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摘要：利用“细胞ＣＴ”———激光扫描共聚焦显微镜可以获得肿瘤细胞三维断层图像，实现肿瘤细胞三维可视化，

为此提出了一种针对细胞断层图像轮廓的三维极坐标插值方法，以图形形态学中心为极坐标原点，将轮廓点转

换为由极坐标表示。按极角采样获得离散轮廓点数据，综合多层轮廓信息，依照表面轮廓变化趋势，进行均匀三

次Ｂ样条拟合完成插值。针对肿瘤细胞核常见的分支核结构，利用曲率角点检测和数学形态学相结合的方法实

现轮廓分割，并采用基于阈值半径的轮廓匹配方法实现分支轮廓对应，继而实现细胞分支核插值。结果显示，本

方法可实现细胞及细胞核的三维插值，插值后轮廓表面三维重建表现出良好的曲面光滑性和连续性，表明极坐

标插值数据可为细胞三维形态结构测量提供便利。
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引　　言

类似人体断层扫描ＣＴ，激光扫描共聚焦显微

镜（Ｌａｓｅｒｓｃａｎｎｉｎｇｃｏｎｆｏｃａｌｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ，ＬＳＣＭ）被

称为“细胞ＣＴ”，可以获得活细胞连续断层“光学

切片“，对细胞断层图像的处理可以实现细胞三维

可视化及三维形态参数的精确测量［１］。和其他医

学断层图像类似，ＬＳＣＭ细胞断层图像也存在各向

分辨率不同的现象［２］。点光源激发、针孔探测使切

向可以达到高分辨率，而纵向机械移动的局限使成

像间距远大于切向像素间距。如果直接将断层数

据用于三维重建和显示会造成重建后模型表面粗

糙，阶梯形变明显。因此，需要在相邻断层图像间

插值，获得合理的层间图像，使层间和层内像素点

间距一致，实现二维图像渐变，进而使三维模型光

滑化［３］。

常用的插值方法可分为两大类：基于灰度的插

值和基于形状的插值［４］。基于灰度的插值方法基

于这样的假设：图像对应的像素灰度值或轮廓形状

在待插值方向成线性变化，通过对采样点的灰度值

线性加权平均得到插值点的灰度值［５］；该方法会造

成边缘模糊，不利于三维目标提取及测量。基于形

状的插值方法通过对距离变换后的相邻两张图像

对应像素的距离值线性插值获得插值层距离值，对

距离值符号的判断得到插值层轮廓形状［６８］；该方

法可以保留目标的形状轮廓信息，实现层间形状均

匀过渡变化，但须计算图上每一点到边缘的距离，

计算量较大。

对于细胞三维断层图像，其突出特点在于细胞

结构的复杂多样性，现有的仅考虑两层图像信息的

插值方法难以对 ＬＳＣＭ 细胞图像实现较好的插

值。为此，本文提出综合多层轮廓信息的三维极坐

标插值方法。新方法将二维轮廓置于极坐标下，轮

廓点直角坐标转化为极径和角坐标。对于已成序

列排列的断层图像，提取多层图像相同角坐标的轮

廓离散点进行曲线拟合，以获得插值层轮廓点位

置。同时，放弃传统几何形心作为极坐标原点的做

法，应用数学形态学方法确定原点，保证采样极径

和轮廓点一一对应。针对细胞核分叶的特殊情况，

采用基于角点的轮廓分割方法实现极坐标下的插

值。鉴于肿瘤细胞核形状的相对复杂性，仅以细胞

核轮廓插值为例说明本文三维插值方法。

１　基于肿瘤细胞断层图像轮廓的三

维插值方法

１１　极坐标原点

通常直角坐标变换极坐标时会选择截面图形

的几何形心作为极坐标原点，这种方法对分布均匀

对称的简单凸细胞是可行的。但在不规则的细胞

核轮廓情况下，如细胞核凹陷等，几何形心可能偏

离图像中心或位于轮廓之外，如图１所示。在该情

况下进行极坐标变换可能造成一条极径对应多个

轮廓点的情况，使插值混乱。

因此，对于有凹陷或突出的无分叶细胞核图

像，本文采用数学形态学开运算去除周围突起，只

保留图像核心区域，以核心区域中心作为极坐标原

点，由于是形态学处理得到的中心，因而被称为形

态学中心（见图１），下文提到的图形中心均为形态

学中心。

图１　不规则细胞核轮廓的几何中心和形态学中心

形态学运算是针对二值图像依据数学形态学

的集合论方法发展起来的图像处理方法。定义一

种特殊的邻域，称之为“结构元素”，它和二值图像

对应区域进行特定的逻辑运算，逻辑运算的结果为

相应像素值。常见的形态学运算有腐蚀和膨胀［９］，

开运算是基于这两种基本运算的操作，先对图像腐

蚀，然后膨胀，如图２所示。开运算的作用效果是

去除细小的对象，平滑轮廓，去除尖峰，在纤细点处

图２　开运算示意图

１２６第５期　　 撒　昱，等：肿瘤细胞断层图像轮廓的三维极坐标插值方法



分离物体等，如图３所示。

图３　开运算查找核心区域

１２　极坐标变换

通过上述方法得到的细胞核二值图的极坐标

原点表现出良好的空间匹配性。应用形态学开运

算所得图形的中心基本位置一致，仅稍有偏差。基

于理想轮廓中心坐标基本对齐的事实，需对图层进

行轮廓坐标校准，即平移各层轮廓，使各层中心均

居于狕向坐标轴上。原始共聚焦图像即是以时间

序列保存为三维数组犞（狓，狔，狕），平移使图形中心

对齐后的共聚焦断层轮廓图像以成像顺序构成三

维数组犞（狓，狔，狕），每个轮廓点有唯一的直角坐

标，按照直角坐标转极坐标公式可以用极角θ、极

径狉，及纵向狕坐标表示，构成三维数组犐（θ，狉，狕）。

从极角为０开始，以不变的采样间距对轮廓点

重采样，每个极角采样对应三维模型表面一条轮廓

线上多个离散点。当极角采样间距取值足够小时，

可以提取到足够多的轮廓线，代表三维模型表面形

态特征信息。对每条轮廓插值后可以得到插值层

的轮廓，为保证原始细胞形态结构的一致性，需将

插值后的图形反平移回原始位置。原始图像图层

按平移向量反平移，插值层则以上下两层平移向量

的差值做线性平分后的平移向量做反平移。

１３　基于犅样条的轮廓插值

某一极角下，轮廓点呈离散分布，可通过曲线

拟合来获得中间插值层轮廓点位置。将传统断层

图像基于相邻两层原始图像信息插值得到中间层

插值图像的二维插值方法变换成三维轮廓点的一

维曲线插值，三次Ｂ样条结合４层轮廓的信息获

得插值点的位置信息。

曲线拟合是指用连续曲线近似地刻画或比拟

平面上离散点组所表示的坐标之间的函数关

系［１０］。目前已有多种方法实现离散点曲线拟合插

值，如最简单的线性插值、应用多项式函数的拉格

朗日插值、牛顿插值以及更精确的分段低次插值

等，各种插值具有各自的优势和相对适应的范围。

综合考虑各种插值方法和细胞轮廓的实际情况，本

文认为均匀三次Ｂ样条插值更为适宜。

Ｂ样条具有表示和设计自由曲线曲面的强大

功能，是一种统一、通用、有效的标准算法，在曲面

重构中被广泛采用［１１１３］。它继承了已有贝塞尔

（Ｂｅｚｉｅｒ）样条曲线的优点，同时克服了其存在的不

足，具有如下特性：局部性，即局部控制点决定曲线

局部形态，但各分段曲线组成连续光滑总体曲线；

保凸性，曲线各点均落在以直线连接各端点的控制

多边形构成的凸包内，保持原有的曲线凹凸形态；

几何不变性，变差缩减性等［１４］。正是基于Ｂ样条

曲线的这些良好性质，可以应用于细胞三维轮廓线

插值，保持三维轮廓的基本形状，实现光滑连接，并

简单修正原始轮廓，去除棱角，三维重建后模型表

面平滑，更加逼真［１５］。

Ｂ样条曲线方程在节点区间狓∈［狋犻，狋犻＋１）定义

为

犘（狓）＝∑
狀

犻＝０

犘犻犖犻，犽（狓） （１）

式中：犘犻（犻＝１，２，…，狀）是控制多边形的顶点，

犖犻，犽为犽阶（犽－１次）Ｂ样条基函数。设犜＝（狋０，

狋１，狋２，…，狋犿）是犿＋１个非递减数的集合，狋０≤狋１≤

狋２≤狋３≤…≤狋犿。狋犻称为节点，集合犜称为节点向

量（Ｋｎｏｔｖｅｃｔｏｒ），半开区间［狋犻，狋犻＋１）是第犻个节点

区间（Ｋｎｏｔｓｐａｎ）。

由ＤｅＢｏｒ和Ｃｏｘ分别导出的Ｂ样条递推定

义使计算更加简便，得到普遍认同［１６］

犖犻，犽（狓）＝
１　狋犻＜狓＜狋犻＋犽

０　
｛ 其他

（２）

犖犻，犽（狓）＝
狓－狋犻

狋犻＋犽－１－狋犻
犖犻，犽－１（狓）＋

狋犻＋犽－狓

狋犻＋犽－狋犻＋１
犖犻＋１，犽－１（狓） （３）

式中：犽为Ｂ样条幂次，狋犻等为节点，基函数在节点

区间具有局部支撑性的性质，即

犖犻，犽（狓）
≥０ 狓∈ ［狋犻，狋犻＋犽］

＝０
｛ 其他

（４）

１４　分叶形细胞核

对于有分叶的细胞核图像，极坐标中心的确定

应该根据图像形状特性，即由简单闭合单图形，颈

部逐渐细化到最终形成多轮廓分支的过程，如图４

所示。原始细胞图像三维数组犞（狓，狔，狕），从第犖
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张图像开始显示图像分支，即当狕＝犖 时，二值图

像上有两个连通域。采用分段插值的方式，对分支

前的图像轮廓数据采用和单轮廓插值相同的方法

进行插值，即形态学开运算确定图形中心，直角坐

标转换为极坐标，按极角间隔采样获得离散轮廓点

数据，均匀三次Ｂ样条拟合获得中间插值层轮廓

点位置。对分支图像的插值需要考虑的是轮廓对

应问题。将狕＝犖－１张图像，即分支前一张，进行

轮廓分割，分成和两支对应的两段轮廓，即可按照

单轮廓插值进行，关键的问题是如何合理分割图形

轮廓。借鉴计算机模式识别领域角点的概念，并结

合数学形态学运算，实现合理分支轮廓分割。

图４　３种典型细胞核ＬＳＣＭ二值化图像

１．４．１　颈部分离中心

分支前一张图像有着明显的图形特征，有明显

的分支颈部区域，该区域两侧内凹，有明显的曲率

变化，颈部区域较其他区域更细，这正符合细胞核

分裂过程中，中间凹陷从而实现细胞核分离的事实

（见图５（ａ））。首先将该图像做形态学骨骼化处

理，得到图像骨骼（见图５（ｂ））。骨骼是指图像中

央的“支撑”部分，即中轴，是描述图像几何及拓扑

性质的重要特征之一。在原始图像上进行腐蚀运

算，即一层一层剥离二值化图像像素点，同时检测

骨骼图像上最先被腐蚀运算作用到的像素点，也就

是图像上颈部最细处的中轴点，记录该点为颈部分

离中心（见图５（ｃ））。

图５　颈部分离示意图

１．４．２　角点检测

角点是二维图像的重要特征点，包含图形图像

的形状位置等重要特征，可以有效地减少数据量，

在三维场景重建、目标跟踪、目标识别、图像配准中

起重要的作用。分支细胞图像上颈部凹陷处就是

保留图像重要特征的角点，如果能检测出颈部角

点，即能实现轮廓的准确分割。

本文采用计算曲线曲率极值的方法得到角点

位置。普遍认为角点是二值图像亮度变化剧烈的

点或图像边缘轮廓上曲率极大值的点［１７］。采用

Ｈｅ及Ｙｕｎｇ
［１８］提出的基于自适应阈值和动态支撑

域的多曲率尺度角点检测方法，先在低尺度下计算

曲率获取初始的候选角点，然后利用取局部阈值和

候选角点的角度移除圆角点和量化噪声及边缘细

节产生的伪角点。尽管此方法检测角点快速有效，

但不可避免地会有伪角点遗漏。结合实际情况，加

注约束条件，即角点到颈部分离中心的距离应小于

所有轮廓点到颈部分离中心的平均距离，最终结果

显示出良好的角点检测率。

１．４．３　轮廓分离匹配

连接颈部分离中心和角点可以将轮廓在细颈

部分割成两部分，并且和分支后的轮廓有良好的形

状对应关系，如图６所示。细胞核分支情况下轮廓

的对应问题较好解决，也可以采用阈值半径的轮廓

匹配方法计算各个封闭轮廓的中心，上层中心犆

在下层投影为犆′，判断犆′是否在以下层中心犆２ 为

圆心和给定阈值为半径的圆形区域内，如图７所

示，判定两轮廓匹配。对匹配好的分支轮廓可以采

用单轮廓极坐标插值的方法完成轮廓插值。

图６　轮廓分离示意分割

图７　三维分支轮廓对应匹配
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２　实验结果分析

为检测新型三维插值方法处理细胞三维图像

的效果，本文以肿瘤细胞激光扫描共聚焦显微图像

为例进行了实验研究。所用的细胞断层图像由激

光扫描共焦显微镜（ＺｅｉｓｓＬＳＭ５１０，Ｚｅｉｓｓ，Ｇｅｒ

ｍａｎｙ）对全细胞进行三维“光学层切”成像获得。

图像组采集参数设定为：狕向采样间距为０．５μｍ，

狓，狔方向像素长度为０．０７μｍ，图像尺寸为５１２像

素×５１２像素。狕向与狓，狔方向分辨率的差异决

定了相邻层图像之间插值的层数，此参数用于插

值计算中。两原始图像之间通过本文介绍方法插

值获得形状逐渐过渡的６层图像，使狓，狔，狕三方

向分辨率一致。用于细胞断层图像轮廓三维插值

的是二值化后的细胞核及全细胞断层图像，三维重

建算法采用 ＭａｒｃｈｉｎｇＣｕｂｅｓ
［１９］算法，对处理后的

二维断层轮廓数据进行三维重建。由图８中经新

插值方法处理后重建所得的结果可以看出，表面重

建效果有明显改善。

图８　细胞三维重建效果图

３　结束语

本文提出了一种针对细胞共聚焦扫描断层图

像轮廓的三维插值方法，以形态学开运算确定图形

形态学中心，作为极坐标原点，将三维轮廓点直角

坐标转换为极坐标，按极角间隔采样获得离散轮廓

点数据，均匀三次Ｂ样条拟合获得中间插值层轮

廓点位置。尤其针对细胞核特殊的分支结构，结合

数学形态学处理和基于曲率的角点检测实现轮廓

线的合理分支对应。结果显示，经本方法插值后轮

廓线的表面三维重建表现出良好的曲面光滑性和

连续性。

极坐标变换插值的一项优势是插值结束后，可

直接获得细胞图像的半径分布，有利于细胞三维形

态的提取。由于细胞及细胞核形态结构的复杂多

样性，算法的普适性尚有待进一步改善，下一步要

做的工作就是针对多种细胞及细胞核形状对算法

进行改进，并尝试使用多种样条函数实现轮廓点拟

合，对比分析，选择更适合细胞断层轮廓三维重建

的算法。
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