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Резюме. Введение. Автоматизированное выделение ядер является важным шагом в анализе клеточных образцов, позволя-

ющим повысить воспроизводимость и масштабируемость количественного морфологического анализа, а корректно задан-

ные через техническое задание требования к функциональным характеристикам программного средства ускоряют обработку 

больших наборов изображений и минимизируют вероятность ложных определений, что напрямую влияет на достоверность 

клинических выводов и последующих диагностических решений. Цель исследования — разработать требования к функцио-

нальным характеристикам программного средства для выделения ядер клеток на цифровых микроизображениях и оценить 

его эффективность. Материалы и методы. Анализ современных научных публикаций в отечественных и зарубежных элек-

тронных библиотеках за последние 15 лет, индексируемых в РИНЦ и Scopus. Медицинские изображения взяты из виртуальной 

базы гистологических микрофотографий HistologyGuide. Автоматизированное выявление клеточных ядер выполнялось с ис-

пользованием библиотеки OpenCV на языке программирования Python. Результаты. Эффективность алгоритма с техническим 

заданием, учитывающим функциональные характеристики программного средства для выделения ядер клеток на цифровых 

микроизображениях, оказалась статистически значимо (p <0,001) выше, чем у алгоритма без технического задания. Выводы. 

Учет площади (в пикселях) в диапазоне от 100 до 1000 пикселей и удлиненности в диапазоне от 1 до 3,5 пикселей при форми-

ровании требований к функциональным характеристикам программного продукта позволяет увеличить точность и чувстви-

тельность выделения клеточных ядер на цифровых изображениях микропрепаратов.

Ключевые слова: функциональные требования к информационным системам, оценка эффективности, компьютерный анализ 

изображений, клеточные ядра
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Abstract. Introduction. Automated nuclear extraction is an important step in the analysis of cell samples, allowing for increased 

reproducibility and scalability of quantitative morphological analysis. Correctly defined software specifications accelerate the 

processing of large image sets and minimize the chance of false positives, which directly impacts the reliability of clinical conclusions 

and subsequent diagnostic decisions. Aim — to develop requirements for the functional characteristics of a software tool for isolating 

cell nuclei and to evaluate its effectiveness. Materials and methods. Analysis of modern scientific publications in Russian and foreign 

electronic libraries over the past 15 years, indexed in the Russian Science Citation Index (RSCI) and Scopus. Medical images were taken 

from the HistologyGuide virtual database of histological micrographs. Automated detection of cell nuclei was performed using the 

OpenCV library in the Python programming language. Results. The efficiency of the algorithm with the technical specifications taking 

into account the functional characteristics of the software for isolating cell nuclei in digital microimages turned out to be statistically 

significantly (p <0.001) higher than that of the algorithm without the technical specifications. Conclusions. Taking into account the area 

(in pixels) in the range from 100 to 1000 pixels and the elongation in the range from 1 to 3.5 pixels when forming requirements for the 

functional characteristics of the software product allows for increasing the accuracy and sensitivity of isolating cell nuclei in digital 

images of microslides.

Keywords: functional requirements for information systems, efficiency assessment, computer-aided image analysis, cell nuclei

© 2025 by the autors



ORIGINAL PAPERS 43

◆ VISUALIZATION IN MEDICINE             VOLUME 7   N 3   2025 ISSN 2658-6606 (Print) ISSN 2658-6592 (Online) 

ВВЕДЕНИЕ

В современной медицине анализ микроскопи-
ческих изображений клеток и тканей по-прежнему 
остается одним из важнейших диагностических 
подходов при лечении различных болезней [1–3].

Прогресс в области компьютерной техники и 
микроскопии открывает возможности для примене-
ния вычислительных методов при анализе гистоло-
гических препаратов, способствуя автоматизации 
обработки цифровых изображений [4–6]. Отмеча-
ется важность выделения ядер клеток на цифро-
вых микроизображениях, так как проведение этого 
этапа с соблюдением всех правил обеспечивает на-
дежность последующих шагов обработки изобра-
жений [15, 16]. Однако множество морфометриче-
ских характеристик и существенные колебания их 
величин у разных типов клеток создают серьезные 
препятствия при создании универсального алго-
ритма [7–9]. Требования к его функциональным ха-
рактеристикам, заложенные в техническое задание, 
выступают связующим элементом между целью и 
технической реализацией продукта [10–14].

Оценка эффективности реализации требований 
к функциональным характеристикам программно-
го продукта позволяет определить степень соот-
ветствия заданным функциональным требованиям, 
выявить отклонения от ожидаемых режимов функ-
ционирования, а также прогнозировать влияние 
изменений в функциональном составе на общую 
надежность и удобство эксплуатации [22].

Таким образом, разработка требований к функ-
циональным характеристикам программного сред-
ства для выделения ядер клеток на цифровых ми-
кроизображениях является актуальной задачей.

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Разработать требования к функциональным ха-
рактеристикам программного средства для выделе-
ния ядер клеток и оценить его эффективность.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Анализ свыше 80 современных научных пуб-
ликаций в электронных библиотеках PubMed и 
eLIBRARY за последние 15 лет, индексируемых в 
РИНЦ и Scopus.

Материалом данного исследования послужили 
цифровые изображения гистологических микро-
препаратов почки, выбор которых обусловлен их 
стабильностью, поскольку частичная замена кле-
ток происходит примерно раз в несколько месяцев 
или лет. Медицинские изображения взяты из вир-

туальной базы HistologyGuide, как соответствую-
щей критериям наличия масштабной шкалы, кор-
ректной цветопередачи окраски гематоксилином–
эозином и типичной картины нормальной ткани. 
В рамках исследования было выделено 60 полей 
зрения, по 20 для каждого типа ткани: паренхимы, 
эпителия сосудов и соединительной ткани.

На подготовительном этапе был проведен ана-
лиз литературных источников, который позволил 
выявить ключевой фактор для выделения границ 
ядер — площадь ядра. В рамках первого этапа ис-
следования эксперты проанализировали набор из 60 
цифровых изображений микропрепаратов, измерили 
площадь, периметр, малый и большой диаметры, уд-
линенность и округлость ядер и подсчитали общее 
количество ядер. С помощью критерия Шапиро–
Уилка определено, что результаты измерения мор-
фометрических параметров в разных типах тканей 
соответствуют нормальному закону распределения.

На втором этапе был написан программный 
код на языке Python (версия 3.12) в дистрибутиве 
Anaconda с использованием библиотеки OpenCV 
для выделения ядер по их площади (граничные 
значения получены эмпирическим путем перевода 
средних значений площади ядер из мкм2 в пиксе-
ли). Результат работы программы (число верно вы-
деленных и пропущенных ядер) был оценен экс-
пертами как неудовлетворительный.

На третьем этапе был проведен факторный ана-
лиз, по результатам которого определили наиболее 
значимые параметры при выделении ядер клеток: 
удлиненность и площадь. Затем были сформулиро-
ваны новые требования к программному продукту 
на основании ключевых параметров и их числен-
ных значений, которые были взяты по границам 
доверительного интервала. Имеющийся програм-
мный код был изменен в соответствии с новыми 
требованиями к функциональным характеристикам 
компьютерного средства и с учетом граничных зна-
чений удлиненности и площади. Результат автома-
тического выделения ядер также оценивался экс-
пертами.

На четвертом этапе оценивалась эффективность 
программы посредством расчета чувствительности 
(отношение верно выделенных ядер ко всем выде-
ленным элементам) и точности (отношение числа 
верно выделенных ядер к сумме всех выделенных 
элементов и числа пропущенных ядер) в двух груп-
пах сравнения:

Группа сравнения 1 — между результатами ав-
томатизированного выделения ядер по их площа-
ди [17] без учета требований к функциональным 
характеристикам программного продукта и резуль-
татами ручного подсчета ядер.
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Группа сравнения 2 — между результатами ав-
томатизированного выделения ядер с учетом тре-
бований к функциональным характеристикам про-
граммного продукта и результатами ручного под-
счета ядер.

РЕЗУЛЬТАТЫ

В результате факторного анализа в программе 
STATISTICA 10.0 были выделены фактор размера 
(основным является параметр площади) и фактор 
формы (ведущим является параметр удлиненности 
ядра клетки). Доля общей дисперсии фактора разме-
ра 50%, а фактора формы — 43%, следовательно, эти 
два фактора являются наиболее значимыми [18–21].

Подготовлены требования к функциональным 
характеристикам программного продукта для вы-
деления контуров объектов:

1. Площадь ядра клетки должна находиться в 
диапазоне значений от 100 до 1000 (пиксе-
лей). Для этого после применения функции 
cv2.findContours нужно использовать функ-
цию area = cv2.contourArea(contour).

2. Удлиненность ядра клетки, определяющая-
ся по формуле E = длинный диаметр / ко-
роткий диаметр, должна находиться в диа-
пазоне значений от 1,0 до 3,5 пикселей. 
Для этого после применения функции cv2.
findContours и cv2.boundingRect(contour) 
нужно использовать функцию elongation = 
= max(w, h) / min(w, h).

Создан программный код, который, согласно 
уточненному в ходе исследования техническому 
заданию, выявляет ядра клеток на основании их 
площади и удлиненности. На рисунке 1 проиллю-
стрирован результат работы алгоритма.

Таблица 1
Оценка чувствительности и точности выделения ядер клеток в группах сравнения

Table 1
Evaluation of sensitivity and accuracy of cell nuclei isolation in comparison groups

Оцениваемые переменные / 

Estimated variables

Сравнение 1 (автоматизированный 

подсчет без технического задания) / 

Comparison 1 (automated counting 

without technical specifi cations)

Сравнение 2 (автоматизированный 

подсчет с техническим заданием) / 

Comparison 2 (automated counting

with technical specifi cations)

Количество верно выделенных ядер / 

Number of correctly allocated cores

4703 5301

Количество пропущенных ядер / 

Number of missed cores

761 163

Количество ошибочно выделенных ядер / 

Number of incorrectly allocated cores

747 389

Чувствительность / Sensitivity 86% 97%

Точность / Accuracy 77% 91%

          а/а                                                                                                      б/b

Рис. 1. Выявление ядер на изображении микропрепарата почки (а) без требований, (б) с учетом требований к функцио-
нальным характеристикам

Fig. 1. Identification nuclei in the image of the kidney micropreparation (a) without requirements, (b) taking into account the 
requirements for functional characteristics
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Всего на цифровых изображениях 60 полей зре-
ния содержалось 5464 ядер клеток. При автома-
тизированном подсчете ядер без технического за-
дания 4703 выделено правильно, 761 пропущено, 
747 артефактов. При автоматизированном подсчете 
ядер с использованием технического задания 5301 
выделено правильно, 163 пропущено, 389 артефак-
тов. Результаты подсчетов отражены в таблице 1.

Экспертами были рассчитаны следующие пока-
затели эффективности.
• Чувствительность в группе с техническим зада-

нием равна 97%, в группе без него — 86%, что 
является статистически значимым (p <0,001).

• Точность в группе с техническим заданием рав-
на 91%, в группе без него — 77%, что также 
считается статистически значимым (p <0,001).
По результатам работы эффективность алгорит-

ма с техническим заданием оказалась статистиче-
ски значимо (p <0,001) выше, чем у алгоритма без 
технического задания.

ВЫВОДЫ

Учет площади (в пикселях) в диапазоне от 100 
до 1000 пикселей и удлиненности в диапазоне от 1 
до 3,5 пикселей при формировании требований к 
функциональным характеристикам программного 
продукта для автоматизированного выделения ядер 
клеток позволяет увеличить точность и чувствитель-
ность выделения клеточных ядер на цифровых изо-
бражениях микропрепаратов методами компьютер-
ного зрения. Таким образом, постановка требований 
к функциональным характеристикам программного 
продукта, отраженная в техническом задании, приво-
дит к более точному определению ядер на цифровых 
микроизображениях.
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