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硅藻细胞显微图像骨架树匹配方法研究 

乔小燕 
（山东工商学院数学与信息科学学院，烟台 264005） 

摘要：基于形态学差异的图像分析技术近年来成为藻种鉴定的一种重要手段。为了识别硅藻门内角

毛藻属显微图像，提出了一种骨架树相似度匹配方法。构建目标曲面矢量模型，在保留微弱角毛信

息的前提下精确分割角毛藻细胞；利用骨架表征目标，采用竞争式跟踪策略将目标骨架层次性分解，

根据拓扑关系将各基元映射至骨架树结构；通过构建细胞拓扑和局部特征将角毛藻辨识任务转化为

骨架树相似度匹配问题，实验证明该方法对常见的若干种角毛藻有较高的识别准确率。 
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Abstract: The image analysis technology based on morphological differences has become an important 
method of algae recognition in recent years. A skeleton similarity matching method was proposed to 
recognize microscopic images of diatom cells. The gray surface vector model of image was established to 
make segmentation by keeping obscure seta; The skeleton was used to represent the Chaetoceros, and it 
was decomposed hierarchically by competition strategy. The Chaetoceros object was represented by 
skeleton tree by forming the rachis elements and branches into it. The similarity mode for microscopic 
images of Chaetoceros was established by defining the topological and geometric difference. 
Experimental results show that this algorithm can achieve the better recognition of several kinds of 
Chaetoceros. 
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引言1 

硅藻是一种种类、数量繁多的，对海洋环境十

分重要的单细胞植物，分布极其广泛，是海洋生态

环境系统中原始食物的生产者，也是不可或缺的海
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洋生物资源。硅藻在食物链物质循环、气候预测、

能量流动等各个领域中起着及其重要的作用；另

外，有害藻类的过度繁殖(如赤潮)也给海洋生态环

境、海洋经济和人类生活及健康造成了极大的威胁

和危害[1]。因此，硅藻等浮游植物藻种的生理、生

态研究和自动鉴别具有不可忽视的科学和现实意

义[2]。 

相对于物理、化学海洋学的藻种观测技术应用

现状而言，传统的藻种监测与诊断技术更多地依赖

学识渊博的藻类学家借助显微镜等设备观测藻种

1
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生理形态进行判别，该技术存在对专业水平要求

高、技术人员断层、实时性差、有害和无害藻种生

理形态相似度高等问题。在这一背景下，以形态学

分类专家知识库为标准，基于图形学和计算机视

觉的藻类参数测量和物种鉴定的新技术得到快

速发展，形成了一种藻种分类鉴定方便、高效的

检测手段。 

基于形态差异的海洋浮游微生物计数和分类

研究迄今已进行了二十余年，随着图像分析和计算

机视觉等技术的发展，国内外取得了大量的进展
[3-6]。但就研究范围而言，大都围绕甲藻内藻种或

少数几个藻种展开，因硅藻门内藻种形态复杂多

变，对其门内(特别是角毛藻)的识别研究非常有

限；就特征提取而言，以往的藻种特征提取方法大

都是对藻种形状、尺寸等参数的测量和计算，而藻

类的某些形态细节特征(如角毛、腹孔等)区别明

显，也是生物学家进行分类识别的关键依据，这方

面的分割技术和特征提取方法却鲜有报道。 

本文将从硅藻门内角毛藻属的生理形态特征出

发，探讨其显微图像分割和骨架匹配识别的方法。 

1  角毛藻属生物形态特征 

角毛藻属是赤潮藻硅藻门下一类具有特殊形

态的藻种，很少单生，一般为多细胞通过角毛联结

而成或直、或弯、或螺旋状的链状群体。壳面上结

构细微，角毛以不同方式附着于壳体上，依其生长

位置不同，分端角毛和内角毛两类[7-8]。角毛的长

度、粗细、生长位置、角毛生长方向等都是鉴定角

毛藻种的重要依据。图 1 是两类中国海域常见的角

毛藻。 

  
(a) 旋链角毛藻           (b) 洛氏角毛藻 

图 1  我国海域常见角毛藻 

2  显微图像分割 

本文所用的硅藻样品均取自南海赤潮高发区，

实验中显微图像均是采用 Olympus SZX16-3111 光

学显微镜连接 CCD 显微照相系统进行图像采集获

取。但在成像过程中，海水泥沙、未知悬浮物等沉

积和细胞运动、气体流动都会给成像造成随机干

扰，为了不使此类噪声影响藻类分析和识别结果，

需要对采集的图像进行分割预处理，仅保留有价值

的目标信息。 

角毛的特点有：(1) 角毛的灰度值与图像背景

灰度值相近；(2) 角毛纤细且繁多，易被处理为噪

声；(3) 主链上的角毛生长具有方向性且富于变

化。以上特点给目标分割增加了难度，但细节区域

分割的好坏直接影响后续藻种特征提取与分类，本

节使用目标曲面矢量模型[9]精细分割角毛藻细胞。 

首先为角毛藻灰度显微图像建立目标曲面矢

量模型，图像中任意 4 个相邻像素 ( , )i j ，( 1, )i j+ ，

( , 1)i j + ，( 1, 1)i j+ + 在 Z 轴上的坐标分别为归一化

后的灰度值 ( , )I i j , ( 1, )I i j+ , ( , 1)I i j + 和 ( 1, 1)I i j+ + ,

这些灰度值在空间坐标系中构成了 A B C D′ ′ ′ ′这个

灰度曲面，该灰度曲面的法线方向可由 A B C′ ′ ′ , 

A C D′ ′ ′ , A B D′ ′ ′和 B C D′ ′ ′这 4 个三角形平面法线

方向均值拟合，即 A B C D′ ′ ′ ′的矢量化表示(如图 2

所示)： 

( ) / 4A B C D B C D A B C A B D A C Df f f f f′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′ ′= + + +   

由 A B C D′ ′ ′ ′的矢量化方向可分别求出 x , y 两

方向上法线矢量的灰度映射图像： 

255 ( ( , ) min( ( , ))
map ( , )

max( ( , )) min( ( , ))
x x

x
x x

x y x y
i j

x y x y
θ θ
θ θ

⎡ ⎤× −
= ⎢ ⎥−⎣ ⎦

(1) 

255 ( ( , ) min( ( , ))
map ( , )

max( ( , )) min( ( , ))
y y

y
y y

x y x y
i j

x y x y
θ θ
θ θ

⎡ ⎤× −
= ⎢ ⎥

−⎢ ⎥⎣ ⎦
(2) 

其中， ( , )x i jθ 和 ( , )y i jθ 分别为图像灰度法线矢量

在 x , y 两方向上的矢量方向角。 

在公式(1)和(2)中， ( , )xmap i j 表征了图像灰度

值在水平方向上的变化趋势，二值化后噪声在其中

呈水平分布； ( , )ymap i j 表征了图像灰度值在垂直

2
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方向的变化趋势，噪声在其中呈垂直分布。由于主

链角毛生长具有方向性，将两类二值矢量映射图像

相与，能够去除水平和垂直方向上显著噪声，保留

微弱角毛。最后，采用双向、中值滤波可去除杂碎

的噪声点，运用形态学变换弥合断裂的细胞边缘，

标记图像中最大连通区域获取目标细胞候选位置

模板，对原始图像运用位置模板即可提取细胞目

标。图 3 为角毛藻细胞提取方法。 

本节分别使用迭代法、大津法和目标曲面矢量

模型对角毛藻细胞图像进行分割，图 4 是分割结

果。结果(d)比(b)、(c)保留了更多的微弱角毛细节，

分割后的细胞体无断裂和空隙，结构完整，更有利

于后续特征提取。 

 
图 2  目标曲面矢量模型 

 
图 3  角毛藻细胞分割方法 

  
(a) 灰度图像        (b) 迭代法 

  
(c) 大津法         (d) 本文方法 

图 4  角毛藻细胞分割结果 

3  目标表示与特征提取 

3.1 目标表示 

角毛藻细胞具有不规则、富有变化的形状，它

们之间的差异大多数体现在主链和角毛，利用简

单的形状参数计算很难准确反映此类特征。为了

更高效地对目标进行辨识，本节采用一种新的角

毛藻细胞目标表示方法，利用骨架对细胞目标进

行表征，将角毛藻目标表示为一种具有稳定数学

结构的骨架树模型中。 

首先采用细化法提取目标骨架，并对骨架剪

枝；运用竞争式分解策略[10]将骨架层次分解为若

干结构单元：首先获取各离散点邻域矩阵，通过矩

阵打分获取骨架的端点和分叉点，以骨架端点为

当前点，对其邻接骨架点逐个跟踪，在遇到分叉

点时，计算与该分叉点相连的所有分支基元的方

向显著度，使其参与竞争，此时与上层基元有一致

方向性的分支获胜并继续逐个跟踪，直至骨架分

解完毕，从而保证了脊柱基元的中心性和分支基

3
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元的完整性。对分解后得到的分支基元、脊柱基

元采用不同的拟合函数进行编码，分支基元像素

集合做线性拟合 y a bx= + ，脊柱基元像素集合做

二次多项式拟合 2y a bx cx= + + 。基元编码后的骨

架可以表示为： 

1 1{ ( ), ( ),..., ( )}n nT R s B s B s=  

其中 n 为分解后中分支基元的数目， ( )R s 、

( )n nB s 分别为脊柱基元和第 n 个分支基元的编码

表达式， s、 ns 分别是它们编码后参数集合。 

因此，骨架的分支基元和脊柱基元作为节

点，它们之间的关系作为边，每个基元在骨架树

中的层次由它在分解过程中参与竞争的次数决

定，按照拓扑关系可构造为树——此数据结构可

以柔性地表征骨架的真实拓扑结构。 

3.2 全局特征差异 

设 1 { | 1,..., }iT u i m= = 和 2 { | 1,..., }jT v j n= = 为

待匹配的两棵骨架树， ,i ju v 分别表示它们基元的

集合， m 和 n 分别是其基元总数。骨架树中根节

点(脊柱基元)的级别最高，它的拓扑标记向量[11] 

(TCV)能够有效地表示树的拓扑结构，对于两棵骨

架树中根节点 1u 和 1v ，骨架树的距离可定义为： 

1 2 1 1 1 1( , ) ( , ) | ( ) ( ) |T T d u v u vδ χ χ= = −  

该距离表征了两棵骨架树全局的拓扑相似性。在

本节中，拓扑结构差异归一化为： 

1 2 1 2 max
ˆ( , ) ( , ) /T T T Tδ δ δ=  1 2

ˆ0 ( , ) 1T Tδ≤ ≤  (3) 

3.3 局部特征差异 

依据藻体细胞链弯曲度和角毛生长方向这两

类形态特征，本文将骨架树的局部特征差异定义

为根节点的曲率特征和一级分支节点与根节点的

夹角特征。 

(1) 根节点弯曲度 κ ：脊柱基元节点基元码

的曲率，表征角毛藻主链的弯曲程度。已知脊柱

基元上第 i 个离散点处的曲率： 

2

2 3/22

( )
( )1 ( )( )

(1 ( ) )1 ( )
i

R s dx
R sR sk x
R sR s dx

′
′′′+= =
′+′+

  

则两棵树弯曲度差异可记为 1 1 2( , )T Tε ： 

1 2

1 1 2 1 2
1 21 1

1 1( , ) ( ) ( )
L L

T T k x dx k x dx
L L

ε = −∫ ∫  

其中， 1L 和 2L 为脊柱基元的像素个数。 

(2) 夹角 e：一级分支节点基元码与父节点基

元码在分叉点处切线之间的夹角，表征角毛的生长

方向。已知树中第 i 个分支节点与父节点的夹角： 

( ) ( )
1 ( ) ( )

i
i

i

R s B se arctg
R s B s
′ ′−

=
′ ′+

 

则分支节点夹角差异可记为 2 1 2( , )T Tε ： 

2

1

1

1
212

21

),(
n

e

n

e
TT

n

i
i

n

i
i ∑∑

== −=ε  

上式中 1n ， 2n 分别为两棵骨架树中分支节点的

数目。 

两棵骨架树 1 1 1( , , )T V E α= 和 2 2 2( , , )T V E α= 的

局部特征差异为两类局部特征加权和的归一化

结果： 
2

1 2 1 2 max
1

ˆ( , ) ( , ) /t t
t

T T T Tε ω ε ε
=

=∑             (4) 

式中 tω 为权重， 0 1tω≤ ≤ ，描述了角毛

藻链体弯曲度与角毛与链体夹角在该相似性模型

中的显著程度。因此，综合公式(3)和(4)，待识别

目标骨架的距离可记为 1 2( , )D T T ： 

1 2 1 2 1 2

1 1 max

2

1 2 max
1

ˆ ˆ( , ) ( , ) ( , )

( ( ) ( ) / )

( ( , ) / )t t
t

D T T T T T T

u v

T T

δ ε

χ χ δ

ω ε ε
=

= =

− ×

∑          (5)
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4  实验结果 

(1) 实验选取北方角毛藻、聚生角毛藻等共 5

种角毛藻显微图像进行了实验，测试图像及骨架提 

  

取结果如图 5 所示。根据公式(5)求取综合相似度

(选取 1 0.6ω = ， 2 0.4ω = )，表 1 中带下划线的数值

是该目标与其他目标匹配的最大相似度。 

编号 1 2 3 4 5 
二值图像 

  
骨架 

  
种属 北方角毛藻 聚生角毛藻 并基角毛藻 
编号 6 7 8 9 10 

二值图像 

  
骨架 

  
种属 并基角毛藻 洛氏角毛藻 旋链角毛藻 

图 5  实验(1)测试图像 

表 1  相似度计算结果 

编号 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
1 1.000 0.835 0.368 0.521 0.046 0.102 0.571 0.691 0.044 0.075 
2 0.835 1.000 0.451 0.490 0.139 0.108 0.348 0.469 0.037 0.055 
3 0.368 0.451 1.000 0.791 0.037 0.013 0.244 0.281 0.096 0.084 
4 0.521 0.490 0.791 1.000 0.052 0.058 0.200 0.206 0.042 0.059 
5 0.046 0.139 0.037 0.052 1.000 0.648 0.039 0.031 0.065 0.072 
6 0.102 0.108 0.013 0.058 0.648 1.000 0.122 0.171 0.125 0.125 
7 0.571 0.348 0.244 0.200 0.039 0.122 1.000 0.599 0.056 0.099 
8 0.691 0.469 0.281 0.206 0.031 0.171 0.599 1.000 0.072 0.058 
9 0.044 0.037 0.096 0.042 0.065 0.125 0.056 0.072 1.000 0.853 
10 0.075 0.055 0.084 0.059 0.072 0.125 0.099 0.058 0.853 1.000 

 

(2) 本节选取以上 5 类角毛藻各 200 幅不同拍

摄条件下的显微图像样本。将测试样本逐个与其他

样本进行匹配，计算两两骨架树的相似度距离(选

取 1 0.6ω = ， 2 0.4ω = )，由相似度最大值确定分类

种属，识别率结果如表 2 所示。 

由表 2 结果可以看出，旋链角毛藻因其主链弯

曲度较其他藻种有很大差异获得了最高的识别率。

另外，样本目标在不同取样环境和拍照角度下，经

过多姿态变化，目标形态均会发生不同程度的变

形，这会直接影响到骨架提取和识别的结果。但是，

虽然骨架的主体形态和分支基元的数目会发生变

化，这种局部变动仅仅影响骨架结构的有限部分，

目标的全局拓扑结构不会受很大影响。可见，骨架

树相似度匹配的方法较好地保持了骨架中节点间
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这种稳定结构关系，本文定义的两类局部特征对于

复杂和空间中多变形态具有较好的识别效果。 

表 2  实验(2)识别率 

种属 北方角

毛藻 
聚生角

毛藻 
洛氏角

毛藻 
并基角

毛藻 
旋链角

毛藻 

识别率 
% 

77.78 82.71 81.42 72.22 88.75 

 

5  结论 

本文介绍了一种基于骨架对硅藻显微图像进

行形态差异识别的方法。首先采用目标曲面矢量模

型精细分割角毛藻目标，保留微弱角毛细节；运用

竞争式策略将骨架层次分解为若干结构单元，以两

种不同基元作为节点，将目标骨架映射至骨架树获

取目标的拓扑级联结构。针对角毛藻主链弯曲程度

和角毛生长方向这两类生物形态特征，综合骨架树

的整体结构差异和局部细节差异建立硅藻生物形

态特征集，将硅藻目标辨识任务转化为骨架树相似

度匹配过程，建立了对分类硅藻显微图像有效的相

似性模型。 
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