
 

 

Assemblée nationale - 101 rue de l’Université -75355 Paris 07 SP –Tél : 01 40 63 26 81 – Mél : secretariat-opecst@assemblee-nationale.fr 
Sénat - 15 rue de Vaugirard - 75291 Paris Cedex 06 – Tél : 01 42 34 25 58 – Mél : opecst-secretariat@senat.fr 

 

Note n°  29 
 

___ Le  s t oc kage  de  d onnée s  

so us  la  fo rme d ’ADN  

 

___ 
 

D é c e m b r e  

2 0 2 1  
 

 

  

Résumé 

 Le passage à l’ère numérique a été associé à une 
production toujours plus importante de données à conserver, 
posant aujourd’hui plusieurs problématiques, notamment 
énergétiques, environnementales ou de sécurité. 

 L’utilisation d’ADN pour stocker des données pourrait 
constituer une innovation de rupture, susceptible de 
répondre à plusieurs de ces problématiques. 

 Cette technologie ne pourra cependant pas constituer une 
solution à elle seule et devra vraisemblablement 
s’accompagner de changements de nos pratiques. 

 

M. Ludovic Haye, sénateur 

 

 L’impasse du stockage de données 

 Des données toujours plus importantes... 

L’ère informatique, qui fait suite à la révolution numérique 

intervenue dans les années 1970, est parfois qualifiée 

d’ère de l’information. En effet, les nouvelles technologies 

ont profondément modifié notre rapport à l’information, 

en permettant une croissance exponentielle des données 

échangées et stockées. Ainsi, le volume de données 

conservées dans les data centers
1
 devrait être amené à 

croître toujours plus rapidement avec l’augmentation du 

nombre d’utilisateurs, la multiplication des terminaux et le 

développement de nouvelles pratiques (internet des 

objets, approches « cloud » et « big data »…) ; la sphère 

globale des données, de 33 zettaoctets (Zo, 10
21

 octets) en 

2018, devrait passer à 175 Zo en 2025
2
, et pourrait même 

atteindre 5 000 Zo en 2040
3
. 

 ... face à des supports de stockage dépassés 

Cette croissance n’est cependant pas sans conséquences. 

Sous-estimés par les utilisateurs du fait de l’invisibilité des 

infrastructures utilisées, les impacts environnementaux du 

numérique sont pourtant loin d’être anecdotiques : en 

2019, ce secteur représentait 3,6 % de la consommation 

énergétique mondiale et devrait atteindre une part 

comprise entre 4,8 et 5,9 % en 2025
4
. Les data centers, 

traitant et stockant les données numériques, 

représentaient 19 % de la consommation d’énergie du 

numérique en 2017
5
, et nécessitent des métaux et terres 

rares pour leur construction ainsi que d’importantes 

quantités d’eau pour leur refroidissement. 

Malgré l’amélioration des performances des data centers, 

les gains d’efficacité énergétique ne devraient très 

probablement pas suffire à compenser l’accroissement 

exponentiel des usages, conduisant par conséquent à une 

augmentation de l’empreinte carbone liée au stockage 

des données
6
, et ce, d’autant plus que les technologies de 

stockage actuelles s’approchent de leur optimum 

théorique
7
, laissant présager un ralentissement prochain 

des gains d’efficacité
6
. 

En outre, la capacité de produire des équipements en 

quantité suffisante pour répondre à l’accroissement prévu 

de la demande de stockage est aujourd’hui remise en 

question
8,9

. Aussi, une innovation de rupture dans le 

domaine du stockage de données apparait nécessaire. 

 L’ADN, une solution séduisante et prometteuse 

 Le disque dur de la nature… 

Depuis plusieurs milliards d’années, les molécules d’ADN 

sont utilisées par les êtres vivants pour le stockage de leur 

information génétique. Ces molécules sont constituées de 

deux brins antiparallèles, enroulés l’un autour de l’autre 

pour former une structure en double hélice et composés 

d’un assemblage de nucléotides. Chaque nucléotide inclut 

l’une des quatre bases azotées (adénine (A), cytosine (C), 

guanine (G), thymine (T)) liée à un sucre désoxyribose, lui-

même lié à un groupe phosphate. Grâce à ces quatre 

bases azotées, l’ADN offre un système de numération 

quaternaire pour le codage d’information.  

 … et du futur ? 

L’élucidation de la structure moléculaire de l’ADN, 

récompensée par le prix Nobel de médecine en 1962, a 
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joué un rôle clef dans le développement de la biologie 

moléculaire. La seconde moitié du XX
e
 siècle a alors vu se 

développer des techniques pour la synthèse comme pour 

le séquençage
10

 de l’ADN. Ainsi, puisque des technologies 

permettent aujourd’hui d’« écrire » comme de « lire » une 

séquence d’ADN, il est possible de s’inspirer de la nature 

et d’utiliser l’ADN comme un support de données.  

Pour ce faire, la séquence binaire correspondant à un 

fichier à conserver doit être encodée en une séquence 

ADN (une suite de nucléotides), qui peut alors être 

synthétisée et stockée. Pour recouvrer le fichier, la 

molécule d’ADN doit être séquencée et cette séquence 

décodée.  

 
Crédit : DNA Data Storage Alliance

12
 

L’ADN pourrait présenter de nombreux avantages en tant 

que support pour le stockage de données. Tout d’abord, il 

offre une densité informationnelle considérable : une 

cinquantaine d’atomes seulement sont nécessaires pour 

stocker 1 bit, alors que le stockage magnétique en 

requiert 1 million
3,11

. La longévité de l’ADN est aussi l’un 

de ses points forts : stockée dans des conditions 

appropriées, une molécule d’ADN peut être conservée des 

dizaines de milliers d’années, alors que les données 

stockées sur des supports classiques nécessitent d’être 

recopiées tous les 5 à 10 ans pour éviter leur dégradation. 

En outre, en tant que support de l’information génétique, 

l’ADN n’est soumis à aucun risque d’obsolescence et 

restera un support universel. Enfin, on peut citer la grande 

facilité à dupliquer les données stockées sous la forme 

d’ADN à l’aide de technologies maitrisées basées sur des 

enzymes. 

Ainsi, parmi les diverses alternatives qui ont pu être 

proposées pour faire face à la problématique du stockage 

de données, l’utilisation de l’ADN semble être l’une des 

plus prometteuses et est la première à mobiliser 

internationalement de nombreux acteurs académiques et 

industriels
12

. Néanmoins, il existe encore divers défis 

technologiques à relever avant de voir une réelle 

utilisation de l’ADN comme support d’information. 

 Développements actuels 

Le développement d’un système de stockage utilisant 

l’ADN comme support fait appel à un large panel de 

disciplines scientifiques
13

 et requiert de fait une synergie 

entre scientifiques, à la fois académiques et industriels, 

travaillant sur des thématiques variées. Les recherches se 

structurent donc actuellement autour de projets 

collaboratifs et interdisciplinaires comme le consortium 

états-unien Molecular Information Storage (MIST)
14

, le 

programme européen OligoArchive
15

 ou les projets 

français dnarXiv
16

 et MoleculArXiv
17

. 

 Méthode de codage 

En définissant la séquence qui sera synthétisée, stockée 

puis séquencée, la méthode de codage a une influence 

directe sur ces différentes étapes, et à travers elles sur 

l’ensemble du processus. Ainsi, le développement d’une 

méthode de codage efficace (minimisant le nombre de 

nucléotides nécessaires) permet à la fois d’aboutir à une 

plus importante densité informationnelle mais aussi à un 

processus global plus efficient (les étapes de synthèse et 

de séquençage étant à la fois lentes et coûteuses).  

Le système de codage doit cependant être aussi 

développé de manière à minimiser l’occurrence d’erreurs 

lors des étapes de synthèse et de séquençage, et dépend 

donc directement des technologies utilisées. À cet effet, le 

système de codage doit notamment respecter certaines 

contraintes quant à l’ordre d’enchaînement et aux 

proportions des différentes bases azotées
18

, et inclure des 

nucléotides de contrôle pour la détection et la correction 

d'erreurs. Il est en outre préférable de ne pas utiliser des 

brins d’ADN de plus de 200 nucléotides (pour lesquels les 

erreurs de synthèse sont, avec les technologies actuelles, 

plus fréquentes
19

) et donc de segmenter le fichier en 

différents fragments. La méthode de codage doit donc 

inclure un système d’indexation et d’adressage pour 

permettre de réassembler le fichier lors de l’étape de 

décodage
20

. Enfin, cette étape permet également le 

chiffrement des données stockées pour éviter tout 

problème de cybersécurité
21

. 

 Synthèse 

Pour synthétiser des fragments d’ADN, la technique 

actuellement la plus répandue repose sur le principe de la 

synthèse séquentielle, où les nucléotides sont ajoutés un à 

un. Pour éviter que plusieurs nucléotides ne soient 

adjoints concomitamment, les nucléotides utilisés portent 

un groupement protecteur, empêchant l’ajout d’un autre 

nucléotide à sa suite. L’addition d’un nucléotide à la 

chaîne en construction peut se faire de différentes 

manières : par réaction chimique (la synthèse est alors dite 

« chimique ») ou par l’intermédiaire d’une enzyme, une 

désoxynucléotidyl transférase terminale
22

 (on parle dans 

ce cas de synthèse « enzymatique »). Après chaque ajout, 

le groupement protecteur est clivé afin que le nucléotide 

suivant puisse à son tour être additionné. 

Méthode de synthèse historique, la voie chimique a 

aujourd’hui été automatisée et miniaturisée ; la 

parallélisation permet de construire jusqu’à un million de 

fragments d’ADN différents comprenant 200 nucléotides 

en 24 heures
23

. La voie enzymatique, bien que non 

commercialisée à l’heure actuelle, est développée par 

plusieurs entreprises (dont notamment la société française 

DNA Script, leader du domaine) et devrait permettre une 
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réelle avancée : moins polluante, elle permet à la fois une 

plus grande vitesse de synthèse, un coût plus faible et un 

taux d’erreur amoindri.  

Il est aussi possible, plutôt que d’ajouter les nucléotides 

un à un, d’assembler directement de courts segments 

d’oligonucléotides présynthétisés. Grâce à des extrémités 

simple-brin cohésives, ces segments peuvent être liés les 

uns aux autres par l’action d’une enzyme : une ADN ligase. 

Cette méthode permet de synthétiser de longs brins 

d’ADN, tout en conservant un faible taux d’erreur et en 

accélérant considérablement la vitesse de synthèse. Avec 

cette méthode, l’entreprise états-unienne Catalog DNA a 

développé une machine capable de synthétiser 

l’équivalent de 500 Ko/s
3
. 

L’étape de la synthèse est celle qui doit relever le plus 

grand nombre de défis pour espérer parvenir à une 

généralisation du stockage de données sous la forme 

d’ADN : sa vitesse doit encore être considérablement 

améliorée et les coûts qui lui sont liés drastiquement 

baissés. Si les efforts actuels se concentrent surtout sur la 

parallélisation massive des techniques existantes, le 

développement de nouveaux processus enzymatiques 

pourrait apporter d’importants progrès. En outre, les 

technologies actuelles ont été développées en vue 

d’applications médicales ; or, les besoins diffèrent entre 

ces applications (nécessitant un faible taux d’erreur, quitte 

à transiger sur les questions d’échelle, de coûts et de 

vitesse) et le stockage de données (pouvant 

s’accommoder d’un plus grand nombre d’erreurs mais 

pour lequel les questions d’échelle, de coûts et de vitesse 

sont primordiales). L’émergence récente d’entreprises 

totalement dédiées à l’utilisation d’ADN pour le stockage
24

 

devrait permettre de répondre à ces besoins spécifiques 

et de développer des solutions adaptées. 

 Stockage 

Pour être conservées sur de longues durées, les molécules 

d’ADN doivent être tenues à l’écart de l’eau et de 

l’oxygène mais aussi de la lumière et des hautes 

températures
25

. Les techniques classiques permettant 

d’éviter l’altération de l’ADN reposent sur un stockage à 

basse température – méthode à la fois coûteuse (en 

espace, équipement, énergie et maintenance) et exposant 

à des risques de perte en cas de dysfonctionnement – qui 

ne permet pas de tirer pleinement parti des bénéfices 

offerts par l’ADN comme support de stockage vis-à-vis 

des technologies actuellement utilisées.  

Pour faire face à cette situation, l’entreprise française 

Imagene a développé des capsules en acier inoxydable, 

contenant un insert en verre, pour la conservation de 

molécules d’ADN (celles-ci étant préalablement séchées 

sous vide puis placées sous atmosphère inerte). Les 

extrapolations de dégradation pour cette technologie 

prévoient des durées de conservation jusqu’à plusieurs 

dizaines de milliers d’années à température ambiante. Le 

processus d’encapsulation a de plus été entièrement 

automatisé et pourrait donc être facilement intégré dans 

un système de stockage. 

La possibilité de conserver les fragments d’ADN in vivo 

dans des cellules ou des organismes vivants a aussi été 

étudiée. Néanmoins, bien que certaines bactéries puissent 

survivre plusieurs millions d’années, la quantité 

d’informations qui peut être conservée dans chaque hôte 

est limitée, empêchant d’atteindre une importante densité 

informationnelle via cette méthode. De plus, ce mode de 

stockage pose la question de la tolérance des fragments 

injectés par l’organisme hôte, des séquences d’ADN 

pouvant se révéler toxiques pour le porteur ou le biotope 

environnant
26

. Pour ces raisons de performance et 

bioéthiques, le stockage in vivo n’a été étudié qu’à 

l’échelle expérimentale, les alternatives in vitro leur étant 

préférées. 

 Séquençage 

Au cours des dernières années, les technologies de 

séquençage ont réalisé de prodigieux progrès, bien plus 

rapides que ceux décrits par la loi de Moore
27

, mise en 

évidence en informatique. Alors qu’il avait fallu entre 500 

millions et 1 milliard de dollars américains pour séquencer 

le premier génome humain (opération achevée en 2001)
28

, 

le coût actuel est proche de 700 dollars. Néanmoins, des 

améliorations – moins importantes que pour la synthèse – 

restent encore nécessaires pour envisager un réel 

développement du stockage de données sous la forme 

d’ADN. 

La technologie la plus utilisée à l’heure actuelle, 

développée par la société Illumina, dérive directement de 

la méthode historique
29

, améliorée et massivement 

parallélisée. La molécule d’ADN d’intérêt est d’abord 

fragmentée et convertie en ADN simple brin. Après 

greffage et amplification de ces fragments sur une surface 

solide, une ADN polymérase est utilisée pour construire 

les brins complémentaires en présence de nucléotides 

portant un fluorochrome clivable (d’une couleur différente 

pour chaque base azotée), servant également de 

groupement protecteur. Après chaque ajout, une 

photographie numérique est réalisée pour identifier la 

nature du nucléotide ainsi additionné. Le fluorochrome 

peut alors être retiré, pour permettre l’ajout d’un nouveau 

nucléotide. La séquence est in fine obtenue par traitement 
informatique à partir des différentes images, en utilisant 

les chevauchements pour réordonner les fragments. 

Une innovation susceptible de devenir un réel atout pour 

le stockage de données sous la forme d’ADN, et utilisant 

un tout autre principe, a récemment été développée par 

l’entreprise Oxford Nanopore Technologies. Grâce à 

l’application d’un champ électrique, les fragments d’ADN 

d’intérêt – préalablement convertis en ADN simple brin – 

sont entraînés à travers une membrane contenant des 

nanopores. La mesure du flux ionique traversant chaque 

nanopore permet de déterminer en temps réel la nature 

du nucléotide le traversant. Bien qu’associée à un taux 
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d’erreurs plus élevé
30

, cette nouvelle méthode s’avère bien 

plus rapide (il est actuellement possible de séquencer 

jusqu’à 450 nucléotides par seconde) et permet de 

s’affranchir des étapes d’amplification et de calcul 

informatique pour reconstituer la séquence. 

 Alternatives à l’utilisation d’ADN 

L’utilisation de polymères non-ADN (c’est-à-dire des 

polymères utilisant comme monomères des molécules 

autres que des nucléotides) est également étudiée pour le 

stockage d’informations numériques
31

. Le principal 

avantage de cette alternative repose sur la liberté fournie 

par le choix des monomères. En effet, ceux-ci peuvent être 

conçus de manière à atteindre une densité 

informationnelle plus importante que dans le cas de 

l’ADN
32

, à conférer une plus grande stabilité ou des 

propriétés particulières au polymère utilisé, ou à faciliter 

les étapes de synthèse ou de séquençage qui sont 

aujourd’hui limitantes. Si cette approche apparait 

prometteuse et pourrait éventuellement surpasser les 

opportunités offertes par l’ADN, elle requiert encore 

d’importants efforts de recherche, les techniques de 

synthèse et de séquençage pour ces polymères n’étant à 

l’heure actuelle pas encore performantes et compétitives 

au regard de celles de l’ADN
33

. 

 Perspectives 

 Des impacts modérés 

Pour devenir viable et être couramment utilisé, le stockage 

d’information sous forme d’ADN doit être complétement 

automatisé et inclure des étapes de synthèse et de 

séquençage aux coûts et durées mesurés. Si une première 

preuve de concept a pu être réalisée en 2019 par une 

équipe de l’Université de Washington et de Microsoft, 

avec un prototype capable de réaliser l’ensemble du 

processus de manière autonome
34

, d’importantes 

avancées restent encore à réaliser. On estime actuellement 

qu’il faudrait réduire les coûts d’un facteur mille pour le 

séquençage et de cent millions pour la synthèse
3
. Bien 

que considérables, ces objectifs doivent être mis en 

regard des récentes avancées obtenues dans ces secteurs, 

permettant d’espérer des progrès significatifs dans les 

prochaines années. Le marché associé devrait d’ailleurs 

connaître une importante croissance, comme estimé par 

BCC Research
35

. 

Par ailleurs, les étapes d’écriture et de lecture de l’ADN 

devraient rester relativement lentes par rapport aux 

technologies actuellement utilisées pour le stockage de 

données numériques. De fait, l’ADN se positionnera – au 

moins initialement – comme support stockage de 

données « froides », c’est-à-dire les données nécessitant 

d’être conservées sur des temps longs mais n’ayant pas 

besoin d’être consultées ou modifiées régulièrement
36

.  

La plupart des données conservées n’étant que très 

rarement consultées après une centaine de jours, les 

données « froides » représentent 60 % des données 

numériques
37

. Cependant, les dispositifs à bandes 

magnétiques, qui sont le principal support pour la 

conservation de ces données à l’heure actuelle, ne 

représentent qu’une faible part de l’électricité consommée 

par les centres de données
3,37

. L’utilisation d’ADN pour le 

stockage de données « froides » apportera donc 

principalement des bénéfices en termes de longévité et de 

densité, plutôt que sur le plan énergétique.  

  Des évolutions de pratiques nécessaires 

Si l’utilisation d’ADN ne devrait donc pas apporter – à 

moyen terme – de solution sur le plan énergétique pour le 

stockage de données, les opportunités fournies par cette 

technologie pourraient a contrario conduire à une 

augmentation de consommation énergétique à travers un 

mécanisme d’« effet rebond »
38

. 

Par conséquent, le développement du stockage de 

données sous la forme d’ADN ne dispensera pas d’une 

réflexion sur les modes de consommation de données
39

 et 

devra notamment s’accompagner de règles de bon usage 

afin de déterminer les données méritant d’être conservées 

sur le long terme (en particulier les données personnelles, 

pour lesquelles des problématiques éthiques
40

 s’ajoutent 

aux problématiques environnementales).  

 Conclusion 

Le stockage d’informations sous forme d’ADN constitue 

une technologie attrayante, susceptible d’offrir de 

nombreux bénéfices pour l’archivage de données. Le 

développement d’une filière française dédiée doit être 

encouragé, en favorisant le dialogue entre les différents 

intervenants qui disposent des expertises nécessaires
41

. 

Les résultats obtenus dans le cadre d’une telle démarche 

pourraient très vraisemblablement être valorisés pour 

diverses autres applications (en santé, informatique…). Il 

convient néanmoins de rester réaliste sur les possibilités 

qui seront réellement offertes par cette technologie et sur 

l’enjeu environnemental. Son développement ne peut 

s’affranchir d’une réflexion sur les modes de 

consommation numérique qui vont nécessiter un effort de 

sobriété. 
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