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用于定位激发平面的混合高斯方法

王晓东∗∗,耿国华∗,易黄建,何雪磊,贺小伟
西北大学信息科学与技术学院,陕西 西安７１０１２７

摘要　荧光分子断层成像是一种高稳定性、低副作用的分子影像技术,一直是生物光学领域的研究热点,当激发平

面位置与荧光目标位置接近时,光源的重建结果会更好;为了确定激发平面的位置,提出了一种混合高斯方法,该
方法首先使用少量激发光源来获得发射光的生物体外表面分布,再使用带剪枝策略的混合高斯模型对该分布进行

拟合,最后利用拟合后的峰值自动确定激发平面的个数和位置;基于新激发平面的激发光源可以获得荧光分子断

层成像逆问题,进而利用该逆问题对荧光目标进行重建.实验结果表明:基于重新定位的激发平面的荧光分子断

层成像光源重建结果在定位精度上显著优于原始激发平面对应的重建结果.
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１　引　　言

荧光分子断层成像[１](FMT)是分子影像学的

一个研究分支,它通过向生物体内注入对病变细胞

具有特异性的分子探针进行早期医疗诊断.具体

地,带有荧光物质的分子探针会在病变部位富集,在
激发光的照射下,荧光物质受到激发,会产生波长更

大的发射光,利用高灵敏度电荷耦合器件(CCD)相
机可以对传播到生物体外表面的发射光进行采集.
利用采集的外表面发射光分布可以对是否有病变和

病变的位置进行估计.FMT采用近红外光作为激

发光,因此对生物体基本无害.FMT利用分子级别

的探针进行疾病检测,可以在疾病早期进行诊断,有
利于疾病的治疗与预防.FMT通常采用多角度激
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发光检测,因此可以获得大量的观测信息,从而可以

更加稳健地准确定位病变组织.鉴于此,在近十几

年中,FMT一直是分子影像领域的研究热点[２Ｇ３].
在FMT的激发过程中,多个激发光源通常位

于同一个平面,称之为激发平面.当荧光目标远离

激发平面时,FMT目标重建会受到不利的影响,因
此,很多研究提出的FMT重建算法都会测试不同

位置的激发平面对重建结果的影响[４Ｇ５],这是由“荧
光探针激发不完全”造成的不良后果[６].荧光探针

激发不完全是指激发光在生物体体内的传输距离过

长,途中被生物组织散射和吸收,导致激发光在荧光

探针位置的能量过低.当前对于克服上述困难的研

究很少,现有的方法大致可以分为３类:第１类是研

究更加稳健的重建算法[４Ｇ５],第２类是在不同位置增

加激发平面个数[７],第３类是采用螺旋式激发节点

排列方法[６].第１类方法通常采用一个固定位置的

激发平面,该类方法在FMT的研究[４Ｇ５,８Ｇ１０]中被广泛

使用,而第３类方法是专门为解决“荧光探针激发不

完全”这一问题而设计的算法.从很多文献的实验

设置中可以看出,有些算法对激发平面的要求非常

严格[８,１１].如:在文献[８]的实验设置中,所有激发

平面的纵坐标都与荧光目标的纵坐标相同;在文献

[１１]的实验中,激发平面的纵坐标与荧光目标的纵

坐标相同或相近(不超过１mm).尽管没有更多的

实验测试这些算法是否对激发平面位置敏感,但是

有些优秀算法需要更接近光源的激发平面来获得更

优的重建结果.
基于以上分析,本文提出一个用于定位激发平

面的混合高斯方法(LMEPGMD).LMEPGMD利

用少量的激发光源获得生物体的外表面发射光分

布,再利用带剪枝策略的高斯混合模型拟合这些分

布,最后通过高斯混合分布的峰值确定激发平面的

数量和位置.在数值实验部分,采用单光源和双光源

荧光目标重建来验证LMEPGMD.需要说明的是,
常见的数字鼠仿真实验通常采用１８个(或更多的)等
效激发节点.本实验中采用６个等效激发节点形成

的外表面观测定位新的激发平面,这里的６个激发节

点与常用的１８个激发节点相比是“少量的”.

２　原理与方法

２．１　光辐射传输模型与FMT逆问题

扩散方程(DE)通常被用来模拟生物组织中的

光传输[１].由描述FMT的激发过程和发射过程的

２个方程组成的耦合扩散方程(CDE)较常用,即

Ñ Dx(r)ÑΦx(r)[ ] －μax(r)Φx(r)＝－s(r),
(１)

Ñ Dm(r)ÑΦm(r)[ ] －μam(r)Φm(r)＝
－Φx(r)η(r)μaf(r), (２)

式中:D 为生物体的扩散系数;r 为位置变量,在本

实验中r为三维向量;Φ 为光子流密度函数,反映每

个位置r 处的光强;μa 为生物体的吸收系数;s(r)
为激发光源,在本实验中可以等效为接近生物体表

的点光源;η为转换比例,反映荧光团处激发光转化

成发射光的比例;μaf为荧光团的吸收系数.

D 与μa 之间的关系式为

D＝
１

３μa＋(１－g)μs[ ]
, (３)

式中:g 为各向异性参数;μs 为生物体的散射系数.

μ′s＝(１－g)μs 称为约化散射系数.
有限元是当前求解(１)~(２)式近似解的流行方

法[１２Ｇ１３].在Robin边界条件[１４Ｇ１５]下,利用有限元网

格上的多项式近似方法,将CDE转换成线性方程组

Kxφx＝sx, (４)

φm＝K－１
mKfφxx, (５)

式中:Kx、Km、Kf 为有限元离散产生的不同系统矩

阵;列向量φx 为激发光分布;φm 为发射光分布;列
向量s为激发光源分布;列向量x 为发射光源(即荧

光团)的位置.利用x 可以重建荧光光源的位置.
由于发射光的测量只能在生物体外表面进行,且发

射光的采集设备只能采集激发光源反方向一定角度

内的发射光分布,这个可观测的部分称为可视域

(FOV),因此φm 中大部分分量都是未知的.在实

验中,可视域的角度设为１２０°.构建FMT逆问题

时,需要将φm 无法观测到的未知分量的对应方程

去掉.为了增强稳健性,FMT采用多角度激发、多
角度采集的方式产生多个FMT逆问题方程组.由

于其具有相同的解x,因此可以将其合成一个具有

更多方程的方程组:

φ＝Ax, (６)
式中:φ 为可视域内的外表面观测向量;A 为有限元

逆问题对应的矩阵,其构建方法可参考文献[１５].
最终的FMT逆问题就是已知多角度激发获得φ,
利用(８)式求解未知量x 的过程.

２．２　LMEPGMD
LMEPGMD首先通过少量固定位置的激发光

源获得一些发射光的外表面分布.图１(a)所示为

某激发光源对应的发射光的外表面分布,将所有激

发光源对应的可视域内的发射光向z 轴投影,再将

１０１７０１Ｇ２



５５,１０１７０１(２０１８) 激光与光电子学进展 www．opticsjournal．net

z轴以长度１mm划分成不同的组,统计每个组内

的投影发射光能量,并形成直方图,最后对这个直方

图进行滤波来保证数据的平滑性.滤波的具体步骤

是找到第i－nfil组至第i＋nfil组,并将这些组的发

射光能量进行平均,将平均值作为第i组的激发光

能量,其中nfil为非负整数,滤波后的直方图如图１
(b)所示.该直方图可以采用高斯混合分布进行拟

合.在实验中,对于较小或较大的i,第i－nfil组至

第i＋nfil组可能有部分不存在.对于不存在的组,
可以认为其对应的激发光能量为０.例如,当i＝１,

nfil＝２时,i－nfil和i－nfil＋１这２个组都不存在,
此时可以假设这２个组存在,并令其对应的激发光

能量值为０,然后再进行平均.

图１ 发射光分布示意图.(a)激发光对应的

发射光外表面分布;(b)发射光沿z轴分布的直方图

Fig敭１Diagramsofphotondensityinemissionprocesses敭

 a Externalsurfacedistributionofphotondensity
inemissionprocesses  b histogramofmeasured
distributionofphotondensityalongzaxis

由于混合高斯分布是对样本点进行操作的,所
以需要将能量累加图转换成频率累加图.具体步骤

如下:将能量最大的组的能量的１/１００００作为一个

单位能量,所有组的累加能量除以这个单位能量便

可以获得一个频数(不足一个单位能量的部分采用

四舍五入法处理),等效的样本点都以组中心作为坐

标.例如,对于图１(b),累积能量最大的组是区间

[２８,２９)对应的组,其值为２．８５６×１０－６,相对应的单

位能量为２．８５６×１０－１０,区间[７,８)对应组的累积能

量 为 ４．３５０× １０－８, 而 ４．３５０ × １０－８/

２．８５６×１０－１０( )＝１５２．３１,经四舍五入后,该组对应

的频数为１５２,即此时假设在该组中心７．５处获得

１５２个样本点,这些样本点将用于混合高斯模型的

计算.
设SG 是所有混合高斯样本点组成的向量,这

些样本点是利用以上方法获得的.每个样本点sG

都服从高斯混合分布,即

p(sG)＝∑
D

d＝１
πdN(sG|μd,σ２d), (７)

式中:p(sG)为样本点sG 的概率密度函数;N(sG|

μd,σ２d)为第d 个高斯分布的概率密度函数;μd 和

σ２d 分别为第d 个高斯分布的均值和方差;πd 为混

合系数,满足∑
D

d＝１
πd ＝１,πd ≥０,d＝１,２,,D.πd

可以看作是样本点sG 由第d 个高斯分布生成的概

率.假设SG 中的样本点全部是相互独立的,则可

以获得似然函数:

pSG|π,μ,Σ( ) ＝∏
N

n＝１
∑
D

d＝１
πdN sn

G|μd,σ２d( ) ,

(８)
式中:π＝(π１,π２,,πD);μ＝(μ１,μ２,,μD);Σ＝
(σ２１,σ２２,,σ２D);N sn

G|μd,σ２d( ) ＝１/(２πσd)

exp －(sn
G－μd)２/(２σ２d)[ ].

通过求导运算可以获得最大似然函数max
π,μ,Σ

p

SG|π,μ,Σ( ) 所需的必要条件[１６]:

μd ＝
１
Nd
∑
N

n＝１
γndsn

G, (９)

σ２d ＝
１
Nd
∑
N

n＝１
γnd (sn

G－μd)２, (１０)

πd ＝
Nd

N
. (１１)

其中,

Nd ＝∑
N

n＝１
γnd, (１２)

γnd ＝
πdN sn

G|μd,σ２d( )

∑
D

j＝１
πjN sn

G|μj,σ２j( )

. (１３)

　　对于混合高斯问题,这并不能形成一个闭式

解[１６].原因是π、μ、Σ 的计算全部需要用到γnd、n
(n＝１,２,,N)、d(d＝１,２,,D).而γnd 又是

π、μ、Σ 的函数,只有通过迭代才可以计算π、μ、Σ
的近 似 解,这 个 迭 代 算 法 就 是 著 名 的 最 大 期 望

(EM)算法.通用的EM算法的框架如下.
算法１　EM算法[１６]:

１)初始化π、μ、Σ,给定终止阈值εEM＞０,并计

算对数似然函数

f＝∑
N

n＝１
ln
　
　∑

D

d＝１
πdN sn

G|μd,σ２d( )
é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú . (１４)

　　２)E步.利用参数π、μ、Σ 计算γnd,即

γnd ＝
πdN sn

G|μd,σ２d( )

∑
D

j＝１
πjN sn

G|μj,σ２j( )

. (１５)
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　　３)M 步.利用γnd 计算新的参数πnew、μnew、

Σnew,即

μnew
d ＝

１
Nd
∑
N

n＝１
γndsn

G, (１６)

σ２d( ) new＝
１
Nd
∑
N

n＝１
γnd (sn

G－μnew
d )２, (１７)

πnew
d ＝

Nd

N
, (１８)

其中,

Nd ＝∑
N

n＝１
γnd. (１９)

　　４)利用新参数πnew、μnew、Σnew计算新的对数似

然函数

fnew＝∑
N

n＝１
ln
　
　∑

D

d＝１
πnew

d N sn
G|μnew

d ,σ２d( ) new( )
é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú .

(２０)

　　５)如果 f－fnew f ＜εEM,则算法终止.
否则,π＝πnew,μ＝μnew,Σ＝Σnew,f＝fnew,转到步

骤２).
尽管外表面观测直方图离散为非常多的样本

点,但这并不会增加EM 算法的计算成本.如,在
利用(１５)式计算γnd 时,需要对每个sn

G 计算函数

N sn
G|μd,σ２d( ),尽管sn

G 非常多,但是每组中的样本

点都有相同的z 轴坐标,因此只须计算每组中心点

的函数值,再乘以相应的频数,即可获得当前组所有

样本点的高斯函数求和.例如,图１(b)中区间[７,

８)对应组中所有样本点的位置均为７．５,频数为

１５２,该 组 高 斯 函 数 求 和 可 以 用 １５２N
７．５|μd,σ２d( ) 计算获得.

算法２　LMEPGMD算法.

１)初始化.检测滤波后直方图的峰值(如果第

i组的能量累加值大于第i－１组和第i＋１组的能

量累加值,则认为第i组对应一个峰值),以峰值的

个数作为混合高斯分布中高斯分布的个数D,以峰

值位置形成的向量作为混合高斯分布中的均值初始

向量μ.取πd＝１/D,σ２d＝１(d＝１,２,,D)作为π
和Σ 的初始值.

２)利用算法１获得第１个(剪枝前)混合高斯

分布.

３)剪枝步.利用(７)式计算第１个混和高斯分

布的拟合函数,并计算该函数的峰值(这个拟合函数

峰值的计算方法类似直方图峰值的计算方法,即对

拟合函数进行大量均匀采样,如果第i个拟合函数

值大于紧邻的左、右２个拟合函数值,即认为这是一

个峰值),以峰值的个数作为剪枝后混合高斯分布中

的高斯分布个数D,以峰值位置形成的向量作为剪

枝后混合高斯分布中的均值初始向量μ.π 和Σ 的

初始值设置与步骤１)相同.

４)利用算法１获得第２个混合高斯分布.利

用(７)式计算第２个混和高斯分布的拟合函数,并计

算该函数的峰值.峰值的个数作为激发平面的个

数,峰值的位置作为激发平面的z轴坐标.

３　仿真实验

３．１　实验设计

利用单目标荧光重建和双目标荧光重建来验证

LMEPGMD的有效性.采用加利福尼亚大学提供

的数字鼠模型[１７],并按照文献[１８Ｇ１９]中的方法进

行简化.具体地,截取数字鼠中段躯干部分,将该部

分所含器官简化为６个.表１所示为这些器官的名

称和光学参数(含激发光和发射光２部分参数).

表１　数字鼠器官的光学参数

Table１　Opticalparametersofdigitalmouseorgans

Organ (μax/μ′sx)/mm－１ (μam/μ′sm)/mm－１ g
Muscle ０．０７５/０．４１２ ０．０４３/０．３５０ ０．９０
Heart ０．０５１/０．９４４ ０．０３０/０．８７０ ０．８５
Stomach ０．０１０/１．４１７ ０．００７/１．３４０ ０．９２
Liver ０．３０４/０．６６８ ０．１７６/０．６２９ ０．９０
Kidneys ０．０５８/２．２０４ ０．０３４/２．０２１ ０．８６
Lungs ０．１７０/２．１５７ ０．０９７/２．０９３ ０．９０

　　采用２种方法作为对比方法.第１种方法采用

固定的垂直于z 轴的激发平面(见图２中的绿色曲

线),在该平面上按角度均匀设置１８个等效激发节

点(见图２中的绿色星号),所有激发节点的z 轴坐

标均为z＝１７mm.为了方便描述,将第１种对比

方法简记为Original.第２种对比方法采用螺旋式

激发方法[６](见图２的蓝色螺旋线和蓝色菱形),１８
个等效激发节点在xoy 面上按角度均匀分布,在z
轴上按距离均匀分布.将第２种对比方法简记为

Spiral.对于本文提出的方法LMEPGMD,首先采
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用z＝１７mm平面上等角度分布的６个等效激发节

点,激发设置在数字鼠体内的荧光目标,并在数字鼠

外表面检测发射光的分布;然后利用算法２对这些

外表面分布的(滤波后的)直方图进行拟合,获得下

一步所需激发平面的个数与位置;最后在这些激发

平面上设置等效激发节点.如果只确定１个激发平

面,LMEPGMD就在该平面上等角度均匀设置１２
个等效激发节点;如果确定２个不同的激发平面,

LMEPGMD就在这２个平面上等角度均匀设置６
个等效激发节点;如果确定３个不同的激发平面,

LMEPGMD就在这３个平面上等角度均匀设置４
个 等 效 激 发 节 点,依 此 类 推. 可 以 看 到,

LMEPGMD使用的总的激发节点个数与对比算法

是大致相同的,这保证了比较的公平性.利用这３
种不同的激发方式可以获得不同的外表面分布,利
用第２．１节中的方法构建FMT逆问题,并对其进行

求解,即可获得３种不同方法对应的重建结果.很

多算法可以求解３种方法对应的逆问题,如贪婪式算

法[１９]、交替方向乘子法[２０]等.为了避免优化算法对

重建效果产生不必要的影响,本研究采用一个非常稳

定的算法———不完全变量截断共轭梯度法[２１Ｇ２２]求解

FMT逆问题,并获得L１ 范数意义下的重建结果.该

方法一直被广泛应用于求解FMT逆问题[２３Ｇ２４],本研

究的比较方法[６]也采用该算法进行重建.

图２ 螺旋式激发节点示意图(黑色圆柱体代表生物体,

红色圆柱体代表荧光目标,绿色圆圈对应原始激发

平面,绿色星号是原始方法采用的等效激发节点,

蓝色菱形是螺旋式等效激发节点)

Fig敭２Diagram ofspiralexcitation  black cylinder
represents living organism red cylinder
represents fluorescent target green circle
indicatesoriginalexcitationplane greenstarsare
originalexcitationsources andbluediamonds

arespiralexcitationsources 

本研究采用２个客观指标衡量３种不同激发方

法的重建效果.第１个指标是重建目标中心与真

实目标中心的距离,称为定位误差(LE),单位为

mm.第２个指标为对比噪声比[２５](rCNR).与LE
不同,rCNR同时考虑弃真(定位误差较大)和取伪

(较多的背景区域被认为是光源)２类错误,只有２
类错误都非常小,才能获得较优的rCNR.rCNR的计

算公式为

rCNR＝ μnoi－μnob

wnoiσ２noi＋wnobσ２nob( ) １
/２
, (２１)

式中:μnoi和μnob分别为感兴趣区域和背景区域重建

荧光能量均值;σ２noi和σ２nob分别为感兴趣区域和背景

区域重建荧光能量方差;wnoi和wnob分别为感兴趣

区域和背景区域中有限元节点比例.rCNR指标越大

越好,LE越小越好.
重建算法即不完全变量截断共轭梯度法的参数

取 值 范 围 为 τ ∈ １０－１０,１０－１１,,１０－２０{ },ε∈
１０－８,１０－１０,,１０－２０{ },共有１１×１３＝１４３种(τ,

ε)组合.对于３种不同的激发方式,重建算法在这

１４３个参数组合条件下运行,报告最优的LE对应的

重建结果.
本实验均在 ThinkPadT４７０p笔记本上运行,

该笔记本的CPU为i７Ｇ７７００HQ,主频为２．８GHz,
内存为１６G.所使用的程序均在 Windows１０环境

下利用 MATLAB２０１３b软件编写并运行.

３．２　单光源实验

荧光光源通常以点状形态散布在生物体内,在
病变早期,荧光光源通常较少,可以认为这些光源集

中分布在某一处或某几处区域内.为了计算方便,
通常将整个区域近似看作荧光光源,以区域的中心

作为光源的中心,这也是 FMT 光源重建相关文

献[４Ｇ６,１９Ｇ２０]中的通用做法.在这一组实验中,于数字

鼠肾部设置一个底面半径为１mm且高为２mm的

圆柱体荧光目标,圆柱体中心位置为(１１,７．１,２４),
该目标的荧光产额设为０．０６.用于仿真发射光外表

面观测 的 前 向 有 限 元 网 格 含 有 ２１２７８ 个 节 点、

１１８０４１个四面体,用于构建FMT逆问题的逆向网

格含有２９８１个节点、１５５５３个四面体.
图３所示为滤波后的数字鼠外表面发射光分布

的能量累加直方图,以及使用LMEPGMD拟合该直

方图的结果.滤波长度参数nfil＝５,蓝色柱状图为待

拟合的直方图.图３(a)所示为算法２中步骤２)的拟

合结果,即剪枝前的拟合结果,该混合高斯模型由２
个高斯分布组成(红色曲线),最终的拟合曲线用绿色

曲线表示.图３(b)所示为算法２中步骤４)的拟合

结果,即剪枝后的拟合结果,该混合高斯模型由一个

高斯分布组成,最终的拟合曲线用绿色曲线表示.
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图３ 发射光分布的拟合曲线.(a)剪枝前;(b)剪枝后

Fig敭３ Fittingcurvesofphotondensityinemissionprocesses敭 a Beforepruning  b afterpruning

由于剪枝前的拟合曲线只有１个峰值,因此最终的

混合高斯分布只由１个高斯分布组成.拟合曲线峰

值对应的z轴坐标为２５．１mm,与真实目标的z 轴

坐标２４mm非常接近.算法２的总耗时为２．７１２s.
表２所示为３种不同激发方式(LMEPGMD、

Original和Spiral)获得的单目标数值重建结果,其
中第２列为最优LE对应的(τ,ε)组合,第３列为３
种方法获得的重建中心(RC),最优的LE和rCNR分

别为０．３６４９mm和５６．１１６７.由表２可知,所提方

法在重建精度上有明显的优势.
表２　单目标数值重建结果

Table２　Numericalreconstructionresultsofsingletarget

Method (τ,ε) RC/mm LE/mm rCNR
LMEPGMD (１０－１３,１０－１２) (１０．８７１,６．７９６,２４．１５５) ０．３６４９ ５６．１１６７
Original (１０－１８,１０－１３) (１０．９１４,６．４７８,２４．１４０) ０．６４３３ ３６．６６４３
Spiral (１０－１１,１０－１１) (１１．０１８,７．３０１,２３．０３１) ０．９９０２ １７．９５０４

　　图４所示为３种不同激发方式获得的单目标

的二维和三维重建结果.其中第１行是二维能量

展示结果,该展示平面的z 轴坐标与真实光源的

中心坐标相同,即z＝２４mm,图中不同颜色对应

不同的重建能量,图右侧的彩色柱状图为不同颜

色对应的能量密度示例,红色圆圈为真实光源位

置;第２行是三维重建区域展示结果,图中灰色、

蓝色、褐色、绿色、黄色、青色区域分别对应数字鼠

的肌肉、心脏、胃、肝、肾、肺等器官.红色圆柱体

为真实光源,紫色区域为不同方法的重建结果.
第１~第３列分别对应本研究所提方法、Original
法、Spiral法的重建结果.由图４可以看出,所提

方法重建的光源位置更加准确,在背景区域的分

布更少(即“取伪”错误更小).

图４ 单目标的重建结果.(a)LMEPGMD;(b)Original法;(c)Spiral法

Fig敭４ Reconstructionresultsofsingletarget敭 a LMEPGMD  b Originalmethod  c Spiralmethod

３．３　双光源实验

在双光源实验中,２个底面半径为１mm且高

为２mm的圆柱体荧光目标分别设置于数字鼠肾部

和肝部,圆柱体中心位置分别为(２０．１,１２．９,１３)和
(１１,７．１,２４),目标的荧光产额均设为０．０６.用于仿

真发射光外表面观测的前向有限元网格含有２１２４１
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个节点、１１７８７２个四面体,用于构建FMT逆问题的

逆向网格含有２９８１个节点、１５５５３个四面体.
图５所示为滤波后的数字鼠外表面发射光分布

的能量累加直方图,以及使用LMEPGMD拟合该

直方图的结果.滤波长度参数nfil＝５,蓝色柱状图

为待拟合的直方图.图５(a)所示为算法２中步骤

２)的拟合结果,即剪枝前的拟合结果,该混合高斯模

型由２个高斯分布组成(红色曲线),最终的拟合曲

线用绿色曲线表示.图５(b)所示为算法２中步骤

４)的拟合结果,即剪枝后的拟合结果,该混合高斯模

型由２个高斯分布组成(红色曲线),最终的拟合曲

线用绿色曲线表示.由于剪枝前的拟合曲线有２个

峰值,因此最终的混合高斯分布仍由２个单独的高

斯分布组成,拟合曲线与算法２中步骤２)的拟合曲

线完全相同.拟合曲线峰值对应的z 轴坐标分别

为１１．９mm和２６．３mm,因此２个激发平面的位置

分别为z＝１１．９mm和z＝２６．３mm,第１个激发平

面与第１个真实目标的z轴坐标１３mm非常接近,
虽然第２个激发平面与第２个真实目标的z轴坐标

２４mm有些远,但是与 Original方法的激发平面z
轴坐标z＝１７mm相比已经近了很多.算法２的总

耗时为１．０２s.

图５ 发射光分布的拟合曲线.(a)剪枝前;(b)剪枝后

Fig敭５ Fittingcurvesofphotondensityinemissionprocesses敭 a Beforepruning  b afterpruning

　　表３所示为３种不同激发方式获得的数值重建

结果,其中第２列为最优的总的LE对应的(τ,ε)组
合,第３列为３种方法获得的２个RCs,第４列为最

优(τ,ε)组合对应的LE(总的LE与方法名称在同

一行,２个对应不同目标的LE在方法名称的下一

行),最优的重建结果用加粗数字表示.由表３可

知,所提方法在LE指标上与 Original方法的结果

相近,但略有优势,与Spiral方法相比,所提方法有

明显的优势.在rCNR这个指标上,所提方法明显优

于Original方法和Spiral方法.
表３　双目标的数值重建结果

Table３　Numericalreconstructionresultsfordoubletargets

Method (τ,ε) RCs/mm LE/mm rCNR

LMEPGMD (１０－１４,１０－１２)
(１９．９６４３,１３．２６３２,１１．９９２７) １．９５３７
(１１．３６４８,６．４９６４,２３．４８３２) １．０７９３/０．８７４４

１９．７７７２

Original (１０－１７,１０－１２)
(２０．７３１８,１２．４１４９,１２．２９５３) ２．０４３９
(１１．１８４８,６．１４０２,２４．０７５５) １．０６３５/０．９８０４

９．５５６９

Spiral (１０－１３,１０－１１)
(１９．６７２２,１４．８１７２,１１．８０９７) ３．２３９０
(１１．０２３８,７．１６７０,２３．０６０４) ２．２９６８/０．９４２３

７．８６８０

　　图６所示为３种不同激发方式获得的二维和三

维重建结果.其中第１行和第２行是二维能量展示

结果,第１行展示平面的z 轴坐标与第１个真实光

源的中心坐标相同,即z＝１３mm,第２行展示平面

的z轴坐标与第２个真实光源的中心坐标相同,即

z＝２４mm,图中不同颜色对应不同的重建能量,图
右侧的彩色柱状图为不同颜色对应的能量密度示

例,红色圆圈为真实光源位置.第３行为三维重建

区域的展示结果,图中灰色、蓝色、褐色、绿色、黄色、
青色区域分别对应肌肉、心脏、胃、肝、肾、肺等器官.

红色圆柱体为真实光源,紫色区域为不同方法的重

建结果.第１~第３列分别对应本研究所提方法、

Original法、Spiral法的重建结果.由图６可知,所
提方法重建的光源位置更加准确,在背景区域的分

布更少(即“取伪”错误更小).

４　结　　论

本课题组提出一种利用外表面观测和混合高斯

分布估计荧光团z 轴坐标的方法,并将估计结果用

于调整激发平面的位置,从而达到完全激发荧光团
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图６ 双目标的重建结果.(a)LMEPGMD;(b)Original法;(c)Spiral法

Fig敭６ Reconstructionresultsofdoubletargets敭

 a LMEPGMD  b Originalmethod  c Spiralmethod

的目的,进而改善FMT的重建结果.通过外表面

观测推测合理的激发平面位置,解决了“荧光探针激

发不完全”这一问题,这是一个全新的解决该问题的

思路;为FMT引入了高斯混合分布这一数学工具,
用于确定激发平面的位置;根据FMT的发射光外

表面分布特点制定了合理的剪枝策略,从而可以自

适应确定激发平面的个数,进一步节省人工成本,为

FMT的完全自动化做出贡献.从实验结果可以看

出,所提方法只需要很少的激发光源就可以准确、快
速地获得下一步所需激发平面的数量和位置,这种

方法非常适合于硬件设计,在活体鼠实验中能够实

现在线激发平面预测,完全激发荧光团,最终更加准

确地重建荧光目标.
本研究虽然只提出了一个简单的方法来预测荧

光目标的z 轴位置,但是提供了一个重要的思路,
即:可以通过少量的外表面观测和人工智能的方法

估计真实荧光目标的所在区域.以往区域收缩的方

法都是基于２次或多次求解FMT逆问题的.这类

方法面临２个问题:重建算法耗时较长;多次求解逆

问题的算法所使用的参数很可能彼此不同.这２个

问题都增加了它们在实际应用中的难度.只要找到

合适的人工智能方法,并用其估计荧光目标的所在

区域,就可以有效地克服或改善这２个问题,这也是

未来研究的重点内容.
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