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Streszczenie 
 

W artykule badano wrażliwość metody TPM do estymacji wymiaru frak-
talnego dla różnych rozmiarów jądra komórkowego w cytologii ginekolo-
gicznej wybarwionej metodą Papanicolaou. Zmiana obszaru analizy 
pozwala na zmniejszenie wpływu algorytmu segmentacji na wynik. Wyko-
rzystanie kanału zielonego gęstości optycznej oraz par skal: 1-2 oraz 2-3 
pozwala na otrzymanie stabilnych wyników. Oszacowanie zmian wymiaru 
fraktalnego jest potrzebne dla systemów automatycznej klasyfikacji. 
 
Słowa kluczowe: Estymacja, Wymiar fraktalny, Przetwarzanie obrazów, 
Jądra komórkowe 
 

Analysis of Influence of Cell Nuclei Segmen-
tation in Papanicolaou Smears on Fractal Di-

mension Measurements 
 

Abstract 
 
In the paper the influence of segmentation algorithms on estimation for the 
fractal dimension are analyzed. The Papanicolaou smears are very com-
plex images and automatic analysis is very hard. Segmentation algorithms 
of cell nuclei should support blurred and noised edges between cytoplasm 
and cell nucleus. The estimation of the parameters of cell nuclei image are 
necessary, but edge related parameters are not sufficient. The classification 
of the cells (correct/atypical) needs surface related parameters. Fractal 
based estimators are important for classification. The Papanicolaou images 
are colour, but only the green channel is important. The TPM (Triangular 
Prism Method) is applied for square area (2N+1 edge size) [1]. Multiple 
box selection variants occur and the multiple TPM analysis is applied and 
the mean value is calculated. Fractal dimension is calculated for pair is 
scales (1-2, 2-3, 3-4). The correct and atypical cell nuclei are known and 
the analysis is separated. The histograms of difference between known cell 
area and reduced are shown (Fig.6-11). The atypical cells are less sensitive 
due to larger size of analysis area in comparison to the correct ones. Two 
scales (1-2) and (2-3) are usefully, for smaller reduction parameter (ero-
sion up to 9 pixels of original cell nuclei) especially. Both scales are used 
in classification system [3]. The fractal dimension changes are less then +/- 
1%.  
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1. Wprowadzenie 
 

Analiza cyfrowych obrazów cytologii ginekologicznej jest uży-
teczna w wykrywaniu atypii [4,7]. Wymaga to analizy bardzo 
dużej ilości komórek, a w szczególności jąder komórkowych. 
Wykorzystanie mikroskopów wyposażonych w kamerę cyfrową 
oraz skanerów pozwala na rejestrację obrazu, który może być 
przetwarzany przez automatyczny system wspomagający klasyfi-
kację. Zadanie to dla rozmazu Papanicolaou jest bardzo trudne, z 
uwagi na znaczny stopień złożoności struktur obrazu.  

Dla obrazów cytologii ginekologicznej zaproponowano kilka 
rozwiązań, przy czym najbardziej obiecującym jest analiza obrazu 
z wykorzystaniem wymiaru fraktalnego. Wymiar fraktalny pozwa-
la na ocenę stopnia złożoności obiektu. W literaturze znane są 
rozwiązania dla analizy wymiaru fraktalnego obwodu jądra (z 
wykorzystaniem pomiaru tzw. linii brzegowej) [2,5,6], pola jądra 
(z wykorzystaniem metody box-counting) [2,6] oraz gęstości 
optycznej (z wykorzystaniem np. algorytmu TPM) [1]. Pomiar 
wymiaru fraktalnego dla gęstości optycznej jest istotnym rozwią-
zaniem, ponieważ uwzględnia teksturę jądra, co jest także rozpa-
trywanym parametrem przez człowieka analizującego obraz cyto-
logii (cytoscreenera). Pomiar obwodu jest również interesujący, z 
uwagi na możliwość wykrycia artefaktów.  
 
2. Algorytm TPM 
 

Algorytm TPM (ang. Triangular Prism Method) [1] jest jednym 
z algorytmów estymacji wymiaru fraktalnego dla powierzchni. 
Metoda ta wymaga kwadratowego (o boku 2N+1) obszaru analizy, 
przy czym zastosowanie interpolacji w przypadku innego rozmia-
ru wpływa na wynik, dlatego nie powinno stosować się interpola-
cji. Ponieważ rozmiar jądra komórki jest mocno zróżnicowany 
(nawet o kilka rzędów wielkości), to maksymalny rozmiar jest 
określony najmniejszym typowym jądrem, a minimalny rozmiar 
analizy wynosi 2*N+1=2*1+1=3.  

Wzory opisujące pole powierzchni znajdują się w [1] i odnoszą 
się do obszaru między narożnikami czterech trójkątów (Rys.1). 
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Rys. 1.  Punkty analizy dla algorytmu TPM 
Fig.  1.  Points of analysis for TPM algorithm 

 
Zmieniając wartość N wykonuje się analizę dla różnych skal 

obrazu, przy czym największa skala i zarazem analizowany obszar 
jest dzielony na mniejsze obszary. Sumaryczne pole dla każdej ze 
skal (określonej długością boku) jest zmienne i po przedstawieniu 
wyniku na wykresie Richardsona [2,6], możliwe jest określenie 
wymiary fraktalnego. Wymiar fraktalny DF jest określony wzorem 
[1]: 

                                           mDF −= 2 .  (1) 

 
gdzie m jest współczynnikiem kierunkowym prostej na wykresie 
ze skalami logarytmicznymi. Wartość wymiaru zawiera się mię-
dzy 2 a 3. Wymiar fraktalny niekoniecznie jest jedną liczbą i może 
zmieniać się w zależności od skali. Sytuacja taka występuje dla 
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jąder komórek analizowanych na obrazach cytologii wybarwianej 
metodą Papanicolaou. Wymiar fraktalny metodą TPM można 
szacować dla obszaru kwadratowego, jednak istnieje wiele możli-
wych pokryć obszaru jądra największym z możliwych obszarów 
analizy. Na podstawie poprzednich prac [3] rozpatrywane są 
cztery skale, pozwalające na uzyskanie trzech wymiarów fraktal-
nych (para skal 1-2, para skal 2-3 oraz para skal 3-4). 
 

3. Analiza j ąder komórkowych 
 
W analizie wykorzystano bazę 36 przypadków komórek prawi-

dłowych oraz 27 przypadków atypii. Komórki poddawane analizie 
były komórkami oddzielnymi, bez nakładkowania z innymi. Na 
rysunkach (Rys.2-5) przedstawiono histogramy zmiany wymiaru 
fraktalnego dla różnych par skal. Jądra komórek atypowych cha-
rakteryzują się większym wymiarem fraktalnym, dlatego też 
rozpatrywane są oddzielnie. 

Cechą charakterystyczną dla estymacji wymiaru fraktalnego 
różnymi metodami jest to, że zmiany wymiaru fraktalnego zależne 
od wyboru miejsca startowego obrazie, czy przebiegu jednowy-
miarowym są największe dla największych skal. Małe skale są 
uśredniane i wykres jest dla nich najbardziej stabilny. 

 
Rys.2  Histogram dla zmiany wymiaru fraktalnego dla jąder komórek prawidło-

wych (para skal 1-2) 
Fig.2  Histogram plot for fractal dimension changes for correct cell nuclei (scale 

pair 1-2) 

 
Rys.3  Histogram dla zmiany wymiaru fraktalnego dla jąder komórek prawidło-

wych (para skal 2-3) 
Fig.3  Histogram plot for fractal dimension changes for correct cell nuclei (scale 

pair 2-3) 

 
Rys.4  Histogram dla zmiany wymiaru fraktalnego dla jąder komórek atypowych  
 (para skal 1-2) 
Fig.4 Histogram plot for fractal dimension changes for correct cell nuclei (scale 

pair 1-2) 

 
Rys.5  Histogram dla zmiany wymiaru fraktalnego dla jąder komórek atypowych  
 (para skal 2-3) 
Fig.5 Histogram plot for fractal dimension changes for correct cell nuclei (scale 

pair 2-3) 
 

4. Wynik i wnioski 
 
W większości przypadków zmiana wymiaru fraktalnego jest 

zawarta w przedziale od -0.01 do 0.01 (+/-1%). Dla jąder komórek 
atypowych, wyniki są bardziej niezależne od redukcji obszaru 
analizy. Wynika to z tego, że jądra komórek atypowych zwykle 
mają większe pole, nawet kilka razy w stosunku do jąder komórek 
prawidłowych. Obszar analizy jest wtedy większy, a proces uśred-
niania powoduje zmniejszenie szumu charakterystycznego dla 
estymowanego wymiaru fraktalnego.  

Cecha ta jest bardzo istotna dla systemów analizy, ponieważ ten 
rodzaj jąder jest najważniejszy. Klasyfikacja jądra prawidłowego 
jako atypowego jest mniejszym błędem niż klasyfikacja jądra 
atypowego jako prawidłowego, ponieważ jądra sklasyfikowane 
jako atypowe (prawidłowo lub też nieprawidłowo) są analizowane 
zawsze przez cytoscreenera i dalej przez patomorfologa. 

Wykresy charakteryzują są jednomodalnością, co świadczy o 
stabilności pomiarów. Wielomodalność świadczyłaby o zmiennym 
wymiarze fraktalnym w zależności od analizowanego obszaru 
jądra dla małych skal. 

Znaczne zmniejszanie obszaru analizy (np. o 11 pikseli z każdej 
strony jądra komórkowego) nie jest rozwiązaniem dobrym, po-
nieważ pojawiają się ogony na wykresach, a wymiar fraktalny 
różni się o wtedy o więcej niż 10% w stosunku do obrazu orygi-
nalnego. Wyznaczone histogramy, pozwalają na określenie moż-
liwości analizy fraktalnej. Para skal 1-2 jest dla obu rodzajów 
jąder komórkowych stabilna względem obszaru segmentacji. Para 
skal 2-3 może także być wykorzystana, ale dla małego zawężenia 
obszaru analizy (np. 5 pikseli). Większa redukcja niż kilka pikseli 
zaczyna wpływać na wynik. Para 3-4 charakteryzuje się dużą 
zmiennością i stosowanie jej może prowadzić do poważnych 
błędów. 
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