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面向 DNA 存储低串扰信息检索的引物设计方法 

张淑芳 1, 2，杨华卿 1，王鹏浩 1，罗 茗 1 

(1. 天津大学电气自动化与信息工程学院，天津 300072；2. 合成生物技术全国重点实验室(天津大学)，天津 300072)

摘 要：在 DNA 信息存储中，从寡核苷酸池中准确有效地检索信息是提升其实用性的关键．目前，基于 PCR 扩增

的信息检索方法因具备技术成熟、操作简单和成本低等优势被广泛应用．该方法通过引物与目标文件 DNA 序列上

引物结合位点的特异性结合并扩增实现信息检索，若引物间的正交性不强，极易造成引物与非目标 DNA 序列的错

误结合从而导致信息检索出错．为了提升 DNA 存储信息检索的准确性，提出一种面向 DNA 存储低串扰信息检索的

引物设计方法，该方法主要包括随机引物生成、引物间加权汉明距离设计和强正交性引物筛选 3 个部分．首先随机

生成满足 CGC、均聚物长度、熔化温度和吉布斯自由能等基本引物设计规则的引物；然后设计加权汉明距离以确保

对引物间正交性的衡量更加精准；最终构建以引物为节点、以加权汉明距离为路径的全耦合网络，并基于网络路径

优化的策略筛选出具备强正交性的引物用于 DNA 存储信息检索，以降低信息检索出错的概率．实验结果表明，通

过该方法设计的引物与传统方法相比具有更强的正交性，并且采用该方法设计的引物进行 DNA 存储信息检索可将

误检可能性降低 1/5 左右，有效提升了 DNA 存储信息检索的准确性，有助于推动 DNA 存储的实用化进程． 
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中图分类号：TP391；Q811.4       文献标志码：A       文章编号：0493-2137(2026)06-0565-08 

 

Primer Design Method for Low-Interference Information  

Retrieval in DNA Storage 
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Abstract：The accurate and efficient retrieval of data from an oligonucleotide pool is crucial for enhancing the practi-

cality of DNA information storage systems. Currently，PCR amplication is widely used as an information retrieval 

method due to its advantages，such as its advanced technological nature，ease of operation，and low cost. This 

method retrieves information by specifically binding primers to primer binding sites in the target DNA sequences，

followed by amplification. However，a lack of primer orthogonality most likely leads to nonspecific binding，

resulting in errors. To improve the accuracy of DNA storage information retrieval，this study proposed a novel method 

for designing primers that enable low-interference information retrieval. It consisted of three main components：

random primer generation，the design of weighted Hamming distance for primers，and screening of primers with 

strong orthogonality. First，primers that met basic primer design rules such as CGC，homopolymer length，melting 

temperature，and Gibbs free energy were randomly generated. Then，the weighted Hamming distance was designed 

to ensure a more accurate measurement of primer orthogonality. Finally，a fully-coupled network with primers as 

nodes and weighted Hamming distances as paths was constructed. From this complex，primers with strong or-

thogonality were selected using a network path optimization strategy，thereby reducing the likelihood of errors. The 
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experimental results confirmed that these primers were more orthogonal than those obtained using traditional

methods，reducing the risk of false retrieval by about one-fifth. Thus，they effectively improved the accuracy of 

DNA storage information retrieval and advanced the practical applications of DNA information storage systems. 

Keywords：DNA storage；information retrieval；primer；primer orthogonality 

 

DNA 存储作为一种新型信息存储技术，因具备

存储密度高、存储时间长、维护成本低等优势而受到

广泛关注[1-4]．与硅基存储不同，DNA 存储将信息存

储在 DNA 分子中．在硅基存储中可借助于寻址实现

对目标信息的访问，然而，DNA存储中分子处于无序

混杂状态 [5-7]，无法做到类似于硅基存储中的寻

址．因此，若存储少量数据，可通过对所有 DNA分子

进行测序解码以获取目标信息；但若存储海量数据，

该方法的信息检索成本将显著提升． 

国内外学者对 DNA 存储信息的随机访问开展

了广泛研究．其中，基于聚合酶链式反应(polymerase 

chain reaction，PCR)扩增的 DNA存储信息检索方法

因操作简单、可实现性强等优点而成为 DNA 存储主

流信息检索方法[8-11]．该方法为不同文件分配专属引

物，并在文件的 DNA 序列上添加引物结合位点．在

检索时使用目标文件的引物进行 PCR 扩增，这些引

物仅与目标文件 DNA 序列上的位点相结合并进行

指数型复制，从而实现对目标文件的访问．该方法最

初由 Yazdi 等[12]提出，通过设计不同引物实现对文件

的选择性访问．2018年，Organick等[13]在此基础上优

化了引物库设计，在设计引物时加入了生化约束条

件，以降低 DNA 存储信息检索的错误率．2021 年，

Song 等[14]在 DNA 序列中加入了 3 级引物结合位

点，以实现 DNA 存储中的大规模文件检索．2024

年，张淑芳等[15]提出了基于引物索引矩阵的文件高

效随机检索方法，通过构建引物索引矩阵将引物检索

效率提升为常数级时间复杂度．同年，Wang 等[16]提

出了一种面向 PCR 扩增信息检索的高效 DNA 编码

算法，该方法降低了引物 3’端与 DNA 序列之间的非

特异性配对概率，从而提升 DNA 存储信息检索的准

确性． 

此外，Newman 等[17]在 2019 年设计了微流控芯

片，通过该设备可实现对目标 DNA 分子的提取并最

终完成对目标文件的访问．2021 年，Piantanida 等[18]

提出了一种可对文件进行布尔逻辑检索的 DNA 存

储架构，将 DNA 分子固化到二氧化硅微球表面并进

行封装，最后添加 3 条索引序列用于文件检索．同

年，Bee 等[19]提出了一种相似性文件检索方法，利用

杂交探针和磁珠亲和纯化技术获取与目标图像相似

的全部文件索引，然后基于这些索引从数据库中访问

多个相似图像． 

经上述研究，基于 PCR 扩增的 DNA 存储信息

检索方法在检索准确率、检索规模以及检索效率方面

都有所提升，但仍然会出现检索到非目标 DNA 序列

的情况，这是由于引物间的正交性不强，并且直接采

用汉明距离作为引物间正交性的指标与实际存在偏

差．为了解决上述问题，本文提出了一种面向 DNA

存储低串扰信息检索的引物设计方法，采用先生成再

筛选的策略，首先生成若干符合基本引物设计原则的

随机引物，然后计算随机引物间的加权汉明距离，以

随机引物为节点、以引物间的加权汉明距离为路径长

度构建全耦合网络，再对网络的节点和路径进行裁

剪，最终筛选出正交性强的随机引物，并实现 DNA

存储的低串扰信息检索． 

1 面向 DNA 存储信息检索的强正交性引物

设计方法 

为了实现基于 PCR 扩增的 DNA 存储信息检

索，需设计正交性强的引物，将这些引物分配给不同

的待存储文件，在待存储文件的 DNA 序列中加入相

应的引物结合位点，从而可通过特定引物检索目标文

件．存储过程如图 1 左上部分所示，先对待存储文件

进行 DNA 编码，然后在 DNA 序列两端添加引物结

合位点，合成后便可进行存储． 

如图 1 右上部分所示，在进行 DNA 存储信息检

索时，需先将目标文件对应的引物加入寡核苷酸池中

进行 PCR 扩增．在此过程中，引物会与目标文件

DNA 序列上的位点相结合，并完成目标文件 DNA

序列的指数型复制．PCR 扩增结束后，对产物进行测

序，以读取 DNA 序列上的碱基排布．对测序结果进

行解码还原后，可实现目标文件信息的检索． 

面向 DNA 存储低串扰信息检索的强正交性引

物设计方法如图 1 下侧所示，主要分为 3 个步骤：首

先，生成随机引物，并为其编号；其次，计算上述随机

引物间的加权汉明距离；再次，以随机引物为节点、

以加权汉明距离为路径长度构建全耦合网络，并通过

网络裁剪的方式筛选符合条件的强正交性引物． 

1.1 随机引物生成 

在基于 PCR 扩增的 DNA 存储信息检索中，引
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物通常是长度范围为 15～30 nt 的碱基序列，其中 nt

为核苷酸(nucleotide)的缩写．且引物应满足 G 和 C

的含量(CGC)、均聚物长度、熔化温度和吉布斯自由

能( GΔ )等设计规则，其计算式和计算复杂度如表 1

所示． 

引物的 CGC应在 0.4～0.6之间，引物中不应出现

长度超过 3 的均聚物，引物熔化温度应在 55 ～75℃

之间，且为了避免引物自身形成二级结构，引物的

GΔ 值应小于 14.6 kJ/mol．本文在随机引物生成阶段

生成长度为 l(15 nt≤l≤30 nt)的碱基序列 s，然后对

碱基序列 s 进行引物设计规则检测以筛选出符合规

则的引物 p．只有满足所有规则的碱基序列才能当选

为引物，一旦碱基序列不满足某条规则即被丢弃．为

降低计算复杂度，本文在进行引物筛选时，先通过计

算复杂度低的检测将不满足引物设计规则的碱基序

列筛除，再执行计算复杂度高的规则检测．计算复杂

度由获得该项指标所需的运算步数决定．由于计算

复杂度从低到高的排序为 CGC、均聚物长度、熔化温

度和吉布斯自由能，所以规则检测顺序与之相同． 

 

图 1 基于强正交性引物设计的 DNA存储信息检索示意 

Fig.1 Schematic of information retrieval in DNA storage based on primer design with strong orthogonality 

表 1 引物设计规则、规则计算公式和复杂度 

Tab.1 Primer design rule，rule calculation formulas and complexity 

规则名称 规则描述 计算式 计算复杂度 

CGC 0.4≤CGC≤0.6 
CGC＝(QG＋QC)/Ls，QG和 QC分别为碱基序列 s 中 G 和 C 的个数，Ls

为碱基序列 s的长度 
5步 

均聚物长度 均聚物长度≤3 
均聚物长度＝Q4A＋Q4C＋Q4G＋Q4T，Q4A、Q4C、Q4G 和 Q4T 分别为碱基

序列 s中 AAAA、CCCC、GGGG和 TTTT的个数 
7步 

熔化温度 55 ℃＜tm＜75 ℃ 
tm＝4(QG＋QC)＋2(QA＋QT)，QG、QC、QA和 QT分别为碱基序列 s 中

G、C、A和 T的个数 
9步 

ΔG GΔ ＜14.6 kJ/mol ΔG＝ΔH-TΔS，ΔH为焓变，T为热力学温度，ΔS为熵变 较高 

 

1.2 引物间加权汉明距离的计算 

目前大部分方法采用通过汉明距离作为衡量引

物间正交性的指标，但由于该指标没有考虑碱基位置

对引物间正交性的影响．因此，本文提出了利用加权

汉明距离来衡量引物间的正交性． 

为计算引物间的加权汉明距离，本文定义了碱基

异或，这种概念是从二进制异或推演而来，如图 2 所

示．以 A 与 A 异或为例，可先将其转化为二进制 00

与 00 异或，逐位异或结果为 00，再将其映射为碱基

A．按照此方法逐个推演其他碱基组合的异或结果，

最终可以获得图 2(d)所示的碱基异或关系表． 

在利用碱基异或关系表计算两个引物
1
p 和

2
p 间

的汉明距离
h

D 时，需首先对两个引物进行碱基异或

获得一个新的碱基序列
eor
p ，再统计上述碱基序列中
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C、G、T 的个数，两个引物间的汉明距离计算过程分

别为 

   
eor 1 2
p p p= ⊕  (1)

 

   
h eor,C eor,G eor,T

D m m m= + +  (2)
 

式中
eor,C

m 、
eor,G

m 和
eor,T

m 分别为碱基序列
eor
p 中 C、G

和 T的个数． 

 
     （b）二进制与碱基映射关系表     （c）两位二进制异或关系表                 （d）碱基异或关系表 

图 2 二进制异或到碱基异或推演过程 

Fig.2 Derivation process from binary XOR to base XOR 

为了获取不同碱基位置对引物间正交性影响的

权值，本文使用 primer3 软件对 DNA 存储的信息检

索过程进行仿真，并计算出引物与 DNA 序列间的

GΔ 值代表二者的结合稳定程度．在上述仿真过程

中，计算了正确引物(与 DNA 序列上的引物结合位

点满足碱基互补配对原则)以及单汉明距离引物(与

正确引物的汉明距离为 1)与 DNA 序列间的 GΔ 值. 

将正确引物与 DNA序列间的 GΔ 值记为
0

GΔ ，则有 

   
0 0 0

G H T SΔ = Δ − Δ  (3)

式中：
0

HΔ 为正确引物与 DNA序列间的焓变；
0

SΔ 为

正确引物与 DNA序列间的熵变． 

单汉明距离引物与 DNA 序列间的 GΔ 值记为

x
GΔ ，则有 

   
x x x

G H T SΔ = Δ − Δ  (4)

式中：
x

HΔ 为单汉明距离引物与 DNA 序列间的焓

变；
x

SΔ 为单汉明距离引物与 DNA 序列间的熵变；x

代表单汉明距离引物与正确引物存在不同碱基的位

置，例如，当 x等于 1 时，代表该单汉明距离引物与

正确引物只有第 1个碱基不同，其余碱基均相同． 

由于正确引物与 DNA 序列上的引物结合位点

能够完全互补配对，而单汉明距离引物与其存在 1个

无法互补配对的碱基，所以前者的结合稳定性更强，

即
0 x

G GΔ > Δ ．二者的差值
x

W 为 

   
0x x

W G G= Δ − Δ  (5)

式(5)反映了碱基位置 x对引物与 DNA 序列结合稳

定程度的影响． 

对
x

W 进行归一化处理(除以其最大值
,maxx

W )，获

得归一化参数
x

W ′ ( 0 1
x

W ′≤ ≤ )，其计算式为 

   
,maxx x x

W W W′ =  (6)

利用这些归一化参数对汉明距离进行加权，通过

求取归一化参数
x

W ′与汉明距离
h

D 的积以获得加权

汉明距离
h

D′，其计算式为 

   
h hx

D W D′ ′=  (7)

1.3 基于全耦合网络构建和网络路径优化的引物筛选 

为了进一步筛选出强正交性引物，本文采用基于

全耦合网 络构建和网 络 路 径优化的引物筛选策

略．当随机生成引物的数量达到预定的起始引物个

数时，可进行全耦合网络构建．在构建全耦合网络

时，将引物视为节点，将引物间的加权汉明距离视为

节点间的路径长度，该过程主要分为 3个步骤： 

步骤 1 以引物 1 作为第 1 个节点，根据该引物

与其他引物间的加权汉明距离，建立与其他各节点的

路径； 

步骤 2 根据引物 2 与其他引物间的加权汉明距

离，建立该引物节点与其他各节点的路径．在此过程

中，网络空间形态逐渐确定； 

步骤 3 重复上述步骤，直至网络中任意两个引

物节点间均有路径相连，最终形成全局耦合网络． 

全耦合网络的构建方法伪代码如下． 

  输入：P_List：包含所有引物的列表 

    WH_Matrix：包含引物间加权汉明距离的矩阵 

  输出：GCN：全耦合网络 

  函数构建 GCN(P_List，WH_Matrix) 

    引物数量＝P_List 的长度 

    GCN＝新建矩阵(引物数量，引物数量) 

    对于 i 从 1 到引物数量-1： 

      距离＝WH_Matrix[0][i] 

      GCN[0][i]＝距离 

      GCN[i][0]＝距离 

    对于 j 从 1 到引物数量-1： 

      对于 k 从 j＋1 到引物数量-1： 

        距离＝WH_Matrix[j][k] 

        GCN[j][k]＝距离 

        GCN[k][j]＝距离 

    返回 GCN. 

全耦合网络构建完成后，便可对其进行网络路径
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优化，以裁剪掉正交性差的引物节点，保留正交性强

的引物用于 DNA 存储信息检索．本文在进行网络优

化时引入了引物强度
i

S 的概念，其计算方法为 

   
h,

1 ,
i ij

j

S D j n j i′= ≠∑ ≤ ≤  
(8)

式中：
h, ij

D′ 表示引物 i与引物 j间的加权汉明距离；n

表示当前网络中引物节点的总个数．对于网络中的

每一个引物节点，首先按照式(8)计算其引物强度，

并按照引物强度从高到低对引物节点进行排序；然后

裁剪引物强度最低的引物节点，若存在引物强度相等

的情况，则再根据其最小路径值确定被裁剪的引物节

点，每次裁剪掉 1 个引物节点，直至网络中剩下引物

节点的个数等于终止引物个数，可满足 DNA 存储信

息检索的需求． 

2 实验结果与分析 

2.1 加权汉明距离与汉明距离的对比 

引物间正交性是反映引物间是否会发生串扰的

属性，引物间距离(包括汉明距离和加权汉明距离等)

和引物间 GΔ 值均为反映引物间正交性的指标． 

为了验证加权汉明距离的有效性，本文随机生成

了 30 组汉明距离为 1 的引物，分别计算引物间的汉

明距离、加权汉明距离及 GΔ 值．3 组重复实验的结

果如图 3 所示，横轴为引物编号，左纵轴为引物间

GΔ 值，是正方形点线的纵坐标，右纵轴为引物间距

离的相反数，是加号点线和圆形点线的纵坐标．引物

间距离越大，引物间 GΔ 值越小，因此两者的波动趋

势相反，为了更直观地展示两者的联系，采用引物间

距离的相反数作为右纵轴． 

图 3 的 3 组重复实验都表明引物间加权汉明距

离的相反数波动趋势与引物间 GΔ 值的波动趋势更

接近，而引物间汉明距离的相反数波动趋势与引物间

GΔ 值的波动趋势存在较大差异．这是由于加权汉明

距离考虑了碱基差异位置不同对引物间正交性的影

响，而汉明距离并未考虑这项因素．因此，与直接采

用汉明距离相比，本文采用加权汉明距离作为引物间

正交性的指标更为恰当． 

2.2 引物正交性分析 

类似于通信码字间的正交性，DNA 存储引物间

的正交性越强，DNA 存储信息检索发生串扰的可能

性就越低．为了更好地衡量引物间的正交性，本文定

义了平均引物距离
h

D′与平均引物强度 S 两个指标，

并基于这两个指标开展了不同引物长度、不同起始引

物个数、不同终止引物个数下的引物正交性分析．平 

 

（a）第 1组重复实验 

 

（b）第 2组重复实验 

 

（c）第 3组重复实验 

图 3 引物间的汉明距离、加权汉明距离与ΔG 值 

Fig.3 Hamming distance ，weighted Hamming distance 

and ΔG values of primers 

均引物距离
h

D′与平均引物强度 S 计算式分别为 

   
( )

h,

h
1 ,1 ,

1

ij
D

D i N j N i j
N N

′
′ = ≠

−
∑

≤ ≤ ≤ ≤  

    (9)
 

   1

i

i

S

S i N
N

=
∑

≤ ≤  (10)

 

式中 N为引物的总个数． 

为了分析不同引物长度下本文生成引物的正交

性，分别利用随机生成方法、考虑引物设计规则的随

机生成法与本文方法生成了长度为 15～30 nt 的引

物，并计算出各组引物的平均引物距离和平均引物强

度，其结果如图 4 所示．随着引物长度的增长，平均

引物距离和平均引物强度整体呈上升趋势，这意味着

引物间正交性增强．在图 4 中，相比于其他两种方
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法，本文方法对应的折线位于最上方，这说明在不同

的引物长度下均为本文方法生成的引物具有更强的

正交性. 

 

（a）不同引物长度下的平均引物距离 

 

（b）不同引物长度下的平均引物强度 

图 4 引物长度对引物正交性的影响 

Fig.4 Effect of primer length on primer orthogonality 

起始引物个数是本文引物设计方法的一个重要

参数，它是进行基于网络路径优化的引物筛选前的引

物个数．为了验证不同起始引物个数下引物设计方

法的有效性，本文分别采用随机生成法，考虑 CGC、

均聚物长度、tm、ΔG 的随机生成法，以及本文方法进
行引物设计，起始引物个数分别为 100、200、300、

400、500．对于上述 30 组引物，分别计算其平均引物

距离和平均引物强度，并绘制出如图 5所示的柱状图. 

图 5(a)显示的是 30 组引物的平均引物距离，图

5(b)显示的是 30 组引物的平均引物强度．与其他方

法相比，随机生成法设计出的引物具有最低的平均引

物距离和平均引物强度，这是由于该方法没有考虑任

何引物设计规则，因此设计出的引物正交性较差．相

反，本文引物设计方法生成的引物具有更大的平均引

物距离和平均引物强度，这是由于本文不仅考虑了

CGC、均聚物长度、tm 和ΔG 等设计规则，而且通过引

物筛选将正交性差的引物筛除，从而提升剩余引物间

的正交性． 

  终止引物个数是指经过基于网络路径优化的引

物筛选后剩余引物的个数，为了分析不同终止引物个

数下本文方法生成引物的正交性，在起始引物个数为 

 

（a）不同起始引物个数下的平均引物距离 

 

（b）不同起始引物个数下的平均引物强度 

 

图 5 起始引物个数对引物正交性的影响 

Fig.5 Effect of the number of starting primers on primer 

orthogonality 

100 时，分别利用本文方法与 5 种对照方法筛选出

18、19、20、21、22 个终止引物，并均设置 5 个对照

组．计算出上述各组引物的平均引物距离和平均引

物强度，其结果如图 6所示．图 6(a)显示的是平均引

物距离随终止引物个数变化的曲线，图 6(b)显示的

是平均引物强度随终止引物个数变化的曲线，其中，

实心左三角曲线代表本文方法，其他 5条曲线分别对

应 5 种方法．在两个曲线图中，均为本文方法对应的

曲线位于最上方，这说明本文方法设计的引物具有更

强的正交性．另外，在图 6(a)中，随着终止引物个数

的增大，本文方法生成引物的平均引物距离略有下

降，这说明终止引物个数越少，本文方法生成引物的

正交性越强． 

2.3 DNA 存储信息检索仿真 

用于 DNA 存储信息检索的 PCR 扩增是一个生

化过程，其依赖于分子层面的热运动．引物之所以能

与目标 DNA 序列上的特定位点相结合，是因为它们

完全满足碱基互补配对原则，具有很高的 GΔ 值，结

合稳定程度高．由于引物与其他 DNA 序列上的引物

结合位点不是完全互补配对的，所以 GΔ 值相对较

低，但这并不意味着引物不会与其他 DNA 序列上的

引物结合位点结合，只是结合的相对较少．当引物与 
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（a）不同终止引物个数下的平均引物距离 

 

（b）不同终止引物个数下的平均引物强度 

 

图 6 终止引物个数对引物正交性的影响 

Fig.6  Effect of the number of termination primers on

primer orthogonality 

其他 DNA 序列的 GΔ 值越高时，发生误检的可能性

就越高；反之，当引物与其他 DNA序列的 GΔ 值越低

时，发生误检的可能性也越低． 

本文利用 primer3 软件对 DNA 存储信息检索过

程进行模拟，并计算出引物与非目标 DNA 序列间的

GΔ 值，绘制出图 7 所示的热力图．其中，横轴为引

物的分组编号，取值范围为 1～10；纵轴为 DNA序列

的分组编号，编号由左侧的字母和右侧的数字组成，

字母 a、b、c、d、e 分别代表长度为 100 nt、150 nt、

200 nt、250 nt、300 nt，数字 1 和 2 分别代表引物设计

方法为本文方法和随机生成法．颜色条代表引物与非

目标 DNA 序列间的 GΔ 值，颜色越深， GΔ 值越高. 

由图 7 可见，a1、b1、c1、d1、e1 组的颜色条较浅，a2、

b2、c2、d2、e2 组的颜色条较深，这说明前者的 GΔ 值

低于后者，即与随机生成法生成的引物相比，本文方

法生成的强正交性引物与非目标 DNA 序列发生错

配的可能性更低． 

为了验证本文所提引物设计方法与现有 DNA

编码方案结合时均具有较低的误检可能性，分别将文

献[8-11，20]中提出的编码方法与本文的引物设计方

法相结合，并采用 primer3 软件对信息检索过程进行

仿真，计算出引物与非目标 DNA 序列结合的平均

GΔ 值与平均 tm 值，结果如表 2所示． 

 

图 7 引物与非目标 DNA序列间的ΔG 值 

Fig.7 ΔG values between primers and non-target DNA

sequences 

 
表 2 不同方法组合下引物与非目标 DNA 序列间的平均

GΔ 值与平均 t
m

值 

Tab.2 Average GΔ  values and average t
m

 values of prim-

ers and non-target DNA sequences under different 

method combinations 

 

DNA 

编码方案
引物设计方法

平均 GΔ 值/ 

(J/mol) 
平均 tm值/℃ 

本文方法 16 274.88 −10.10 
文献[8] 

传统方法 18 067.22 004.38 

本文方法 15 132.23 −10.26 
文献[9] 

传统方法 17 518.99 006.13 

本文方法 16 508.26 0−8.51 
文献[10]

传统方法 17 599.03 002.27 

本文方法 15 512.89 0−8.42 
文献[11] 

传统方法 18 757.71 005.19 

本文方法 14 825.79 −13.12 
文献[20]

传统方法 18 120.65 004.27 

  由表 2 可知，在与上述经典 DNA 编码方案结合

时，与传统方法设计的引物相比，本文方法所设计的

引物与非目标 DNA 序列之间的平均 GΔ 值及平均 tm

值均更低，这说明本文引物设计方法在与各种经典

DNA 编码方案结合时均具有较低的误检可能性． 

3 结 语 

本文提出了一种实现 DNA 存储低串扰信息检

索的引物设计方法，其采用加权汉明距离衡量引物间

的正交性，弥补了直接用汉明距离时无法考虑引物中

不同碱基位置差异对引物间正交性影响的缺陷．此

外，采用基于网络路径优化的引物筛选策略，可将弱

正交性引物剔除，从而提升剩余引物间的正交性．实

验结果表明，与汉明距离相比，本文所提加权汉明距

离与引物间正交性具有更高的适配性；采用本文方法

设计的引物与传统方法相比具有更强的正交性；将所

设计引物用于 DNA 存储信息检索时可降低信息误

检的可能性，有助于推动 DNA 存储的实用化进程． 
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