
 

 

921 

СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННАЯ БИОЛОГИЯ, 2022, том 57, ¹ 5, с. 921-932 
 

 

УДК 631.524.5:57.084.1  doi: 10.15389/agrobiology.2022.5.921rus 

 

ОЦЕНКА ТОЧНОСТИ ФЕНОТИПИРОВАНИЯ МОРФОЛОГИЧЕСКИХ  
ПРИЗНАКОВ Syringa vulgaris L. С ПОМОЩЬЮ ЛАЗЕРНОГО 3D-СКАНЕРА 

PlantEye F500 В ЗАВИСИМОСТИ ОТ РАСПОЛОЖЕНИЯ 

РАСТЕНИЙ НА СКАНИРУЕМОЙ ПОВЕРХНОСТИ 
 

М.Ю. ТРЕТЬЯКОВ1 , В.К. ТОХТАРЬ1, Е.В. ЖУРАВЛЕВА2, Д.В. БИРЮКОВ1 
 

Так как методические приемы прямой генетики применимы только для моногенных при-

знаков, свойства полученного селекционного материала, линии или сорта должны быть проверены 

в полевых условиях, поскольку присутствие в геноме желательного гена, подтвержденное молеку-

лярными методами, не всегда приводит к формированию ценного для селекции признака. Системы 

на основе технологий 3D изображений позволяют получить модель растения, а также информацию 

о морфологических параметрах. Однако крайне мало внимания уделяется составлению протоколов 

проведения феноскрининга. Целью настоящего исследования была сравнительная оценка точности 

определения морфологических характеристик у растений сирени традиционными методами и с ис-

пользованием технологии машинного зрения в зависимости от расположения объекта на сканиру-

емой поверхности. В качестве модели для отработки методики феноскрининга выбрали микро-

клоны сирени (Syringa vulgaris L.) сорта Милосердие. Микроклоны характеризуются высокой сте-

пенью морфологической однородности и небольшие по размеру, что позволяет проводить измерения 

и сопоставлять полученные данные в достаточно больших выборках, нормализуя их к средним 

значениям. Учеты выполняли после окончания адаптации растений и культивирования в течение 

1 мес в тепличных боксах. При традиционной морфометрии выборка составляла 10 микроклонов, 

у которых измеряли высоту мерной линейкой, площадь поверхности каждого листа — контурным 

методом. При сканировании (3D-сканер PlantEye F500, «Phenospex B.V.», Нидерланды) каждое 

из 10 отобранных растений располагали в пяти разных точках сканируемой поверхности и в одном 

и том же положении проводили не менее пяти повторных сканирований. При применении техно-

логии машинного зрения определяли 3D площадь листьев, проецируемую площадь листьев, циф-

ровую биомассу, высоту, максимальную высоту, наклон листьев, угол наклона листьев, глубину 

проникновения света. Установлено, что для получения объективных и сопоставимых результатов 

при использовании 3D-сканера оптимально располагать растения в центре сканируемой поверхно-

сти в одном и том же положении, а в качестве морфологических параметров для идентификации 

сортов и фиксации приростов можно рекомендовать следующие параметры: площадь листа, про-

екционная площадь листа, высота, угол наклона листа. Для каждого вида растений необходимо 

проводить первичные морфологические исследования традиционными методами, а затем сравни-

вать полученные данные с результатами сканирования, чтобы внести поправочные коэффициенты 

и подтвердить информативность используемого набора признаков, тем самым повышая точность 

данных, полученных в результате использования технологии машинного зрения. 
 

Ключевые слова: фенотипирование, морфология, Syringa vulgaris L., машинное зрение, 

3D-сканирование.  
 

В современных исследованиях огромное внимание уделяется про-

блеме структуры генома растений (1, 2). Проведение таких исследований 

позволяет выявить генетические детерминанты, определяющие хозяй-

ственно ценные признаки, понять механизмы работы генов (3-5), опреде-

лить популяционную изменчивость (6), проводить на ранних стадиях раз-

вития растений идентификацию сортов (7, 8), а также расширить представ-

ления об организации генетического материала, путях и закономерностях 

его эволюции (9, 10).  

Широко используемые в настоящее время подходы прямой класси-

ческой генетики, при которых гены идентифицируются по кодируемым ими 

признакам, сменяются методами обратной генетикой, когда анализируют 
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не фенотип и его генетический контроль, а саму последовательность ДНК 

и выявляют ее фенотипические эффекты (11-14). Смена парадигмы обу-

словлена тем, что методические приемы прямой генетики применимы 

только для моногенных признаков. Однако в большинстве случаев свойства 

биологических объектов полигенны и формируются в результате совокуп-

ного действия нескольких генов, или же фенотипические проявления могут 

быть следствием мутации разных генов (15). В связи с этим признаки по-

лученного селекционного материала, линии или сорта должны быть прове-

рены в полевых условиях, так как присутствие в геноме желательного гена, 

подтвержденное молекулярными методами, не всегда приводит к формиро-

ванию ценного для селекции признака (16-18). Кроме того, при анализе 

качественных и количественных морфологических признаков необходимо 

учитывать модификационную изменчивость, обусловленную действием раз-

нообразных факторов внешней среды (19).  

Таким образом, морфологическая оценка растений — обязательный 

этап селекционно-генетических исследований (15, 17). Современные ме-

тоды фенотипирования, основанные на технологиях машинного зрения, об-

ладают высокой производительностью, позволяют получать данные в режиме 

реального времени по нескольким морфологическим параметрам (20, 21). 

Автоматизация процессов фенотипирования существенно ускоряет анализ 

и повышает его точность, исключая человеческий фактор как источник 

субъективной оценки результатов, а также позволяет исследовать пара-

метры, которые не использовались при традиционных морфометрических 

измерениях (22).  

В качестве важнейших морфологических признаков при фенотипи-

ровании растений можно выделить размер растения, тип расположения ли-

стьев, форму и площадь листовой пластинки. Существуют автоматизиро-

ванные платформы, позволяющие проводить определение видов растений 

по фотографиям, например INaturalist (https://www.inaturalist.org/) и Plant-

Net (https://plantnet.org/). Однако точность фенотипирования зависит от объ-

ема накопленного фотоматериала (количества и качества фотографий, вы-

полненных в разные фазы вегетации растений), частоты встречаемости 

определяемого вида в изучаемой местности, а также фактического подтвер-

ждения его идентификации при натурных наблюдениях (23, 24). Таким об-

разом, при использовании автоматизированных платформ можно опреде-

лить виды растений при достаточной наполненности базы, но не удается 

оценить модификационную изменчивость морфологических признаков, а 

также определять сорта.  

Системы на основе технологий 3D изображений позволяют получить 

модель растения, а также информацию о морфологических параметрах (25). 

При этом главную роль играет программное обеспечение обработки изобра-

жения, а не разрешающая способность сканера (26). Как следствие, совре-

менные исследования по фенотипированию в основном посвящены разра-

ботке программного обеспечения, совершенствованию системы расположе-

ния камер (27). Однако крайне мало внимания уделяется составлению про-

токолов проведения феноскрининга (28-30). Несомненно, что автоматиза-

ция процессов фенотипирования, проводимого как в лабораторных, так и в 

полевых условиях, не только значительно ускорит оценку селекционного 

материала, но и позволит повысить гомогенность отобранных растений при 

работе с однолетними культурами (31-34). Несмотря на множество публи-

каций об использовании 3D-сканеров для оценки морфологических пара-

метров, в литературе достаточно поверхностно освещены вопросы точности 

https://www.inaturalist.org/
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морфологических характеристик при фенотипировании растений в зависи-

мости от их расположения на сканируемой поверхности (35-37). 

В настоящей работе мы сопоставили результаты прямых морфомет-

рических измерений, проводимых персоналом, и косвенных, полученных с 

помощью технологии машинного зрения, и выявили условия, несоблюде-

ние которых при выполнении феноскрининга может привести к недосто-

верности его результатов. 

Целью нашего исследования была сравнительная оценка точности 

определения морфологических характеристик у растений сирени традици-

онными методами и с использованием технологии машинного зрения в за-

висимости от расположения объекта на сканируемой поверхности. 

Методика. Растения сирени (Syringa vulgaris L.) сорта Милосердие 

получали методом in vitro после адаптации. Учеты выполняли после окон-

чания прохождения этапа адаптации и культивирования растений в течение 

1 мес в тепличных боксах.  

При традиционной морфометрии выборка составляла 10 микрокло-

нов, у которых высоту растений измеряли линейкой, площадь поверхности 

каждого листа — контурным методом.  

Сканирование проводили на мультиспектральной 3D установке 

PlantEye F500 («Phenospex B.V.», Нидерланды) (оборудование УНУ Бота-

нический сад Белгородского государственного национального исследова-

тельского университета, https://ckp-rf.ru/usu/200997/). Каждое из 10 ото-

бранных растений при сканировании располагали в пяти разных точках ска-

нируемой поверхности, и в одном и том же положении проводили не менее 

пяти повторных сканирований. При помощи установки PlantEye F500 ана-

лизировались значения следующих морфометрических параметров: 3D пло-

щадь листьев растения (3D Leaf Area), см2; проецируемая площадь листьев 

растения (Projected Leaf Area), см2; цифровая биомасса (Digital Biomass), 

см3; высота (Height), мм; максимальная высота (Height Max), мм; наклон 

листьев растения (Leaf Inclination), см2/см2; угол наклона листьев растения 

(Leaf Angle), ; глубина проникновения света в листья растения (Light 

Penetration Depth), мм, для обработки полученных данных использовали 

программное обеспечение PlantEye F500 HortControl. 

Рассчитывали средние арифметические значения (M) и доверитель-

ные интервалы (±CI) при доверительном уровне р = 0,05, выполняли кор-

реляционный анализ.  

Результаты. Выбор микроклонов в качестве объекта обусловлен 

высокой степенью морфологической однородности и небольшими разме-

рами растений, что позволяет проводить измерения и сопоставлять полу-

ченные данные в достаточно больших выборках, нормализуя их к средним 

значениям.  

На первом этапе исследования мы провели морфометрические из-

мерения высоты растения (22,7±2,3 см) и площади листовой поверхности 

(388,3±12,3 см2). Цифровая биомасса (произведение высоты растения на 

площадь листовой поверхности) составила 8814,41±325 см3.  

Расположение каждого растения на сканируемой поверхности при 

3D-сканировании показано на рисунке 1, А. При использовании 3D-ска-

нера PlantEye F500 для измерения площади листьев создаются точки в об-

лаке точек, принадлежащие одному массиву, которые триангулируются (со-

единяются в треугольники). Поскольку допускается неравномерное распре-

деление точек в пространстве, размер треугольников может варьироваться 

(см. рис. 1, Б). 
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Группа треугольников, образующих однородную поверхность, пред-

ставляет собой домен и соответствует одному листу. Затем общая площадь 

3D-сканирования листьев растения рассчитывается как сумма площадей 

элементарных треугольников всех сканируемых листьев одного растения 

(рис. 2). 
 

А Б 

  

Рис. 1. Точки местонахождения растения сирени (Syringa vulgaris L.) сорта Милосердие на ска-

нируемой поверхности (А) и триангулирование точек для построения 3D-облака (Б) при феноти-

пировании 3D-сканированием (PlantEye F500, «Phenospex B.V.», Нидерланды). 
 

 

Рис. 2. Площадь листьев в зависимости от местопо-

ложения растения сирени (Syringa vulgaris L.) сорта 
Милосердие на сканируемой поверхности (n = 10, 

M±CI, р = 0,05; 3D-сканирование, PlantEye F500, 

«Phenospex B.V.», Нидерланды). Каждое расте-

ние располагали в 5 точках сканируемой по-

верхности и в одном и том же положении про-

водили не менее 5 повторных сканирований. 
 

Из представленных данных вид-

но, что местоположение растения су-

щественно повлияло на результат. В 

точках 2 и 4 были получены наимень-

шие значения площади листьев, в точ-

ках 3 и 5 — наибольшие, а расположе-

ние растения в точке 1 соответствовало 

среднему значению, полученному по 

всем пяти точкам. Необходимо отметить и тот факт, что доверительный ин-

тервал по пяти повторным сканированиям у 10 растений оказался наиболь-

шим именно в точке 1. То есть при проведении автоматизированных изме-

рений на полученные данные влияет положение растения относительно об-

ласти сканирования, то есть даже при статичном расположении объекта и 

отсутствии внешних изменяющихся факторов (изменение освещенности не 

влияло на результаты сканирования) в точке сканирования, расположенной 

ближе всего к началу области сканирования, наблюдалась высокая степень 

нестабильности полученных данных. 

Площадь поверхности всех листьев растения при применении кон-

турного метода в 3,2 раза превысила величину при 3D-сканировании. Такое 

значительное расхождение объясняется тем, что некоторые листья перекры-

вают друг друга, что занижает показатель. Следовательно, для использова-

ния 3D-сканера при оценке площади листьев требуется введение поправоч-

ного коэффициента, рассчитанного на основании сравнения данных, полу-

ченных разными методами (в нашем случае контурным методом и в резуль-

тате сканирования с помощью PlantEye F500). 
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Проецируемая площадь листьев определяется как площадь проекции 

всех элементарных треугольников на плоскость X-Y. При этом она эквива-

лентна значению, которое может быть измерено с помощью обычной 2D-

камеры. PlantEye F500 измеряет площадь проекции растения на плоскость 

X-Y и превращает 3D-объект в плоский 2D-объект (рис. 3). 
 

 

Рис. 3. Площадь проекции листьев в зависимости 

от местоположения растения сирени (Syringa vul-
garis L.) сорта Милосердие на сканируемой по-
верхности (n = 10, M±CI, р = 0,05; 3D-сканирова-

ние, PlantEye F500, «Phenospex B.V.», Нидер-

ланды). Каждое растение располагали в 5 точ-

ках сканируемой поверхности и в одном и том 

же положении проводили не менее 5 повтор-

ных сканирований. 

 

Из гистограммы видно, что 

нахождение растения в точках 1, 2, 3 и 

4 существенно не влияло на получен-

ные данные, тогда как расположение в 

центре сканируемой поверхности (точка  

5) привело как к достоверному увеличению площади листьев в проекции, так 

и к увеличению доверительного интервала. Полученные при 3D-сканиро-

вании средние значения площади всех листьев по 10 растениям и проеци-

руемой площади листьев коррелируют (r = 0,55, p < 0,05). При этом вели-

чина проецируемой площади листьев намного меньше площади листьев, так 

как при 3D-сканировании листья с одинаковым положением в плоскости 

X-Y, но находящиеся на разной высоте над землей, не учитываются дважды. 

То есть проецируемая площадь листьев служит аналогом проективного по-

крытия, определяющего относительную площадь проекции листьев на 

подстилающей поверхности.  

Цифровую биомассу при использовании прибора PlantEye F500 вы-

числяют, как произведение высоты и площади листьев при условии, что 

растение имеет структуру побегов, объем которых можно рассчитать с уче-

том высоты и длины (рис. 4).  
 

 

Рис. 4. Цифровая биомасса листьев в зависимости 
от местоположения растения сирени (Syringa vulga-
ris L.) сорта Милосердие на сканируемой поверх-

ности (n = 10, M±CI, р = 0,05; 3D-сканирование, 

PlantEye F500, «Phenospex B.V.», Нидерланды). 

Каждое растение располагали в 5 точках скани-

руемой поверхности и в одном и том же поло-

жении проводили не менее 5 повторных скани-

рований. 

 

Аналогичным образом местопо-

ложение растения влияло на результаты 

оценки как величины цифровой био-

массы, так и площади листьев (r = 0,98,  

р < 0,05). Наименьшую величину цифровой биомассы получили в точках 2 

и 4, наибольшую — в точках 3 и 5, а точка 1 соответствовала среднему 

значению, полученному по всем пяти точкам, в точке 1 значение довери-

тельного интервала тоже было наибольшим, как и в случае площади листьев 

(см. рис. 2). 

Для расчета высоты растения PlantEye F500 использует распределе-

ние элементарных треугольников вдоль оси Z. Для этого сначала вычисля-
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ется гистограмма вдоль оси Z, которая отражает число элементарных тре-

угольников на разной высоте над землей. Далее усредняются верхние 10 % 

высоты растения, а сама высота рассчитывается, как расстояние от высоты 

горшка до части, для которого проводили усреднение (рис. 5).  
 

 

Рис. 5. Высота растения сирени (Syringa vulgaris L.) 

сорта Милосердие в зависимости от его местополо-
жения на сканируемой поверхности (n = 10, M±CI, 

р = 0,05; 3D-сканирование, PlantEye F500, «Phe-

nospex B.V.», Нидерланды). Каждое растение 

располагали в 5 точках сканируемой поверхно-

сти и в одном и том же положении проводили 

не менее 5 повторных сканирований. 

 

Из гистограммы видно, что ме-

стоположение растения в точках 1 и 3 

давало максимальные значения вы-

соты, в точках 2 и 4 — минимальные, в 

то же время расположение растения в 

центре сканируемой поверхности (точка 5) соответствовало среднему зна-

чению по всем пяти точкам. Следует учитывать, что погрешность получен-

ных значений определятся тем, насколько глубоко располагается растение 

относительно края горшка, и может составлять от 1 до 5 см. 

Параметр максимальная высота разработан для определения абсо-

лютной наивысшей точки растения в миллиметрах. Этот показатель не за-

меняет текущий параметр высоты, а служит его дополнением. Текущая 

высота ориентирована на средние значения, а не на точность измерения, 

сводя к минимуму влияние внешних артефактов или суточных перемещений 

растений. Чтобы вычислить максимальную высоту, PlantEye F500 находит 

самую высокую область (группу точек в 3D-файле), которая содержит не-

обходимое число точек и находится достаточно близко к другим областям. 

В этом домене наивысшая точка затем задается как максимальная высота 

(рис. 6).  
 

 

Рис. 6. Максимальная высота растения сирени 
(Syringa vulgaris L.) сорта Милосердие в зависимо-
сти от его местоположения на сканируемой поверх-

ности (n = 10, M±CI, р = 0,05; 3D-сканирование, 

PlantEye F500, «Phenospex B.V.», Нидерланды). 

Каждое растение располагали в 5 точках скани-

руемой поверхности и в одном и том же поло-

жении проводили не менее 5 повторных скани-

рований. 

 

В целом для высоты и макси-

мальной высоты растений при 3D-ска-

нировании прослеживается одинаковая 

зависимость изменения показателей для  

разного положения растения на сканируемой поверхности (для корреляции 

между этими двумя параметрами r = 0,99, р < 0,05). Разница между значе-

ниями высоты и максимальной высоты в нашем эксперименте составила 

около 12 мм во всех точках. 

Наклон листа отражает информацию о том, насколько высоко рас-

положены листья на растении и рассчитывается как общая площадь листьев, 

деленная на сумму проекций каждого элементарного треугольника на плос-

кость X-Y (рис. 7). Доверительный интервал по полученным значениям 
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настолько маленький, что им можно пренебречь при пяти повторных изме-

рениях у 10 растений. Максимальные значения наклона листьев были по-

лучены в точке 3, минимальные — в точках 2 и 4. 
 

 

Рис. 7. Наклон листьев в зависимости от местопо-

ложения растений сирени (Syringa vulgaris L.) сорта 

Милосердие на сканируемой поверхности (n = 10, 

M±CI, р = 0,05; 3D-сканирование, PlantEye F500, 

«Phenospex B.V.», Нидерланды). Каждое расте-

ние располагали в 5 точках сканируемой по-

верхности и в одном и том же положении про-

водили не менее 5 повторных сканирований. 

 

Угол наклона листьев представ-

ляет собой среднее арифметическое зна-

чение всех углов каждой грани на ос-

нове их нормали (рис. 8). 
 

 

Рис. 8. Угол наклона листьев в зависимости от ме-
стоположения растений сирени (Syringa vulgaris L.) 
сорта Милосердие на сканируемой поверхности 

(n = 10, M±CI, р = 0,05; 3D-сканирование, Plant-

Eye F500, «Phenospex B.V.», Нидерланды). Каж-

дое растение располагали в 5 точках сканируе-

мой поверхности и в одном и том же положении 

проводили не менее 5 повторных сканирований. 

  

На представленной гистограмме 

видно, что расположение растения на 

сканируемой поверхности достоверно 

влияет на полученные значения. Так, 

местонахождение в точках 2 и 4 дает 

максимальные значения углов наклона, в точке 3 — минимальное, в точках 

1 и 5 они наиболее близки к среднему по всем пятью точкам. При этом 

величина угла наклона была обратно пропорциональна наклону листьев 

(r = 0,99, р < 0,05) и площади листьев (r = 0,92, р < 0,05) при 3D-скани-

ровании. Чем выше находятся листья над землей и более развернуты отно-

сительно сканирующего элемента, тем больше будет общая площадь листьев 

(без изменения прогнозируемой площади), и, как следствие, наклон листьев 

увеличится. 
 

 

Рис. 9. Глубина проникновения света сквозь листо-
вую поверхность в зависимости от местоположения 
растений сирени (Syringa vulgaris L.) сорта Мило-
сердие на сканируемой поверхности (n = 10, M±CI, 

р = 0,05; 3D-сканирование, PlantEye F500, «Phe-
nospex B.V.», Нидерланды). Каждое растение рас-
полагали в 5 точках сканируемой поверхности и 
в одном и том же положении проводили не ме-
нее 5 повторных сканирований. 

 

Глубина проникновения света 

отражает расстояние, на которое луч ла-

зера может проникать сквозь листовую  

поверхность растения (рис. 9). Из представленных данных видно, что ме-

стонахождение растений в точках 1, 2 и 3 достоверно не влияло на глу-

бину проникновения света, в точке 4 происходило незначительное умень-

шение показателя, а в точке 5 мы отмечали наименьшую степень проник-
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новения лазерного луча. Таким образом можно с уверенностью констати-

ровать, что расположение в точке 5 наиболее информативно. Величина 

проецируемой площади листа в различных местонахождениях растения на 

сканируемой поверхности обратно пропорциональна глубине проникно-

вения света (r = 0,95, р < 0,05). 

Таким образом, проведенное нами исследование показало, что рас-

положение растения на сканируемой поверхности значительно влияет на 

значения морфологических параметров, измеряемых с помощью лазерного 

3D-сканера PlantEye F500. Из восьми морфологических показателей два 

(высота растения и максимальная высота растения) дублируют друг друга. 

Более предпочтительна при анализе размеров растения его высота, по-

скольку при пяти измерениях высоты доверительный интервал был меньше. 

Величина площади листа и цифровой биомассы в разных точках располо-

жения растений на сканируемой поверхности коррелируют (r = 0,98). Циф-

ровая биомасса — менее информативный показатель при 3D-сканировании: 

он имеет большие значения доверительного интервала и зависит от архи-

тектоники растения, необходимым условием определения этого параметра 

служит возможность расчета объема с учетом высоты и длины растения. Два 

показателя с обратной зависимостью (r = 0,95) — это проецируемая пло-

щадь листа и глубина проникновения лазерного луча. Глубина проникно-

вения света могла бы быть интересным показателем, характеризующим гу-

стоту расположения побегов и листьев, однако при исследовании неболь-

ших растений (мы использовали растения, выращенные in vitro) эти при-

знаки не имеют существенного значения. Величина угла наклона обратно 

пропорциональна наклону листьев (r = 0,99). Однако угол наклона ли-

ста — более информативный показатель при 3D-сканировании, позволяю-

щий лучше понять архитектонику растения несмотря на то, что доверитель-

ный интервал наклона листьев практически равен нулю. В любом случае оба 

эти значения рассчитываются на основании средней величины всех наклонов 

листьев и углов наклонов, следовательно, снижение тургора побегов может 

существенно повлиять на полученные результаты. 

Анализ публикаций и полученные нами результаты практического 

применения технологий машинного зрения при оценке морфологических 

параметров у растений сирени сорта Милосердие с использованием 3D-

сканера PlantEye F500 позволили выделить следующие преимущества и не-

достатки автоматизированного подхода. К преимуществам следует отнести 

то, что платформы фенотипирования позволяют за одно сканирование 

определять от 5 до 15 морфологических характеристик на одном или сразу 

нескольких растениях (38-40). Проведение измерений морфологических па-

раметров традиционными методами требует использования различных ви-

дов оборудования, а также значительных трудозатрат. Точность полученных 

значений различных морфологических параметров отличается высокой сте-

пенью сходимости (см. рис. 2-9) даже несмотря на имеющиеся погрешности 

измерений. Полученные данные загружаются в компьютер, и существует 

возможность оценки динамики изменений морфологических параметров во 

времени. Недостатками следует считать отсутствие протоколов проведения 

феноскрининга морфологических параметров для разных культур (41). Сле-

дует учитывать, что при одновременном изучении нескольких растений на 

сканируемой поверхности увеличивается вероятность ошибки измерений, 

на что указывают полученные нами экспериментальные данные. Невозмож-

ность использования установки в полевых условиях при проведении экспе-
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риментов, внешние факторы (ветер) мешают растению оставаться в статич-

ном положении и, как следствие, влияют на точность полученных данных 

(36). Большая часть исследуемых методом 3D-сканирования морфометри-

ческих параметров находятся в сильной положительной либо отрицатель-

ной взаимозависимости и дублируют друг друга, например высота и макси-

мальная высота, цифровая биомасса и площадь листа, проецируемая пло-

щадь листа и глубина проникновения света. То есть разработчикам про-

граммного обеспечения необходимо сконцентрироваться не на числе выда-

ваемых параметров, а на их информативности при оценке состояния расте-

ний и возможности определения динамики ростовых процессов. при ис-

пользовании различных форм препаратов. Исходя из того, что при смене 

положения одного и того же растения на сканируемой поверхности (пере-

мещение по пяти точкам) регистрируемые морфологические показатели 

значительно различались, можно с уверенностью ожидать, что расположе-

ние нескольких растений на сканируемой поверхности приведет к значи-

тельным различиям полученных данных. 

Итак, наши эксперименты показали, что для получения объектив-

ных и сопоставимых результатов при использовании 3D-сканера PlantEye 

F500 оптимально располагать растения в центре сканируемой поверхности 

в одном и том же положении, а в качестве морфологических параметров 

для идентификации сортов и фиксации приростов можно рекомендовать 

использование параметров площадь листа, проекционная площадь листа, 

высота, угол наклона листа. Для каждого вида растений необходимо прово-

дить первичные морфологические исследования традиционными методами, 

а затем сравнивать полученные данные с результатами сканирования, чтобы 

внести поправочные коэффициенты и подтвердить информативность ис-

пользуемого набора признаков, тем самым повышая точность данных, по-

лученных в результате использования технологии машинного зрения. 
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A b s t r a c t  
 

Since the methodological methods of direct genetics are applicable only for monogenic traits, 

the created breeding material, line or variety must be tested in the field, since the presence of the 

desired gene in the genome, confirmed by molecular methods, does not always lead to the formation 

of a trait valuable for selection. Systems based on 3D imaging technologies make it possible to obtain 

a plant model, as well as information on morphological parameters. However, very little attention is 

paid to the preparation of protocols for phenoscreening. The purpose of this study was a comparative 

assessment of the accuracy of determining the morphological characteristics of lilac plants by traditional 

methods and using machine vision technology, depending on the plant location on the scanned surface. 

Microclones of lilac (Syringa vulgaris L.) cv. Microclones are morphologically homogenous and small 

in size, which allows measurements of sufficiently large sets of samples and makes it easier to compare 

the research results by their normalization to average values. The measurements were made after the 

plant complete adaptation and cultivation for 1 month in a greenhouse. With traditional morphometry, 

in 10 microclones, the height was measured with a measuring ruler, and the leaf area was measured 

using the contour method. When scanning (PlantEye F500 3D scanner, Phenospex B.V., Netherlands), 

each of 10 selected plants was placed at five different positions of the scanned surface, and at least five 

repeated scans were performed in the same position. When using machine vision technology, 3D leaf 

area, projected leaf area, digital biomass, height, maximum height, leaf tilt, leaf tilt angle, light pene-

tration depth were determined. It has been established that in order to obtain objective and comparable 

data from using a 3D scanner, it is optimal to place plants in the center of the scanned surface in 

the same position. The following parameters can be recommended to identify varieties and assess 

plant growth rate: the leaf area, projected leaf area, height, and leaf inclination angle. For each 

plant species, it is necessary to preliminarily study particular morphological traits and to compare 

the obtained data with the scan results in order to introduce correction factors/ This will confirm 

the information content of the feature set used, thereby increasing the accuracy of machine vision 

technology data. 
 

Keywords: phenotyping, morphology, Syringa vulgaris L., machine vision technology, 3D 

canning. 


