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Поиск новых путей применения наноматериалов в биомедицине требует тщательного
анализа их свойств на клеточном уровне [1]. Техника корреляционной микроскопии, при
которой исследуемый объект может быть визуализирован с применением нескольких ти-
пов микроскопии одновременно позволяет быстро получить информацию о пространствен-
но-спектральных параметрах образцов. Однако ключевым этапом является подготовка и
анализ больших массивов данных. Применение в подобных задачах алгоритмов машинно-
го обучения может не только значительно сократить затрачиваемое на обработку время,
но и способствует выявлению неочевидных исследователю закономерностей [2].

Целью данной работы является автоматизированный анализ митотического индекса
клеток аденокарциномы лёгких человека A549 с применением алгоритмов машинного
обучения. Для этого F-актин и ядра клеток, зафиксированных спустя 24 часа культи-
вации, были окрашены ФИТЦ-конъюгированным фаллоидином и ДАФИ соответствен-
но. Анализ образцов производился с применением системы высококонтрастной микро-
скопии темного поля в сочетании с гиперспектральной визуализацией CytoViva. Сним-
ки цитоскелета и ядер были получены с использованием модуля двухрежимной флу-
оресценции. Сегментация единичных клеток на снимках была выполнена посредством
программного обеспечения CellProfiler 4.0.0. Конфигурационный файл, содержащий ин-
формацию о параметрах клеток (площадь, интенсивность флуоресценции) был загружен
в CellProfiler Analyst 2.2.1 для бинарной классификации с применением алгоритмов ма-
шинного обучения Random Forest и Fast Gentle Boosting. В качестве тренировочного набо-
ра данных вручную были отобраны 20 клеток, находящихся в интерфазе (отрицательные)
и 10 клеток в состоянии деления (положительные). Точность классификации относитель-
но ручного анализа клеток оценивалась посредством матрицы ошибок и подсчета метрик
точности (полнота, аккуратность, F-мера).

В результате исследования был сформирован набор данных, состоящий из 28 групп
снимков в трех каналах: темное поле и два канала флуоресценции. Общее количество
клеток, подсчитанное вручную составило 528, из которых 63 находились в состоянии де-
ления (митотический индекс - 12%). Автоматизированный процесс сегментации позволил
выявить 99% клеток на снимках. Наиболее точные предсказания классов были получены с
использованием алгоритма Fast Gentle Boosting, при котором общая точность была равна
95%, а значение F-меры составило 0,75.

Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда (проект № 20-13-
00247).
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