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C. STRESZCZENIE PROJEKTU
1. Cel prowadzonych badan/hipoteza badawcza

Celem zasadniczym projektu jest opracowanie nowej metody segmentacji komorek i jader komorkowych na obrazach
cytopatologicznych z wykorzystaniem metod geometrii stochastycznej oraz porownanie skuteczno$ci zaproponowanej metody z
najnowszymi podej$ciami proponowanymi w $§wiatowe] literaturze naukowej. Geometria stochastyczna jest intensywnie
rozwijanym dziatem teorii prawdopodobienstwa zajmujacym si¢ analiza losowych wzorcow przestrzennych. Modele geometrii
stochastycznej wykazaly swoja skuteczno$¢ w takich obszarach jak analiza mikrostruktur materiatéw, astronomia, teledetekcja,
stereologia czy sieci bezprzewodowe. Metody geometrii stochastycznej sa z powodzeniem stosowane wszedzie tam gdzie mamy
do czynienia z heterogenicznymi strukturami, ktoérych rozktad w przestrzeni jest losowy. Z bardzo podobnymi problemami
spotykamy sie w przypadku materialow biologicznych na obrazach cytologicznych oraz histopatologicznych. Dlatego mozna
postawi¢ hipotezg¢, Zze modele geometrii stochastycznej pozwola doktadnie opisa¢ losowe struktury komorek lub jader
komoérkowych i wyodrebni¢ z duza dokladnoscia zadane obiekty. Weryfikacja przedstawionej hipotezy bedzie wymagata
poréwnania skutecznosci segmentacji komorek i jader komoérkowych zaproponowanej metody z innymi metodami znanymi z
literatury §wiatowej. Ponadto istotnym celem badan jest zweryfikowanie uniwersalnosci proponowanej metody segmentacji co
bedzie wymagato przeprowadzenia testow dla obrazéw mikroskopowych pochodzacych z réznych problemoéw cytodiagnostyki.

2. Zastosowana metoda badawcza/metodyka

Zaplanowano przygotowanie trzech baz wirtualnyh slajdéw, z czego jedna zostala juz przygotowane, a dwie nastgpne beda
zbierane w ramach realizacji niniejszego projektu. Akwizycja i opracowanie baz wirtualnych slajdow bedzie realizowana z
wykorzystaniem skanera slajdéw i materiatu badawczego Zaktadu Patomorfologii Szpitala Wojewddzkiego w Zielonej Gorze.
System odczytu i przetwarzania wirtualnych slajdéw zostanie utworzony dla $rodowiska Matlab oraz Java. Przegladarka
wirtualnych slajdow w jezyku Java bedzie miata mozliwo$¢ przetwarzania wirtualnych slajdow z wykorzystaniem algorytmow
tadowanych do przegladarki w postaci wtyczek.

W drugim etapie prac, rozwinigta zostanie metoda segmentacji obszaréw slajdow, na ktorych znajduja si¢ jadra komorkowe.
Planuje si¢ w tym celu wykorzysta¢ kilka r6znych metod w celu ich porownania: progowania, klasteryzacji danych i aktywnych
konturéw.

Ostatnim etapem przetwarzania obrazu w planowanych badaniach jest odkrycie na obszarach reprezentujacych jadra komorkowe
pojedynczych jader z wykorzystaniem losowych modeli geometrii stochastycznej. Zadanie to charakteryzuje si¢ duzym poziomem
trudnosci ze wzgledu na fakt, ze jadra komdrkowe tworza losowe struktury, w ktorych obiekty nie posiadaja wyraznych granic a
ponadto czgsto nachodza na siebie. Zbior takich obiektow mozna opisa¢ za pomoca procesu punktowego.

Ocena jakosci segmentacji oparta zostanie na analizie porownawczej efektywnosci diagnostycznej systemow z wykorzystaniem
proponowanych w projekcie i znanych z literatury §wiatowej metodach segmentacji wzbogaconych o techniki wyznaczania
parameterow morfometrycznych, i o wybrane klasyfikatory, badz zespoly klasyfikatorow. Co najmniej trzy problemy
diagnostyczne sa brane pod uwage: diagnostyka nowotworu piersi, klasyfikacja raka ptuc, oraz ocena reakcji pacjentow z
nowotworami szyi i glowy na radioterapig.

3. Wplyw spodziewanych rezultatow na rozwdj nauki, cywilizacji, spoleczenstwa

Wyniki uzyskane w ramach projektu przyczynia si¢ do rozwoju technik informatycznych w medycynie oraz umozliwia
przeprowadzenie zaawansowanych badan medycznych z zakresu cytologii. W pierwszym przypadku wkiad obejmowaé
bedzie:opracowanie zespotu metod segmentacji jader komorkowych lub komorek na obrazach cytologicznych, opracowanie
kryteriow pozwalajacych poréwnywaé skuteczno$¢ réznych metod segmentacji jader komérkowych na wirtualnych slajdach,
przygotowanie kompleksowego poréwnania skuteczno$ci roznych metod segmentacji jader komorkowych z wykorzystaniem
proponowanej metody segmentacji oraz wybranych metod segmentacji znanych z literatury naukowej, jak rbwniez opracowanie
oprogramowania wspierajacego przetwarzanie catych wirtualnych slajdow.W drugim przypadku wkiad obejmowaé bedzie:
opracowanie metody wczesnego odkrywania odczynow popromiennych dla pacjentow poddanych radioterapii na podstawie
analizy cech jader komorkowych dla materiatu pobieranego z bton §luzowych jamy ustnej (opracowanie takiej metody pozwoli
na wczesna diagnostyke odczyndéw popromiennych i podjecie procedury leczenia minimalizujacego efekty takich odczynow),
weryfikacj¢ hipotezy, ze analiza cech jader komoérkowych z materialu pozyskanego za pomoca biopsji cienkoiglowej z
nowotworu pluc jest réwnowazna badaniom immunochemicznym i molekularnym (wykazanie takiej réwnowaznosci
zmniejszytoby znaczaco koszty procedury diagnostycznej i przy$pieszyloby proces leczenia pacjenta), weryfikacje hipotezy, ze
analiza immunochemiczna materialu z biopsji cienkoiglowej nowotworu piersi jest rOwnowazna analizie immunohistochemicznej
(potwierdzenie tej hipotezy umozliwitoby stosowanie do badan immunochemicznych materiatu pozyskanego za pomoca biops;ji
cienkoigtowej, ktora jest badaniem znacznie mniej inwazyjnym niz badanie histopatologiczne).
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