
 
 

３次元表面性状を計測、あるいは観察する装

置として、干渉顕微鏡、レーザ顕微鏡、プロー

ブ顕微鏡などがあります。これらの装置の高さ

方向の分解能は極めて高く、目的に応じて計測

条件を適切に選択すれば、原理的に計測不能な

性状を除いて良好な結果を得ることができます。

一方、横方向については、対物レンズあるいは

計測ヘッドを選ぶことによって、計測領域と分

解能が決定されます。 

 また、選択した領域よりも広い範囲を評価し

たい場合には、計測領域の一部をオーバーラッ

プさせるように複数の計測を行い、その後、重

なり合う部分を繋ぎ合わせるようにして評価領

域を広げる機能（スティッチング）が付いてい

ます。この場合、オーバーラップさせる位置に

ついては未知であることが前提になるので、コ

ンピュータ上で複数の計測データを左右前後に

移し移動量を探索することによって繋ぎ合わせ

ることになります。 

 ただし、古い機種には、このような機能があ

りません。そこで、レーザ顕微鏡を対象として、

遺伝的アルゴリズムによるスティッチング機能

をユーザサイドで付与するプログラムを作成し

ました。遺伝的アルゴリズムは、生物の進化を

模擬した最適化技法の一種であり、探索したい

変数を染色体に割付け、最適化したい評価値を

適応度に設定することによって、適応度を最大

あるいは最小にする変数を求めることができま

す。 
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  図１ 50倍対物レンズ使用：１データの 
        計測領域256μm×256μm 

 

 

 

縦横２分割づつ合計４個の１部ラップするレ

ーザ顕微鏡の計測結果（試料：成形樹脂製品、

使用対物レンズ：50倍、256×256画素）を対象
として、次の手順でスティッチングを行いまし

た。まず、図１ の１と２、及び３と４をスティ

ッチングして横長の２つのデータを作成します。

その後、２つの横長データを縦方向にスティッ

チングして４データの結合を完了します。 

 適用した遺伝的アルゴリズムの条件を表に示

します。また、４データのスティッチングの結

果を図２に示します。同図において、全評価領

域の最大高低差は30μm、重ね合わせた部位の高

さ方向の相違は、標準偏差で0.3μmと良好な結果

を得ました。 

また、計測領域は256μm×256μmから439μm

×418μmへと拡張することができました。 

表 

項目            摘    要 

適応度     データのﾗｯﾌﾟする部位の画素 

       における高さの差の２乗和 

集団ｻｲｽﾞ    10000個 

ﾗｯﾌﾟ範囲     縦、横とも０μmから200μm 

染色体長     16ビット（８ビットづつ２変数） 

交叉点数     ２（交叉位置：確率的） 

突然変異 ０．２（確率） 

 

   
  図２ スティッチング結果：全評価領域 

     439μm×418μm 
 

遺伝的アルゴリズムを用いたスティッチング 
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