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一种图像细化算法及其在医学图像中的应用
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摘　要:提出一种具有较高准确度的细化算法.通过基本细化和优化等步骤 , 该算法抽取的

骨架相当接近理想的骨架.还讨论这种细化算法在人类染色体图像处理中的应用.
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细化算法在数字图像处理的研究中起着重要的作用.近年来 , 许多学者提出了各种细

化算法 , 这些算法有串行的和并行的
[ 1 ～ 4]

.但是 , 由于细化对象的复杂性 , 至今还没有一

种很好的通用的细化算法适用于各种应用的需要.人类染色体的识别和分析是医学图像处

理的重要课题.而准确地抽取染色体的骨架 , 是正确识别和分析染色体的关键.本文提出

一种具有较高准确度的细化算法 , 讨论该算法在染色体图像处理中的应用 , 计算了该细化

算法的准确度 , 并与其他几种细化算法进行比较.

1　算法的流程及基本细化算法

设有二值图像.其中 , 值为 1的像素组成的集合记为G , 称G为图像的主干.我们的

目的是将图像的主干反复细化 , 得到 G的骨架.不失一般性 , 设 G 是一个连通的区域 ,

我们的细化算法得到连通的 、 单像素宽度的骨架.

为叙述方便 , 把本文提出的算法称为 HATA算法.HATA 算法的基本思想是:首先求

出图像的基本骨架 , 然后对基本骨架进行优化.求基本骨架的算法称为基本细化算法;而

优化则包括骨架移位 、骨架膨胀 、 再度细化 、骨架延伸 4个步骤.其流程如图 1所示.

基本细化 骨架移位 骨架膨胀 再度细化 骨架延伸

图 1　 HATA算法流程图

Fig.1　Flow chart of HATA algorithm

基本细化算法是一种串行的细化算法 , 它是对
[ 4]
中提出的算法的改进.设以像素点 P

为中心的 3×3矩阵的点 , 从上到下 、从左到右依次为 x1 、x2 、…、x9(设 P = x5);而本次

处理后 x1 、x2 、x3 、x4分别变为 d1 、d2 、d 3 、d 4 ,对于 P 的 8邻域 , 定义 8种模板 (图 2).

为了保证抽取的骨架的连通性在细化过程中 , 决定像素 P 是否删除时 , 除了要检查

P 的邻域是否与模板匹配外 , 还要检查 P 邻域的连通性.对应于模板(a)～ (h),检查连通

性的条件分别为:
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(a)无; (b)(x1 =0)或(d4 =1);(c)d4 =1;(d)(x7 =0或 d4 =1)且(d3 =0 或 d2 =1);

(e)d2 =1;(f)d1 =0或 d2 =1; (g)无; (h)无

按上述条件进行细化的算法称为基本细化算法 ,得到的骨架称为基本骨架.程序运行结

果表明 ,基本细化算法既保持了骨架的连通性 ,又能使骨架的宽度为 1.
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图 2　细化模板(其中＊表示不考虑的条件)

Fig.2　Thinning Template(the ＊ denotes condition ignored)

2　基本骨架的优化

2.1　基本骨架的位移

设基本骨架为 S , S 相对于理想的骨架往往有不同程度的偏离.为了克服这种偏离 ,我

们采用一种称为“中点移位”的方法.其做法是:对基本骨架 S 的每一点P ,若 P 不是S 的交

叉点或交叉点的邻点 ,则求出 S 在P 点的垂线 ,找出垂线在图像主干 G(即二值图像中像素

为1的点集)内的部分的中点 Q;当 P 是S 的交叉点或交叉点的邻点时 ,令 Q=P.所有这样

的中点 Q 组成了点集S′.

求 S 在P 点的垂线方法如下.定义 8种方向 ,编号依次为 0 , 1 , … ,7(图 3).按照 P 的 3

×3邻域中 S 的点的分布模式可以确定垂线方向.作为例子 ,图 3中列出了若干种模式及其

对应的垂线的方向编号.图中 , +为骨架点 , di 为垂线方向编号.

2.2　S′的膨胀

点集S′不一定是连通的.为此 ,我们对S′进行以3×3的正方形为结构元素的膨胀(dila-

tion)运算.于是S′变为宽度为3的区域 S″,S″恢复了S原有的连通性.就理论上而言 ,上述的

膨胀运算并不能绝对保证 S″的连通性 ,但就实际应用而言 ,由于我们事先对图像作了简单

的图像形态学处理 ,G的毛刺不再极端严重 ,这时G的基本骨架 S中相邻二点 P1 、P2对应的

中点Q1 、Q2的坐标相差一般不大于 3 ,因而以 3×3的正方形为结构元素的膨胀运算 ,可以

使S″恢复S 的连通性.
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2.3　S″的细化与伸长

对区域S″,采用前述的基本细化算法进行细化 ,就得到了连通的单像素宽的骨架SK.由

于S″基本上是以较接近理想骨架的点为中心 、宽度为 3的连通区域 ,因而细化的结果与理想

骨架相当接近.

在人类染色体的识别与分析系统中 ,染色体的长度是一个重要参数.而骨架的长度也就

反映了染色体的长度 ,因而 ,染色体的骨架应该延伸到染色体的两端.对于这种情形 , HATA

算法中包含了延长处理.延长就是在 SK 的两端各取 3个像素 ,分别按这 3个像素确定骨架

两端的方向将骨架延长到染色体的边界.

3　HATA 算法在医学图像处理中的应用及实验结果

人类染色体图像的识别和分析是医学图像处理研究的重要课题.一个染色体中按纹理

灰度的深浅分为深带纹和浅带纹 ,一个染色体的深带纹和浅带纹的分布是识别和分析染色

体的关键因素.因此 ,准确提取染色体骨架 ,对于染色体的识别和分析有关键的作用.采用了

HATA 算法 ,有助于提高染色体分析系统的性能.

为了检查 HATA算法求出的骨架的质量 ,把它与文[ 3 ,4]中的算法进行比较.图 4是对

于染色体图像和字符图像的结果.

　　为了对细化算法的准确度进行更精确的描述 ,本文采用了类似于文[ 3]中的准确度计算

公式.设骨架的精确度用 ACC表示 ,则对骨架的每个点作如下处理:

1)若骨架点位于理想骨架上 ,则 ACC加 3;
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2)若骨架点不在理想骨架上 ,令 d 为该骨架点离理想骨架点距离的最小值 , ACC减d .

对于文献[ 3 ,4] 、HATA和理想骨架 ,用上述的计算公式计算染色体骨架的准确度分别为

-125 、19 、114和 180;字符 A 骨架的准确度分别为 33 、6 、46和 198.实验结果表明 , HATA 算

法求出的骨架优于文[ 3 ,4]算法求出的骨架 ,它与理想骨架相当接近 ,HATA是一个准确度较

高的细化算法.
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An Image Thinning Algorithm and Its Application to Medical Image

TAN Zhao-xin
 
, DING Guo-fang , ZHANG Ren-li

Abstract:A thinning algorithm with high accuracy is proposed.By tentative thinning and optimiza-

tion , the extracted skeleton is almost equal to the ideal skeleton.The authors also discuss its applica-

tion to chromosome image processing.
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