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摘　要：为提高结核杆菌目标的分割精度，提出了一种区域级的光学显微结核杆菌图像分割算法。通过
顶帽—底帽变换增强彩色图像对比度，融合图像局部特征和全局信息计算图像梯度，利用分水岭算法实现对

图像的初始分割；对分割区域采用相邻区域最大相似度准则进行合并，从而得到完整的目标区域；根据结核

杆菌图像的特点，通过分析结核杆菌目标区域的颜色特性，采用多阈值分割的方法滤除区域中的杂质，实现

对结核杆菌目标的分割。实验结果表明，可以分割出目标对比度低以及饱和度过低的结核杆菌目标，并且对

不同染色背景的图像均能取得较好的分割结果。
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　　基于光学显微镜的结核杆菌检测与识别的计
算机辅助诊断成为近年来医学图像处理和模式识

别领域中的研究热点，而结核杆菌图像目标分割

（目标提取）质量的高低是该方法成功与否的关

键和基础，良好的目标分割结果可以提高目标检

测与识别的准确率，增强计算机辅助诊断方法的

可靠性和实用性。

近几年，国内外学者主要针对抗酸染色法采

集的光学显微结核杆菌图像开展了深入的研究。

２００８年Ｓａｄａｐｈａｌ等［１］提出结合目标的先验信息，

采用贝叶斯算法分割目标。随后 Ｋｈｕｔｌａｎｇ等［２］

提出采用混合像素分类器（贝叶斯分类器、线性

回归分类器、二次判别分类器和逻辑线性分类

器）的方法分割目标。Ｃｏｓｔａ等［３］提出在Ｒ－Ｇ（Ｒ
与Ｇ通道相减）通道中利用像素直方图法确定分
割阈值，在对目标进行分割后，通过形态学处理去

除杂质目标。由于 ＲＧＢ三通道之间是高度相关
的，对任何一个分量的处理都会影响到其他分量，

所以部分学者开始寻求在其他颜色空间实现分割

的方法。２００９年，文献［４］选择在 ＨＳＶ颜色空间
的Ｈ（色调）通道和 Ｓ（饱和度）通道采用 Ｏｔｓｕ［５］

自适应阈值算法分割目标。文献［６］则在 ＹＣｂＣｒ
颜色空间中的 Ｃｒ通道和 ＣＩＥＬａｂ空间中的 ａ通
道采用基于直方图一阶导数的方法获取目标分割
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阈值。文献［７］提出在ＨＳＩ颜色空间采用聚类的
方法分割目标像素。Ｏｓｍａｎ等［８］在Ｇ通道和由Ｃ
－Ｙ颜色空间导出的 Ｓ通道采用移动 Ｋ均值算
法分割目标。

国内方面，王会莲［９］提出在灰度空间采用

ＬＯＧ算子提取目标的边缘。钟建军［１０］提出在彩

色空间对图像进行预处理，即分别对ＲＧＢ三通道
进行灰度拉伸实现彩色图像增强，然后再转换到

ＨＳＩ空间中做阈值分割。２０１２年，翟永平等［１１］提

出在Ｈ通道和Ｌ通道分别对样本图像进行分割，
并将两通道分割后的结果进行“与”操作，用来获

取更加精确的分割结果。

上述对结核杆菌目标分割的研究取得了一定

进展，但仍存在一些问题亟待解决。首先，现有算

法只针对某一类图像能取得较好的分割结果，但

结核杆菌图像复杂多样，染色背景的差异、杂质的

干扰都会对分割结果产生影响；其次，在图像采集

过程中受光照、聚焦算法等因素的影响，所得图像

中有的目标对比度低、边缘较弱，再加上结核杆菌

目标较小，极易在分割时出现目标丢失的现象；再

次，上述采用的阈值分割、聚类分割等算法均是基

于像素级的目标分割方法，此类方法会因部分像

素的颜色特性差异而破坏目标分割的完整性，导

致出现目标“断裂”“残缺”和“孔洞”等现象。因

此，寻求从目标的区域颜色特性出发研究结核杆

菌图像的分割问题，避免出现上述现象。

文献［１２］提出的ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ分割算法针对
自然图像［１３］分割取得了很好的效果，其中的边界

全局概率 ｇＰｂ（ｇｌｏｂａｌｉｚｅｄｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｂｏｕｎｄａｒｙ）
用于计算图像梯度，获取图像的轮廓信息；ｏｗｔ
（ｏｒｉｅｎｔｅｄｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｒａｎｓｆｏｒｍ）则是利用图像梯度
进行分水岭变换得到一系列闭合区域，并结合梯

度信息重新分配闭合区域边界的权重，边缘清晰、

边界强度大的区域所对应的权重越大；最后根据

区域边界的权重大小利用ｕｃｍ（ｕｌｔｒａｍｅｔｒｉｃｃｏｎｔｏｕｒ
ｍａｐ）算法对所有区域分层合并形成“层次树”，树
的底层包含边界权重小的区域，随着层次的不断

提高逐渐去除（即合并）边界权重小的区域，从而

使顶层只包含边界权重大的区域，这样通过设定

边界权重阈值就可以分割出所需的目标区域。然

而利用抗酸染色法采集的一幅结核杆菌图像中，

往往既包含边缘清晰、强度大的目标，也包含边缘

模糊、强度小的目标，因为 ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ算法在区
域合并时是按照区域的边界强度依次进行的，若

直接将该算法应用于结核杆菌图像的目标分割，

会使图像中边界强度不同的目标位于“层次树”

的不同层次中。如果边界权重阈值过大，则会使

部分边缘较弱的目标合并到背景当中；如果边界

权重阈值过小，则会出现过分割，并产生大量的杂

质（我们不感兴趣的目标区域）。

因此按照区域边界强度进行区域合并的方法

不适合结核杆菌图像目标的分割，故对 ｇＰｂｏｗｔ
ｕｃｍ算法在区域合并阶段进行了改进，并提出了
ｇＰｂｗｔｍｓａｒ（ｇｌｏｂａｌｉｚｅｄｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｂｏｕｎｄａｒｙ－
ｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｒａｎｓｆｏｒｍ －ｍａｘｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｏｆａｄｊａｃｅｎｔ
ｒｅｇｉｏｎｓ）算法。该算法是一种基于区域的目标分
割方法，不仅可以分割出图像中对比度较低、边缘

强度较弱的目标，还能保持目标分割的完整性，避

免出现目标“断裂”“残缺”和“孔洞”现象。

１　算法流程

算法流程如图１所示，首先将输入的ＲＧＢ图
像进行彩色图像增强，接着采用 ｇＰｂ算法获取图
像梯度，在此基础上利用分水岭变换得到闭合分

割区域，实现对图像的初始分割；然后结合区域的

颜色信息，按照相邻区域的最大相似度准则进行

区域合并；最后，采用多阈值分割的方法针对不同

背景情况下的结核杆菌图像分类处理，去除区域

中的杂质，得到所需的目标分割图像。

图１　算法流程
Ｆｉｇ．１　Ｆｌｏｗｃｈａｒｔｏｆｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄａｌｇｏｒｉｔｈｍ

１．１　结核杆菌图像特点

结核杆菌目标是一种个体极小（一般长１μｍ
左右，宽０．４μｍ左右）、形态变化多样的非刚体目
标，其外形总体来说呈现细长、略弯曲状，但不同

目标之间又存在一些差异，比如在目标长短、粗

细、弯曲程度上都存在很多变化。结核杆菌目标

在抗酸染色条件下一般呈红色，而图像中的杂质

则一般呈蓝色（也存在部分红色、黄色等其他颜

色的杂质），图像背景则根据痰液涂片的染色情

况呈灰白、浅蓝或浅红色。如图２所示，图中（ａ）
是不同背景下的结核杆菌目标，可见不同背景下

的目标颜色特性存在一定的差异，同时不同目标

之间在形状上也不尽相同；图中（ｂ）则是结核杆
菌图像中经常出现的一些杂质，杂质的形状和颜

色也具有不确定性，有的杂质与目标颜色相近。

·０８·
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（ａ）结核杆菌目标

（ｂ）背景杂质
图２　典型结核杆菌目标及杂质

Ｆｉｇ．２　ＴｙｐｉｃａｌＭＴＢｏｂｊｅｃｔｓａｎｄｉｍｐｕｒｉｔｉｅｓ

１．２　彩色图像增强

由于结核杆菌图像在获取时不仅受到外部因

素（如光照、相机和聚焦算法等）的影响，复杂的

图像背景也会使部分结核杆菌目标不易分辨。因

此，为了提高算法的分割精度，更好地把目标与背

景区分开，首先对输入的彩色图像进行对比度

增强。

由于ＲＧＢ颜色空间中各分量之间是高度相
关的，因此为了确保图像增强后目标的颜色特征

保持不变，将输入图像从ＲＧＢ颜色空间转换到各
分量之间相互独立的ＨＳＶ颜色空间，然后只对目
标外形保持较好的 Ｖ通道（即亮度分量）进行增
强操作，从而可以确保增强后的图像其目标色调

（Ｈ分量）和饱和度（Ｓ分量）均保持不变。在对Ｖ
通道进行增强时，首先利用中值滤波的方法滤除

背景中存在的椒盐噪声，以降低噪声对后面增强

过程的影响，同时还可以较好地保持目标的边缘

信息；然后采用数学形态学中的顶帽—底帽变换，

如式（１），增强Ｖ通道图像对比度，最后再将增强
后的图像转换到 ＲＧＢ颜色空间，以方便后续
处理。

ｆ１＝ｆ－（ｆ°ｂ）

ｆ２＝ｆ－（ｆｂ）

ｆｔ＝（ｆ＋ｆ１）－ｆ２

（１）

式（１）中ｆ为输入图像，ｂ为结构元素，符号°
表示开运算，表示闭运算，ｆ１为顶帽变换，ｆ２为
底帽变换，ｆｔ为增强结果。根据结核杆菌目标的
外形特征，ｂ采用圆盘形结构可得到较好的效果。
图３所示为彩色图像增强结果，图中（ａ）是原始
输入图像，（ｂ）是（ａ）对应的 Ｖ通道图像，（ｃ）是
对（ｂ）增强后的结果，（ｄ）是增强后的彩色图像显
示结果。可以看出，变换后的图像其目标对比度

有所增强，这将有利于在下一步计算图像梯度时

能获取更清晰的目标边缘，从而可以提高目标分

割的精度，尤其是对于那些与周围背景像素颜色

特性差异不明显的目标来说，其发挥的作用尤为

重要。当然该方法也会在一定程度上增强背景噪

声，使得在分水岭阶段产生一定的过分割，但经过

后面的区域合并处理后，并不会对最终分割结果

带来影响。

（ａ）输入图像　　　　　（ｂ）Ｖ通道图像

（ｃ）Ｖ通道增强　　　　（ｄ）增强图像
图３　彩色图像增强结果

Ｆｉｇ．３　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｃｏｌｏｒｉｍａｇｅｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ

１．３　基于ｇＰｂ的分水岭变换

ｇＰｂ算法如引言中所述是一种计算图像梯度
的方法，该算法包括两个部分：ｍＰｂ（ｍｕｌｔｉｓｃａｌｅ
ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｂｏｕｎｄａｒｙ）和 ｓＰｂ（ｓｐｅｃｔｒａｌｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ
ｏｆｂｏｕｎｄａｒｙ），所得梯度结果是两者的加权和，如
式（２）所示，其中（ｘ，ｙ）表示像素坐标，θ表示梯
度方向，α和β分别为ｍＰｂ和ｓＰｂ的权重系数。
ｆｇＰｂ（ｘ，ｙ，θ）＝α·ｆｍＰｂ（ｘ，ｙ，θ）＋β·ｆｓＰｂ（ｘ，ｙ，θ）

（２）
文献［１４］提出的梯度计算方法是通过对

ＣＩＥＬａｂ颜色空间中的每个通道以及纹理通道中
的各像素在单一尺度（半径）上分别计算８个方
向的梯度，然后对在不同通道下获得的像素梯度

线性加权求和实现的，是一种基于局部特征的梯

度计算方法。而ｍＰｂ则是在此基础上，计算各像
素在３个尺度上的梯度，可以适用于不同尺度大
小的目标，进一步增强梯度幅值，同时降低背景噪

声对目标梯度的影响。文献［１５］提出的Ｎｃｕｔｓ是
把图像分割问题转化为求解一般特征值的问题，

并利用其对应的特征向量得到分割图像的方法，

此方法可以提取图像中比较显著的边缘响应，是

一种基于全局信息的分割方法。ｓＰｂ则是借鉴该
方法的思想，利用ｍＰｂ求出的梯度建立像素间的
相似矩阵，通过求解该矩阵得到１７个最小特征值

·１８·
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对应的特征向量，将其在８个方向上进行高斯微
分卷积并加权求和实现的。因此，ｇＰｂ算法融合
了图像的局部特征和全局信息，能对目标轮廓取

得更好的响应。

分水岭（ｗａｔｅｒｓｈｅｄ）算法是一种基于区域的
图像分割算法，它的基本思想是模拟水流淹没地

形的过程。利用分水岭算法对图像做初始分割，

可以将边缘强度较弱、不明显的目标从背景中分

割出来，并可同时获得闭合的连通区域。通过

ｇＰｂ算法获取的图像梯度可以当作分水岭变换的
“地形”，模拟水流淹没实现对目标的初始分割。

（ａ）ｇＰｂ梯度　　　　（ｂ）ｇＰｂ分水岭

（ｃ）Ｓｏｂｅｌ梯度　　　　　（ｄ）Ｓｏｂｅｌ分水岭
图４　初始分割结果对比

Ｆｉｇ．４　Ｒｅｓｕｌｔｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｉｎｉｔｉａｌｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ

图４所示为分别采用两种梯度计算方法得
到的初始分割结果。图中（ａ）和（ｃ）分别是采用
ｇＰｂ算法和 Ｓｏｂｅｌ算子对图 ３（ｄ）求得的图像梯
度，而（ｂ）和（ｄ）则是分别对（ａ）和（ｃ）进行分水
岭变换得到的结果。变换后的图像被分割成若

干个闭合区域，区域间的交界处就是“分水岭

线”。对比图４（ａ）和（ｃ）可以明显地看出，采用
ｇＰｂ算法得到的图像梯度对背景噪声起到了很
好的抑制作用，并且使目标内部梯度平滑、目标

轮廓清晰；同时对比图 ４（ｂ）和（ｄ）可以看出基
于 ｇＰｂ算法的分水岭变换（ｇｌｏｂａｌｉｚｅｄｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ
ｏｆｂｏｕｎｄａｒｙ－ｗａｔｅｒｓｈｅｄｔｒａｎｓｆｏｒｍ，ｇＰｂ－ｗｔ）得到
的目标区域边缘平滑，目标周围区域过分割不明

显，因而有利于在区域合并阶段避免杂质区域的

干扰，准确地将目标区域合并在一起。故采用基

于ｇＰｂ的分水岭变换实现对目标的初始分割，对
于该步骤产生的过分割现象，可以利用区域合并

的方法加以解决。

１．４　相邻区域最大相似度合并

在通过 ｇＰｂｗｔ得到图像的初始分割结果后，
采用相邻区域最大相似度（ｍａｘｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｏｆ
ａｄｊａｃｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ，ｍｓａｒ）准则进行区域合并。顾名
思义就是在某个区域的所有相邻区域中，选择与

其相似度最大的区域，并且当两者的相似度大于

某个阈值时，将这两个区域合并。采用此种区域

合并方法可以减少区域间相似度的计算量，快速

地将过分割的目标区域合并成完整的目标，并且

不同目标之间在区域合并时不相互影响。

１．４．１　获取相邻区域标记
在初始分割后，每个区域都有自己的编号

（即区域标记），利用数学形态学方法获取相邻区

域标记。首先，去除初始分割中的“分水岭线”，

然后利用形态学膨胀的方法得到候选区域一个像

素宽的外边界，最后查找外边界上的像素所隶属

的区域标记，如式（３）所示。β（Ｒ）表示区域 Ｒ的
外边界，Ｂ是由１组成的３×３大小的结构元素，
表示膨胀操作。

β（Ｒ）＝（ＲＢ）－Ｒ （３）
１．４．２　区域相似度度量

从图４（ｂ）中可以看出，初始分割得到的目标
区域在形状和大小上无规律可循，但是同一目标

的不同区域之间的颜色却无明显差异，因此利用

区域的颜色信息度量区域间的相似性。通过建立

区域的颜色直方图［１６］，将 ＲＧＢ的３个通道分别
量化为１６个等级，则每个区域可生成量化等级为
１６×１６×１６＝４０９６的直方图，然后根据巴氏系数
度量区域间的相似性，如式（４）所示。ρ（Ｒ，Ｑ）表
示两区域Ｒ和 Ｑ之间的相似度，其取值范围［０，
１］，两者的归一化直方图分别为 ｈｉｓｔｕＲ和 ｈｉｓｔ

ｕ
Ｑ，ｕ

表示直方图的元素。

ρ（Ｒ，Ｑ）＝∑
４０９６

ｕ＝１
ｈｉｓｔｕＲ·ｈｉｓｔ槡

ｕ
Ｑ （４）

１．４．３　区域合并流程
如下所述为具体的区域合并流程：

ａ）统计各标记区域的面积和颜色直方图；
ｂ）对于候选区域Ｒｉ，获取它对应的相邻区域

标记 Ａｉ，并计算 Ｒｉ与所有相邻区域间的相似
度ρｉ；

ｃ）选取ρｉ中的最大值ρｉｍａｘ（假设该值是区域
Ｒｉ与Ｒｊ之间的相似度，ｊ≠ｉ），当满足 ρｉｍａｘ＞Ｔ（Ｔ
为合并阈值，取Ｔ＝０．７８）时，将 Ｒｉ与 Ｒｊ合并，即
将标记为Ｒｉ的区域替换成Ｒｊ并更新Ｒｊ的面积大
小与颜色直方图；

·２８·



　第５期 徐超，等：光学显微结核杆菌图像的区域分割算法

ｄ）进入下一候选区域Ｒｉ＋１，转到步骤ｂ，直到
遍历一次所有区域；

ｅ）当遍历一次所有区域没有发生区域合并
的操作时，终止合并过程，按大小顺序更新合并后

的区域标记，否则继续遍历所剩区域。

按照上述区域合并流程，在步骤 ｃ中必须设
定区域合并的阈值 Ｔ，以此作为区域合并的终止
条件。Ｔ的取值是根据大量实验求取的平均值，
若更换不同的实验数据对合并结果影响不大。

图５所示为对图４（ｂ）进行区域合并后的结
果（为了便于观察，在此按照区域标记显示伪彩

色图像），图中包含了４０个连通区域，在初始分
割中过分割的目标已经合并成完整的目标，但是

所剩区域中仍有许多杂质区域没有合并到背景区

域中，这些杂质区域将通过下面的多阈值分割方

法去除。

图５　区域合并结果
Ｆｉｇ．５　Ｒｅｓｕｌｔｏｆｒｅｇｉｏｎｍｅｒｇｉｎｇ

１．５　多阈值分割

在对增强后的输入图像采用 ｇＰｂｗｔｍｓａｒ算
法处理过后，得到的区域中包含结核杆菌目标、图

像背景以及部分杂质。为了进一步优化分割结

果，还需要对得到的连通区域采取相应的后处理。

实验表明采用抗酸染色法在不同痰液涂片下采集

的结核杆菌图像，其图像背景有时偏蓝、有时偏

红。从而给后处理过程带来较大的困难，采用单

一的颜色阈值在不同染色背景下往往无法取得较

好的分割结果。所以根据结核杆菌图像的特点，

通过分析不同背景情况下的结核杆菌目标区域的

颜色特性，采用多阈值分割的方法滤除区域中的

杂质。

１．５．１　背景分类
结核杆菌图像中由于目标较小，背景像素占

据图像的大部分区域，故在区域合并过后选取面

积最大的区域Ｒｍａｘ代表背景区域。通过分析 Ｒｍａｘ
的色调均值，就可以对不同背景的图像进行分类。

事先将输入图像分成３类，红色背景、蓝色背景和
白色背景，对每一类图像抽取３０幅实验样本，利
用ｇＰｂｗｔｍｓａｒ算法选取Ｒｍａｘ计算背景色调，实验

统计结果如图 ６所示。图中横坐标表示图像序
列，纵坐标表示图像的背景色调，从图中可以看出

不同类型图像的背景色调有所不同，并且红色背景

的色调分成了两部分，大于０的附近和小于３６０的
附近，这是因为ＨＳＶ空间中色调分量的取值是在０
到３６０之间循环，红色背景对应的色调范围包含０
点（也就是３６０）及其两侧附近的区域。

图６　背景色调统计
Ｆｉｇ．６　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｈｕｅ

根据样本的背景色调统计结果，取不同背景

之间最短欧式距离对应的两个色调的均值作为背

景分类的色调阈值，经过计算如式（５）所示。
ｂｌｕｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ １５８＜ＨＲｍａｘ≤２８６

ｗｈｉｔｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ３２＜ＨＲｍａｘ≤１５８

ｒｅｄｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ＨＲｍａｘ≤３２ｏｒＨＲｍａｘ
{ ＞２８６

（５）
其中ＨＲｍａｘ表示区域 Ｒｍａｘ的色调均值。通过

上述方法获取背景色调的取值范围后，就可以对

输入图像进行分类，然后针对不同背景的图像再

分别设定相应的分割阈值去除图像中的杂质，以

提高目标分割的质量。

１．５．２　目标区域颜色特性分析

杂质去除较常用的方法［１７］是将输入图像转换

到ＨＳＶ空间中，然后根据结核杆菌目标在各通道
的颜色特性设定分割阈值来去除杂质。然而不同

染色背景图像中结核杆菌的目标颜色特性会发生

一定的变化，如图２（ａ）所示。表１所示为１５１节
中所采用的样本图像的目标均值在Ｈ通道和Ｖ通
道的取值范围。蓝色背景下的目标色调均值（高于

２３０）要比红色背景和白色背景中的目标色调均值
高，但是其目标亮度均值（最低可为１２４）却比红色
背景和白色背景中的低。因此，在去除杂质时应采

用多阈值分割，针对不同染色背景图像设定不同的

·３８·
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阈值，以避免在杂质去除过程中误将目标滤除；同

时我们还发现不管背景为何种类型图像，目标在Ｖ
通道（０～２５５）的亮度均值的上限均小于背景区域
Ｒｍａｘ的亮度均值ＶＲｍａｘ，故可以利用ＶＲｍａｘ作为目标亮
度均值的上限。由于目标的饱和度在各类图像中

均会出现过低或过高的现象，根据对现有样本中目

标饱和度的分析，并参考文献［１７］的饱和度阈值，
将该阈值范围进一步扩展到［１９，１５０］，这样可以在
很大程度上确保目标不会因阈值范围过窄而被当

作杂质过滤掉。

表１　结核杆菌在不同背景下的目标颜色特性
Ｔａｂ．１　ＯｂｊｅｃｔｃｏｌｏｒｔｒａｉｔｓｏｆＭＴＢｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｓ

ｉｍａｇｅｔｙｐｅ Ｈｃｈａｎｎｅｌ Ｖｃｈａｎｎｅｌ

ｂｌｕｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ＞２３０ ＞１２４

ｗｈｉｔｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ＞２００ ＞１５８

ｒｅｄｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ＞２００ ＞１８０

　　按照上面所述采用多阈值分割后，不满足条
件的杂质区域将被标记为背景，最后再对像素面

积过小（小于６０像素，因结核杆菌目标面积一般
大于６０像素）的区域进行处理。面积过小的区
域可能是杂质，也可能是受图像采集过程中的影

响，目标颜色特性产生微弱变化的区域，导致在区

域合并时没有满足合并阈值。因此，最后再将面

积过小的区域按照相邻区域最大相似度准则合

并，此时不设合并阈值，从而尽可能地将面积过小

的区域与相邻最相似区域合并。如果该面积过小

区域本身属于目标区域，则通过该步骤后会使该

区域重新划分到所在目标区域当中，否则将会被

标记为背景区域。

图７所示为算法作用在图３（ａ）中的分割结
果，是将分割得到的二值图像与输入图像求交后

的显示结果。图像中的３个结核杆菌目标在经过
ｇＰｂｗｔｍｓａｒ和多阈值分割后被完整地分割出来，
图像中的杂质也已全部被过滤掉，为下一步的目

标分类识别奠定了基础。

图７　最终分割结果
Ｆｉｇ．７　Ｆｉｎａｌｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔ

２　实验结果及分析

算法是在Ｕｂｕｎｔｕ系统下利用 Ｍａｔｌａｂ仿真软
件实现的。下面通过对比图像分割结果和分割精

度的定量分析来验证算法的性能。

２．１　分割结果对比

选取了４组典型的样本图像进行实验，并将
本文算法的分割结果与 ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ、文献［１１］
进行比较，由于 ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ算法针对结核杆菌
图像无后处理步骤，所以在后处理时也采用提出

的多阈值分割方法。４组输入图像如图８第１列
所示，从上到下依次是蓝色背景图像、白色背景图

像、红色背景图像和轻微离焦图像。

实验结果如图８的第２列到第５列所示，第２
列为人工分割结果，第３列到第５列分别为 ｇＰｂ
ｗｔｍｓａｒ、ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ算法和文献［１１］算法得到
的分割结果。文献［１１］采用像素级分割方法，由
于受到目标内部各别像素的影响，使分割后的目

标出现了“残缺”“孔洞”以及“断裂”的现象，而

ｇＰｂｗｔｍｓａｒ和ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ则是基于区域级的目
标分割，可以减弱个别像素的颜色特性“突变”所

带来的影响；由于文献［１１］采用单一阈值分割，
也使得该算法鲁棒性较差，针对不同背景颜色的

图像所得的分割结果差异明显。ｇＰｂｗｔｍｓａｒ和
ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ在实验中均采用多阈值分割方法，因
此针对不同背景的图像都取得了较好的分割结

果。但是 ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ与 ｇＰｂｗｔｍｓａｒ相比，在分
割时容易将目标合并到背景中导致目标丢失例如

红色背景图像的分割结果；也会出现将部分杂质

与目标合并的情况，例如蓝色背景图像的分割结

果，从而使目标形状发生变化，最终降低目标分割

精度，影响到后面的目标识别。

２．２　分割精度定量分析

对５０幅不同背景颜色的样本图像进行分割，
并将各算法分割得到的结果与人工分割结果进行

对比，通过计算 Ｚｉｊｄｅｎｂｏｓ相似指数（Ｚｉｊｄｅｎｂｏｓ
ＳｉｍｉｌａｒｉｔｙＩｎｄｅｘ，ＺＳＩ）［１８］评估算法的分割精度，该
值从分割区域面积和位置两个角度评估算法的分

割精度，其具体定义如式（６）所示。Ａ１和Ａ２分别
表示实验中所采用的算法和通过人工分割得到的

目标区域，ＺＳＩ取值范围［０，１］，越接近１则说明
分割精度越高。

ＺＳＩ＝２
｜Ａ１∩Ａ２｜
｜Ａ１｜＋｜Ａ２｜

（６）

·４８·
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图８　实验结果对比
Ｆｉｇ．８　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｒｅｓｕｌｔ

　　图９所示为各算法所得到的ＺＳＩ分割精度曲
线，图中横轴表示图像序列，纵轴表示ＺＳＩ值。

图９　分割精度曲线
Ｆｉｇ．９　Ｃｕｒｖｅｓｏｆｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙ

表２则是图９中各条ＺＳＩ曲线所对应的均值
μＺＳＩ和标准差σＺＳＩ，两者反映了算法的平均分割精
度和鲁棒性。对于结核杆菌图像来说，由于目标

面积较小，在分割时稍有偏差就会对 ＺＳＩ结果带
来影响，故针对结核杆菌图像计算的 ＺＳＩ普遍
偏低。

表２　分割精度对比

Ｔａｂ．２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙ

Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ μＺＳＩ σＺＳＩ

ｇＰｂｗｔｍｓａｒ ０．８２ ０．０４

ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ ０．７７ ０．０７

文献［１１］ ０．６２ ０．０９

　　从表２中可以看出，文献［１１］的 μＺＳＩ最低，
σＺＳＩ最高，说明在实验中该算法的分割结果精度
最低，并且鲁棒性不高；ｇＰｂｏｗｔｕｃｍ算法的 μＺＳＩ
则比文献［１１］要高，并且σＺＳＩ要低一些，说明该算
法的分割结果优于文献［１１］；ｇＰｂｗｔｍｓａｒ算法的
μＺＳＩ最高，并且 σＺＳＩ最低，表明本文算法所得分割
结果精度最高，并且鲁棒性好，针对不同背景的图

像均能取得较好的分割结果。

３　结论

通过上面的实验结果分析可知，针对结核杆

菌图像目标分割的 ｇＰｂｗｔｍｓａｒ算法是一种基于
目标区域级的分割算法，比以往基于目标像素级

的分割方法能取得更优的分割结果。该算法尤其

对那些边缘较弱、不明显的目标能保持较好的分

割结果，避免分割时出现目标“断裂”“残缺”和

“孔洞”现象，很好地保证了目标分割的完整性，

提高了目标分割的精度，结合多阈值分割处理使

得该算法对不同染色背景的图像均能得到较好的

分割效果。当然，本文算法还存在一定的不足，由

于ｇＰｂ算法计算图像梯度比较耗时，使得本文算
法在Ｉｎｔｅｌ（Ｒ）Ｃｏｒｅ（ＴＭ）ｉ３２．９３ＧＨｚＣＰＵ的硬件
环境下，处理大小 ５１２×５１２像素的图像耗时约
１ｍｉｎ，因此下一步可以着手优化ｇＰｂ算法，进一步
提升算法速度。

·５８·
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