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DNA 测序信号小波去噪分析的新方法* 
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摘  要：为了真实构建信号模型并准确评价去噪算法的有效性，实验中通过实际系统中采集到的

DNA 荧光信号经前期研究中优选的小波去噪后，叠加随机噪音构建 DNA 测序仿真信号.去噪分析

的结果表明：选择 db8 小波基函数、分解层数（lev＝5）与使用固定格式软阈值，有效去除了 DNA
测序信号的噪音.将其用于处理实际的 DNA 电泳荧光信号，相比基于高斯荧光信号峰模型筛选的

算法，去噪后的信号更加真实可靠. 
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0  引言 
在DNA荧光测序分析中，毛细管电泳（CE）系

统的样品进样量少且浓度低，噪音的存在很可能会导

致错误的结果.因此，需要采用滤波的方法去除信号

中的噪音.对于含噪信号的滤波，传统的方法有：曲

线拟合法、移动平均法、样条函数拟合和Fourier变换

等，这些滤波方法的共同特点是根据信号的特征设计

最佳的滤波器，滤除噪音.但对于非平稳过程信号、

含宽带噪音信号，采用传统方法处理有一定的局限性.
小波分析由于具有良好的时频域分辨能力已成为信

号处理的一种强有力工具[1]，在数学、物理、化学、

通信、医学和地质等领域得到了广泛的应用.小波分

析具有检测信号奇异性和突变结构的优势：信号和噪

音在小波变换下表现出截然不同的性质，它能更准确

地得到信号上特定点的奇异性信息[2~4]，因此小波分

析已成为电泳荧光信号去噪的重要方法.1 
由于小波分析中用到的小波函数具有多样性，用

不同的小波基函数分析同一个问题会得到不同的结

果，因此，如何选择最优的小波基函数非常重要；此

外，如何选择合适的小波分解层数与去噪阈值也直接

关系到信号去噪处理的质量.本文将实际系统中采集

到的DNA荧光信号经前期研究[5]中优选的sym7小波

去噪后，作为理想荧光信号，叠加随机噪音构建DNA 
测序仿真信号.通过仿真分析，寻找适合于DNA测序

CE荧光信号去噪的小波基函数与去噪处理的方法，

并应用于实际的DNA测序荧光信号，获得了很好的

实验结果. 
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1  小波去噪原理 

对于时域信号f(t)进行离散小波变换 
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可得到一系列频率通带空间，即小波空间.目的是获

得 信 号 f(t)的 离 散 小 波 分解 在 不 同 尺度 下 的 带 通

项.Mallat提出了一种快速分解算法[4]，利用小波变换

将信号分解成不同的频段成分 

1 1( ) ( ) ( )f t cA t cD t= +                      (2) 
其中cA1(t)和cD1(t)分别称之为f(t)在分辨率21下的离

散逼近和离散细节，即cA1(t)为频率不超过2-1的部分，

而cD1(t)为频率介于2-1和20之间的部分.cA1(t)还可以

继续分解 

1 2 2( ) ( ) ( )cA t cA t cD t= +                     (3) 

2 3 3( ) ( ) ( )cA t cA t cD t= +                     (4) 

-1 ( ) ( ) ( )n n ncA t cA t cD t= +                    (5) 
其中，cDn(t)为信号中的高频部分，且分解次数越多，

高频噪音的成分越少.因为噪音的能量总是少于有用

信号的能量，所以可以从细节部分去除噪音，而不会

影响信号中的有用成分. 
经过上述快速分解算法的处理，可以得到信号f(t) 

的离散小波分解在不同尺度下的带通项，即 
   1 2( ) ( ) ( ) ... ( ) ( )n nf t cD t cD t cD t cA t= + + + +      (6) 

式中每一项cDn(t)代表信号在某一频率下的信号大

小，可以从各自所属的小波空间重构.在信号重构前，

对上述小波空间中的向量进行不同的处理可得到信

号的平滑和去噪的结果.平滑方法是设计一个低通滤

波器，即选择一个截断尺度，使频率高于该尺度下的

小波空间的向量全置为零；而去噪是选择一个去噪参

数，使得在所有尺度下的小波空间中，模小于去噪参

数的向量全置为零.对处理后的小波空间向量进行小
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波重构便可以分别得到平滑和去噪的结果[6]. 

2 荧光信号去噪的仿真分析 

2.1 含噪荧光信号的模拟 

在目前的文献中，大多以Gaussian函数模拟毛细

管电泳的激光诱导荧光（CE-LIF）信号 
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其中，H和σ 分别为信号峰的峰高和半峰宽，tR是信

号峰的中心位置. 
然后，在式(7)模拟的光谱信号上叠加随机噪音，

作为含噪的仿真信号.随机噪音用式(8)产生[7] 
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RND为0~1之间的随机数，用来模拟白噪音，Imax为真

实信号中的最大值，S/N为信噪比.由于电泳荧光信号

峰存在展宽现象，并不是严格的高斯型，因此在这个

模式下优选的去噪方法对于实际信号的去噪效果不

一定最优.因此我们以图1所示实验系统[8-10]（1：氩离

子激光器；2：扩束器；3：平面镜；4：二色镜；5：

平面镜；6：物镜；7：毛细管；8：滤色镜；9：汇聚

透镜；10：共焦小孔；11：PMT；12：A/D转换 

 
图1 毛细管电泳DNA测序系统 

Fig. 1 Capillary electrophoresis DNA sequencing system 

器；13：计算机）中，使用标准DNA样品pBR322/Hae 
III电泳时采集到的信号，经前期研究中优选的sym7
小波去噪后，作为理想荧光信号，叠加式(8)产生的

随机噪音来构建DNA测序仿真信号，对去噪效果进

行更加客观和准确地评估. 
由于目前毛细管电泳激光诱导荧光信号的信噪

比在3以上被认为是可靠的信号，因此在仿真研究中，

着重分析最弱的荧光信号峰，设置其信噪比为3[11]，

理想信号和含噪信号如图2. 
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(a) Ideal CE signal 
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(b) Simulated noisy CE signal (SNR=3) 

图 2 理想的 CE 信号和仿真的含噪 CE 信号 
Fig. 2 Ideal CE signal and Simulated noisy CE signal 

2.2  小波基函数的选择与仿真信号的去噪处理 

由于小波分析中用到的小波基函数具有多样性，

在DNA样品 CE-LIF信号去噪的运用中，主要从经过

小波变换处理后所获得的电泳信号曲线不失真的角

度来选择小波基函数.考虑到信号处理的时效性，在

信号分解层数（lev＝5）和使用固定格式软阈值的条

件 下 ， 比 较 研 究 了 Haar 、 Daubechies(1-10) 、

Symlets(2-8)、Coieflet(1-5)和Biorthogonal(1.1-6.8) 等

小波函数对信号的分解、去噪和重构的影响.发现用

Daubechies8 (db8)、Symlets7 (sym7)、Coieflet（coif4, 
coif5）和Biorthogonal（bior3.5）小波去噪处理后，

信号的峰形良好，且噪音基本被去除. 
为了进一步确定适合于CE-LIF信号去噪的小波

基函数，我们在实验中以去噪后的信号与理想信号的

峰位置误差和峰高误差的大小、均方根误差(RMSE)
的大小以及SNR的大小来确定最佳的小波基函数，数

值比较见表1和表2. 
表 1 不同小波基去噪效果比较 (峰位与峰高) 
 峰位置 峰位置误差/% 峰高 峰高误差/%

理想信号 441 0 0.0486 0 
db8 443 0.45 0.0483 -0.6173 

sym7 443 0.45 0.0481 -1.0288 
coif4 437 -0.91 0.0479 -1.4403 
coif5 439 -0.45 0.0469 -3.4979 

bior3.5 438 -0.68 0.0495 1.8516 
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表 2 不同小波基去噪效果比较 (信噪比与均方根误差) 
 SNR RMSE 

理想信号 ∞ 0 
db8 15.9816 0.0018 

sym7 15.8567 0.0019 
coif4 15.3955 0.0021 
coif5 15.7562 0.0020 

bior3.5 15.2697 0.0019 
从表1和表2可以直观地看出：CE-LIF信号经db8

小波基函数去噪处理后，峰位置、峰高的误差最小，

SNR最高，RMSE最小，为最优的小波基函数，sym7
小波次之. 

3 实验电泳荧光信号的去噪 

为了进一步确定使用db8小波基函数去噪处理的

有效性，我们对DNA标样电泳荧光信号进行了处理. 
使用自制的毛细管电泳激光诱导荧光共焦检测DNA
测序装置（图1），采用标准DNA样品pBR322/Hae III
进行电泳实验，采集到的信号原始图谱如图3，图4
为使用db8小波基函数去噪处理后的信号波形，从图4
可以看出，经db8小波去噪后，信号的基线平稳，荧

光峰清晰可辨，信噪比提高了5~6倍. 
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图 3 DNA 片段毛细管电泳原始信号 

Fig. 3 Original CE signal of DNA fragment 
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图 4 去噪后的 DNA 片段毛细管电泳信号 
Fig. 4 Denoised CE Signal of DNA Fragment 

 
 

4 结论 

在一维信号的小波去噪处理中，选择准确的噪音

模型，合适的小波基函数、分解层数和去噪阈值直接

关系到信号去噪处理的质量.本文通过对真实CE荧光

信号叠加随机噪音去噪的仿真研究，对典型的小波基

函数进行筛选.仿真研究的结果表明：选择db8小波基

函数、分解层数（lev＝5）与使用固定格式软阈值，

可以有效地去除CE荧光信号的噪音，提高信号的信

噪比；去噪处理后，信号的峰位置准确、峰高误差小，

提高了CE荧光信号分析的准确度,在对实际DNA片

段电泳荧光信号的处理中也直观地表现了这些优点. 
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Abstract: In order to construct the same peak model as that in experiment and evaluate the denoising algorithm 
precisely, a novel method was presented. The random noise was added to a real denoised DNA signal to simulate a 
noisy sequencing signal, thus the denoising efficiency could be evaluated accurately. The denoising results indicate 
that using db8 wavelet base, decomposition level at 5 and using fixed form soft threshold can effectively reduce the 
noise. When the same algorithm was applied to the experimental DNA sequencing data, the results were more 
credible than that obtained through other algorithms based on the Gaussian peak model. 
Key words: DNA sequencing; Fluorescence signal; Wavelet analysis; Denoising 
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