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Введение. Новые технологии получения изображений с высокой пропускной способностью стали важной 
частью исследований, как физиологии клеток, так и системной биологии, и для большинства работ в этом на-
правлении характерна необходимость количественной оценки и анализа клеток/клеточных популяций. Мор-
фометрические исследования клеток и их количественный анализ применяются также и в цитологической диа-
гностике отдельных нозологий, для которых маркерами заболевания являются следующие факторы: размеры 
клеток, фактор формы клеток, количественные отношения клеток разного вида к общему числу клеток, количе-
ственные отношения числа клеток к занимаемой ими площади и средние размеры клеток на исследуемых изо-
бражениях [1]. В литературе описано множество автоматизированных алгоритмов подсчета клеток, способных 
выдавать качественный результат только при строгом соблюдении определенного набора критериев.

Цель исследования. проранжировать программное обеспечение для автоматизированного подсчета 
клеток в поле зрения по частоте встречаемости в научной литературе.

Материалы и методы. Для автоматизированной визуализации характерно одно общее требование и наибо-
лее сложный этап анализа данных цитометрии изображений — способность обнаруживать и очерчивать контур 
отдельных клеток. Этот процесс называется «сегментация ячеек» и заключается в группировке пикселей, при-
надлежащих одной ячейке [2]. Данный вид исследований не может быть эффективно выполнен без инструмента 
автоматизированного анализа клеточных изображений и их сегментирования на области, соответствующие от-
дельным клеткам (ячейкам) [2]. С этой целью были разработаны различные свободно доступные программные 
инструменты, чтобы помочь пользователям в сегментации ячеек [3, 4, 5, 6, 7, 8, 9]. Однако каждая из вышеупомя-
нутых реализаций сегментации обычно работает оптимально в ограниченном диапазоне экспериментальных 
условий, таких как определенные типы клеток, условия роста, плотности клеток и способы визуализации. Это 
ограничение представляет собой серьезную проблему, поскольку точная настройка сбора и анализа данных 
важна для процедур, выходящих за рамки оптимизированных экспериментальных условий [10].

Результат: При всей простоте концепции сегментации, её реализация связана с целым каскадом проблем 
имеющих общее происхождение, которым является неравномерное, непредсказуемое, имеющее огромную 
вариабельность прохождение света через клетку/ткань при микроскопии. Полученные изображения нужда-
ются в сложной многоступенчатой подготовке, призванной как можно ярче очертить границы клеток (ячеек) 
для распознавания программными средствами. Большинство случаев, когда изображения не были успешно 
проанализированы, связаны с несовершенным качеством изображения или нетипичной морфологией, воз-
можной, например, при гибели клеток. Плохо сфокусированные изображения и «грязные» слайды также 
становятся помехой разработанным алгоритмам. В научной литературе, посвященной способам автоматизи-
рованного подсчета клеток в поле зрения, чаще всего упоминается использование платформы с открытым 
программным обеспечением ImageJ (94,5 %), на втором месте система с открытым исходным кодом, предна-
значенная для гибкого и высокопроизводительного анализа изображений ячеек  — CellProfiler (4 %). Другие 
программные средства (Icy, BioImageXD, Waa3D) упоминаются и, следовательно, используются значительно 
реже — 1,5 %.

Заключение. Известные на сегодняшний день программные средства компьютеризированного и автома-
тизированного подсчета количества клеток в поле зрения могут быть использованы только в частных случаях 
и ограничены целым рядом условий необходимых для успешного проведения исследований. Эти ограниче-
ния, наличие большого количества узкоспециализированных программ, а также отсутствие универсального 
инструмента свидетельствует о наличии проблемы в этой области.
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