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Zusammenfassung 
In dieser Arbeit wird ein Verfahren zur Registrierung histologischer Schnittbilder vorgestellt, 
welches, auf Basis der Zellkerndichten zweier Schnittbilder, die Veränderungen, die ein 
Gewebeschnitt im Vergleich zu seinem Nachbarn bei der Herstellung erfahren hat, ausgleicht. 
Diese Veränderungen können dabei sowohl affine Transformationen des Gewebes als auch 
lokale, elastische Deformationen beinhalten. Sind die Zellkernpositionen der Schnittbilder 
bekannt, eignet sich das Verfahren außerdem ohne Einschränkung zur Registrierung 
unterschiedlich gefärbter Gewebeschnitte. Die dichtebasierte Registrierung wurde sowohl für 
synthetische Bilddaten als auch für echte histologische Schnittbilder erfolgreich getestet. !
Abstract 
In this thesis a new method for the registration of histological slide images is presented. Based 
on the cell nuclei densities of two slide images the method corrects the changes one slide has 
undergone during the preparation process compared to its neighbouring slice. These changes 
are allowed to consist of affine transformations of the tissue  as well as local elastic deformations.  
If the cell nuclei positions are known, the method can be used without limitation for the 
registration of differently stained slices. The density based registration was evaluated 
successfully using both synthetic image data and real histological slide images. 

4 Dichtebasierte Distanz

4.2 Modellierung der Schnittbilder über ihre Zellkerndichte

Um die Zellkerndichte der histologischen Schnittbilder modellieren zu können, muss

zunächst die Parzen-Fenster-Methode mit geeigneten Basisfunktionen B : R2 ! R
für den zweidimensionalen Fall zu ⇢̂ : R2 ! R mit
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erweitert werden, wobei X
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, ..., Xn 2 R2 die Zellkernpositionen bezeichnen. Genau

wie bei der Interpolation ergibt sich die zweidimensionale Gauss-Basisfunktion durch

Multiplikation der eindimensionalen Basisfunktionen zu
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Für die Biweight-Basisfunktion im zweidimensionalen Raum soll

Bb(x) =
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gelten. Beide Basisfunktionen sind normiert (
R

R2

B(x)dx = 1) und auch im zweidi-

mensionalen Fall kann die Dichteschätzung als Faltung

⇢̂(x) = (⇢z ⇤ Bh)(x)

dargestellt werden, wobei Bh = B(x/h)/h2 und pz : R2 ! R jetzt über den zweidi-

mensionalen Dirac-Impuls definiert ist. Ein Beispiel für die zweidimensionale Zell-

kerndichteschätzung befindet sich in Abbildung 4.4.

Abbildung 4.4: Für das Testbild R, das bereits im letzten Kapitel eingeführt worden ist, liegen
auch die Positionen aller 699 simulierten Zellkerne vor (siehe XR). Auf Basis der Zellkernpositionen
wurde die zweidimensionale Dichte ⇢̂

T mit der Parzen-Fenster-Methode und der Basisfunktion
B

g

(x) geschätzt. Der Glättungsparameter wurde in diesem Beispiel auf h = 0.02 gesetzt.
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Abbildung Das Testbild (1) stellt ein vereinfachtes Modell eines histologischen 
Schnittbildes dar. Über die bekannten Zellkernpositionen (2) kann mit Hilfe der Parzen-
Fenster-Methode eine passende Zellkerndichte (3) geschätzt werden.

Figure The test image (1) represents a simplified model of a histological slide image. 
Given the cell nuclei positions (2) the Parzen-Window method can be used to estimate 
a suitable cell nuclei density (3).

(1) (2) (3)


