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Objetivos

O presente projeto de pesquisa tem por
objetivo o desenvolvimento de modelos de
classificacéo de regides em células de glébulos
brancos, especialmente eosindfilos, linfdcitos,
monaocitos e neutrdfilos. Pretende-se
desenvolver algoritmos capazes de pavimentar
o0 caminho para sistemas automaticos de
deteccdo de condi¢cbes e doencas em laminas
histolégicas, para o caso de esfregaco de
sangue. Para tanto, sera abordada a biblioteca
de redes neurais, PyTorch, de cédigo aberto
construida na linguagem de programacao
Python. Serdo utilizadas redes neurais
convolucionais, como a U-Net, desenvolvida
para segmentar regides biolégicas.

Métodos e Procedimentos

O desenvolvimento do método empregado se
deu a partir do embasamento tedrico obtido na
revisdo bibliogréafica, destacam-se Bain! (2005)
pela proposta de automacgéo no diagnoéstico de
esfregaco de sangue, Ronneberger* (2015)
pelo uso da arquitetura U-Net na segmentacdo
de imagens biomédicas, Niazi?2 (2019) e Patil®
(2013) com analises sobre as vantagens e
limitagbes do uso de inteligéncia artificial no
diagnostico de doencgas e patologias.

A construcdo do dataset de treinamento e
validac@o da rede neural desenvolvida se deu
empregando o conjunto de imagens de células
de gl6ébulos brancos de dominio publico do
portal de datasets de saude Raabin. Ao todo, o

dataset utilizado consiste de 1854 imagens,
sendo 927 imagens de laminas histolégicas das
células fotografadas e outras 927 imagens as
labels segmentadas de treinamento e
validacéo. Nesta divisdo, 690 foram utilizadas
para teste e 237 para validacdo. O estudo das
ferramentas e funcionalidades oferecidas pela
biblioteca PyTorch foi de grande importancia a
fim de desenvolver uma rede neural com os
pardmetros  corretos para realizar a
segmentacdo das células. O ambiente de
execucdo foi o Google Colaboratory (Google
Colab), de carater online e gratuito para
execu¢cdo de cédigos Python na nuvem,
escolhido por sua versatilidade, diversos
recursos de trabalho e o oferecimento de GPU,
importante para executar os algoritmos de
classificagéo.

Resultados

Na figura 1 pode ser visto, como exemplo, a
segmentacdo de uma célula de mondcito dada
pela rede neural desenvolvida. Nela, as
imagens a) b) e c) sdo respectivamente a
imagem da célula de mondcito na lamina
histolégica, sua mascara para treinamento e
validacio e a saida da rede neural
segmentada. Na imagem de saida c), podem
ser identificadas as regibes segmentadas, a de
cor preta como a area externa a célula, cor
roxa como as paredes celulares e citoplasma e
0 branco como o nucleo celular. Com um total
de 10 épocas de treinamento, a rede atingiu
98,91% de acuracia para classificacdo com
3,33% de perda. Para acompanhar a acurécia,
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também foi adotado o coeficiente de Sgrensen-
Dice (conhecido popularmente como Dice
Score) que além de verificar os pixels corretos
gue a rede segmenta, também penaliza pelos
“falsos” corretos. Nesta execucao, o Dice Score
final foi de 95,37%. A Figura 2 representa o
grafico da performance da rede neural
convolucional para este treinamento.

Figura 1: Segmentacéo de uma célula de mondcito
pela rede neural desenvolvida.
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Figu[a 2: Gréfico da Acuréacia, Perda e Dice Score
por Epocas da rede neural desenvolvida.

Conclusodes

O desenvolvimento proposto por este projeto
de redes neurais convolucionais para a
classificacdo de regides de células de sangue
concluiu em resultados satisfatérios que
reforcam a eficacia e utilidade da arquitetura U-
Net para a segmentacao de imagens biolégicas
e biomédicas. Consequentemente, a acuracia e
Dice Score respectivos de 98,91% e 95,37%
obtidos com um dataset relativamente menor
gue a maioria das aplicacBes intensificam as
expectativas de desempenho em situacbes de
datasets maiores e com a andlise ideal de
épocas para treinamento, representando uma
area promissora no ambito de inspecdo médica
e pesquisa académica.

A variedade de aplicacbes do material
desenvolvido por esta pesquisa € muito vasta,
a exemplo da analise do estado de salde das
células por meio de sua morfologia
segmentada, a deteccdo da presenca de
parasitas e doencas relacionadas, e da
contagem de células de um determinado tipo
através da deteccdo e segmentacdo aqui
apresentada.
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