
遗传算法优化调强放射治疗射野权重初步研究  

    随着计算机技术的发展，调强放射治疗(IMRT)已经从以楔形板、补偿器和正向计划为基础的初级阶段，

发展到现在的以多叶准直器和逆向计划为特点的新阶段。所谓逆向计划，就是根据临床医生给定的肿瘤和关键

组织的射野空间剂量分布，利用计算机优化技术，建立目标函数，由计划系统经反复迭代运算，寻找最佳的射

野参数配置。精确、快速的剂量计算和优化算法是逆向计划的前提，本文用二维卷积方法通过快速傅立叶变换

建立了IMRT笔射束剂量计算模型，并对遗传算法(genetic algorithm，GA)优化IMRT笔射束权重进行初步研

究。 

    1  剂量计算模型 

    卷积模型是一个比较精确的剂量计算模型，特别适用于不规则野剂量分布的计算，由于卷积运算可以通

过快速傅立叶变换(FFT)实现，使运算速度得到显著提高。在这种模型中，剂量计算是通过笔射束核与空气中

射束的光通分布进行卷积实现的，数学模型为： ，其中D(x,y,d)表示深

度d处计算平面内(x,y)点的剂量，k(x-x',y-y',d)为深度d处的卷积核，通过解卷积的方法提取[1]，

为光通分布,由于IMRT多叶准直器的特殊结构，其射野是由一系列限定尺寸的笔射束(ginite-size pencil 

beam, FSPB)组成的，在剂量计算过程中不仅要计算每个FSPB 对其经过的组织点的剂量贡献，而且还要计算

它对相邻笔射束所经过组织点的散射剂量，因此光通分布可表示为： 

     ,其中MU为加速器监测剂量计数，CF为参考射野在最大剂量处的校
准剂量率，W

ij
为第 i个子野中第 j个FSPB的权重， ROF为射野输出因子， TMR

ij
为组织最大剂量比， 

ISF
ij
=(SAD/(SSD+d))2为反平方校正因子。上述模型中，最主要的是TMR

ij
和卷积的计算，其它参数都可通过

测量或简单计算得到。 

    1.1   TMR
ij
的计算 

    IMRT中的射野大多数是不规则野，因此首先需要计算其等效方野，计算不规则野等效方野的目的是为了

求得同等深度下与之等效的方野射野中心轴的TMR ，采用Day式函数法, 形式为： 

       (1)s(r)表示半径为r的圆野中心轴散射剂量，s(∞)为半径无穷处的散

射剂量，λ和μ是比例和形状参数，λ=0.26+kd等效方野的边长a可通过下面过程求得： 

       (2)SAR[d,E,r]为照射能量E、半径r的圆野在照射深度d处的中

心轴散射空气比，计算时把(1)代入(2)式左边，等式右边是扇形积分，将θ离散化，通过计算机编程实现，根

据方野与圆野的转换关系可得a=1.78r。通过上述方法计算的误差不补超过1%[2]。得到等效方野的边长后，

根据加速器TMR方野不同深度下测量数据，进行线性插值，得到任一计算点的 TMR
ij
。 

    1.2  卷积的实现 

    所谓卷积就是用一个核函数去滤过一个输入分布，如果一个问题能化解为一个卷积的形式，计算就可以

通过快速傅立叶变换(FFT)实现。为便于编程实现，采用二维离散卷积，形式为： 

    

    其傅立叶卷积为： 
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    ψ(μ,v)、k(μ,v)分别为φ(x,y,d)和 k(x,y,d)的离散傅立叶变换，对上式等号右边的式子进行离散傅立

叶反变换，就得到了卷积结果。上述过程采用C#.Net编程实现，二维离散FFT通过调用一维离散FFT实现，一

维离散FFT通过碟形算法实现。将CT图片分割成256×256矩阵，为防止卷积后产生的交叠误差，卷积运算前须

对ф(x,y,d)和 k(x,y,d)采用矩阵右下角补0的方法扩展为512×512 ，并取卷积后中间的256×256矩阵作为

卷积结果。对512×512矩阵卷积，在P4 2.4 A/512 MB机器上运算时间小于1秒，结果与采用matlab7.0中的

conv2()函数的结果相同，但在相同的硬件条件下，在matlab7.0中的运算时间为21秒，运算速度显著提高。 

    2  逆向计划优化 

    与传统的正向计划不同，IMRT逆向计划系统需首先提出数学化的临床目标，然后由计划系统优化射野参

数，以实现所要达到的临床目标。我们采用GA对子野的笔射束权重进行了优化，初步实现了所要求的临床目

标，过程如下。 

    2.1 信息编码，生成初始种群 

    对于IMRT射野权重优化问题，编码对象就是笔射束权重，采用二进制编码，根据给定的肿瘤靶区处方剂

量动态确定二进制编码长度，确定群体规模M，利用System.random函数产生规模为2M的群体，并计算出每个

个体的适应度，从中筛选出适应度比较高的 M个个体形成初始种群，并建立解码函数。由于在C#.Net中用系

统时间做随机种子产生随机数时并不保险，为了保证产生的真正的随机数，首先使用系统时间作为随机种子，

然后将上一次产生的随机数跟循环变量和一个与系统时间有关的整型参数相乘，以此作为随机种子，从而保证

能产生真正的随机数。 

    2.2建立适应度函数(目标函数) 

    对笔射束权重优化问题，适应度函数就是目标函数，采用基于剂量的目标函数，即其形式为： 

    

    其中 N
T
和N

OAR
分别是靶区和危险器官中的体元个数， 是肿瘤靶区处方剂量， 是危险器官耐受剂

量， 为阶跃函数。 ，是第 i个体元的计算剂量，等于所有射线在该点剂量贡献的总和， 
W
j
为笔射束权重，是遗传算法的待优化变量， K

ij
是第 j个笔射线对第i点的贡献，在本研究中，由于卷积模

型已经包含了散射剂量，此处D
i
为剂量计算模型中的卷积结果。另外，如果有多个子野，上述 g(x)还需对子

野求和。优化的目标是使g(x)取值最小，因GA适用于最大值问题的优化，所以需要对g(x)取倒数，即目标函

数f(x)=1/g(x)，如果迭代过程出现g(x)=0(出现概率几乎为0)，说明已经得到最优解，计划系统做出异常处

理，并停止迭代。计算时将病人的三维图像分割成小的笔射束，按初始权重分别计算每一子野的剂量，即可得

到三维上的剂量分布，然后依据设定的目标函数对计划进行评分，对需要保护的正常组织，只要不超过其耐受

剂量，分值为零，反之为1。 

    2.3 进行复制、交叉和变异 

    为防止优秀个体由于选择、交叉或变异中的偶然因素而被破坏，保证GA的全局收敛性，采用最优个体保

留方式，最优个体保留在种群之外，方法是将每一代种群的最优个体保留下来，不参与遗传操作,使之直接进

入下一代。遗传操作采用适应值比例选择，二进制单点交叉，遗传参数的选择采用经验法，范围为：交叉概率

P
c
 (0.4—0.9)，变异概率 P

m
(0.005—0.05)。 

    

3   结果 

    按照上述过程，我们对基于静态调强的笔射束权重进行了优化。参数选择为：群体规模 M=101、

P
c
=0.6、P

m
=0.01 ，采用二进制编码，根据给定的肿瘤靶区剂量动态确定二进制编码的长度，建立基于剂量

的目标函数，预设5个子野，根据肿瘤的形态和位置，5个子野的方向设定为45°、120°、210°、270°、

330°，FSPB宽度 1.0×1.0 cm2，治疗计划设计为：肿瘤靶区处方剂量8000 cGy、危险器官和正常组织的最

高受限剂量为3000 cGy、5000 cGy，分20次照射，每周5次，每次肿瘤靶区实际受照剂量为400 cGy。计划系



统经过100次迭代，达到了所要求的临床目标，迭代过程中适应度的变化如图1，由图可见，迭代次数超过75

次以后，适应度的值基本不再变化，说明已经取得了最优解。由于GA采用的是概率性规则，对相同的治疗计

划，要达到同样的临床目标，迭代次数可能并不完全相同，在采用最优个体保留方式下，能够加快算法的收敛

速度，保证GA以概率1收敛到最优解。实验发现，对于不同的治疗计划，计划系统经过50-100次迭代，一般都

能取得符合临床要求的优化解。等剂量线和三维剂量分布如图2、3，结果显示：100%等剂量线完全包含了肿

瘤靶区，没有出现剂量热点和冷点，靶区内剂量最高107%，剂量分布均匀，高剂量区剂量分布的形状在三维

方向上与靶区形状一致，达到了适形的要求，30%(120 cGy)等剂量线经过危险器官，符合给定的危险器官耐

受剂量小于150 cGy的要求，很好的保护了危险器官，正常组织单次实际受照剂量低于250 cGy。上述剂量计

算和优化结果达到了所要求的临床目标，有效提高了治疗增益比。 

    图1  适应度 
    Fig.1  Fitness

    

4   讨论 

    目前GA优化放射治疗计划射野参数主要集中在射束权重、角度、射野数目等方面，近年来，国外对GA应

用于放射治疗射野参数的优化已经开展了很多研究[3][4]，取得了可喜成果。在我国，成都电子科技大学李

永杰博士采用上海Topslane公司2003年从国外引进的治疗计划平台，开展了GA、CG(共轭梯度)优化IMRT射野

参数的研究，取得了很好的结果[5][6]，但其研究成果未见国内文献报道。目前，我们的研究已经实现了身

体外轮廓、肿瘤组织和危险器官的勾画，等中心的确定，基于快速傅立叶变换的IMRT剂量卷积模型的计算，

基于GA的笔射束权重优化等功能，取得了初步成果。研究表明，GA优化IMRT笔射束权重能够得到较高适形度

的剂量分布，与传统优化方法相比，GA的搜索过程不依赖于梯度信息，没有复杂的导数运算，其本质的并行

性决定了GA在处理复杂问题和寻找最优解方面具有较高的搜索效率和良好的性能。 

    由于开展IMRT射野参数优化及验证是一个庞大的系统工程，很多单位研究人员没有足够的能力单独进

行，这些客观条件的限制，致使国内开展IMRT优化方法研究的科研人员很少。我们的研究虽然取得了一些成

果，但是基本上还处于实验室研究阶段，对GA不同遗传参数和选择策略下的收敛性能还需进一步分析，计算

结果还需进一步临床验证，对于这些问题的研究和改进都具有重要的理论和实际应用价值。 

    图2  等剂量线 



    Fig.2  Contour

    图3  三维剂量分布 
    Fig.3  3-D dose distribution
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