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基于注意力机制和残差结构的细胞核分割方法

刘国华,闫克丁*,张 亮,刘叶楠,马 杭,张 祺

(西安工业大学 电子信息工程学院,陕西 西安710021)

摘要:病理细胞核的精准分割是病理学诊断的基础,然而当前算法针对带有核分裂象的乳腺癌细

胞核自动分割效果差强人意。本文针对当前细胞核分割算 法 展 开 分 析 研 究,并 提 出 了 一 种 基 于

注意力机制和残差结构相结合的 U型网络(U_net)用于解决因核分裂象和非核分裂象细胞形态

特征十分接近造成细胞核分割精度不足的问题。通过实验表明本文提出算法的平均像素准确率

(meanpixelaccuracy,MPA)和 Mean_dice指标系数分别为0.74和0.82。与原有算法相比,训练指

标分别提升了11%和9%,证明本文算法的可行性。
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Acellnucleussegmentationmethodbasedonattentionmechanism
andresidualstructure
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Abstract:Accuratesegmentationofpathologicalcellnucleusisthebasisofpathologicaldiagnosis,howev-
er,thecurrentalgorithmforautomaticsegmentationofmitoticbreastcancercellnucleusispoor.This
paperanalyzeandstudythecurrentcellnucleussegmentationalgorithm.AndaU-shapednetwork(U_
net)basedonacombinationofattentionmechanismandresidualstructureisproposedtosolvetheprob-
lemofinsufficientaccuracyofcellnucleussegmentationduetotheclosemorphologicalcharacteristicsof
mitoticandnon-mitoticcells.Theexperimentsshowthattheaveragepixelaccuracy(MPA)andMean_
diceindexcoefficientoftheproposedalgorithmare0.74and0.82.Comparedwiththeoriginalalgo-
rithm,thetrainingindexesareimprovedby11%and9%,whichprovesthefeasibilityofthealgorithm
inthisarticle.
Keywords:imageprocessing;mitoticcellsegmentation;residualstructure;attentionmechanism;deep
learning

0 引 言

  乳腺癌是目前女性发病率最高的疾病,同时

也是导致女性死亡的高危病症之一[1],因此对乳

腺癌的研究十分必要。目前,病理专家通过肉眼

观察所采集患者的病理切片图像中核分裂象细胞

核个数,从而实现对患者病情评估随之给出对应

的治疗方案。该诊断方法的优点在于可信度高,
具有权威性,缺点在于准确度依赖于病理医生的

精神状态。为了减轻病理专家的工作强度,许多

经典分割算法被应用于乳腺癌病理细胞分割核的

自动分 割。例 如:阈 值 分 割、形 态 学 等 方 法[2,3]。
该类方法的优点是实现检测算法不需要很多的数

据图像,缺点在于该类方法需要多种预处理后才

可以达到预期效果,且针对单一目标检测有效,然
而针对多分类任务,并不能达到理想的效果;针对

经典分割算法处理医学图像的不足,卷积神经网

络(convolutionalneuralnetwork,CNN)方 法 成 为
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医学图像处理的主流方法。与传统的细胞分割方

法相比,该方法可以实现 医 学 图 像 的 多 类 任 务。
经典的深度学习分割网络有:CNN[4],该网络在不

同网络层中可以获得不同深度的语义特征,属于

像素集分割,不足之处在于效率不足。全卷积网

络(fullyconvolutionalnetwork,FCN)[5],该网络将

全连接层更换为卷积结构,为细胞核的分割任务

提供了便利。U型网络结构(U_net)[6],该网络广

泛应用于医学图像处理领域,通过端到端方法实

现医学图像的特征提取与重建,可以实现少量数

据集就能够达到很好的分割效果,不足之处在于

该网络对于医学图像边缘特征的敏感度不足。
随着人们对神经网络的深入研究,提出了多

种增强模块用于增强神经网络算法检测分割医学

图像的精度。文献[7]中提出一种卷积注意力机

制 模 块 (convolutionalblock attention module,
CBAM),该模块属于前馈CNN的注意模块,可以

沿着通道和空间两个维度提取特征实现目标特征

的自适应细化。文献[8]针对人工诊断病理图像

的不足,提出一种基于计算机辅助诊断的分类模

型,该模型以残差网络(residualnetwork,Res)结
构为框架,结合迁移学习方法加快模型训练的收

敛速度,通过自动增强手段代替传统的数据增强,
用于解决网络深度增加导致网络退化的问题。然

而该网络只注意到解决梯度消失问题,但是针对

数据集研究对象差异较小的情况,该网络结构的

预测结果差强人意。文献[9]中针对不同场景中

多幅图像的共同目标因共同特征提取困难造成分

割任务难度直线上升的问题,提出了一种基于通

道注 意 力(channelattention,CA)和 空 间 注 意 力

(spatialattention,SA)与深度神经网络相结 合 的

分割方法,增强对共同特征的多层次语义特征的

提取提高分割精度。文献[10]针对细胞核图像细

微特征提取难度高的问题,提出了一种空洞卷积

的 U型细胞核分割网络。该网络通过在网络编码

和解码阶段用空洞卷积代替原有的卷积结构从而

增加感受野,使得网络结构在相同视野下提取更

多 的 特 征 信 息 从 而 提 高 乳 腺 癌 细 胞 的 分 割 准

确度。
基于以上研究分析,本文将拟采用在 U_net

网络中加入CA和SA机制组成的混合注意力机

制以及Res结构从而提高网络结构对象中带有核

分裂象的乳腺癌病理细胞图像的识别效果,弥补

U_net网络在训练过程中出现信息缺失、乳腺癌

细胞数据集中癌细胞核和非癌细胞核形态差异小

使得网络结构提取特征的不足,从而导致训练结

果并不理想。

本文的工作内容如下:
1)核分裂象数据集采集和标注难度很大,需

要消耗大量的时间和精力。本文通过与病理专家

相互合作建立标注好的乳腺癌核分裂象细胞数

据集。
2)现有的算法针对核分裂象细胞检测分割研

究有限,故本文提出了一种基于注意力机制和残

差结构的 U_net网络结构(MCSA-Unet),提高核

分裂象细胞的分割精度。
3)通过消融实验和对比实验证明本文提出方

法的有效性以及优越性。

1 改进的U_net网络模型

1.1 网络模型

  核分裂象乳腺癌细胞核分割任务的困难主要表

现在两个方面,一是带有核分裂象的乳腺癌细胞核

的形态结构和分布区间呈现不确定性,造成了特征

信息的提取难度直线上升。二是它与非核分裂象的

乳腺癌细胞核十分相似,造成了区分感兴趣区域(re-
gionofinterest,ROI)和非感兴趣区域检测识别分割

的难度。
针对上述的两种不足,本文提出一种以 U_net

网络模型为基础结合注意力机制和残差结构的细胞

核分割网络 MCSA-Unet。本文提出的网络模型结

构如图1所示。

图1 本文提出的模型结构—MCAS-Unet
Fig.1 ThemodelstructureMCSA-Unet

proposedinthispaper

1.2 改进网络结构分析

  改进后的网络结构整体分为特征编码、特征增

强、特征重构3个部分。

1.2.1 特征编码

  特征编码是对图像进行提取,该部分包括5层,

·0221·                 光 电 子 · 激 光 2023年 第34卷



前4层每层包含2个卷积层(3×3)操作,使用ReLU
激活函数防止结果的梯度爆炸,随后使用最大池化

层(Max_pooling(2×2))增加特征通道提取更深层

次的特征信息。

1.2.2 特征增强

  因特征提取过程中会出现数据缺失问题,因此

本文提出了一种基于注意力机制和残差结构的特征

增强模块———CSA。其中混合注意力机制在网络训

练预测过程中更好地提取病理细胞图像空间和通道

上的深层或者浅层特征信息;残差结构可以解决模

型新联过程中因数据不足导致预测结果不佳的问

题。CSA整体结构如图2所示。

图2 CSA模块示意图

Fig.2 DiagramofmoduleCSA

  混合注意力机制结构实现流程如下式[10]所示:

  AFC =MFC(F1)􀱋 (F1), (1)

  AFS =MFS(AFC)􀱋 (F1), (2)
式中,F1是乳腺癌细胞特征,MFC 和MFS 是CA和

SA机制,AFC 为经过CA操作后生成的病理细胞图

像特征映射,AFS 是经过SA操作后生成的病理细胞

图像特征映射图。

CA实现步骤:首先,使用平均池化和最大池化

操作同一时间提取乳腺癌核分裂象病理细胞特征图

中的信息;其次,通过多层感知机(multilayerpercep-
tron,MLP)对提取的特征信息进行降维,并将降维

后的两个病理细胞图像特征分量相加后通过激活函

数计算权重系数;最后,使用更新后的权重系数对输

入原始图卷积求出新的特征,计算流程如下:

MFC(F1)=σ{MLP[Avg_pooling(F1)]+
MLP[Max_pooling(F1)]}, (3)

式中,MLP 为多层感知机实现降维功能,σ表示Sig-
moid激活函数。

SA机制首先通过最大和平均池化操作实现输

入特征图像降维,并将降维后得到的两个单通道病

理细胞特征图片进行堆叠;其次,使用单层卷积网络

学习堆叠后的特征信息;最后,使用激活函数的更新

权重系数,通过更新后的权重系数求得最新的特征

映射,如式下所示:

MFS(AFC)=σ{f7×7[Avg_pooling(AFC),

Max_pooling(AFC)]}, (4)

式中,f7×7表示7×7的卷积操作。
残差结构实现如下式[11]所示:

  F1'=F1+AFS, (5)

  F2=Max_pooling(F1')。 (6)

1.2.3 特征重构

  特征重构中包含4层,其中每层都包含一个上

采样和一个2×2的卷积层。并且跳接结构将特征

编码层核特征重构层进行连接,实现浅层特征和深

层特征的紧密结合后进行卷据操作,还原图像语义

信息,并在特征重构的最后一层中的卷积层后使用1
×1卷积将特征信息提取出来的。

2 实验结果和分析

2.1 数据集介绍与数据扩充

  现有公开的病理图像数据很少,并且现有的数

据集标注方式仅仅将核分裂象细胞的中心点进行标

注,很难应用于网络算法的训练。因此本文在病理

专家指导下对乳腺癌病理图片中核分裂象细胞进行

标注从而构建数据集。
本文构建数据集与现有公开数据集不同之处在

于本文构建的数据集属于全标注,并且给出对应的

二值标签图像,使得本文数据集较之现有数据集具

有更为广泛的适用性。本文构建共包含328张病理

图片,图像分辨率为1720×1280。
本文建立的数据集与公开数据集ICPR2014核

分裂象细胞数据集如图3所示。
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图3 ICPR2014数据集与本文建立的数据集:
(a1—a4)ICPR2014数据集;

(b1—b4)本文建立数据集的原始图像;
(c1—c4)本文建立数据集的对应标签图像

Fig.3 ICPR2014datasetandthedatasetestablished
inthispaper:(a1—a4)ICPR2014dataset;
(b1—b4)Theoriginalimageofthedataset

establishedinthispaper;(c1—c4)Thelabel
imagescorrespondingtodatasetsestablishedinthispaper

  从图中可以看出,本文建立的数据集将核分裂

象细胞(黑色框标注)进行了全标注并且生成对应的

标签图像。因此本文建立的数据集在使用过程中并

不需要繁琐的预处理操作,直接进行调用就可实现

模型训练,提高了工作效率,节省了时间成本,以上

优点是现有数据集所不具有的优点。
为了使本文数据集可以更好应用于模型训练,

本文将对数据集做如下增强处理:重置数据集图像

大小,随机选择图像进行0°、90°、180°或者270°的图

像旋转、图像翻转等操作间接增加数据量,达到扩充

数据集的效果。

2.2 实验环境与参数设置

  在进行实验的过程中,本文采用初始的学习率

为0.001,利用交叉熵损失函数[11]计算损失,通过指

数平均移动(exponentialmovingaverage,EMA)算
法[12]进行训练参数优化提升模型的鲁棒性。实验根

据Pytorch环境搭建模型,采用GTX1080加速训练。
在训练过程中,保存每个Batch训练过程中的损失

率,并且将训练参数优于前一次迭代的结果进行更

新保存。

2.3 评价指标

  本文将GT 作为标注的核分裂象细胞真实标注

图像,S表示模型的分割结果,TP 表示预测为真实核

分裂象的细胞,FP 表示将正常细胞核预测为核分裂

象的细胞核,TN 表示为非核分裂象细胞且正确地预

测为非核分裂象细胞核,FN 表示为标记的核分裂象

细胞个数,但并未被检测分割出的核分裂象细胞核。
基于以上信息,本文选取类别平均像素准确度(mean
pixelaccuracy,MPA)、平均交并比(meanintersec-
tionoverunion,MIOU)、Mean_Dice系数作为本文

模型检测分割核分裂象细胞核的评价指标。

  式(7)表示精确率(precision,P)评价指标定

义式:

P = TP
TP+FP

。 (7)

MPA 表示类别平均像素准确率,反映了每一类

别 中预测结果所对应的准确率。定义式如式(8)
所示:

  MPA =
∑
C

i=1
P

C
。 (8)

式中,C表示文中分类的个数,本文方法为二分类分

割任务,故此C为2。

MIOU 代表算法模型对每一类预测的结果和真

实 值交集和并集比值的平均值,定义式如式(9)
所示:

MIOU = 1C∑
C

i=1

TP
FN +TP+FP

。 (9)

Mean_Dice是乳腺癌核分裂象细胞核的预测分

割结果S 与真实标签GT 之间所重合部分关系的平

均值,可以表示为检测到核分裂象细胞的位置与真

实标签GT 之间的平均重合度。Mean_Dice系数的

定义式如式(10)所示:

Mean_Dice= 1C∑
C

i=1

(2×GT ∩S
GT ∪S

), (10)

式中,Mean_Dice系数的取值范围为[0—1],该系数

越大表示预测核分裂象细胞核的位置越为准确。

2.4 消融与对比实验

2.4.1 消融实验

  为验证所设计算法的有效性,本文采用消融实

验进行验证。通过在原始U_net网络中分别添加注

意力机制和残差结构进行分析从而证明本文方法的

可行性。原始U_net网络添加各模块消融实验对比

结果如表1所示。

  从表中可以看出,添加注意力机制和Res结构

后所训练得到的各项指标与原始U_net网络评价指

标相比,除了添加SA机制时各项参数稍逊于原始网

络评价指标,添加其余各个模块时评价参数均有提
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升。由此证明本文网络结构改进方案的有效性、合
理性以及可行性,文中算法将 Meam_Dice系数提升

了9%,MPA 指标提升了11%,MIOU 指标提升了

21%。由此可证明本文提出算法的实际可行性。从

表中同样可以看出,添加每个模块后,指标虽并非都

有提升,但是将三者结合起来性能达到最佳。本文

提出的核分裂象细胞核分割算法 MCSA-Unet检测

识别核分裂象细胞核结果如图4所示。

表1 各模块消融实验数据表

Tab.1 Datatableofablationexperimentsforeachmodule

Original
model

Module

CA SA Res

Evaluation
Mean_
Dice MPA MIOU

U_net

– – – 0.73 0.63 0.51
􀳫 – – 0.73 0.61 0.58
– 􀳫 – 0.66 0.51 0.51
– – 􀳫 0.68 0.51 0.58
􀳫 􀳫 􀳫 0.82 0.74 0.72

图4 本文提出算法在核分裂象

数据集下的检测识别结果

Fig.4 Detectionandrecognitionresultsofthe

proposedalgorithminthispaperunder
themitoticcelldataset

2.4.2 对比实验

  为进一步验证本文提出的带有核分裂象乳腺癌

细胞核分割算法 的 优 越 性,本 文 将 采 用 Res-Un-
et[13]、Unet++[14]、Unet3+[15]以及 MS-RCNN[16]

与本文设计算法进行实验对比,对比结果如表2所

示。从表中可以看出,MS-RCNN算法中的 MPA 系

数最高,除此之外,本文提出算法的其他指标均优于

对比算法,由此可以证明本文提出算法的优越性。

  图5展现了本文提出的 MCSA-Unet与不同网

络算法在本文建立的乳腺癌核分裂象细胞数据集中

的分割结果对比图。

表2 本文提出算法与多种网络对比

Tab.2 Comparisonbetweentheproposedalgorithm
andvariousnetworks

Netmodule Mean_Dice MPA MIOU

U_net 0.73 0.63 0.51
Res-Unet 0.68 0.51 0.58
Unet++ 0.80 0.63 0.62
Unet3+ 0.77 0.67 0.64
MS-RCNN 0.79 0.75 0.69
MCSA_Unet 0.82 0.74 0.72

图5 本文方法与不同网络结构检测分割对比图

Fig.5 Detectionsegmentationcomparisonof
ourmethodwithdifferentnetworkstructures

从图5中可以看出,与其他几种网络结构相比,
本文算法可以精准实现乳腺癌病理图像中的核分裂

象细胞的预测分割;对比算法预测分割结果均存在

欠分割现象,从而证明本文提出算法的优越性。

3 结 论

  本文对 U_net网络的特征编码部分进行改进,
解决网络结构以及数据集稀少造成带有核分裂象的

乳腺癌细胞核分割精度不足的问题。针对U_net网

络结构对病理细胞图像的边缘特征信息的敏感度不

足问题,本文采用在特征编码阶段添加混合注意力

机制用于增强网络结构对病例细胞图像的深层特征

的提取,改善网络自身的不足。针对网络结构在训

练过程中因数据集少并且存在数据缺失问题,本文
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在编码阶段添加残差结构,用于解决特征数据缺失

和数据集样本少造成特征提取不足的问题。通过实

验验证,改进算法较之未改进算法,Meam_Dice系数

提升了9%,MPA 指标提升了11%,MIOU 指标提

升了21%,证明了本文提出算法的可行性。随后通

过与其他算法训练结果进行对比,结果表明本文提

出 算法优于对比算法,证明了本文提出算法的优

越性。
核分裂象细胞分割是病理学判断癌症等级的重

要指标之一,然而核分裂象细胞所占整个样本数据

比例小,导致网络结构提取核分裂象细胞核特征信

息不足,从而使得核分裂象细胞检测识别成为深度

学习领域中的一大难题。故此本文将继续在本次方

法的基础上进行研究,解决当前的遗留问题,进一步

提 高检测识别准确率,辅助病理医生对乳腺癌的

诊断。
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