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摘　要：粘连细胞的分割是医学细胞图像处理中的关键，随着形态学在图像分割中的应用，分水岭分割成为

粘连细胞分割中最有效的方法之一。然而，由于巨噬细胞图像中的噪声和形态的不规则性，传统分水岭算法

容易产生过分割。若在经距离变换得到的距离图中提取“种子点”，并将其中距离小于某一阈值的两两“种子

点”合并得到新的“种子点”，在新“种子点”重新分布的距离图基础上使用分水岭分割。实验结果表明：该算法

虽然要比传统分水岭算法多花费些时间，但可以有效地分割粘连巨噬细胞并抑制过分割现象。分割后，对细

胞进行标记并提取细胞的特征参数，如周长、面积、圆度因子、灰度均值等。

关　键　词：粘连细胞分割；分水岭；过分割；距离变换；种子点；特征参数

中图分类号：ＴＰ３９１．４１　　　文献标识码：Ａ　　　犇犗犐：１０．３７８８／ＹＪＹＸＳ２０１２２７０６．０８０８

犛犲犵犿犲狀狋犪狋犻狅狀犕犲狋犺狅犱狋狅犃犱犺犲狊犻狅狀

犕犪犮狉狅狆犺犪犵犲犐犿犪犵犲犅犪狊犲犱狅狀犛犲犲犱犻狀犵犘狅犻狀狋

ＷＡＮＧＰｉｎｇ
１，ＺＨＡＮＧＬｉ１，ＺＨＯＵＣｈａｎｇｑｉ

２

（１．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犈犾犲犮狋狉狅狀犻犮犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犈狀犵犻狀犲犲狉犻狀犵，犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犈狀犵犻狀犲犲狉犻狀犵犛犮犺狅狅犾，

犖犪狀犮犺犪狀犵犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔　３３００３１，犆犺犻狀犪，犈犿犪犻犾：狕犺犪狀犵犾犻犪狋犼犱狕＠１２６．犮狅犿；

２．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犃狌狋狅犿犪狋犻狅狀，犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犈狀犵犻狀犲犲狉犻狀犵犛犮犺狅狅犾，犖犪狀犮犺犪狀犵犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犖犪狀犮犺犪狀犵　３３００３１，犆犺犻狀犪）

犃犫狊狋狉犪犮狋：Ｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｔｏａｄｈｅｓｉｏｎｃｅｌｌｓｉｓｃｒｉｔｉｃａｌｉｎｉｍａｇｅｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｒｅａｌｍ，ｗｉｔｈｔｈｅ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｂｅｉｎｇｕｓｅｄｉｎｉｍａｇｅｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ，ｗａｔｅｒｓｈｅｄｂｅｃｏｍｅｓｏｎｅｏｆｔｈｅｍｏｓｔｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ｓｋｉｌｌｓｉｎｓｏｌｖｉｎｇａｄｈｅｓｉｏｎｃｅｌｌｓ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｓａｐｔｔｏｃａｕｓｅ

ｏｖｅｒｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｎｏｉｓｅａｎｄｉｒｒｅｇｕｌａｒｓｈａｐｅｏｆｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓ．Ｉｆｅｘｔｒａｃｔｉｎｇｔｈｅ“ｓｅｅ

ｄｉｎｇｐｏｉｎｔｓ”ｆｒｏｍｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｍａｐ，ｔｗｏ“ｓｅｅｄｉｎｇｐｏｉｎｔｓ”ｉｓｃｏｍｂｉｎｅｄｉｎｔｏｏｎｅ“ｓｅｅｄｉｎｇ

ｐｏｉｎｔ”ｉｆｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｍｉｓｕｎｄｅｒｔｈｒｅｓｈｏｌｄａｆｔｅｒｃｏｕｎｔｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈ

ｔｗｏ“ｓｅｅｄｉｎｇｐｏｉｎｔｓ”．Ｔｈｅｒｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｄｉｓｔａｎｅｅｍａｐｄｅｐｅｎｄｉｎｇｏｎｔｈｅｎｅｗｓｅｅｄｉｎｇｐｏｉｎｔｓ

ｉｓｓｅｇｍｅｎｔｅｄｂｙｗａｔｅｒｓｈｅｄ．Ｔｈｅｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｔｈａｔｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｃａｎｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ

ｓｅｇｍｅｎｔａｄｈｅｓｉｏｎｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓａｓｗｅｌｌａｓｒｅｓｔｒａｉｎｔｈｅｏｖｅｒｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｐｈｅｎｏｍｅｎａｗｉｔｈａ

ｌｉｔｔｌｅｍｏｒｅｔｉｍｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｍｅｔｈｏｄ．Ａｆｔｅｒｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ，ｗｅｃａｎｍａｒｋｔｈｅ

ｎｕｍｂｅｒｓｔｏｔｈｅｃｅｌｌｓａｎｄａｂｓｔｒａｃｔｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓｓｕｃｈａｓｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ，ａｒｅａ，

ｒｏｕｎｄｎｅｓｓｆａｃｔｏｒ，ｍｅａｎｇｒａｙａｎｄｓｏｏｎ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｔｏａｄｈｅｓｉｏｎｃｅｌｌｓ；ｗａｔｅｒｓｈｅｄ；ｏｖｅｒｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ；ｄｉｓｔａｎｃｅｔｒａｎｓ

ｆｏｒｍ；“ｓｅｅｄｉｎｇｐｏｉｎｔｓ”；ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

　　收稿日期：２０１２０７１６；修订日期：２０１２０８１２

　　基金项目：江西省科技支撑计划项目（Ｎｏ．２００９ＢＧＢ０１９００）；江西省自然科学基金（Ｎｏ．２００９ＪＸ０２３６７）

作者简介：王平（１９５８－），女，河南安阳人，教授，研究领域为图像分割，模式识别。



第６期 王　平，等：基于种子点的粘连巨噬细胞图像的分割方法 ８０９　　

１　引　　言

巨噬细胞是判断人体免疫力的重要指标。其

功能是除去受损的人体组织、坏死的细胞碎片和

病原体等，在伤病人愈合过程中起着重要的作用。

使用数字图像处理技术对巨噬细胞图像进行定性

和定量分析，替代人工检测，为医生提供准确的数

据，具有广阔的应用前景。

在医学细胞图像的获取过程中，经常会出现

细胞粘连的情况，并严重影响后续巨噬细胞的自

动分析、统计。由于医学细胞图像的噪声和形态

的不规则性，很难找到一个合适的标准将其分割

出来。在巨噬细胞图像分割方法中，常用分水岭

分割，它可以区分两个或两个以上的粘连细胞。

ＶｉｎｃｅｎｔＬ
［１］等提出了一种基于浸没的分水岭方

法，如图１（ａ）所示，水位逐渐上升，若两股水流相

遇，则筑坝将两粘连细胞分割开来。但传统分水

岭分割会产生明显的过分割现象，如图１（ｂ）所

示，距离变换后会产生一些“伪山谷”，ＫｉｍＪＢ
［２］

等使用小波分解变换与分水岭相结合的分割技

术，卢中宁［３］等使用一定的准则将分割后的两相

邻区域根据特征和形态的相似性进行合并。本文

的改进方法是：将经过距离变换后处在同一个细

胞内的“种子点”合并为一点，因此，合并的准则就

成了关键，此外，处于两个细胞内的“种子点”不能

被合并；否则，前者会导致过分割，后者不能产生

有效分割。此操作后，每个“种子点”代表一个细

胞，过分割得到了抑制。
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图１　分水岭分割示意图．（ａ）地形图，（ｂ）距离图的二维

示意图．

Ｆｉｇ．１　Ｓｋｅｔｃｈｍａｐｏｆｔｈｅｗａｔｅｒｓｈｅｄｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ．（ａ）

Ｔｏｐｏｇｒａｐｈｉｃａｌｍａｐ，（ｂ）２Ｄｓｋｅｔｃｈｍａｐｏｆｔｈｅｄｉｓ

ｔａｎｃｅｍａｐ．

分割完后，就可以对细胞参数进行统计，包

括周长、面积、圆度因子等，这些对后续的研究

和判断都是非常有价值的。临床医生可以根据

巨噬细胞的参数判断病人的状况，做出适当的

医治工作。

２　方　　法

２．１　预处理

由于受到各种条件的限制和随机干扰，各种

医学图像的质量在图像获取、传输和转换过程中

往往会发生一定程度的下降［４］，比如灰度变化、噪

声污染、几何畸变等。医学图像预处理的目的是

简化图像数据［５］，为后续的图像处理做准备。图

２（ａ）是巨噬细胞图片１，以它为例做下列步骤

说明。

２．１．１　灰度化

由荧光显微镜拍照得到的是彩色图像，应先

将其转化为灰度图像以减少计算量。虽然灰度图

像没有彩色图像那么多的信息量，但仍可以反映

出图像的局部和整体特性。犚、犌、犅分别表示红、

绿、蓝分量，ｇｒａｙ表示的是灰度化后的灰度值。

ｇｒａｙ＝０．２２９犚＋０．５８７犌＋０．１１４犅 （１）

２．１．２　ＯＴＳＵ阈值分割

ＯＴＳＵ阈值分割
［６］的基本思路是根据类间

方差最大得到一个阈值，即每个像素的灰度值与

该阈值的差的平方和最大。对每一个像素，若它

的灰度值大于阈值，将其归于目标，否则它被归于

背景。然而，它对噪声十分敏感，目标与背景的大

小悬殊较大时误分割率会较高。

２．１．３　中值滤波

中值滤波法是一种非线性平滑技术，它将每

一像素点的灰度值设置为该点某邻域窗口内的所

有像素点灰度值的中值，式（２）是中值滤波公式。

犵（狓，狔）＝ｍｅｄ｛犳（狓－犽，狔－犾），（犽，犾∈犠）｝

（２）

这里犵（狓，狔）和犳（狓，狔）分别是处理后的图像和原

图像，犠 是一个二维模版，此处使用３×３模版。

２．１．４　腐蚀与膨胀

结构元素是膨胀和腐蚀操作的基本组成部

分，通常比待处理的图像小得多。由一个数值为

０或２５５的矩阵组成。结构元素的原点指定了图

像中需要处理的像素范围，结构元素中数值为

２５５的点决定结构元素的领域在进行膨胀或腐蚀

操作时是否需要参与计算。先进行腐蚀再膨胀称

为开运算，能消除较小的地峡；闭运算则是先进行

膨胀再腐蚀，能填充较小的空洞［７８］。
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图２　巨噬细胞图片１在各步骤下的结果．（ａ）巨噬细胞原图１；（ｂ）距离变换得到的距离图；（ｃ）分水岭分割结果；（ｄ）细

胞标记；（ｅ）特征参数提取（圆度因子）；（ｆ）特征参数提取（灰度均值）．

Ｆｉｇ．２　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｍａｃｒｏｐｈａｇｅｉｍａｇｅ１ｕｎｄｅｒｅａｃｈｓｔｅｐ．（ａ）Ｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ；（ｂ）Ｄｉｓｔａｎｃｅｍａｐａｆｔｅｒｄｉｓｔａｎｃｅｔｒａｎｓｆｏｒｍ；

（ｃ）Ｒｅｓｕｌｔｏｆｗａｔｅｒｓｈｅｄ；（ｄ）Ｃｅｌｌｍａｒｋｉｎｇ；（ｅ）Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓａｂｓｔｒａｃｔｉｎｇ（ｒｏｕｎｄｎｅｓｓｆａｃｔｏｒ）；（ｆ）Ｍｅａｎｇｒａｙ．

犃Θ犅 ＝ ｛狕狘（犅）狕 犃｝

犃犅＝ ｛狕狘（
︵犅）狕 ∩犃

烅
烄

烆 ｝
（３）

２．２　改进分水岭算法

２．２．１　距离变换

预处理后，将所有像素分为两类，一是目标，

另一类是背景。距离变换后，背景像素设为０，每

个目标像素设置为与所有背景像素距离的最小

值。在本文中，使用一对５×５倒角模版进行前向

和后向扫描，得到距离图，如图２（ｂ）所示，能得到

近９８％的准确率
［９］。

２．２．２　寻求“种子点”

（１）在得到距离图后，将大于或等于周围８个

像素值的非０像素点记为“种子点”狆犻（狓犻，狔犻）

（犻＝１，２，．…犖），存储坐标和灰度值信息到数组

犕 中犿犼＝（狓犻，狔犼，犳（狓犻，狔犻））∈犕，扫描完成后犕

中的元素有狀个。

由于细胞的非圆性，每一个巨噬细胞可能会

有数个“种子点”。根据距离图的信息得出“种子

点”合并的准则，显而易见的是：“种子点”灰度值

越大，细胞的尺寸就越大，合并的阈值就应该根据

细胞的大小而变化。

（２）对于最初的狀个“种子点”，每两点之间的

距离就有犆２狀 个。但对每一点而言，对于其他“种

子点”将有狀－１个距离，取出其中的最小值存储

在链表中；那么狀个“种子点”就有狀个值存入犔

中。将它们按从小到大的顺序排列，引入过滤因

子α，阈值犜ｔｈ可以根据式（４）得到：

犜ｔｈ＝犔（α狀） （４）

　　（３）两两“种子点”进行比较，若满足

ｄｉｓ（狆犻，狆犼）＝

（狓犻－狓犼）
２
＋（狔犻－狔犼）槡

２
＜犜ｔｈ （５）

　　（４）新的“种子点”狆犻犼（狓犻犼，狔犻犼，犳（狓犻犼，狔犻犼））产

生，同时删去狆犻，狆犼

狓犻犼 ＝
狓犻×犳（狓犻，狔犻）＋狓犼×犳（狓犼，狔犼）

犳（狓犻，狔犻）＋犳（狓犼，狔犼）

狔犻犼 ＝
狔犻×犳（狓犻，狔犻）＋狔犼×犳（狓犼，狔犼）

犳（狓犻，狔犻）＋犳（狓犼，狔犼）

犳（狓犻犼，狔犻犼）＝ｍａｘ｛犳（狓犻，狔犻），犳（狓犼，狔犼

烅

烄

烆 ）｝

（６）

直到任何两“种子点”都不满足不等式（５）。

２．２．３　重新分布距离图

将新得到的“种子点”设为一个较大的值，如

２５５，那么“种子点”表示分水岭分割算法中的山

谷，然后以“种子点”为中心向周围扩展递减。公

式（７）中的β表示距离值递减的快慢程度，对应成

地形图的陡峭程度，对结果并不会有明显的影响，

在本文中β取３。

犱（狓，狔）＝犵（狓狀，狔狀）－β×

ｄｉｓ［（狓，狔），（狓狀，狔狀）］ （７）

其中犱（狓，狔）为新距离图中像素的值，由式（７）算

出的值会有小数的情况，均取整数，（狓狀，狔狀）是距

离当前像素（狓，狔）的最近“种子点”，扩展的前提

是当前像素必需是目标，若是背景则仍记为０。

２．２．４　分水岭分割

在２．２．３步骤之后，我们将其模拟成拓扑地
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形图，在该地形图均匀降雨［１０］，雨水首先注入“种

子点”，并在它们周围蔓延，若是非粘连细胞的“种

子点”，雨水会一直漫到地表面；若是粘连细胞的

“种子点”，则会遇到从与其粘连的另一细胞“种子

点”蔓延过来的另一股水流，筑坝将粘连细胞分割

开来，如图２（ｃ）所示。

２．３　细胞标记和参数提取

２．３．１　细胞标记

分割完成之后，可将细胞染成彩色便于观察，

为了区分不同的细胞，相邻细胞的颜色应不同，并

在相应的细胞旁边标记序号１、２、３…，如图２（ｄ）

所示，使得后续的参数提取可以与细胞对应，方便

的观察到特定细胞的各个参数特征。

２．３．２　参数提取

提取细胞的特征参数，包括周长、面积、圆度

因子、平均灰度、二阶矩等，如图２（ｅ）、２（ｆ）所示。

细胞的周长和面积可分别计算细胞外围的像素点

数和全部像素点的个数。

设狕犻是表示各灰度级的变量，狆（狕犻），犻＝０，１，

２，…，犔－１表示与其对应的频率，其中犔表示灰

度级的个数。

对于每一个分割后的细胞，圆度因子：

犚＝
４π犛

犆２
（８）

　　平均灰度：

犿＝∑
犔－１

犻＝０

狕犻狆（狕犻） （９）

　　二阶矩：

μ２（狕）＝∑
犔－１

犻＝０

（狕犻－犿）
２
狆（狕犻） （１０）

　　熵：

犲（狕）＝－∑
犔－１

犻＝０

狆（狕犻）ｌｏｇ２狆（狕犻） （１１）

３　实验结果

事实上，没有一种分割方法是万能的，但可以

使它适用于更多的情况下。由于“种子点”合并的

阈值是根据细胞图像信息决定的，由于这种“学

习”的过程，本文算法对其他图像也具有适用性：
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图３　巨噬细胞图像２、３、４在传统分水岭算法和本文算法中的比较．（ａ）原图２．（ｂ）原图２传统分水岭分割．（ｃ）原图２本

文算法．（ｄ）原图３．（ｅ）原图３传统分水岭分割．（ｆ）原图３本文算法．（ｇ）原图４．（ｈ）原图４传统分水岭分割．（ｉ）原

图４本文算法．

Ｆｉｇ．３　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄａｎｄｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｔｏｍａｃｒｏｐｈａｇｅｉｍａｇｅ２，３，４．（ａ）Ｏｒｉｇｉｎａｌ

ｉｍａｇｅ２．（ｂ）Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｏｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ２．（ｃ）Ａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｔｏｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ２．（ｄ）

Ｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ３．（ｅ）Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｏｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ３．（ｆ）Ａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｔｏｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ３．

（ｇ）Ｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ４．（ｈ）Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｏｉｍａｇｅ４．（ｉ）Ａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｔｏｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅ４．



８１２　　 液　　晶　　与　　显　　示 第２７卷

表１　传统分水岭与本文算法的对比

Ｔａｂｌｅ１　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｗａｔｅｒｓｈｅｄｍｅｔｈｏｄａｎｄｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ

图像中的

细胞个数

本文算法得到的

细胞个数与处理所需时间

传统分水岭算法得到的

细胞个数与处理所需时间
相对误差／％

个数 时间／秒 个数 时间／秒 传统分水岭分割 本文算法

平均圆度

因子

图２（ａ） ７８ ７９ １．８１ ７９ ３．２１ １．２８ １．２８ ０．６４

图３（ａ） ２５ ２６ １．３４ ２５ ２．５６ ４．００ ０ ０．６３

图３（ｄ） ２０ ２３ １．１７ ２０ ２．３９ １５．００ ０ ０．６０

图３（ｇ） １９ ２５ ２．１２ １９ ３．７８ ３１．５８ ０ ０．４６

不仅适用于类圆细胞的分割，还可用于形状不太

规则的细胞分割。图３是本文算法和传统分水

岭算法对其他图像的处理结果比较。可以看出，

对于使用不同药剂而导致不同颜色的巨噬细胞、

不同条件下取得的形态差异较大的巨噬细胞，本

文算法对它们均适用，有些较好的通用性，有广阔

的应用前景。

在表１中，从上到下可以看出，传统分水岭分

割的相对误差逐渐增大，原因可能有两个，一是因

为噪声，二是由于图像中细胞的非圆性逐渐增加

（这是主要原因，因为噪声可以通过滤波和形态学

操作消除）。实验结果提取的平均圆度因子证实

了这一观点，虽然本文算法以牺牲一些时间为代

价，但取得了良好的效果，还是值得的。

如图３（ｉ）所示，细胞７和９是粘在一起的两

个巨噬细胞。我们的目标就是要将这两个细胞分

割开来，同时又不能将这两个细胞分割成多个。

传统分水岭算法固然可以解决粘连细胞７和９的

分割，但却将圆度因子小的细胞７分割成３个细

胞，对应于图３（ｈ）中的细胞１０、１５和１７，引起过

分割。而本文算法不仅将图３（ｉ）中的细胞７和９

分开，同时把细胞７中的多个“山谷”调整合并成

最终的一个“山谷”，实现了精确的分割。

４　讨　　论

“种子点”的合并规模取决于过滤因子α，它

是一个０和１之间的数，并可用于估计图像中细

胞的非圆程度。

α越接近０，被滤去的掉“种子点”越少，若为

０，本文算法就退化为传统的分水岭分割。因此选

择适当的α至关重要；α若取小了，会导致过分

割；否则会出现无效的分割。

图４（ａ）表示在图２（ａ）、图３（ａ）（ｄ）（ｇ）４幅巨

噬细胞图像中过滤因子与相对误差之间的关系，

在图２（ａ）中，过滤因子到０．４后相对误差会逐渐

增长，在图３（ａ），图３（ｄ）中，相对误差最小时过滤

因子分别为０．０５和０．２，并且过滤因子越偏离它

们，相对误差就越大；图３（ｇ）与图２（ａ）的情况正

好相反。当过滤因子超过０．５时，滤去的“种子

点”过多，会导致明显的欠分割现象，对这４幅像

都有一个较大的相对误差，这间接从另一个角度
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图４　过滤因子的影响．（ａ）过滤因子与相对误差的关系．

（ｂ）过滤因子与平均圆度因子关系．

Ｆｉｇ．４　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｆｉｌｔｅｒｉｎｇｆａｃｔｏｒ．（ａ）Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅ

ｔｗｅｅｎｆｉｌｔｅｒｉｎｇｆａｃｔｏｒａｎｄｒｅｌａｔｉｖｅｅｒｒｏｒ．（ｂ）Ｒｅｌａ

ｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎｆｉｌｔｅｒｉｎｇｆａｃｔｏｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ

ｒｏｕｎｄｎｅｓｓｆａｃｔｏｒ．
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证明了表１的观点。

图４（ｂ）显示了分割后巨噬细胞平均圆度因

子与过滤因子之间的关系，虽然结果计算的平均

圆度因子的变化趋势与相对误差没有对应关系，

变化的范围也不会太大。但它们在一定程度上变

化是相反的。实验结果表明：细胞平均圆度因子

越大，等价于细胞更圆，相对误差也就越小。换句

话说：也就是若图像的目标圆度因子越大，即越接

近圆，过滤因子α就应取小些；反之亦然。

５　结　　论

上述结果是在ＶＣ＋＋６．０ＭＦＣ平台下实现

的，在对医学细胞图像处理中，分割是非常重要

的，而分水岭分割由于能区分粘连细胞而广泛应

用，由图像分割结果平均圆度因子大小可知巨噬

细胞的形态不规则，距离变换后会有多个“山谷”

出现在同一细胞区域内，导致过分割，本文使用基

于“种子点”基础上修正距离图的方法来抑制过分

割，具有准确度高、稳定性强等特点。之后，就可

以对分割出来的细胞感兴趣的参数进行提取，若

结合生物医学知识，便可成为后续细胞模式识别

的重要依据。

致谢：感谢南昌大学第一附属医院提供的巨噬细

胞图片。

参　考　文　献：

［１］ＶｉｎｃｅｎｔＬ，ＳｏｉｌｌｅＰ．Ｗａｔｅｒｓｈｅｄｓｉｎｄｉｇｉｔａｌｓｐａｃｅｓ：Ａｎｅｆｉｃｉｅｎｔａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｏｎｉｍｍｅｒｓｉｏｎｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．犐犈犈犈

犜狉犪狀狊犪犮狋犻狅狀狊狅狀犘犪狋狋犲狉狀犃狀犪犾狔狊犻狊犪狀犱犕犪犮犺犻狀犲犐狀狋犲犾犾犻犵犲狀犮犲，１９９１，１３（６）：５８３５９８．

［２］ＫｉｍＪＢ，ＫｉｍＨＪ．Ｍｕｌｔｉｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｂａｓｅｄｗａｔｅｒｓｈｅｄｓｆｏｒｅｆｆｉｃｉｅｎｔｉｍａｇｅｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ［Ｊ］．犘犪狋狋犲狉狀犚犲犮狅犵狀犻狋犻狅狀犔犲狋

狋犲狉狊，２００３，２４（１）：４７３４８８．

［３］卢中宁，强赞霞．基于梯度修正和区域合并的分水岭分割算法 ［Ｊ］．计算机工程与设计，２００９，３０（８）：２０７５２０７７．

［４］范小聪，李大海，王琼华，等．基于背景重构的视频分割技术及应用 ［Ｊ］．液晶与显示，２０１１，２６（２）：２２９２３３．

［５］韩希珍，陈朝东，赵建．基于ＰＤＥ的非线性图像去噪与增强 ［Ｊ］．液晶与显示，２０１１，２６（１）：１１１１１５．

［６］ＯｔｓｕＮ．Ａｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｆｒｏｍｇｒａｙｌｅｖｅｌｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ［Ｊ］．犐犈犈犈犜狉犪狀狊犪犮狋犻狅狀狊狅狀犛狔狊狋犲犿狊，犕犪狀犪狀犱

犆狔犫犲狉狀犲狋犻犮狊，１９７９，９（１）：６２６６．

［７］ＧｏｎｚａｌｅｚＲＣ，ＷｏｏｄｓＲＥ．犇犻犵犻狋犪犾犐犿犪犵犲犘狉狅犮犲狊狊犻狀犵 ［Ｍ］．北京：电子工业出版社，２０１０：６８８６９２．

［８］史国凯，王琼华，李大海，等．基于分割的离焦图像深度图提取方法 ［Ｊ］．液晶与显示，２０１２，２７（２）：２２９２３４．

［９］ＢｏｒｇｅｆｏｒｓＧ．Ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｉｎａｒｂｉｔｒａｒｙｄｉｍｅｎｓｉｏｎｓ［Ｊ］．犆狅犿狆狌狋犲狉犞犻狊犻狅狀，犌狉犪狆犺犻犮狊犪狀犱犐犿犪犵犲犘狉狅犮犲狊狊犻狀犵，

１９８４，２７：３２１３４５．

［１０］ＳｍｅｔＰＤ，ＰｉｒｅｓＲＬ．ＩｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎａｎｄＡｎａｌｙｓｉｓｏｆａｎｏｐｔｉｍｉｚｅｄｒａｉｎｆａｌｌｉｎｇｗａｔｅｒｓｈｅｄａｌｇｏｒｉｔｈｍ［Ｃ］／／犘狉狅犮．狅犳

犛犘犐犈００．ＳａｎＤｉｅｇｏ，ＵＳＡ：ＳＰＩＥ，２０００：７５９７６６．


