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  0  引言

 国家癌症中心2018年统计的数据表明，在中

国，每年被检测出的宫颈癌患者达到13万，因宫

颈癌去世的女性人数约5.2万人。宫颈癌是危害

女性健康和生命的恶性肿瘤之一。宫颈癌的筛查

工作对广大妇女的生命健康有着非凡的作用[1]
。

目前经常被使用的宫颈癌的筛查方法是宫颈细胞

学检测[2]
。考虑到宫颈癌普查的工作量极大，通

过计算机图像处理技术辅助宫颈癌的普查具有重

要的现实意义[3]
。

　　宫颈细胞的形态、大小等特征是用来判断宫

颈疾病的指标之一[4]
。宫颈细胞图像中，细胞质

之间往往会发生大面积重叠，从重叠的细胞区域
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分割出单独的宫颈细胞区域是一项极具挑战性

的任务[5]
，染色过程中引起的光照差异和染色浓

度等问题都会导致细胞不同成分之间的颜色对

比度降低。其它一些例如空气干燥、过多的血

液、细菌、炎症的问题也会使得重叠细胞区域

的识别更具挑战性[6]
。此外，宫颈细胞还存在本

身的形状相对比较复杂，重叠程度较高，细胞

质的边界信息较弱等问题。因此如何在宫颈细

胞的筛查过程中，提高宫颈细胞图像的分割效

果，将为宫颈癌疾病的治疗提供了最有效的帮

助。因此本次实验的目的在于讨论重叠宫颈细

胞图像的分割算法。

  1  方法

1.1  预处理  
　　本研究使用最大类间方差算法对重叠宫颈细

胞图像进行预处理，获取宫颈细胞的轮廓信息。

最大类间方差算法简称Otsu算法，是一种自动适

应确定阈值的方法。算法实现假设图像的所有像

素一定可以根据阈值被准确分成细胞区域和背景

区域两部分。在此基础上，若需要得到更准确的

分割结果，那么就要尽可能使得细胞区域与背景

区域这两部分的灰度值区分度越大，而方差正好

是用来描述灰度值分布是否均匀的方法，因此通

过计算某个阈值处，两个区域的类间方差，当类

间方差值达到最大时，此时的阈值就是能够使图

像最准确分割的阈值点。

 假设一个图像I(x，y)，它的像素点区域为

M×N，将阈值记为T，假定此时细胞区域包含

的所有像素的总和占所有像素的比重是w0，像素

的平均值是μ0，同理，假定背景区域包含的所有

像素的总和占所有像素的比重为w1，像素的平均

值是μ1。整个图像灰度值的平均值设为μ，方差

设为g。此外，我们将灰度值低于阈值T的像素

总和设为N0，灰度值高于阈值T的像素总和设为

N1，有如下的关系：

 w0=N0/(M×N)             (1)
 w1=N1/(M×N)             (2)
 N0+N1=M×N             (3)

 w0+w1=1                      (4)
 m=w0×m 0+w1×m 1                     (5)
 g=w0(m 0-m )2+w1(m 1-m )2                    (6)
 将式(5)代入式(6)，得到：

 g=w0w1(m 0-m 1)
2                                 (7)

　　将阈值从最小依次调整到最大，每次设定阈

值后，求出类间方差g，当g的值最大时，此时

预先设定阈值T就是使图像完美分割的最佳预置

点，使用该阈值可以将细胞区域和背景区域分割

出来。

1.2  确定分裂点  
 重叠细胞在重合的地方往往都会出现凹陷的

现象，两个细胞之间会出现凹点而且是成对出

现，因此找到成对的凹点是进行重叠细胞正确分

割的关键点[7]
。我们将这个凹点对称之为使重叠

细胞分割的分裂点。大多数传统的凹点检测方法

是基于凸图形的定义提出的一种简便的凹点检测

方法，原理简单，但需要大量冗余的计算，耗时

较长。考虑到想让算法尽可能快速高效地处理图

像，本研究结合多边形近似、瓶颈检测和椭圆拟

合进行分裂点检测。

1.2.1多边形近似

 多边形近似[8]的目的是在某一曲折连续的线

段上进行判断，根据多边形的特点检测出特征点

作为该线段上近似于多边形的顶点，从而找出

可能存在重叠细胞的特征点区域。一个理想的

多边形近似的算法应当以尽可能少的的计算复

杂度，却尽可能地标记处出线段的所有形状特

点。本研究采用的多边形近似的方法如下：

　　假设C={p1, p2,..., pi ,..., pn}代表曲线的原始轮

廓，式中，pi=(xi, yi)代表曲线上的每一个点，n
代表原始轮廓上的点数。

　　第一步：随机选择两个轮廓点p i( i=1)和
pj(j=i+2)，如图1所示：

 

Pi

Pj

Pi

Pj
Pt

lpipj

dt
Pi
Pj

图1 多边形近似的例证
Fig.1 Example of polygon approximation
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图2 检测特征点
Fig.2 Feature detection

 第二步：计算pi和pj之间每一个轮廓点到lpi pj

的距离，并和预设阈值Td进行比较，如图1所示。

如果存在点pt，其对应的距离dt满足dt=Td，那么pt

被认为是轮廓的分裂点，并且pi和pj从pt和pt+2开始

继续，否则，pi保持不变，而pj变成pj+1继续。

　　第三步：重复第二步，直到遍历了整个轮廓

的所有点。

　　在多边形近似中，阈值Td用于控制精度，

阈值设置越小越好。但是相应带来的缺点就

是：当阈值设置过小，那么曲线上得到的特征

点就过多。因此，在后续步骤中的计算时间也

会变的越长。所以，阈值Td出于效率和精度两

方面的考虑。 
 该多边形近似的效果如图2所示，图左为某

一细胞的轮廓信息，图右是使用上述步骤得到的

所有特征点标注。

 多边形近似处理后得到的所有特征点，都

有可能是两个细胞重合部分的分裂点。因此，

需要从所有特征点中找到正确的分裂点，才能

正确地分割重叠细胞。

1.2.2 瓶颈检测

 瓶颈检测[9]的主要目的是从上述多边形近似

找到的所有特征点中，找到两个重叠细胞重合的

凹点，即能够使重叠细胞被正确分割的分裂点，

正确识别重叠细胞的分裂点是实现重叠细胞正确

分割的重要步骤。

　　瓶颈检测的方法大多数都是基于凹面和形状

的算法，本文瓶颈检测算法如下所示：对于通过

多边形近似得到的所有特征点，通过计算每对特

征点之间的瓶颈率来判断该特征点对是否为正确

的分裂点对。假设两个特征点pa和pb，瓶颈率e
的计算方法是：

 式中，dist(pa, pb)为pa和pb两点间的欧几里得

距离，length(pa, pb)为点pa到pb顺时针方向的边界

长度。length(pa, pb)和length(pb, pa)分别表示pa和

pb两点之间的上边缘和下边缘的长度。若pa和pb

两个特征点计算出的瓶颈率小于阈值Te，那么这

两个特征点就被认定为是一组候选分裂点对。

对于标准圆形单元，瓶颈率的最小值为2/p。但

是，考虑到宫颈细胞图像可能存在不规则性或椭

圆形，阈值Te应该适当小于2/p，因此本文的阈

值设为1/2。如果没有检测到候选分裂点对，那

表明该区域只包含一个细胞单元。

　　该算法可以找到一些候选分裂点对，但当单

细胞图像本身呈现外凸时，也有可能检测到分裂

点对，而此时的分裂点对是错误的分裂点对。图

3就是一个未正确检测到分裂点对的例子，右图

的细胞轮廓为一个单细胞，此时点与点之间的瓶

颈率为0.30，满足e(pa, pb)<Te，算法判断它是存

在分裂点对，出现了明显的误判断。这就说明利

用瓶颈检测检测出来的分裂点对不一定是正确的

分裂点对。

1.2.3 椭圆拟合

 椭圆拟合[10]主要有聚类和最小二乘拟合两大

类方法。相比聚类方法，最小二乘法的椭圆拟合

技术拥有耗时更少、鲁棒性更好、精度更高等优

势。鉴于此，本研究采用一种被广泛应用的最小

二乘拟合方法直接作为椭圆拟合的工具。

(8)

图3 瓶颈检测的例子
Fig.3 Examples of bottleneck detection
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 首先，把所有候选分裂点对根据瓶颈率从低

到高排序。从第一对候选分裂点开始，将重叠细

胞区域的轮廓划分为L1和L2两段。然后，利用多

边形近似得到的每个线段上的特征点拟合椭圆，

表示为：

 通常，宫颈细胞在图像中的区域范围差异应

该不大。因此，如果两个拟合椭圆的面积差较

大时，那么该分裂点对可能是不正确的。用S1和

S2分别表示根据L1和L2上的特征点拟合的两个椭

圆的面积，r是由r=max(S1/S2, S2/S1)计算出的面积

比的最大值，如果满足r>Tr，则认为此时对应的

候选分裂点不正确。其中Tr是一个预设阈值，另

外，还利用平均代数距离（MAD）作为另一种

度量，进一步确定候选分裂点对是否正确。令xi

代表线段L上的特征点(xi, yi), i=1,2,...,s，在线段L
上所有特征点与拟合椭圆之间的MAD计算公式[11]

如下：

             (10)
式中，s代表线段L上所有特征点的数目，xi=[xi

2, 
xi yi, yi

2, xi yi]
T，a=[a, b, c, d, e, f]T，F(a; xi)代表点    

(xi yi)到椭圆ax2+bxy+cy2+dx+ey+f=0的距离，根据

F(a; xi)=a.xi=axi
2+bxiyi+cyi

2+dxi+eyi+f计算得出。 
　　分别计算线段L1和L2的MAD1和MAD2，并将

它们的最小值MADmin与预先设定的阈值Tmad进行

比较，如果MADmin<Tmad，表示至少有一个分段

L1或者L2的拟合误差要小得多，此时可以认为对

应的候选分裂点对是正确的。对于偏心率较大

的单细胞，瓶颈检测可能会误检出一些分裂点

对。此时在这种情况下，这两个条件的拟合误

差都比较小，因此不能用MADmin<Tmad消除不正

确的分裂点对。为了解决这一问题，增加了另

一项限制为：MADc<Tmad，其中，MADc表示从

整个轮廓计算出的平均代数距离。从单个细胞

中计算出的MADc值通常会比较小，因为它们近

似于椭圆形状。单个细胞可以通过阈值Tmad来比

对它们的拟合误差MADc，从而去除不正确的分

裂点对。只有当MADmin和MADc分别满足上述的

限制条件时，才能将对应区域视为重叠细胞区

域，并判断此时的候选分裂点对是正确的分裂

点对。

 图4中显示了错误分割的例子和使用椭圆拟

合校正分裂点对，其中实点代表细胞图像轮廓上

的特征点，虚线代表使用特征点拟合成的椭圆

形状，其中特征点 pa和pb表示候选分裂点对。在

图4的左半部分，拟合椭圆对特征点的拟合不正

确，拟合椭圆计算得到的MADmin值为0.031，即

该细胞轮廓对应的区域不是一个单细胞，认为此

时的候选分裂点对不正确，应予以丢弃。作为对

比，给出了一个用正确的分裂点对拟合椭圆的例

子，其中MADc=0.171，MADmin=0.009。可以看

出，特征点与拟合椭圆的分布非常吻合，拟合椭

圆可以帮助找到正确的分裂点对，从而能够正确

分割相应的区域。如果当前的候选分裂点对判断

为不正确，则将丢弃该候选分裂点对，并选择下

一对进行判断，直到找到一个满足条件的分裂点

对为止。如果所有的分裂点对都不满足条件，则

表示该重叠区域其实是单个细胞区域。

1.3 重叠细胞重合区域的分割 
 根据1.2节的算法，可以得到重叠细胞的正

确分裂点对，由于宫颈细胞大多数呈现圆形或

者似圆形。因此，我们可以断定重叠细胞的重

合区域应当包含于以两个分裂点连接的线段为

直径的圆内，如图5所示。

 因为在梯度图像中，细胞边缘处的灰度值通

常较高，并且能够很好地保留下细胞图像。1.2
节中得到了重叠细胞的正确分裂点对，根据分裂

点对又可以缩小重叠细胞重合的区域，优化算法

难度。本研究先求出两个重叠细胞的重合部分的

梯度图像，再采用分水岭算法对该重合区域的梯

(9)

图4 椭圆拟合校正
Fig.4 Correction by ellipse fitting
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度图像进行分割，这样可以大大缩小图像处理的

范围，从而可以提高分割的性能。但是，直接用

分水岭算法处理梯度图像往往会出现过分割的情

况，因此，本研究预先使用阈值算法对梯度图像

进行处理，去除掉微弱（梯度较小）的边界信

息，并将图像的梯度图像归一化到区域[0，1.0]
之间，再对梯度图像进行分水岭算法，从而可以

求出重叠细胞重合区域的分割边界，再与预处理

获得的细胞前景区域轮廓进行叠加，从而最后得

到完整的重叠细胞的分割效果。

 由图6可以看出，该算法明显地去除了重叠

细胞重合区域的微弱边界区域，同时为了解决

过分割的问题，将重叠细胞的重合区域单独拿

出来进行分割，得到重合区域的边界后，再叠

加用细胞前景分割算法提取出的外细胞轮廓，

构成了完整的重叠细胞的分割结果。

图6 分割过程
Fig.6 The segmentation process

图7 重叠细胞分割结果
Fig.7 Overlapping cell segmentation results

 综上所述，重叠细胞分割算法步骤如下：

  2 实验结果与分析 
 本实验使用华硕台式电脑（Intel i5-4590 3.3 
GHz CPU处理器，8 GB内存，GTX1050Ti显
卡），使用Matlab R2017a软件作为开发工具进

行研究开发。

 实验部分将50幅重叠的宫颈细胞显微图像进

行分割，图像尺寸为250×250，为了说明算法的

分割结果，将分割结果与医生手工分割结果进

行比较，并与文献[9]的分割结果进行对比。部分

分割结果如图7所示，其中第一行为原始输入图

像，第二行为本研究算法的分割结果，第三行为

医生标注的重叠细胞的分割结果。

 从图7的分割结果可以得出，本研究算法能

够将重叠的宫颈细胞图像有效分离开来，实现了

高重叠细胞的显微图像分割，且分割效果接近于

医生的手工分割结果。针对重叠区域轮廓较为明

显的重叠细胞，本研究的分割算法较好，前三列

的分割结果与医生手工分割结果接近，误差较

小。最后一列的重叠区域颜色较深，轮廓较为模

输入：待处理图像f
输出：重叠细胞分割结果P
1 利用基于形态学闭合重建和隶属度滤波的分割算法得到细胞轮廓；

2 利用多边形近似求取轮廓上所有特征点；

3 利用瓶颈检测从特征点中找到候选的重叠细胞的分裂点对；      
4 利用椭圆拟合从候选的分裂点对中找到正确的细胞分裂点对；

5 利用分水岭算法对分裂点对所确定的重合区域进行边界检测；

6 重合区域的边界与外轮廓叠加得到重

图5 重合区域的确定
Fig.5 Determination of coincidence region
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糊，难以分割准确。但相对文献[9]已经有了一

定的提高。本研究采用分割区域面积的误差比w
来定量评价分割结果，算式为：

　　  　　

式中，areas为本研究分割出的区域面积，arear

为医生手工分割的区域面积。

 本研究选取目前国内外主流的宫颈细胞图像

分割算法进行实验，并将他们的结果进行对比分

析，如表1所示。

　

 由表1可知，虽然本研究算法运行时间较

长，牺牲了一定的运行效率。但本研究算法的分

割结果的面积误差为0.08，是四种算法中效果最

好的，说明与医生的手工分割结果较为接近。 
  3 讨论和结论

 针对重叠的宫颈细胞图像重叠情况复杂、难

以分割的问题。本研究提出了一种基于瓶颈检测

和分水岭算法的分割算法。首先，通过细胞前景

区域的分割算法获得整个重叠细胞的轮廓。其

次，通过瓶颈检测和椭圆拟合来检测重叠细胞轮

廓的分裂点，从分裂点中判断出正确分割图像的

分裂点对。再次，根据分裂点进一步缩小重叠细

胞重合的区域范围，降低处理难度。最终通过分

水岭算法获得重叠区域的边界信息。将重叠区域

的边界与外轮廓叠加起来，获得重叠细胞的分割

结果。将该算法应用于重叠的宫颈细胞图像分

割，能够分割出准确完整的单个宫颈细胞图像，

且与医生手动标注的分割结果接近，与最新的其

他基于瓶颈检测的分割算法相比，误差更小，更

为准确。但是牺牲了一定的运行效率，且当重叠

区域非常复杂时，仍然存在较大的分割误差，如

何解决这两个问题有待进一步的研究改进。

表1 本研究算法与其它算法的比较
Tab.1 Comparison of proposed algorithm and other algorithms

算法 误差比w 运行时间/s
本研究算法 0.08 3.2
文献[9] 0.15 3.0
文献[12] 0.12 3.8
文献[13] 0.20 2.3
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