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基于噪声校正主成分分析的压缩感知STORM
超分辨图像重构
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摘要　随机光学重构显微(STORM)的时间和空间分辨率相互制约,难以实现活细胞的超分辨成像,且超分辨图像

的后处理分析与重构算法对图像质量也有非常重要的影响.基于此,针对高密度标记与高采样率所导致的单帧图

像中光斑重叠及过多的背景噪声,提出一种用于单分子定位显微成像的新型噪声校正主成分分析(NCＧPCA)方法,

对单分子定位显微成像采集的图像进行预处理后再进行定位重构,提高了现有定位方法的定位精度,同时还实现

了重叠分子的区分定位,从而提高了生物样品的标记密度,改善了超分辨成像的时间分辨率,可为活细胞单分子定

位成像提供技术支持.
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Abstract　Thelowtemporalresolutionofstochasticopticalreconstructionmicroscopy STORM limitsitsabilityto
observedynamiceventsinlivecells敭Further thepostＧprocessinganalysisandreconstructionalgorithmshavean
importanteffectonsuperＧresolutionimages敭Inthisstudy wereportanewnoiseＧcorrectionprincipalcomponent
analysismethodforsingleＧmoleculelocalization microscopyagainstfluorescentspotoverlappingandexcessive
backgroundnoiseinasingleframeofimagesowingtohighＧdensitylabelingandhighcameraＧsamplingfrequency敭
TheproposedmethodcanimprovethepositioningaccuracyofexistinglocalizationmethodsbypreＧprocessingthe
rawimagesacquiredbythesinglemoleculelocalizationmicroscopybeforereconstruction敭Inaddition thismethod
canaccuratelydistinguishtheoverlapping molecules敭Therefore itissuitableforsamplesexhibitingahigh
fluorophoredensity敭Thus theproposedmethodimprovesthetemporalresolutionofsuperＧresolutionimaging 
providingapowerfultechnicalsupportfortheSTORMimagingoflivecells敭
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图１ NCＧPCA算法处理流程图

Fig敭１ WorkflowdiagramofNCＧPCAalgorithm

１　引　　言

超分辨成像技术突破了光的衍射极限,能够在

纳米尺度上对细胞内的精细结构进行清晰成像,逐
渐成为细胞生物学研究的有力工具[１Ｇ５].其中,随机

光学重构显微(STORM)[６]先对样品上单个荧光分

子进行高精度重复定位,再利用软件对样品图像进

行重构分析,可获得超分辨图像.相比其他超分辨

显微技术,STORM 超分辨成像技术具有显著的优

势,其 空 间 分 辨 率 最 高,横 向 分 辨 率 可 以 达 到

２０nm,纵向分辨率可以达到５０nm[７Ｇ８],且在生物成

像中应用广泛,受到了越来越多研究者的关注.

STORM超分辨成像技术本质上是通过牺牲时

间分辨率来获得高空间分辨率的,这严重制约了该

方法在活细胞动态过程成像方面的应用[９].为了实

现对活细胞的STORM 超分辨成像,一方面可以通

过增大分子标记的密度来保证单帧闪烁分子的数量

足够多,以大大压缩超分辨重构的图像帧数;另一方

面,通过提高EMCCD(electronＧmultiplyingchargeＧ
coupleddevice)的采样率来缩短获取同样帧数图像

所需的采样时间[１０].然而,高密度分子标记会带来

一个严重的问题,那就是单帧闪烁图像内荧光光斑

相互严重重叠,导致单分子定位算法完全失效,多个

PSF(pointspreadfunction)拟合算法的高精度定位

也变得十分困难[１１Ｇ１３].另外,EMCCD高速相机的

采样率越大,累积的荧光信号就越弱,器件产生的暗

电流噪声也就越大[１４].信号淹没在噪声中会对图

像的对比度造成严重影响,导致定位精度降低,引入

系统偏差,进而影响超分辨图像的质量.
通过 采 用 基 于 压 缩 感 知 的 分 子 定 位 算 法

(CSSTORM)可以实现高密度标记下重叠光斑的多

分子准确定位[１５].但研究发现,在利用CSSTORM
处理基于较高采样率获取的闪烁图像时,分子定位的

精度会受到严重影响,重构出来的超分辨图像质量也

很差.为了提高超分辨图像的质量,本文提出一种基

于噪声校正的主成分分析(NCＧPCA)算法,在时间轴

方向上对原始信号进行降噪,提高原始图像的质量,
进而提高CSSTORM分析中的分子定位精度.设计

了应用主成分分析算法的噪声校正模型,并利用本文

算法分别对模拟与实验数据进行降噪分析.最后与

可提高图像对比度的KＧ因子图像分析预处理方法相

结合,对原始数据进行预分析处理[１６].

２　NCＧPCA算法

主成分分析(PCA)是一种基于矩阵运算的统计

分析方法,旨在通过计算相关性和奇异值分解将高

维度的数据集投影到低维度子空间,在子空间将特

征值低于阈值的变量置为０,只保留少数有效成分

的特征值,从而在保持变量特性的同时最大程度地

降低噪声[１７].主成分分析已被用于生物成像领

域[１８Ｇ２２],但尚未有将其用于单分子定位显微成像数

据处理的报道.本文提出一种适用于单分子定位成

像的具有泊松分布特性的噪声校正主成分分析方

法,其工作流程如图１所示.图中,C 为协方差矩

阵,D 为对应特征值组成的对角矩阵,U 为包含C
左特征向量的矩阵,V 为包含C 右特征向量的矩阵.
首先,对闪烁数据图像进行泊松噪声校正,然后对校

正后的图像进行主成分分析,在保留图像原有结构

信息的前提下,尽可能地抑制图像噪声,提高压缩感

知算法的分子定位精度,达到提高重构图像分辨率

的目的.在对原始闪烁数据进行降噪的同时,还引

入了KＧ因子算法以锐化图像中闪烁光斑的边缘,这

０２０７０２４Ｇ２
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对进一步提高分子定位精度很有帮助[１６].

２．１　泊松校正的数学模型

在单分子定位显微成像中,噪声主要由光子散

粒噪声、背景噪声、读出噪声、暗电流和外来荧光噪

声组成[２３].所以,位于(x０,y０)的荧光分子在(x,

y)处的强度信息为[２４]

I(x,y)＝
N′
２πσ２

exp
(x－x０)２＋(y－y０)２

２σ２
é

ë
êê

ù

û
úú＋ηB±ηshot,

(１)
式中:N′为单个荧光分子发射的光子数;ηB 是方差

为Nb的服从泊松分布的随机变量;σ为高斯分布的

标准偏差;ηshot为服从泊松分布的随机变量,其平均

值等于每个像素中总强度的平方根[２３].在对闪烁

数据图像进行主成分分析之前,需要对图像进行泊

松噪声高斯化预处理,具体是将获得的每一帧原始

图像的强度都除以该帧图像平均强度的平方根[２５].
假如STORM数据可看作是一个由n 个像素构成

的矩阵,那么泊松校正方法为

Ip
k,i＝Im

k,i/ I－mi ,∀k∈ [１,,n], (２)
式中:Im

k,i表示在第i帧检测到的第k 个像素上的原

始图像强度,原始数据构成矩阵Im;I－mi 表示第i帧

图像的平均强度;Ip
k,i表示将泊松噪声校正后在第i

帧检测到的第k个像素上的图像强度.泊松噪声校

正方法可保留图像不同强度向量之间的线性关系,
利用该方法对校正后的数据集进行主成分分析,就
可以在时间序列上最大限度地保留图像的原始信

息,简化数据.

２．２　主成分分析法

主成分分析可以通过对数据集的协方差矩阵作

奇异值分解来实现[１７].选取闪烁数据中的q 帧动

态视频,则对应的计算协方差矩阵为

C＝
C１,１  C１,q

⋮ ⋮

Cq,１  Cq,q

æ

è

ç
ç
ç

ö

ø

÷
÷
÷
,

Ci,j ＝
１
n∑

n

k＝１
Ip

k,i－I－pi( ) Ip
k,j －I－pj( ) , (３)

式中:Ip
k,i和Ip

k,j分别为经泊松噪声校正后的在第i
和j帧检测到的第k像素上的强度值;I－pi 和I－pj 分别

为经泊松校正后在第i和j帧检测到的图像的平均

强度值.将获得的协方差矩阵进行奇异值分解,提
取C 的特征向量和特征值来分析矩阵,并将其写成

三个矩阵的乘积:C＝UDVT.这里,VT 是V 的转置

矩阵,为包含C 右特征向量的矩阵,U 为包含C 左

特征向量的矩阵,并且D 为对应特征值组成的对角

矩阵,矩阵D 内特征值按降序排序.一个特征向量

对应一幅子图像,即代表一个主成分.将特征值由

大到小重新排列,选取前m 个的特征值,则有m 个

子图像(S１,S２,,Sm),第p 个主成分子图像的

第k个像素的得分为

sp,k ＝∑
q

i＝１
vp,iIp

i,k, (４)

式中:vp,i表示第p 个特征向量在第i帧的值;Ip
i,k表

示第k个像素经过泊松校正后在第i帧的强度值;q
表示总帧数.由此就组成了m 个子像.在主成分

分析中,由于每个特征值的权重都不一样,从大到小

重排之后,前m 个特征值为λ１,λ２,,λm.计算每

个特征值的权重wp＝
λp

∑
m

i＝１
λi

,得到前m 个主成分的

投影矩阵为

Sm ＝(w１S１,w２S２,,wpSp,,wmSm).(５)

　　通过投影矩阵计算得到降噪之后的图像,可表

示为

In
k,i＝ST

mVm ＝∑
m

p＝１
wpsk,pvp,i, (６)

式中:Vm 表示由前m 个特征值对应的特征向量组

成的矩阵;In
k,i表示降噪后在第i帧的第k 个像素上

的图像强度.

３　NCＧPCA算法降噪效果

根据前述的主成分分析原理,分别使用模拟数

据和实验数据对上述的降噪算法进行检验和评估.
在模拟数据中,利用不同数量的主成分进行信号重

构,对所获得的降噪效果进行比较,对一系列不同信

噪比的模拟图像进行NCＧPCA降噪分析,然后进行

分子定位运算,以定位的均方根误差作为比较的衡

量指标.在实验数据中,对通过STORM 超分辨成

像系统采集的荧光分子闪烁图像进行 NCＧPCA处

理,比较降噪前后的成像效果.然后将NCＧPCA降

噪算法与可提高图像对比度的 KＧ因子图像分析预

处理方法相结合,对细胞的微管和线粒体外膜的原

始数据进行预分析处理,利用CSSTORM 重构NCＧ
PCA预处理前后的图像,得到超分辨图像.

３．１　对仿真数据进行降噪处理

为了评估 NCＧPCA降噪算法的性能及其对定

位精度的影响,使用蒙特卡罗模拟生成一组闪烁数

据,模拟参数设置如下:激发光源λ＝６５６nm,１００×

０２０７０２４Ｇ３
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物镜 (NA ＝１．４５),对 应 的 模 拟 像 元 尺 寸 为

１６０nm×１６０nm,散粒噪声服从泊松分布(其期望

值与方差相对应).通过添加随机样本来引入背景

噪声,这个随机样本服从方差为 Nb 的泊松分布,模
拟的每个闪烁分子的位置是随机的,分子密度、每个

分子的发射光子数N 以及背景噪声Nb等参数可以

灵活调整,所有的模拟都在 MATLAB上进行.在

利用EMCCD进行单分子定位显微成像过程中,噪
声模型主要由散粒噪声和背景噪声组成[２３],所以通

过添加背景噪声和散粒噪声可获得不同信噪比

(SNR,rSNR)的图像,信噪比的计算式为

rSNR＝１０lg

１
K０
∑
K０

i＝１
I２sigi

１
K０
∑
K０

i＝１
I２noisei

, (７)

式中:Isigi表示原始图像在第i个像素处的强度值;

Inoisei表示噪声图像在第i个像素处的强度值;K０ 表

示图像的总像素值.
图２(a)所示为无噪声的随机单分子闪烁的模

拟图,每个分子平均发射光子数为１０００,在此基础

上添加泊松噪声,并且添加方差 Nb＝１０的随机样

本,引入背景噪声,添加噪声后的模拟图为图２(b),
其信噪比为１．４dB.在重建的超分辨图像中,峰值

信噪比(PSNR,rPSNR)是一个衡量图像质量的重要

指标,所以以下实验通过比较图像的PSNR来衡量

图像质量.PSNR的计算式为

rPSNR＝２０lg
XMAXI

XMSE

æ

è
ç

ö

ø
÷ , (８)

式中:XMSE＝
１
K０
∑
K０

i＝１
‖Isigi－Inoisei‖２;XMSE表示图像

均方差;XMAXI表示图像亮度的最大数值.可得到图

２(b)的PSNR为２５．３５dB.

图２ 仿真降噪图像结果.(a)原始图像;(b)添加背景噪声和散粒噪声后的图像;(c)选取１~３个主成分时的降噪图像;
(d)选取１~６个主成分时的降噪图像;(e)选取１~９个主成分时的降噪图像;(f)图２(a)~(e)中虚线处对应的强度分

布曲线;(g)选取不同主成分的降噪图像的PSNR和SSIM曲线;(h)选取不同主成分的降噪图像的CEVR曲线

Fig敭２Imagedenoisingsimulation敭 a Originalimage  b imagewithbackgroundnoiseandshotnoise  c denoised
imageobtainedby１ＧＧ３ principalcomponents  d denoisedimageobtained by１ＧＧ６ principalcomponents 

 e denoisedimageobtainedby１ＧＧ９principalcomponents  f normalizedintensitycurvescorrespondingtodotted
linesinFig敭２ a ＧＧ e   g PSNRandSSIMcurvesfordenoisedimageswithdifferentprincipalcomponentnumbers 
　　　　　　　　 h CEVRfordenoisedimageswithdifferentprincipalcomponentnumbers

　　为了直观地对比降噪图像与原始图像的结构,
计算得到了它们之间的结构性指数(SSIM).SSIM
取值范围为[０,１],值越大表示图像质量越好[２６].

NCＧPCA降噪程序中的主要参数为提取的主成

分个数.通过调整主成分个数(１~１５)来对比降噪

图像的PSNR和SSIM参数,进而比较NCＧPCA方

法的降噪效果.另外,在主成分分析方法中,选择提

取主成分的个数时还应考虑前m 个特征值的累计

贡献率(CEVR).累计贡献率的表达式为

XCEVR＝Um/U, (９)
式中:Um 表示前m 个特征值的总和;U 表示所有特

征值 的 总 和.根 据 经 验 值,累 计 贡 献 率 一 般 为

８０％~９０％[１７].
由图２可知,当提取的主成分为第１~３个时,

图像降噪效果较好,PSNR达到２７．６dB,但SSIM
只有０．７６.与图２(b)中放大的荧光分子比较,图２

０２０７０２４Ｇ４
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(c)右上角的荧光分子变得模糊,可看出发生了明显

的结构失真.从沿着图２(a)~(e)虚线得到的强度

分布图２(f)中可观察到:与噪声图像相比,提取１~
３个主成分后的降噪图像的高斯曲线中心发生偏

移,信号强度明显减低;提取的主成分为第１~６个

时,SSIM达到０．８９,接近１,信息保留得较全面.从

图２(f)中可知,提取１~６个主成分后,降噪图像的信

号强度与噪声图像相比有显著提高,与原始图像２(a)
更接近.通过计算得到了选取不同主成分的降噪图

像的PSNR和累计贡献率曲线,如图２(g)和图２(h)
所示,虽然提取１~６个主成分的累计贡献率为８２％,
但其PSNR最高,降噪效果最好.当提取的主成分个

数增多时,PSNR逐渐降低,SSIM逐渐升高,累计贡

献率逐渐增大,说明保留的主成分越多,重构的信号

与原信息就越一致,降噪效果就越不明显.
考虑到重构信号既要求完好地保留原有信息的基

本特征,又要求最大程度地抑制噪声,选择第１~６个

主成分进行NCＧPCA降噪处理,获得了不同SNR下噪

声数据的PSNR曲线以及经NCＧPCA降噪后数据的

PSNR曲线,如图３(a)所示.NCＧPCA图像的PSNR要

比噪声图像高,大约高１０％左右,说明降噪处理后图像

质量得到了明显改善.对原始噪声图像和NCＧPCA降

噪处理的图像进行压缩感知定位,将定位坐标(x̂i,ŷi)
与已知位置(xi,yi)进行比较,计算它们之间的均方根

定位误差ERMS.均方根定位误差的计算公式为

ERMS＝
１
N∑

N

i＝１

[(x̂i－xi)２＋(ŷi－yi)２],

(１０)
式中:N 为定位点的个数.

图３(b)所示为不同噪声水平下噪声图像和

NCＧPCA图像的均方根定位误差,与原噪声图像相

比,经 NCＧPCA降噪后的图像的CSSTORM 分子

定位精度更高.

图３ NCＧPCA算法对不同信噪比图像的影响.(a)NCＧPCA处理前后,图像的PSNR曲线;(b)图像的CSSTORM定位的ERMS

Fig敭３ EffectofNCＧPCAalgorithmonimageswithdifferentSNRs敭 a PSNRcurvesbeforeandafter
NCＧPCAalgorithmprocessing  b ERMSofCSSTORMlocalizationofimages

３．２　对荧光分子进行降噪处理

对于NCＧPCA算法,保留的主成分越多,信息越

完整,但噪声影响也随之增大.本实验在dSTORM
系统上对荧光分子进行成像,在时间序列上采集

３００frame荧光分子闪烁图像,利用NCＧPCA算法对

采集到的闪烁数据进行降噪处理,具体降噪结果如图

４所示.从图４可知,STORM系统采集的原始图像

噪声很大,而NCＧPCA程序选取１~３个主成分得到

的图像降噪效果明显,但有部分信息丢失,导致图像

失真.选取１~６个主成分进行降噪分析得到的图像

的信息保留完整且降噪效果明显.

３．３　对细胞微管数据的降噪处理

在STORM超分辨成像中,高密度探针标记使

获得的单帧图像中有更多的闪烁光斑,同时使用

NCＧPCA算法和KＧ因子算法可以有效提高闪烁数

据的图像质量,有助于提高重叠光斑的解离度,提高

分子定位精度和单帧定位分子的个数,从而可提高

成像时间分辨率.采用压缩感知算法和基于单分子

拟合理论的Insight３软件对网上下载的微管样品

闪烁图像进行重构[２７],分别对前２００frame数据和

５００frame数据进行如下处理:①对原始图像进行重

构分析,并计算重构后图像的光子数和分辨率;②直

接利用Insight３软件进行重构分析;③利用 KＧ因
子算法对图像进行处理[１６],根据之前的报道设置参

数重建图像因子M＝５４,较低深度因子h＝９,对比

度深度因子k＝０．９,对 KＧ因子算法处理后的图像

进行CSSTORM重构,并计算光子数和分辨率;④
对图像进行 NCＧPCA降噪和 KＧ因子处理,再通过

CSSTORM重构,计算光子数和分辨率.不同算法

的处理结果如图５所示.
由 图 ５ 可 知:对 ２００ frame 数 据 进 行

CSSTORM重构得到的图像[图５(c)第１~３列],
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图４ NCＧPCA算法处理前后探针的光致闪烁图像.(a)原始闪烁图像;
(b)NCＧPCA方法选取１~６个主成分得到的降噪图像;(c)NCＧPCA方法选取１~３个主成分得到的降噪图像

Fig敭４PhotoscintillationimagesbeforeandafterNCＧPCAalgorithmprocessing敭 a Originalflashingimage  b denoised
imageobtainedbyNCＧPCAprocessingwith１ＧＧ６principalcomponents  c denoisedimageobtainedbyNCＧPCA
　　　　　　　　　　　　　　　processingwith１ＧＧ３principalcomponents

图５ 不同分析算法对不同帧数数据重构处理的超分辨结果比较.(a)５００frame数据,比例尺:２μm;
(b)图５(a)方框区域的放大图,比例尺:０．５μm;(c)数据为２００frame时,图５(a)方块区域的放大图,比例尺:０．５μm

Fig敭５ComparisonofsuperＧresolutionresultsofdifferentalgorithmsfordatareconstruction withdifferentframes敭

 a Reconstructed５００Ｇframedata scalebar ２μm  b magnifiedviewofFig敭５ a  scalebar ０敭５μm 
　　　　 c magnifiedviewofFig敭５ a withthedatareconstructionusing２００frame scalebar ０敭５μm

以及采用Insight３软件处理得到的图像[图５(c)第

４列],均存在不连续情况,说明帧数太少无法获得

满足奈奎斯特采样定理所需的分子定位信息,得到

的微 管 图 像 不 完 整;而 对 ５００frame数 据 进 行

CSSTORM 重构可以得到超分辨图像[图５(b)
第１~３列],从这些体系中可以获得连续的微管结

构.由图５(b)可看出,经过NCＧPCA降噪和KＧ因
子预处理后,图像锐化,微管宽度变细,其与Insight
３得到的结果[图５(b)第４列]保持最大的结构一致

性.对于图５(b)中的第１~３列图像,沿虚线部分

进行光子数和分辨率分析,结果如图６、７所示.在

经NCＧPCA降噪和KＧ因子预处理后,５根微管明显

可区分,并且在原始数据或仅经KＧ因子预处理得到

的图像中,相邻微管之间出现了模糊的噪声峰,如图

６中的虚线圆圈所示.根据傅里叶环相关(FRC)曲
线与给定阈值的交点所指示的空间频率的倒数可以

确定空间分辨率,阈值根据经验值设为１/７[２８].由

图７可知,原始图像的分辨率为６６nm,KＧ因子算

法处理后,重构图像的分辨率为６２nm,而先经NCＧ
PCA降噪再作 KＧ因子处理后,重构图像的分辨率

大大提高,达到３９nm,与原始图像相比,提高了约

１．７倍.

３．４　对线粒体外膜数据的降噪效果

利 用菁染料对HeLa细胞中的线粒体进行标

记,并在实验室的dSTORM系统上利用６５６nm的

激光激发染料,EMCCD在１２０Hz频率下采集荧光

分子闪烁图像,帧数为３００,经CSSTORM 定位重

构后得到线粒体外膜的超分辨图像如图８所示.在
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图６ 图５虚线处的光子数分布图.(a)图５(b)第１列图像;(b)图５(b)第２列图像;(c)图５(b)第３列图像

Fig敭６ PhotonnumberdistributionalongthedashedlinesinFig敭５敭 a FirstcolumnimageinFig敭５ b  

 b secondcolumnimageinFig敭５ b   c thirdcolumnimageinFig敭５ b 

图７ 图５(a)各方法的FRC空间分辨率分析曲线.(a)原始图像;(b)KＧ因子预处理;(c)NCＧPCA降噪和KＧ因子预处理

Fig敭７ FRCspatialresolutionanalysiscurvesofmethodsinFig敭５ a 敭 a Rawimage 

 b KＧfactorpreprocessing  c NCＧPCAnoisereductionandKＧfactorpreＧprocessing

图８ 线粒体外膜的降噪效果图.(a)线粒体外膜宽场图像;(b)CSSTORM 重构获得的图像;(c)经 NCＧPCA降噪和 KＧ因
子预处理后,CSSTORM重构获得的图像;(d)图８(c)方形框区域CSSTORM 重构的放大图像;(e)经 NCＧPCA降噪

和KＧ因子预处理后,图８(c)方形框区域CSSTORM重构的放大图像;(f)沿图８(d)中实线得到的横截面强度归一化

后的高斯拟合分布图;(g)沿着图８(e)中实线得到的横截面强度归一化后的高斯拟合分布图.图８(a)~(c)比例尺:

　　　　　　　　　　　　　　　　　２μm,图８(d)(e)比例尺:５００nm
Fig敭８Noisereductioneffectofoutermitochondrialmembrane敭 a WideＧfieldimageofoutermitochondrialmembrane 

 b imageobtainedbyCSSTORMreconstruction  c imageobtainedbyCSSTORMreconstructionafterNCＧPCA
noisereductionandKＧfactorpretreatment  d magnifiedimageoftherectangleareainFig敭８ c obtainedby
CSSTORMreconstruction  e magnifiedimageoftherectangleareainFig敭８ c obtainedbyCSSTORM
reconstructionafterNCＧPCAnoisereductionandKＧfactorpretreatment  f Gaussianfitdistributionofnormalized
strengthatcrosssectionofsolidlineinFig敭８ d   g Gaussianfitdistributionofnormalizedstrengthatcross
sectionofsolidlineinFig敭８ e 敭ScalebarofFig敭８ a ＧＧ c  ２μm scalebarofFig敭８ d andFig敭８ e  ５００nm
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宽场成像下,只能看到线粒体的大概轮廓,但是观察

不到线粒体的精细结构,如图８(a)所示.利 用

CSSTORM分别对所采集到的３００frame线粒体闪

烁图像,以及NCＧPCA＋KＧ因子预处理后的图像进

行重构,得到线粒体外膜的超分辨图像,重叠图像如

图８(b)和８(c)所示.从图８(c)中实线方框表示的

区域放大图[图８(e)]可见,降噪之后的CSSTORM
图像比没有经过预处理的 CSSTORM 图像[图８
(d)]更清楚,且外膜轮廓清晰.对图８(d)和８(e)白
色线处的数据进行高斯拟合,结果如图８(f)和８(g)
所示,得到半峰全宽分别为６５．３６nm和７６．９０nm.

４　结　　论

采用 NCＧPCA降噪算法对单分子定位显微技

术所获得的原始图像进行预处理,通过CSSTORM
重构成像能够对高密度标记的样品图像进行有效的

单分子定位,从而能够提高图像的时间分辨率.本

文结合模拟数据和实验数据,验证了NCＧPCA降噪

算法对低信噪比图像有明显的降噪效果,且能提高

CSSTORM方法的定位精度.在细胞实验中,微管

的原始数据经 NCＧPCA降噪和 KＧ因子预处理后,
其空间分辨率可达到３９nm,在相同的帧数下,未经

过降 噪 的 CSSTORM 图 像 的 空 间 分 辨 率 只 有

６６nm.在 线 粒 体 实 验 中,在 降 噪 之 后 的

CSSTORM图像中可清晰分辨出线粒体的外膜结

构,空间分辨率提高了４１nm,达到６５nm左右.利

用NCＧPCA降噪算法对单分子定位显微技术所采

集的图像作预处理,可以提高图像的信噪比,减小背

景噪声对定位算法的影响,提高CSSTORM算法的

定位精度和重构图像的空间分辨率,在基于单分子

定位显微的活细胞研究领域有较广阔的应用前景.
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