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(57)摘要

本发明创造属于骨髓细胞形态学检测领域，

具体涉及了一种骨髓细胞形态学自动检测系统

的疾病联想方法。本发明创造所采用的技术方案

是，一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联

想方法，包括以下步骤：S1：对在筛选区域的细胞

进行计数识别统计；S2:将大小、形态、染色以及

结构异常的细胞截图，放入审核系统进行人工描

述。本申请结合骨髓象和血液象的数据以及异常

细胞的形态特征展开疾病联想，所筛选出来的疾

病精准度高，大量的节省了医生的时间，减少了

医生的工作量，提高了医生的诊断效率，而且也

可以避免最终报告受到人的专业水平的制约问

题，使得最终可以得到一个稳定而规范的诊断结

论，从而提高整体诊断水平。
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1.一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征在于，包括以下步骤：

S1：对在筛选区域的细胞进行计数识别统计；

S2:将大小、形态、染色以及结构异常的细胞截图，放入审核系统进行人工描述；

S3：获取在识别过程中无法识别的细胞截图，放入审核系统中进行识别；

S4：将无法识别的细胞的识别结果补偿进入计数识别统计中；

S5：对计数结果进行关于疾病的数据的计算，获取与疾病相关的数据；

S6：将与疾病相关的数据与正常参考值作对比，进行重点数据筛选；

S7：将筛选后的数据，与现有疾病建立联想，并进行联想分析；

S8：将联想的疾病与审核系统对于异常细胞描述的结果结合得出最终的联想结果；

所述的S5包括以下步骤：

C1：设定一个目标统计总数c，将c除以计数区域的个数，得出每个计数区域应统计的细

胞数量为d；

C2：将每个计数区域的实际计数量e分别与应统计量d作比，获得

C3：将每个计数区域内的各类细胞统计的量分别除以 获得每个区域内各类细胞在

应统计量下的统计量；

C4：将所有计数区域内的相同类型的细胞的统计量作排序；

C5：根据计数区域建立数组，将同一计数区域的各类细胞统计量的排序号放入数组中；

C6：计算数组中排序号的平均值并取整数，命名为h；

C7：以h作为该计数区域的标准平均值，将该计数区域的各项细胞统计量的排序号与h

作差，获取绝对值f；

C8：若f大于等于2，则说明该项细胞的统计量的误差较大，即该计数区域的不具有代表

性，则重新选择计数区域，并对该计数区域进行参考性判断；如果f小于2，跳转C9；

C9：计算每个计数区域内的各项细胞之间的比值，并将各个区域之间的同类比值作平

均值计算，获得最终计算结果；

所述的S7包括以下步骤：

B1：分别对骨髓象和血液象的数据与数据库中的现有疾病进行联想；

B2：建立筛选出的数据与联想疾病之间的相似度和相异度评判体系；

B3：将每种联想疾病的相似度与相异度作对比，当相似度大于相异度时，将该疾病归纳

为疑似疾病；

B4：将骨髓象中的疑似疾病与血液象中的疑似疾病名词相匹配；

B5：将完成匹配的疑似疾病的相似度相乘以及相异度相乘，最终得出整体的检测结果

对该疾病的相似度和相异度；

B6：将相似度按照从高到低排序，完成对数据的分析和与疾病的联想。

2.根据权利要求1所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的S2包括以下步骤：

A1：获取由审核员按照一定格式书写的异常细胞的特征描述；

A2：将异常细胞按照种类放置，并统计每个种类中异常细胞的每个特征的出现次数，并
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按照次数排序；

A3：计算每个特征出现的次数占总特征数的比例；

A4：查找数据库获取每个特征所对应的现有疾病，如果一个疾病中出现有多个特征，则

将多个特征的比例相加，作为异常细胞与该现有疾病的指向度。

3.根据权利要求1所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的相似度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相比较，将落入

现有疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相似度。

4.根据权利要求1所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的相异度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相比较，将不落

入现有疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相异度。

5.根据权利要求3或4所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特

征在于，落入现有疾病数据范围是指其种类与现有疾病的数据种类相同且数值落入现有疾

病的数值范围内。

6.根据权利要求2所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的S8中的结合是指将种类对应的疾病的异常细胞与现有疾病的指向度与疾病联

想结果的相似度进行相加，其最终表示为疾病联想的相似度加异常细胞与现有疾病的指向

度，并按照相两者之和进行最终排序。

7.根据权利要求1所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的S1包括以下步骤：

D1：在高倍图像中筛选区域中取若干个计数区域；

D2：对每个计数区域内的细胞进行识别和计数；

D3：对每个计数区域进行参考性判断，如果具有参考性，跳转D6；如果不具有参考性，跳

转D4；

D4：舍弃不具有参考性的区域，并重新选取计数区域；

D5：对新选区的计数区域内的细胞进行识别和计数，跳转D3。

8.根据权利要求7所述的一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，其特征

在于，所述的计数区域包括正计数区域和拓展计数区域，所述的拓展计数区域位于正计数

区域外围，为正计数区域的延伸；所述的正计数区域的面积为a个细胞平均面积大小；所述

的拓展计数区域的边界与正计数区域的边界距离为b个细胞平均直径距离；所述的参考性

判断的标准为：统计每个计数区域内的总计数细胞量，如果计数个数在t的范围之内，数据

保留，反之则删除不符合的计数，并重新选取计数位置，即当a和t之间的关系符合

时，该计数区域具有参考性，否则该计数区域不具有参考性；所述的细胞平

均面积指所需要检测位置的红细胞系统、粒细胞系统、淋巴细胞系统和单核细胞系统的细

胞的平均面积。
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一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法

技术领域

[0001] 本发明创造属于骨髓细胞形态学检测领域，具体涉及了一种骨髓细胞形态学自动

检测系统的疾病联想方法。

背景技术

[0002] 骨髓细胞形态学镜检是血液学中关键诊断手段之一，常用于诊断多种病症，包括

白血病、多发性骨髓瘤、淋巴瘤、贫血和全血细胞减少。根据世界卫生组织发布的《骨髓恶性

肿瘤诊断指南》，在诊断时需要进行详细、精确的显微镜人工检查。正常骨髓含有发育阶段

的所有分化细胞，从早期前体干细胞到功能成熟细胞，包括作为大多数血细胞前体的造血

干细胞以及被认为是骨髓的守门员细胞的间充质干细胞和内皮干细胞。这些细胞的形态学

特征取决于其本身的生物学特性，同时受到涂片、染色和图像采集过程的影响。

[0003] 骨髓形态学报告的诊断结论受人的专业知识水平制约。其中骨髓形态学报告的诊

断结论是由实验数据、诊断标准以及疾病个体的症状体征等因素综合分析而来的。不同的

镜检者对同一份病例会因为自身的认知水平得出不同的诊断结论，这就会给临床诊断带来

疑惑和困难。将临床资料、实验数据和诊断标准标准化、信息化，通过智能手段进行分析评

判，可以得到一个稳定而规范的诊断结论，从而提高整体诊断水平。

[0004] 申请号为CN201811168824.4的专利公开了一种基于深度学习的骨髓细胞分类方

法及分类装置，其中该方法包括：对骨髓细胞样本图像中的骨髓细胞标注细胞位置以及其

分类标签；从骨髓细胞样本图像中提取预设尺寸的具有单一分类标签的图像块样本；构建

骨髓细胞分类任务的卷积神经网络，然后利用由图像块样本组成的训练集进行训练，得到

骨髓细胞分类模型；将骨髓细胞待测图像切割成预设尺寸的多个测试图像块，将多个测试

图像块遍历地输入骨髓细胞分类模型，检测出多个测试图像块中的骨髓细胞边缘，并输出

骨髓细胞对应的分类标签以及分类置信概率。

[0005] 其不足之处在于，不能对数据进行针对性的筛选和整理，使得医生在进行诊断时

需要从各项数据中寻找数据并作对比，浪费了医生的时间和精力。

发明内容

[0006] 为了解决现有的关于骨髓细胞形态学的检测系统及装置不能对数据进行针对性

的筛选和整理的问题，本发明创造提出了一种可以对数据进行针对性整理和筛选的一种骨

髓形态学自动检测系统的疾病联想方法。

[0007] 为了实现上述目的，本发明创造所采用的技术方案是，一种骨髓细胞形态学自动

检测系统的疾病联想方法，包括以下步骤：S1：对在筛选区域的细胞进行计数识别统计；S2:

将大小、形态、染色以及结构异常的细胞截图，放入审核系统进行人工描述；S3：获取在在识

别过程中无法识别的细胞截图，放入审核系统中进行识别；S4：将无法识别的细胞的识别结

果补偿进入计数识别统计中；S5：对计数结果进行关于疾病的数据的计算，获取与疾病相关

的数据；S6：将与疾病相关的数据与正常参考值作对比，进行重点数据筛选；S7：将筛选后的
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数据，与现有疾病建立联想，并进行联想分析；S8：将联想的疾病与审核系统对于异常细胞

描述的结果结合得出最终的联想结果。

[0008] 作为优选，所述的S2包括以下步骤：A1：获取由审核员按照一定格式书写的异常细

胞的特征描述；A2：将异常细胞按照种类放置，并统计每个种类中异常细胞的每个特征的出

现次数，并按照次数排序；A3：计算每个特征出现的次数占总特征数的比例；A4：查找数据库

获取每个特征所对应的现有疾病，如果一个疾病中出现有多个特征，则将多个特征的比例

相加，作为异常细胞与该现有疾病的指向度。

[0009] 作为优选，所述的S7包括以下步骤：B1：分别对骨髓象和血液象的数据与数据库中

的现有疾病进行联想；B2：建立筛选出的数据与联想疾病之间的相似度和相异度评判体系；

B3：将每种联想疾病的相似度与相异度作对比，当相似度大于相异度时，将该疾病归纳为疑

似疾病；B4：将骨髓象中的疑似疾病与血液象中的疑似疾病名词相匹配；B5：将完成匹配的

疑似疾病的相似度相乘以及相异度相乘，最终得出整体的检测结果对该疾病的相似度和相

异度；B6：将相似度按照从高到低排序，完成对数据的分析和与疾病的联想。

[0010] 作为优选，所述的相似度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相

比较，将落入现有疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相似度。

[0011] 作为优选，所述的相异度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相

比较，将不落入现有疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相异度。

[0012] 作为优选，的落入现有疾病数据范围是指其种类与现有疾病的数据种类相同且数

值落入现有疾病的数值范围内。

[0013] 作为优选，所述的S8中的结合是指将种类对应的疾病的异常细胞与现有疾病的指

向度与疾病联想结果的相似度进行相加，其最终表示为疾病联想的相似度加异常细胞与现

有疾病的指向度，并按照相两者之和进行最终排序。

[0014] 作为优选，所述的S5包括以下步骤：C1：设定一个目标统计总数c，将c除以计数区

域的个数，得出每个计数区域应统计的细胞数量为d；C2：将每个计数区域的实际计数量e分

别与应统计量d作比，获得 C3：将每个计数区域内的各类细胞统计的量分别除以 获得

每个区域内各类细胞在应统计量下的统计量；C4：将所有计数区域内的相同类型的细胞的

统计量作排序；C5：根据计数区域建立数组，将同一计数区域的各类细胞统计量的排序号放

入数组中；C6：计算数组中排序号的平均值并取整数，命名为h；C7：以h作为该计数区域的标

准平均值，将该计数区域的各项细胞统计量的排序号与h作差，获取绝对值f；C8：若f大于等

于2，则说明该项细胞的统计量的误差较大，即该计数区域的不具有代表性，则重新选择计

数区域，并对该计数区域进行参考性判断；如果f小于2，跳转C9；C9：计算每个计数区域内的

各项细胞之间的比值，并将各个区域之间的同类比值作平均值计算，获得最终计算结果。

[0015] 作为优选，所述的S1包括以下步骤：D1：在高倍图像中筛选区域中取若干个计数区

域；D2：对每个计数区域内的细胞进行识别和计数；D3：对每个计数区域进行参考性判断，如

果具有参考性，跳转D6；如果不具有参考性，跳转D4；D4：舍弃不具有参考性的区域，并重新

选取计数区域；D5：对新选区的计数区域内的细胞进行识别和计数，跳转D3。

[0016] 作为优选，所述的计数区域包括正计数区域和拓展计数区域，所述的拓展计数区

域位于正计数区域外围，为正计数区域的延伸；所述的正计数区域的面积为a个细胞平均面
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积大小；所述的拓展计数区域的边界与正计数区域的边界距离为b个细胞平均直径距离；所

述的参考性判断的标准为：统计每个计数区域内的总计数细胞量，如果计数个数在t的范围

之内，数据保留，反之则删除不符合的计数，并重新选取计数位置，即当a和t之间的关系符

合 时，该计数区域具有参考性，否则该计数区域不具有参考性；所述的细胞

平均面积指所需要检测位置的红细胞系统、粒细胞系统、淋巴细胞系统和单核细胞系统的

细胞的平均面积。

[0017] 本发明创造的有益效果：本申请结合骨髓象和血液象的数据以及异常细胞的形态

特征展开疾病联想，所筛选出来的疾病精准度高，大量的节省了医生的时间，减少了医生的

工作量，提高了医生的诊断效率，而且也可以避免最终报告受到人的专业水平的制约问题，

使得最终可以得到一个稳定而规范的诊断结论，从而提高整体诊断水平。

附图说明

[0018] 图1：疾病联想方法的整体流程示意图

[0019] 图2：异常细胞的处理示意图

[0020] 图3：S7过程的流程示意图

[0021] 图4：关于疾病的数据的计算流程图

具体实施方式

[0022] 一种骨髓细胞形态学自动检测系统的疾病联想方法，包括以下步骤：S1：对在筛选

区域的细胞进行计数识别统计。S2:将大小、形态、染色以及结构异常的细胞截图，放入审核

系统进行人工描述。S3：获取在在识别过程中无法识别的细胞截图，放入审核系统中进行识

别。S4：将无法识别的细胞的识别结果补偿进入计数识别统计中。S5：对计数结果进行关于

疾病的数据的计算，获取与疾病相关的数据。S6：将与疾病相关的数据与正常参考值作对

比，进行重点数据筛选。S7：将筛选后的数据，与现有疾病建立联想，并进行联想分析。S8：将

联想的疾病与审核系统对于异常细胞描述的结果结合得出最终的联想结果。

[0023] S1包括以下步骤：D1：在高倍图像中筛选区域中取若干个计数区域。D2：对每个计

数区域内的细胞进行识别和计数。D3：对每个计数区域进行参考性判断，如果具有参考性，

跳转S2；如果不具有参考性，跳转D4。D4：舍弃不具有参考性的区域，并重新选取计数区域。

D5：对新选区的计数区域内的细胞进行识别和计数，跳转D3。

[0024] 计数区域包括正计数区域和拓展计数区域，拓展计数区域位于正计数区域外围，

为正计数区域的延伸。正计数区域的面积为a个细胞平均面积大小。拓展计数区域的边界与

正计数区域的边界距离为b个细胞平均直径距离。

[0025] 参考性判断的标准为：统计每个计数区域内的总计数细胞量，如果计数个数在t的

范围之内，数据保留，反之则删除不符合的计数，并重新选取计数位置，即当a和t之间的关

系符合 时，该计数区域具有参考性，否则该计数区域不具有参考性。细胞平

均面积指所需要检测位置的红细胞系统、粒细胞系统、淋巴细胞系统和单核细胞系统的细

胞的平均面积。

说　明　书 3/5 页

6

CN 111833297 B

7



[0026] 其中a的取值范围为200‑400。b的取值范围为2‑8，具有参考性的计数区域的个数

至少为5个。c的取值范围为正计数区域的面积与计数区域个数乘积的一半。

[0027] 具体的a取值为200，b取值为2，计数区域为5个，所以c为500个。

[0028] S2包括以下步骤：A1：获取由审核员按照一定格式书写的异常细胞的特征描述。

A2：将异常细胞按照种类放置，并统计每个种类中异常细胞的每个特征的出现次数，并按照

次数排序。A3：计算每个特征出现的次数占总特征数的比例。A4：查找数据库获取每个特征

所对应的现有疾病，如果一个疾病中出现有多个特征，则将多个特征的比例相加，作为异常

细胞与该现有疾病的指向度。

[0029] 对于不能识别的细胞通过审核系统再反馈到总体数据中，使得数据更加准确，极

大的减小了误差，提升了数据的参考性。

[0030] S7包括以下步骤：B1：分别对骨髓象和血液象的数据与数据库中的现有疾病进行

联想。B2：建立筛选出的数据与联想疾病之间的相似度和相异度评判体系。B3：将每种联想

疾病的相似度与相异度作对比，当相似度大于相异度时，将该疾病归纳为疑似疾病。B4：将

骨髓象中的疑似疾病与血液象中的疑似疾病名词相匹配。B5：将完成匹配的疑似疾病的相

似度相乘以及相异度相乘，最终得出整体的检测结果对该疾病的相似度和相异度。B6：将相

似度按照从高到低排序，完成对数据的分析和与疾病的联想。

[0031] 相似度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相比较，将落入现有

疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相似度。

[0032] 相异度的计算方法为将筛选出的数据与现有疾病对应的数据相比较，将不落入现

有疾病数据范围的数据个数与现有疾病的数据个数对比获得相异度。

[0033] 落入现有疾病数据范围是指其种类与现有疾病的数据种类相同且数值落入现有

疾病的数值范围内。

[0034] S8中的结合是指将种类对应的疾病的异常细胞与现有疾病的指向度与疾病联想

结果的相似度进行相加，其最终表示为疾病联想的相似度加异常细胞与现有疾病的指向

度，并按照相两者之和进行最终排序。

[0035] 相似度与相异度体系的建立使得数据与疾病之间关系实现了量化，使得联想的结

果更加准确。

[0036] 结合骨髓象和血液象的数据以及异常细胞的形态特征展开疾病联想，所筛选出来

的疾病精准度高，大量的节省了医生的时间，减少了医生的工作量，提高了医生的诊断效

率。且避免了最终报告受到人的专业水平的制约问题，使得最终可以得到一个稳定而规范

的诊断结论，从而提高整体诊断水平。

[0037] S5包括以下步骤：C1：设定一个目标统计总数c，将c除以计数区域的个数，得出每

个计数区域应统计的细胞数量为d。C2：将每个计数区域的实际计数量e分别与应统计量d作

比，获得 C3：将每个计数区域内的各类细胞统计的量分别除以 获得每个区域内各类细

胞在应统计量下的统计量。C4：将所有计数区域内的相同类型的细胞的统计量作排序。C5：

根据计数区域建立数组，将同一计数区域的各类细胞统计量的排序号放入数组中。C6：计算

数组中排序号的平均值并取整数，命名为h。C7：以h作为该计数区域的标准平均值，将该计

数区域的各项细胞统计量的排序号与h作差，获取绝对值f。C8：若f大于等于2，则说明该项
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细胞的统计量的误差较大，即该计数区域的不具有代表性，则重新选择计数区域，并对该计

数区域进行参考性判断。如果f小于2，跳转C9。C9：计算每个计数区域内的各项细胞之间的

比值，并将各个区域之间的同类比值作平均值计算，获得最终计算结果。

[0038] 其中a的取值范围为200‑400。b的取值范围为2‑8，具有参考性的计数区域的个数

至少为5个。c的取值范围为正计数区域的面积与计数区域个数乘积的一半。

[0039] 具体的a取值为200，b取值为2，计数区域为5个，所以c为500个。

[0040] 本申请通过多点取样，对每个取样点的数据进行参考性分析，然后在将所有取样

点的数据进行加权计算，以及将统计数据和结果进行人工审核的手段，确保了统计数据的

参考性，避免了由于数据缺少参考性而造成误诊的情况。

[0041] 本系统中关于高倍图像来源于自动检测扫描结构，该扫描结构可以扫描产生高中

低至少三种放大程度的图像，具体的内容请见与本申请同日申请的关联专利。本申请中S5

中的与疾病相关的或关于疾病的数据计算中的疾病时指的该自动检测系统中的人机交互

系统中预设的检测疾病，具体相关内容请见与本申请同日申请的关联专利。

[0042] 以上详细描述了本发明创造的较佳具体实施例。应当理解，本领域的普通技术人

员无需创造性劳动就可以根据本发明创造的构思作出诸多修改和变化。因此，凡本技术领

域中技术人员依本发明创造的构思在现有技术的基础上通过逻辑分析、推理或者有限的实

验可以得到的技术方案，皆应在由权利要求书所确定的保护范围内。
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