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Resumo. Estima-se que, até 2025, a humanidade tera produzido cerca de 175
zettabytes de dados, mas os dispositivos de armazenamento atuais nao
acompanham esse crescimento, gerando um déficit iminente. Armazenar dados
em DNA surge como uma possivel solucdo, devido a alta densidade e
durabilidade da macromolécula. Este artigo revisa sistematicamente 0s
mecanismos de codificacdo e decodificacdo no armazenamento de dados em
DNA. Observou-se diversas técnicas que apresentam a reducéo de custos, de
tempo de sintese, melhora na correcdo de erros e na densidade de
armazenamento. As taxas de correcdo de erros podem chegar a 98% e a
densidade de 1,98 bits/nt. Perspectivas futuras reforcam a viabilidade do
armazenamento de dados em DNA.

Abstract. It is estimated that by 2025, humanity will have produced around 175
zettabytes of data, but current storage devices are not keeping pace with this
growth, creating an imminent deficit. Storing data in DNA emerges as a
potential solution due to the macromolecule's high density and durability. This
article systematically reviews the encoding and decoding mechanisms used in
DNA data storage. Various techniques have been observed that reduce costs,
synthesis time, improve error correction, and increase storage density. Error
correction rates can reach up to 98% and a density of 1.98 bits/nt. Future
perspectives reinforce the feasibility of DNA data storage.

1. Introducéo

O processo de armazenamento da informacdo estd intimamente relacionado com o
desenvolvimento humano. Os mecanismos de registro evoluiram, das cavernas/pedras aos
computadores. Atualmente, com a relativa facilidade de acesso e a evolugdo da
tecnologia, a humanidade esta produzindo volumes cada vez maiores de dados, como
nunca visto.

Somado ao crescente acesso ha divergéncia entre a taxa de crescimento de
producdo de dados e a capacidade de armazenamento dos dispositivos, tais como HDs,
SSDs, entre outros. Assim, surgem estudos que almejam solucionar essa problematica,
como, por exemplo, explorar a ideia de armazenamento de dados em DNA. Observando
a estrutura e todos os estudos com o DNA ao longo dos anos, € possivel ver o quanto ele
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é duravel e possui uma alta densidade de armazenamento de dados.

Destarte, 0 presente trabalho realiza uma revisao sistematica da literatura sobre o
armazenamento de dados em DNA (DNA Storage). O objetivo é investigar e sintetizar as
técnicas de codificacdo e decodificacdo, buscando comparar os principios, as vantagens
e as desvantagens de cada técnica, além de explorar tendéncias futuras.

O artigo estd estruturado em cinco partes principais: introducéo, referencial
bibliografico, metodologia, resultados e concluséo. Especificamente, o referencial teérico
busca esclarecer o tema de estudo. Nele, ha a se¢dao ‘2. Panorama geral’, ‘2.1. Acido
desoxirribonucleico - DNA’, ‘2.2. Armazenamento de dados em DNA’, ‘2.2.1.
Funcionamento geral do armazenamento de dados em DNA’ e ‘2.2.2. Desafios
relacionados ao armazenamento de dados em DNA’. No tdpico seguinte, temos a
metodologia com o intuito de esclarecer todos o0s passos realizados para a execucdo da
pesquisa. Este topico esta estruturado nas se¢des ‘3. Metodologia’, ‘3.1. Delimita¢ao do
método’ e ‘3.2. Procedimento adotado’. Logo apos, ha a apresentacdo dos resultados
obtidos no topico ‘4. Resultados’ e ‘4.1. Técnicas’. Por fim, a se¢do ‘5. Consideragdes
Finais’, apresentam se os objetivos do artigo foram atingidos e as dificuldades
enfrentadas.

2. Panorama geral

De modo geral, um dado pode ser considerado como aquilo que conseguimos registrar,
considerando desde pinturas rupestres e escritos em papel aos registros nos computadores
(COSTA e PINTO, 2017). Historicamente, os dispositivos de armazenamento de dados
foram desde os cartbes perfurados, tubo de Williams, tambor de memoria, Fita
UNISERVO, RAMAC, entre outros gque sao antigos e pouco conhecidos nos dias de hoje,
até os obsoletos disquetes e CDs, chegando aos modernos discos rigidos, SSDs — Solid-
State Drive, cartbes de memoria, pen drives e a computacdo em nuvem (Cloud
Computing). Esta evolucéo ocorreu no periodo aproximado de 140 anos, considerando o
aumento da producdo e a importancia do tratamento de dados para a sociedade (COSTA
e PINTO, 2017).

Estima-se que, até 2025, podera ser entre 175 zettabytes (BUKO et al., 2023) e
250 ZB de dados no mundo (SAIS et al., 2023). Pressupde-se que, desde 1956, a
quantidade de informacGes dobre a cada 13 meses, diferentemente da densidade de
armazenamento, que desacelerou nas ultimas décadas. Por assim ser, estima-se que haja
uma lacuna entre o volume de informagGes produzidas e a capacidade de armazenamento
por area - densidade (CAMPBELL, 2020).

Os métodos de armazenamento atuais, tais como os magnéticos HD, SSD e
opticos, possuem, respectivamente, vantagens como confiabilidade (OKUDA, 2015),
velocidade de armazenamento (YE et al., 2019) e durabilidade (RUAN, 2016). Porém,
todos possuem uma densidade de armazenamento baixa quando analisamos as previsoes
de crescimento de dados, além das suas limitagGes especificas.

Tendo em vista este desafio, 0 armazenamento em Acido Desoxirribonucleico -
DNA sintético € como uma possivel solugdo, sendo este inspirado na eficiéncia da
natureza em compactar dados em espacos minimos dentro de células microscopicas,
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oferecendo excelente densidade e durabilidade (SAIS et al., 2023).

2.1. Acido Desoxirribonucleico - DNA

Acido Desoxirribonucleico - DNA, é uma macromolécula que detém a funcdo de
armazenar todas as informacdes genéticas (caracteristicas hereditarias) dos seres vivos
(KATSURA, 2018). Ela também possui papel central na sintese de proteinas no interior
das células, garantindo e determinando a existéncia e o desenvolvimento dos seres vivos
(LEHNINGER et al., 2014).

Historicamente, ha dois marcos sobre o inicio dos estudos do DNA e da genética.
O primeiro € o estudo com ervilhas realizado por Mendel em 1866, marcando o inicio da
area de estudo das caracteristicas hereditarias, a genética. O segundo é a exploracdo do
DNA pelo fisico Miescher em 1868 (BHATTACHARJEE; LEE, 2020).

Com o desenvolvimento da area, descobriu-se que o DNA possui, como é possivel
visualizar na Figura 1, uma estrutura em formato de dupla hélice, com 2 nm de didmetro
(KATSURA, 2018) e aproximadamente 2 metros de comprimento por cada filamento
(NAOUM, 2010). Ele é composto por bases nitrogenadas, acUcar (desoxirribose) e
fosfato. As 4 diferentes bases sdo: (A) adenina, (G) guanina, (T) timina e (C) citosina
(KATSURA, 2018). Pelos estudos de Erwin Chargaff, observando as proporgoes e
quantidades de cada base na macromolécula de DNA, foi possivel determinar que a base
nitrogenada guanina se liga com a citosina e a adenina se liga com a timina na dupla hélice
do acido desoxirribonucleico (BHATTACHARJEE; LEE, 2020).

Figura 1. Estrutura da macromolécula de DNA
Fonte: (Shutterstock?)

Sua organizac&o e estrutura conferem ao DNA uma estabilidade quimica tdo alta
que, em muitos aspectos, ele se aproxima da inércia quimica. 1sso resulta em uma longa
durabilidade, possibilitando sua preservagdo por milhares de anos e facilitando sua
recuperacdo e identificacdo (NAOUM, 2010).0s estudos na area de sequenciamento
genético, possibilitaram ampliar a compreensdo, a manipulagdo e a sintese de novas

1 https://www.shutterstock.com/pt/image-illustration/schematic-illustration-shows-structure-
double-stranded-1112556206
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moléculas de DNA (BHATTACHARJEE; LEE, 2020). Tendo em vista esses fatores, a
macromolécula de DNA passa a ser considerada como uma alternativa para o
armazenamento de dados.

2.2. Armazenamento de dados em DNA

Em 1959 Feynman teorizou a construgdo de um computador em nivel molecular,
especulando sobre a possibilidade de armazenamento de dados em DNA (XU et al.,
2020). Estima-se que o primeiro estudo pratico na area ocorreu em 1988, codificando um
texto por meio do uso de DNA (CHURCH etal., 2012). Com o passar dos anos, 0s estudos
na &rea vao crescendo, armazenando imagens simples, textos e iniciando processos de
decodificacdo, para ler os dados gravados. Em 2012, em Harvard, Church armazena um
livio completo em DNA. Este continha 50.000 palavras e representa 0 marco que
impulsiona a vasta gama de estudos na area de armazenamento de dados em DNA (XU
et al., 2020).

Durante 3 bilhdes de anos, a natureza tem mostrado como armazenar um volume
grande de dados em pouco espaco por meio do DNA (SAIS et al., 2023). Em relacéo a
densidade de armazenamento (quantidade de dados armazenados em uma determinada
area), o DNA possui um limite estimado de 1 exabyte por mm3, desconsiderando as
possiveis perdas (mutacdo, adicdo, remocao). Deste modo, ndo had outros meios de
armazenamento que foram desenvolvidos e/ou que estejam em desenvolvimento capazes
de alcancar a mesma densidade (BUKO et al., 2023).

Para além da capacidade de armazenamento alta, a durabilidade do DNA é outro
fator que desperta interesse. Ele possui um tempo de meia-vida estimado em mais de 500
anos (BORNHOLT et al., 2016), quando armazenado em condicGes corretas, evitando a
interferéncia de radiacdo, produtos quimicos, temperatura e umidade (XU et al., 2020).

Em termos de consumo energético, os dispositivos de armazenamento atual
apresentam grandes gastos, sendo este um fator de preocupacdo quando abordamos a
sustentabilidade e a taxa de emisséo de carbono para a atmosfera. Estima-se que cerca de
2% da producdo mundial de energia seja destinada aos DataCenters, levando a producéo
de diversos trabalhos na area com o intuito de reduzir o consumo (FREITAS, 2023). No
armazenamento em DNA, o uso de energia para a escrita de dados gira em torno 10 **°
joules/bit, enquanto as outras alternativas para armazenamento que estdo sendo estudadas
necessitam de aproximadamente 10 joules/bit (MANICKA et al., 2023). Este consumo
é baixo, ainda mais considerando que a escrita dos dados € uma das etapas que mais
consome energia.

Até o momento, ha relatos na literatura de armazenamento de texto, musicas e
imagens ja realizados utilizando DNA Storage (armazenamento em DNA) (BUKO,
TUCZKO e ISHIKAWA, 2023). E possivel entender melhor a evolucdo de
armazenamento de arquivos em DNA, por alguns marcos, tais como 0S que estdo
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representados na Figura 2.

LINHA DO TEMPO

Evolucao da capacidade de armazenamento de dados
por meio do aperfeicoamento de técnicas aplicadas.
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molécula de DNA. dados em uma molécula de DNA.
de DNA.

Fonte: Xu, 2020.

Figura 2. Breve linha do tempo com a evolugdo do armazenamento de dados em DNA.
Fonte: (feita pela autora com base em Xu, 2020)

Este conjunto de fatores tornam a tecnologia relevante, atual e promissora. Deste
modo, ela tem ganhado cada vez mais espago, com o desenvolvimento de pesquisas como
por exemplo na Big Tech Microsoft, com o grupo Data Storage Alliance, além de diversas
universidades e feitas por cientistas de diversos paises (CONTILIANI e PEREIRA,
2022). Em 2019, ela ficou entre as 10 tecnologias inovadoras no ranking da revista
“Scientific American” (XU et al., 2020).

2.2.1. Funcionamento geral

Para Buko, Tuczko e Ishikawa (2023), a técnica de armazenamento em DNA é a mais
promissora entre todos 0s estudos atuais, comparada com pesquisas realizadas com fitas
magnéticas. Existem diversas técnicas que podem ser utilizadas, cada uma possuindo, de
modo especifico, 0 passo a passo para a sua codificagdo/decodificacdo. A ideia €
apresentar neste topico uma abstragdo do funcionamento; os métodos levantados durante
a pesquisa serdo detalhados no tdpico “4.0 Resultados™.

Vamos imaginar que a imagem simples de uma magd serd armazenada.
Inicialmente, a proposta é codificar os dados que estdo em codigo binario (maquina) para
cada pixel, em uma base quaternaria/codigo genético (a sequéncia de nucleotideos
Guanina-G, Timina-T, Citosina-C e Adenina-A). Nesta etapa, cada base nitrogenada
recebe um conjunto de bits (CONTILIANI; PEREIRA, 2022), como pode ser visto na
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Figura 03.

Digital Data

01101001110010011110001001

Encode

S GERH

Retrieve

DNA Data

Figura 3. Ciclo de vida do armazenamento por DNA
Fonte: (Campbell, 2020)

Apos a atribuicdo, a ordem das bases nitrogenadas correspondera a sequéncia de
bits que formam a imagem. A partir desse ponto, é realizada a sintese do DNA, formando
a exata molécula que corresponde a ordem de armazenamento de informacéo do conjunto
de bits (CAMPBELL, 2020), no nosso caso hipotético, os dados do armazenamento da
imagem da magé.

O DNA sintetizado € armazenado. Quando houver a necessidade de recuperar a
imagem armazenada, 0 DNA que esta guardado ¢é sequenciado de modo a estabelecer a
ordem de bases nitrogenadas que o compdem. Nesse ponto, hd novamente técnicas de
decodificacdo que buscam minimizar os erros da sintese e facilitar a leitura dos dados. Os
métodos que aparecem nos artigos analisados serdo apresentados detalhadamente no
topico “4.0 Resultados™. Apds o sequenciamento do DNA, cada base nitrogenada recebe
0s bits correspondentes e 0 processo inverso é realizado. A ordem de bits é convertida na
imagem (CAMPBELL, 2020), como € possivel observar na Figura 3.

2.2.2. Desafios relacionados ao armazenamento de dados em DNA

Apesar de ser uma técnica promissora, ha pontos de atencao que os pesquisadores buscam
melhorar para viabilizar sua aplicacdo em massa. Aqui serdo citados os principais desafios
enfrentados. O primeiro deles é o custo para a producdo do DNA. Em 2017, o valor
estimado para a sintese e armazenamento de 1 MB de dados era de US$ 3.500,00
(CAMPBELL, 2020). Essa estimativa leva em conta que, para realizar manutencfes nos
dados, o valor ndo ¢ alto, porém, a sintese eleva o preco de uso da técnica (CHOI et al.,
2019).

Além do alto custo, o tempo de processamento da codificacdo e decodificacdo é
relativamente lento quando comparado as tecnologias em uso atualmente. Esse ponto é
de extrema importancia, considerando a atual velocidade de acesso e armazenamento de
dados. Outro fator que interfere na aplicacdo atual da técnica sdo as imperfei¢cbes na
sintese do DNA, provocando erros que podem levar a perda de dados (CAMPBELL,
2020).

Por fim, dois fatores que despertam a atencdo sdo 0s metadados do
armazenamento e a biocybersecurity. Em relacdo aos metadados, ha uma dificuldade na
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gestdo e recuperacdo dos dados armazenados, ja que ndo ha o estabelecimento de um
processo de coleta. O segundo ponto de alerta, biocybersecurity, tem por base a relevante
e atual importancia de garantir a seguranca no armazenamento de dados. Ha registros,
desde 2017, da inser¢do de malware na sequéncia da codificacdo que desencadeia erros
de leitura e/ou sequenciamento. Isso pode levar ao comprometimento e/ou vazamento dos
dados (GERVASIO et al., 2024).

Gervasio et al. (2024) apresentam uma previsdo futurista sobre a evolucdo da
técnica de armazenamento de dados em DNA. Para eles, nos proximos 10-20 anos,
estardo bem estabelecidos os protocolos de seguranca e armazenamento de metadados.
Outros fatores que serdo aprimorados a curto prazo séo a correcdo de erros, a laténcia e a
reducdo de custos para viabilizar a produgdo em massa. Por um longo periodo, o foco sera
na padronizacao dos métodos utilizados para codificacao, decodificacdo e leitura. Por fim,
a preocupacao para mais de 1000 anos a partir de hoje, sera a identificacdo do DNA
natural versus ndo natural, sinalizando o que possui informacdes digitais para diferencia-
lo do que n&o possui.

3. Metodologia

Dado que a fase de experimentacdo no armazenamento em DNA ¢é relativamente nova, o
presente artigo propde investigar o assunto, de modo a proporcionar uma melhor
compreensao deste campo promissor e em expansdo. Por assim ser, esta pesquisa tem
abordagem qualitativa, utilizando o método da revisdo sisteméatica, com objetivo
descritivo e uma natureza basica.

3.1. Delimitacédo do método

O método utilizado para a formulacdo do presente trabalho consiste na Revisdo
Sistemaética - RS. Considerando o grande volume de pesquisas publicadas, a revisdo
sistematica emerge como um recurso valioso (BRIZOLA, 2016). O principal objetivo é
sintetizar as informacdes produzidas por pesquisas de fonte primaria (realizadas de modo
pratico), de acordo com a delimitacdo do tema de estudo (CORDEIRO, 2007). Desse
modo, é possivel mapear a producdo de dados na area, avaliar criticamente e apresentar
os resultados de modo a agregar e facilitar novos estudos na area (BRIZOLA, 2016).

A RS deve ser imparcial e apresentar 0 passo a passo para que outros possam
reproduzi-la. Para garantir o rigor dos resultados e evitar que a analise tenda para o ponto
de vista do autor sobre o tema, sdo adotados critérios rigorosos. Dentre esses, podemos
citar: estabelecer de modo claro a pergunta de pesquisa; os termos de busca devem possuir
alta sensibilidade; mais de uma base de dados deve ser utilizada; toda a literatura
pertinente encontrada deve ser analisada; e todo o processo de busca deve ser
devidamente documentado (DONATO; DONATO, 2019).

3.2. Procedimento adotado

A presente pesquisa foi elaborada com base na seguinte questao:

O 'DNA Storage' surge como uma solucdo para a atual problematica da densidade de
armazenamento de dados. HA um consenso sobre 0s pontos positivos e negativos da
utilizacdo desta tecnica. Um dos principais desafios da aplicacao desta € a escalabilidade,
que envolve, dentre outros fatores, a leitura e escrita de dados. Desse modo, a presente
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pesquisa tem como problematica a compreensdo das atuais técnicas em desenvolvimento
para solucionar os desafios de codificacdo e decodificacdo envolvendo o armazenamento
de dados em DNA.

Partindo desse questionamento inicial, com o intuito de alcancar o objetivo da
pesquisa e englobar todos os resultados desejados, o seguinte termo de busca foi
estabelecido:

("DNA storage” OR "DNA data storage” OR "DNA-based storage™) AND ("encoding
methods” OR "decoding methods™ OR "encoding techniques™ OR "decoding techniques"
OR "encoding technologies™ OR "decoding technologies").

Para a realizacdo da pesquisa, foram selecionadas duas bases de dados relevantes
na area do tema pesquisado, a PubMed e a Scopus. A primeira base de dados tem acesso
a MEDLINE, life science journals e livros on-line, com mais de 37 milhGes de citacdes
na area da biomedicina®. Ela foi escolhida devido aos estudos que englobam a
manipulacdo de DNA. Ja a segunda base de dados, Scopus, é renomada e confiavel,
apresenta resumos multidisciplinares e possui mais de 91 milhdes de produgdes®.

A pesquisa foi realizada no dia 30 de maio de 2024, buscando pelos termos no
titulo, resumo e nas palavras-chave dos artigos. Retornaram trés resultados na PubMed e
23 resultados na Scopus. Porém, os trés artigos que apareceram na PubMed também foram
encontrados na Scopus, resultando em 23 estudos. Para conferir todos os artigos
encontrados, acesse 0 GitHub, disponivel em: https://github.com/carolav13/WorkTec.qgit.

Abaixo é possivel ver algumas caracteristicas dos artigos encontrados na busca da
revisao sistematica:

a) Ano de publicacdo: entre 2017 e 2024, sendo no ano atual o maior pico de
produtividade (06 até 0 momento).

b) Tipos de documento: artigo cientifico (14), papers de conferéncias (6), revisoes
(2) e revisdes de conferéncias (1).

c) Areas em que os artigos foram publicados: as 3 mais expressivas sio, Ciéncia
da Computacdo (34,5%); Bioquimica, Genética e Biologia Molecular (16,4%); e
Engenharia (14,5%).

d) Paises que mais desenvolveram estudos na area: em primeiro lugar a China (9),
seguido da Alemanha e de Israel, ambos com 3.4

Alguns artigos ndo seguiam 0s critérios necessarios para a analise, ou seja,
apresentar os metodos de codificacao e decodificacdo do armazenamento em DNA. Deste
modo, eles foram excluidos da analise. Abaixo é possivel ver os critérios de exclusdo de
cada um:

a) N3o foi possivel localizar um estudo completo®, portanto, ele ndo pode ser
analisado;

b) Trés resultados (1° HEINIS et al., 2023; 2° WANG et al., 2022; 3° SWATI et

2 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/.

3 https://www.elsevier.com/pt-br/products/scopus.

4 Resultados fornecidos pela ferramenta “Analyze search results” da Scopus de acordo com a busca pelos
termos de pesquisa.

5 “Proceedings - 2020 8th International Conference on Advanced Cloud and Big Data, CBD 2020”
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al., 2017) abordam uma revisdo sobre aspectos dos métodos de codificagdo e
decodificacdo do armazenamento de dados em DNA. Eles nédo foram incluidos,
ja que sdo similares a proposta do presente estudo e o método da revisdo
sistematica prioriza a analise de artigos de fontes primarias, com o intuito de
melhorar a confiabilidade e diminuir a redundéncia nos resultados;

c) O artigo de Lenz, et al. 2023 apresenta um estudo sobre canais de comunicagéo
do armazenamento em DNA, abordando um aspecto da codificagéo e
decodificacdo de dados, mas ndo os métodos para analise;

d) Chee et al. (2020), focam exclusivamente no erro de duplicacdo do DNA que
ocasiona em multiplas copias em sequéncia de uma mesma sequéncia de bases
(duplicagbes de Tandem). Deste modo ele foi excluido por ser restrito e
especifico.

e) O estudo de Lenz et al. (2019), busca, por meio de calculos, determinar a
guantidade maxima de armazenamento e recuperacdo de dados com precisao
utilizando armazenamento em DNA. Deste modo, apresenta um foco diferente
da revisdo, ao ndo propor métodos de codificacdo e decodificacao.

Assim, totalizam 16 estudos para andlise.

O resultado da analise realizada com base no procedimento descrito pode ser
encontrado no topico ‘4. Resultados’.

4. Resultados

O crescente interesse na area de armazenamento de dados em DNA evidencia sua
relevancia e sua perspectiva futura no armazenamento de informagdes. Isso ocorre
principalmente devido a sua alta densidade e durabilidade (WANG et al., 2019).

No entanto, a aplicacdo pratica dessa técnica enfrenta varias problematicas se
sintese, armazenamento e sequenciamento, como: sintese limitada na capacidade de bits
armazenados por bases nitrogenadas; limitacdo na quantidade maxima de sequéncia de
nucleotideos por cadeia; alto custo de producdo; redundancia de dados que € inserida
facilitar o processo de codificacdo, mas pode ocasionar em erros como substituicdo,
delecdo e insercdo de bases nitrogenadas; erros de mutagdo; entre outros (HONG et al.,
2024).

Deste modo, h& o desenvolvimento, combinacao e adaptacdo de diversas técnicas
de correcdo de erros, codificacao e decodificagdo. Alguns métodos foram destacados na
revisao sistematica realizada, os quais estdo listados na Tabela 01 'Resultados’, disponivel
no GitHub através do link de acesso: [https://github.com/carolav13/WorkTec.qit].

De acordo com a Tabela 1, é possivel visualizar diferentes objetivos em relacdo a
técnica de armazenamento de dados em DNA, visando ao seu aprimoramento.
Especificamente, eles buscam:

a) Correcdo de erros em dados corrompidos;
b) Padronizacdo das técnicas para futura aplicagdo em massa;
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c) Melhorar a sintese de DNA para atender as principais restrigdes biologicas
(como homopolimeros® e 50% de contetido de GC');

d) Aumentar a densidade de armazenamento, ou seja, a quantidade de bits
armazenados em cada base nitrogenada (bits/nt);

e) Reduzir os custos de codificacdo e decodificagéo por meio da combinagéo
de diferentes técnicas;

f) Corrigir erros de armazenamento por meio da codificacéo;

g) Desenvolver novas técnicas que agreguem valor, como por exemplo,
reduzir a quantidade de ciclos realizados na sintese;

h) Melhorar a codificacdo de diversos tipos de dados (textos, imagens,
videos, audios e melodias/notas musicais);

i) Reduzir o tempo de codificacdo dos dados;

j) Aprimorar os métodos de codificacdo existentes, como os cddigos
fountain.

Durante a anélise do levantamento bibliogréfico, surgiram diversas técnicas. As
que apresentaram maior expressividade e, portanto, maior frequéncia foram: Cadigos
Fountain: Utilizados na codificacdo de dados; Cddigos Reed-Solomon: Utilizados para
codificacdo, decodificacdo e correcdo de erros em dados incompletos ou danificados; e
Caodigos de Levenshtein: Utilizados para corre¢do de erros por meio da comparacao de
dados.

Os estudos ocorreram de modo pratico, por meio de simulacBes em softwares
especificos, como 0 DR4DNA, simulando In vitro e In silico, e simula¢es com célculos
matematicos e/ou codigos desenvolvidos. Esses artigos apontam que houve aumento na
taxa de codificacdo e decodificacdo bem-sucedidas; a grande maioria dos estudos se
preocupam e atendem as principais restricdes bioldgicas, possibilitando sua replicacéo;
houve melhor recuperacéo de erros (exemplo: em 150 nt com 5 nt de erro, a correcdo de
dados chegou a 96% (ZHANG; ZHOU, 2024); correcao de 98% dos erros quando a taxa
de erro é de 0,05 (ZAN et al., 2022)); reducdo nos custos; reducdo no tempo de
codificacdo; e melhora da densidade de armazenamento de dados (codificacdo de 1,98
bits/nt (LIU et al., 2020).

Com base no levantamento de dados, € possivel ver que ha investimento na area,
seu desenvolvimento é relevante e necessario, e as perspectivas futuras sdo promissoras.
Varios pontos necessitam de atengéo, porém, a evolucao para superar os desafios € clara.

5. Consideracdes Finais

O presente estudo investigou e sintetizou as técnicas de codificagdo e decodificagdo para
armazenamento de dados em DNA. Os resultados obtidos evidenciam que a técnica de
armazenamento de dados em DNA apresenta um potencial significativo para resolver a

6 Homopolimeros: pequenas sequéncias de nucleotideos iguais que se repetem (ex: ‘AAAA’, ‘GGGG’,
‘TTTT’, ‘CCCC’). Elas podem ocasionar em erros de sintese.

7" Restricdo de GC: para que a molécula de DNA seja estavel quando sintetizada, é necessario que haja
uma propor¢ao em torno de 50% das bases nitrogenadas Guanina e Citosina. Ela é justificada devido as
propriedades das ligacdes realizadas na macromolécula de DNA.
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problematica da densidade de armazenamento de dados, destacando-se pela alta
densidade e durabilidade oferecidas pelo DNA. No entanto, enfrenta desafios complexos,
como a sintese limitada, o alto custo de producdo e a ocorréncia de erros durante o
armazenamento e sequenciamento.

Diversas técnicas de correcdo de erros, codificacdo e decodificacdo foram
exploradas e analisadas, com destaque para os codigos Fountain, Reed-Solomon e
Levenshtein, cada um com suas aplicagdes especificas e vantagens. A padronizacdo das
técnicas para futura aplicacdo em massa, a melhoria da sintese de DNA para atender as
restricbes bioldgicas e o aumento da densidade de armazenamento foram objetivos
centrais observados na reviséo sistematica.

Para encaminhamentos futuros, é crucial continuar desenvolvendo e aprimorando
técnicas que reduzam custos, melhorem a eficiéncia na codificacdo e decodificacdo de
diversos tipos de dados e expandam a capacidade de armazenamento do DNA.
Considerando novas revisfes sistematicas, apesar dos critérios de execucao terem sido
atingidos, recomenda-se que sejam incluidas mais bases de dados, de modo a obter um
acervo maior para analise.

Assim, a pesquisa reforca a importancia continua deste campo inovador,
destacando suas potencialidades e desafios, e delineia um caminho promissor para
avancos futuros na area de armazenamento de dados em DNA."
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