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Рис. 2. Численная валидация метода оценки интегральной кривизны: а, б) B-сплайновая аппроксимация
четверти окружности и логарифмической спирали при наличии субпиксельного шума σ = 0,3 px; в) рас-
пределение относительной ошибки для четырех тестовых кривых при пяти уровнях шума (n = 30 реали-
заций на конфигурацию); г) зависимость относительной ошибки от параметра регуляризации s

ошибки в тысячи процентов. Панель (в) показывает чувствительность ошибки к уровню субпик-
сельного дрожания. Панель (г) демонстрирует чувствительность к параметру регуляризации s.
Дополнительный контроль на форме «прямая» (Kист = 0) показал, что при чистой квантизации
и при σ = 0,1 px |K|smoothed < 10−4. Это подтверждает теоретический результат о невырожденно-
сти схемы на прямых сегментах.

Для каждого подграфа Gi, соответствующего i-му растению, выполняется идентификация
морфологических компонентов: главного корня, боковых корней и побега. Длина каждой струк-
туры определяется как сумма евклидовых длин ребер вдоль ее траектории

L =
�

e∈P

l(e),

где P — путь в графе, соответствующий отдельной структуре (например, главному корню или
боковому ответвлению), а l(e) обозначает длину ребра e, пересчитанную в миллиметры с учетом
пространственной калибровки. Такой подход позволяет не только измерить длину каждого корня
и ростка по отдельности, но и сохранить их топологическую связность и принадлежность кон-
кретному семени. Полученные данные формируют детализированный фенотипический профиль,
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Рис. 3. Пример обработки изображения: a) исходное изображение растений; б) бинарная маска после
сегментации U-Net; в) сегментация по семенам; г) реконструированная топология растений

включающий как метрические характеристики (длина, ориентация), так и структурные признаки
(число ветвлений, конфигурация системы). В качестве иллюстрации предлагаемого алгоритма
на рис. 3 показан полный цикл обработки изображения: переход от исходного изображения рас-
тений к бинарной маске после сегментации U-Net, далее — к водораздельной сегментации по
семенам и, наконец, к реконструированной топологии растений.

Для количественной оценки вклада отдельных компонент алгоритма проведено покомпо-
нентное абляционное исследование на собственном наборе данных, включающем 200 снимков
(по 50 семян на каждом). Метрики получены методом 5-кратной кросс-валидации на собствен-
ном наборе данных, доверительные интервалы — bootstrap (1000 итераций). Рассмотрены семь
последовательно усложняющихся конфигураций. Базовая конфигурация C1 использует скелети-
зированное представление изображения и алгоритм Дейкстры без дополнительных модифика-
ций. В конфигурации C2 дополнительно выполняется разделение узлов степени 4 на основе
углового критерия. Конфигурация C3 включает водораздельное разделение графа на структуры,
соответствующие отдельным растениям. В конфигурации C4 вводится ограничение направле-
ния роста. В конфигурации C5 весовая функция ребер дополняется угловым штрафом. В кон-
фигурации C6 дополнительно учитывается гравитропический штраф. Полная конфигурация C7
использует композитную оценочную функцию S (P) для выбора главной оси растения.

Наибольший вклад в повышение качества реконструкции вносит водораздельное разделе-
ние графа (переход от конфигурации C2 к C3) (табл. 2): средняя длина главной оси сокращается
с 416 до 107 px, средняя извилистость — с 2,20 до 1,26, а число ошибочно отнесенных боко-
вых корней — с 91 до 4,3. Это связано с тем, что в сложных сценах, содержащих несколько
растений, поиск пути на основе одного лишь алгоритма Дейкстры может приводить к вклю-
чению в главную ось фрагментов корневых систем соседних растений. Водораздельное разде-
ление устраняет данную проблему, ограничивая поиск связным подграфом, соответствующим
отдельному растению. Компоненты C4–C6 демонстрируют близкие значения метрик, различа-
ющиеся лишь в пределах статистической погрешности. Это не свидетельствует об отсутствии

КОМПЬЮТЕРНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ И МОДЕЛИРОВАНИЕ



Автоматизированный анализ морфологических признаков . . . 901

Таблица 2. Метрики (с 95%-м доверительными интервалами bootstrap, 1000 итераций)

Конфигурация Recall Lmain, px [95 % CI] wiggle nlat
C1: голый скелет 1,00 462[416, 504] 2,11 123,9
C2: + split deg = 4 1,00 416[359, 465] 2,20 91,1
C3: + watershed 0,98 107[82, 135] 1,26 4,3
C4: + направленность 0,98 107[80, 135] 1,24 3,6
C5: + угловой штраф 0,98 107[80, 135] 1,24 3,6
C6: + гравитропизм 0,98 107[80, 135] 1,24 3,6
C7: + композитный скор 0,98 107[80, 135] 1,23 3,6

их вклада, а отражает структурные особенности исследуемой выборки. После водораздельного
разделения графа в конфигурации C3 пространство поиска главной оси уже ограничено подгра-
фом отдельного растения, в котором геометрия корневой системы естественным образом задает
преимущественно нисходящее направление роста. В этих условиях ограничение направления ро-
ста, угловой штраф и антигравитропический штраф реализуют различные формы одной и той же
априорной биологической информации, связанной с ориентацией роста относительно вертикаль-
ной оси. Поэтому на типичных изображениях, где семена расположены в верхней части кадра,
а корни развиваются преимущественно вниз под действием гравитации, указанные механизмы
действуют согласованно и приводят к близким результатам реконструкции.

Результаты и обсуждение

Наш набор данных состоял из 200 фотографий, на каждой из которых представлено 50 про-
ростков пшеницы, выращенных в лабораторных условиях. Этот набор данных разделили на тре-
нировочную, валидационную и тестовую выборки в пропорции 70 %–15 %–15 %. Аугментация
включала случайные повороты (±15◦), горизонтальное и вертикальное отражение, изменение
яркости и контраста (±20 %).

Качество сегментации оценено на тестовой выборке (не использовавшейся для обучения):
IoU = 0,789 [95 % ДИ 0,750–0,821], Dice = 0,881 [0,855–0,902], Precision = 0,873 [0,860–0,886],
Recall = 0,890 [0,879–0,901], Accuracy = 0,994 [0,991–0,996], Hausdorff95 = 6,5 px [1,1–8,0],
ASSD = 1,0 px [0,4–2,1]. Достигнутый уровень (IoU = 0,789, Dice = 0,881) находится в верх-
ней части типичного для задачи диапазона U-Net-сегментации корневых систем и подтверждает
адекватность выбранной архитектуры: он превосходит mIoU ≈ 0,66 RootNav 2.0 [Yasrab et al.,
2019] и сопоставим с верхней частью диапазона GROWMAP (Dice ≈ 0,81–0,89) [Ruts et al., 2013].

Анализируя результаты расчетов, проведенных с использованием нашего подхода (рис. 4),
можно заметить, что высокая плотность траекторий, образуемых корневыми системами, сосре-
доточена в области средней длины (50–150 пикселей) и низкой извилистости (≈ 1,0–1,5). Авто-
матически выбранный главный корень (выделенный кругом) находится в области максимальной
плотности KDE, тогда как другие пути — даже более длинные — лежат в хвостах распределения
с повышенной и высокой извилистостью. Агрегированная KDE-карта по всем растениям набора
данных (≈ 10 000 проростков) представлена на рис. 4, б. Она иллюстрирует глобальное распре-
деление морфотипов в пространстве «длина пути – извилистость». Такая картина согласуется
с представлением о гравитропизме: главным критерием выступает минимизация отклонения от
оси роста, обеспечивающая эффективное проникновение вглубь почвы при минимальных струк-
турных изменениях. Извилистость определяется как отношение фактической длины корневого

пути к евклидову расстоянию между его началом и концом
Lpath

‖pend−pstart‖ , где Lpath — фактическая

длина траектории, ‖pend − pstart‖ — евклидово расстояние.
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Рис. 4. Распределение морфологических характеристик корневых траекторий. (а) Карта плотности распре-
деления путей корневой системы отдельного проростка (пример: зерно № 4) в пространстве признаков
«длина пути – извилистость». Светлые области соответствуют высокой концентрации траекторий с близ-
кими значениями признаков, темные области — низкой концентрации. Кругом отмечен главный корень.
(б) Обобщенная карта плотности распределения путей корневой системы, построенная по всем растениям

Рис. 5. (a) Пространственная тепловая карта, отражающая совокупное распределение траекторий корней,
нормированных относительно точки прорастания (желтая метка). Наиболее интенсивные зоны указыва-
ют на вероятные «коридоры роста», характерные для исследованных растений. (б) Морфометрическое
пространство, построенное по длине и извилистости главных корней

Распределение корней по извилистости имеет следующие характеристики: 87 % корней
концентрируются в узком центральном кластере с извилистостью � 1,5, что соответствует био-
логически оптимальному компромиссу между эффективностью поглощения ресурсов и меха-
нической устойчивостью. Корни с извилистостью > 1,5 (13 % от общего числа), включая 3 %
с аномально высокой извилистостью (> 1,8), лежат в тяжелом хвосте распределения. Эти траек-
тории, как правило, соответствуют боковым ответвлениям или нетипичным формам роста и не
выбираются алгоритмом в качестве главных. Данное наблюдение согласуется с литературными
данными, согласно которым формирование вторичных корней может быть связано с локальными
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механическими препятствиями и градиентами влажности среды [Bao et al., 2014]. Эти данные
свидетельствуют о том, что архитектура корневой системы в раннем онтогенезе формируется не
случайным образом, а в соответствии с оптимизационными принципами, направленными на мак-
симизацию эффективности поглощения ресурсов при одновременной минимизации избыточной
извилистости. Такой паттерн роста согласуется с действием фундаментальных биологических
механизмов — гравитропизма и механосенсорной регуляции, которые эволюционно обеспечи-
ли растениям способность эффективно приспосабливаться к пространственной неоднородности
почвенной среды.

Верификация графовой части алгоритма на RootNav 2.0 wheat test

Для проверки корректности графовой части алгоритма использован общедоступный дата-
сет RootNav 2.0 wheat test [Yasrab et al., 2019, gigadb.org/dataset/100651, CC-BY 4.0], содержащий
40 изображений пшеницы с эталонной разметкой в формате RSML. Бинарная маска подавалась
на вход графового алгоритма напрямую — реконструкцией полилиний из RSML-аннотации. Та-
кая постановка изолирует ошибки графовой реконструкции от ошибок сегментации и позволяет
верифицировать алгоритм на эталонной сегментации.

Предложенный метод реконструкции воспроизводит эталонную разметку с медианной от-
носительной ошибкой определения длины главной оси менее 1 %. Хаусдорфово расстояние не
превышает 3,4 px на уровне 95-го процентиля, что меньше толщины линии на бинарной маске
(6 px), то есть восстановленная траектория на всем протяжении остается в пределах соответ-
ствующей корневой структуры. Наш алгоритм превзошел заявленные показатели RootNav 2.0
(r2 ≈ 0,93 для длины главной оси и r2 ≈ 0,95 для суммарной длины корневой системы) (табл. 3).

Таблица 3. Верификация графовой части алгоритма на данных RootNav 2.0 wheat test и сравнение с ре-
зультатами расчета RootNav 2.0 по данным [Yasrab et al., 2019]

Признак Метрика Значение RootNav 2.0

Длина главной оси r2 0,998 r2 ≈ 0,93
MAE, px 15,7

медиана |rel|, % 0,94

Суммарная длина системы r2 0,999 r2 ≈ 0,95
MAE, px 15,5

Число боковых корней Пирсон r 0,981 —
MAE счета 0,53

Топология/ориентация Hausdorff (медиана), px 3,0 —
Hausdorff (95-перцентиль), px 3,4
Ошибка ориентации (медиана) 0,0◦

Качественная и количественная картина воспроизведения экспертной разметки приведе-
на на рис. 6. Верхний ряд иллюстрирует работу алгоритма на трех характерных изображениях
возрастающей анатомической сложности — от простого случая с 2–3 боковыми (а) через типич-
ный (б) к сложному случаю с 9 боковыми корнями (в). Во всех трех случаях (рис. 6, а, б, в)
предсказанная главная ось (красный пунктир) практически совпадает с эталонной траекторией
из RSML-разметки (зеленая сплошная) — медианное двунаправленное хаусдорфово расстояние
не превышает 3,0 px, что меньше толщины линии рендера маски (6 px). Боковые корни (зеленые
тонкие линии для эталона, светло-розовые для предсказания) восстанавливаются с количествен-
ной точностью даже на самом сложном изображении (рис. 6, в). Рисунок 6, г, д, е представляет
результаты по всему набору данных: диаграммы рассеяния длины главной оси (г) и суммарной
длины корневой системы (д) демонстрируют практически идеальное совпадение точек с лини-
ей y = x (r2 = 0,998 и 0,999 соответственно). Сравнение результатов работы нашего алгоритма
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Рис. 6. Валидация метода реконструкции на наборе данных RootNav 2.0 Wheat Test (n = 40 изображе-
ний, 40 растений): (а–в) примеры реконструкции корневых систем различной топологической сложности
с наложением эталонной разметки и результатов алгоритма; (г) сопоставление предсказанной и эталонной
длины главной оси; (д) сопоставление предсказанной и эталонной суммарной длины корневой системы;
(е) сравнение основных метрик качества с опубликованными результатами RootNav 2.0. Значения длины
главной оси и медианного двунаправленного расстояния Хаусдорфа приведены на панелях (а–в)

(рис. 6, е) с показателями оригинального RootNav 2.0 [Yasrab et al., 2019] выявляет устойчивое
превосходство нашего алгоритма по обеим геометрическим метрикам (r2 = 0,998 и r2 = 0,999
против r2 ≈ 0,93 и r2 ≈ 0,95).

Комплексная валидация алгоритма: сравнение с RootGraph

Оценка точности полного алгоритмического конвейера выполнялась в рамках сквозной
валидации и сопоставления с результатами, полученными при помощи программного пакета
RootGraph [Liu et al., 2013]. Оба подхода — наш и реализованный в RootGraph — применялись
к исходным (несегментированным) изображениям набора данных RootNav 2.0 wheat test. В этом
сценарии каждый из методов самостоятельно выполняет весь цикл обработки: от пиксельного
представления снимка до количественных морфометрических характеристик, что соответствует
реальным условиям применения.

Преимущество нашего метода устойчиво по всем метрикам и наиболее выражено в под-
счете боковых корней, где RootGraph показывает антикорреляцию (r = −0,125). Это согласуется
с тем, что RootGraph не использует семейства семян для разделения и в плотных композициях
слипает соседние корневые системы. Hausdorff и ошибка ориентации для RootGraph не вычис-
лялись, так как программа не экспортирует полилинии скелета в форме, допускающей геомет-
рическое сравнение.

Визуальное сопоставление двух алгоритмов приведено на рис. 7. На обеих панелях —
длина главной оси (а) и суммарная длина корневой системы (б) — каждая точка соответствует
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Таблица 4. Сопоставление полного алгоритмического конвейера с результатами, полученными при помо-
щи программного пакета RootGraph

Метрика Наш метод (n = 40) RootGraph (n = 40)

r2 длины главной оси 0,997 0,628
MAE длины главной оси, px 16,2 212,5
медианная отн. ошибка, % 0,94 % 14,26 %

r2 суммарной длины 0,996 0,382
MAE суммарной длины, px 21,9 314,5
r Пирсона числа боковых 0,98 −0,125
MAE счета боковых 0,53 47,17

Рис. 7. Комплексная валидация алгоритма: сравнение с RootGraph test (n = 40 изображений, 40 растений).
(а) Длина главной оси; (б) суммарная длина корневой системы

одному растению: по оси абсцисс отложено эталонное значение, по оси ординат — предсказание.
Точки нашего метода (синие) плотно группируются вдоль линии идеального совпадения y = x,
тогда как точки RootGraph (оранжевые) демонстрируют значительный разброс и систематическое
занижение длин на крупных корневых системах. Это визуально подтверждает количественное
превосходство, зафиксированное в табл. 4 (r2 = 0,997 против r2 = 0,628 по длине главной оси).

Комплексная валидация: сравнение с реальными биологическими измерениями

Дополнительно была проведена валидация полного алгоритмического конвейера на набо-
ре данных TILLMore-CDC [TILLMore-CDC, 2026], содержащем экспертную ручную разметку.
Набор данных состоит из 11 снимков (24 растения, до 3 растений на снимок). К каждой фо-
тографии последовательно применялись все стадии вычислительного конвейера, полученные
количественные характеристики сравнивались с ручными измерениями экспертов. Результаты
приведены в табл. 5.
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Таблица 5. Комплексная валидация полного вычислительного конвейера против экспертной ручной раз-
метки на наборе данных TILLMore-CDC (подмножество test2): n = 11 снимков, 24 размеченных растения,
multi-plant снимков 8/11

Признак Метрика Значение
Полнота обнаружения растений Plant-level recall 1,000 (24/24)

Длина главной оси r2 0,967
MAE, px 105,6

медианная отн. ошибка, % 5,29

Суммарная длина корневой системы r2 0,952
MAE, px 495,2

медианная отн. ошибка, % 8,84
Число боковых корней Пирсон r 0,989

MAE счета 1,09

Рис. 8. Качественный пример сквозной обработки снимка из набора TILLMore-CDC (изображение 288.jpg,
три проростка в кадре): а) исходная цветная фотография; б) бинарная маска, полученная U-Net-сегмента-
цией; в) реконструкция корневых систем алгоритмом

Заключение

Предложен полностью автоматизированный алгоритм реконструкции и количественного
фенотипирования морфологических признаков растений в раннем онтогенезе, объединяющий
нейросетевую сегментацию (U-Net) с графовой обработкой, в которой явно реализованы три
биологически мотивированных компонента: водораздельное разделение подграфов растений, на-
правленный обход с угловым и гравитропическим штрафом, композитная оценочная функция
выбора главной оси. Покомпонентная абляция показала, что доминирующий вклад в стабили-
зацию реконструкции вносит водораздельное разделение, биологические штрафы сохраняются
как принципиальная избыточность для нетипичных конфигураций. Численная схема вычисле-
ния интегральной кривизны K(P) с кубическим B-сплайном и регуляризацией по Райншу –Дик-
су обоснована теоретически (через классические оценки погрешности сплайн-аппроксимации)
и подтверждена эмпирически: медианная относительная ошибка около 5 % при чистой пиксель-
ной квантизации против 3057 % для прямого численного дифференцирования.

Корректность алгоритма мы проверили, используя трехуровневую схему. Верификация
графового модуля на эталонной RSML-разметке RootNav 2.0 wheat test (n = 40) дала r2 = 0,998
для длины главной оси и превзошла заявленные показатели оригинального RootNav 2.0 r2 ≈ 0,93.
Сквозное сравнение с алгоритмом RootGraph [Liu et al., 2013] на тех же исходных фотографи-
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ях показало устойчивое преимущество по всем метрикам (r2 = 0,997 против 0,628 по длине
главной оси). Сквозная валидация представленного в работе алгоритма против экспертной руч-
ной разметки на независимом наборе данных TILLMore-CDC (n = 24 растения, 8/11 снимков,
содержащих изображения нескольких растений) подтвердила переносимость разработанного ал-
горитма на другой вид культуры и протокол фотографирования при сохранении 100 % полноты
на уровне отдельных растений.

Морфометрический анализ собственного набора данных показал, что для исследованной
выборки пшеницы главные оси сосредоточены в узком диапазоне извилистости τ ∈ [1,0; 1,5],
а боковые корни смещены в область повышенной извилистости (τ > 1,5), формируя тяжелый
хвост с τ > 1,8. Эта статистическая закономерность согласуется с известными биологическими
принципами гравитропизма и механосенсорной адаптации корней [Bao et al., 2014]. Установле-
ние причинно-следственной связи между морфотипом и адаптивными свойствами сорта требует
более широкого селекционного эксперимента, что является направлением дальнейшей работы.
Перспективные направления развития алгоритма включают замену U-Net на более современные
архитектуры (Swin-Unet++, трансформерные модели) для повышения качества сегментации на
сложных снимках, а также расширение выборки за счет привлечения публичных и партнерских
селекционных коллекций.

Практическая значимость работы заключается в возможности автоматизированного фено-
типирования растений на ранних стадиях онтогенеза. Разработанный подход может быть ис-
пользован в селекционных программах для автоматизированного фенотипирования проростков,
количественной оценки архитектуры корневой системы и отбора перспективных генотипов на
ранних стадиях развития. В агрохимических исследованиях метод может применяться для анали-
за влияния удобрений, регуляторов роста и биологических препаратов на морфологию корневой
системы. Алгоритм может быть встроен в роботизированные фенотипические комплексы и об-
лачные сервисы для автоматического анализа корневых систем.
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