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颜色特征加权滤波骨髓细胞分割方法 
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摘 要 颜 色信息对骨髓细胞分割、分类非常重要。首先对已知类别的图像胞核、胞浆、成熟红细胞颜 色采样进行 r， 

g，b三值统计及线性关系分析，提取颜色特征；然后，采用 fcm一次分割与多级阈值分割进行实验，针对边缘不完整和 

空洞问题 ，引入邻域颜 色特征一致性系数，对特征图像进行加权极差滤波。实验表明，该方法可以简单、有效地实现骨 

髓细胞图像分割。 
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Abstract Color feature plays an important part in bone marrow cell segmentation as well as classification．Firstly，a co- 

lor feature extraction and analysis method was discussed based on the relationship among r，g，b values of the sampling 

data from known classes．Then，fcm segmentation and multi—level thresholding were used for cell segmentation conside- 

ring the color features．With respect to the defect of loss edges and holes inside，a weighted range filter was proposed by 

introducing one coefficients called in-neighbor consistency．Experiments were done and results show that this approach 

is simple and effective． 
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1 引言 

骨髓是人体最主要的造血系统。常见血液系统疾病，如 

急性髓系白血病(AML)、急性淋巴细胞白血病(ALL)及骨髓 

增生异常综合症(MDS)C1]等 ，主要表现为骨髓细胞数量和形 

态的明显异常。而且，同一病种根据细胞形态和数量不同又 

分为不同亚类，如ALL中的L1，L2，L3；AML可分为Mo～ 

M7。因此，骨髓细胞形态分析及计数对血液疾病诊断、鉴别 

具有重要价值_2]。传统人眼细胞定位、识别及计数存在很强 

的主观性 ，诊断结果依赖于医生个人经验，而长时间肉眼观测 

将引起疲劳和分心，容易造成漏诊和误诊 。基于图像处理技 

术的计算机辅助诊断，可为医生提供有效帮助。 

临床上 ，通常依据血象和骨髓象诊断血液病。前者 以外 

周血细胞为研究对象，后者则以骨髓细胞为研究对象。外周 

血细胞分割已比较成熟[3。]，而由于骨髓细胞图像相对于外周 

血复杂得多 ，其分割仍是国内外研究的重点和难点。常用的 

骨髓细胞分割方法有阈值法 8̈ ]、区域生长法I1 ]、边缘检测 

法[1 埘、基于模型的方法 ]等。不同方法针对不同问题取 

得了一定成功 ，也存在一些缺陷。C．Garbayg ]对松弛法、区 

域生长法和边缘检测进行了性能 比较和分析，认为区域增长 

法在处理速度上不一定最优，但分割性能最好。C．E．Liedt— 

kec”]则讨论 了 3种基于阈值的方法和基于分裂与合并的区 

域增长 ，指出基于分裂与合并的区域增长方法分割效果最佳。 

因此，结合流域算法的区域生长方法得到了广泛应用[18,19]。 

但实验发现，阈值法会产生空洞以及一些小面积区域，因而需 

要基于数学形态学做大量后处理。边缘检测法对噪声干扰敏 

感，导致检测结果不稳定 ，得到的边缘常常是孤立点或分小段 

连续，导致边界不闭合，而得到的边缘宽度 比实际大，以致引 

起相邻细胞边缘重叠(粘连)。模型法一般建立在边缘提取的 

基础上，也面临同样问题。区域增长法分割性能虽好 ，但种子 

点的确定受胞核形态多样性(既有单核又有多核)以及胞浆颗 

粒性的干扰，导致同一细胞被过度分割 ，同时逐像素的生长过 

程对噪声敏感，而算法速度同待处理图像面积成正比。 

大多数方法 基于灰度 图像或 HIS空问处理[2 。基于 

rgb空问的处理一般分别利用 r，g，b 3个通道的特征。实际 

上，一方面骨髓涂片制作过程中，细胞不同种类及生长阶段对 

染色基质亲和性不同，从而呈现不同颜色。如原、早幼、中幼 

和晚幼红细胞胞浆颜色随发育阶段不同而呈不透明深蓝、灰 

蓝到粉红等一系列变化；而嗜酸、嗜碱以及中性粒细胞胞浆根 

据发育阶段不同也呈不同颜色；胞核却基本呈紫红色。因此， 

rgb颜色信息对区分细胞种类及发育阶段非常重要。另一方 

面，像素点的不同颜色由r，g，b按不同比例混合而成，因此， 
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r，g，b之间的关系对颜色分析不容忽视。 

本文从彩色骨髓细胞显微图像的 r，g，b值 出发，对胞浆、 

胞核、成熟红细胞 rgb值进行采样，并分析这 3值之间的统计 

与线性关系，提取颜色特征，进行分割。在此基础上，针对核 

内空洞即边界不完整问题，提出一种邻域加权极差滤波器，其 

综合考虑像素点颜色特征及邻域分布，进行胞核和胞浆分割。 

2 骨髓细胞颜色特征提取 

2．1 颜色统计特征 

特征是数据分析的基础。一般，统计特征可分为 3类：一 

类表示数据集中性，如平均数、中位数、众数等；一类表示数据 

分散性，如均方根差、极差、变异系数等；还有一类表示分布形 

态特点，如偏度、峰度等。将图像看作 rgb空间的一·个点集， 

则每个像素的颜色值 由 r，g，b大小决定。根据细胞染色知 

识 ，进行瑞氏染色后，胞核一般呈紫红色，胞浆随细胞种类及 

发育阶段不同呈不同颜色。因此，选取合适颜色特征，使不同 

类别像素在特征空间尽量分散，对图像分割事半功倍。 

为此，本文首先对彩色显微细胞图片胞核、胞浆、成熟红 

细胞 r，g，b值分别进行抽样 ，得到 3类 已知类别、各 50组颜 

色数据 ( 一1，2，3为类别数)，则 为以 r，g，b为维度的三 

维向量，大小为 N(N一50)。然后，计算 I 中每个样本点的 

r，g，b统计特征，考虑相互间线性关系，寻找使不同类别数据 

尽量分散的特征。需要说明的是，骨髓细胞图像包括胞核、胞 

浆、成熟红细胞和背景几部分，由于背景接近全白，较易分割， 

故只讨论前 3类数据的区分。 

基于上述思路，分别计算每个像素点 r，g，b的均方差、变 

异系数、极差、r 值、 ／(r+g+6)值、26 r值，得到胞浆、 

胞核和成熟红细胞 的特征值曲线图，如图 l所示。其中绿色 

实线 、蓝色折线及红色虚线分别为胞浆、胞核和红细胞特征曲 

线 。 

图 1 胞核、胞浆、成熟红细胞特征值曲线 

由图 1(a)、(6)可知，方差和变异系数可以将胞核和成熟 

红细胞分开，但胞浆和两者都有交叠；由图1(c)、( )可知，r一 
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g特征值和 g／(r+gq_1))特征值 以很显著地将胞核分离 

来，但胞浆和红细胞的 r g值交叠在 一起，而 ( )一厂)的 2I 

一r和极差则能将胞浆和成熟红细胞分离井。总之，没有 · 

种特征能同时将 3类数据分离开，所以骨髓细胞分割剐采J}】 

多级分割或通过多特征组合聚类实现。 外，观察所有 中 

成熟红细胞的特征曲线可以发现，虽然成熟红细胞和胞浆特 

征曲线有交叠，但其特征曲线的波动幅度相对于胞浆特征曲 

线小很多，而这种波动幅度的大小 可以通过方差或极差米体 

现 。 

2．2 特征相关性分析 

假设训练样本集中有 M个不同类别的样本。令 N，表示 

第J类的样本数，第 类 中第 i个样本的两个特征分别 记为 

d和 。首先计算第 类每个特征均值： 

，n 7 

m，一— ∑ (I) 音 ， 

式中， ， 分别为第 类特征。和特征 的均值 ， ， 上 

的联系号(̂ )表示这两个值仅是基于训练样本的估值 ，不是 

真实的类均值。 

特征方差估值为： 

一  誊c犷一 ㈤ 
A I Nt A 

d”2一 善( 一／Zyl ㈡) 

则第 类特征 z和特征 的相关系数为： 

一  c ， 

(5) 

其范围为一1到 1。如果该值为零 ，说明两个特征之问没 

有相关性。如果此相关系数绝对值接近 l，则说明两个特征 

相关性都很强。 

根据式(1)一式(5)，对于胞核有两个特征：14／(r+g+ )， 

r—g，其相关系数为一O．7197；对于红细胞，有两个特征 ：极 

差、26一r，其相关系数为 0．9758。_几『见，每一类中的两个特征 

相关性很强。 

2．3 基于颜色特征的骨髓细胞分割 

根据以上分析，选择极差和 r—g作为颜色特征，分别采 

用 fcm聚类方法和多级阈值方法对图 2所示的骨髓细胞图像 

进行分割。 

图 2 骨髓细胞原始图像 

2．3．1 fern 聚类 

图2为骨髓细胞原始图像。将 图像 A看作一个 维数 

据集，依据上述方法计算颜色特征 ‘『c和Rg，采用 fcm聚类， 

聚类中心个数为3，得到的胞核和胞浆区域如图3所示。 

～ _ 



_ _  
(a)胞核区域 (b)胞浆区域 

图 3 fcm分割结果 

2．3．2 多级阈值分割 

以图2为原始图像，多级阈值分割步骤如下： 

1)设原始图像为 A，计算每个像素点A(i， )的 rgb极差， 

用Jc表示；计算每个像素点r～g值，用Rg表示。 

2)以 为特征，采用最大类问内距离比阈值法求阈值 一 

Jc。低于该阈值部分为成熟红细胞及背景，高于该阈值部分为 

包括胞核、胞浆的感兴趣区域 roi。 

3)以Rg为特征，采用与上述相同的阈值法求阈值 一 

Rg，高于该阈值部分为胞核 ，如图 4(a)所示 。 

4．从roi中减掉胞核部分，得到胞浆区域，如图4(b)所 

示 。 

圈 圈  
(a)胞核区域 (b)胞浆区域 

图4 多级阈值分割结果 

从上述实验可见，分级阈值法分割效果比fcm好很多，主 

要原因在于：所提取的颜色特征虽可使胞浆、胞核和红细胞中 

的一类与其他两类分离开，但对每个特征，其中总有两种是交 

叠的。因此，同时采用多个特征一次分割将导致交叠区误分 

割，而分级分割可以每次分离出与其他两种显著不同的一部 

分，最终通过代数运算成功分离出各部分。此外，该方法与 

fcm相比还具有简单、高效的优点。 

但是，从上图看到，两种方法得到的胞核边缘都不完整， 

而且核内存在较多空洞。虽然胞核染色粗糙是一个直接原 

因，但算法本身没有考虑像素的邻域以及弱边缘也是一个重 

要因素。如果通过邻域处理平滑噪声、增强弱边缘，则可以改 

善这种情况。从图 1的特征曲线发现，虽然成熟红细胞和胞 

浆特征曲线有交叠，但其特征曲线的波动幅度相对于胞浆特 

征曲线小很多，而这种波动幅度的大小可以通过方差或极差 

来体现。因此，如果平滑噪声的同时对特征邻域求极差，则特 

征幅度波动较大的胞核和胞浆可以从红细胞和背景中分离出 

来。 

3 邻域加权极差滤波器 

3．1 极差滤波器 

极差滤波器是一种次序统计滤波器 它以中心像素邻域 

极差为输出，实现有效边缘检测。设滤波器 G窗口大小为 

m× ，当前像素点( ， )邻域内特征值分别为z ，zz，⋯，‰ 。 

当滤波器窗口在图像上移动时，极差滤波器输出为： 

G( ， ) max(xl’ 2，⋯ ， )一min(z1， 2，⋯ ， ) (6) 

因此，极差滤波器输出反映了窗口内像素特征值的差异。 

若输出值大，则表示特征值差异大，该位置可能存在边缘；反 

之，则表示特征值差异小，对应图像平坦区域。此方法计算简 

单，容易实现，但对噪声敏感，且随滤波窗口宽度增大，边界将 

变宽。 

3．2 邻域加权极差滤波 

3．2．1 加权 滤波器定义 

针对极差滤波的缺陷，如果能够根据邻域特征对极差滤 

波的输出进行加权，则可以平滑邻域内部噪声，同时增强边缘 

点处的输出。为此，设计滤波器的冲激响应如下： 

H一( +H )*F一占*F十WG*F (7) 

式中，H为滤波器输出，F为被滤波图像， 为脉冲响应，G为 

极差滤波器，w 为权矩阵。 

加权滤波器输出 H 为： 

( ， )一(WG) ∑∑F(i， )(WG) (8) 

权矩阵 W 为： 

( 一1， 一1) 叫( 一1， ) 叫( 一1， +1)] 

w—1 w(i， 一1) w(i， ) w(i， +1) l(9) 
( +1， 一1) w(i+ 1， ) w(i+1， +1)J 

3．2．2 权矩阵计算 

为使w起到增强边缘的作用，引入邻域特征一致性测度 

s，其计算过程如下： 

设 厂为特征图像，以( ， )为中心的L×L邻域R一{(m， 

)}中，经过点( ， )做方向 (O<口≤7【)的直线将 R分成两个 

区域R ( )和Rz( )，则邻域特征一致性测度为： 

d—n X[1 ( )一 ，(日)I／{R ( )1] (1o) 

式 中，lR ( )『表示 R ( )中像素个数。 

氐 (日)=( 
， 甚 f(m， )，惫=1，2 (1 ) 

则 5 ，反映了邻域内直线两侧特征的总体差别。若邻域中存 

在过点(i， )的边界，当直线与边界重合时，曲取最大值；若邻 

域是一平坦区域，则无论直线取何方向， 都将较小。由于 

( )是R (口)区域中每个像素特征之和，求和具有平滑作 

用，因此噪声对其影响不大。 

W ( )一 (12) 

4 实验结果及分析 

基于以上分析，实验步骤如下： 

1)分别计算原始图像极差特征图像 以及r—g特征图 

像 F ； 

2)计算邻域一致性测度， 分别取 O，45，90和 135度4个 

方向； 

3)采用 3×3邻域加权滤波器滤波，增强特征图像； 

4)根据特征图像进行阈值分割。 

为验证本文方法的有效性，对不同种类疾病的图像与控 

制标记符分水岭分割进行比较。本方法能克服传统分水岭方 

法过分割的缺点，是一种有效的细胞分割方法。实验结果如 

图 4所示。图中分别为 ALL_L2骨髓像和 AL L1骨髓像的 

滤波增强、本文方法得到的roi以及控制标记符分水岭分割 

得到的roi。 

从图4可见，控制标记分水岭分割克服了传统分水岭方 

法的过分割缺点，但由于灰度图像中胞浆和红细胞灰度值相 

近，控制标记分水岭方法不能得到完整的胞浆，而且误将背景 

红细胞分割为目标。相对而言，本文方法得到了较好的分割 

效果。 
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(a)AL L2骨髓像 (b)对(a)的 F曜滤波结果 (c)对(a)的 fj 滤波结果 

囊磊 
(d)本文方法得到(a)的 (e)控制标记符分水岭 (f)ALL-L1骨髓像 

r0i 分割得到(a)的 roi 

(g)对(f)的Frg滤波结果 (h)对(f)的Ec滤波结果 (i)本文方法得到(f)的 

roi 

_  
(j)控制标记符分水岭分割得到(f)的r0i 

图4 本文分割及控制标记分水岭分割得到的 roi 

在感兴趣区域基础上，采用多级阈值法分割胞核和胞浆 ， 

结果如图 5所示。 

(a)胞核 (b)胞浆 (c)胞核 (d)胞浆 

图 5 胞 核和胞浆分割结果 

基于邻域加权极差滤波的方法引入 了邻域一致性系数， 

因而能较好平滑核内空洞，同时增强图像边缘。从图 5可见 ， 

对增强图像进行多级阈值分割后，克服了由于核染色粗糙引 

起的空洞问题 ，达到了较好的效果。 

结束语 颜色信息对骨髓细胞图像分割及分类非常重 

要。本文尝试从彩色细胞图像的r，g，b 3值的统计及线性关 

系出发 ，分析并提取颜色特征。分别采用一次 fern分割和多 

级阔值分割。由于胞核染色粗糙性及胞浆颗粒性会导致分割 

结果存在空洞以及边界不完整，为此，提出一种邻域加权极差 

滤波器。实验表明，本文方法简单有效。 

实验中发现，根据颜色特征曲线，任一特征同时只能分离 
一 类数据与其他两类数据，不能同时分离3类数据。针对这 

一 问题，本文采用了两级阈值分割方法，得到了比一次分割更 

好的效果。进而，对该问题的解决可以从寻找同时分离胞核、 

胞浆和红细胞的特征人手，但由于骨髓细胞图像的分布特点， 

这种方法在颜色空间以及位置空间较难实现。因此可以将特 

征映射到其他空间，如核空间，以达到分离数据的目的。 

另外，粘连细胞分离及细胞分类问题，将是我们下一步的 

研究内容。 
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