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A Kutatas el6zményei

Az orvosi célu digitalis keépfeldolgozds hasznélata napjainkban egyre elterjedtebb a
patologusok korében. A legjabb rendszerekben elérhetévé valt, hogy a szdvettani
vizsgalatok altal igényelt Iépések nagy része automatizalhaté (festések, targylemezek
tovabbitasa, digitalis felvételek készitése stb.), és varhatéan ez a trend a jovében is
folytatodik [1]. Az ujszerli eszkozOk a szovetmintak feldolgozasanak kozvetlen eldnyei
mellett (nagyfelbontast, j6 mindségi, jol fokuszalt képek) szamos 1j lehetdség elott nyitottak
meg az utat, a telepatoldgiai rendszerekben ugyanis nincs sziikség tobbé a targylemezek
fizikai tovabbitdsara, hanem halozaton keresztiil is van lehetség a nagyfelbontast felvételek
katalogizalasara, megosztasara, reprodukciojara, tavoli elérésére. Az igy kiépult rendszerek
elterjedése, a hardvereszkozok teljesitményének novekedése, és a képfeldolgozasi eljarasok
fejlodése egylittesen készitette eld a kovetkezd 1épést, amely a képfeldolgozd eljarasok
megjelenéseét jelenti a napi rutin diagnosztikaban.

Ezek egy része pusztan a képalkotasi eljarasok tovabbfejlesztésének tekinthetd (kiilonféle
képjavitasi algoritmusok [2], CT adatok értékelése [3], 3D rekonstrukciok), azonban
megjelentek azok a specialis diagnosztikai szoftverek is, amelyek a szévetmintak tartalmi
analizisére is vallalkoznak. Ez utobbi esetben az elsé 1épés egy diagnodzis felallitasa felé
altalaban a kiilonféle szoveti komponensek detektdldsa. Erre a célra egyelére nem taldlhatunk
mindenre kiterjedd, altalanosan hasznalhaté modszereket, példaul az éltalam részletesebben
vizsgalt vastagbél szovetmintak esetén is szamos, egymastol jelentésen madszert talalhatunk
a sejtmagok keresésére [4] [5] [6] [7] [8] [9], illetve a tovabbi szdveti komponensek
elkulonitésére  (mirigyek, felszini ham). A kilonféle szegmentéldsi eredmények
felhasznalhatok akar kozvetleniil, a képernydén megjelenitve kiilonféle morfologiai és
morfometriai paramétereket, vagy akar a kozeljovOben lehetdség nyilhat ezeken keresztiil egy
részben, vagy akar teljesen automatikus diagnosztizal6 rendszerek fejlesztése felé [10] [11].

A kidolgozott kiilonféle eljardsok egymastdl jelentdsen eltérd alapelvek alapjan miikodnek.
Csak a sejtmagok detektalasat végz6 algoritmusok kozott is taldlhatunk olyan, a K-kdzép [12]
eljarason alapuld modszert, amely pusztan a képernydn elhelyezkedd pixelek szineire, illetve
azok eloszlasara épit, igy prébalva meg kulonféle osztalyokat kialakitani, amelyekb6l az
egyikbe remélhetdleg csak a sejtmagokat alkotd pixelek keriilnek. De emellett talalhatunk
joval Osszetettebb, a pixelek szineit és elhelyezkedését is figyelembe vevé régionovelési [13]
modszereket, amelyek ugyan joval nagyobb futasidé mellett, de valamivel pontosabban
tudjak meghatarozni az egyes sejtmagok pontos elhelyezkedeéset.

A szoftveres kornyezet valtozdsan tilmenden az utobbi években jelentdsen megvaltozott a
hardver lehetOségek tarhadza is. Az informatikaban egészen a 2000-es evekig megszokotta
valt, hogy a kiilonbdz6 processzorok teljesitménye évrél-évre folyamatosan novekszik,
miként ezt a kdzkedvelt Moore-térvény elére meg is josolta. Ez a nagyon egyszerii joslat
hosszl éveken Kkeresztiil idétallonak bizonyult, napjainkban azonban ez a dinamikus fejlédés
megtorpant, vagy legalabbis jelentdsen iranyt valtoztatott [14]. A processzorgyartok
kénytelenek voltak szembestilni azzal, hogy nem tudjak az érajelfrekvenciakat az eredetileg
elképzelt Gtem szerint ndvelni tovabb, és emiatt Uj megoldasokat kellett keresni a tovabbi
fejlesztesek szaméara. Ezek kozil az utobbi években a legszembetinébb a tobbmagos
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processzorok megjelenése [15], amelyek az évenkénti teljesitményndvekedést egy
meglehetdsen kézenfekvd oGtlettel biztositjak: egy processzoron beliil bizonyos egységeket
egyszeriien megduplaztak (négyszereztek, nyolcszoroztak), amelynek segitségével az eszkoz
elmeleti szdmitasi kapacitasa tovabbra is ndvekszik, kielégitve a piac igényeit.

A gyakorlatban azonban ez a szoftverfejlesztés szamara egy drasztikus szemléletmod valtast
igényelt. A szoftverfejlesztok ugyanis megszokhattak, hogy a nagy teljesitményigény(i
rendszerek esetében az optimalizalas mellett az idére is batran szamithattak, hiszen a
késdbbiekben megjelend hardver eszk6zokon futtatva az alkalmazésokat, azok gyakorlatilag
automatikusan gyorsabban miikodtek. Napjainkban ez azonban mar nem mondhaté ki ennyire
egyértelmiien, a tobbprocesszoros rendszerek maximalis teljesitménye ugyanis csak az 6sszes
processzor(mag) egyidejii terhelésével, tehat parhuzamos algoritmusokkal aknazhatd Ki.
Emiatt nagyon sok hagyomanyos mddszert érdemes optimalizalni, vagy ha ez nem
lehetséges, akkor teljes egészében ujragondolni, Ujratervezni a mai kor igényeinek
megfelelden.

A tobbmagos processzorok megjelenésén tulmenden azonban id6kdzben megjelentek egészen
ujszerl architektirdk is, mint példaul az 4ltalanos céli szamitdsokra hasznalhatod grafikus
kartydk (GPGPU-k). Az eredetileg a monitoron lathatd kép megjelenitésére kialakitott
hardvereszkozok idovel kiilonféle 3D szamitasok végrehajtasara lettek alkalmasak, az ipari
(é¢s nem kevésbé az otthoni jatékos) felhasznaldk igényeinek megfeleldoen egyre tobb
egyszerii végrehajtoegységgel rendelkeztek; majd kiilonféle shader generaciovaltasok [16]
utdn felmeriilt a lehetdség, hogy altalanos célu programok futtatasara is alkalmasak legyenek.
Ennek adott nagy lokést az Nvidia 2007-es lépése, amikor kiadott egy szoftverfejlesztési
kornyezetet is a sajat kartyaihoz (CUDA 1.0).

A szoftverfejlesztok szamara egy teljesen Uj vilag nyilt meg a toébb szaz magot tartalmazo, am
meglehetésen egyszerli, ¢és sok korlatot tartalmazd rendszerek programozasanak
lehetdségével. A nyers teljesitményt tekintve ezek az eszk6zok mar évekkel ezeldtt is
sokszorosan meghaladtak az aktualis csics CPU-k feldolgozasi kapacitasat, igy meglehetdsen
sok, nagy szamitasigénnyel rendelkezd alkalmazas iligyében folynak kutatdsok azok GPGPU-
n valé alkalmazhatdsagardl [17] [18]. A fejlesztések azonban meglehetésen nehézkesen
haladnak, ugyanis az Ujszerli eszkoz szdmos korlattal és specialis jellemzdovel bir a
hagyomanyos CPU-khoz viszonyitva, tovabba hianyoznak a kiforrott eszkzok, és a tobb
éves tapasztalatok is, amelyek a hagyomanyos fejlesztéseknél mar rendelkezésre allnak.

Célkitiizések

Az altalam els6dlegesen vizsgalt hematoxilin-eozin festésii vastagbél szovetmintakban (1.
abra) a sejtmagok megbizhat6é detektalasa tiinik az egyik legkritikusabb pontnak a késébbi
automatikus diagnosztikai rendszerek felé vezetd uton. Egyrészt ezek a szoveti komponensek
mar Onmagukban is szamos informaciot tartalmazhatnak (elhelyezkedésiik, méretik,
mennyiségiik) a késdbbi diagn6zishoz, masrészt szdmos tovabbi komponenseket (mirigyek,
hamsejtek) azonositdo eljards létezik, amelyek a mar elézdleg azonositott sejtmagokra
alapozzék a tovabbi feldolgozast.



1. abra: Hematoxilin-eosin festésii vastagbél szbvetminta.

Emiatt mindenképpen lényeges, hogy rendelkezésre alljanak olyan modszerek, amelyek mind
a pontossdg, mind pedig a sebesség tekintetében megfelelnek a gyakorlati felhasznélas
kovetelményeinek. A kiillonbozé eljarasok értékelésekor a sebesség mérése nem jelent
kiilondsebb problémat, a pontossag tekintetében azonban mar meglehetdsen nehéz
Osszehasonlitani két, egymastdl teljesen kiilonb6zd alapelvek szerint miikodd algoritmust.

Célom emiatt, hogy kidolgozzak egy mutatét, amely megmutatja, hogy egy adott
sejtmagkeresési eljaras milyen pontos eredményt adott egy teszt képen (amennyiben ismert
annak a referencia eredménye is). Mivel maga a mutatd kiértékelése is meglehetdsen
szamitasigényes miivelet lehet (a nagyfelbontasi képek tobb ezer sejtmagot is
tartalmazhatnak akar), emiatt megtervezek egy olyan modszert, ami a lehetdségekhez képest
minél kevesebb 1épéssel tudja visszaadni ezt az értéket nagyméretii mintdk esetében. Ez a
mutat6 alkalmas kell, hogy legyen a mar meglévé moddszerek Gsszehasonlitasara, illetve a
késobbiekben kifejlesztésre keriild 1j modszerek elényeinek objektiv vizsgalatara is.

Az mar az eldzetes vizsgalatok alapjan is nyilvanvalo, hogy nem lesz egy tokéletes modszer a
sejtmagok keresésére, altalaban talalkozhatunk kisebb pontossagot nyujté gyors eljarasokkal,
illetve nagyobb pontossagot ny(jté lassabb modszerekkel. Utdbbinak részben az az oka, hogy
a kulonféle eljarasok gyakran még a hagyomanyos képszegmentalasi modszereken alapulnak,
amelyek gyakran nem hasznaljak ki a napjainkban jellemzd t6bbprocesszoros rendszerek
lehetdségeit, kiilonésen nem az elmult években megjelent, legnagyobb teljesitményt rejtd
GPGPU-két.

Célkitlizésem, hogy kidolgozok egy olyan adatparhuzamos sejtmagkeresési eljarast,
amelynek pontossaga legalabb azonos a napjainkban rendelkezésre all6 egyik legjobbnak
tekinthetd régiondvelési modszerrel, mindezt az eredményt azonban rovidebb futasidd alatt
adja vissza. A régiondvelési eljaras két f6 részbdl all, magéabol a régiondvelési folyamatbol,
illetve az ehhez sziikséges kiindulo (seed) pontok keresésébol. Célom egy olyan, a GPGPU-k
specialis kovetelményeihez is alkalmazkodo Uj, adatparhuzamos maodszer kidolgozasa, amely
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mindket terlileten minél jobban kihasznalja az eszkdzok rendelkezésre all6 szamitasi
kapacitasat.

A kilonféle képszegmentalasi eljarasok egeészen masféle parametereket igényelnek, de
altalaban elmondhatd, hogy barmilyen jo is a kidolgozott moddszer, csak a megfeleld
paraméterkészlet segitségével lehet elérni annak maximalis pontossagat. A lehetséges
paraméterek szdma azonban gyakran olyan nagy, hogy az ideélis paraméterkészlet
megtal&lasa manuélisan reménytelen feladat.

Célom, hogy kidolgozzak egy olyan evoldcios alapokon nyugvé maodszert, amely alkalmas
arra, hogy nagyméretli paramétertér esetén is képes ajanlani egy, a gyakorlatban jol
hasznélhatd paraméterkészletet a kilonféle sejtmagkeresesi eljarasok szamara. A genetikus
algoritmusok meglehetdsen szamitasigényesek, igy elkészitem egy elosztott rendszer terveit
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régionovelési algoritmus szamara.

Vizsgalati modszerek

Szegmentalo algoritmusok pontossaganak vizsgalata

Az egyes képfeldolgozasi eljardsok egészen kiilonb6zd uton juthatnak el hasonlo
eredményekhez, igy azok pontossaganak meghatarozasat célszeriien nem az algoritmus
vizsgalataval, hanem csak az altaluk nyujtott eredmény alapjan végezhetjik el. A
szubjektivitas  kikiiszobolése érdekében kidolgoztam egy mérészamot, ami egy
referenciaképhez viszonyitva hatdrozza meg, hogy a teszt eredmény att6l milyen mértékben
tér el. A modszer egy-egy megfeleltetéssel parositja a teszt és referencia sejtmagokat, ezek
alapjan megszamolja a szokasos terminologia szerinti [19] true-positive, true-negative, false-
positive, false-negative talalatok szdmat, azzal kiegészitve, hogy a hibas talalatok alapjan az
alabbi sulyozast hasznalja:

Saly; = Min(Miny(Tav(T;, R))) / Atméré(R) * KT), 1) 1)
Ahol:

o Tav(Ti, R;): Ateszt sejtmag i. pixelének es a referencia sejtmag j. pixelének a

tavolséaga.

o Atmérd(R): A referencia sejtmag (legnagyobb) atméréje.

e KT: Konstans paraméter
Majd ezek alapjan kiszamoltam a pontossagot:

Pontossag = (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN) )

Mivel ez a pontossag szovetmintanként kiilonbozé lehet, emiatt a vizsgalatot egymast
kovetden tobb képre is le kell futtatni, és ezek szamtani atlaga adja meg az algoritmus
pontossagat.



A pontossagi vizsgalatokhoz szilkség van referenciaeredményekre is, ezt ebben az esetben
képzett patologusok altal annotalt képek (a szdvetmintakon kézzel megjel6lték, hogy
pontosan hol helyezkednek el a sejtmagok) jelentik.

Szegmentalo algoritmusok futasidejének vizsgalata
Mivel az egyes algoritmusok 6sszehasonlitasa soran lényeges lehet azok futésideje, ezt az

alabbi modszerrel mértem:

1. Az alkalmazés elinditasa.

2. Egy mérés lefuttatdsa idomérés nélkiil (bemelegités). Ezt a futtatast a késébbiekben
nem vesszik figyelembe, hiszen itt még eléfordulhatnak kiilonféle forditasi
miiveletek, illetve a gyorsitotarak sincsenek olyan allapotban, mint a késdbbi mérések
soran.

3. N darab mérés lefuttatasa, ami az alabbiakbal all:

a. Idomérés elinditésa.
b. Teljes sejtmagkeresési folyamat végrehajtasa.
c. Idémérés leallitasa.
d. Futasidok feljegyzése.
4. Az alkalmazas leéllitasa.

5. Az eldz6 mérések alapjan atlagos futdsidd kiszamitésa.

Mivel a futasidé nagyban fiigg a feldolgozott szovetmintatol (kép mérete, sejtmagok szama),

igy itt is tobb kép feldolgozasa utan hatdroztam meg egy atlagos futasidot.

Szegmentalo algoritmusok 6sszehasonlité vizsgalata

A Kkutatas sordn gyakran volt sziikség két algoritmus hatékonysaganak az 6sszehasonlitasara.
Ennek sordn mindkét algoritmusra elvégeztem a pontossagi és iddmérési vizsgalatot, majd
ezek eredményét hasonlitottam 6ssze. Két szegmentalasi algoritmus 6sszehasonlitasa soran
értelemszerien mind az id6, mint a pontossag esetében csak az azonos mddszerrel és azonos
mintakon végrehajtott méréseket hasonlitottam 6ssze.

Az id6 és pontossagi értékeket egy tetszOlegesen megvalasztott sulyozassal egy kozos
mérdszamkeént is lehetne kezelni, de végiil azt a megoldast valasztottam, hogy ezeket kiilon-
kiilon értékeltem, hiszen mindig az adott feladat és rendelkezésre allo er6forrasok dontik el,
hogy ezek kdzil melyik milyen sullyal szamit.

Régionovelés paramétereinek optimalizalasa

A régionovelési algoritmus Iépései (eldfeldolgozas, régiondvelés, 0sszendtt sejtek szétvagasa)
meglehetdsen sok (az altalunk hasznalt implementacioban 27 darab) paramétert igényelnek,
amelyek pontos megvéalasztasa esetén varhatjuk csak el, hogy a modszer a lehet6 legnagyobb
hatékonysaggal miikodjon. Maga az alapprobléma egyszeriien modellezhetd, adott 27 darab,
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egymastdl fliggetlennek tekinthetd paraméter megadott értékkészlettel, adott egy algoritmus
(és annak implementacioja) ami szovetmintak alapjan a megadott paraméterekkel eldallitja a
mintaban taldlhatd sejtmagok listajat, illetve adott egy kiértékeld fiiggvény, amely a
rendelkezésre allg, orvosok altal manuélisan annotalt mintdk alapjan megadja a vizsgalt
paraméterkészlethez tart6z6 pontossagot.

A rendelkezésre Aall6 optimalizalasi moddszerek kozil én az evollcios modszereket
részesitettem eldnyben, egészen konkrétan egy genetikus algoritmust készitettem a feladat
megoldasara. Figyelembe véve a megoldds nagy szamitasigényét, mindezt egy elosztott
kdérnyezetben implementaltam, a master-slave modellnek megfelel6en.

Uj tudomanyos eredmények

1. téziscsoport

Szamos sejtmagkeresési eljarassal talalkozhatunk, ezek altalaban josagi vizsgalatokkal is
jarnak, ezek azonban kilonféle mddszereket alkalmaznak az értékeléshez, igy eredményik
egymassal nem 0©sszehasonlithatd, masrészt az értékelések csak a hagyomanyos
képfeldolgoz6 algoritmusokra kidolgozott altalanos médszereken alapulnak (pl. dontési tabla)
és nem veszik figyelembe a sejtmagkeresési eljardsok 4altal tadmasztott specidlis
kdvetelmenyeket.

Leggyakrabban a szegmentalasi algoritmusok pontossagat egy teszt és egy referencia
eredmény pixelenkénti dsszehasonlitdsaval szoktdk meghatarozni. Ez ugyan egy nagyon jol
kezelhet6 mérészamot ad arra vonatkozolag, hogy a kép pixeleit egymastdl teljesen
fliggetlendl vizsgalva, az egyes pixelekre vonatkozoan az algoritmus jol allapitotta-e meg,
hogy azok egy sejtmag részei vagy sem. A gyakorlatban azonban ez nem ad kielégitd
eredményt, hiszen gyakori, hogy tébb egymashoz kézel allo kisebb sejtmagot a szegmentald
algoritmus egy nagy sejtmagként hatdroz meg, amit ez az egyszerli ellendrzés tokéletes
eredménykent fogadna el. Ehhez hasonl6an, a gyakorlatban nagyobb hibanak szeretnénk
tekinteni, ha egy rendszer sok Kkisebb sejtmagot nem talalt meg, mintha csak egy darab
ugyanilyen teriiletli nagy sejtmag maradt ki.

1.1. tézis: Eljarast dolgoztam ki, amely 6tvozi a pixel- és objektumszintii értékelések
elonyeit, igy a meglévé modszereknél jobban alkalmazhat6 szévetmintakban
sejtmagokat keresé szegmentalé eljarasok objektiv 6sszehasonlitasara.

Az altalam kifejlesztett modszer [20] nem csak a fent emlitett pixel szintli 6sszehasonlitast
vegzi el, hanem elészor megprobalja egymashoz rendelni a teszt és a referencia eredményben
talalhato sejtmagokat, majd ezekre a sejtmagokra végzi el a részletes 6sszehasonlitast. Ezzel a
pontossagi mérészam tartalmazza annak az ellendrzését is, hogy valoban a referencia
eredményben meglévé szamu és elhelyezkedésii sejtmagot talalt-e a szegmentald algoritmus,
illetve ezen tilmenden a parokra a pixelenkénti Osszehasonlitast alkalmazva informaciot ad
az egyes megtalalt sejtmagok alakjanak megfeleldségérdl is.
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1. algoritmus: Atfeds sejtmagokat vizsgdlé visszalépéses keresés vizlata.

1.2. tézis: Kidolgoztam egy keresési algoritmust, amely nagy mennyiségi, egymast
atfedo referencia és teszt sejtmagokat tartalmazo szegmentalasi eredmények esetén a
hagyoméanyos keresésekhez képest kevesebb lépéssel hatarozza meg a legnagyobb
pontossagi értéket nyajtd parositasokat.

Az elozoleg felvazolt pontossagi mutatd a gyakorlatban jol hasznalhatd, azonban kiszamitasa
meglehetdsen eréforras-igényes. A pixelenkénti vizsgalat el6tt ugyanis sziikség van az egyes
teszt illetve referencia sejtmagok egyméashoz rendelésére, ez pedig egymast atfedd sejtmagok
(illetve igy az atfedéseken keresztiil kialakuldo hossz lancok) miatt nem egyértelmii. A
legnagyobb pontossdgot nydjté parositds megtaldlasa tobb ezer sejtmag esetén
hasznalhatatlan futasidot eredményezne, ezért kidolgoztam egy madszert (1. algoritmus), ami
az egymast atfed6 sejtmagokat klaszterekbe rendezi [21], majd egy specialis visszalépéses
keresésnek koszonhetben a lineéaris kereséshez képest kevesebb 1épéssel meghatarozza a
legjobb referencia-teszt sejtmag parositast [20].

2. téziscsoport

A szdveti mintakon sejtmagok keresésére szamos szegmental6 algoritmus létezik, ezek kozl
az egyik legigéretesebb a kiilonféle régiondvelési eljarasok kore. Az algoritmus alapvetd
Iépéseinek (el6feldolgozas, kezdépont keresés, régiondvelés, utdfeldolgozas) egy részét,
illetve egyes rész miiveleteket (szlirdk, konvolucidés miiveletek) mar sikeriilt jol
parhuzamositani, a minél rovidebb futasid6é érdekében azonban érdemes a kezddpont keresés
és a régionovelés szdméra is kidolgozni (j, adatparhuzamos kornyezetben is miikodo
algoritmusokat.

2.1. tézis: Kidolgoztam egy adatparhuzamos régiondvelési eljarast, amely alkalmas
szOveti mintdkon parhuzamosan tobb Kiindulépontb6l kiindulva sejtmagok
detektalésara.

Szamitasi kapacitas tekintetében a GPGPU alapld platformok jelentik az egyik legjobb
alternativat napjainkban [22], emiatt a megvalositott algoritmus alkalmazkodik a rendszer
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altal megkivant kotottsegekhez. Mivel a GPGPU esetében tobb szaz végrehajtd egységgel
rendelkezlink, és a szaldk szamat még ennél is joval nagyobbnak érdemes valasztani azok
teljes leterheléséhez, emiatt az algoritmus a lehetd legnagyobb mértékli parhuzamositést
hasznélja tobb szinten is: régiondvelés soran az egyes kontlrpontok adatait kulon szalak
dolgozzadk fel, emellett egy magasabb szinten, egyidében tobb régionovelés is futhat
parhuzamosan egy kartyan [23].

2.2. tézis: Kidolgoztam egy adatparhuzamos régiondvelési kiindulopont keresési
eljarast, amely alkalmas a régionovelési eljaras szamara egyidében tobb kezddpont
kigyitijtésére.

Az egyes régionovelések kozotti kezdopont keresés soran szintén érdemes kihasznélni a
GPGPU altal nyujtott lehet6ségeket, ez pedig 0j, adatpdrhuzamos keresési modszereket
igényel, ami a szinkronizaciés miveletek nehézsége miatt jelent kiilonosen nagy kihivast. A
jelent6s sebességndvekedésen tilmenden ez amiatt is sziikséges, mivel az elébb emlitett (j
régionovelési modszer egy idében tobb nodvelést is tud kezelni parhuzamosan, igy a
kezdOpont keresést is Ugy valositottam meg, hogy ne csak egy pontot, hanem egyidében tobb
lehetséges kiindulé pontot is keressen, mivel csak igy tudja maximalisan taplalni az ezt
kovet6 noveléseket [23].

2.3. tézis: lgazoltam, hogy az ujonnan kifejlesztett adatparhuzamos régionovelési eljaras
(KiindulOopont keresés és régionovelés) a jelenleg meglévé hagyomanyos régionovelési
eljarasokhoz képest azonos pontossagot ér el jelentosen Kkisebb futasido mellett.

Implementéaltam CUDA kornyezetben az adatparhuzamos régionovelési algoritmust, majd a
fent ismertetett modszerekkel ellendriztem a modszer pontossagat, illetve futasidejét. A
vizsgalat eredményeképpen megallapitottam, hogy a CPU és a GPGPU alapl régiénovelés
pontossaga gyakorlatilag azonos, mig a GPGPU alapl véltozat futdsideje altaldban
fele/harmada a CPU alapunak [23] [24].

3. téziscsoport

3.1. tézis: Kidolgoztam egy evolucids algoritmust, amely alkalmas a régiondvelésen
alapulo sejtmagkeresési eljarasok nagy mennyiségii, egymastol fiiggetlennek tekinthet6
paramétereinek optimalizaldsara. A mérési eredmények igazoljdk, hogy az altalam
kidolgozott mddszer olyan Uj paraméterkészletet hataroz meg, hogy az a kordbban
ismert legjobb paraméterkészletnél 4,3%-kal jobb eredményt szolgaltat.

A régiondvelési algoritmus meglehetdsen nagy szamu paramétert igényel (27 darab), ezek
értekkészlete is meglehetdsen nagy, illetve ismeretlen az egyes paraméterek egymasra
vonatkoz0 hatésa, igy az optimalis paraméterkészlet manualis megkeresése szinte lehetetlen,
de még a hagyomanyos linearis kereséssel is valdsziniileg évekbe telne. Emiatt kidolgoztam
egy genetikai algoritmust [25], amely alkalmas arra, hogy meghatarozzon egy, a gyakorlatban
is jol hasznalhat6 paraméterkészletet. A gyakorlati tesztek soran kidertlt, hogy a modszer
bevaltotta a hozzd fizott reményeket, 440. generdcid utan a modszer altal ajanlott
paraméterkeszlet mar 4,3%-al nagyobb pontossagot nyujtott, mint az altalunk hasznalt
régionovelési implementaciohoz tartozo jelenleg ismert legjobb paraméterkészlet [25].
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2. algoritmus: Elosztott master-slave alapl genetikai algoritmus felépitése.

3.2. tézis: Statisztikai modszerekkel a rendelkezésre all6 manualisan annotélt mintak
alapjan megallapitottam a sejtmagkeresés paramétereit optimalizalé genetikai
algoritmus szamara  sziikséges kezd6  generacié paramétereinek idealis
értektartomanyait.

A genetikai algoritmus szamara kritikus lehet az els6 induld generacioban talalhato
kromoszomak létrehozésa. Hogy ezek minél kdzelebb keriiljenek az elvart eredményhez, a
rendelkezésre all6, manuélisan annotélt mintdkon taldlhaté sejtmagok alapjan kuldnféle
statisztikai modszerekkel megéllapitottam néhany paraméterre olyan hatéarétékeket [26]
(sejtmag méret, intenzitds, korszerliség stb.), amelyek kozott célszerli a kezdd generaciod
génjeinek konkrét értékeit megvalasztani.

3.3. tézis: Megterveztem és implementaltam egy olyan keretrendszert, amely alkalmas
genetikai algoritmusok elosztott futtatdsara, mikozben modularis felépitésének
koszonhetoen tamogatja a genetikai operatorok és a kommunikacios protokollok szabad
megvalasztasat. A mérési eredmények igazoljak, hogy a régidkeresési eljaras
paramétereinek optimalizalasa soran az elosztott rendszer futasideje jelentosen Kisebb,
mint a hagyomanyos szekvencialis megoldas iddigénye.

A genetikai algoritmusok altalaban nagy szamitasigénnyel rendelkeznek, ez ebben az esetben
kiemelten igaz, mivel a josagi fuggveny kiertékeléséhez az egyes paraméterkészletekkel el
kell végezni egy régionovelést illetve egy pontossagi kiértékelést egymas utan tobb
szOvetmintara is. A megoldast ebben az esetben is egy elosztott rendszer jelentette (2.
algoritmus), amely a nagy er6forras-igenyre tekintettel egy halozatokon keresztll
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Osszekapcsolt gépeken futd, tobb szaz kliens egyideji futtatdsat is lehetové teszi.
Megterveztem egy ezeknek a feltételeknek megfeleld rendszert [27], mindezt olyan
szempontok szerint, hogy mind az egyes genetikai operatorok, mind pedig a kliensek es a
szerver kozotti kommunikacio formaja tetszélegesen megvalaszthatd legyen. A modszernek
koszonhetden az evolicids algoritmus futasideje jelentésen csokkent.

Az eredmények hasznositasi lehetdsége

A képfeldolgozas egy meglehetésen nagy teriiletet lefed6 témakor, aminek jelen kutatas csak
egy nagyon specializalt terliletét, a szovetmintdkon val6 sejtmagok keresését célozta meg. A
vizsgalt teriilet azonban gyakorlati szempontbol nagyon fontosnak tekinthetd, hiszen
napjainkban egyre inkabb vérhatjuk a kiilonb6z6 automatikus diagnosztikai rendszerek
megjelenését. Amikor konkrét betegek diagnosztikajardl beszélhetiink, akkor talan nem is
kell részletesen elemezni, hogy milyen sokat jelent akar néhany szazalékkal pontosabb
kiértékelés, ami az evoluciés algoritmus altal nydjtott jobb paraméterkészlet alapjan
elérhetové valt.

Az éaltalam kidolgozott GPGPU alapl régiondvelés azonos pontossdg mellett
kétszer/haromszor gyorsabb futasidét eredményez. A relativ gyorsulds mellett érdemes
figyelembe venni azt is, hogy a hagyomanyos CPU alapl regiondvelés egy nagyobb
szovetmintat kozel egy oras futdsiddvel tud csak feldolgozni, ehhez képest az elérhetd 20
perc korlli eredmény nem csak egyszeri gyorsitast jelent, hanem a régiénovelést felveszi a
gyakorlatban is hasznalhaté médszerek kzé.

Az altalam kidolgozott pontossagi mutato pedig a késObbiekben lehetdséget nyujt az Gjonnan
megjelend sejtmagkeresési eljarasok Osszehasonlitasara, ahol kilon érdekes lehet az egyes
ujabb fejlesztések és a megeldz6 valtozatok kozotti kiillonbségek analizisére. A mutatd a
gyakorlatban jol hasznalhatonak bizonyult, hiszen ezen a mutaton alapul az altalam
kidolgozott paraméter optimalizalas, illetve a GPGPU alapu régionovelés pontossaganak
igazolasa is.
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