungen Jahrhunderte lang archiviert
werden kçnnen. Die urspr�ngliche Information konnte selbst
nach einwçchiger Lagerung bei 70 8C noch fehlerfrei wieder-
hergestellt werden. Dies ist thermisch �quivalent zu einer La-
gerung in Zentraleuropa �ber einem Zeitraum von ca. 2000
Jahren.

Pr�historische Informationen in der Form von Hçhlenma-
lereien, alte Inschriften, Gravuren in Gold oder mittelalter-
liche Texte stellen wichtige Zeugnisse unserer Vergangenheit
dar. Ein Beispiel ist das Palimpsest des Archimedes aus dem
zehnten Jahrhundert, das die einzig bekannte Kopie der
„Methodenlehre“ beinhaltet und einen Meilenstein in der
Entwicklung der Geometrie und modernen Algebra darstellt.
Dieses Buch �berdauerte mehr als 1000 Jahre und wurde 1998
auf einen Wert von mehr als zwei Millionen USD gesch�tzt.

Angesichts dieses Wertes scheint es eher �berraschend, dass
derzeitig nur wenige Projekte zur Entwicklung von langlebi-
gen Speichern f�r digitale Daten vorhanden sind (z. B. M-
Disc, Syylex). Des Weiteren ist die Halbwertszeit von Infor-
mationen seit der Umstellung von analogen auf digitale
Speichermedien drastisch gesunken.[1]

Herkçmmliche Speichermedien, wie z. B. optische oder
magnetische Datentr�ger sind f�r die Langzeitspeicherung
von Daten (> 50 Jahre) nicht zuverl�ssig genug.[2] Zudem
bençtigt die Entwicklung besserer Datentr�ger lange Test-
phasen, die die aktuellen Produktentwicklungszyklen bei
weitem �berschreiten. DNA ist das einzige Speichermedium,
f�r das echte Langzeitdaten aus der Arch�ologie zur Verf�-
gung stehen. K�rzlich wurde jeweils 300 000 Jahre alte mito-
chondriale DNA von B�ren und Menschen sequenziert.[3]

Zudem findet DNA Verwendung als Codierungssprache in
den Bereichen der Forensik,[4] Produktmarkierung[5] und im
DNA-Computing.[6] Folglich wurden bereits mehrere Me-
thoden entwickelt, um Informationen in DNA zu speichern.[4]

Bisherige Herangehensweisen sind jedoch nicht zuverl�ssig,
da sie mit entstehenden Fehlern nicht umgehen kçnnen. Des
Weiteren schlagen sie keine (physikalische) Lçsung zur La-
gerung von DNA vor, um die Stabilit�t der Informationen
�ber viele Jahre zu gew�hrleisten.

Zur Bew�ltigung dieser Probleme kombinierten wir ein
fehlerkorrigierendes Informations-Codierungs-Schema mit
einer bereits etablierten Methode zur Lagerung von DNA in
„synthetischen Fossilien“ (Schema 1). Die dazugehçrigen
Experimente zeigen, dass nur durch die Kombination der
beiden Konzepte Informationen selbst nach einer Millionen
Jahre langer Lagerung in der „Svalbard Global Seed Vault“
(bei �18 8C) vollst�ndig wiederhergestellt werden kçnnten.

Da die Synthese und Sequenzierung von langen DNA-
Str�ngen technisch nur schwer mçglich ist, werden die Daten
auf viele kurze Segmente geschrieben. Diese kçnnen nicht
geometrisch angeordnet werden, wodurch sich das Schreiben
und Lesen von Daten auf DNA von herkçmmlichen Spei-
chermedien wie z. B. Festplatten unterscheidet. Zudem treten
beim Schreiben, Lagern und Ablesen (Sequenzieren) der
DNA Fehler auf. Einzelne Basen sind fehlerhaft, zudem
gehen ganze Sequenzen verloren. In klassischen Speicher-
medien werden fehlerkorrigierende Codes verwendet, mit
denen die Information durch das Hinzuf�gen von Redundanz
gesch�tzt wird. Die Redundanz wird so gew�hlt, dass alle
Fehler, die w�hrend der Benutzung oder Lagerung der Daten
auftreten, korrigiert werden kçnnen. Aufgrund der spezifi-
schen Anforderungen an die Lagerung von DNA mussten
bereits existierende Algorithmen entsprechend modifiziert
und angepasst werden: Einzelne Sequenzen wurden mit In-
dizes versehen und mit zwei unabh�ngigen fehlerkorrigie-
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renden (Reed-Solomon) Codes verkn�pft. (Abbildung 1;
siehe Hintergrundinformationen f�r Code-Design und Para-
meterwahl).

Der entwickelte Algorithmus wurde physikalisch getestet,
indem wir den Text aus zwei alten Dokumenten auf DNA
speicherten: Der Schweizer Bundesbrief von 1291 und die

englische �bersetzung von „Archi-
medes� Methodenlehre von Mecha-
nischen S�tzen“. Der vollst�ndige
(nicht komprimierte) Text besitzt
eine Grçße von 83 Kilobytes und
wurde wie in Abbildung 1 gezeigt
codiert. Dadurch entstanden 4991
Sequenzen zu je 117 Nukleotiden, an
die zus�tzlich Primer angebracht
wurden (Totall�nge von 158 nt), um
eine schnelle und indizierte Vorbe-
reitung der Sequenzdatenbank f�r
die Sequenzierung zu ermçglichen.
Die einzelnen Sequenzen wurden
mithilfe von Mikroarray-Technologie
(CustomArray)[6] synthetisiert, an-

schließend durch eine benutzerdefinierte PCR-Methode
(Polymerasekettenreaktion) f�r das Sequenzieren vorbereitet
und unter Verwendung der Illumina-MiSeq-Plattform abge-
lesen (siehe Hintergrundinformationen f�r experimentelle
Details). Beim Ablesen der Sequenzen musste der innere
Code durchschnittlich 0.7 Fehler pro Sequenz ausgleichen.

Schema 1. Digitale Information wird in DNA codiert und in sph�rischen Siliciumdioxidmatrizen ver-
kapselt. Die DNA wird mittels Fluoridchemie aus der Matrix freigesetzt und durch Illumina-Sequen-
zierung decodiert. Damit wird die originale Information wiederhergestellt, selbst wenn w�hrend des
Prozesses Fehler eingef�hrt wurden.

Abbildung 1. Verschl�sselung des Textes in DNA durch Reed-Solomon(RS)-Codes: A) Jeweils zwei Buchstaben (oder generell zwei Bytes eines
digitalen Files) werden drei Elementen des Galois-Feldes der Grçße 47, GF(47), durch einen Zahlbasiswechsel (2562 nach 473) zugeordnet. Diese
originale Information wird in Blçcken von 594 � 39 Elementen angeordnet. B) Die einzelnen Blçcke werden in einem �ußeren Schritt durch einen
RS-Code verschl�sselt; dadurch wird die Redundanz A hinzuf�gt. Anschließend wird zu jeder Spalte ein Index hinzugef�gt, und in einem inneren
RS-Codierungsschritt wird die Redundanz B hinzugef�gt. C) Die einzelnen Spalten werden in DNA �bersetzt, indem jedem Element von GF(47)
drei Basen zugeordnet werden. Die Zuordnung erfolgt mit der GF(47)toDNA-Codesonne, welche gew�hrleistet, dass keine Base mehr als dreimal
wiederholt wird. D) Zwei konstante Adapter werden hinzugef�gt, und die resultierende 158 Nukleotide lange Sequenz kann synthetisiert werden.
E) Um die originale Information zur�ckzugewinnen, wird die gelesene DNA-Sequenz zu GF(47) zur�ck�bersetzt. Zuerst wird der innere Code
decodiert, welcher die F�higkeit hat, einzelne Fehler in der Basensequenz zu korrigieren. Dann werden die Sequenzen nach dem Index sortiert
und schließlich vom �ußeren Decodierer decodiert. Der �ußere Decodierer kann ganze Sequenzen ersetzen und korrigieren. (Siehe Hintergrund-
informationen f�r Details bez�glich Codierung und experimentelle Details.)
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Der �ußere Code musste zus�tzlich einen Verlust von 0.3%
der gesamten Sequenzen kompensieren und 0.4% der Se-
quenzen korrigieren. Dies ermçglichte eine vollst�ndige und
fehlerfreie R�ckgewinnung der urspr�nglich gespeicherten
Information.

Dieses Experiment zeigt, dass digitale Information zu-
verl�ssig auf DNA gespeichert werden kann. Unser n�chstes
Experiment sollte zeigen, dass DNA tats�chlich f�r extrem
lange Zeitr�ume als Speicher verwendet werden kann. Dies
ist nicht selbstverst�ndlich, da DNA in Lçsung innerhalb ei-
niger Jahre zerf�llt.[10] Um herauszufinden, ob gelagerte DNA
im festen Zustand stabiler ist,[11] testeten wir die Stabilit�t des
Oligo-Pools mit 4991 Elementen anhand von drei zuvor eta-
blierten Trockenlagerungstechnologien in beschleunigten
Alterungstests (Abbildung 2). Die Lagerungstechnologien
bestehen aus einem impr�gnierten Filterpapier,[9] einem
Biopolymer, das den glasartigen Zustand der DNA in Samen
und Sporen nachahmt,[10] und einem „synthetischen Silicat-
Fossil“, das auf einer in unserer Gruppe entwickelten Me-
thode basiert.[11] Verglichen mit der Lagerung von trockener
DNA ohne zus�tzliches Hilfsmittel verl�ngern alle drei Me-
thoden die Haltbarkeit der DNA betr�chtlich. Durch die
Temperaturabh�ngigkeit der Zerfallsgeschwindigkeit und
unter der Annahme einer Zerfallskinetik erster Ordnung
konnten Arrhenius-Aktivierungsenergien (Ea) berechnet
werden, die f�r alle drei Lagerungsmethoden ann�hernd
gleich sind (155� 2 kJ mol�1; siehe Hintergrundinformatio-

nen f�r Details). Die Aktivierungsenergie liegt dabei im Be-
reich der vor kurzem publizierten Einzelstrangbruch-Kinetik
von DNA in trockener Lagerung (Ea = 158 kJ mol�1)[8] und
unterscheidet sich betr�chtlich von der bisher bekannten
Zersetzungskinetik von DNA in Lçsung (105–120 kJmol�1).[7]

Obwohl die Aktivierungsenergien f�r die drei Aufbewah-
rungsmethoden nahezu identisch sind, unterscheiden sich die
einzelnen Zerfallsgeschwindigkeiten deutlich. Die Zerfalls-
kinetik von getrockneter DNA in Abh�ngigkeit von der
Luftfeuchtigkeit kann folgendermaßen ausgedr�ckt werden:

dcDNA

dt
¼ k0 � cH2O

� �n�e
�EA
RT � cDNA ¼ A � e

�EA
RT � cDNA, ð1Þ

wobei der beobachtete Faktor A den pr�exponentiellen Ar-
rhenius-Faktor k0 und den Effekt des Wassers cH2O

� �n be-
schreibt. Basierend auf den identischen Aktivierungsenergien
kçnnte man daraus schließen, dass sich die DNA in allen
Lagerungsmatrizen nach demselben Einzelstrangbruchme-
chanismus zersetzt[11, 16] und sich die einzelnen Zerfallsge-
schwindigkeiten nur aufgrund der Lagerungstemperatur und
der Wasserkonzentration in der unmittelbaren N�he der
DNA-Molek�le unterscheiden. (Es l�sst sich vermuten, dass
sich Wasser an die DNA-Molek�le innerhalb der Biopoly-
mere anlagert, und selbst wenn DNA in Siliciumdioxid ein-
geschlossen ist, wird sie noch mit Wassermolek�len assoziiert
sein.) Die Daten in Abbildung 2 zeigen deutlich, dass die

Abbildung 2. Zersetzungskinetik von trocken gelagerter DNA: A) Auswirkungen von Temperatur und Luftfeuchtigkeit auf die DNA-Konzentration
(per qPCR) als Funktion der Zeit, unter Verwendung von vier verschiedenen Lagerungsmethoden: reine DNA im festen Zustand, DNA auf FTA-
Filterpapier, DNA in Biopolymer (DNAstable) und DNA eingeschlossen in Siliciumdioxid (Messungen bei 70 8C wurden aufgrund der beschleunig-
ten Kinetik h�ufiger aufgenommen). B) Davon abgeleitete Geschwindigkeitskonstanten erster Ordnung und entsprechende Aktivierungsenergien.
C) Die Halbwertszeit von DNA eingeschlossen in Siliciumdioxid wurde mit einer Arrhenius-Aktivierungsenergie von 155�10 kJmol�1 extrapoliert
und mit Literaturdaten zur DNA-Stabilit�t in Lçsung,[7] getrockneter DNA[8] und DNA in fossilen Knochen verglichen.[12] Die Literaturwerte sind
skaliert auf:[12] t1/2

158 nt = t1/2
1nt/158.
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anorganische Lagerungsmethode (DNA in Siliciumdioxid)
die beste DNA-Konservierungsmethode darstellt, da sie die
geringste lokale Wasserkonzentration aufweist. Eine anor-
ganische Schicht trennt zudem die DNA-Molek�le von der
Umgebung, und dadurch wird der Zerfall nicht von der
Luftfeuchtigkeit der Lagerungsumgebung beeinflusst. F�r
eine Langzeitlagerung ist dies von großer Bedeutung, da
Lagerst�tten ohne Feuchtigkeit schwer aufrechtzuerhalten
sind. Im Gegensatz dazu kçnnen alterungshemmende Fak-
toren wie K�lte (beispielsweise Permafrost) und der Aus-
schluss von Licht f�r l�ngere Zeit ohne Energieaufwand
verwirklicht werden. Das Lagerungsverfahren in Siliciumdi-
oxid weist außerdem einen außergewçhnlichen Schutz der
DNA gegen�ber Oxidation auf (siehe Behandlung mit reak-
tiven Sauerstoffspezies in den Hintergrundinformationen).
Ein weiterer Schutz gegen�ber Licht kann durch den Einsatz
einer Titandioxid-Schicht erzielt werden.[17]

In fossilen Knochen hat DNA die grçßte �berlebens-
chance, wenn sie in Apatit/Kollagen-Strukturen[13] oder in
Kristallaggregaten[14] eingeschlossen ist. Diese Strukturen
sch�tzen die DNA vor der Umwelt und Feuchtigkeit, �hnlich
zur Einkapselung der DNA im anorganischen Siliciumdioxid,
welche wir hier verwendet haben. Werden die in Abbildung 2
gezeigten Zerfallsdaten der DNA f�r tiefere Temperaturen
extrapoliert, stimmen sie sehr gut mit der Zerfallsgeschwin-
digkeit von Moa-Fossilien �berein, welche Allentoft et al.
anhand von bis zu 8000 Jahren alten Knochen untersucht
haben.[12] Des Weitern stimmen die Daten auch mit den
k�rzlich bestimmten Zerfallsdaten von trocken gelagerter
DNA �berein (32 Wochen Lagerung; Punkt 4 in Bonnet
et al.[8]). Diese Stabilit�t erkl�rt zudem den Erfolg der Se-
quenzierung von DNA aus 300 000 Jahre alten Knochenpro-
ben (siehe Diskussion in den Hintergrundinformationen).
Daraus wird ersichtlich, dass in beiden F�llen (DNA in
Knochen und DNA in Siliciumdioxid) der Zerfall an Infor-
mationen derselben Kinetik folgt. Die beschleunigten Alte-
rungstests von DNA in Siliciumdioxid ahmen dabei den
langzeitigen Zerfall von DNA in fossilen Knochen nach.

Im Folgenden wollen wir zeigen, dass in synthetischer
DNA gespeicherte Information selbst nach betr�chtlicher
thermischer Behandlung immer noch korrekt ausgelesen
werden kann. Hierf�r wurde DNA in Siliciumdioxid f�r eine
halbe sowie f�r eine ganze Woche bei 70 8C gelagert und
anschließend sequenziert. Die Daten wurden dann nach dem
vorherigen Schema (Abbildung 1) rekonstruiert. Die zwei
erhaltenen Datenpunkte entsprechen dem Zerfall der DNA
zu ca. einer bzw. vier Halbwertszeiten. Auch wenn in diesen
thermisch behandelten Proben beide (innere und �ußere)
fehlerkorrigierende Codes signifikant mehr Fehler korrigie-
ren mussten als in den thermisch unbehandelten Proben,
konnte in beiden F�llen die Information ohne Fehler wie-
derhergestellt werden (Abbildung 3).

Die Mçglichkeit, Ursprungsdaten aus DNA noch nach 4
Halbwertszeiten fehlerfrei auslesen zu kçnnen, entspricht
nach Abbildung 2c der Lagerung von DNA in Z�rich (9.4 8C)
f�r 2000 Jahre oder f�r den am k�ltesten, ganzj�hrlich zu-
g�nglichen Punkt in der Schweiz (Jungfraujoch, 3471 m.�.M)
bis zu 100 000 Jahre. Die Daten sagen zudem voraus, dass
digitale Information in eingekapselter DNA in Siliciumdioxid
f�r mehr als 2 Millionen Jahre im Global Seed Vault bei
�18 8C gespeichert werden kann.
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