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Актуальность. По данным разных авторов, в10-35% случаев у больных ИБС развивается ишемическая кардиомиопатия (ИКМП), обусловленная диффузным, значительно выраженным атеросклерозом коронарныха ртерий и проявляющаяся кардиомегалией, известной как «ремоделирование сердца».
Процесс ремоделирования сердца представляет собой совокупность изменений формы, объема полостей и массы миокарда постинфарктного сердца в ответ на выраженные неадекватные гемодинамические условия его функционирования.
Все косвенные методики определения морфофункционального состояния миокарда (содержание матриксных металлопротеиназ крови, возраст пациентов, показатели конечного –систолического индекса и т.д.) не являются достаточно значимыми для однозначного прогнозирования повторного послеоперационного ремоделирования ЛЖ. Среди показателей, которые могут стать предиктивными при прогнозировании исходов операции можно выделить факт о достоверном увеличении диаметра кардиомиоцитов(КМЦ) левого желудочка (ЛЖ) убольных сИКМП. Измерение подобного показателя не является универсальным и требует использования специальных методов микроскопии или применения специальных количественых методов. В настоящее время, микроскопический анализ гистологических образцов производится  вручную и занимает много времени. Автоматизировав данный поиск, можно добиться существенного снижения временных и трудовых затрат, а также объективизировать такой анализ.

Цель. Провести поиск предикторов повторного послеоперационного ремоделирования, описать унифицированные методы анализа изображений гистологических препаратов интраоперационных биоптатов миокарда и автоматизировать процесс измерения показателей. 

Материал и методы. Для автоматизации морфометрии миокарда нами были разработаны алгоритмы нахождения паренхимы, стромы и ядер кардиомиоцитов. Данные алгоритмы реализованы на языке программирования Java в виде плагинов к программе ImageJ.

Алгоритм поиска ядер заключается в следующем:
1. Исходное изображение RGB разбивается на стек из трех изображений, в каждом из которых соответственно красный,зеленый и синий цвет.
2. На красном компоненте изображения ядра выделяют ся с помощью порога 'IJ_IsoData'. Этот процесс исследователь может контролировать визуально, и в случае обнаружения случайно попавших под порог других элементов, не включать их в расчёт.
3. Далее происходит анализ всех выделенных ядер и сохранение полной информации о них (периметр, площадь, циркулярность, удельный объем, округлость, максимальныйи минимальный диаметр, количество, разница между максимальным и минимальным диаметром, отношение минимального диаметра ядер к максимальному).
Для рассчета параметров паренхимы нами реализован другой алгоритм, состоящий из следующих шагов:
1. Исходное изображение RGB разбивается на стек из трех изображений, в каждом из которых красный, зеленый или синий цвет.
2. На зеленом слое изображения ядра выделяются порогом 'IJ_IsoData', подобранным эмпирическим путем.
3. После этого программа очищает изображение от выделений площадью менее заданной величины (при одинаковом разрешении изображений, используемых в нашем исследовании используется значение 1500 пикселей), что позволяет избавиться от части ложноположительных и ложноотрицательных выделений.
4. Далее программа отображает таблицу результатов, в которой отображены площадь изображения и площадь выделения, что является достаточным для расчета удельной площади паренхимы, как соотношение площади паренхимы к площади всего изображения.
Порог IsoData позволяет наиболее четко определять границы изучаемых областей. Данный порог разделяет изображение на объекты и фон, находит в них средние значения пикселей. Потом происходят итерации, во время которых вычисляются минимальные имаксимальныез начения яркости пикселей.
То есть, пороговое значение вычисляется как (среднее значение пикселей фона+среднее значение пикселей объектов) / 2.
На практике этот метод позволяет наиболее точно выделять как ядра кардиомиоцитов, так и паренхиму н амикрофотографиях миокарда.
Результаты. В настоящее время разрабатывается программный комплекс, на языке программирования Java, в котором будут объединены все реализованные плагины, а также разрабатываются алгоритмы поиска трофического индекса, зоны перикапиллярной диффузии индекса Керногана.
Выводы. Разработка вышеописанного комплекса будет способствовать более точному прогнозу ремоделирования ЛЖ, а также ускорению проведения морфометрических исследований миокарда ЛЖ.

Кроме того, этот программный комплекс позволит объективизировать проводимые научные исследования при морфометрии миокарда. Проанализированные при его помощи изображения, в отличие от ручного анализа, будут иметь минимальную случайную погрешность.

