
(19)国家知识产权局

(12)发明专利

(10)授权公告号 

(45)授权公告日 

(21)申请号 202510060008.5

(22)申请日 2025.01.15

(65)同一申请的已公布的文献号 

申请公布号 CN 119478564 A

(43)申请公布日 2025.02.18

(73)专利权人 四川省肿瘤医院

地址 610000 四川省成都市人民南路4段55

号

(72)发明人 廖雄飞　袁柯　谭庭强　王先良　

(74)专利代理机构 北京艾格律诗专利代理有限

公司 11924

专利代理师 何山

(51)Int.Cl.

G06V 10/764(2022.01)

G06V 10/26(2022.01)

G06V 10/28(2022.01)

G06V 10/54(2022.01)

G06V 10/46(2022.01)

G06V 10/42(2022.01)

G06V 10/52(2022.01)

G06V 10/74(2022.01)

(56)对比文件

CN 102509273 A,2012.06.20

WO 2019148268 A1,2019.08.08

审查员 马天骥

 

(54)发明名称

基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法

及系统

(57)摘要

本发明涉及医学图像分析技术领域，具体为

基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法及系

统，包括以下步骤：基于输入的医学肿瘤分区图

像，定义像素块的灰度值分布范围，按固定尺寸

划分像素块组，对像素块的邻域灰度值进行计

算，通过像素块群组灰度差值的累加，确定分布

变化集合，生成多尺度灰度分布图。本发明中，通

过计算灰度值分布和像素块群组灰度差值，增强

肿瘤区域的图像细节识别，提升肿瘤边界解析能

力，分析边界区域纹理特征差异，量化灰度梯度

差值和连接特性，提高几何特性分析精度，结合

空间几何拓展数据和纹理特性，提升分区精度和

图像分析的准确性，有效规避边界模糊区域的误

识别，提供更精细的肿瘤异质性研究依据。
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1.基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，包括以下步骤：

基于输入的医学肿瘤分区图像，定义像素块的灰度值分布范围，按固定尺寸划分像素

块组，对像素块的邻域灰度值进行计算，通过像素块群组灰度差值的累加，确定分布变化集

合，生成多尺度灰度分布图；

基于所述多尺度灰度分布图，提取像素块的边界区域，分析边界区域的纹理特征差异，

选取邻域内连接关系的区域，获取边界分布特性数据，对连接关系和灰度梯度差值进行量

化，针对边界区域与连接特性进行分析，生成边界连接权重表；

所述边界分布特性数据包括边界分布密度、边界分布形态、边界分布规律；

基于所述边界连接权重表，提取权重区域内的几何特性，分析边界周长、面积和边缘连

续性，对几何特性数值进行对比，生成候选几何特征矩阵，将所述候选几何特征矩阵作为中

心，分析邻域的空间拓展特性，获得空间几何拓展数据；

所述空间几何拓展数据包括拓展区域纹理特性、候选区域几何形态、边界特征分布；

基于所述空间几何拓展数据，结合拓展区域和候选区域的纹理特性，分析边界区域的

特征分布，标定每个分区的边界线，提取肿瘤分区内的像素块，对像素块的形状和分布进行

特征统计，获得肿瘤区域分区识别特征数值表。

2.根据权利要求1所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

多尺度灰度分布图的获取步骤具体为：

基于输入的医学肿瘤分区图像，定义医学肿瘤分区图像中的像素块灰度值分布范围，

按固定尺寸划分图像为多个像素块组，每个像素块由连续像素点组成，得到初始像素块组

分布数组；

对所述初始像素块组分布数组中的每个像素块组进行灰度值分析，计算并累加相邻像

素块组之间的灰度差值，采用公式：

；

进行归一化处理并衡量灰度变化，得到灰度差值累计数组；

其中， 代表第 个像素块的灰度值， 代表邻域的平均灰度值， 和 分别代表

最大和最小灰度值， 表示像素块组中灰度变化的归一化总和， 表示总像素块数量；

利用所述灰度差值累计数组中记录的信息，分析像素块组间的分布变化，根据灰度差

的统计数据确定分布变化集合，得到多尺度灰度分布图。

3.根据权利要求2所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

边界分布特性数据的获取步骤具体为：

分析所述多尺度灰度分布图，根据像素块的灰度梯度变化率与对比度变化进行边界区

域提取，对比相邻像素块的灰度梯度差异，通过梯度差异阈值筛选高梯度区域，获取初步边

界区域特性数据；

从所述初步边界区域特性数据中提取邻域连接特征，采用公式：
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；

分析每个像素对连接强度，并根据连接强度的统计分布设定阈值，生成邻域内局部连

接区域；

其中， 和 表示邻域内像素点的灰度值， 表示对应像素点的坐

标， 表示邻域像素集， 是微调因子， 表示像素间的连接权重；

利用所述邻域内局部连接区域，进行纹理特征分析，对比差异化边界区域的纹理特征

差异，评估边界区域的完整性，得到边界分布特性数据。

4.根据权利要求3所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

边界连接权重表的获取步骤具体为：

基于所述边界分布特性数据，进行图像像素划分，提取图像中的边界区域和非边界区

域，执行像素灰度值分类，通过阈值将差异化区域进行区分，并进行边界区域标记，获取边

界区域数据；

基于所述边界区域数据，将像素对边界区域内的灰度值进行差值分析，比较相邻像素

的灰度差异，并将差值进行量化，获取量化灰度梯度差值数据；

基于所述量化灰度梯度差值数据，进行边界区域连接关系分析，通过遍历连接点，量化

每个连接的灰度差值，并按灰度梯度差值为每个连接分配权重，生成边界连接权重表。

5.根据权利要求4所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

候选几何特征矩阵的获取步骤具体为：

基于所述边界连接权重表，提取区域内每个边界点，通过遍历每个像素的连接情况，记

录相邻区域之间的连接权重，判断连接强度，并对连接点进行排序，获取肿瘤分区边界的周

长数据；

基于所述肿瘤分区边界的周长数据，在每个边界区域内，测量边界的实时长度，识别边

界位置，并通过像素叠加分析，获取边界面积数据；

基于所述边界面积数据，在每个区域内分析边缘的连续性，检测每个区域内出现的断

裂点，并通过对比边界点连接状态，进行边缘连续性分析，对比边界周长数据、边界面积数

据和边缘连续性数据，生成候选几何特征矩阵。

6.根据权利要求5所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

空间几何拓展数据的获取步骤具体为：

根据所述候选几何特征矩阵，计算每个几何特征的邻域平均值，筛选与中心特征关联

的邻域范围，判断每个邻域特征是否偏离中心特征，生成候选邻域几何特征集合；

基于所述候选邻域几何特征集合，分析每个邻域特征的空间扩展数据，将邻域特征扩

展与中心特征进行分析，采用公式：

；

计算空间扩展特性系数，生成空间扩展系数分布结果；
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其中， 代表空间扩展特性系数， 为邻域特征值， 为中心特征值， 为权重参数，

为邻域特征数量；

根据所述空间扩展系数分布结果，通过设定阈值提取空间扩展区域，将区域进行几何

特性聚合，分析与候选几何特征的全局关系，得到空间几何拓展数据。

7.根据权利要求6所述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，其特征在于，所述

肿瘤区域分区识别特征数值表的获取步骤具体为：

基于所述空间几何拓展数据，分析扩展区域和候选区域的纹理特性，提取边界区域的

特征分布，将数据用于肿瘤边界线的标定，建立边界线特征数据集；

利用所述边界线特征数据集，从图像数据集中提取与肿瘤边界对应的像素块，对像素

块进行形状和分布的统计分析，统计分析结果包括区域像素块的亮度均值、亮度方差和形

状参数，获取形状和分布统计数据；

根据所述形状和分布统计数据，捕捉肿瘤形状和分布数据，分析每个数据点的几何属

性和位置，提取边界清晰度、紧凑程度和方向特征，采用公式：

；

生成肿瘤区域分区识别特征数值表；

其中， 表示肿瘤区域的识别特征数值， 是区域像素块的亮度均值， 是亮度方差，

是形状参数， 和 是基于数据敏感性分析确定的调整系数。

8.基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别系统，其特征在于，根据权利要求1‑7任一项所

述的基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，所述系统包括：

灰度分布分析模块基于输入的医学肿瘤分区图像，按预设尺寸划分像素块组，提取每

个像素块中的灰度值，统计并分类差异化灰度范围的像素块，进行灰度分布统计分析，生成

多尺度灰度分布图；

边界纹理分析模块基于所述多尺度灰度分布图，对肿瘤分区图像中的边界区域进行提

取，识别边界区域内的纹理特征，利用灰度梯度计算对比相邻像素的灰度差异，并按梯度值

进行量化分类，生成边界连接权重表；

几何特征获取模块基于所述边界连接权重表，提取边界区域内的几何特征，包括周长、

面积、边缘连通度，采用周长与面积比率、边缘曲率指标，对区域进行形态分析，对比区域的

几何特征，并结合空间拓展信息，获取空间几何拓展数据；

空间几何拓展特征分析模块基于所述空间几何拓展数据，分析每个区域的拓展比例与

分布特征，识别差异化区域的空间拓展特征，进行空间拓展特征分析，得到区域拓展比例数

据；

空间分区划定模块基于所述区域拓展比例数据，分析区域内的形态变化与空间分布特

征，结合边界的形态特征，识别差异化区域的空间分布模式，依据识别结果进行区域细化划

分，生成肿瘤区域分区识别特征数值表。
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基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法及系统

技术领域

[0001] 本发明涉及医学图像分析技术领域，尤其涉及基于多尺度图像分析的肿瘤分区识

别方法及系统。

背景技术

[0002] 医学图像分析技术领域涉及使用算法和视觉处理技术来解析由各种医学成像设

备（如CT、MRI和超声等）生成的图像数据，此领域的核心目标是通过提高图像数据的可解释

性来辅助医学研究，医学图像分析常用于图像重建、图像增强、视觉内容提取与分类，以及

图像内容的自动化标注。该技术不仅增加从医学图像中提取信息的效率，还改进了图像数

据的管理和分析过程，支持医学研究和教育应用。

[0003] 其中，肿瘤分区识别方法是指利用图像分析技术来区分和标记肿瘤图像中的不同

区域，区域具有不同的生物学特性和临床意义，该方法侧重于从医学图像中精确区分肿瘤

的不同部分，例如肿瘤核心、增生区和坏死区，这种区分对于研究肿瘤的生长模式和发展阶

段具有重要意义，尤其在进行肿瘤关联的生物医学研究和教育中，能够提供对肿瘤异质性

的深入理解，此方法的主要用途包括支持医学研究，通过精确的图像分析来探索肿瘤的生

物行为及其变异性。

[0004] 现有技术中的肿瘤分区识别方法依赖于对肿瘤区域的粗略划分，并在一定程度上

忽略了区域内细微的生物学差异，现有方法大多基于简单的阈值分割和单一尺度的图像处

理，这导致肿瘤分区的精度受到限制，尤其是在处理肿瘤边界模糊或存在多种异质性区域

时，容易出现过度简化的分割结果。由于缺乏对灰度差异、纹理特征和几何特性之间复杂关

系的深入分析，现有技术无法有效识别和区分肿瘤中的增生区、坏死区等细节信息，这种不

足直接影响肿瘤行为的研究和临床决策支持。例如，传统方法会将肿瘤核心与增生区混淆，

从而导致对肿瘤生长模式的误判，现有技术难以充分利用图像的空间信息，边界和分区的

准确标定不足，限制肿瘤分区的深入分析和肿瘤异质性研究的广度。

发明内容

[0005] 本发明的目的是解决现有技术中存在的缺点，而提出的基于多尺度图像分析的肿

瘤分区识别方法及系统。

[0006] 为了实现上述目的，本发明采用了如下技术方案：基于多尺度图像分析的肿瘤分

区识别方法，包括以下步骤：

[0007] S1：基于输入的医学肿瘤分区图像，定义像素块的灰度值分布范围，按固定尺寸划

分像素块组，对像素块的邻域灰度值进行计算，通过像素块群组灰度差值的累加，确定分布

变化集合，生成多尺度灰度分布图；

[0008] S2：基于所述多尺度灰度分布图，提取像素块的边界区域，分析边界区域的纹理特

征差异，选取邻域内连接关系的区域，获取边界分布特性数据，对连接关系和灰度梯度差值

进行量化，针对边界区域与连接特性进行分析，生成边界连接权重表；
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[0009] S3：基于所述边界连接权重表，提取权重区域内的几何特性，分析边界周长、面积

和边缘连续性，对几何特性数值进行对比，生成候选几何特征矩阵，将所述候选几何特征矩

阵作为中心，分析邻域的空间拓展特性，获得空间几何拓展数据；

[0010] S4：基于所述空间几何拓展数据，结合拓展区域和候选区域的纹理特性，分析边界

区域的特征分布，标定每个分区的边界线，提取肿瘤分区内的像素块，对像素块的形状和分

布进行特征统计，获得肿瘤区域分区识别特征数值表。

[0011] 作为本发明的进一步方案，所述多尺度灰度分布图的获取步骤具体为：

[0012] S111：基于输入的医学肿瘤分区图像，定义医学肿瘤分区图像中的像素块灰度值

分布范围，按固定尺寸划分图像为多个像素块组，每个像素块由连续像素点组成，得到初始

像素块组分布数组；

[0013] S112：对所述初始像素块组分布数组中的每个像素块组进行灰度值分析，计算并

累加相邻像素块组之间的灰度差值，采用公式：

[0014] ；

[0015] 进行归一化处理并衡量灰度变化，得到灰度差值累计数组；

[0016] 其中， 代表第 个像素块的灰度值， 代表邻域的平均灰度值， 和 分

别代表最大和最小灰度值， 表示像素块组中灰度变化的归一化总和， 表示总像素块数

量；

[0017] S113：利用所述灰度差值累计数组中记录的信息，分析像素块组间的分布变化，根

据灰度差的统计数据确定分布变化集合，得到多尺度灰度分布图。

[0018] 作为本发明的进一步方案，所述边界分布特性数据的获取步骤具体为：

[0019] S211：分析所述多尺度灰度分布图，根据像素块的灰度梯度变化率与对比度变化

进行边界区域提取，对比相邻像素块的灰度梯度差异，通过梯度差异阈值筛选高梯度区域，

获取初步边界区域特性数据；

[0020] S212：从所述初步边界区域特性数据中提取邻域连接特征，采用公式：

[0021] ；

[0022] 分析每个像素对连接强度，并根据连接强度的统计分布设定阈值，生成邻域内局

部连接区域；

[0023] 其中， 和 表示邻域内像素点的灰度值， 表示对应像素

点的坐标， 表示邻域像素集， 是微调因子， 表示像素间的连接权重；

[0024] S213：利用所述邻域内局部连接区域，进行纹理特征分析，对比差异化边界区域的

纹理特征差异，评估边界区域的完整性，得到边界分布特性数据。

[0025] 作为本发明的进一步方案，所述边界连接权重表的获取步骤具体为：
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[0026] S221：基于所述边界分布特性数据，进行图像像素划分，提取图像中的边界区域和

非边界区域，执行像素灰度值分类，通过阈值将差异化区域进行区分，并进行边界区域标

记，获取边界区域数据；

[0027] S222：基于所述边界区域数据，将像素对边界区域内的灰度值进行差值分析，比较

相邻像素的灰度差异，并将差值进行量化，获取量化灰度梯度差值数据；

[0028] S223：基于所述量化灰度梯度差值数据，进行边界区域连接关系分析，通过遍历连

接点，量化每个连接的灰度差值，并按灰度梯度差值为每个连接分配权重，生成边界连接权

重表。

[0029] 作为本发明的进一步方案，所述候选几何特征矩阵的获取步骤具体为：

[0030] S311：基于所述边界连接权重表，提取区域内每个边界点，通过遍历每个像素的连

接情况，记录相邻区域之间的连接权重，判断连接强度，并对连接点进行排序，获取肿瘤分

区边界的周长数据；

[0031] S312：基于所述肿瘤分区边界的周长数据，在每个边界区域内，测量边界的实时长

度，识别边界位置，并通过像素叠加分析，获取边界面积数据；

[0032] S313：基于所述边界面积数据，在每个区域内分析边缘的连续性，检测每个区域内

出现的断裂点，并通过对比边界点连接状态，进行边缘连续性分析，对比边界周长数据、边

界面积数据和边缘连续性数据，生成候选几何特征矩阵。

[0033] 作为本发明的进一步方案，所述空间几何拓展数据的获取步骤具体为：

[0034] S321：根据所述候选几何特征矩阵，计算每个几何特征的邻域平均值，筛选与中心

特征关联的邻域范围，判断每个邻域特征是否偏离中心特征，生成候选邻域几何特征集合；

[0035] S322：基于所述候选邻域几何特征集合，分析每个邻域特征的空间扩展数据，将邻

域特征扩展与中心特征进行分析，采用公式：

[0036] ；

[0037] 计算空间扩展特性系数，生成空间扩展系数分布结果；

[0038] 其中， 代表空间扩展特性系数， 为邻域特征值， 为中心特征值， 为权重

参数， 为邻域特征数量；

[0039] S323：根据所述空间扩展系数分布结果，通过设定阈值提取空间扩展区域，将区域

进行几何特性聚合，分析与候选几何特征的全局关系，得到空间几何拓展数据。

[0040] 作为本发明的进一步方案，所述肿瘤区域分区识别特征数值表的获取步骤具体

为：

[0041] S411：基于所述空间几何拓展数据，分析扩展区域和候选区域的纹理特性，提取边

界区域的特征分布，将数据用于肿瘤边界线的标定，建立边界线特征数据集；

[0042] S412：利用所述边界线特征数据集，从图像数据集中提取与肿瘤边界对应的像素

块，对像素块进行形状和分布的统计分析，统计分析结果包括区域像素块的亮度均值、亮度

方差和形状参数，获取形状和分布统计数据；

[0043] S413：根据所述形状和分布统计数据，捕捉肿瘤形状和分布数据，分析每个数据点

的几何属性和位置，提取边界清晰度、紧凑程度和方向特征，采用公式：
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[0044] ；

[0045] 生成肿瘤区域分区识别特征数值表；

[0046] 其中， 表示肿瘤区域的识别特征数值， 是区域像素块的亮度均值， 是亮度

方差， 是形状参数， 和 是基于数据敏感性分析确定的调整系数。

[0047] 基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别系统，所述基于多尺度图像分析的肿瘤分区

识别系统用于执行上述基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方法，所述系统包括：

[0048] 灰度分布分析模块基于输入的医学肿瘤分区图像，按预设尺寸划分像素块组，提

取每个像素块中的灰度值，统计并分类差异化灰度范围的像素块，进行灰度分布统计分析，

生成多尺度灰度分布图；

[0049] 边界纹理分析模块基于所述多尺度灰度分布图，对肿瘤分区图像中的边界区域进

行提取，识别边界区域内的纹理特征，利用灰度梯度计算对比相邻像素的灰度差异，并按梯

度值进行量化分类，生成边界连接权重表；

[0050] 几何特征获取模块基于所述边界连接权重表，提取边界区域内的几何特征，包括

周长、面积、边缘连通度，采用周长与面积比率、边缘曲率指标，对区域进行形态分析，对比

区域的几何特征，并结合空间拓展信息，获取空间几何拓展数据；

[0051] 空间几何拓展特征分析模块基于所述空间几何拓展数据，分析每个区域的拓展比

例与分布特征，识别差异化区域的空间拓展特征，进行空间拓展特征分析，得到区域拓展比

例数据；

[0052] 空间分区划定模块基于所述区域拓展比例数据，分析区域内的形态变化与空间分

布特征，结合边界的形态特征，识别差异化区域的空间分布模式，依据识别结果进行区域细

化划分，生成肿瘤区域分区识别特征数值表。

[0053] 与现有技术相比，本发明的优点和积极效果在于：

[0054] 本发明中，通过对医学肿瘤分区图像进行细致的灰度值分布计算和像素块群组灰

度差值的累加，不仅增强肿瘤区域内部的图像细节识别，还提升不同肿瘤区域的边界解析

能力。进一步分析边界区域的纹理特征差异，结合邻域连接关系，量化灰度梯度差值和连接

特性，使得边界区域的几何特性分析更加精确，特别是边界的周长、面积和边缘连续性，为

后续的几何特征矩阵的构建提供丰富的数据支持，通过结合空间几何拓展数据与纹理特

性，精确标定肿瘤分区的边界线，并对分区内的像素块进行统计分析，增强肿瘤区域的分区

精度，提升图像分析的细致度和准确性，有效避免传统方法中对边界模糊区域的误识别和

漏判问题，同时提供了更精细的肿瘤异质性研究依据。

附图说明

[0055] 图1为本发明的工作流程示意图；

[0056] 图2为本发明中多尺度灰度分布图的流程图；

[0057] 图3为本发明中边界分布特性数据的流程图；

[0058] 图4为本发明中边界连接权重表的流程图；

[0059] 图5为本发明中候选几何特征矩阵的流程图；
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[0060] 图6为本发明中空间几何拓展数据的流程图；

[0061] 图7为本发明中肿瘤区域分区识别特征数值表的流程图。

具体实施方式

[0062] 为了使本发明的目的、技术方案及优点更加清楚明白，以下结合附图及实施例，对

本发明进行进一步详细说明。应当理解，此处所描述的具体实施例仅仅用以解释本发明，并

不用于限定本发明。

[0063] 在本发明的描述中，需要理解的是，术语“长度”、“宽度”、“上”、“下”、“前”、“后”、

“左”、“右”、“竖直”、“水平”、“顶”、“底”、“内”、“外”等指示的方位或位置关系为基于附图所

示的方位或位置关系，仅是为了便于描述本发明和简化描述，而不是指示或暗示所指的装

置或元件必须具有特定的方位、以特定的方位构造和操作，因此不能理解为对本发明的限

制。此外，在本发明的描述中，“多个”的含义是两个或两个以上，除非另有明确具体的限定。

[0064] 实施例1：

[0065] 请参阅图1，本发明提供一种技术方案：基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别方

法，包括以下步骤：

[0066] S1：基于输入的医学肿瘤分区图像，定义像素块的灰度值分布范围，按固定尺寸划

分像素块组，对像素块的邻域灰度值进行计算，通过像素块群组灰度差值的累加，确定分布

变化集合，生成多尺度灰度分布图；

[0067] S2：基于多尺度灰度分布图，提取像素块的边界区域，分析边界区域的纹理特征差

异，选取邻域内连接关系的区域，获取边界分布特性数据，对连接关系和灰度梯度差值进行

量化，针对边界区域与连接特性进行分析，生成边界连接权重表；

[0068] S3：基于边界连接权重表，提取权重区域内的几何特性，分析边界周长、面积和边

缘连续性，对几何特性数值进行对比，生成候选几何特征矩阵，将候选几何特征矩阵作为中

心，分析邻域的空间拓展特性，获得空间几何拓展数据；

[0069] S4：基于空间几何拓展数据，结合拓展区域和候选区域的纹理特性，分析边界区域

的特征分布，标定每个分区的边界线，提取肿瘤分区内的像素块，对像素块的形状和分布进

行特征统计，获得肿瘤区域分区识别特征数值表。

[0070] 多尺度灰度分布图包括像素块灰度差值、像素块群组灰度差值累加、分布变化集

合，边界分布特性数据包括边界分布密度、边界分布形态、边界分布规律，边界连接权重表

包括边界区域纹理特征差异、连接区域灰度梯度差值、边界连接关系，候选几何特征矩阵包

括边界周长、边界面积、边缘连续性，空间几何拓展数据包括拓展区域纹理特性、候选区域

几何形态、边界特征分布，肿瘤区域分区识别特征数值表包括像素块形状、像素块分布、分

区内边界线特征。

[0071] 请参阅图2，多尺度灰度分布图的获取步骤具体为：

[0072] S111：基于输入的医学肿瘤分区图像，定义医学肿瘤分区图像中的像素块灰度值

分布范围，按固定尺寸划分图像为多个像素块组，每个像素块由连续像素点组成，得到初始

像素块组分布数组；

[0073] 在医学肿瘤分区图像分析中，首先定义每个像素块的灰度值分布范围，过程关键

在于从原始图像中提取有效信息，灰度值分布范围的定义依据图像的统计特性，例如像素
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强度的最大值和最小值，基于统计特性，将图像按照预设的像素块大小进行划分，每个像素

块包括固定数量的像素点，像素点共同构成一个像素块组，对像素块组进行统计分析，可以

获取初始像素块组分布数组，这个数组是后续分析的基础，通过对数组中的每个元素进行

逐一分析，可以精确地控制处理过程，确保每一步操作都基于实际图像数据进行，为后续的

图像处理和分析提供了坚实的基础。

[0074] S112：对初始像素块组分布数组中的每个像素块组进行灰度值分析，计算并累加

相邻像素块组之间的灰度差值，采用公式：

[0075] ；

[0076] 进行归一化处理并衡量灰度变化，得到灰度差值累计数组；

[0077] 其中， 代表第 个像素块的灰度值， 代表邻域的平均灰度值， 和 分

别代表最大和最小灰度值， 表示像素块组中灰度变化的归一化总和， 表示总像素块数

量；

[0078] 公式的有益之处在于，通过将每个像素块的灰度值与邻域平均灰度值之间的差值

进行归一化处理，可以有效衡量不同像素块之间的灰度变化，这对于分析图像的纹理和结

构信息尤其重要，归一化处理确保了无论原始图像的亮度如何，计算结果都能反映实际的

灰度变化情况；

[0079] 设定有一个像素块组包含10个像素块，每个像素块的灰度值分别为{200，180，

220，210，230，240，260，250，240，230}，邻域平均灰度值为225，最大和最小灰度值分别为

260和180，根据公式，首先计算每个像素块的灰度值与平均灰度值之间的差的绝对值，然后

除以灰度范围（260‑180=80），得到的结果为：

[0080] ；

[0081] 该结果表明，在这个像素块组中，灰度变化的归一化总和为4.375，这表明相比于

平均灰度，这个区域的灰度变化较大，是图像中的一个特征区域，例如肿瘤区域或重要的医

学图像特征。

[0082] S113：利用灰度差值累计数组中记录的信息，分析像素块组间的分布变化，根据灰

度差的统计数据确定分布变化集合，得到多尺度灰度分布图；

[0083] 通过灰度差值累计数组记录的灰度变化数据，分析每个像素块组间的灰度差异，

此数组作为分析基础，其中包含了每个像素块与其邻域的灰度值比较结果，通过数据可以

有效地识别图像中的异质区域，区域与病理变化有关，如肿瘤的生长区域，通过统计灰度差

值，可以对图像进行多尺度的灰度分布分析，生成多尺度灰度分布图，这种图可以展示图像

在不同尺度下的灰度分布情况，为医生提供更多的信息。

[0084] 请参阅图3，边界分布特性数据的获取步骤具体为：
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[0085] S211：分析多尺度灰度分布图，根据像素块的灰度梯度变化率与对比度变化进行

边界区域提取，对比相邻像素块的灰度梯度差异，通过梯度差异阈值筛选高梯度区域，获取

初步边界区域特性数据；

[0086] 在分析多尺度灰度分布图时，首先需要针对图像数据进行预处理，包括降噪和对

比度增强，以便更清晰地识别不同像素块之间的边界，通过计算每个像素块的灰度梯度变

化率，可以精确地确定图像中的边缘区域，区域显示出高对比度的变化，边界区域的提取是

通过对比相邻像素块之间的灰度梯度差异进行的，设定一个灰度梯度差异阈值，当相邻像

素块的灰度梯度差异大于此阈值时，将其识别为边界像素，不仅提高了边界检测的准确性，

而且也减少了假阳性的边界识别，获取初步边界区域特性数据。

[0087] S212：从初步边界区域特性数据中提取邻域连接特征，采用公式：

[0088] ；

[0089] 分析每个像素对连接强度，并根据连接强度的统计分布设定阈值，生成邻域内局

部连接区域；

[0090] 其中， 和 表示邻域内像素点的灰度值， 表示对应像素

点的坐标， 表示邻域像素集， 是微调因子， 表示像素间的连接权重；

[0091] 公式的有益之处在于，允许基于像素间的实际物理距离和灰度值差异加权，进而

更精确地反映出图像中的邻域连接强度，这在边界检测和纹理分析中尤为重要，因为帮助

区分了仅在灰度上相邻但在空间上不相关的像素点；

[0092] 设定有一组邻近像素点，其中像素p和像素q的灰度值分别为 和

，坐标分别为 和 ，则公式中

的差值 ，距离的平方和为

取 防止除零错误，带入公式

计算得 ，这表明像素p和像素q之间存在较强的连接关系；

[0093] 该结果表明通过计算得到的连接权重 值接近20，这是一个较高的连接强度，表

明这对像素在视觉上具有较强的连接性，这有助于在生成邻域内局部连接区域时，更准确

地选择出那些在空间和灰度上都显著相关的像素点，从而提高图像处理中边界检测的准确

性。

[0094] S213：利用邻域内局部连接区域，进行纹理特征分析，对比差异化边界区域的纹理

特征差异，评估边界区域的完整性，得到边界分布特性数据；

[0095] 利用从邻域内局部连接区域中得到的数据，需要进行细致的纹理特征分析包括计

算每个区域的纹理方向性、均匀性和对比度，通过对比不同边界区域的纹理特征，可以评估

每个边界区域的完整性和准确性，过程涉及到大量的像素点数据分析，包括计算各区域内
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像素点的灰度均值、方差以及高阶统计特征，计算结果将为确定图像中有效的边界区域提

供科学依据，确保通过细节层面的纹理差异分析，精确捕捉图像中的边界信息，得到边界分

布特性数据，将直接影响图像处理任务的成功率，如边界检测、图像分割等。

[0096] 请参阅图4，边界连接权重表的获取步骤具体为：

[0097] S221：基于边界分布特性数据，进行图像像素划分，提取图像中的边界区域和非边

界区域，执行像素灰度值分类，通过阈值将差异化区域进行区分，并进行边界区域标记，获

取边界区域数据；

[0098] 采用固定尺寸的分区策略，将整个图像按照等间隔切分为若干个矩形区域，每个

区域的像素数量保持一致，逐一计算每个分区内的像素灰度值分布，按照灰度值变化的标

准差进行排序，确定边界区域的初始范围，提取图像中的边界区域和非边界区域时，通过遍

历每个分区内的像素点，计算每个像素点与周围像素点的灰度值差异，将差异值超过预设

阈值的像素标记为边界像素，执行像素灰度值分类时，将图像灰度值范围划分为多个区间，

分别计算各区间内像素点的数量，统计分布比例，通过阈值计算得到差异化区域并进行区

分，边界区域标记中，利用二值化图像生成标记矩阵，将边界像素标记为1，其余像素标记为

0，标记矩阵用于进一步处理以获取边界区域数据。

[0099] S222：基于边界区域数据，将像素对边界区域内的灰度值进行差值分析，比较相邻

像素的灰度差异，并将差值进行量化，获取量化灰度梯度差值数据；

[0100] 依次选取每个边界区域内的像素点与其相邻像素点，计算两者之间的灰度值差

异，并生成一个包含差值的数据矩阵，比较相邻像素的灰度差异时，通过设定一个步长范

围，依次在横向、纵向以及对角线方向上进行像素配对，每次计算生成一组灰度差值，并统

计所有配对差值的分布特性，将灰度差值的统计结果与区域内部的均值和标准差进行对比

分析，量化差值时，根据灰度差值的实际范围划分等级，按等级分布生成量化灰度梯度差值

数据，并通过映射关系为每个梯度差值赋予具体的权重，用于后续分析。

[0101] S223：基于量化灰度梯度差值数据，进行边界区域连接关系分析，通过遍历连接

点，量化每个连接的灰度差值，并按灰度梯度差值为每个连接分配权重，生成边界连接权重

表；

[0102] 将边界区域的像素点按照几何邻接关系生成连接矩阵，逐一遍历连接点，统计每

个连接点所涉及的像素灰度值，并计算连接点两端像素的灰度差值，对每个连接点的灰度

差值进行量化时，按照灰度梯度差值的量化规则，进一步生成分级的权重值，遍历所有连接

点时，按连接点的几何位置逐层递归计算相邻连接点的灰度差值，并为每个连接分配权重，

生成边界连接权重表，利用分配的权重值，构建一个包括连接点坐标、连接权重和灰度梯度

差值的综合表格，为后续的图像边界优化和分析提供数据支持。

[0103] 请参阅图5，候选几何特征矩阵的获取步骤具体为：

[0104] S311：基于边界连接权重表，提取区域内每个边界点，通过遍历每个像素的连接情

况，记录相邻区域之间的连接权重，判断连接强度，并对连接点进行排序，获取肿瘤分区边

界的周长数据；

[0105] 提取肿瘤分区内每个边界点时，通过逐点扫描边界连接权重表，结合肿瘤影像中

的分区边界特性，定位每个边界点的具体像素位置，并记录其与相邻分区之间的连接权重，

在遍历每个像素的连接情况时，利用二维邻接矩阵表示肿瘤分区内边界点的连接关系，统
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计肿瘤分区之间的连接权重差异，提取高权重的边界连接点，重点分析分区之间的差异区

域，记录相邻区域之间的连接权重时，计算跨肿瘤分区的像素连接，重点关注灰度值变化显

著的区域，提取反映分区边界特性的关键点数据，判断连接强度时，按照权重值分级，标记

强连接点和弱连接点位置，对连接点进行排序后，进一步分析肿瘤边界形状特征，最终获取

肿瘤分区边界的周长数据，为肿瘤形态特征分析奠定基础。

[0106] S312：基于肿瘤分区边界的周长数据，在每个边界区域内，测量边界的实时长度，

识别边界位置，并通过像素叠加分析，获取边界面积数据；

[0107] 在每个肿瘤分区内测量边界的实时长度时，通过逐像素计算分区边界的几何路

径，结合肿瘤影像的像素比例尺，精确测量分区的边界总长度，在识别边界位置时，将肿瘤

分区的边界点映射到二维图像坐标系中，生成肿瘤边界点的轨迹线，通过坐标差值计算确

定边界位置的变化特性，通过像素叠加分析获取边界面积数据时，统计每个肿瘤分区内部

及边界上的所有像素点数量，并根据像素大小计算分区面积，结合影像中的真实标尺验证

面积数据的精确性，在分析过程中，还进一步区分肿瘤内部组织和周边区域的灰度差异，确

保边界面积数据能够准确反映肿瘤分区的形态特征，为后续的病灶分析提供支持。

[0108] S313：基于边界面积数据，在每个区域内分析边缘的连续性，检测每个区域内出现

的断裂点，并通过对比边界点连接状态，进行边缘连续性分析，对比边界周长数据、边界面

积数据和边缘连续性数据，生成候选几何特征矩阵；

[0109] 根据像素检查分区边界点的连接情况，针对肿瘤分区边界中断裂点的位置进行标

记，并统计断裂点的数量及分布特性，在检测每个肿瘤分区内出现的断裂点时，通过计算相

邻边界点之间的距离，判断断裂点之间的间隙是否超过特定阈值，并记录超过阈值的断裂

区域坐标，通过对比边界点连接状态进行肿瘤边缘连续性分析时，将每条边界的断裂点信

息与肿瘤分区连接状态进行综合分析，量化边界的完整性，对比边界周长数据、边界面积数

据和边缘连续性数据时，生成候选几何特征矩阵，其中包括分区边界点坐标、连接权重、断

裂点位置及灰度差异信息，为进一步分析肿瘤病灶形态和分区特征提供数据支持。

[0110] 请参阅图6，空间几何拓展数据的获取步骤具体为：

[0111] S321：根据候选几何特征矩阵，计算每个几何特征的邻域平均值，筛选与中心特征

关联的邻域范围，判断每个邻域特征是否偏离中心特征，生成候选邻域几何特征集合；

[0112] 在分析候选几何特征矩阵时，重点在于了解中心特征及其邻域的特征变化，确定

中心特征的位置，此位置是通过矩阵坐标系统识别并标定的，然后定义邻域范围，这是通过

预设的空间半径实现的，该半径决定了哪些邻域特征会被包含在内，对每个邻域特征进行

逐一采集，并将与中心特征进行比较，通过计算每个邻域特征与中心特征之间的绝对差值

来评估两者间的关系，包括将所有邻域特征值加和，然后除以特征数量以求得平均邻域特

征值，这个平均值对比中心特征值，用以判断哪些邻域特征与中心差异显著，显著性是通过

设定的阈值来定义的，若差值超过此阈值，则认为该邻域特征偏离中心特征，应被标记并在

后续分析中剔除，剩下的邻域特征将被保存为候选邻域几何特征集合，供进一步分析使用。

[0113] S322：基于候选邻域几何特征集合，分析每个邻域特征的空间扩展数据，将邻域特

征扩展与中心特征进行分析，采用公式：
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[0114] ；

[0115] 计算空间扩展特性系数，生成空间扩展系数分布结果；

[0116] 其中， 代表空间扩展特性系数， 为邻域特征值， 为中心特征值， 为权重

参数， 为邻域特征数量；

[0117] 公式的有益之处在于通过权重参数 对不同邻域特征的影响程度进行加权分

析，避免特征值分布不均导致的误差偏移，同时优化了空间扩展特性计算的精度；

[0118] 通 过 候 选 邻 域几 何 特 征 集 合 获 取 中 心 特 征 和 邻 域 特 征 值 ，其 中

， ；

[0119] 确定权重参数 ，计算权重与绝对差值的加权

乘积为 ；

[0120] 求 和 得 到 分 子 为 ，分 母 为 权 重 和

；

[0121] 计算扩展系数 ，该结果表明中心特征与邻域特征之间的

扩展关联程度为0.4615，可进一步用于显著区域分析。

[0122] S323：根据空间扩展系数分布结果，通过设定阈值提取空间扩展区域，将区域进行

几何特性聚合，分析与候选几何特征的全局关系，得到空间几何拓展数据；

[0123] 设定显著性阈值来识别哪些区域的空间扩展显著，并应予以关注，通过与预设阈

值的比较，选择那些扩展系数大于或等于阈值的特征区域，这涉及对数据集进行迭代，每次

迭代对每个邻域特征的扩展系数进行评估，并记录下超过阈值的特征区域，区域被认为对

于理解空间几何拓展具有特别的意义，显著的特征区域将按照在空间中的位置被分组聚

合，过程不仅涉及简单的数值比较，而且需要对特征的空间关系进行分析，比如与中心特征

的相对位置，通过显著区域的聚合数据，结合全局几何特征，计算整体的几何拓展特性，综

合分析有助于理解空间特征如何在较大的几何上下文中展开，得到空间几何拓展数据。

[0124] 请参阅图7，肿瘤区域分区识别特征数值表的获取步骤具体为：

[0125] S411：基于空间几何拓展数据，分析扩展区域和候选区域的纹理特性，提取边界区

域的特征分布，将数据用于肿瘤边界线的标定，建立边界线特征数据集；

[0126] 首先从高分辨率图像中提取扩展区域和候选区域，针对区域的纹理特性进行分

析，过程需要调用图像分割工具对目标区域进行标记，并利用特征提取模块获取区域内部

的纹理参数，灰度均值、灰度方差以及纹理对比度等指标，然后对纹理参数进行分区处理，

将每个分区的纹理特性归纳为独立的向量表示，结合区域的几何扩展特性和纹理参数，通

过比较其与标准模型的相似性，识别边界区域，并对边界区域中的特征分布进行细化处理，

将所有分区标记为具体的边界线数据，以支持后续分析的精确定位，生成边界线特征数据

集。
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[0127] S412：利用边界线特征数据集，从图像数据集中提取与肿瘤边界对应的像素块，对

像素块进行形状和分布的统计分析，统计分析结果包括区域像素块的亮度均值、亮度方差

和形状参数，获取形状和分布统计数据；

[0128] 从原始图像中进一步提取对应的像素块，调用边界线数据对全图像进行空间裁

剪，将裁剪后的每一区域的像素集合化为目标对象，再对目标像素块执行统计分析，分别计

算像素块的亮度均值、亮度方差和形状参数，例如通过像素块的几何边界拟合形状因子，计

算长宽比和周长面积比以量化其形状特性，对所有像素块数据建立关联矩阵，将亮度和形

状数据结合为统一的特征集合，特征不仅包含基本的亮度和方差，还结合像素块的形状参

数形成复合特征，获取形状和分布统计数据，为后续的特征提取提供了数据基础。

[0129] S413：根据形状和分布统计数据，捕捉肿瘤形状和分布数据，分析每个数据点的几

何属性和位置，提取边界清晰度、紧凑程度和方向特征，采用公式：

[0130] ；

[0131] 生成肿瘤区域分区识别特征数值表；

[0132] 其中， 表示肿瘤区域的识别特征数值， 是区域像素块的亮度均值， 是亮度

方差， 是形状参数， 和 是基于数据敏感性分析确定的调整系数；

[0133] 公式的有益之处在于，整合亮度均值、亮度方差与形状参数比率这三类特征，通过

调整系数 和 的灵活性，可适应不同类型图像的特征分布需求，提升了特征表示的全面

性；

[0134] 通过统计分析，设定 ，从提取的像素块亮度均值数据中获得，

，为亮度方差，通过全图统计计算， ，表示形状参数，衡量像素块的复

杂度，调整系数 和 ，由区域特性分析决定；

[0135] 计算过程：

[0136] ；

[0137] 该结果表明，计算肿瘤区域的识别特征数值为124，综合亮度和形状特性，是后续

分区诊断中肿瘤识别的量化基础，得到肿瘤区域分区识别特征数值表。

[0138] 基于多尺度图像分析的肿瘤分区识别系统用于执行上述基于多尺度图像分析的

肿瘤分区识别方法，系统包括：

[0139] 灰度分布分析模块基于输入的医学肿瘤分区图像，按预设尺寸划分像素块组，提

取每个像素块中的灰度值，统计并分类差异化灰度范围的像素块，进行灰度分布统计分析，

生成多尺度灰度分布图；

[0140] 边界纹理分析模块基于多尺度灰度分布图，对肿瘤分区图像中的边界区域进行提

取，识别边界区域内的纹理特征，利用灰度梯度计算对比相邻像素的灰度差异，并按梯度值

进行量化分类，生成边界连接权重表；

[0141] 几何特征获取模块基于边界连接权重表，提取边界区域内的几何特征，包括周长、
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面积、边缘连通度，采用周长与面积比率、边缘曲率指标，对区域进行形态分析，对比区域的

几何特征，并结合空间拓展信息，获取空间几何拓展数据；

[0142] 空间几何拓展特征分析模块基于空间几何拓展数据，分析每个区域的拓展比例与

分布特征，识别差异化区域的空间拓展特征，进行空间拓展特征分析，得到区域拓展比例数

据；

[0143] 空间分区划定模块基于区域拓展比例数据，分析区域内的形态变化与空间分布特

征，结合边界的形态特征，识别差异化区域的空间分布模式，依据识别结果进行区域细化划

分，生成肿瘤区域分区识别特征数值表。

[0144] 以上，仅是本发明的较佳实施例而已，并非对本发明作其他形式的限制，任何熟悉

本专业的技术人员可能利用上述揭示的技术内容加以变更或改型为等同变化的等效实施

例应用于其他领域，但是凡是未脱离本发明技术方案内容，依据本发明的技术实质对以上

实施例所做的任何简单修改、等同变化与改型，仍属于本发明技术方案的保护范围。
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图 3
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图 4
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图 6
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图 7
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