Cytologia jest badaniem medycznym, ktérego poczatki siegaja XIX wieku, a ktore polega na analizie mikroskopowej materiatu
biologicznego pod postacig komorek. W poczatkowej fazie rozwoju cytologia sprowadzata sie do wizualnej oceny rozmiaréw
komdrek i jader komdrkowych. Jednak obecnie jestesmy S$wiadkami dynamicznego rozwoju roznych technik obrazowania
medycznego. Najnowsze osiggniecia w tej dziedzinie nie ominety réwniez cytopatologii doprowadzajac do cyfrowej rewolucji w
Swiecie obrazow mikroskopowych. Szklane preparaty z materiatem cytologicznym sg zastepowane przez wirtualne slajdy, ktore
powstajg w wyniku procesu skanowane preparatdw. Wyniki skanowania sg archiwizowane na dyskach komputeréw w postaci
plikbw o specjalnych formatach przeznaczonych do przechowywania obrazéw o bardzo duzych rozmiarach. Dzieki takiemu
rozwigzaniu patolog moze dokonac analizy preparatu cytologicznego na ekranie monitora zamiast pod mikroskopem. Eliminuje to
konieczno$¢ kosztownego transportu oraz sktadowania fizycznych preparatéw a jednocze$nie umozliwia patologowi na robienie
adnotacji, zaznaczanie interesujgcych fragmentdw, konsultacje z innymi lekarzami z wykorzystaniem Internetu lub szybki dostep
do archiwalnych wynikéw. Dynamiczny rozwéj z zakresu informatyki i systeméw wizyjnych umozliwit powstanie cytopatologii
ilosciowej. Swoj wkiad w ta dziedzine ma: przetwarzanie obrazéw, statystyka, uczenie maszynowe, odkrywanie wiedzy i sztuczna
inteligencja. Systemy informatyczne oparte o takie algorytmy wspomagaja prace patologa przez zliczanie populacji komorek,
wyznaczanie cech morfometrycznych dla komérek lub klasyfikacje komoérek. Krytycznym elementem takiego sytemu jest
algorytm segmentacji komérek lub jader komérkowych. Niestety opracowanie doktadnej metody segmentacji tych obiektdéw jest
duzym wyzwaniem dla naukowcdw. Jesli spojrzymy na preparat cytologiczny pod mikroskopem to najczesciej ujrzymy grupy
zbrylonych komoérek, ktore nie majg wyraznych granic a dodatkowo bardzo czesto nachodzg na siebie. Wiele osrodkéw
naukowych oraz komercyjnych pracuje nad efektywnymi i uniwersalnymi algorytmami segmentacji komorek na obrazach
mikroskopowych. Jednak nawet pobiezna analiza biezacych osiagniec z tej dziedziny uswiadamia, ze ciggle istnieje mozliwos¢
poprawy osigganych rezultatéw.

Glownym celem projektu jest opracowanie nowego podejscia do problemu segmentacji jader komérkowych na obrazach
cytologicznych z wykorzystaniem geometrii stochastycznej a nastepnie poréwnanie skutecznosci zaproponowanej metody
segmentacji z uznanymi podejsciami przedstawionymi w $wiatowej literaturze naukowej. W pierwszym etapie projektu planuje
sie opracowanie oprogramowania pozwalajgcego przetwarza¢ wirtualne slajdy o rozmiarach nawet kilkunastu gigabajtéw.
Nastepnie opracowany zostanie algorytm umozliwiajacy odkrywanie obszaréw obrazéw, na ktorych znajdujg sie jadra
komorkowe. Planuje wykorzysta¢ sie do tego zadania algorytmy progowania obrazu, klasteryzacji danych oraz aktywnych
konturéw. Wiedza na temat odkrytych obszardw na obrazie (jadra komérkowe, tto, itp.) postuzy do utworzenia modeli
opisujagcych zawarto$¢ poszczeg6lnych obszaréw. Na wstepie przewiduje sie zbudowanie modeli w oparciu o zatozenie
normalnosci rozktadu wartosci odcieni szarosci pikseli nalezacych do danego obszaru. Dla poszczegélnych obszaréw estymowane
beda parametry funkcji gestosci rozktadu normalnego. W drugim etapie segmentacji, bazujac na otrzymanych modelach
utworzony zostanie proces punktowy oznaczony, aby posegmentowa¢ pojedyncze jadra komérkowe. Proces punktowy jest losowa
konfiguracja punktow na ptaszczyznie. Poprzez przypisanie do kazdego punktu pewnych atrybutéw otrzymujemy proces
punktowy oznaczony, ktéry moze zosta¢ uzyty do modelowania losowych konfiguracji okregéw, elips lub innych obiektdw.
Procesy punktowe oznaczone udowodnity swojg uzyteczno$¢ w takich dziedzinach jak analiza mikrostruktur, astronomia,
teledetekcja, stereologia oraz analiza sieci komérkowych. Obrazy cytologiczne sa losowe ze swojej natury i moga by¢ rozwazane,
jako realizacje procesow punktowych oznaczonych. Gtéwnym celem w zakresie badan podstawowych w tym obszarze jest
opracowanie modelu stochastycznego umozliwiajacego wykorzystanie wiedzy a'priori w zakresie wzorcow rozktadu jader
komdrkowych oraz uwzgledniajagcego dopasowanie rozktadu odkrywanych obiektow do rzeczywistego rozkladu jader
komdrkowych na obrazie. Kiedy model stochastyczny zostanie juz sformutowany, koniecznym stanie sie opracowanie metody
estymacji jego parametréw. Planuje sie wykorzystanie do tego celu algorytméw optymalizacji globalnej takich jak symulowane
wyzarzanie oraz algorytmy inteligencji rojowej.

Istotnym elementem planowanych badan jest weryfikacja efektywnosci zaproponowanego algorytmu segmentacji jader
komdrkowych i poréwnanie jego skutecznosci z innymi algorytmami segmentacji przedstawionymi w Swiatowej literaturze
naukowej. Badania w tym zakresie zostang przeprowadzone z wykorzystaniem materiatdw cytologicznych pochodzacych z
Zaktadu Patomorfologii Szpitala Wojewddzkiego w Zielonej Gorze. Planuje sie wykorzystanie trzech réznych baz wirtualnych
slajdéw. Baza pierwsza poswiecona jest problemowi diagnostyki raka ptuc. Zespdt badawczy opracuje system klasyfikujacy
nowotwory ptuc na podstawie analizy morfometrycznej jader komérkowych. Skuteczno$é klasyfikacji zostanie zweryfikowana w
oparciu o badania immunochemiczne i molekularne prébek cytologicznych, ktére postuza do ustalenia wasciwej diagnozy dla
poszczegblnych przypadkow.

Druga baza obrazow cytologicznych poswiecona jest problemowi analizy odczynéw popromiennych dla pacjentéw z rakiem
gtowy lub szyi. Typ oraz sita reakcji popromiennej zostanie ustalona przez radiologa. Zadaniem zespotu badawczego bedzie
zbudowanie system komputerowego, ktoéry bedzie klasyfikowat przypadki odczynéw popromiennych w oparciu o obrazy
cytologiczne wymazoéw z jamy ustnej pacjentéw. Wyniki automatycznej klasyfikacji zostang poréwnane z wynikami badan
klinicznych.

Trzecia baza obrazéw sktada sie z 250 wirtualnych slajdéw materiatu cytologicznego nowotworu piersi, ktéry zostat poddany
badaniu immunochemicznemu. Zbidr zostat przygotowany w oparciu o badania 50 pacjentéw. W rozwazanym przypadku
skutecznos$é segmentacji jader komorkowych zostanie zweryfikowana w zadaniu zliczana populacji jader komérkowych. Wyniki
automatycznego zliczania populacji jader komorkowych zostang pordwnane z danymi referencyjnymi ustalonymi przez
patologéw.

Biorac pod uwage medyczny kontekst prowadzonych badan zaklada sie zweryfikowanie hipotezy, ze analiza morfometryczna
materiatu cytologicznego nowotworu ptuc moze byé réwnowazna badaniu immunochemicznemu i molekularnemu tego materiatu.
Wykazanie eksperymentalnie takiej rownowaznosci otworzy droge do dyskusji na temat mozliwosci wykorzystania prostszej,
szybszej i tanszej metody diagnostyki raka ptuca. Ponadto udowodnienie w drodze eksperymentu, ze mozliwa jest wczesna
diagnostyka reakcji popromiennych bazujac na analizie materiatu cytologicznego oraz dokfadne zliczanie populacji jader
komorkowych na obrazach immunochemicznych nowotworu piersi réwniez bedzie bardzo wartosciowymi osiagnieciami projektu
w zakresie bada medycznych.



