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1. 中文摘要 
 

正子標誌分子影像藥物，可在標定目標器官上累積，並藉由小動物正

子斷層掃瞄儀成像，為現代藥物開發研究的利器。小動物 PET/CT具

備同時提供，功能性正子斷層掃瞄(PET)與結構性 X光斷層掃瞄(CT)

等，兩種類型影像的能力。而其所產生的 PET與 CT的影像，也由於

硬體設備之系統整合，幾何上兩種影像可以直接相互融合，藉由影像

疊合的輔助，可提高判讀診斷的正確性。PET/CT 除了可以提供結構

性 CT影像輔助 PET影像的診斷外；亦可提供衰減係數修正的功能，

取代傳統 PET 所需的穿透式掃瞄，減少掃瞄時間，並提供相對定量

分析。我們將使用微型電腦斷層掃描所得影像，針對不同組織結構，

進行自動影像分割；再依據分割組織對 511 keV光子的衰減係數，重

新組合出一衰減影像圖譜。最後根據衰減影像圖譜，搭配微型正子掃

描儀之幾何結構，計算正子掃描儀中，每一條由成對偵檢對所形成的

反應路徑(LOR) 之衰減校正係數。所發展的衰減校正方法，也將與現

有微型正子掃描儀系統結合，達成一整合型正子影像定量分析系統。 
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2. 英文摘要 
 
Functional PET imaging using targeted molecular probes has become 
very important in many drug development using small animal models. 
However, probe uptakes limited to specific targeted areas greatly increase 
diagnostic difficulty. However, small animal PET/CT scanners have now 
been recognized as a powerful diagnostic modality. PET/CT scanner 
provides “hardware” image fusion capabilities which will make 
interpretation of PET images much easier due to the anatomical 
landmarks offered by CT scans.  
 
In addition, the CT data can be used to correct PET scans for photon 
attenuation. The thesis of two-year project is the development of a 
quantitative imaging system that provides accurate bio-distribution 
measurement of positron-labeled molecular images for combined 3D 
PET/CT scanners. The imaging system consists of two major research 
tasks: (1) automatic CT image segmentation, and (2) accurate estimation 
of attenuation correction factors for PET imaging.  
 
An automatic segmentation algorithm based of fuzzy clustering will be 
developed for whole-body CT image. After image segmentation, each 
region of the partitioned CT image, representing one type of material, is 
then assigned a unique attenuation coefficient of 512 keV photons. The 
corresponding ACF can be computed via accurately forward projection 
the 512keV attenuation image. It is anticipated that the newly developed 
system can provide some quantitative PET image using the co-registered 
CT image for small animals. 
 
 



5 

3. 計畫目的 
 
在利用微型電腦斷層掃描(microCT)之影像，針對微型正子斷層掃描
(microPET)，發展光子衰減係數校正的方法，進而達成提升正子影像
定量分析的正確性。由於正子與電子互毀所產生 511 keV光子，在穿
透活動時，會因與活體物質的相互作用而衰減。因此，掃描儀所偵測

之光子對的數目會較真實產生的光子對數目少，影響爾後重建影像的

正確性。利用微型電腦斷層掃描其高解析的活體結構影像，除了可以

與正子影像直接進行影像融合外，也可以提供光子在活動內所面臨在

各個組織內衰減的情形。 
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4. 計畫緣起 
 
正子標誌分子影像藥物，可在標定目標器官上累積，並藉由小動物正

子斷層掃瞄儀成像，為現代藥物開發研究的利器。正子斷層掃描雖可

描述活動之藥物分佈，然而對特定目標之藥物或基因表現，卻無法提

供其相對組織部位的解剖圖形。因此可搭配電腦斷層掃描之高度解析

度結構性影像，來增進判讀的正確性。小動物 PET/CT具備同時提供，
功能性正子斷層掃瞄(PET)與結構性 X光斷層掃瞄(CT)等，兩種類型
影像的能力。而其所產生的 PET與 CT的影像，也由於硬體設備之系
統整合，幾何上兩種影像可以直接相互融合，藉由影像疊合的輔助，

可提高判讀診斷的正確性。PET/CT 除了可以提供結構性 CT 影像輔
助 PET影像的診斷外；亦可提供衰減係數修正的功能，取代傳統 PET
所需的穿透式掃瞄，減少掃瞄時間，並提供相對定量分析。 
 
小動物影像為現代分子藥物與基礎生物研究之重要工具。核研所現有

微型正子斷層掃描與電腦斷層掃描，可借助系統之影像資料整合，進

行高等進階分子影像研究。目前微正子斷層掃瞄多只著重於定性之影

像表現，相關的定量分析研究（特別是分子藥物）較無著墨。本計劃

亦是國內首次對小動物 PET/CT進行定量分析研究。 
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5. 執行方法與進度說明 
 
5.1 PET/CT 原理 

由於正子與電子互毀所產生 511 keV光子，在穿透活動時，會因與活
體物質的相互作用而衰減。因此，掃描儀所偵測之光子對的數目會較

真實產生的光子對數目少，影響爾後重建影像的正確性。利用微型電

腦斷層掃描其高解析的活體結構影像，除了可以與正子影像直接進行

影像融合外，也可以提供光子在活動內所面臨在各個組織內衰減的情

形。我們將使用微型電腦斷層掃描所得影像，針對不同組織結構，進

行自動影像分割（如圖 1）。 
 

 
Figure 1. Flow diagram of a PET/CT scan. 

 
5.2 群聚分析法 

我們將採用群聚分析法(Cluster Analysis)來進行 CT影像分割。群聚分
析法的概念，是將相似性大的物質歸為一群，使得在同一個群聚內的

事物都具有相同的特性(Homogeneity)，而在不同的群聚之間卻有顯著
的差異性。如果以幾何圖形來看，同一群聚內的分子應聚集在一起，

而不同群聚的成份應該彼此遠離。因此可以對資料作簡化的工作與分
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類。 
 
在群聚分析的過程中，每個群體都有個中心（Centroid），代表此群
體存在的意義，也作為群聚分析的動力。藉由比較群體中心和每個影

像點之間的相似性，可以將相似性大的資料向群體中心聚集。    在
這裡為了達到運算的簡便與快速，評估影像點到各群體中心的相似

性，主要計算影像點與各群體中心的歐幾里德距離（Euclidean 
Distance）： 

2
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µ代表第 i個群體的中心點， x代表第 j個影像點的特徵點，則每個影

像點有M個屬性，因此若是有 N個影像點，則對任一群體中心而言，
可以寫成 N*M的距離矩陣。然而我們通常只比較每個影像點所表現
出影像值的特性，因此M定義為 1。 
 
平均數群聚演算法（C-Means Clustering）是群聚分析中，最為簡單而
快速達到收斂的方法。使用平均數群聚演算法時，群體中心定義為每

個群體的平均值
^
µ，並且在假設已知的群體數目 C個下，將影像區分

為 C個群體。使用平均數群聚演算法時，在分析前是無法得知每個群
體的中心，必須在每一次的運算中反覆更新，直到平均值不再變動為

止。利用影像點與群體中心之間的關係，計算其歐幾里德距離，依據

下列機率公式 

( ) ( )
⎪⎩

⎪
⎨
⎧ −

≅
∧

otherwise         0

min if          1 2
ij

ji
x

xP
µ

ω      (2) 

將各影像點分派到距離最近的群體內，重新計算得到新的群體中心。

如此反覆計算，直到各群體沒有須重新分配的影像點為止。 
 
5.3 模糊平均數群聚演算法 

然而在平均數群聚演算法中，每一個影像點只能屬於一個群體。以機

率值來看，影像點選擇群體的隸屬機率值 ( )ji xP ω 不是為 1，就是為 0。
然而這樣絕對地分群方式卻有一個缺點，若是有兩個群體有互相重疊
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的區域，那麼平均數群聚演算法則無法正確地評估落在兩個群體間的

模糊地區。因此在 1973年，由 Bezdek首先提出模糊平均數群聚演算
法（Fuzzy K-Means Clustering, FCM），將隸屬機率值 ( )ji xP ω 以介於

0 到 1 的數值來表示。因此每一個輸入的影像點相對於群體的歸屬
性，不再是絕對地全有全無的方式，而是以介於 0到 1的數值來表示
其模糊的歸屬性。 
 
FCM 為在處理落在兩個群體間的模糊地帶時，是按照一定的條件對

於觀察點進行分群的數學方法，來達到分群效果的最佳化。在這裡利

用了一個成本函數（Cost Function）對分群效果作調控，如果能讓此
成本函數達到最小值，即可以得到最好的分群效果。 
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其中，b用來調整不同群體之間混合的程度，因此 b愈大代表不同群
體間混合的程度愈大；b愈小代表不同群體間混合的程度愈小。在這
裡為了簡化群體間的模糊程度，增加計算速度，b值設定為 2。 
 
在成本函數中，主要有三個參數 ( )ji xP ω 、

∧
µ和 x。然而當我們對影像

進行群聚分析時，只影像值 x是我們已知的參數，然而影像點選擇群

體的隸屬機率值 ( )ji xP ω 和群體中心（也就是任一區域的平均值）
∧
µ，

卻是我們事先無法知道的參數。因此為了得到成本函數的最小值，分

別以 ( )ji xP ω 和
∧
µ對成本函數取一階導函數，即可以評估出未知的參

數 ( )ji xP ω 和
∧
µ。 
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因此 FCM可概述如下： 
    步驟一、我們可以由之前介紹到的平均數群聚演算法，得到群體
中心 iµ ，當作 FCM的各個群體起始值，將其分別是為 C個群體的群
體中心（也就是平均值）。這樣可以減少演算次數，進而減少演算時

間。 
    步驟二、將各個群體的初始值分別帶入公式（4），得到各個觀
察點選擇群體的事後機率值 ( )ji xP ω 。因此 N個觀察點對於 C個群體
可以寫成 N*C的機率矩陣。 
    步驟三、將 ( )ji xP ω 帶入公式（5），得到各個群體新的平均值 iµ ，

找尋新的群體中心。 
    步驟四、和原先的平均值比較，計算之間的差距

( ) ( )

( )k

kk

µ
µµ −

=∆
−1

. 。

若 .∆小於容許值則結束 FCM。若大於容許值，則令 k=k+1，回到第二
步驟繼續計算。在這裡容許值定為 10-5。 
    步驟五、互相比較每一個影像點對應於各個群體所產生的隸屬機
率，將最大的機率值歸屬於其群體中，以完成影像分割的步驟[13]。 
 
然而影像分割不同於數值分析，將 FCM用在影像分割上，群體分佈
的空間關係會影響分群的結果，因為在群聚分析中，假設每一個觀察

點彼此獨立，因此只能考慮影像點間，在影像值上的向量差距，並不

能考慮觀察點間的空間位置。 
 
因此本研究是藉由影像點周圍影像值的變動來考慮影像點的空間關

係。由於在群聚分析中， x代表在某一屬性下的數量，因此不僅能表

現影像值的大小，亦能表示影像值的區域變化。因此計算在有限範圍

內影像值變化的標準差，即可表示在影像值變動狀況的屬性下，來考

慮觀察點的空間關係。由於以影像值為單位的 FCM演算結果表現出
區域內的同質性（Homogeneous），因此當標準差數值較小的時候，
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可以看做影像點位於一均勻的區域內，此時 FCM演算的結果可視為
能真實地反映出影像點分佈的狀況。相對地，以標準差為單位的 FCM
結果則代表區域間的異質性（In-homogeneity），也就是影像中邊緣
位置的所在，因此當標準差數值較大的時候，即代表此影像點位於邊

緣的機會很大，就可以再依據其影像值大小的特性，判斷應落在哪種

邊緣內，這樣可以改善 FCM在影像分割上的誤差。 
 
5.4 CT 影像分割策略 

使用 FCM分割 CT影像之前，我們對 CT影像提出一些假設。首先，
由於 CT影像是經由電子訊號轉換出來的數位影像，因此每個影像值
出現的機率，可以由高斯分佈（Gaussian Distribution）所描述。 

( )
( )

2

2

2

2
1 σ

µ

σπ

−−

=
x

exf                  （1） 

若是此影像點被歸類於正確的群體中，則在這裡 代表此群體的平均
值，而 代表此群體的之標準差。因此若是經由 FCM計算後，此影像
點能被區分在正確的群體中，則對於此群體之高斯分佈描述，更能代

表真實影像的分佈狀態。 
 
其次，在影像分割的過程中，最容易面對的問題在於分割 CT影像時，
常出現由部分體積效應（Partial Volume Effect）造成邊緣無法準確地
界定。不過由於 CT影像的解析度遠比 PET影像的解析度來的高，因
此部分體積效應對於 PET影像的影響遠比 CT影像的嚴重。此外在發
射式掃描中，經由正向投影（Forward Projection）後得到的正弦圖代
表每一條 LOR 上所偵測到互毀光子的總計數值，儘管由於 CT 的部
份體積效應會造成影像分割上的錯誤，但是對於整條 LOR 的衰減修
正而言，仍然遠小於發射式掃描本身所帶來的誤差，PET衰減修正是
可以容忍累計不超過約 10 個影像點的分割錯誤。換言之，對於 PET
衰減修正而言，部分體積效應不會嚴重影響 CT影像分割的準確性，
亦不會為 PET影像帶來嚴重的偏差。 
 
本研究運用 FCM針對影像中不同屬性（影像值以及標準差），粹取
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影像中各種不同的特徵屬性（Feature Extraction），減少使用影像分
割進行衰減修正所造成的誤差。 

( )
24

25

1

2∑
=

−
= j

j xx
S       （2） 

 
計算遮罩內 25 個影像值的標準差（Standard Deviation），將其結果
代表為遮罩內中心點與周圍影像點的空間關係。因此每一個影像點都

具有兩種數值：以影像值為單位的數值和以標準差為單位的數值。接

著分別對以影像值為單位的 CT影像以及後來計算出以標準差為單位
的 CT 影像進行 FCM 演算，最後將這兩種類型的影像結果根據其代
表的特性，以判斷影像點在 CT影像中的位置，對 CT影像進行影像
分割的步驟（如圖二）。因此在影像分割的過程中，首先利用以標準

差為屬性的 FCM結果，來判斷此影像點是否位於邊緣上，接這再利
用以影像值為屬性的 FCM結果，依據不同的觀察方式，判斷影像點
的歸屬性。 
 
本研究主要針對 CT影像，依據不同的影像分佈狀況，提出不同的分
割方式。Table 1說明針對全身 CT影像的影像分割計畫。第一、對於
頭部 CT 影像以及胸部以外的 CT 影像（腹部 CT 影像），主要將影
像分成骨骼、軟組織（Soft Tiisue）和空氣。因此針對影像值為屬性
的 FCM運算時，主要固定為 3個群體數目。這是由於骨骼的對於光
子的衰減較大，衰減係數的分佈也因為其原子序較高，而與其他組織

不同，因此進行衰減修正時，可以使用不同的線性函數轉換，給予較

多的修正。然而對於空氣的區域，由於不會對光子產生較多的衰減反

應，因此可以不必給予過多的修正。第二、對於胸部 CT影像，由於
肺臟的組織結構不同，因此造成其影像分佈介於空氣與軟組織之間，

為了更能正確地區分肺臟組織，因此處理位於胸腔的切面影像，則採

取 4個群體進行影像分割：骨骼、軟組織、肺臟和空氣。 
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Figure 2. Flowchart of CT Image segmentation. 

 
此外，針對標準差為屬性的 FCM運算時，由於落在不同組織之間的
邊緣也會各自形成一個區域，因此增加群體數目來表示落在兩個區域

間的邊緣。然而對於以 4個群體為分割目標的設計而言，隸屬於各組
織的影像點會各個分布於邊界的群體之中，不會依照原先想法產生

10種不同的分佈，因此為了減少 FCM的演算速度，增加臨床上的實
用性，對於以標準差為屬性的 FCM運算時，仍設定 6個群體數目進
行運算。因此每一張 CT 影像應由兩種不同屬性的 FCM 計算後，依
據不同的群體，可以得到不同的隸屬機率矩陣。 
 
如 Fig. 2 說明影像分割之判斷流程。首先判斷影像點是否位在邊緣
上。當影像點被區分在標準差最小的群體時，其影像點的歸屬直接依

據以影像值為主的 FCM演算結果。這是由於當影像點的標準差為最
小的時候，代表此影像點位於一均勻性質的區域，因此以影像值為主

的 FCM演算結果可以正確地代表此影像點的歸屬性。 
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再者，剩下未被分類的影像點，其標準差都較高，也代表此影像點若

不是落於骨骼區域，就是落於邊緣區域。這是由於對於骨骼而言，由

於本身的組織結構造成落於骨骼區域的影像點，其計算出的標準差都

較為高，常和落在邊緣的影像點分布於同一個群體中，若單以標準差

的結果來觀察骨骼的區域，則無法有效地區分落在骨骼和邊緣的影像

點。所幸骨骼的影像值比軟組織和空氣都還要高，因此再利用影像值

的差異則可以有效地區分出骨骼。因此為了區分骨骼區域，使用 3*3
的遮罩，對於經由以影像值為主的 FCM演算法所得到的 3種隸屬機
率矩陣，計算其遮罩內的機率總和，若是代表骨骼群體的機率矩陣中

具有最大的機率總和，則將此影像點歸類於骨骼群體中，而剩下未被

分類的群體則代表影像點落在邊緣區域內。 
 
最後對於落在邊緣區域的影像點，則再利用影像值的大小，依據影像

值的分布，判斷邊緣的歸屬性。在 Fig. 5中，不同群體的高斯分佈曲
線，是依據臨床上單一張 CT 影像進行 FCM 演算，所計算出各個群
體具有的平均值和標準差，運用高斯機率分佈公式，所模擬出 CT值
分佈的狀況。若是其影像值大於以影像值為主的 FCM演算結果所得
到之骨骼區域的平均值，則直接將之歸類於骨骼區域；若是其影像值

小於以影像值為主的 FCM演算結果所得到之空氣區域的平均值，則
直接將之歸類於空氣區域；若是其影像值介於不同組織的平均值之

間，則依據在以影像值為主的 FCM演算結果下，計算對於不同群體
之間標準差的量數，將其歸類於最接近之群體內。然而這樣的比較方

式容易造成，標準差較高的區域會合併標準差較小的區域，因此在這

裡設定了一個閾值為 3。依據假設檢定（Hypothesis Testing）的概念，
代表影像值依循高斯分佈下，對於標準差較高的區域，在 3個標準差
之內的影像值，具有 99.7%的可信度。因此若大於 3個標準差卻仍被
歸屬於標準差較高的群體時，則將之強制分配給標準差較小的群體

中。 
 
Fig. 3(a)為一頭部 CT影像。Fig. 3(b)是以標準差為屬性的進行 FCM
運算所得到的結果，發現利用影像點周圍的影像值變化資訊，可以得
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到影像中的邊緣位置。此外，標準差較小的群體大多分佈於軟組織和

空氣等區域，而標準差較大的群體大多分佈於骨骼和邊緣等區域。然

而當影像點落在標準差較小的群體中（也就是均勻分佈的區域），以

標準差為屬性的 FCM運算，卻無法分辨不同區域的特異性。 
 

   
（a）                        （b） 

   
（c）                        （d） 
Figure 4. Segmentation results of CT brain image: (a) original image, (b) local 

variance-based FCM clustering, (c) intensity-based FCM clustering, and (d) 

mixed FCM clustering.  
 
如Fig. 3(d)為針對以影像值為屬性的頭部CT影像進行FCM運算所得
到的結果。發現傳統利用影像值大小的 FCM演算法，可以較清楚地
區分不同區域的特異性。然而對於落在不同組織之間的區域，卻因為
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部分體積效應而無法正確地被區分出來，使得落在邊緣區域的空氣和

骨骼，大多被歸類至影像值落在此兩個區域中間的軟組織中。誤差甚

至超過衰減修正所能容忍的範圍。如 Fig. 3(c)為利用複合式 FCM演
算法所得到的結果。可以發現我們更能將原本在傳統 FCM 演算法

中，被歸屬在軟組織的空氣和骨骼之影像點，正確地區分回真實存在

的群體中，提高影像分割的正確性。 
 

(a) 

(b) 
Figure 4. (a) INER microCT images, (b) Segmentation results. 
 
Fig 4 則為 INER microPET影像分割結果，可成功分割假體影像，證
明所提出方法可行，與第二年計畫應可銜接，順利完成 PET/CT定量
分析目標。 
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6. 結論與建議 
 
本研究完成了 CT之影像分割，能依照不同的影像分佈特性，適時地
增加群體數目。此外，由於使用傳統的 FCM演算法，可以藉由針對
影像值的差異，清楚地區分不同區域的特異性。然而對於落在不同組

織之間的區域，卻因為部分體積效應而無法正確地被區分出來，使得

落在邊緣區域的空氣和骨骼，大多被歸類至影像值落在此兩個區域中

間的軟組織中，誤差甚至超過衰減修正所能容忍的範圍。因此使用本

研究所提出之複合式 FCM演算法，可以更能正確地區分出骨骼和空
氣區域，凸顯骨骼和空氣在解剖空間上的位置，減少在正子斷層掃描

中，過多或過少的衰減係數修正。 
 
由於使用本實驗之複合式 FCM演算法，必須針對不同的影像分佈特
性，給予不同的群體數目設定，不過在群聚分析方法中，亦可以利用

階層式（Hierarchical）的群聚分析依據不同的影像分佈特性，讓電腦
自行收斂至穩定的群體數目，自動地找尋最真實的群體數目。因此在

未來可以利用此概念，讓電腦依據不同的狀況，自動地進行 CT影像
分割，以達到全自動化的 PET衰減修正。 
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