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Abstract: With the development of molecular marker technique and optical imaging technique, In Vivo 
bioluminescent imaging attracts more and more attention and is extensively used to non-invasively visualize the 
physiological and pathological process of biological tissues in real time. The photon propagation model and photon 
propagation rule are two key components of bioluminescent imaging. In this paper, a photon propagation model of 
bioluminescent imaging based on Monte Carlo method is proposed. With known quantities (e.g. parameters of 
bioluminescent source, biological tissue, and CCD detectors) and Monte Carlo technique, two mathematic models 
including photon generation from bioluminescent sources and photon propagation in biological tissue are realized. 
Then, several comparative experiments are performed and experimental results are given, which illustrates the 
correctness and efficiency of this algorithm. 
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摘  要: 随着分子标记技术和光学成像技术的发展,在体生物光学成像倍受关注,并广泛应用于对生物组织的生

理或病理过程的无损实时动态成像.研究生物组织中的光子传输模型和光子传输规律,是开展在体生物光学成像研

究的两个关键环节.提出了一种基于 Monte Carlo 方法的在体生物光学成像中的光子传输模型.已知荧光光源参数、

生物组织参数和探测器参数,建立荧光光源发射光子、光子在生物组织中传输的数学模型,并利用 Monte Carlo 方法

实现这些模型.最后做了对比实验,实验结果表明了该算法的正确性和有效性. 
关键词: Monte Carlo 方法;光子传输模型;生物组织;在体生物光学成像 
中图法分类号: TP391   文献标识码: A 

随着生物分子技术尤其是荧光标记技术的发展,光学成像技术正在从分子、细胞水平到器官、整体水平实

现多层次的分子和细胞事件的无损静态成像或实时动态成像[1~3].在体生物光学成像为研究疾病的发病机理、

临床表现、基因病变等提供了很好的科研手段,为恶性疾病诊断和新的医疗手段的开发提供了可靠基础[1~3].研究

光子在生物组织中的传输模型、传输规律和实现方法,是进行在体生物光学成像研究的关键环节,它不仅可以

提供真实的光学成像实验所不能得到的物理量信息,而且可以指导真实实验的进行和重构算法的实现,具有很

高的理论研究价值和实际应用意义. 
针对光子在媒介中的传输问题 ,目前国际上一些科研机构已经进行了有效的研究和开发 ,取得了一定

成果,代表性软件有:University of Texas 开发的 MCML(Monte Carlo model of steady-state light transport in 
multi-layered tissues)、University of California 开发的 MCNP(A General Monte Carlo N-Particle Transport Code)、
Stanford University、National Research Council of Canada 联合开发的 EGS4(Electron Gamma Shower)以及

Lambda Research Corporation 开发的商业软件 TracePro 等.虽然这些软件可以模拟光学成像中粒子的传输问题,
但将它们应用于在体生物光学成像的研究时,均存在一定不足(详见第 4节),不能有效地模拟生物体内荧光光源

的成像过程,因此需要开发新的在体生物光学成像软件或在现有光学成像软件的基础上进行二次开发.鉴于在

体生物光学成像的特点及其发展前景,研究在体生物光学成像中的光子传输模型并开发出相应的软件,是一件

具有长远意义的研究工作,将为深入开展在体生物光学成像的研究奠定良好基础. 
本文的主要目的是针对在体生物光学成像中的光子产生和光子传输问题,进行详细的理论、模型分析和具

体的算法实现.第 1 节简要介绍 Monte Carlo(MC)方法.第 2 节详细介绍我们的算法.第 3 节给出实验结果.最后

是总结和展望. 

1   Monte Carlo 方法 

Monte Carlo 方法是通过采样大量的随机样本来模拟某一物理过程并得到其统计规律的.自从 Wilson 和

Adam 将 MC 方法首次引入激光与组织相互作用的模拟中以来,MC 方法已经成为模拟生物组织内光子传输的

最常用手段之一,其模拟结果的准确性也得到了多方面的验证. 
MC 方法的基本原理如下:已知在某区间 [ 上服从特定分布的待求随机变量 的概率密度函数为 ,

对于区间 [ 的任意一点

],ba u )(up
],ba x ,必然存在一点 ξ 满足 ]1,0[∈ξ ,使下式成立[4]: 

  (1) ∫ ==
x

a
xFuup ξ)(d)(

通过直接或间接采样方法,可以很容易地反求出 x 关于 ξ 的表达式,也就是对随机变量 的抽样.其中,在
区间均匀分布的随机数

u
]1,0[ ξ 可以通过随机数产生器而获得.在本文中,MC 方法主要用于对光子传输的关键

物理量:光子在生物组织中的传输自由程、光子的传输方向等进行抽样. 
由于 MC 方法本质上是一种随机统计方法,必须采样大量的随机样本(如 106 数量级以上)才能得到可靠的

结果,因此 MC 方法所需的运行时间比较长,这是它最大的缺点.但 MC 方法可以对结构复杂的光源、生物组织

和探测器模型进行有效而准确的模拟,因此得到了非常广泛的应用. 
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2   算法描述 

Fig.1  Flowchart of photon propagation in In Vivo bioluminescent imaging 
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图 1  在体生物光学成像中光子传输的流程图 

在体生物光学成像所采用的光子传输模型主要研究光子在生物组织中的产生、传输等问题,包括 3 个方

面:荧光光源发射光子、光子在生物组织中的传输以及光子被探测器接收,流程图见图 1.其中,光子在生物组织

中的传输主要描述光子与生物组织的相互作用 ,以及光子在生物组织中发生的各种光学行为(如反射、散

射、透射等),是本文研究的重点.利用 MC 方法,我们实现了在体生物光学成像中的光子传输模型,给出实验结

果并对实验结果进行了验证. 
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2.1   荧光光源发射光子 

通常采用的荧光光源有 3 种:体光源、面光源和点光源.为简便起见,不失一般性,我们只讨论单一能量的荧

光体光源的情况.荧光光源发射光子,就是确定光子在生物组织中传输初始状态的过程,包括光子的出射位置和

出射方向. 
2.1.1   光子位置的抽样 

考虑 3D 情况下光子位置的抽样,假定体光源在生物组织的某一区域 

212121 ,,    where0),,( zzzyyyxxxzyxF <<<<<<=  

内服从均匀分布,根据 MC 方法,直接抽样得到光子的出射位置如下: 

  (2) 
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其中 )3,2,1( =iiξ 是在 [ 区间服从均匀分布的随机数.在 2D 情况下,光子位置的抽样同理也可以获得. ]1,0

2.1.2   光子出射方向的抽样 

在 3D 媒介中,光子的传输方向 OP 可以用方位角ϕ 和偏转角θ 两个角度来唯一确定(如图 2 所示).方位角

ϕ 是向量OX 和 PO ′的夹角,在 [ 内服从均匀分布,直接抽样后得到: ]π2,0
 ϕξϕ π2=  (3) 

Z 
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θ

ϕ

Y

P

P′

O 

Fig.2  Schematics of azimuthal angle and deflection angle 
图 2  方位角和偏转角示意图 

偏转角θ 是向量OZ 和OP 的夹角, θcos 服从 [ 区间的均匀分布,直接抽样后得到: ]1,1−
 12cos −= θξθ  (4) 
其中 ϕξ , θξ 是 区间内的随机数. ]1,0[

光子出射方向用向量(µx,µy,µz)表示,其中µx,µy,µz 是光子传输方向与 x, y,z 坐标轴夹角的余弦,则光子出射方

向可由下式计算得到: 

  (5) 

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



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=
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ϕθµ
ϕθµ

cos
sinsin
cossin

z
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在 2D 情况下,光子仅在一个有限平面(如 X-Y 平面)内传输,因此其出射方向仅由方位角ϕ 决定,偏转角θ 始

终为 90°,可以看作 3D 情况下的特例. 

2.2   光子在生物组织中的传输 

在体生物光学成像中 ,光子传输问题属于典型的输运问题 ,即求解辐射传输方程的问题 .在强散射的生

物组织中,辐射传输方程可以简化为扩散方程 Diffusion Equation,其时域形式如下[5]: 
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其中, ),( trΦ 是在点 r 处 t 时刻的平均漫射强度; )是与位置相关的光子扩散系数: (rD
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其中, )()1()( rgr ss µµ −=′ 是约化散射系数, g 是散射角余弦的平均值. 

扩散方程是偏微分方程,当媒介的形状比较复杂时很难得到其解析解,因此通常采用数值解法求解扩散方

程.数值解法主要分为两种:随机统计方法(如 MC 法、随机走动法)和确定性方法(如有限差分法、有限元法).
其中,有限差分法是较早应用的方法,具有算法简单、易于实现等优点,但在处理不规则几何形状及各向异性媒

介时比较困难.有限元方法可以有效地处理复杂几何形状及各向异性分布媒介,计算速度快,因此近年来得到了

广泛应用.MC 法是基于“随机数”的计算机随机模拟方法,通过对大量光子包进行统计计算,可以得到求解区域

内任意位置有意义的物理量信息.它最大的优点在于能够处理复杂几何形状和非均匀分布的媒介,最大的缺点

是计算量大,运行所需的时间较长.由于我们不仅要获得扩散方程的数值解和组织内部有意义的物理量信息,而
且需要模拟体内光源发射光子的过程,所以本文采用 MC 法. 

光子在生物组织中的传输,是采用 MC 方法模拟光子与生物组织相互作用的过程,包括光子被生物组织吸

收、散射、反射、透射等光学行为.通过对大量光子的模拟,可以得到光子在生物组织中传输的统计资料. 
不失一般性,本文着重介绍 3D 情况下光子在生物组织中的传输,2D 情况下光子在生物组织中的传输可以

通过 3D 算法作适当的修改来实现. 
2.2.1   光子的传输自由程 

光子在生物组织中传输的自由程 s 的概率密度函数 可表示为)(sp [4] 

  (8) s
t

tsp µµ −= e)(

其中, sat µµµ += 为光子与生物组织的总相互作用系数,是光子吸收系数 aµ 与散射系数 sµ 之和.根据 MC 方法

对式(8)进行直接抽样得到: 

 
sat

s
µµ
ξ

µ
ξ

+
−

=
−

=
lnln  (9) 

ξ 是在 [ 区间服从均匀分布的随机数. ]1,0
当光子传输的自由程 s 确定以后,已知光子当前的位置 和光子的传输方向(µ),,( zyx x,µy,µz),光子预期到达

的下一个位置 为 ),,( zyx ′′′
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但 是不是光子真正到达的位置,还必须进行更深入的分析,即判断光子在自由程 s 的传输过程中是否

碰到了生物组织的边界.如果没有碰到组织边界,则式(10)得到的 (
),,( zyx ′′′

),, zyx ′′′ 即是光子真正到达的位置;如果碰到

了组织边界,则必须首先计算光子当前位置到组织边界的距离 s′ ,修正光子剩余的自由程 此时光

子真正到达的位置 (
sslefts ′−=_ ,

),, zyx ′′′ 为 

  (11) 
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2.2.2   光子的吸收 
当光子经过自由程 s 传输到一个新位置时,光子的能量会被生物组织部分吸收即光子的权重 w 会减少.被

生物组织吸收的权重 w∆ 为 
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 ww
sa

a

µµ
µ

∆
+

=  (12) 

存储在吸收矩阵中.同时,修正光子的权重为 www ∆−=′ . 
2.2.3   光子的散射 

当光子传输到一个新位置时,不仅光子的能量被生物组织吸收、权重减少,而且光子的传输方向会发生改

变.与第 2.1.2 节中相同,光子的传输方向用方位角ϕ 和偏转角 两个角度来唯一确定.方位角θ ϕ 在 [ 内服从

均匀分布,直接抽样后得到

]π2,0

ϕξϕ π2= .偏转角余弦 θcos 服从概率分布 Henyey-Greenstein function[6]: 
2
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经直接抽样,得到: 
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其中,ξ , ϕξ 是在 区间服从均匀分布的随机数;g 为生物组织的各性异性系数. ]1,0[

光子散射后的传输方向 ( ),, zyx µµµ ′′′ 为 
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其中,函数 SIGN(x)为符号函数. 
2.2.4   光子的边界效应 

在传输过程中,光子会碰到不同生物组织之间的边界或生物组织与外界环境的边界,此时必须深入分析边

界效应,决定光子在边界发生反射还是透射.如图 3 所示,单位向量 I
r

, R
r

, T
r
分别代表光子的入射、内反射和透射

方向;单位向量 N 代表在边界点 P 处的外发现方向;角度 tri θθθ ,, 分别代表光子的入射角、反射角和透射角.光

子在点 P 处的入射角 iθ 的余弦为 

 NIi

rr
⋅=θcos  (16) 

临界角 criticalθ 和反射系数 )( iR θ ,决定光子在边界点 P 发生内反射现象还是透射现象.临界角仅由边界点两

侧生物组织的折射率决定: 

  (17) 
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others,0
if),/(sin 1

critical
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θ

其中, 和 分别代表光子入射侧和透射侧生物组织的折射率.in tn )( iR θ 由 Fresnel’s formulas 获得[6]: 
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其中, ti θθ , 分别为光子的入射角和透射角; tθ 可以通过 Snell’s Law: ttii nn θθ sinsin = 求得. 

任意取一个随机数 ξ ,如果 )( iR θξ ≤ ,光子在边界点 P 处将发生内反射;否则,光子在边界点 P 处发生透射.

根据图 3 中的几何关系,已知光子入射的单位方向向量 I
r
和边界点 P 处的单位外法线方向向量 ,当光子在边

界点发生内反射时,很容易得到光子的传输方向为 

N
r

 NNIIR
rrrrr

)(2 ⋅−=  (19) 

当光子在边界点处发生透射时,光子的传输方向为 

 NNISIGN
J
JT tt

rrr
r

r
r

⋅⋅⋅+⋅= θθ cos)(sin  (20) 

其中,向量 NNIIJ
rrrrr

)( ⋅−= ,函数 SIGN(x)为符号函数.当光子在生物组织与外界环境的边界发生透射行为时,将

光子的权重记录到透射矩阵中. 

R
r

 
Tangent plane 

I
r

θ i θ r

θ t

P(x, y,z)

T
r

N
r

Fig.3  Schematics of photon’s internal reflection and transmittance at the boundary 
图 3  光子在边界发生内反射和透射的示意图 

2.2.5   光子传输的终止 
从光源发射光子开始,在两种情况下光子的传输会被终止:(1) 光子被生物组织完全吸收;(2) 光子逃逸出

生物组织,并被探测器接收.我们采用 Russian roulette[7]来控制光子在生物组织中传输的终止条件:当光子的权

重 w低于预先设定的阈值(如 10−4)时,光子仅有一次机会继续它在生物组织中的传输过程,其权重 w会发生如下

的变化: 

  (21) 


 ≤=′ others,0

/1if, mmww ξ

其中,ξ 是在 [ 区间内服从均匀分布的随机数,m 是预先设置的常数(如 m=10).]1,0  

当光子最终逃逸出生物组织以后,光子即会被探测器接收,并将光子的权重存储到相应的探测器单元中. 

2.3   算法实现 

我们采用 VC++编程语言和 OpenGL 技术实现上述算法,具体实现了 3 个关键步骤.第一,生物组织和体内

荧光光源几何参数的获取和确定.对于复杂生物组织,利用 Fan-beam CT/Volume CT 分别得到生物组织的

2D/3D结构信息,采用特殊的图像分割软件对 CT 获得的图像进行分割,然后通过数学建模用尽量少的 2D/3D规

则图形(如椭圆、长方形、椭球、圆柱、圆环等)模拟分割后的图像,从而得到生物组织的几何参数信息;体内荧

光光源参数由操作人员根据需要自行设定.第二,精确判断光子在各生物组织边界、生物组织与外界环境的边
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界处发生的光学行为(即内反射、透射、吸收等).其中最关键的问题就是判断光子的下一个相互作用点是否超

出目前的生物组织,即在光子的前进过程中是否会碰到组织边界.这需要计算并记录光子目前所在的位置和预

期到达位置所在的生物组织,如果二者相同,则光子在同一个组织中传输;如果不同,光子在传输过程中一定会

碰到组织边界,必须计算碰撞点的位置并更新光子的自由程 s(详见第 2.2.1 节),然后根据光子的边界效应(详见

第 2.2.4 节)判断其光学行为.第三,由于生物体的组织结构比较复杂,如何尽快地搜索光子目前所属的生物组织,
是提高程序运行速度的关键.我们采用“粗-细结合”的搜索策略.“粗”即“粗略搜索”:在 2D/3D 空间中,首先得到

每个生物组织的外接长方形/长方体,然后据此记录下每个 2D/3D 基本单元所在的生物组织序号和不同生物组

织之间相互关系(“1”表示相邻或相交,“0”表示其他)的矩阵,存入外部数据库,方便查询.“细”即“精确搜索”:根据

不同生物组织的数学模型,精确判断光子目前所在的位置是否位于某个生物组织中,由于“粗略搜索”已经缩小

了搜索范围,所以只需遍历少数相邻或相交生物组织即可,大大节省了遍历所有生物组织所耗费的时间,从而提

高了程序的运行速度. 

3   实验结果 

为了验证 MC 方法的正确性,我们设计了 3 组实验,采用 MC 方法获得扩散方程的数值解,同时在 1D 球形

媒介中求得扩散方程的解析解,得到 3 组实验结果的对比.同时,采用 TracePro 软件得到 3 组仿真实验的模拟结

果,与 MC方法得到的数值解进行对比.另外,设计实现了一组真实实验,完成了 MC方法与真实实验数据的对比. 

3.1   MC方法与静态扩散方程解析解的比较 

扩散方程的解析解通常难以求得,但当媒介仅具有简单的形状时,仍然可以得到其解析解.在静态情况下,
扩散方程式(6)可以简化为 

 )  (22) ()()(2 rSrrD a −=−∇ ΦµΦ

当生物体内的发光光源为球形面光源(其半径为 R)、媒介为 1D 无限球形介质时,扩散方程的解析解为 

 ))](exp()([exp(π2)( effeff
eff

RrRr
r

Rr +−−−−= µµ
µ

Φ  (23) 

当生物体内的发光光源为球形体光源(其半径为 R)、媒介为 1D 无限球形介质时,扩散方程的解析解为 
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其中,R 为球形光源的半径; )(rΦ 为某球面(半径为 r)的平均漫射强度; effµ 是有效衰减系数,  

,

== 2/1
eff )/( Daµµ

2/1))]1((3[ gsaa −+ µµµ aµ , sµ ,g 分别是媒介的吸收系数、散射系数和各向异性系数. 

3 组实验的光源和生物组织参数分别见表 1 和表 2.探测器为球形生物组织的外表面.当球形光源为面光源

时,分别通过 MC 方法和解析方法得到探测器上接收到的光子能量之和.实验结果(如图 4 所示)表明,MC 方法得

到的数值解与解析解是一致的. 
Table 1  Parameters of spherical sources 

表 1  球形光源参数 
Experiment No. Radius (mm) Center Total flux (W) Photon number Angle distribution 

1 0.3 (0,0,0) 1 105 uniform 
2 0.3 (0,0,0) 1 105 uniform 
3 1.0 (0,0,0) 1 105 uniform 

Table 2  Parameters of biological tissue 
表 2  生物组织参数 

Experiment No. Absorption coefficient 
µ a (mm−1) 

Scattering coefficient 
µ s (mm−1) 

Refractive 
index n Anisotropy coefficient g 

1 0.020 15.00 1.37 0.94 
2 0.082 10.27 1.37 0.90 
3 0.300 16.00 1.37 0.85 
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3.2   MC方法与TracePro的比较 

TracePro 是一个以 ACIS(CAD)为基础的光学仿真程序,其模拟光线传输的算法主要是 MC 方法,与我们的

算法有可比性.当生物体(其光学参数见表 2)内的发光光源为球形体光源(其参数见表 1),探测器为球形生物组

织的外表面时,分别通过 MC 方法和 TracePro 软件获得探测器上光子能量之和的数值模拟结果,如图 5 所示.由
对比结果可见,二者吻合得非常好,从而验证了我们的算法的准确性. 

Fig.4  Comparison between numerical solutions 
of MC and analytic solutions of 
steady-state diffusion equation 

图 4  MC 方法的数值解与静态扩散 
方程的解析解的对比 

Fig.5  Comparison between numerical solutions 
of MC and simulated solutions 

of TracePro 
图 5  MC 方法的数值解与 TracePro 

模拟结果的对比 
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Experiment 2 

Experiment 3 

Experiment 1 

—— Simulated solutions of TracePro 
 *   Numerical solutions of MC 

—— Analytic solutions of steady-state
diffusion equation 

 *   Numerical solutions of MC 

Experiment 3 

Experiment 2 

Experiment 1 

3.3   MC方法与真实实验数据的对比 

为了更好地验证 MC 方法的结果,我们设计并完成了一组真实实验.所采用的光源和生物组织模型如图

6(a)所示,真实实验在 CCD 探测器上得到的影像如图 6(c)所示.圆柱形生物体内发光源的参数为:中心位置

(0,0,5.4mm)、底面半径 1.5mm、高度 0.01mm、能量 0.12W/m2.圆柱形生物组织的参数为:中心位置(0,0,0)、底

面半径 9.5mm、高度 15mm、折射率 n=1.37、吸收系数µa=0.10mm−1、散射系数µs=3.0mm−1、各向异性系数

g=0.8.长方形探测器参数为:中心位置(10.2mm,0,0)、高度 26.8mm、长度 26mm、相邻探测器单元的间隔为 20
微米.采用 MC 方法,运行 106 个光子后在探测器上得到的结果如图 6(b)所示. 

从图 6(b)和图 6(c)的对比中可以看到,用 MC 方法得到的模拟结果和真实结果在空间分布和数值上是一致

的,但由于追踪的光子数较少,模拟结果还没有达到真实实验结果的均匀性、光滑性和连续性,随着追踪光子数

的增加,二者最终将趋于一致. 

3.4   运行时间 

MC 方法是一种随机统计方法,必须采样大量的随机样本(一般选择 105~108)才能保证结果的可靠性,但也

造成了 MC 方法的固有缺点:进行一次模拟实验所花费的时间太长,尤其是当生物组织模型较为复杂时.因此,在
可能的情况下,减少运行时间是非常重要的.在光子的传输过程中,当光子到达一个新位置时,判断此位置在哪

个生物组织中以及光子是否碰到生物组织的边界是最耗费时间的.我们采用“粗-细结合”的搜索策略(详见第

2.3 节),既保证了搜索结果的准确性,又大大缩短了运行时间,取得了较好的效果.根据实验统计结果,与 TracePro
相比,运行同等数目的光子,MOSE 的运行速度提高了大约 5 倍. 
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得到的影像 
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(a) 真实实验的光源、生物组织模型 

(b) Simulated results of MC
method 

(b) MC 方法的模拟结果

Fig.6 
图 6 

4   总结和展望 

本文提出了基于 MC 方法的在体生物光学成像中的荧光光源发射光子模型和光子传输模型,详细介绍了

模型的实现步骤.首先,根据荧光光源参数,通过位置抽样和角度抽样分别获得出射光子的位置和传输方向.然
后,根据生物组织参数以及传输自由程、方位角和偏转角的概率分布函数,利用 MC 方法抽样,得到光子在生物

组织中传输的自由程以及光子被生物组织散射后的传输方向;详细介绍了光子在生物组织中的吸收、透射等光

学行为和光子的边界效应;给出了光子传输终止的条件.最后进行了对比实验.实验结果表明,本文的算法是正

确而有效的,在效果和速度上都较为令人满意.在保证目前算法可靠性的基础上,我们考虑根据此算法,建立一

个小型的仿真数据库,记录不同光源参数和生物组织参数下探测器上的接受信号,作为在体生物光学成像的重

建算法的数据来源,为开展重建算法的研究做准备. 
如前所述 ,目前国际上公认的研究粒子传输问题的代表性软件有 MCML,MCNP,EGS4,商业软件

TracePro 等.MCML[4]主要用于模拟外部准直光源发射的光子在多层平板型 3D 媒介中的传输,采用的光源模型

和媒介模型都是简单的经典模型,具有很高的学术参考价值,得到了广大学者的认可,并以此为算法核心开发出

了许多实用程序.MCNP[8,9]可用于模拟多种粒子(如中子、光子、电子)在 3D 媒介中的传输,由于可以建立复杂

的光源模型和媒介模型以及程序运行的鲁棒性和灵活性,MCNP 得到了广泛应用,迄今共发布了 5 个版本(从
1977 年发布第 1 版到 2004 年发布第 5 版),但 MCNP 没有直接模拟粒子在 2D 媒介中传输的功能.EGS4[10]是模

拟电子和光子在不同媒介中传输的软件开发包,经过几十年的不断完善和开发,目前已经成为衡量临床辐射剂

量测量的金标准(gold standard),但也缺乏直接模拟粒子在 2D 媒介中传输的功能.光学仿真软件 TracePro[11,12]

可以模拟粒子在 3D媒介中的传输,虽然有强大的图形显示功能,但当运行的光子数目较多或媒介的结构非常复

杂(如用三角面片描绘生物组织)时,其运行速度往往非常慢. 
结合在体生物光学成像的特点以及目前在体生物光学成像迫切发展的需要,我们的目的是开发出一套有

助于在体生物光学成像理论研究的仿真软件,通过不断地完善和修改,力争使其成为此领域的有效工具之一.与
上述 4 个代表性软件相比,我们开发的软件具有以下特点: 

第一,发光源是体内光源(如荧光素酶、荧光蛋白等),光谱范围为可见光到近红外光波段,每个光子的能量非

常小.我们开发的软件中提供了多种光源(如体光源、面光源、点光源、自定义的光源等).为了便于仿真,要求能

方便、灵活地设计和修改光源的形状. 
第二,同时具备二维和三维模拟功能.上述 4 个代表性软件均缺少 2D 模拟功能,但在在体生物光学成像中,
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研究光子在 2D 生物组织中的前向传输问题对开展光子传输的重建问题的研究具有非常重要的理论指导意义. 
第三,良好的用户界面、方便的输入/输出接口、较高的程序运行速度. 
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