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요 약

본 논문은 DNA 저장 장치에서 발생하는 삽입 오류와 삭제 오류에 대응하기 위해 길쌈 부호를 활용하였던 최신 연구들을
살펴본다. 특히, 각 연구의 세부 지표들과 함께 어떠한 방식으로 삽입 오류와 삭제 오류에 대응하였는지 간단히 알아보고,
이러한 연구들의 차후 발전 가능성에 대해 알아본다.

Ⅰ. 서 론

차세대 저장 매체로 연구되고 있는 DNA 저장 장치(DNA storage

system)[1]에서는 생물학적, 화학적 요인들로 인하여 여러 가지 종류의

오류들이발생할 수있다. 이 중에서 대체오류(substitution error)는 일반

적인 오류 정정 부호(error correcting code)나 시퀀스 집단화(sequence

clustering) 방식으로 대응이 가능하지만, 삽입 오류(insertion error)나 삭

제 오류(deletion error)가 발생한 경우에는 해결하기 어렵다는 단점이 있

다. 또한, DNA 시퀀스(sequence)를 복원해내는 과정에서 단일 군집

(cluster-size-1) 시퀀스의 경우에는 대체 오류, 삽입 오류, 삭제 오류 모

두 발견해내기 어렵고, 자칫하면 다른 부호 워드(codeword)로 정정되어

복호화(decoding) 과정에서 치명적인 영향을 끼칠 수 있게 된다.

지금까지의 DNA 저장 장치 연구에서는 삽입 오류와 삭제 오류가 동시

에발생한 시퀀스의경우그림 1과 같이하나의커다란 버스트오류(busrt

error)로 간주한뒤여러대체 오류들을정정하는방식으로진행되어 왔으

나, 이러한 경우 해당 데이터에 포함되어 있는 부호의 오류 정정 한계를

넘어가는 경우가 종종 발생한다. 이에 단일 군집 시퀀스에서도 활용이 가

능하고삽입/삭제 오류에대응할수있는오류정정부호를설계하기위해

DNA 저장 장치에 길쌈 부호(convolutional code)를 적용하는 연구들이

최근에 진행되었다. 본 연구에서는 길쌈 부호를 활용하여 삽입/삭제 오류

를 정정하기 위해 진행되었던 여러 최신 연구들에 대해 알아보고, 이러한

연구들의 차후 발전 가능성에 대해 알아본다.

그림 1. 삽입/삭제 오류 발생 시퀀스가 버스트 오류로 처리된 예시

Ⅱ. 본 론

일반적인 통신 시스템에서는 대체 오류를 정정하기 위한 연구가 주로

이루어지지만, DNA 저장장치에서발생가능한 삽입오류와삭제오류에

대응하기위해서는 새로운 접근방법이필요하다. 길쌈 부호역시삽입오

류와 삭제 오류를 정정해주지는 않지만, 시퀀스 관점에서 높은 확률을 갖

는 비트(bit)들의 수열을 복호화 과정에서 산출해 낸다. 이를 활용하여 시

퀀스의확률이 너무 낮게 복호화가 되면 시퀀스들 내에서삽입/삭제 오류

가 발생했을 가능성을 고려하여 시퀀스의 위치를 좌우로 움직여 복호를

진행하는 방식으로 삽입/삭제 오류를 잡기 위한 연구들이 일부 진행되었

고, 또한 삽입/삭제 오류가 발생하면 생길 수 있는 상태들을 상태도(state

diagram)에 추가하여 은닉 마르코프 모델(Hidden Markov Model)처럼

추론한 연구도진행되었다[2]. 이렇게 삽입/삭제 오류를정정하기 위한 연

구들중 DNA 저장장치에실제실험으로접목시킨연구들의최신동향에

대해 살펴보도록 한다.

먼저, Chandak et al. 연구진의 논문[3]에서는 길쌈 부호와 RS 부호

(Reed-Solomon code, 혹은 RS code)를 이용하여 데이터를 합성하였으

며, 길쌈 부호를 삽입/삭제 오류를 고치는데 직접적으로 활용하지는 않았

지만, 이를 Nanopore sequencing의 미가공 데이터(raw data)인 전류 흐

름의결과값들과엮어서 시퀀싱실험의결과물을내놓는 basecalling을개

선시키는데에 활용하였다. 특히, 길쌈 부호로 만들어질 수있는상태도를

머신 러닝의 여러 계층으로 이루어진 신경망으로 활용하여 Nanopore의

머신 러닝 기반 basecalling 알고리즘과 연계하였으며, 이는 추후 Lau et

al. 연구진의 연구[4]로까지 발전하였다.

다음으로, Press et al. 연구진의논문[5]에서도 데이터를 합성하는데에

길쌈부호와 RS 부호를이용하였으며, 부호화 과정에서길쌈부호에해시

함수(Hash function)까지 활용하여 auto-key 암호문을 만드는 것과 비슷

한과정을거치게된다. 이후 복호화과정에서는매단계마다각시퀀스의

동기화(synchronization) 위치를비트별로–1, 0, 1만큼 이동한 것만큼삽

입/삭제 오류 발생 여부를 추론하여 가장 확률 높은 경로(path)를 트리로
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생성한 뒤, 스택 알고리즘(stack algorithm)으로 경로를 들고 다니면서 길

찾기 알고리즘과 비슷한 방식으로 시퀀스를 추론하게 된다.

마지막으로, Welzel et al. 연구진의 논문[6]에서는 길쌈 부호가 아닌 산

술 부호(arithmetic code)와 해시 함수를 사용하였지만, 각 위치별로 0 또

는 1을 넣거나 빼면서 순환 중복 검사(Cyclic Redundancy Check, 혹은

CRC)가 통과하는지를 찾으면서 삽입/삭제 오류에 대처하였다. 다음 표1

은 위에서 말한 연구들의 세부 지표를 표로 정리한 것이다.

표1. DNA 저장 장치에서 실제 실험을 통해 삽입/삭제 오류 정정 방법

을 제시했던 연구들의 세부 지표

Inner code Code rate Outer code
Chandak et al.

[3]
길쌈 부호 0.875 RS 부호

Lau et al.

[4]
길쌈 부호 0.833 RS 부호

Press et al.

[5]

길쌈 부호 +

해시 함수
0.75 RS 부호

Welzel et al.

[6]

산술 부호 +

해시 함수
0.5 파운틴 부호

이외에도 DNA 저장 장치에서 Nanopore sequencing을 활용하였을 때

의 채널 환경을 가정하여, 길쌈 부호의 상태도를 만들 때 삽입/삭제 오류

상태까지 branch metric을 만들어서 활용하여시뮬레이션을통해 해당채

널 모델링의 우수성을 입증한 연구[7]도 진행되었다. 다만 아직까지는 길

쌈 부호의복호화 과정에서 계산 복잡도가 매우 큰편이기에이러한 복잡

도를 줄이는 연구 역시 필수적으로 동반되어야 할 것이다.

Ⅲ. 결 론

본 논문에서는 일반적인 통신 시스템에서는 자주 발생하지 않지만,

DNA 저장 장치라는특수한 환경에서발생하는 삽입 오류와 삭제 오류에

대응하기 위해 길쌈 부호를 이용하는 여러 연구들에 대해 알아보았다. 하

지만 이렇게 삽입 오류와삭제오류가 발생한시퀀스를하나의 커다란오

류로생각을해본다면버스트오류나심볼(symbol) 오류가 발생한상황으

로도 생각할 수 있고, 이는 다른 메모리나 인터커넥트(interconnect) 시스

템 등 여러 연구 분야에서도 충분히 적용 가능한 아이디어라고 볼 수 있

다. 이러한대응방식들을통해새로운부호설계에활용한다면다른통신

시스템에서도 적용이가능한 오류 정정 부호 연구에 큰도움이 될것으로

기대된다.
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