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摘　要：对基因芯片图像进行网格划分是基因芯片图像处理的基础，针对高污染基因芯片图像中
高亮污渍对网格划分造成的干扰，将高亮目标分为靶点、污渍块和污渍点３种类型，根据其不同特
征分别进行处理，提出一种新的网格划分算法。利用全局分割确定高亮目标所在位置，根据污渍
点的特征，使用图像腐蚀技术对其进行剔除；根据污渍块的特征，对其先进行膨胀处理，然后对其
进行剔除，可消除污渍块及其边缘痕迹。使用自协方差对没有污渍的图像进行网格划分，实验表
明，对于高污染基因芯片图像，该算法可以得到理想的网格划分结果，靶点检测平均准确率可以
达到９４．７３％。
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引言
基因芯片在疾病诊断、基因表达研究、基因匹

配、基因组研究、基因发现等领域得到了广泛应
用［１］。生物基因芯片运用微电子和计算机技术可
以快速处理多个样品［２］。使用基因芯片提取生物
样品中的信息，一般包括基因芯片制备和基因芯

片信息提取２个主要步骤。受到人为因素和不可
预料因素的干扰，基因芯片在制备过程中会受到
污染，导致扫描获取的基因芯片图像质量下降，为
后续基因芯片信息提取带来困难。基因芯片图像
中常见的降质现象表现为图像中噪声过多、图像
模糊、图像中包含污渍等现象，其中，图像中大面
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积的污渍块造成图像中靶点信息提取困难。图像
存在较大面积的污渍块对图像的干扰最为严重，
也是最难以处理的问题。

基因芯片信息的提取［３］要经过基因芯片备
制、基因芯片扫描、基因芯片图像生成、基因芯片
图像处理等流程。为准确提取基因芯片中的重要
信息，需要经过图像增强等预处理［４－６］、网格划
分［７－９］、图像分割［１０］、信息提取等步骤。研究人员
提出了多种方法对基因芯片图像进行网格划
分［１１－１２］。针对规则网格，Ｈｅｌｍｙ提出一种基于阈
值的网格划分算法［１３］，Ｂａｒｉａｍｉｓ提出了基于边际
最大化的网格划分算法［１４］，Ｚａｃｈａｒｉａ利用遗传算
法对网格进行划分［１５］，Ｒｕｅｄａ给出一种无参多阈
值方法划分网格［１６］。对于无污染或受污染程度比
较轻微的基因芯片图像，上述算法可以得到较为
理想的网格划分结果。但对于包含高亮污渍的基
因芯片图像，由于上述算法未能考虑到污渍的高
亮信息对整个基因芯片整体亮度的干扰，因此很
难正确进行网格划分。

本文针对基因芯片图像中存在的高亮污渍问
题，在分析其亮度、形状等特征的基础上对其进行
分类和处理，并给出一种有效的网格划分算法。
试验证明，本文所使用的方法可以有效划分包含
大块污渍的基因芯片图像。

１　消除基因芯片图像污染
１．１　高亮物体分类

图１为一幅典型的高污染基因芯片图像，与黑
色的背景相比，靶点和污渍的颜色鲜艳，亮度值较
高。一般而言，靶点虽亮度不一，但大部分为较为
规则的圆形，且面积大小相近。而污渍则形状不
规则，不同污渍的面积也相差较大。在一张受污
渍污染的基因芯片图像中，污渍分布也不规则，而
靶点则呈规则的行列分布。

图１　高污染基因芯片图像中的高亮目标
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根据上述分析，将基因芯片图像中的高亮物

体分为３种类型：靶点、污渍点和污渍块。其中污
渍点的特征为面积较小的规则物体，而污渍块为
面积较大的不规则物体。为消除污渍点和污渍块
对网格划分的影响，需要对它们进行精确定位并
加以剔除。根据上述分类方法，从亮度分析出发
给出一个污渍定位方法，具体流程见图２。

图２　污渍定位流程图

Ｆｉｇ．２　Ｆｌｏｗ　ｃｈａｒｔ　ｏｆ　ｌｏｃａｔｉｎｇ　ｓｔａｉｎｓ

１．２　污渍定位
图３为使用Ｏｔｓｕ算法对图１中基因芯片图像

对应的灰度图像进行分割得到的二值图像［１７］，白色
表示由Ｏｔｓｕ全局阈值分离得到的高亮目标，包括污
渍块、污渍点和高亮度靶点３类物体。若剔除图３
中的全部目标，则会错误地删除高亮靶点，因此需要
进行细致地分析以区分３种高亮物体。考虑到污渍
块的形状，本文对白色区域计算物体的偏心率确定
污渍块，偏心率较大的目标即为污渍块，结果如图４
（ａ）所示，其中偏心率具体计算公式为

图３　Ｏｔｓｕ算法分割图像结果

Ｆ　 ｉｇ．３　Ｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｂｙ　Ｏｔｓｕ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

图４　高亮目标分类

Ｆｉｇ．４　Ｈｉｇｈｌｉｇｈｔ　ｔａｒｇｅｔ　ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｅ＝ ２／［（Ａ＋Ｂ）－ （Ａ＋Ｂ）槡 ２＋４Ｃ２槡 ］

２／［（Ａ＋Ｂ）＋ （Ａ＋Ｂ）２＋４Ｃ槡 ２槡 ］
（１）

·４７·



　 　　　芦碧波，等：高污染基因芯片图像的网格划分

式中：Ａ为绕Ｘ 轴的转动惯量；Ｂ为绕Ｙ 轴的转动
惯量；Ｃ为惯性积。

与靶点相比，污渍点的面积较小，因此使用形态
学中的腐蚀和膨胀技术检测污渍点的位置。使用

Ｗ 表示二值图像中的白色目标，Ｓ表示结构元素，则
Ｗ＋Ｓ表示用Ｓ对Ｗ 进行膨胀处理，Ｗ－Ｓ表示用
Ｓ对Ｗ 进行腐蚀处理。Ｗ 〇Ｓ、ＷＳ分别表示用Ｓ
对Ｗ 进行开运算和闭运算，其关系式如下：

Ｗ 〇Ｓ＝（Ｗ－Ｓ）＋Ｓ
ＷＳ＝（Ｗ＋Ｓ）－Ｓ

（２）

式中使用的开运算结构元素Ｓ＝［０　０　０，１　１　
１，０　０　０］；闭运算结构元素Ｓ＝［０　１　０；１　１　
１；０　１　０］。

使用图像腐蚀技术，可消除的目标即为基因
芯片图像中的污渍点，而高亮靶点目标不会消失，
但会在腐蚀过程中产生面积缩小，因此需要使用
图像膨胀技术处理腐蚀后的高亮靶点，即可确定
高亮靶点的原始位置。图５（ａ）为靶点，图５（ｂ）为
污渍点和污渍块。

图５　污渍定位

Ｆｉｇ．５　Ｓｔａｉｎｓ　ｌｏｃａｔｉｏｎ

１．３　污渍痕迹消除
污渍定位后需要消除污渍，以减少污渍对网

格划分的影响。但由于污渍所在区域与背景所在
区域间的边界并非理想的阶梯型边界，而是存在
亮度缓慢变化的过渡区域。过渡区域的亮度虽然
低于污渍的亮度，但仍然远高于背景亮度，仍然会
对网格正确划分造成影响，因此需要进一步处理
以消除过渡区域的干扰。为此，利用下面公式计
算消除污渍痕迹：

　　Ｉｆｉｎ＝［１－（Ｂ＋Ｓ）］＊Ｉｇｒａｙ （３）
式中：Ｂ为污渍二值图像；Ｓ为进行膨胀处理的开
运算结构元素；Ｉｇｒａｙ为基因芯片图像的灰度图像；

Ｉｆｉｎ为无污渍的基因芯片灰度图像。对二值图像进
行膨胀是为了适度扩大污渍区域，然后将膨胀前
后对应的灰度之间进行差值运算。计算结果如图

６（ｃ）所示。从图中可以看出，污渍周围过渡区域已
经被很好地消除掉。

图６　污渍去除

Ｆｉｇ．６　Ｓｔａｉｎｓ　ｒｅｍｏｖｉｎｇ

２　网格划分算法
由于基因芯片图像中噪声较大，且靶点亮度

差异较大，无论是全局阈值分割方法或其他的全
局分割方法，会经常出现低亮度靶点被遗漏的情
况。为提高分割的精度，一般的处理方式是在图
像分割前对基因芯片图像进行网格划分，使每个
靶点坐落在特定的区域网格中，然后对相应网格
内进行局部分割，因此网格划分则是基因芯片图
像分割的前提［１８］。消除基因芯片图中污渍点和污
渍块后，可以得到没有污渍的灰度基因芯片图像，
根据该灰度图像可以进行网格的划分。

对输入灰度基因芯片图像Ｉ，首先计算图像列
均值ｘ，如图７（ａ）所示。计算列均值ｘ的自协方差



：

ｃｘｙ（ｍ）＝ ∑
Ｎ－｜ｍ｜－１

ｎ＝０
ｘ（ｎ＋ｍ）－１Ｎ∑

Ｎ－１

ｉ＝１
ｘ（ ）ｉ × ｙ＊ｎ －１Ｎ∑

Ｎ－１

ｉ＝１
ｙ＊（ ）ｉ 　ｍ≥０

ｃ＊ｙｘ（－ｍ）　　ｍ＜
烅
烄

烆 ０

ｃ（ｍ）＝ｃｘｙ（ｍ－Ｎ）　　ｍ＝１，２，…，２　Ｎ－１

（４



）

·５７·
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式中：＊表示复共轭；ｃ（ｍ）为输出值，包含２ｎ－１
个元素。自协方差描述信号中２个时刻取值起伏
变化的相关程度，求得图像列均值的自协方差

ｃ（ｍ）。然后计算自协方差ｃ（ｍ）的向前差分ｓ１和
向后差分ｓ２，取｛ｓ１＞０，ｓ２＜０｝的坐标点集合ｍａｘ－
ｉｍａ为自协方差的峰值位置，如图７（ｂ）所示。根
据坐标点集合 ｍａｘｉｍａ求标准间距，对集合 ｍａｘｉ－
ｍａ作差分，取其中间值，然后对中间值进行四舍
五入运算得到标准间距ｅｓｔＰｅｒｉｏｄ后，根据标准间
距使用顶帽过滤法过滤ｘ得到ｘ２，使用Ｏｔｓｕ算法
进行阈值分割，然后计算中心点位置，得到竖直方
向网格划分位置坐标ｘＧｒｉｄ，结果如图７（ｃ）所示。
同理可得到水平方向网格位置坐标ｙＧｒｉｄ，合并２
个方向的结果即可完成基因芯片图像的网格划
分，叠加在彩色基因芯片的效果见图８。

图７　竖直方向的网格划分

Ｆｉｇ．７　Ｇｒｉｄｄｉｎｇ　ｉｎ　ｖｅｒｔｉｃａｌ　ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

由于图像受到噪声污染，图像中有较多的噪

声点，这些噪声点影响到网格划分的结果，所以，

需要将图像进行去噪，本文使用常见的中值滤波

对图６（ｃ）进行滤波，然后使用本文的网格划分算

法对滤波后的图像进行网格划分处理，得出的网

格划分结果如图８所示。从图中可以看到，网格划
分的结果完全没有受到污渍块与污渍点的影响，

每个靶点都坐落在某个网格之中，没有出现错误
的网格划分。

图８　网格划分结果

Ｆｉｇ．８　Ｇｒｉｄｄｉｎｇ　ｒｅｓｕｌｔ

３　实验结果分析
本文对近百幅受污染的基因芯片图像进行了

试验。试验环境为 ＭＡＴＬＡＢ２０１４ａ，ＣＰＵ为Ｉｎｔｅｌ
Ｃｏｒｅ　ｉ５，内存４ＧＢｙｔｅ。

在图９中，图９（ａ）～图９（ｃ）为输入基因芯片

图像。图９（ａ）中包含一个面积较大的狭长污渍

块，且其亮度最高，会对整个图像的网格划分产生

严重的负面影响；在图９（ｂ）与图９（ｃ）中不仅包含

面积较大的狭长污渍块，还包含数量众多的污渍

点，污渍点与污渍块的亮度较高、像素值较大。图

９（ｄ）～图９（ｆ）为文献［１９］对图９（ａ）～９（ｃ）进行划

分的结果。由于原基因芯片中污渍块亮度较大，

图９（ｂ）和９（ｃ）中污渍点数量较多，文献［１９］使用

图像亮度信息进行网格划分，容易受到污渍点的

干扰，所以网格划分结果中有多余网格线，使得靶

点没有坐落在有效的区域之中。图９（ｇ）～图９（ｉ）

为使用文献［２０］对图９（ａ）～９（ｃ）进行划分的结

果。文献［２０］基于图像信号阈值进行网格划分，

由于图９（ａ）～９（ｃ）中存在大面积污渍块和污渍

点，在划分过程中，被误认为污渍块和污渍点为靶

点信号，从而不进行网格线划分，所以在网格划分

结果图９（ｇ）～９（ｉ）中，缺失多条网格线，致使很多

靶点坐落在同一个大型网格之中，由于污渍点的

干扰，多个污渍点被误判为靶点，导致在网格划分

结果中出现虚假网格线，上述分析表明，该算法在网

格划分过程中会同时产生欠分割和过分割现象。图

９（ｋ）～图９（ｍ）为本文算法对图９（ａ）～图９（ｂ）的网

·６７·
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格划分结果。使用本文算法剔除图９（ａ）～９（ｃ）中的
污渍块与污渍点后，对其灰度图像进行网格划分，可
得结果如图９（ｋ）～图９（ｍ）。在图９（ｋ）～图９（ｍ）

中，没有出现错误的网格划分情况，每个靶点都坐落
在特定网格中，利于后续的靶点检测和分割。

为了评价网格划分结果，使用文献［１９］中的

准确率进行结果评估，准确率计算公式如下：

Ａ＝（Ｎｃｏｒｒｅｃｔ　ｓｐｏｔｓ／Ｎｔｏｔａｌ　ｓｐｏｔｓ）×１００％ （５）

式中：Ｎｃｏｒｒｅｃｔ　ｓｐｏｔｓ为正确分离出的靶点数目；Ｎｔｏｔａｌ　ｓｐｏｔｓ
为每幅图像中全部靶点数目。根据公式（５），对９８
幅受污染基因芯片图像进行测试，平均准确率有
较大幅度提升，达到了９４．７３％。

图９　实验结果

Ｆｉｇ．９　Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ　ｒｅｓｕｌｔｓ

４　结论
网格划分是基因芯片图像中信息提取的关键

步骤。前人所提网格划分算法中考虑了噪声干
扰，但未能考虑大面积污渍的干扰，因此无法得到
正确的网格划分结果，影响了后续的信息提取。

本文针对高污染图像的高亮目标，根据目标的形
状、大小等特征，将其分为污渍点、污渍块、靶点三
类，对全局分割算法之后的结果使用偏心率、膨

胀、腐蚀进行处理，然后根据自协方差进行网格划

分。对９８幅受污染基因芯片图像进行测试，靶点

检测准确率可以达到９４．７３％。
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