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摘要
目的:探讨应用深度学习技术解决睑板腺腺体自动分割问
题的效果与价值ꎮ
方法:采集并筛选出 １９３ 幅红外睑板腺图像构建图像数据
库ꎬ由 ３ 名临床医师对图像进行人工标记ꎻ引入 ＵＮｅｔ＋＋网
络与自动数据增广策略构建睑板腺腺体自动分割模型ꎬ采
用精确率、敏感性、特异性、准确率和交并比分析该模型的
可行性与有效性ꎮ
结果:以人工标注结果为金标准ꎬ基于 ＵＮｅｔ＋＋的睑板腺腺
体自动分割模型取得 ９４.３１％的准确率ꎬ敏感性、特异性分
别为 ８２.１５％和 ９６.１３％ꎬ腺体分割表现具有较好的稳定
性ꎬ模型处理单张图像的平均用时仅为 ０.１１ｓꎮ
结论:引入深度学习技术实现睑板腺腺体的自动分割ꎬ具
有良好的准确性、稳定性和高效性ꎬ可服务于睑板腺功能
障碍患者腺体形态参数的计算ꎬ辅助相关疾病的临床诊断
和筛查ꎬ提高诊断效率ꎮ
关键词:睑板腺功能障碍ꎻ红外睑板腺图像ꎻ腺体分割ꎻ深
度学习ꎻＵＮｅｔ＋＋
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０引言
睑板腺是位于上、下眼睑睑板上的大型皮脂腺ꎬ它通

过分泌多种脂质成分ꎬ形成脂质层ꎬ能防止泪液过度蒸发ꎬ
在维持眼表健康和完整方面起着至关重要的作用[１]ꎮ 然
而炎症、导管阻塞、环境变化等多种原因均会引起睑板腺
数量和形态的改变以及分泌物质与量的变化ꎬ发生睑板腺
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功能障碍(ｍｅｉｂｏｍｉａｎ ｇｌａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅꎬＭＧＤ) [１]ꎮ 干眼是除屈
光不正外最为常见的眼科疾病ꎮ 流行病学数据调查显示ꎬ
我国干眼患病率达 ２１％~３０％ꎬ且近年来呈现增长态势和
年轻化趋势[２]ꎬ其中超过 ６５％的干眼患者具有 ＭＧＤ 的临
床表现[３]ꎮ ２０２０ 年发布的«国人干眼多中心大数据报告»
中指出ꎬ合并有 ＭＧＤ 的临床确诊干眼患者数量占调查总
数的 ９２.８％ꎬ进一步证实 ＭＧＤ 是干眼的主要致病原因之
一ꎮ 严重、慢性的 ＭＧＤ 症状会使角膜和结膜出现继发性
改变ꎬ大大降低了患者的视觉质量和生活质量[４]ꎮ

睑板腺的功能与其形态密切相关ꎮ 通过直接观察睑
板腺的形态ꎬ可以评价其结构和缺失情况[５]ꎬ为干眼的分
型诊断提供依据ꎮ 利用红外成像技术透视睑板腺的形态ꎬ
形成的图像便于保存ꎬ更有利于监测腺体随时间或治疗的
形态变化ꎮ 因此ꎬ红外睑板腺图像已被公认为是临床上观
察和评估患者睑板腺形态变化的有效工具[５]ꎬ在干眼患者
的分型诊断、管理与个性化治疗中具有重要作用ꎮ 单纯的
人工诊断在大规模筛查情况下存在主观性强、可重复性
低、缺乏客观量化指标和效率低等局限性ꎬ且现阶段我国
基层医师的 ＭＧＤ 诊断水平还十分有限[５]ꎬ因此引入人工
智能技术实现红外睑板腺图像的自动分析能在一定程度
上克服人工诊断存在的问题ꎬ实现客观、可重复、高效的分
析与评估ꎬ辅助形成准确的临床诊断与分级ꎮ 红外睑板腺
图像的智能分析研究主要围绕睑板腺图像分类、睑板腺区
域分割和睑板腺腺体分割三方面展开ꎮ 睑板腺图像分类
方法能初步达成 ＭＧＤ 的自动分级[６]ꎻ睑板腺区域分割方
法的提出则进一步实现睑板腺缺失比的粗略估计[７]ꎻ睑板
腺腺体自动分割旨在实现单个腺体的提取ꎬ不仅能得到更
为精确的缺失比ꎬ还可以计算腺体数量、长宽和弯曲度等
形态参数[１]ꎮ 近年来ꎬ深度学习理论的不断发展及其在医
学领域的成功运用ꎬ促进了学者们对红外睑板腺图像智能
分析可行性和有效性的进一步验证[６－８]ꎮ 本研究初步尝
试了深度学习技术在红外睑板腺图像智能分析中的应用ꎬ
引入 ＵＮｅｔ＋＋网络结构旨在构建高效的睑板腺腺体自动分
割模型ꎬ从而服务于后续睑板腺缺失率与其他形态生物参
数的精确计算ꎬ以满足个性化、智能化的干眼诊疗需求[５]ꎮ
１资料和方法
１.１资料 　 选取 ２０２０－０１ / ２０２１－０６ 于福建省立医院眼科
就诊的干眼患者 １０６ 例 ２１２ 眼ꎬ应用眼表综合分析仪
Ｋｅｒａｔｏｇｒａｐｈ ５Ｍ 采集红外睑板腺图像ꎮ 为了便于识别ꎬ拍
摄时选择增强对比模式以突出显示腺体ꎬ采集到的原始图
像均为 ＲＧＢ 模式ꎬ分辨率为 １５７８ 像素×９６６ 像素ꎮ 剔除
过于模糊、拍摄范围不全、睫毛遮挡、存在大面积过强反光
的图像ꎬ最终纳入图像 １９３ 幅ꎮ 本研究经福建省立医院伦
理委员会审批通过ꎬ所有受检查者均知情同意ꎮ
１.２方法
１.２.１数据处理与标记 　 基于既往研究[８] 经验ꎬ作为初步
探索ꎬ本研究仅使用上眼睑图像ꎮ 由于获取的原始图像十
分规则ꎬ故将图像左上角 ７４０ 像素×３５０ 像素范围设为裁
剪区域ꎬ通过批量裁剪得到规格相同、仅包含上眼睑区域
的睑板腺图像ꎬ见图 １Ａꎮ 每幅图像初始由 ３ 名有 １ａ 以上
临床工作经验的眼科医师使用 Ｌａｂｅｌｍｅ 软件中的多边形
工具分别对睑结膜范围和各个睑板腺进行标记ꎮ 当标记
结果出现分歧时ꎬ由第 ４ 名更高年资的眼科医师进行判
定ꎮ 最终ꎬ所有的标记结果由第 ４ 名眼科医师再次进行审
核与修正ꎮ 人工标记结果见图 １Ｂꎮ 根据标记结果ꎬ每张

裁剪后的原始图像分别生成 ２ 张二值图像:睑结膜区域掩
模和腺体的人工标注ꎮ 将睑结膜区域掩模与裁剪后的图
像相乘ꎬ消除睫毛等干扰ꎬ处理后得到的最终图像及其对
应的人工标注图见图 ２ꎮ 最终ꎬ这 １９３ 组图像共同构成本
研究的实验数据集ꎬ按照 ７∶ １∶ ２ 的比例划分为训练集、验
证集和测试集ꎬ其中训练集和验证集用于模型训练和参数
调优ꎬ测试集则用于验证本研究提出方法的效果ꎮ 训练时
批处理大小设为 ８ꎬ训练周期数设为 ５００ꎬ通过初始学习率
为 ０.０００３ 的 Ａｄａｍ 优化器优化模型ꎬ为避免过拟合ꎬ每
５０ 个周期衰减学习率为一半ꎮ
１.２.２基于 ＵＮｅｔ＋＋的睑板腺腺体分割模型　 本研究引入
ＵＮｅｔ＋＋构建睑板腺腺体分割模型ꎬ睑板腺腺体自动分割
的工作流程见图 ３ꎮ 本研究将睑板腺腺体分割问题视为
一幅图像中每个像素点进行二分类的问题ꎬ睑板腺腺体分
割的具体实现分为训练和分割两个阶段ꎬ包括数据增广、
腺体分割等模块ꎮ
１.２.２.１ 数据增广模块　 数据增广模块主要克服训练过程
中数据样本不足的问题ꎬ增强数据样本的多样性ꎮ 传统的
数据增广方法需要针对数据集设计专门的增广策略ꎬ并在
增广过程中设置、调整变换幅度ꎮ 本研究引入一种自动数
据增广策略[９]ꎬ每次迭代会从裁剪、翻转、剪切、平移、旋
转、均衡化、对比度变化、亮度变化等 １１ 种数据增广方式
中随机选择 Ｎ 种ꎬ并为这 Ｎ 种数据增广方式随机选择对
应的变换幅度 Ｍꎮ 理想情况下ꎬ经过数据增广后的训练样
本可扩增至ＭＮ × ＣＮ１１ 倍ꎮ 通过实验ꎬ本研究最终将 Ｎ 设
为 ２ꎬ变换幅度 Ｍ 的选择范围为 １ ~ １０ꎮ 本研究中数据增
广模块不需要人工设计数据增广策略ꎬ在一定程度上为腺
体分割模型提供更多的数据样本ꎬ增强了模型的泛化
能力ꎮ
１.２.２.２ 睑板腺腺体分割模块　 红外睑板腺图像为灰度图
像ꎬ图像中没有特别丰富的语义信息ꎬ实验过程中发现不
宜采用特别复杂的网络模型ꎮ ２０１５ 年提出的 ＵＮｅｔ[１０] 是
专门针对医学图像分割应用需求设计的模型ꎬ其利用跳连
接融合浅层和深层语义特征图ꎬ克服下采样造成的信息丢
失ꎬ显著提高了医学图像分割的精度ꎮ ＵＮｅｔ ＋ ＋[１１] 是对
ＵＮｅｔ 的改进ꎬ其重新设计了跳连接ꎬ进一步减少了编码器
和解码器之间特征融合的语义差距ꎬ并通过深度监督对模
型进行优化ꎬ使得模型可以剪枝ꎬ加快模型的推理速度ꎮ
因此ꎬ本研究引入 ＵＮｅｔ＋＋模型作为睑板腺腺体自动分割
的主干网络ꎮ
１.２.３损失函数　 为处理训练过程中平滑梯度和处理类别
不平衡的问题[１２－１３]ꎬ本研究使用混合损失 Ｌ 对模型进行
优化ꎮ 混合损失 Ｌ 定义为像素级交叉熵损失 ＬＣＥ和 Ｄｉｃｅ
系数损失 ＬＤＣ之和ꎬ如公式(１)所示ꎮ

Ｌ ＝ ＬＣＥ ＋ ＬＤＣ (１)

ＬＣＥ ＝ － １
Ｎ∑

Ｍ

ｃ ＝ １
∑ Ｎ

ｉ ＝ １
ｙｃꎬｉ ｌｏｇｐｃꎬｉ (２)

ＬＤＣ ＝ － １
Ｎ∑

Ｍ

ｃ ＝ １
∑ Ｎ

ｉ ＝ １

２ ｙｃꎬｉ ｐｃꎬｉ

ｙ２
ｃꎬｉ ＋ ｐ２

ｃꎬｉ

(３)

其中ꎬ ｙｃꎬｉ 和 ｐｃꎬｉ 分别代表类别 ｃ 和第 ｉ 个像素人工标注和
智能分析的分割结果ꎻＭ 为类别数ꎻＮ 为每批次的总像
素数ꎮ
１.２.４评价指标　 为了评价本研究提出的睑板腺腺体自动
分割方法的性能ꎬ本研究以人工标注的睑板腺腺体作为金
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图 １　 裁剪后的上眼睑红外睑板腺图像 　 Ａ:裁剪后的原始
图像ꎻＢ:人工标记的上眼睑睑结膜区域(红色)与腺体(绿色)ꎮ

图 ２　 实验数据集中的图例　 Ａ:处理后图像ꎻＢ:腺体的人工标
注图ꎮ

图 ３　 基于 ＵＮｅｔ＋＋的睑板腺腺体分割工作流程ꎮ 　

标准ꎬ将自动分割出的睑板腺腺体与之进行逐像素对比ꎮ
当人工标注和自动分割结果一致时ꎬ即为分割正确的像
素ꎬ反之为分割错误的像素ꎬ可得到 ４ 种统计数量:分割正
确的睑板腺像素个数(真阳性ꎬＴＰ)、分割错误的睑板腺像
素个数(假阴性ꎬＦＮ)、分割正确的非睑板腺像素个数(真
阴性ꎬＴＮ) 和分割错误的非睑板腺像素个数 (假阳性ꎬ
ＦＰ)ꎮ 进而ꎬ计算常用的评价指标(表 １)ꎬ其中敏感性
(ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙꎬＳｅ)越高说明自动分割模型“找全”睑板腺腺
体的能力越强ꎻ特异性(ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬＳｐ)越高表明模型能更
好地“找对”睑板腺腺体ꎻ交并比( ｉｎｔｅｒｓｅｃｔｉｏｎ ｏｖｅｒ ｕｎｉｏｎꎬ
ＩｏＵ)反映了人工标注与自动分割结果的重叠程度ꎬ重叠程
度越大表明方法的性能越好ꎮ
２结果

将 １９３ 组图像按顺序划分为 ５ 组ꎬ各包含 ３９、３９、３９、
３９、３７ 组图像ꎮ 将这 ５ 组分别作为测试集ꎬ其余图像作为
训练集和验证集ꎬ采用 ５ 组交叉验证方式对本研究提出的
睑板腺腺体自动分割方法的性能进行评估(表 ２)ꎬ平均准
确率为 ９４. ３１％ꎬ平均敏感性为 ８２. １５％ꎬ平均特异性为
９６.１３％ꎬ平均交并比为 ６５.５５％ꎮ 交叉验证过程中各指标
的数值均比较平稳ꎬ说明所提出的睑板腺腺体自动分割方
法具有较好的稳定性ꎮ 图 ４ 展示了基于 ＵＮｅｔ＋＋的睑板腺
腺体分割的可部分可视化效果ꎬ前 ３ 行图示分割效果几乎
完美ꎬ自动分割结果与人工标注结果极为接近ꎬ其中最佳

图 ４　 本研究提出的睑板腺腺体自动分割方法结果展示　 Ａ:输
入图像ꎻＢ:腺体分割结果ꎻＣ:腺体的人工标注结果ꎮ

结果准确率高达为 ９６.９８％ꎬ敏感性为 ９１.２８％ꎬ特异性为
９７.７９％ꎻ中间 ３ 行图示随机展示了 ３ 组一般情况ꎬ可以看
出多数腺体(尤其是落在眼睑中间区域的腺体)可以较好
地被识别ꎬ充分说明了本研究提出的睑板腺腺体自动分割
方法的有效性ꎻ最后 ２ 行图示则展示了少数分割结果较差
的样例ꎬ最差情况下腺体分割的准确率为 ８７.４８％ꎬ敏感性
仅为 ５０.５３％ꎮ 此外ꎬ本研究提出的睑板腺腺体自动分割
方法完成单张图像的处理平均用时仅为 ０.１１ｓꎬ效率远远
优于临床医师手动标记的情况ꎮ
３讨论

红外睑板腺图像中睑板腺腺体自动分割的研究目前
仍处于起步阶段ꎬ已开始得到越来越多的关注ꎮ Ａｒｉｔａ
等[１４]首次提出一种基于快速傅里叶变换和 γ 校正分割腺
体的方法ꎻ随后ꎬ研究者们结合阈值分割、形态学等传统方
法[１５－１８]开展了一系列工作ꎮ 传统的基于图像处理的腺体
分割方法依赖研究者主观设计的手工特征ꎬ往往需要设置
相应的经验参数ꎬ仍存在一定的主观性ꎮ 深度学习方法可
以直接从数据中学习特征ꎬ不需要明确指定提取规则或设
计手工特征ꎬ已被广泛应用于医学图像分析领域ꎬ在视网
膜血管分割[１９]、脑肿瘤分割[２０]、皮肤病变分割[２１] 等多个
问题上取得不错的效果ꎮ Ｐｒａｂｈｕ 等[２２]首次提出了一种基
于 ＵＮｅｔ 的睑板腺腺体自动分割方法ꎬ在此基础上ꎬＤａｉ
等[２３]进一步提出了参数更小的基于 ｍｉｎｉ ＵＮｅｔ 的腺体分
割模型ꎬ他们的工作均验证了深度学习方法用于睑板腺腺
体分割的可行性和有效性ꎮ 但遗憾的是ꎬ多数研究并未描
述具体的可比较的性能指数ꎬ仅少数研究报道了相关量化
结果ꎮ 本研究提出的睑板腺腺体自动分割方法敏感性
为 ８２.１５％ꎬ特异性为９６.１３％ꎬ精确率为７６.６５％ꎬ交并比为
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表 １　 本研究采用的性能评价指标

评价指标 计算方法

精确率(ｐｒｅｃｉｓｉｏｎꎬＰｒ) ＴＰ / (ＴＰ＋ＦＰ)
敏感性(ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙꎬＳｅ) ＴＰ / (ＴＰ＋ＦＮ)
特异性(ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬＳｐ) ＴＮ / (ＴＮ＋ＦＰ)
准确率(ａｃｃｕｒａｃｙꎬＡｃｃ) (ＴＰ＋ＴＮ) / (ＴＰ＋ＦＰ＋ＴＮ＋ＦＮ)
交并比(ｉｎｔｅｒｓｅｃｔｉｏｎ ｏｖｅｒ ｕｎｉｏｎꎬＩｏＵ) ＴＰ / (ＴＰ＋ＦＰ＋ＦＰ)

表 ２　 基于 ＵＮｅｔ＋＋的睑板腺腺体分割方法的性能

组别
评价指标(％)

Ａｃｃ Ｓｅ Ｓｐ Ｐｒ ＩｏＵ
第 １ 组 ９４.１８ ８２.２６ ９６.０４ ７６.８４ ６５.７１
第 ２ 组 ９４.３８ ７８.８５ ９６.７９ ７９.０５ ６５.２５
第 ３ 组 ９４.２１ ８１.３９ ９６.０６ ７５.８５ ６４.５３
第 ４ 组 ９４.１１ ８３.５６ ９５.６９ ７３.９４ ６４.４３
第 ５ 组 ９４.６６ ８４.６７ ９６.０８ ７７.５５ ６７.８４

　 　 　 　 　 　 　 　
平均 ９４.３１ ８２.１５ ９６.１３ ７６.６５ ６５.５５

６５.５５％ꎮ Ｗａｎｇ 等[２４]提出的方法的敏感性为 ５３.９％ꎬ精确
率为 ６２.７％ꎬ交并比为 ５８.４％ꎮ Ｘｉａｏ 等[８]提出的方法的敏
感性为 ８１.３９％ꎬ特异性为 ９５.６５％ꎮ 可以明显看出本研究
所提出的睑板腺腺体自动分割方法在几个评价指标上均
表现最佳ꎮ 尽管目前还没有针对红外睑板腺图像自动分
析研究的公开数据集ꎬ现有方法缺乏统一的评价工具和标
准ꎬ不利于研究者对方法进行直观比较ꎬ上述结果仍能在
一定程度上体现出本研究提出的睑板腺腺体自动分割方
法的优越性ꎮ

目前认为ꎬ当受到光照强度和高亮反光点的影响时ꎬ
自动分割方法难以得到良好的腺体分割效果ꎮ 本研究提
出的睑板腺腺体自动分割方法引入深度学习技术ꎬ综合考
虑腺体与其邻近区域的关系和信息ꎬ在一定程度上克服了
强反光点对周边腺体分割的影响ꎮ 然而当图像中存在伪
影、腺体发生严重形变时ꎬ本研究提出的模型会出现误判
腺体的情况ꎬ靠近两端的区域存在相邻的腺体分割后黏连
的现象ꎬ还需在后续的研究中克服这些现象ꎬ进一步提高
分割的精度ꎮ

综上所述ꎬ引入深度学习技术实现睑板腺腺体分割具
有较好的准确性、稳定性和时效性ꎬ可高效辅助临床医生
更快更好地完成后续分析ꎬ也可应用于大规模筛查ꎮ 在现
有的研究基础上ꎬ我们下一步将着重关注睑板腺腺体形态
参数的计算ꎬ辅助眼科医生完成患者的 ＭＧＤ 评估ꎮ 此外ꎬ
将继续扩充并完善已有的数据集ꎬ推动人工智能技术辅助
ＭＧＤ 诊疗的不断发展ꎮ
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