InzZynieria biomedyczna / Biomedical Engineering

PRZEGLAD METOD SEGMENTACJI
| INTERPRETACJI STOSOWANYCH W ANALIZIE
OBRAZOW MIKROSKOPOWYCH

REVIEW OF SEGMENTATION AND
INTERPRETATION METHODS USED IN
MICROSCOPIC IMAGES ANALYSIS

Dominik Spinczyk®", Lucja Kowalewska?

! Politechnika Slaska, Wydziat Inzynierii Biomedycznej, Katedra Informatyki
i Aparatury Medycznej, 41-800 Zabrze, ul. Roosevelta 40

2 Uniwersytet Warszawski, Wydziat Biologii, Instytut Biologii Eksperymentalnej
i Biotechnologii Roslin, Zaktad Anatomii i Cytologii Ro$lin,
02-096 Warszawa, ul. Miecznikowa 1

* e-mail: dspinczyk@polsl.pl

STRESZCZENIE

Rozwdj technik mikroskopowych przestrzennego obrazowania wymaga udoskonalania metod przetwarzania,
wizualizacji oraz interpretacji analizowanych struktur biologicznych. W artykule przedstawiono krétki przeglad
technik mikroskopowych wykorzystywanych do tréjwymiarowych rekonstrukcji oraz typowe etapy przetwarza-
nia obrazéw mikroskopowych: redukcja szumow, segmentacja, detekcja i mapowanie makro potaczen, usrednia-
nie i klasyfikacja oraz walidacja. Szczeg6lny nacisk potozono na przeglad metod segmentacji z podziatem na
wykorzystywane klasy metod. Przedstawiono rowniez powszechnie stosowane ilosciowe kryteria jako$ci seg-
mentacji. Dokonano zwieztego przegladu narzedzi wspomagajacych segmentacje obrazow mikroskopowych
z opisem popularnych narzedzi komercyjnych oraz klasy open source.

Stowa kluczowe: segmentacja, tomografia elektronowa, modele przestrzenne

ABSTRACT

The development of microscopic spatial imaging techniques requires improvement of processing, visualization
and interpretation methods for analysis of biological structures. The paper presents a brief overview of three-
dimensional microscopic techniques and the typical processing steps, as: noise reduction, segmentation, detec-
tion and mapping of macro connections, averaging, classification and validation. Emphasis is placed on the
review of methods of segmentation divided into classes. The paper also presents commonly used quantitative
criteria of segmentation quality. Additionally, a brief overview of tools supporting the segmentation of micro-
scopic images with description of popular commercial and open source class tools, is presented.

Keywords: segmentation, electron tomography, spatial models

Acta Bio-Optica et Informatica Medica Inzynieria Biomedyczna, vol. 23, nr 4, 2017 261



InzZynieria biomedyczna / Biomedical Engineering

1. Wstep

Rozwoj technik obrazowania mikroskopowego, od roznych typéw mikroskopii fluorescencyjnej
poczynajac, poprzez mikrotomografi¢ rentgenowska oraz metody mikroskopii elektronowej, pozwala
na tworzenie rzeczywistych rekonstrukcji struktur przestrzennych materiatow i zywych komorek na
roznych poziomach ich organizacji.

Mikroskopia konfokalna wraz z jej odmianami takimi jak mikroskopia fluorescencyjna z warstwo-
wym skanowaniem preparatu (ang. light-sheet fluorescence microscopy) czy mikroskopia wirujacego
dysku (ang. spinning-disc confocal microscopy), pomimo znacznego ograniczenia osigganej rozdziel-
czosci, wcigz jest wazng metoda obrazowania przestrzennego, glownie ze wzgledu na mozliwosé
przyzyciowej analizy strukturalnej preparatéw w ich natywnym stanie [1]. Wykorzystanie nowoczes-
nych rozwigzan optycznych polepszajacych rozdzielczo$¢, ale rowniez metod zapobiegajacych
wys$wiecaniu preparatow czy w koncu komér umozliwiajacych hodowle i obserwacje catych organiz-
mow powoduje, iz metody mikroskopii konfokalnej moga by¢ wykorzystywane do tworzenia modeli
tréjwymiarowych organelli komérkowych, fragmentéw tkanek, a nawet catych narzadéw/organéw [2].
Kolejng metoda umozliwiajaca obserwacje przyzyciowe jest komputerowa mikrotomografia rentge-
nowska (ang. X-ray microtomography), metoda obrazowania pozwalajaca uzyskaé¢ rozdzielczosé
rzedu 1 pm [3].

Wsrod metod mikroskopii elektronowej umozliwiajacych rekonstrukcje przestrzenne, obok metod
seryjnych skrawkow, wcigz najpopularniejsza metoda jest tomografia elektronowa (ang. electron
tomography), ktoéra umozliwia trojwymiarowa rekonstrukcje struktur komérkowych w nanometrowej
rozdzielczosci (okoto 5 nm w osi x/y) [4]. Rekonstrukcja tréjwymiarowej objetosci badanego prepa-
ratu zachodzi dzigki rejestracji i komputerowemu przeksztatceniu wielu projekcji tego samego obiektu
pod roéznymi katami. Kolejne katy obserwacji sg osiggane poprzez obracanie preparatu umieszczonego
w komorze mikroskopu dzigki ruchomemu systemowi goniometru. Otrzymane serie ,,pochylonych”
obrazow sa nastepnie rekonstruowane do stosu rownolegtych skrawkow (tomogram) [5].

Niezaleznie od metod przygotowania preparatu, obrazowania oraz rekonstrukcji obrazow, na koncu
procesu przetwarzania istnieje konieczno$¢ segmentacji wybranych struktur widocznych w obrazach
celem otrzymania tréjwymiarowego modelu analizowanej struktury. W przeciwienstwie do obrazow
medycznych, zawierajacych zazwyczaj kilka dobrze zdefiniowanych ciaglych struktur, interpretacja
obrazéw mikroskopowych jest znacznie trudniejsza. Zawieraja one wiele bezksztaltnych rozproszo-
nych struktur, poszarpane kontury, a takze liczne drobne obiekty. Sprawia to, ze odréznienie wiasci-
wych obiektow od artefaktow jest wyzwaniem. Przyktadowe obtonione i nicobtonione struktury
komorkowe o roznych ksztattach i typach konturéw przedstawiono na rysunku 1. Mikrofotografie
zaprezentowane na rysunku 1 wykonano w Laboratorium Mikroskopii Elektronowej, IBD PAN
w Warszawie z wykorzystaniem mikroskopu elektronowego JEM 1400 (JEOL Co., Japonia) wypo-
sazonego w system do tomografii elektronowe;j.

Dodatkowo ze wzglgdu na zasade powstania obrazu w tomografii komputerowej charakteryzuje si¢
on wysokim poziomem szuméw. Wszystko to sprawia, iz zastosowanie znanych metod przetwarzania
obrazow medycznych nie jest mozliwe w odniesieniu do obrazéw mikroskopowych. Celem pracy jest
zaprezentowanie metod segmentacji oraz narzedzi stosowanych przy przetwarzaniu obrazow
mikroskopowych.

2. Podzial metod segmentacji wykorzystywanych w obrazach mikroskopowych

Przez segmentacj¢ obrazéw rozumiemy przyporzadkowanie kazdego elementu obrazu, piksela —
w przypadku obrazow dwuwymiarowych i woksela — dla obrazéw tréjwymiarowych, do wybranej
klasy. Uzytkownik analizujac tre$¢ obrazu, okresla interesujgce go klasy. Wykorzystujac jedna
z istniejgcych metod segmentacji: manualnych, pétautomatycznych lub automatycznych, uzyskuje
pozadana klasyfikacje elementow obrazu, ktora nastepnie podlega ewaluacji. Ocena jako$ciowa jest
bardziej subiektywna i wigze si¢ z doswiadczeniem uzytkownika w przetwarzaniu danego rodzaju
obrazéw. Ocena ilo§ciowa wymaga znajomosci rzeczywistego podziatu (ang. ground truth) i zastoso-
wania jednej z miar okre$lajagcych jako$¢ segmentacji. W przypadku braku znajomo$ci stanu
faktycznego, co jest przypadkiem najczestszym w analizie rzeczywistych obrazow, stosuje sie bench-
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markowe bazy danych, gdzie granice obiektow na wybranej grupie obrazow rzeczywistych sg obryso-
wane manualnie przez ekspertéw z danej dziedziny.

e

Rys. 1 Mikrofotografie (TEM) wybranych struktur komorkowych o réznorodnych ksztattach oraz typach konturow.
Groty strzatek wskazuja na potencjalne obszary segmentacji: A — obiekty kuliste odgraniczone btona;
B — obiekty o nieregularnych ksztaltach odgraniczone btong; C — obiekty o nieregularnych konturach nieodgraniczone btona;
D — drobne obiekty ziarniste nieodgraniczone btona; E — blonowe ptaszczyzny rownoleglte o wysokim stopniu $cie$nienia
i organizacji; F — btonowe ptaszczyzny rownolegte w uktadzie nieregularnym; G — btonowe uktady tubularne
0 zorganizowanej strukturze parakrystalicznej; H — tubule blonowe w uktadzie nieregularnym; skala = 500 nm

Przy generacji obrazow syntetycznych, w miar¢ wiernie odzwierciedlajacych zasady fizyczne oraz
zjawiska wystepujace przy powstawaniu obrazéw oryginalnych, wykorzystuje si¢ rowniez obrazy
syntetyczne, w ktorych podziat elementow obrazu na zadane klasy jest znany. Do najczeSciej stoso-
wanych miar liczbowych pozwalajacych ilo§ciowo oceni¢ segmentacj¢ obrazoéw zalicza si¢ [6]:

« Wwspotczynnik DICE (ang. dice similarity coefficient) — wspotczynnik pokrycia pomiedzy
otrzymanymi a rzeczywistymi poprawnymi wynikami segmentacji:

2| ISEG_prc-:‘dictt-:‘d M ISEG_actuaI |

DICE('SEG_predimed’ ISEG_actual) = | |
I SEG_ predicted |+| SEG_actual | (1)

» dystans Hausdorffa H (ang. Hausdorff distance), reprezentujacy maksymalng odlegto$¢ po-
migdzy granicami obszaréw segmentacji — stanowi miarg najgorszego przypadku:

H (ISEG_ predicted? ISEG_actuaI) = max{sup xeN, infyeNy dist(x, Y):SupyeNy ianENX dist(x, y)}

(2)

(zamiast/rownolegle stosuje si¢ rowniez dystans $redni)

« miary bazujace na macierzy bt¢du klasyfikacji (ang. confusion matrix) (p. tabela 1):
wrazliwo$¢ TPR (ang. sensivity lub true positive rate) — jest miara zdolno$ci klasyfikatora do
poprawnego rozpoznawania badanego zjawiska:

TPR = s = _TP
P TP+FN (3)
specyficznos¢ SPC (ang. specificity):
spc=N__TN
N FP+TN (4)
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Tabela 1. Macierz btedu klasyfikacji

Wartos$¢ prawdziwa (ang. actual value)
pozytywna negatywna facznie
Prawdziwie Fatszywie TP+FP
pozytywna dodatnie TP dodatnie
(ang. true FP(ang. false
. . positive) positive)
Wartos¢ pr_zeW|dywana Falszywie Prawdziwie FN+TN
(ang. predicted value) . .
negatywna ujemne FN ujemne TN
(ang. false (ang. true
negative) negative)
Lacznie TP+FN=P FP+TN=N TP+FP+TN+FN

Ze wzgledu na liczno$¢ obserwowanych obiektow w obrazach mikroskopowych oraz na ich roz-
proszenie i ich wzajemne przenikanie, czesto stosuje si¢ manualne metody segmentacji. Zadanie
polega na recznym wyznaczeniu granic poszukiwanych obiektOw. Ich zaletg jest wykorzystanie
mozliwosci interpretacji treSci obrazu przez operatora, istotna za$ wada pracochtonnos¢. Aby zmini-
malizowa¢ pracochtonnos$¢ metody, stosuje sie rozne techniki:

« interpolacj¢ bazujaca na krzywych sklejanych — nie ma konieczno$ci zaznaczania ciaglej
granicy obiektow, tylko nastepuje zaznaczenie zbioru punktéw, bedacych punktami krzywych
sklejanych [7].

« Mmetode automatycznego wyznaczania krawedzi (ang. livewire) — na podstawie wskazanego
przez uzytkownika punktu poczatkowego i koncowego [8].

« metod¢ estymacji ksztattu na sgsiadujacych przekrojach obrazu — na podstawie obrysowanego
manualnie ksztattu na przekrojach kluczowych.

W przypadku wystgpowania wigkszych bardziej spojnych lokalnie struktur stosuje si¢ metody
obszarowe. Najprostsze metody obszarowe bazuja na zatozeniu jednorodno$ci segmentowanego
obszaru (np. rozrost regionu). Zaczynajgc od punktu startowego, ktorych moze by¢ wiele, wskazanego
recznie, badz wyznaczonego automatycznie, nastepuje analiza pikseli/wokseli sasiadujacych celem
podjecia decyzji o zakwalifikowaniu lub odrzuceniu nowych elementow obrazu do wcze$niej
znalezionego fragmentu obszaru.

Do znajdowania granic wskazanych obszaréw sg tez stosowane metody gradientowe bazujace na
obserwacji kierunkéw maksymalnych zmian warto$ci w tresci obrazu, m. in. do wyznaczania powierz-
chni poszukiwanych obiektow lub bardziej ztozone metody np. przeksztatcajgce problem segmentacji
w problem znajdowania podgraféw po przeksztatceniu obrazu w graf (ang. graph-cut) [9]. Inng
Stosowang grupa metod sa metody bazujace na minimalizacji energii uktadu dynamicznego, bioracego
pod uwage potozenie granic segmentowanego obszaru w stosunku do wartosci elementow tresci
obrazu (metody aktywnych konturéw, ang. active contours) [10, 11].

W trudniejszych przypadkach segmentacji stosuje si¢ potacznie metod obszarowych oraz znajdo-
wania powierzchni. Dodatkowo przy rozmytych lub przenikajacych si¢ granicach klas segmento-
wanych obiektow stosuje si¢ tzw. metody bazujace na modelu, uwzgledniajace statystyki ksztattow
poszukiwanych struktur, polegajace na dopasowywaniu $rednich ksztaltéw w segmentowany obraz
(metody aktywnych konturow potaczonych z modelem ksztattu, szablony odksztatcalne) [10].

Stosowane sg rdzne reprezentacje do przechowywania wynikow segmentacji, co wynika oczywis$-
cie z uzytej metody segmentacji. Najczesciej jednak stosowana i najbardziej uniwersalng jest metoda
etykietowania znalezionych klas obiektow w tresci obrazu. Kazdej z klas nadaje si¢ unikalng warto$¢
i przypisuje si¢ t¢ wartos¢ do wszystkich elementéw obrazu zaklasyfikowanych do danej klasy
obiektow. W efekcie koncowym powstaje nowy obraz o rozmiarach odpowiadajacych obrazowi orygi-
nalnemu, zawierajacy etykiety znalezionych struktur. Taki obraz moze postuzy¢ m. in. do:

« okreslenia statystyk przynalezno$ci elementdéw obrazu do poszczeg6lnych klas,

« Zliczania obiektéw w danej klasie,

« analizy ksztaltu wyznaczanych obiektow,

» wyznaczania pola powierzchni i obj¢tosci wysegmentowanych struktur.
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3. Metody przetwarzania obrazéw mikroskopowych

Ze wzgledu na sposob powstawania obrazOw oraz ich zawarto$¢, ogdlng metodyke przetwarzania
obrazéw mikroskopowych mozna podzieli¢ na kilka etapow (p. rys. 2):

o redukcja szumow (ang. noise reduction) — pozwala na zwigkszenie stosunku sygnatu do szumu,
stanowi przygotowanie do nastgpnych metod. Na tym etapie stosuje si¢ r6zne metody:

a) techniki eksperckie — wymagajace duzego do$wiadczenia operatora przy doborze
parametrow oraz charakteryzujace si¢ duza ztozonoscia obliczeniowa:

- techniki oparte na przetwarzaniu obrazow za pomocg transformat falkowych [12],

- nieliniowa dyfuzja anizotropowa [13],

- filtry bilateralne [14].

b) techniki proste:

- iteracyjny filtr medianowy [15],

- geometryczny przeptyw dyfuzji [16].

e segmentacja (ang. segmentation) — pozwala wyodrebni¢ interesujace obiekty z treSci obrazu.
Zastosowanie znajduja nastgpujace metody:

a) reczne obrysowywanie wolumenoéw struktur [17, 18],

b) metody dopasowywania powierzchni — wymagaja trafnej inicjalizacji modelu (sa
przyciggane do lokalnie polozonych ekstreméw) oraz doswiadczenia przy doborze
parametrow zbieznosci:

- optymalizacja gradientu dwuwymiarowego [19],

- tréjwymiarowe geodezyjne aktywne kontury [20],

- metoda maszerujgcych szescianow [21],

- metoda dynamicznych ang. level-set [22, 23].

c) metody bazujace na granicach regiondw:

- transformacja wododziatowa [24],

- metoda ang. graph-cut [25],

- teoria zbioréw rozmytych [26].

d) potacznie metod dopasowywania powierzchni z metodami bazujacymi na regionach:

- potaczenie transformacji wododziatowej z metodami aktywnych konturéw [27].

e) metody bazujgce na modelu:

- aktywne kontury potgczone z modelem ksztattu struktur podtuznych [28],

- metoda dopasowywania szablonéw wykorzystujaca eliptyczny model ksztattu [29].
Réznorodnosé¢ stosowanych metod $wiadczy o ztozono$ci problemu segmentacji obrazow
mikroskopowych.

o detekcja i mapowanie makropotaczen (ang. detection and mapping of macromolecular assem-
blies) — pozwala znalez¢é potaczenia pomiedzy segmentowanymi obiektami. Wykorzystuje si¢
nastgpujace podejscia:

a) manualne i automatyczne etykietowanie struktur tego samego typu,

b) ilosciowy opis interakcji makrokomérkowych [30],

¢) Kklasyfikatory Bayesa [31].

o usrednianie i klasyfikacja (ang. classification and averaging) — pozwala na pogrupowanie
wynikow otrzymanych na etapie segmentacji, detekcji i mapowania z wykorzystaniem
predefiniowanych klas. Ze wzgledu na niewystarczajaca jakos¢ rekonstrukcji drobnych struktur
wynikajaca z zasady dziatania mikroskopii elektronowej, stosuje si¢ metody:

a) wyrownywania i usredniania [32, 33],

b) metody przyblizania gestosci roztozenia wybranych brakujacych struktur na podstawie
wspotczynnikow korelacji liczonych w przestrzeni widma transformaty Fouriera [34,

35],

¢) metody Klasyfikacji i sortowania wykrytych struktur stosowane przed etapem
usredniania:
- ocena liczebnosci grup dwuelementowych oraz wstepujace grupowanie hierarchicz-
ne [36, 37],
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o walidacja (ang. validation) — pozwala na ewaluacje ilosciowa i jako$ciowa uzyskanych rezul-
tatbw. Na tym etapie wyzwanie stanowi okreslenie poprawnosci uzyskanych wynikow
poprzez dostepne narzedzia. Stosuje si¢ nastepujgce podejscia:

a) manualne okreslanie ”ground truth”,

b) metody generacji danych syntetycznych uwzgledniajace przyblizone rzeczywiste
rozktady struktur oraz modele szuméw zblizonych do rzeczywistych wystgpujace
w obrazach mikroskopowych.

-statystyczne granicach regionow

* metody bazujace na modelu

! REKONSTRUKCJA 1 REDUKCJA SZUMOW SEGMENTACIA
: DANE : | » metody algebraiczne 4 « metody proste « reczne obrysowywanie
Lo PEMNGT | = metody statystyczne 1 « metody eksperckie wolumendw struktur
AMKR Ta = 1
'-MJKROSKQPOWE ; | » metody algebraiczno- ! S = * metody bazujace na
; : .

!

WALIDACIA USREDNIANIE | KLASYFIKACJA DETEKCJA | MAPOWANIE
MAKRO POtACZEN
« manualne okreslanie « metody przyblizania * etykietowanie struktur
“ground truth” gestosci roztozenia tego samego typu
MODEL « metody generacji = wybranych brakujacych struktur B ilosciowy opis interakcji
PRZESTRZENNY danych syntetycznych « metody klasyfikacji makrokomérkowych
i sortowania wykrytych struktur

Rys. 2. Typowe etapy przetwarzania obrazow mikroskopowych

4. Dostepne narzedzia przetwarzania obrazow mikroskopowych

Ogolne zestawienie istniejacych narzedzi do przetwarzania obrazow mikroskopowych mozna znalezé
np. w encyklopedii Wikipedia pod hastem: “Software Tools for Molecular Microscopy” [38]. Prezen-
towane zestawienie dzieli pakiety oprogramowania na pakiety ogélnego przeznaczenia i pakiety
specjalistyczne. Ponizej przedstawiono najwazniejsze cechy pakietow o0go6lnego przeznaczenia
z dodatkowym kryterium podziatu na oprogramowanie darmowe i komercyjne.

Najbardziej znanym komercyjnym pakietem ogolnego przeznaczenia do przetwarzania trojwymia-
rowych obrazow jest pakiet AMIRA, dostarczany przez amerykanska firme FEI [39, 40]. Pokrywa on
swoja funkcjonalnoscig glowne etapy analizy obrazéw mikroskopowych (p. tabela 2). Dodatkowo
oferuje szereg specjalistycznych rozszerzen, mozliwos¢ tworzenia wtyczek uzytkownika oraz posiada
mozliwo$¢ przekazania obliczen do srodowiska MATLAB, wsparcia obliczen na wielu rdzeniach oraz
moze dziata¢ na wielu systemach operacyjnych. Powoduje to, iz pakiet ten jest de facto standardem
i jest dostarczany wraz ze sprzetem mikroskopowym wiodacych producentow. Warty uwagi jest takze
inny pakiet komercyjny: Imaris, dostarczany przez Oxford Instrument Company [41]. Jest to pakiet
0golnego przeznaczenia, stuzacy do zarzadzania, segmentacji i wizualizacji danych mikroskopowych
o mozliwosciach poréwnywalnych z pakietem AMIRA.

Znanym pakietem oprogramowania dostgpnym bezptatnie do badan naukowych jest pakiet UCSF
ChimeraX opracowany przez laboratorium Resource for Biocomputing, Visualization, and Informatics
amerykanskiego Ministerstwa Zdrowia [42, 43]. Jest to z zalozenia rozszerzalna aplikacja, z interfej-
sem graficznym i linig polecen, dedykowana do interaktywnej wizualizacji i analizy struktur moleku-
larnych, analizujgca cechy takie jak: mapy gestosci, potaczenia miedzystrukturalne, wyréwnywanie
sekwencji czy wykreslanie trajektorii.

Pakiet IMOD jest rozwijany przez amerykanskie organizacje naukowe nauk o zdrowiu oraz
obrazéw biomedycznych [44]. Jest pakietem rozprowadzanym z otwartym kodem zréodtowym
przeznaczonym do rekonstrukcji, wyréwnywania serii obrazéw, prezentacji w dowolnej projekcji oraz
obrysowywania struktur danych.
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Tabela 2. Istotne cechy dostgpnych narzedzi do przetwarzania obrazéw mikroskopowych

Cechy oprogramowania AMIRA Chimera 3Dmod
darmowy
Oprogramowanie Open Source/komercyjne -+ dla zastosowan +/-
akademickich

Wspierane systemy operacyjne:
Windows/Linux/ Mac OS +H++ +++ +++

TIFF, BMP, JPEG,

PNG, SGI, FEl, MRC, CCP4,
Leica*, Zeiss*, SPIDER, MRC

Wsparcie wielu formatéw danych Bio-Rad*, BRIX, SITUS, TIFF’

Olympus*, MRC, PIF, HDF5,

DICOM, Analyze others

many others

Pakiety rozszerzen oferowane przez producenta + + +
Mozliwo$¢ tworzenia wtyczek przez uzytkownika + + +
Wsparcie obliczen wielordzeniowych + + +
Przetwarzanie i segmentacja obrazéw
Filtracja 2D/3D +/+ ++ ++
Wyréwnanie obrazéw: manualne/automatyczne +/+ +/+ +/+
Generacja powierzchni + + +
Manualne obrysowywanie struktur 2D/3D +/+ +/+ +/+
Metody bazujace na granicach regionéw + + +
Segmentacja bazujaca na modelach + + +
Wsparcie dla innych §rodowisk obliczeniowych, np. MATLAB/Python +/+ -/+ -/-
Wizualizacja
Interaktywna wizualizacja wolumendéw danych + + +
Projekcje 2D: ortogonalne/obligatoryjne +/+ +/+ ++
Rendering wolumetryczny/Rendering powierzchni ++ ++ ++
Wizualizacja iso-lini/iso-powierzchni ++ -1+ -/+
Prezentacja obrazéw wielokanatowych + - -
Fuzja obrazéw + + +
Prezentacja siatek: ustrukturyzowanych/nieustrukturyzowanych +/+ +/- +/-
Prezentacja struktur molekularnych + + -
Analiza i pomiary
Pomiar odleglo$ci/powierzchni/objetosci +HH+/+ +/+/+ ++/+
Densytometria (statystki warto$ci w skali szaro$ci)/koloréw ++ ++ +/-
Statystyki sieci ziarnistosci + - -
Analiza obiektow: rozdzielanie/zliczanie/analiza ksztaltu ++/+ +/+/+ +/+/+
Operacje arytmetyczne na: obrazach/ polach R i -
wektorowych/nieustrukturyzowanych siatkach

5. Podsumowanie

Dobér odpowiedniej metody segmentacji jest niezwykle wazny w rekonstrukcji przestrzennej bada-
nych struktur w formie jak najbardziej zblizonej do rzeczywisto$ci. Ze wzgledu na nieregularny
charakter i wysoki stopien skomplikowania badanych obiektow, zwlaszcza struktur komorkowych,
bardzo czegsto jedyng skuteczng metodg pozostaje segmentacja manualna. W przysztosci konieczne
jest jednak rozbudowywanie mozliwosci metod zautomatyzowanych w celu ich aktywnego taczenia
z metodg manualng w celu zwigkszenia jakosci otrzymywanych modeli przy znacznym skroceniu
czasu ich otrzymywania.
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