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疾病本体数据在人体生理位置上的可视化研究

彭栩生， 王亚东

（哈尔滨工业大学 计算机科学与技术学院， 哈尔滨 １５０００１）

摘　 要： 疾病本体是人类疾病的标准化本体，为了更加清晰地表示疾病本体并加快其检索速度，本文提出了一种将疾病本体

数据映射到人体生理位置上的可视化方案。 首先通过人工校对，将疾病本体数据与人体的系统或者器官对应，之后，从原始

的 ＳＶＧ 出发，通过对其分割之后再合并获得需要展示的人体系统或者器官的图片，并通过算法获取图片中内容的边缘路径，
从而响应点击事件。 结果表面，该可视化方案可以清楚且快速地对疾病本体进行检索。
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０　 引　 言

疾病本体［１－２］ 是人类疾病的标准化本体，对其

开发将旨在为生物医学界提供一致的和可重复使用

的人类疾病术语、表型特征和相关医学词汇。
疾病本体的拓扑结构是有向无环图，其根结点

ｉｄ 为“ＤＯＩＤ：４”，目前其下又可以分为 ８ 类，分别是：
ｄｉｓｅａｓｅ ｂｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ａｇｅｎｔ、 ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ
ｅｎｔｉｔｙ、 ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ、 ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ
ｍｅｎｔａｌ ｈｅａｌｔｈ、ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ、ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｅａｓｅ、
ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｉｓｏｒｄｅｒ、ｓｙｎｄｒｏｍｅ 。

考虑到疾病本体数据繁多，且多以 ｏｂｏ［３－４］或者

ｏｗｌ［４－６］之类的文本形式存在，难以阅读和查找，因
此需要对其进行合适的可视化操作。

本文给出了一种对部分疾病本体数据进行可视

化的方案，可以将疾病本体数据映射到人体的生理

位置，直观清晰地表示某个生理系统或者器官中的

疾病，从而加速对疾病本体的筛选和查找过程。

１　 总体方案设计

该可视化方案主要是在可视化区域中，首先绘

制人体各主要系统或者器官的图片，另列出该层级

下所有包含的疾病本体实例。 当用户点击某个具体

的器官或者系统时，可视化区域中所绘制的人体图

片也将发生变化，仅绘制与选择器官或者系统有关

的数据，与此同时，疾病本体列表也进行精简，只保

留该系统或者器官下的实例。 系统共分为 ３ 个层

级，从上至下依次为：全身、系统、器官。 对器官之下

的、比如组织层级，由于图片数据等未臻细致，不再

做进一步的区分，但本系统提供了后续的扩展性，若
在将来当相应的数据映射和图片得到了补充，也可

以给出更加细化的表示。
由前述总体方案设计可以得出，该可视化方案

的设计流程可阐释为如下 ３ 个关键步骤：
（１）将疾病本体实例与某一系统或者器官进行

映射。
（２）人体各系统和器官的图片的绘制。
（３）确定某一个点击事件所对应的系统或者器



官。
这里， 在疾病本体中， “ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ

ｅｎｔｉｔｙ”为解剖学实体相关的疾病，其 ｉｄ 为 ＤＯＩＤ：７，
可以与人体的生理位置实现有效映射。 因此，本次

可视化方案中，选择疾病本体下的所有父亲节点或

者祖先节点为 ＤＯＩＤ：７ 的子集作为疾病数据集合。
该集合共有大约 ３ ０００ 条数据实例。 这些疾病本体

的实例，通过人工校对，被标注到对应的器官或者系

统上。

２　 关键技术设计和实现

２．１　 人体各系统和器官的图片绘制

由本系统所使用图片文件来源于互联网，而且

该图片已被授权可以用作包括商业在内的任意用

途，同时使用者也可以自由更改。 原始图片格式为

ＳＶＧ［７－９］，设计研究内容如图 １ 所示。

图 １　 原始图片文件内容

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ＳＶＧ ｆｉｌｅ

　 　 在本质上，ＳＶＧ 是 ＸＭＬ［１０］ 文件格式，可以通过

其中文本的操作较为简捷地改变文件的内容。 由图

１ 可以看到，原始文件中各个器官重叠在一起，无法

清晰地展示系统和器官，也无法对此进行选择操作。
因此研究中就需要对其按照器官或者系统为单位，
将图片中的内容在处理后得以分离。 分离后所得到

的称为原子图片文件。 研究中将给出由原始图片加

工得到各原子图片的设计步骤详见如下。

（１）从原始 ＳＶＧ 文件中提取文件头和一些公用

的样式作为模板。
（２）遍历 ＳＶＧ 文件中＜ｓｖｇ＞＜ ／ ｓｖｇ＞标签下的一

级子节点（不包括步骤（１）中的样式节点），调整这

些节点中的透明值，全部设成不透明，并将其插入到

模板中，得到新生成的 ＳＶＧ 文件。
（３）将所有新生成的 ＳＶＧ 文件导出为 ＰＮＧ 文

件。
以上方法所获得的所有原子图片都具有相同的

宽度，而在获得所有的原子图片后，便可将每个系统

或者器官表示成若干原子图片的叠加。 这样，便生

成了该系统或者器官所对应需要展示的图片。 由此

推证得出的整体变换过程如图 ２ 所示。

图 ２　 从原始图片获得心血管系统图片过程示意

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｇｅｔｔｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍａｇｅ ｏｆ ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｓｙｓｔｅｍ
ｆｒｏｍ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｆｉｌｅ

　 　 在获得某系统或者器官的图片后，就可以将疾

病本体数据与图片数据之间建立映射关系。 基于

此，系统就可以在绘制系统或者器官的图片时，也一

并罗列出与之相关的疾病本体数据。
２．２　 系统或器官点击事件确定

由于人体器官或者系统的图片在绘制时，是一

张完整的图片，无法获取其点击的是某一个具体的

器官，只能得到鼠标点击的坐标，从而无法对此予以

精准响应，以及再对系统或者器官展开进一步的细

化，最终对疾病数据实现筛选和过滤。 因此，确定鼠

标点击位置落在哪个部位的身体器官上是该可视化

问题需要解决的核心问题。
本系统通过获取每个器官的边缘路径，判断坐

标是否位于这个路径所围成的封闭曲线内部来判断
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鼠标是否点击了该器官。 若鼠标点击的位置是多个

器官的重叠处，则通过事先建立的优先级顺序，决定

最终需要响应的器官。
研究时只需确定图片的边缘路径，因此图片内

部的具体色彩信息可以被忽略，在这里仅需考虑像

素的“有”和“无”两种状态，故而，一个二维图片可

以抽象为一个 ０－１ 矩阵。 矩阵中值为 ０ 处表示该

处图片为透明，值为 １ 处表示该处存在像素点。 综

上研究过程可称为图片的二值化。
接下来，拟将引入一些数学定义。 对此可研究

分述如下。
定义 １　 设有 ０－１ 矩阵 Ａｍ×ｎ，当 ２≤ ｉ≤ｍ － １，

２ ≤ ｊ≤ ｎ － １时，若同时满足Ａｉ ±１， ｊ ±１ ＝ １， Ａｉ， ｊ ±１ ＝ １，
Ａｉ ＋１， ｊ ＝ １，则称（ ｉ， ｊ） 为 Ａｍ×ｎ 中的内部点。

定义 ２　 设有 ０ － １矩阵 Ａｍ×ｎ，若 Ａｉ， ｊ ＝ １且（ ｉ，
ｊ） 不是 Ａｍ×ｎ 中的内部点，则称（ ｉ， ｊ） 为 Ａｍ×ｎ 中的边

界点。
定义 ３　 设有 ０－１ 矩阵 Ａｍ ×ｎ，若（ ｉ， ｊ） 既不是

Ａｍ×ｎ 中的内部点，又不是 Ａｍ×ｎ 中的边界点，则称（ ｉ，
ｊ） 为 Ａｍ×ｎ 中的外部点。

通过对本系统中所使用的图片进行分析，可以

发现，所有原子图片中的物体的各个部分是连通的，
即所有的内部点是连通的。 而且，最多只在物体内

部存在若干孔洞，或者分散在整张图片的若干孤立

的噪声点。 关于噪声点的去除，可做剖析叙述如下。
考虑以某点为中心的 ３∗３ 子矩阵内与其相邻

的 ８ 个点，若有大于 ６ 个点的值与该点不相同，则认

为该点是一个噪声点，将其修改为与周围大多数点

相同的值即可。 而图片内部的孔洞，只需将点击该

部分也视作对整个物体的点击，则可以不用对其进

行特殊处理。
针对上述情况，还需定义矩阵的边缘路径，内容

描述见如下。
定义 ４　 设有 ０－１ 矩阵 Ａｍ×ｎ，若其所有内部点

和边缘点构成的区域是连通的，则称 Ｓ ＝ ＜ （ ｉ１， ｊ１），
（ ｉ２， ｊ２）， （ ｉ３， ｊ３），．．．，（ ｉｋ， ｊｋ），．．．，（ ｉｓ， ｊｓ） ＞ 为 Ａｍ×ｎ

的边缘路径，其中（ ｉｋ， ｊｋ） 是 Ａｍ×ｎ 的边缘点，且所有

的Ａｍ×ｎ 所有的内部点都在边缘路径 Ｓ所构成的封闭

图形内。
简单地说，边缘路径就是图片中物体的轮廓所

构成的封闭图形，这是物体边缘点的某种连线方式，
该连线方式要求不能穿过物体的内部。 为了获取图

片内物体的边缘路径，本次系统研发得到的算法流

程步骤可详述如下。

（１）从左至右，从上到下遍历矩阵的元素，直到

找到第一个点 Ｐ１（ ｉ１， ｊ１）， 使得 Ａｉ１， ｊ１
＝ １。 并记

Ｐ０（ ｉ０， ｊ０） ＝ （ ｉ１ － １， ｊ１），同时将 Ｐ０，Ｐ１ 加入数组。
（２） 取出数组的最后 ２ 个元素分别为 Ｐ －２，

Ｐ －１，计算其向量Ｐ －２Ｐ －１。
（３）依次遍历点 ｐ －１ 的 ４ 个方向的点，找到第一

个边缘点，将其加入数组。 遍历的顺序为：以Ｐ －２Ｐ －１

为正下方，按照左、上、右、下的顺序完成遍历。
（４）重复过程（２） ～ （４），直至数组的最后一个

元素与 Ｐ１ 相同。
（５）设此时数组中为 ＜ Ｐ０， Ｐ１， Ｐ２，．．．，Ｐｓ， Ｐ１

＞ ， 则 ＜ Ｐ１， Ｐ２，．．．， Ｐｓ ＞ 便是矩阵 Ａｍ×ｎ 的边缘路

径。
在此基础上，针对一幅原子图片计算其边缘路

径的过程展现则如图 ３ 所示。

图 ３　 对心脏计算边缘路径过程示意

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｃａｌｃｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｔｈ ｏｆ ｈｅａｒｔ ｉｍａｇｅ

　 　 在计算出边缘路径之后，便可判断鼠标点击时

的坐标是否落在边缘路径所构成的封闭图形内部来

确认是否点击了该物体。 物体点击时的设计效果如

图 ４ 所示。

图 ４　 鼠标点击心脏效果图

Ｆｉｇ． ４　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｃｌｉｃｋｉｎｇ ｈｅａｒｔ ｏｒｇａｎ

３　 结果展示

通过将疾病本体数据与图片相映射，以及图片
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中相关器官的点击事件的响应，可以构建出一个通

过人体生理位置进行相关疾病的检索与筛选的过

程。 初始状态时，可视化区域展示较高层级的系统

或器官，以及与该层级系统或器官相对应的疾病。
图 ５ 即表示了处于高层级状态时的可视化区域内

容。 而后，通过点击心脏或者血管，可视化区域进入

到如图 ６ 所示的低层级系统或者器官，并对疾病数

据进行了过滤。

图 ５　 高层级系统或者器官展示

Ｆｉｇ． ５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｐｌａｙ ｏｆ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｈｕｍａｎ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｏｒｇａｎｓ

图 ６　 低层级系统或者器官展示

Ｆｉｇ． ６　 Ｔｈｅ ｄｉｓｐｌａｙ ｏｆ ｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｈｕｍａｎ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｏｒｇａｎｓ

４　 结束语

本文针对疾病本体下的“ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ
ｅｎｔｉｔｙ”分支，提出一种有效的可视化方法，将疾病本

体数据映射到人体的生理位置上，并通过在相关系

统或者器官上的操作，对疾病本体进行筛选过滤，从
而对其做出清晰的表示。
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