Obudai Egyetem

Doktori (PhD) értekezés

Adatparhuzamos sejtmagkeresési eljaras fejlesztése és

paramétereinek optimalizalasa
Szénasi Sandor

Témavezeto:
Vamossy Zoltan, PhD

Alkalmazott Informatikai Doktori Iskola

Budapest, 2013. majus 30.



Szigorlati bizottsag:

Hermann Gyula, egyetemi docens, CSc
Sergyan Szabolcs, egyetemi docens, PhD
Imreh Csanad, egyetemi docens, PhD

Nyilvanos védés teljes bizottsaga:

Galantai Aurél, egyetemi tanar, DSc
Sima Dezs0, egyetemi tanar, DSc
Fullér Robert, egyetemi tanar, CSc
Rovid Andras, egyetemi docens, PhD
Sergyan Szabolcs, egyetemi docens, PhD
Kovacs Laszld, egyetemi docens, PhD
Kovacs Szilveszter, egyetemi docens, PhD

Nyilvanos védés id6pontja:



TARTALOMJEGYZEK

TARTALONUIEGYZEK.....eveeuiereiririereissisessesesssessessessesssessessesssassessessesssessessesstsssessessessssssessessessssssessessesssessessessens 3
KOSZONETNYILVANITAS........coviiiieriireteieeiseesestesesessesesessesessessessssssssssessessessessssessesssssesessassestessesensensensesssanes 4
BEVEZETES.....ocotiiiuieeeeireseesesessessesessessessesssssssessessassssssessessessssessessessesessessessassesssessestsssesesessessessesesensessesssanes 5
1. SZOVETMINTA SZEGMENTALO ALGORITMUSOK OSSZEHASONLITO VIZSGALATA ....cuevuveveenernrircneenens 10
1.1. SZEGMENTALASI ALGORITMUSOK ERTEKELESI MODSZEREINEK ATTEKINTESE vvvvvvveverererererererererereeesesesesesesesesssesesesees 10
1.2. MEGFELELGO MERGSZAM KIALAKITASA. vvvvvvvreverererererereresssessssssssssssssesssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssesen 13
1.3. KIERTEKELS ALGORITMUS TERVEZESE ES IMPLEMENTALASA ....evvvvvvereerererereeseerereeeeeeererssssesesesssssssesssssssssssssssssseee 18
1.4. FUTASIDO FIGYELEMBEVETELE ..vvvvruvrrererssesesesesessssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssnns 23
1.5. SEJTMAGKERESO ALGORITMUSOK OSSZEHASONLITO VIZSGALATA evvvvvvvrerererererererereeeseresesesssssssssssssssssssssssssssssesees 26
1.6. EREDIMIENYEK ERTEKELESE vvvvvvvvvvereseresesesesssessssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssens 31
2.  ADATPARHUZAMOS REGIONOVELESI ALGORITMUS KIDOLGOZASA........coueeverirreerenneienesessessessessesesenss 33
2.1. PARAMETEREK, TARHELYEK MEGVALASZTASA ..vvvvvvvererrrerererrresesesessssesssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssens 33
2.2. REGIONOVELG ITERACIO ..vvvvvvvrvrerererererereresesesesssesssssessssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssens 35
2.3. UTOFELDOLGOZAS. .. ceieeevetieeeeeeeeetaiieeseeeeeeetateaeeeeessestaaaeeessrssatanseeessessarannseessssssanneseesssssrsnaaeeessessnsnnnaeeeees 38
2.4, KIINDULOPONT KERESES PARHUZAMOSITASA «..covvtvttiieteeeieittiiieeeeeeretttieeeeessessstnesesesessssnnaesessssssssnieesesssssssnnnns 39
2.5. AZ ALGORITMUS JOSAGI ES HATEKONYSAGI VIZSGALATA ...vvvvverererererererererererererssesssssssssssesssssssssssssssssssssssssssssssees 42
2.6. EREDMENYEK ERTEKELESE «.evvvvvuuneeeeeeeerssueteeereresssneseeesessssnneseessssssmnnsesessssssssnnsessssssssssmesessssssssnseeeesssssssnnnnns 48
3.  REGIONOVELES PARAMETEREINEK OPTIMALIZALASA .......cceeviireereeeiieesessessesnessssessessessesessessessessesensenes 49
3.1. PARAMETER OPTIMALIZALAS LEHETOSEGEI vvvvvvvvvrrreverererereresesesssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssns 49
3.2. A GENETIKUS ALGORITMUS INDITASAHOZ SZUKSEGES PARAMETER INTERVALLUMOK.....evvverererererererererererererereeeseeenens 52
3.3. GENETIKUS ALGORITMUS KIDOLGOZASA ....cevvuueieeeieiettiieeeeeeeettstiieseeeseestatieseeesssstsnesesesesssnneaesesesssssnnesessssesses 68
3.4. ELOSZTOTT GENETIKUS ALGORITMUSOK ATTEKINTESE ..uevereveruuieeeeerersrsnieeeerrrsstaeseeeserssssneseesssssssnieeeesssesssnnnns 74
3.5. ELOSZTOTT RENDSZER KIEPITESE vvvvvvvvvverereseresesessssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssens 80
3.6. GENETIKUS ALGORITMUS KIMENETENEK ANALIZISE ...evvvvuunieeeiertrruiieeeeeeeeersnieseeerrsssssiesesssessssneeeesssesssmnesessssssses 90
3.7. EREDMENYEK ERTEKELESE «.evvvvvuueeeereeesssueteeereresssneseeeseesssnneseessessssnnesessssssssnnsesssssssssseeessssssssnmeeeesssssssnnnnns 98
OSSZEGZES (TEZISEK) ...ueeueeeeiuiieereseeinieesseessssessesssssssssessessssssessessesssessessessssssessessessssssessessessssssessessssssessessnas 100
AZ EREDMENYEK HASZNOSITASA, TOVABBFEJLESZTESI LEHETOSEGEK.......cceeueeeiriercncnssrsassseesesessssessesenns 105
FELHASZNALT IRODALOM .....vooueviereieeseesseseessessessesseessessessssssessessessssssessessesssessessesstsssessessesnsessessessssnsessessesns 106
SAJAT PUBLIKACIOK .....ooueieeeneeieiiiieesesssssesessesesssesesssssssssesssssssssassessessssssassessessssssessessessssssesessesssssessessens 115
FUGGELEK 1 — PONTOSSAGI VIZSGALAT RESZLETES ADATAL....ueeeuiimieeeeeesnissseesessssssessessessssssesssssessssssessenns 116
FUGGELEK 2 — PARAMETEREK ERTEKEINEK GENERACIONKENTI VALTOZASA . ........cvereeeenerirrenesenessesnesesnens 121



KOSZONETNYILVANITAS

EzUton mondok koszonetet témavezetémnek, Dr. Vamossy Zoltannak eredményeim
elérésében, értekezesem elkészitésében nyuljtott magas szinvonall, folyamatos és aldozatos

segitségéért.

Kdszonoém az Alkalmazott Informatikai Doktori Iskola tagjainak, kilénoésen vezetdjének,

Prof. Dr. Galantai Aurélnak a hasznos szakmai tanacsokat és a kollegialis segitséget.

Kilén szeretném megkdszonni a segitséget Dr. Kozlovszky Miklosnak, akinek nagy szerepe
volt a témavalasztasban, illetve a kutatds megkezdésében, és Dr. Molnar Bélanak, aki a
rendelkezésemre bocsatotta a 3DHistech Kft. altal a ttméban mar elért eredményeit.

Az Obudai Egyetemen dolgozé kozvetlen kollégaimnak - kiilondsen Dr. Tick Jozsefnek,
Prof. Dr. Sima Dezsonek, Dr. Sergyan Szabolcsnak - k&szondm a tdmogatast, a kitarto

0sztonzést értekezésem elkészitése soran.

Kdszondém csaladomnak a megértést, biztatast és az aldozatvallalast, amivel az értekezésem

elkészitését lehetové tették.



BEVEZETES

Az orvosi celu digitalis képfeldolgozas hasznalata napjainkban egyre elterjedtebb a
patologusok korében. A legijabb rendszerekben elérhetové valt, hogy a szovettani vizsgalatok
altal igényelt Iépések nagy része automatizalhato (festések, targylemezek tovabbitasa, digitalis
felvételek készitése stb.), és varhatdéan ez a trend a jovOben is folytatodik [1]. Az Gjszeri
eszkozok a szovetmintak feldolgozasanak kozvetlen elényei mellett (nagyfelbontasd, jo
mindségli, jol fokuszalt képek) szamos 1j lehet0ség el6tt nyitottak meg az utat, a
telepatoldgiai  rendszerekben ugyanis nincs sziikség tobbé a targylemezek fizikai
tovabbitasara, hanem halozaton keresztul is van lehetdség a nagyfelbontast felvételek
katalogizalasara, megosztasara, reprodukciojéra, tavoli elérésére. Az igy kiépllt rendszerek
elterjedése, a hardvereszk6zok teljesitményének novekedése, és a képfeldolgozasi eljarasok
fejlodése egylittesen készitette el a kovetkezd 1épést, amely a képfeldolgozo 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 rekonstrukcidk), azonban
megjelentek azok a speciélis diagnosztikai szoftverek is, amelyek a szovetmintak tartalmi
analizisére is vallalkoznak. Ez utobbi esetben az elsé 1épés egy diagnozis felallitasa felé
altalaban a kiilonféle szoveti komponensek detektalasa. Erre a célra egyeldre nem talalhatunk
mindenre kiterjedd, altalanosan hasznalhato modszereket, példaul az altalam részletesebben
vizsgalt vastagbél szOvetmintak esetén is szamos, egymastol jelentésen modszert talalhatunk a
sejtmagok keresésére [4][5][6][7]1[8][9][10], illetve a tovabbi szbveti komponensek
elkilonitésére  (mirigyek, felszini  ham). A kdlonféle szegmentéalasi eredmények
felhasznalhatok akar kozvetleniil, a képernydn megjelenitve kiilonféle morfologiai €s
morfometriai paramétereket, vagy akar a kdzeljovében lehetdség nyilhat ezeken keresztul egy

részben, vagy akar teljesen automatikus diagnosztizald rendszerek fejlesztése felé [11][12].

A kidolgozott kiilonféle eljardsok egymastol jelentdsen eltérd alapelvek alapjan muiikodnek.
Csak a sejtmagok detektalasat végzo algoritmusok kozott is talalhatunk olyan, a K-kozép [13]
eljarason alapulé modszert, amely pusztan a képernyon elhelyezkedd pixelek szineire, illetve
azok eloszlasara épit, igy probalva meg kiilonféle osztalyokat kialakitani, amelyekbdl az
egyikbe remélhetbleg csak a sejtmagokat alkoto pixelek kerlilnek. De emellett talalhatunk
joval Osszetettebb, a pixelek szineit és elhelyezkedését is figyelembe vevo régionovelési [14]
modszereket, amelyek ugyan joval nagyobb futasidé mellett, de valamivel pontosabban tudjak

meghatarozni az egyes sejtmagok pontos elhelyezkedését.
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A szoftveres kornyezet valtozasan talmenéen az utobbi években jelentésen megvaltozott a
hardver lehet0ségek tarhaza is. Az informatikaban egészen a 2000-es évekig megszokotta valt,
hogy a kiilonb6z6 processzorok teljesitménye évrél-évre folyamatosan névekszik, miként ezt
a kozkedvelt Moore-torvény elére meg is josolta. Ez a nagyon egyszerii joslat hosszl éveken
keresztul id6tallonak bizonyult, napjainkban azonban ez a dinamikus fejlédés megtorpant,
vagy legalabbis jelent6sen iranyt valtoztatott [15]. A processzorgyartok kénytelenek voltak
szembesulni azzal, hogy nem tudjdk az oOrajelfrekvencidkat az eredetileg elképzelt ttem
szerint novelni tovabb, és emiatt Uj megolddsokat kellett keresni a tovabbi fejlesztések
szamara. Ezek kozil az utobbi években a legszembetiindbb a tébbmagos processzorok
megjelenése [16], amelyek az évenkénti teljesitményndvekedést egy meglehetdsen
kézenfekvd oOtlettel biztositjak: egy processzoron beliil bizonyos egységeket egyszeriien
megduplaztak (négyszereztek, nyolcszoroztak), amelynek segitségével az eszkdz elméleti

szamitasi kapacitasa tovabbra is ndvekszik, kielégitve a piac igényeit.

A gyakorlatban azonban ez a szoftverfejlesztés szamara egy drasztikus szemléletmod valtast
igényelt. A szoftverfejlesztok ugyanis megszokhattdk, hogy a nagy teljesitményigényii
rendszerek esetében az optimalizalas mellett az idOre is batran szamithattak, hiszen a
késobbiekben megjelend hardver eszkdzokon futtatva az alkalmazasokat, azok gyakorlatilag
automatikusan gyorsabban miikodtek. Napjainkban ez azonban mar nem mondhaté ki ennyire
egyértelmiien, a tobbprocesszoros rendszerek maximalis teljesitménye ugyanis csak az dsszes
processzor(mag) egyidejii terhelésével, tehat parhuzamos algoritmusokkal aknédzhatd Kki.
Emiatt nagyon sok hagyoményos maédszert érdemes optimalizalni, vagy ha ez nem lehetséges,

akkor teljesen egészében jragondolni, Gjratervezni a mai kor igényeinek megfelelen.

A tobbmagos processzorok megjelenésén tulmenden azonban idékézben megjelentek egészen
ujszerl architektirak is, mint példaul az altalanos célii szamitdsokra hasznéalhatd grafikus
kartydk (GPGPU-k). Az eredetileg a monitoron lathatd kép megjelenitésére kialakitott
hardvereszkozok idével kiilonféle 3D szamitasok végrehajtasara lettek alkalmasak, az ipari (€s
nem kevésbé az otthoni jatékos) felhasznalok igényeinek megfelelden egyre tobb egyszeri
végrehajtéegységgel rendelkeztek; majd kulonféle shader generaciovaltasok [17] utan
felmertilt a lehetdség, hogy altalanos célu programok futtatasara is alkalmasak legyenek.
Ennek adott nagy Iokeést az Nvidia 2007-es lépése, amikor kiadott egy szoftverfejlesztési
kornyezetet is a sajat kartyaihoz (CUDA 1.0).



1. dbra: Hematoxilin-eosin festésii vastagbél szovetminta.

A szoftverfejlesztok szamara egy teljesen 0j vilag nyilt meg a tObb szaz magot tartalmazo, am
meglehetésen egyszerli, ¢s sok korlatot tartalmazd rendszerek programozéasanak
lehetdségével. A nyers teljesitményt tekintve ezek az eszkozok mar évekkel ezel6tt is
sokszorosan meghaladtak az aktudlis cstics CPU-k feldolgozasi kapacitasat, igy meglehetésen
sok, nagy szamitasigénnyel rendelkez6 alkalmazas tigyében folynak kutatasok azok GPGPU-n
valo alkalmazhatosagarol [18][19][20]. A fejlesztések azonban meglehetésen nehézkesen
haladnak, ugyanis az ujszerli eszkdz szamos korlattal és specidlis jellemzdvel bir a
hagyomanyos CPU-khoz viszonyitva, tovabba hidnyoznak a kiforrott eszkzok, és a tobb éves
tapasztalatok is, amelyek a hagyomanyos fejlesztéseknél mar régota rendelkezésre allnak.

Az altalam els6dlegesen vizsgalt hematoxilin-eozin festésii vastagbél szévetmintdkban (1.
abra) a sejtmagok megbizhat6 detektalasa tiinik az egyik legkritikusabb pontnak a késGbbi
automatikus diagnosztikai rendszerek felé vezetd Gton. Egyrészt ezek a szoveti komponensek

mar ©Onmagukban is szdmos informaciot tartalmazhatnak (elhelyezkedésiik, meéretik,



mennyiségiik) a késobbi diagnozishoz, masrészt szamos tovabbi komponenseket (mirigyek,
hamsejtek) azonositd eljaras létezik, amelyek a mar eléz6leg azonositott sejtmagokra

alapozzak a tovabbi feldolgozast.

Emiatt mindenképpen lényeges, hogy rendelkezésre alljanak olyan modszerek, amelyek mind
a pontossag, mind pedig a sebesség tekintetében megfelelnek a gyakorlati felhasznélas
kovetelményeinek. A kiilonb6zé eljarasok értékelésekor a sebesség mérése nem jelent
kiilonosebb problémat, a pontossag tekintetében azonban mar meglehetésen nehéz

Osszehasonlitani két, egymastol teljesen kiilonb6zo alapelvek szerint miikddo algoritmust.

Célom emiatt, hogy kidolgozzak egy mutatét, amely megmutatja, hogy egy adott
sejtmagkeresési eljards 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 nagyfelbontast képek tobb ezer sejtmagot is tartalmazhatnak
akér), emiatt megtervezek egy olyan modszert, ami a lehetdségekhez képest minél kevesebb
1épéssel tudja visszaadni ezt az értéket nagyméretii mintdk esetében. Ez a mutatd alkalmas
kell, hogy legyen a mar meglévd modszerek Osszehasonlitasara, illetve a késdbbiekben

kifejlesztésre keriild Gj modszerek eldnyeinek objektiv vizsgélatara is.

Az mar az eldzetes vizsgalatok alapjan is nyilvanvalo, hogy nem lesz egy tokéletes modszer a
sejtmagok kereséseére, altalaban talalkozhatunk kisebb pontossagot nyujté gyors eljarasokkal,
illetve nagyobb pontossagot nyuijto lassabb maddszerekkel. Utdbbinak részben az az oka, hogy
a kilonféle eljarasok gyakran még a hagyomanyos képszegmentélasi mddszereken alapulnak,
amelyek gyakran nem hasznaljak ki a napjainkban jellemz$ tobbprocesszoros rendszerek
lehetdségeit, kiilondsen 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 allo egyik legjobbnak tekinthetd
régiondvelési modszerrel, mindezt az eredményt azonban rovidebb futasid6 alatt adja vissza.
A régiondvelési eljaras két f6 részbdl all, magabdl a régiondvelési folyamatbol, illetve az
ehhez szikséges kiinduld (seed) pontok kereséséb6l. Célom egy olyan, a GPGPU-k specialis
kovetelményeihez is alkalmazkodo Uj, adatparhuzamos modszer kidolgozasa, amely mindkét

terleten minél jobban kihasznalja az eszkézok rendelkezésre allo szamitasi kapacitasat.



A kulonfele képszegmentalasi eljarasok egészen masféle paramétereket igényelnek, de
altalaban elmondhatd, hogy barmilyen jo is a kidolgozott modszer, csak a megfeleld
paraméterkészlet segitségével lehet elérni annak maximalis pontossagat. A lehetséges
paraméterek szdma azonban gyakran olyan nagy, hogy az idedlis paraméterkeszlet

megtalalasa manualisan reménytelen feladat.

Célom, hogy kidolgozzak egy olyan evolucids alapokon nyugvo maodszert, amely alkalmas
arra, hogy nagyméretli paramétertér esetén is képes ajanlani egy, a gyakorlatban jol
hasznélhatd paraméterkészletet a kilonféle sejtmagkeresési eljardsok szdmara. A genetikus
algoritmusok meglehetdsen szamitdsigényesek, igy elkészitem egy elosztott rendszer terveit
és implementacidjat is, hogy annak segitségevel taldljak egy idedlis paraméterkészletet a

régionovelési algoritmus szamara.



1. SZOVETMINTA SZEGMENTALO ALGORITMUSOK
OSSZEHASONLITO VIZSGALATA

1.1.Szegmentalasi algoritmusok értékelési modszereinek attekintése

A képszegmentalds az egyik legkritikusabb képfeldolgozasi feladat. Célja elsddlegesen a
bemeneti kép részekre bontasa, majd pedig ezen részek azonositasa. Szoveti képek analizisére
szamos maddszer létezik, ha csak egy specialis részterlletet tekintlink, példaul a vastagbél
szOvetekben a sejtmagok detektalasat, akkor is szamos publikaciot talalhatunk, amelyek mind
egy Ujfajta moddszert irnak le [4][21][5][6][22][7]1[8][9][10]. Meglehetdsen nehéz
Osszehasonlitani ezeket a modszereket, hiszen egészen kiilonb6z6 utakon probaljak meg elérni
ugyanazt az eredményt, azonban az objektiv dontések érdekében szilkség van valamilyen jol
értelmezheté mérdszamokra, amik ezekben az esetekben biztositanak egy konzekvens,

konnyen kezelhet6 értéket.

Ez kulonosen fontos lehet abban az esetben, ha a kutatds célja egy mar meglévé modszer
tovabbfejlesztése, vagy mar meglévé modszereken alapuld ujszeri eljaras kidolgozasa, hiszen
csak ilyen mérdszamok segitségével lehet ténylegesen ellendrizni a kutatas eredményességét.
Egy algoritmus jésagat szamos szempontbol lehetne értelmezni, feladatunk szempontjabol
ezek kozilil a pontossaggal és a futdsidével érdemes részletesebben foglalkozni, illetve
célszerii lenne olyan jOsagi flggvényt talalni, amely konnyen kezelheté és gyorsan
kiértékelhetd, hogy a késébbiekben végrehajtott automatizalt paraméteroptimalizalasnal is jol

hasznalhat6 legyen.

Természetesen mar most is szamos, a képfeldolgozd algoritmusok pontossagat vizsgald
modszer all rendelkezésre, ezeket a vizsgalati szempontok szerint az alabbi csoportokba
sorolhatjuk [23]:

e Egyszerii analitikus (analytical): Az analitikus modszerek kozvetlenil magat a
szegmentalo algoritmust vizsgaljak (alapelvek, kdvetelmények, komplexitas stb.). A
gyakorlatban ez a mddszer sajnos csak néhany specialis esetben hasznalhatd
eredményesen, ugyanis nincsenek mindenre kiterjedd, altalanosan hasznalhat6 elméleti
modellek a képfeldolgozas teriletén.

e Empirikus josag (empirical goodness): Az empirikus modszerek mindig azon
alapulnak, hogy a vizsgaland6 algoritmust teszt képekre alkalmazzak, majd az igy

kapott eredményt értékelik. Az empirikus josagot keres6 modszerek magat az
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eredményt kozvetlenil, énmagaban probaljak elemezni, altaldban bizonyos, emberi
intuicion alapulé josagi szempontok szerint.

e Empirikus eltérés (empirical discrepancy): Ezek a mddszerek szinten a
szegmentalasi algoritmus egy teszt kepre valo alkalmazasanak eredményét vizsgaljak,
azonban Iényeges kilonbseg, hogy itt mar rendelkezésre all egy referencia eredmény a
helyes megoldassal, és a josagi vizsgalat alapja a két eredmény 6sszehasonlitasa.
Tovabbi elénye, hogy egyszeriibbnek tiinik egy mérészamot rendelni az abszolut josag

helyett a j6 eredményhez val6 hasonldsag fokahoz.

Mivel a vizsgaland6 algoritmusok alapvetéen szovetmintakon talalhatd objektumokat fognak
azonositani, igy célszerli az orvosi vizsgalatok modszereit is figyelembe venni. A Klinikai
gyakorlatban meglehet6sen gyakori a ,,gold standard” teszteken alapul6 értékelés [24], amely
a fenti csoportok koziil az empirikus eltérésen alapulé modszerekkel egyeztethetd Ossze.
Ehhez a feldolgozandd képek mellett szikséglink van egy referencia eredményre (,,gold
standard”), amely az adott feladat jelenleg rendelkezésre allé legjobb megoldésat jelenti, ez
ebben az esetben (szOvetmintakban talalhatd sejtmagok azonositasa) képzett patologusok altal

annotalt képeket jelent.

A legéltalanosabb megoldas a két eredmény Osszehasonlitasaval felallitott igazsagmatrixon
(confusion matrix) [25] alapul, ami két lehetséges kimenetet tekintve az alabbi adatokat
tartalmazza: igaz-pozitiv, igaz-negativ, hamis-pozitiv, hamis-negativ talalatok szama. Ez az
orvosi vizsgalatokban is gyakran hasznalatos osztalyozas nagyon egyszeriien és hatékonyan
alkalmazhaté képfeldolgozasi algoritmusok vizsgalatakor is, amennyiben ezeket az alébbiak

szerint értelmezzik:

e lgaz-pozitiv (true-positive, késébbieckben TP): Mind a referencia, mind pedig a teszt
eredményben helyesen sejtmaghoz tartozonak jel6lt pixel.

e lgaz-negativ (true-negative, késébbickben TN): Mind a referencia, mind pedig a teszt
eredményben helyesen sejtmaghoz nem tartozonak jeldlt pixel.

e Hamis-pozitiv (false-positive, késébbiekben FP): A referencia eredményben nem, a
teszt eredményben azonban hibasan sejtmaghoz tartozénak jelolt pixel.

e Hamis-negativ (false-negative, késébbiekben FN): A referencia eredményben

sejtmaghoz tartozonak, a teszt eredményben azonban hibasan nem annak jel6lt pixel.

Itt referencia eredmény alatt az orvosok altal annotalt, teszt eredmény alatt pedig a vizsgalt
algoritmus altal adott végeredményt értjiik. A mérészam értelmezhetd a teljes vizsgalt képre,
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de akar paronként pixelcsoportok oOsszehasonlitasa esetében is. Mivel egyelére csak a

sejtmagok megkeresése a feladunk, igy nincs sziikség ennél tobb osztaly felallitasara.

A pontossag (accuracy) ezek alapjan mar egyszeriien szarmaztathaté mérészam (a pozitiv

talalatok és az 9sszes taldlat aranya) [25]:
Pontossag = (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN) (1)
Illetve gyakran szikség lehet a precizitas (precision) és felidézés (recall) értékére [25]:
Precizitas = TP / (TP + FP) )
Felidézés = TP / (TP + FN) 3)

Az igy kapott értékek szemléletesek (pl. a pontossag esetében a 100% azt jelenti, hogy az
algoritmus pontosan ugyanazt az eredményt adta, mint a referencia eredmény, a 0% pedig azt,
hogy egy pixelt sem azonositott helyesen), illetve nincs szlikség az igy kapott eredmények
utlagos normalizalasara sem, az értékek mindig egy jol behatarolhatd tartomanyon belil

lesznek, igy azok dsszehasonlitasa is egyszeriisodik.

Szadmos tovabbi mddszert talalhatunk, amelyekkel megprébalhatjuk tovabb finomitani az
eredményt, pl. a hibasan osztalyozott pixelek esetén érdemes lehet figyelembe venni azt is,
hogy az igy tévesen azonositott pixel milyen messzire esik a legktzelebbi, valdban ebbe az
osztalyba tartozd pixelhez [23]. igy ennek megfeleléen két hibasan detektalt pixelt nem
feltétlendl kell azonos sulyd hibanak tekinteni (ami tovabbi szarmaztatott értékek esetén

felveti a fuzzy rendszerek hasznélatanak igényét [26][27]).

Eddig azonban csak pusztan a teszt és referencia képek pixelenkénti dsszehasonlitasabdl
indultunk ki, és 6nmagaban ez az egyszerisitett értékelés nem ad mindig kielégité eredményt.
A szegmentalas soran ugyanis altalaban nem csak az a kérdés, hogy a képernyd egy pixele
megadott tipusi objektumhoz tartozik-e, hanem az egyes objektumokat magukat kell

azonositani.

Ugyanis gyakran célszerli megvizsgalni a detektalt objektumok szdmat, hogy ez mennyiben
kilénbozik a referencia és a sajat algoritmusunk altal adott eredmény kodzott (mivel a
diagnosztika szempontjabol jelent6séggel birhat, hogy megadott terlleten mekkora a
sejtmagok szama, illetve az ebbdl szarmaztathato stiriség), illetve ezt célszerii lehet tovabb

finomitani, hogy az egyszeri megszamlalason tulmenden vegylk figyelembe az egyes
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detektalt objektumok kiilonboz6 geometriai jellemz6it is (mivel a sejtmagok alakjabdl is
Iényeges kovetkeztetéseket vonhatunk le a késObbiekben, illetve ez segithet a tovabbi szoveti
komponensek azonositasaban). Ezek a geometriai jellemzoék az altalunk vizsgalt sejtmagok
esetében célszerien az alabbiak: koézéppont helyzete, sejtmag terllete, sejtmag atmérdje

(minimalis illetve maximalis), sejtmag pixelenkénti pontos elhelyezkedése [28].

A végso értékelés szempontjabol tehat mind a pixelszintli, mind pedig az objektumszintii
0sszehasonlitas értékes eredményeket szolgaltathat. Természetesen a ket mdodszer nem zérja ki
egymast, sot, célszerii lehet egy, a fentieket egyarant figyelembevevd aggregalt josagi
fuggvény haszndlata [29], ahol kilon-kilén megmérjuk az egyes szempontok szerinti
eredményt, majd ezeket megfelelé sulyozas és normalizalds mellett 6sszesitjuk. Ez a
megoldés a késObbiekben amiatt is hatékony lehet, mivel igy az eddigiektdl jelentdsen eltérd
szempontokat is figyelembe vehetiink, példaul az algoritmus jésdgat befolyasolhatja a
feldolgoz6 program futésideje, ami bar a végeredményben nem latszodik, de mégis nagyban
befolyasolja a moddszer gyakorlati haszndlhatosagat. A megfeleld stulyok és aranyok
megtalaldsa persze meglehetésen nehéz lehet, sot, erre elére nem is tudunk egyértelmii
értékeket meghatarozni, hiszen mindig az adott feladat, illetve a rendelkezésre allo
eréforrasok (hardver hattér, emberi személyzet, rendelkezésre allo idd) dontik el, hogy az

egyes részeredményeket (pontossag, sebesség) milyen sullyal kell figyelembe venniink.
1.2.Megfelel6 mérdoszam kialakitasa

1.2.1. Sejtmagkeresési eljardsok értékelési modszerei

A mikroszkopikus szdveti képek feldolgozasanak teruletén kulcsfontossagu lépés a szoveti
metszeteken a sejtmagok detektalasa, azok tulajdonsagainak meghatarozasa, illetve a tovabbi
képfeldolgozasi miveletek szamara azok elhelyezkedésének analizise. Amennyiben
képfeldolgozd algoritmusokat probalunk éertékelni, sziikséges lehet annak vizsgélata, hogy az
algoritmusok eredményét pontosan mire kell majd felhasznalni, azok milyen tovabbi
feldolgozasokon esnek majd at. Ertelemszertien az algoritmusok értékelésekor azokat kell
elényben részesiteni, amelyek a gyakorlat szempontjabol is 1ényeges teriileteken nyujtanak jo
eredmeényeket, ebben az esetben ehhez elészor meg kell vizsgalnunk azt, hogy a klinikai

vizsgalatok soran a képfeldolgoz6 algoritmust6l pontosan milyen eredményeket varunk.

A genom sériilése esetén, amennyiben a kromoszémak helyteleniil rendezddnek, 1étrejohetnek
sejtek extra kromoszomaékkal. Ez bizonyos esetekben hatalmas méretli sejtmagokban

jelentkezik, majd végiil, mivel a sejtmagban nincs hely az extra kromoszémak szdmara, maga
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a membran is deformalodik. Altaldnos szabaly, hogy minél tobb a bizarr méretli sejtmag,
annal agresszivabb a betegség [30]. Ennek megéllapitasahoz viszont sziikség van az egyes
sejtmagok méretérdl pontos informaciokra, ennek megfelelden a képfeldolgozo algoritmusok

értékelésekor ennek a képessegnek nagy jelent6séget kell tulajdonitanunk.

A sejtmagok forméja szintén fontos informaciokat rejthet. Bizonyos speciélis elvaltozasokat
kivéve a sejtmagok altalaban korszeriiek, betegségek esetén ez azonban megvaltozhat, aminek
a detektalasa a diagnozis szempontjabol kritikus lehet. Minél inkabb valtozatosak a mintaban
megtalalhaté sejtmagok formailag, annal kedvez6tlenebb lehet a diagndzis [30]. Tehat
Iényeges, hogy az egyszerii méret €s elhelyezkedés adatokon tulmenden eldnyben részesitsiik
azokat a szegmentalo algoritmusokat, amelyek az egyes sejtmagok pontos alakjardl is nagy

pontossaggal adnak informacidkat.

Emellett l1ényeges a sejtmagok egymashoz viszonyitott elhelyezkedése is. Szdvetmintatdl
fliggben a sejtmagok altalaban egy eldre varhato siirliséggel fognak megjelenni az egészséges
szovetek esetében. Azonban a Kkulonféle elvaltozdsok megjelenésének hatasara ez
megvaltozhat, ami szintén fontos informécio lehet a kés6bbi diagnozis szamara. Példaul a
prosztatarak esetében ,,gleason grade” korrelal tobbek kozott a sejtmagok stirliségével egy
megadott terlleten beltl [31]. A szegmentalo algoritmusnak tehat az egyes sejtmagokrol
lehet6ség szerint nem csak mint teljesen kiilonalldé egyedekr6l kell informaciokat nyutjtania,
hanem mindezt olyan forméaban kell megtennie, hogy abbdl a késObbi diagnosztikdhoz

sziikséges elhelyezkedési adatokat is minél nagyobb pontossaggal ki lehessen nyerni.

A fentiekbdl adodik, hogy a legegyszeriibb, pusztan a referencia és az eredményiil kapott
képek pixelenkénti Gsszehasonlitasa nem felel meg a sziikséges ellendrzési kritériumoknak,
hiszen példaul sok kisméretii sejtmag hamis-negativ detektalasa esetén ez a médszer csak kis
hibat jelezne, mig a stirliség valtozasa jelentés. Tehat mindenképpen olyan értékelési modszert

kell valasztani, amelyik objektum szinten hasonlitja 6ssze az eredményeket.

A sejtmagok szegmentaldsa nem csak az azokbol kdzvetlenul szdrmaztathatd adatok miatt
érdekes (darabszam, méret stb.). Szadmos szegmentalasi algoritmusnak a sejtmagok
meghatarozasa pusztan az els6é 1épés, hogy a tovabbi Iépésekben mar erre az informéaciora
tdmaszkodva probaljak meg a tovabbi komponenseket elkiloniteni. A vastagbél szovetek
vizsgalatakor fontos tovabbi komponensek, a mirigyek, kehelysejtek és a hamsejtek
detektalasa is jelentOsen javithatdé abban az esetben, ha pontos informacidkkal birunk a

szOvetben talalhato sejtmagok helyzetérdl és alakjarol. Példaul a mirigyek detektaldsanak
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egyik maddszere azon alapul, hogy azok kérvonalan altalaban az egymashoz kozeli sejtmagok
egy lancot alkotnak, amelyeket a megfelel sziir6k alkalmazasaval [32] 6sszekapcsolhatunk,
ezzel kirajzolva magat a mirigyet. De ehhez hasonl6an a hdmsejtek keresése soran is nagy
segitséget nyujt az azt alkotd sejtmagok pontos detektalésa.

Az el6zoekbdl jol lathatd, hogy az egyes sejtmagokra vonatkozd statisztikai (darabszam,
stirliség stb.) illetve kiilonféle szarmaztatott geometriai adatok (elhelyezkedés, méret stb.)
értékelése 6nmagaban szintén nem elenged6, hanem mindenképpen sziikség van az egyes
sejtmagok pontos alakjanak a referencia eredményekkel vald Osszehasonlitasara. Tehat a
valasztott értékelési mddszernek figyelembe kell vennie az egyes sejtmagok elhelyezkedését
és azok pontos alakjat, ezt pedig a legpontosabban a teszt és referencia képeken egymasnak

megfeleltetett sejtmagok egymas kozti pixelenkénti 6sszehasonlitasaval tudjuk megtenni.

1.2.2. Sajat mérdészam kialakitdsa

A fentiek alapjan elmondhatd, hogy énmagaban sem a pusztan statisztikai adatokon alapuld,
sem pedig a pixelenkénti 6sszehasonlitast végzd kiértékeld algoritmusoktol nem vérhatjuk el a
szamunkra megfelelé eredményt. Az &ltalam kidolgozott mér6szam emiatt a két modszert
O0tvOzve nem csak pixelszintii Osszehasonlitast végez, hanem elsd kdorben megprobalja
egymashoz rendelni a referencia és a teszt eredmények sejtmagjait, aminek segitsegével a
kiértékelésben figyelembe tudja venni az egyes sejtmagok elhelyezkedését (és igy kozvetve
azok egymashoz viszonyitott helyzetét, darabszamat stb.). Az egymashoz rendelés soran egy
referencia sejtmaghoz csak egy teszt sejtmag tartozhat, és ugyanez forditva is igaz, egy teszt
sejtmag csak egy referencia sejtmaghoz rendelhetd. Ez egy meglehetdsen szigora szabaly
(erésen biinteti azokat az eredményeket, ahol a valoban létezd egy darab sejtmagot a
szegmental6 algoritmus tobb kisebb sejtmaggal prébalja lefedni), de jelentésen egyszeriibbé
teszi az eredmények értékelését, mivel igy nincs sziikség a tobbszordsen figyelembe vett

teriletek miatti korrekciokra.

A sejtmagok egymashoz rendelését kovetden kovetkezik azok egymashoz valo
hasonlosaganak vizsgalata. Mivel a tovabbi feldolgozéashoz sziikség lehet a sejtmagok pontos
elhelyezkedésére és alakjara, emiatt nem érdemes az egyes sejtmagok szarmaztatott
paramétereit 6sszehasonlitani (tehat peldaul mindket sejtmag esetén kiszamolni a terilet,
keriilet, atmérd stb. tulajdonsdgokat, majd ezek Osszehasonlitdsa alapjan hozni valamilyen
dontest), hanem célszeriibb az egyes sejtmagok pixelenkénti Gsszehasonlitasat valasztani,

valoszintileg ezzel tudjuk a legpontosabb vizsgalatot elvégezni. Emiatt a teszt és referencia
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sejtmagok egymashoz rendelését kovetden egy ilyen Osszehasonlitassal probaljuk értékelni a

talalatot.

A pixelszintli 6sszehasonlitds mar régota hasznalt €s jol bevalt technika, kozvetlen kimenete
célszerlien az alabbi négyes szokott lenni: igaz-pozitiv, igaz-negativ, hamis-pozitiv, hamis-
negativ taldlatok szama. A mér6szamok mar ismerések lehetnek az igazsdgmatrixnal
ismertetettek alapjan, azonban lényeges kilonbség, hogy az 6sszehasonlitas alapja itt most
nem két azonos méretli kép, hanem két darab, az el6zdekben leirt parositassal egymashoz
rendelt sejtmag, amelyek kozil az egyik a referencia eredménybdl, a masik pedig a teszt
eredménybdl szarmazik. Ennek megfelelden a fenti értékeket célszerli pontositani, ami a igaz-
pozitiv talalatok esetén meglehetésen egyszerii, minden egymast fed6 pixel egységnyi sullyal

szamithaté.

A igaz-negativ talalatokat ebben az esetben nem értelmezhetjiik, hiszen szigortan csak a két
sejtmagot alkotd pixelek halmazat hasonlitjuk dssze, igy értelemszeriien nem talalkozhatunk
olyan pontokkal, amelyek egyik sejtmagnak sem részei. A késObbiekben viszont Gjra
megjelennek majd ezeket az értékek, a sejtmag parok dsszehasonlitasan tilmenden ugyanis a
teljes kép feldolgozasara is probalunk értékelést adni, és itt, az egész kép viszonylatdban mar
értelmezhetjik az igaz-negativ taldlatokat is. Ez tulajdonképpen azon pixelek szama lesz, ahol
sem a referencia, sem pedig a teszt eredmény nem talalt sejtmagot (mivel a ,,gold standard”
képek esetében csak a teljes kép egy részén lettek manuélisan megjeldlve a sejtmagok, igy

ebben az esetben csak erre a manualisan annotalt teriiletre célszerti kiszamitani).

A hamis-pozitiv és hamis-negativ talalatok esetében pedig a mar megszokott fogalmakkal
dolgozhatunk, azonban itt is célszer(i pontositani a kiszamitas modjat. Nem érdemes minden
eltérést a igaz-pozitiv taldlatoknal hasznalt egységnyi suly hasznalataval értékelni, hanem
érdemes figyelembe venni a hibasan detektélt pixel tavolsagat a referencia sejtmagtol. Raszter
képek esetén a sejtmagok kontlrja altalaban nagyon nehezen hatarozhaté meg egyértelmiien
(illetve tovabbi jelentds kiilonbségeket jelenthet, hogy a teszt vagy a referencia képen a kiilsé
vagy a belsd kontlr lett megjeldlve), igy az ennek a kozelében taldlhatd hibakat célszerii

kisebb sullyal szamolni.
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Mivel a toleralhaté tavolsag nagyban fugg a kép felbontésatol, illetve a nagyitas fokatol, igy
ezt célszerlien a referencia sejtmag méretének (legnagyobb atmérd) aranyaban hataroztuk

meg:
Suly; = Min(Minj(Tav(T;, R))) / Atmérd(R) * KT), 1) (4)
Ahol:

e Tav(T;, R;): A teszt sejtmag i. pixelének és a referencia sejtmag j. pixelének a
tavolsaga.
o Atmérd(R): A referencia sejtmag (legnagyobb) atméréje.

e KT: Konstans paraméter

A kifejezésben KT egy konstans, aminek segitségével meghatarozhat6, hogy a referencia
sejtmag atmérdjéhez viszonyitva milyen tavolsagon tul talalhato pixeleket tekintsiink mar
egységnyi sulyd hibanak (pl. KT = 0,5 esetében az atmérd felénél nagyobb tavolsagnal mar
igy szdmolunk). Ezen a tavolsagon belul pedig a tAvolsaggal linearisan aranyosan szdmoljuk a
hiba mértékét. A konstans beéllitdsaval lehet meghatarozni, hogy mennyire szeretnénk az
értékelésnél szigordan figyelembe venni az eltéréseket, KT = 0 esetén példaul minden hamis-
pozitiv pixel 1 sullyal szamit, ezzel kénnyen visszatérhetink a hagyomanyos szamitasi
metddushoz. Ugyanez a modszer hasznalhat6 mind a hamis-pozitiv, mind pedig a hamis-
negativ talalatok esetében, ahol ennek megfeleléen a végeredmény nem csak a pixelek

szamat, hanem a fenti mddon sulyozott értékek 6sszegét mutatja majd.

Amennyiben a referencia képen talalhatd sejtmaghoz nem sikeriilt a teszt eredménybdl egyet
sem rendelni, vagy éppen forditva, akkor ezeket az eredményeket egységnyi sullyal

tekinthetjuk hamis-pozitiv, illetve hamis-negativ pixeleknek.

Az egyes sejtmag parokra, illetve a kulonallo sejtmagokra a fentiek alapjan kiszamolt
értékeket Osszegezve mar ki lehet szdmolni egy egyszerli pontossagi értéket (feltételezve,
hogy a referencia eredmény legalabb egy sejtmagot tartalmazott): (TP+TN) / (TP + TN + FP
+ FN). Az igy kapott érték 1 lesz abban az esetben, ha az algoritmus pontosan ugyanannyi
sejtmagot talalt, mint amennyit a referencia eredmény tartalmazott, tovabba az egyes
sejtmagok pixelei paronként megegyeznek. Hianyz0, vagy éppen téves talalatok esetén ez az
érték csokken, illetve O lesz abban az esetben, ha egy helyes pixelt se talalt.

17



1.3.Kiértékeloé algoritmus tervezése és implementalasa

1.3.1. Egymast dtfedo sejtmagok csoportokba rendelése

A fenti értékelési mod egy meglehetésen preciz objektum és pixel alapu 6sszehasonlitast
vegez, figyelembe véve a sejtmagkeresési feladatok sajatossagait. A kiértékelésnek egy
meglehetdsen Kritikus pontja, hogy miként rendeljik egymashoz a referencia és a teszt
eredményekben talalhaté sejtmagokat, hiszen nyilvan ez befolyasolja a végeredményt. Mivel
az egymast atfed6 sejtmagok miatt ez a parositas gyakran sokféleképpen elvégezhetd, emiatt
lényeges, hogy a tobb lehetséges parositas koziil azt vizsgaljuk, amelyik a legmagasabb végso

pontszamot hatarozza meg (globalisan, a teljes kepfeldolgozas eredményét tekintve).

A fenti, legjobb eredményre torekvo parositas implementalésat azonban megneheziti, hogy az
meglehetdsen szamitdsigényes, egy nagyobb képen ugyanis tobb ezer sejtmag taldlhato, a
koztiik elképzelhetd Osszes parositds koziil az optimdlis megallapitasa egyszerli linearis
kereséssel [33] a gyakorlati felhasznalasra alkalmatlan futisidét eredményezne.
Természetesen nincs is sziikség az egymastol tavol 1évo sejtmagok egymashoz rendelésére,
igy a ténylegesen vizsgalhato elemek szdma joval kisebb lesz, az egyméshoz kozeli sejtmagok
koziil azonban nem lehet mindig egy 1épésben eldonteni, hogy melyiket melyikkel célszerii

egymashoz rendelni.

Ahogy az abran is lathatd (2. abra), ha a sejtmagokat egy moh¢ algoritmussal prébaljuk
egymashoz rendelni, és az R1 referencia sejtmag feldolgozasa az els6 1épés, akkor ehhez
célszertien hozzarendeljiik az als6 T2 sejtmagot (mivel ebben az esetben igy a legnagyobb az
atfed6 pixelek szama). Ennek kovetkezményeként azonban a kovetkezd, R2 referencia

sejtmaghoz mar csak a felsé T1 teszt sejtmagot lehet hozzérendelni, és jol lathato, hogy az igy

R1 R2 R1 R2 R1 R2

a) b) c)
2. dbra: Sejtmagok lehetséges parositasa: (a) kék referencia sejtmagok: R1, R2; piros teszt sejtmagok: T1, T2
(b) elsd lehetséges pdrositds: R1-T2, R2-T1 (c) mésodik parositas: R1-T1, R2-T2.
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nyert R1-T2, R2-T1 parositas nem lesz optimalis. A masik lehetséges, R1-T1, R2-T2 parositas
esetében nagyobb az egymast fed6 pixelek szama, igy nagyobb a kiértekelés

végeredményeképpen kapott pontossagi érték is.

A példabdl is lathatd, hogy nem lehet egyszeriien a feldolgozas sorrendjében lokalisan
legjobbnak tiind megoldast valasztani, hanem az egymadst atfedé elemek kozotti tobbi
lehetséges parositast is figyelembe kell venni. A fenti példdban ez minddssze 2 eset
vizsgalatat jelenti (ami valdjaban 7, ha megengedjik a szabadon maradd sejtmagokat), de
értelemszerlien a lehetséges allapotok szama még nagyobb lenne, ha egy 6tddik sejtmag is
fedésben van egy, vagy akar tobb mar meglévével (a gyakorlatban az egymast fed6 sejtmagok

hosszu lancai alakulnak ki, amelyek nem ritkan tébb mint 50 sejtmagbal is allhatnak).

Ez persze tovabbra sem jelenti, hogy szlikség lenne a referencia és a teszt eredményekben
taldlhatd minden sejtmag minden sejtmaggal valé 0Osszehasonlitasara, elég csoportokat
kialakitani azokbol a sejtmagokbodl, amelyek egymas kozti parositasa egyuttes vizsgalatot
igényel, és csak ezekre kell elvégezni a fenti keresést. Ez megoldhatd a klaszterezési
algoritmusoknal [34] megszokotthoz hasonlé modon: vesziink egy tetszOleges referencia
sejtmagot, ezt tekintjiik a csoport elsd elemének. Ezt kdvetden megvizsgaljuk a rendelkezésre
allo teszt sejtmagok kozil azokat, amelyek ezzel fedésben vannak, ezeket szintén hozzaadjuk
a csoporthoz. Elég csak a teszt sejtmagokat vizsgalni, ugyanis sem a referencia, sem pedig a
teszt eredményeken beliil nem talalkozhatunk egymast atfedd sejtmagokkal (ami mar eleve a
formatumbdl is adodik, egy raszter kép egyes pixelei jelzik, hogy ott melyik sejtmag talalhato,
ha egyaltalan van ilyen), és természetesen ugyanez igaz visszafelé is. Ezt kovetden
atvizsgaljuk a referencia sejtmagokat, és azokat, amelyek fedésben vannak barmelyik, a
csoportban 1év6 teszt sejtmaggal, szintén hozzaadjuk a csoporthoz. Majd ezt az iteraciot
felvaltva folytatjuk a teszt és a referencia sejtmagok kozott egészen addig, amig mar nem
tudjuk boviteni tovabb a csoportot (hasonld modszert alkalmaztam egy maésik klaszterezési
feladatnal [35], ahol sikbeli pontokbdl &ll6 gbécokat kellett megkeresni, és ott jol
hasznélhatdnak bizonyult).

A végso allapotaban a csoport azoknak az elemeknek a legb6vebb halmazat fogja tartalmazni,
amelyek kozlil barmelyik tetszéleges szamu 1épésben elérhetd barmelyik madsikbol az
atfedések lancolatan keresztiil. Ezeken a csoportokon belll azonban méar nem tudunk
egyértelmiien, visszalépések nélkiil kivalasztani olyan parositasokat, amelyek garantaltan a

legjobb elérhet Osszeredményt adjak. Emiatt itt a késObbiekben leirt kereséssel probaljuk
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egymashoz rendelni a parokat. El6fordulhatnak mind a referencia, mind pedig a teszt
sejtmagok kozott olyanok is, amelyek nincsenek atfedésben mas sejtmagokkal, ezek

onmagukban alkothatnak egy-egy csoportot.

Amennyiben az 0sszes sejtmagra elvégezziikk ezt a csoportositast, akkor jol kezelhetd
csoportokat fogunk kapni, ahol minden sejtmag pontosan egy csoportba tartozik, és ahol a
kiilonb6zd csoportokba tartozo sejtmagok kozott biztosan nincs atfedés. Ennek kdszonhetéen
a sejtmagok parositasat csoportokon beliil meg lehet oldani, ezzel mar jelent6sen le lehet

sziikiteni a sziikséges szamitasok darabszamat.

1.3.2. A csoportokon beliili legjobb pdrositdsok megkeresése

Az eredmények gyakorlati vizsgalata soran kideriilt, hogy a sejtmagokat siiriin tartalmazo
terlileteken az ilyen atfedéseken keresztiil egeszen hosszu lancot kell végigjarni, amelynek
eredményeképpen meglehetésen nagy szamu referencia és teszt sejtmagokat tartalmazd
csoportok jonnek létre. Mivel az elemszam novelésével a csoportok feldolgozasi ideje
exponencialisan novekszik, igy célszerli valamilyen hatékony algoritmust taldlni az
egymashoz rendelésre, ehhez egy modositott visszalépéses keresést (back tracking) [36]

alkalmaztam.

A visszalépéses keresés egy régi, de bevalt és jol hasznalhatd technikai olyan Kkeresési
feladatoknal, ahol nincs pontos informacionk arrol, hogy a keresést milyen iranyban kell
elkezdeni, tehat jobb megoldas nem Iévén, a megoldastér szisztematikus bejarasaval probaljuk
megtalalni az egyik (vagy bizonyos megvaldsitdsok esetén az 0sszes, vagy éppen az
optimalis) megoldast.

A megoldas alapelve, hogy egy graf (fa) mélységi bejardsdhoz hasonlé mddon elindul egy
lehetséges Uton, az egyes csomoépontokban mindig az elsé lehetséges tovabbvezeté utat
valasztva. Amennyiben nem jut el egy lehetséges végeredményhez, akkor az aktualis
csomopontndl megprobal masik tovabbvezetd utat keresni, amennyiben pedig ez nem
lehetséges, akkor visszalép a megel6z6 csomopontra és ott probdl meg egy masik iranyt. Az
algoritmus akkor ér véget, ha megtalaltuk a sziikséges megoldast, vagy a legelsd szintre

visszalépve mar nem talalunk Gjabb probalkozasi lehetdséget (nincs megoldas).

Az algoritmus klasszikusan akkor alkalmazhat6 jol, ha tobb részfeladatra kell megoldast
talalnunk, ahol az egyes részfeladatok lehetséges részmegoldasai ismertek, és az aldbbi

feltetelek teljestilnek:
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e A részfeladatokra adhatd lehetséges részmegoldasok dsszes lehetséges kombinacidja
meglehetdsen nagy.
e Az egyes részfeladatokra adott egyes részmegoldasok kizarjak egymast, igy a keresés

soran tudhatjuk, hogy ezeken az utakon nem érdemes tovabbhaladni.

A klasszikus feladatok mellett (8 kiralyné elhelyezése a sakktablan, labirintus kijaratdnak
megkeresése, hatizsdk pakolasi probléma) szamos gyakorlati alkalmazassal is talalkozhatunk
[37][38][39]. A visszalépéses keresésre vonatkozd publikécidk sordn ugyan tobbnyire annak
kivaltasan faradoznak (barmennyire is hatékonynak tiinik egy egyszeri linearis kereséshez
viszonyitva, egy jo0 heurisztikakkal tdmogatott mohd algoritmus nagysagrendekkel jobb
eredményt érhet el), azonban a gyakorlatban sok esetben ez tiinik az egyetlen, jol hasznalhatd

megoldasnak.

Természetesen a visszalépéses keresés sordn is van lehetdség kiilonféle gyorsitasi
lehetéségekre, példaul az egyes részfeladatok soran kiilonféle heurisztikak segitsegével
érdemes lehet optimalizalni, hogy melyik utat vizsgalja at a keresés elobb (ebben az esetben
ennek kevésbé van jelentdsége, mivel optimalis megoldast keresiink, tehat minden lehetséges

megoldast meg szeretnénk vizsgalni elébb-utdbb).

A konkrét feladatra alkalmazva, a visszalépéses keresés részfeladatai az egyes referencia
sejtmagokhoz a teszt sejtmagok koziil valamelyik, vele atfedésben 1évé sejtmag
hozzarendelései. A részfeladatok szdma tehat megegyezik a referencia sejtmagok szamaval,
az egyes lehetséges részmegoldasok pedig a vele atfedésben 1év6 teszt sejtmagok szamaval.
Ezt értelemszerlien elég a fent mar emlitett csoportonként lefuttatni, hiszen az egymastol
kiilonb6z6 csoportokban nem lehetnek egymast atfedd sejtmagok, igy a keresést ilyen iranyba

kibdviteni felesleges.

Ehhez a csoportbol ki kell gylijteni a referencia sejtmagokat, majd mindegyikhez egy sajat
vektorba ki kell valogatni a vele fedésben 1évé teszt sejtmagokat (PTCL-Potential Test Cell in
this Level), hiszen a parositasi probalkozasokat eleve csak ezekre érdemes elvégezni. A
feladat specialis jellegéb6l adodéan most nem koveteljik meg, hogy minden részfeladatot
megoldjunk, mivel elképzelhetd, hogy egy referencia sejtmaghoz nem rendeliink egy teszt
sejtmagot sem, miként az is elképzelhetd, hogy egy teszt sejtmag egyik részfeladathoz sem
lett hozzarendelve. Mivel a teszt és a referencia sejtmagok darabszama egymastol fiiggetlen,

ezek az esetek meglehetésen gyakran eléfordulnak.
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A Kkeresés végeredmeénye a lehetséges megoldasok kozil az optimalis megkeresése (az a
megoldas, ahol a fenti értékelés szerint a csoporton beliili legnagyobb pixelenkénti pontossag
érhetd el). A vizsgaland6 parositasok szama még igy is meglehetdsen magas, ezt azonban egy
kiegészitd visszalépési feltétel segitségével tudtam tovabb csokkenteni: minden referencia
sejtmaghoz ki kell szamolni és eltarolni (LO), hogy a vele atfedésben 1év6 teszt sejtmagok
kozul lokalisan az optimalist valasztva, milyen eredményt kapnank. Keresés kdzben pedig az
algoritmus nem is 1ép tovabb a kovetkezd szintekre, ha ezek az eldre eltarolt értékek alapjan
latszik, hogy az aktualis uton tovdbbhaladva még akkor sem érhetne el az eddig talalt
legjobbnal is jobb eredményt, ha az 6sszes kovetkez6 szinten sikerlilne a lokalisan optimalis

parositast valasztani.
A fentieknek megfelel6 parositast hajtja végre az 1. algoritmus. Ennek bemenetei:

o level: A visszalépeses keresés &ltal feldolgozott aktudlis szint.

e RES: Az eredményt tartalmazo vektor.
Felhasznalt fuggvények:

e SCORE(X): Visszaadja a paraméterként atadott X eredményhez (teszt-referencia
sejtmag parositas) tartozo pontossag értékét a fent megismert pixelenkeénti

0sszehasonlitast alkalmazva.

Prébal (level, RES)
Ciklus (VTCePTCL[level]lud)
Ha (TCg¢RES[1..level-1]vTIC=J)
RES[level]<«TC
Ha (level=N)
Ha (score(RES)>score (MAXRES))
MAXRES<RES
Kilodnben
Ha (score([RES[1l..level] LO[level+l..N]])<score (MAXRES))
Prébal (level+1,RES)
Visszaad MAXRES

1. algoritmus: Sejtmagok parositdsdt végzd visszalépéses keresés algoritmusa.
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Az algoritmus tehat az egy csoportba tartozé teszt és referencia sejtmagok kézul visszaadja az
optimalis pérositast, ahol a MAXRES vektor i. eleme mutatja, hogy a csoporton belili i.
referencia sejtmagot a MAXRES[i] teszt sejtmaggal célszerli parositani (& esetében pedig ezt

a referencia sejtmagot érdemes szabadon hagyni).

Minden csoportra kilon-kalon lefuttathatd a fenti algoritmus, és ennek megfeleléen
Osszegyljthetdk az optimalisan egymashoz rendelt elemek (beleértve persze az egy elemi
csoportokban talalhatd, nem parosithatd elemeket is). Mivel mar a csoportok kialakitasa soran
elértiik, hogy az egyes csoportok egymastol teljesen fuggetlen sejtmagokat tartalmazzanak,
igy ez a feldolgozas parhuzamosan is végrehajthatdo egyszerre tobb csoportra. A mivelet
tipikusan csak sz&mitas intenziv, az egyes szalak altal igényelt memoria mennyisége nem
jelent6s, igy ez nem hatraltatja a parhuzamos futtatast. Rekurziv algoritmus révén érdemes
megvizsgalni a veremkezelést: a rekurzié6 maximalis mélysége egyenld a referencia sejtmagok

szamaval, a verembe pedig csak néhany valtozo kerdl, igy tdlcsordulastél nem kell tartanunk.

Miutan az 6sszes csoportban megvannak az optimalis parositasok, ezt kovetden az egyes
parokra (illetve egyedll maradt elemekre) elvégezhetd az elézbleg ismertetett értékelés.
Ennek segitségével megallapithatd el6szor a sejtmag parokra, majd ezeket dsszegezve a teljes
megoldasra vonatkoztathatdé TP, FP, FN sulyozott pixelszam. Ezek értelmezheték
onmagukban (példaul a paraméterek automatikus beéllitdsa ezt igényelheti), vagy egy

egyszeriibb és latvanyosabb Osszehasonlitas kedvéért a mar emlitett pontossag segitségével.
Pontossag = (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN) (5)

A pontossag természetesen kiszamithaté az egyes sejtmagparokra is (a mar részletezett
okokbdl elhagyva a TN tagot), és az igy kapott eredmények szintén sokoldaltan
értelmezhetdk, a gyakorlat szamara érdekes lehet példaul annak az osztilyozasa, hogy hany
sejtmagot sikeriilt megadott pontossagi osztdlyokon beliil detektalni. A fenti mérészdm
azonban olyan szempontbol attekinthetobb értéket ad, hogy igy nincs szilkség az egyes
sejtmagok eredményeinek Onkényes sulyozasara, mivel a pixel szintli eredmények ezt mar

eleve tartalmazzak.

1.4 Futasido figyelembevétele
A szegmentdlds josagat értékeld kiilonféle modszerek altalaban nem veszik figyelembe a
futasidét, ami indokolt is lehet azokban az esetekben, ahol maga a feldolgozds nem

idokritikus, vagy olyan rovid ideig tart, hogy a felhasznalo észre sem veszi a nagysagrendi
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kiilonbségeket sem. Valosidejii alkalmazasoknal, illetve hosszu futasidejii algoritmusoknal
azonban ez mar lényeges tényezd lehet, a szdveti képek feldolgozdsa pedig mindkettot

magéaba foglalja.

Mivel nagyméretii képeket kell feldolgozni valds idOben, igy hidba milkddnek bizonyos
algoritmusok nagyon jo pontossaggal, ha az atlagosan hasznalt nagyitds mellett a futasidd
megakadalyozza a gyakorlati felhasznalast. Példaul a késdbbickben részletesebben is
megvizsgalt régiondveléses sejtmagkeresés implementacioja egy nagyobb kép esetében
(8192x8192 pixeles felbontas) akar 1 oras futasidét is igényelhet, és ilyen nagysagrendek
mellett akar egy néhany szézalékos sebességnovekedés (azonos pontossdg mellett) is

jelentdsen javithatja a gyakorlati hasznalhatosagot.

A futasidé mérésekor nem vessziik figyelembe a program inditasahoz sziikséges, operacios
rendszer altal végrehajtott miiveleteket. Ugyanigy nem vessziik figyelembe a sziikséges
bemenet betoltésének idejét, illetve a végeredmények eltarolasanak idejét. A kettd kozotti
Iépéseket viszont méar érdemes egy egységkent kezelni, hiszen ezek mar a keresés részét
képezik, attol elvalaszthatatlanok:

o Eléfeldolgozas: Képrdl masolatok készitése, kiillonféle sziirdk alkalmazasa stb.
o Keresés: Maga, a tényleges sejtmagkeresesi eljaras.
e Utodfeldolgozas: A megtalalt sejtmagok osztalyozasa, utdsziirése, esetleges tovabbi

feldolgozasa.

A fenti miveletek iddigénye természetesen nagyban fiigg a méreskor hasznalt hardver
kornyezettdl, de mivel a cél minden esetben az egyes meglévd algoritmusok Gsszehasonlitasa,
igy célszerlien az egyes teszteket ugyanazzal a hardverrel érdemes végrehajtani, igy ez a

(nagyon nehezen mérhet6 és dsszehasonlithatd) paraméter figyelmen kiviil hagyhato.
A fentiek figyelembevételével az altalam hasznalt idémérési metodus:

1. Az alkalmazés elinditasa.

2. Egy sejtmagkeresés lefuttatisa idémérés nélkiil (bemelegités). Ezt a futtatast a
késobbiekben nem vessziik figyelembe, hiszen itt még eléfordulhatnak kiilonféle
forditasi miveletek, illetve a gyorsitotarak sincsenek olyan allapotban, mint a késébbi
meérések soran.

3. N darab mérés lefuttatasa, ami az alabbi 1épésekbal all:

a. Idémérés elinditasa.
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b. Teljes sejtmagkeresési folyamat végrehajtasa.
c. Idémérés ledllitasa.
d. Futasidok feljegyzése.

4. Az alkalmazas leallitésa.

5. Az el6z6 mérések alapjan atlagos futasido kiszamitasa.

A futasid0 nagyban fiigg a kép méretétdl, emiatt célszerli az alapjan normalizalni az
eredményeket. Ez lehet egy egyszerli osztds a képen taldlhatd pixelek szdmaval, de ez a
sejtmagoknal mar latott problémak miatt nehezen dsszehasonlithaté adatokat eredményezhet,
hiszen a teljes képnek &ltaldban csak egy kis részletén talalhato meg maga a minta, illetve
szintén gyakori, hogy a mintanak is csak bizonyos teriletein jelennek meg sejtmagok. Emiatt
ez a mérészam a gyakorlati vizsgalatok soran nagyon nagy szOrdst mutatott, ugyanannal az
algoritmusnal egy nagyméretii és csak néhany sejtmagot tartalmazd képen joval nagyobb

sebességet jelzett, mint egy kisméretii és azon beliil sok sejtmagot tartalmazé esetében.

Emiatt célszeriibb a mintaban taldlhatd sejtmagok sz&mét és méretét figyelembe venni a
normalizalaskor. Mivel a sebességi adatok feldolgozasakor mar ismerjuk a pontosségi

vizsgalat eredményeit, célszerii lehet az alabbi mérészam hasznalata:
Feldolgozéasi sebesség = feldolgozasi id6 / TP pixelek szama (6)

A mérészam tehat tulajdonképpen azt adja meg, hogy az adott implementacidonak mennyi
ideig tartott egy valdban sejtmaghoz tartozo pixel megtalaladsa. Ez egy meglehetdsen szigorti
értekelési modszer, hiszen a feldolgozasi idé tartalmazza a téves talalatok illetve a nem
sejtmaghoz tartozo teriiletek atvizsgalasat is, de mivel ez elébbit nem tekinthetjiik ,,értékes”
munkanak, az utébbit pedig mar a pontossag vizsgalatakor sem vettiik figyelembe, igy ez az

érték tlinik a legcélravezetdbbnek az egyes algoritmusok dsszehasonlitasakor.

Az igy kapott mérészdm természetesen minden egyes kép feldolgozésa esetén mas lesz a kép
jellegétdl fliggben, igy csak az azonos képet feldolgozo algoritmusok eredményét érdemes
ennek segitségével dsszehasonlitani. Magat az osszehasonlitast ezt kovetéen pedig célszerli
elvégezni minden tipikusan elé6forduld minta esetében (egészséges szbvet, beteg szovet, hibas
minta stb.), de ez a mar emlitett ,,gold standard” tesztekhez igazodva egyszertien megoldhato,
hiszen rendelkezésunkre all egy 41 mintabdl all6 gytijtemény, amely kiilonféle jellemzokkel

bird szovetmintakat tartalmaz).
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1.5.Sejtmagkereso algoritmusok 6sszehasonlité vizsgalata

1.5.1. Régiondvelésen alapulé modszerek

Az els6 megvizsgalt modszer a hagyomanyos, szekvencialis régionoveléses sejtmagkeresés
volt. A modszer alapja (részletesebb leiras a kovetkezd fejezetben talalhatd), hogy a
feldolgozandd képen keres egy kiinduld pontot (seed), amely nagy valdszinliséggel egy
sejtmag teriiletén beliil talalhato. Ezt kovetéen megvizsgalja ennek a pontnak az egységnyi
kornyezetét, hogy az ott talalhatd 4 (vagy implementaciotdl fiiggden esetleg 8) szomszédos
pont kdzul melyiket valasztva lesz a legvaldsziniibb, hogy egy sejtmaghoz hasonlé formahoz
kezd kozeliteni az igy létrejott, egy pixellel nagyobb méretii régio. Ezt egy josagi fiiggvény
segitségével hatarozza meg, amely kilonféle szin és intenzitas [14] értékek alapjan prébal egy
JOsagi tényez6t rendelni a vizsgalt pont iranyaba torténd noveléshez. Ezt kovetden az igy
1étrejott két pont méretii régiot tekintjiik egy sejtmag jeloltnek, majd ennek a kdrnyezetében
1év6 6 darab pontot kezdjiik el vizsgalni az el6bb megismert feltételek szerint, ezek kozil
ismét a jel6lthdz adva azt, amelyiknél a jésagi fliggvény a legnagyobb értéket adta. Mindezt
addig folytatjuk, amig valamelyik megallasi feltétel be nem kovetkezik, majd ezt kovetden

hozhatunk dontést afeldl, hogy az igy kapott teriiletet sejtmagként elfogadjuk-e vagy sem.

Két régiondvelésen alapulé mddszert is megvizsgaltam, az egyik egy hagyomanyos, CPU-n
futd implementacio [9] (amelynek bizonyos részei egy széalon futnak, bizonyos részek pedig
kihasznaljak a tobbmagos architekturak lehetéségeit), a masik pedig egy altalam kifejlesztett
adatparhuzamos, GPGPU-n implementalt valtozat [40] (ami a lehet6 legnagyobb mértékben

kihasznalja a tobbmagos rendszerek lehetdségeit).

1.5.2. K-kézép eljarason alapulé modszerek

A harmadik vizsgalt mddszer a képfeldolgozasban szintén gyakran hasznalt K-kdzép (K-
means) [13] modszer. Ez egy klasszikus klaszterezési technika, amely meglehetésen jol
hasznélhatd szoveti mintdk szegmentalasara is, mivel megfeleléen paraméterezve, a
szinintenzitasok alapjan meg tudja hatarozni egy képen, hogy az egyes pixelek kozil melyek
tartoznak egy sejtmaghoz, és melyek nem. Szamos implementacidja létezik ennek a
modszernek, a kutatas soran az Obudai Egyetem Biotech csoportja ltal fejlesztett valtozatot

vizsgaltam meg.

Onmagaban a K-kozép eljaras még nem adott volna a pontossagi vizsgalat szamara
értékelhet eredményt, mivel az pusztan csak annyit tudott eldonteni, hogy a kép egy pixele
sejtmaghoz tartozik-e vagy sem. Azt pedig lathattuk, hogy a kiértékelés soran nem elégsziink
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meg egy pixelenkénti 6sszehasonlitassal, minden egyes teszt és referencia sejtmagot kulon
entitasként kell kezelnink, ezeket egymashoz kell rendelnilink, majd az 6sszerendelés alapjan

kell a kés6bbi kiértekelést végrehajtani.

Emiatt modositottam a mar implementalt algoritmust, illetve kiegészitettem egy
utofeldolgozassal, amelyik a sejtmagokhoz tartozé pixelek halmazat felbontotta kilonalld

sejtmagokra. Az utéfeldolgozas Iépései:

1. El6észor egymast kovetd tobb erozids miivelettel meghataroz kézéppontokat (azokat a
pontokat, amelyek az egymast kovetd erdziok utan egy pixel méretiiként
megmaradnak), ezeket tekintjiik majd a késébbi sejtmagok kdzéppontjanak.

2. A kozéppontokbdl kiindulva ezt kovetéen egy egyszertsitett régiondvelést hajt végre,
ami sordn csak olyan tovabbi pontokat ad a folyamatosan novesztett sejtmag
jeloltekhez, amelyek megjelentek a K-kdzép eredeti futdsa soran a sejtmagnak tekintett
pixelek kozott. A ndvelés soran a jésagi fliggvény mindig olyan értékeket ad vissza,
hogy a lehetséges Uj pontok kozil azt valassza, amelynek hatdsara a sejtmag a
leginkabb korszeriibb lesz.

3. Megallasi feltételt kilon nem kell megszabni, hiszen a cél az, hogy az igy kialakuld
sejtmagok teljesen lefedjék a K-kdzép algoritmus altal is jelzett teriletet, tehat akkor

kell csak megéllni, amikor ezek a pontok elfogytak.

Hogy egy kezddpontbdl kiindulva az elsd sejtmag ne foglalja el az Gsszes, onnan elérhetd
pontot, az egyes kdzéppontokbol inditott regiondvelések parhuzamosan futnak: minden egyes
Iépésben, minden sejtmag jel6lthdz egy pixelt adunk hozza (amennyiben ez lehetséges). igy
az egyes sejtmag jeloltek garantaltan azonos sebességgel fognak ndvekedni (a szekvencialis
megvalositas miatt kilén szinkronizaciora nincs sziikség). A gyakorlati tapasztalatok alapjan a

modszer meglehetdsen hatékonyan el tudta hatarolni az egymastol fuggetlen sejtmagokat.

1.5.3. Pontossdgi vizsgalat

Az ismertetett pontossagvizsgalati modszer a sejtmagok nagy szama miatt mar nem kezelhet6
manudlis modszerekkel, emiatt implementaltam azt C# programozési nyelv segitsegével
[41][42][43] (de a két nyelv hasonldésaga miatt [44] az igy készilt megoldas gyorsan
portolhatd Java nyelvre is, amennyiben a platformfliggetlenség lényeges lenne). Az igy
elkészilt alkalmazas segitségével lehetdség nyilt a rendelkezésre allo harom sejtmagkeresesi

eljaras reszletes 0sszehasonlitd vizsgalatara. Ez a fejezet ennek eredményeit tartalmazza.
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Igaz-pozitiv pixelek
4598 4193 13171
szama
lgaz-negativ pixelek
64359 64378 45097
szama
Salyozott hamis-
i _ 747,44 744,46 22573,2
pozitiv pixelszam
Sulyozott hamis-
) 13285,35 13706,97 4272,0
negativ pixelszam
Pontossag 83,09% 82,59% 68,46%
Teljes futasidé 137505ms 40785ms 25999ms
Pixelre vetitett
29,9 ms/px 9,72 ms/px 1,97 ms/px
futasidé

1. tAblazat: Pontossagi vizsgalat részletes eredményei a ,, B2007 00259 PR 02 validation” mintdra, KT = 0,3
esetén. A nem annotalt tertilet mérete minden esetben 1 227 946 pixel volt.

A gyakorlatban a program kimenete neéhany szdmadat: igaz-pozitiv, igaz-negativ, hamis-

pozitiv, hamis-negativ pixelek szdma, manudalisan annotalt terileten kivlli pixelek szama,

szamitott pontossag, feldolgozasi sebesseég (1. tablazat); illetve képek, amelyek pixelenként

szinekkel jelzik, hogy az egyes algoritmusok a bemenet melyik részét értékelték jol vagy

rosszul.

Az eredmények latvanyosan abrazolhatok, ha a pixeleket annak megfeleléen szinezziik meg,

hogy azok melyik kategoridba estek bele a pontossag vizsgalatakor (3. abra).

a) Eredeti szovetminta (kivagva és atméretezve)

b) Referencia eredmény: A kék vonal mutatja a manuélisan annotalt teriilet hatérait,
azon belul pedig a piros korvonallal jelzett objektumok a patologusok altal megjeldlt
sejtmagok.

c) CPU alapu régiondvelési eljaras (RG-C) eredménye: Szines teriiletek a detektalt
sejtmagok pixelei, kiillonbozd szinek kiilonbozo sejtmagokat képviselnek.

d) GPU alapu régiondvelési eljaras (RG-G) eredménye: Szines teriiletek a detektalt
sejtmagok pixelei, kiilonb6z6 szinek kiilonboz6 sejtmagokat képviselnek.

e) K-kozep mddszer (KM) eredménye: Szines teruletek a detektalt sejtmagok pixelei,

kiilonb6z6 szinek kiilonbozd sejtmagokat képviselnek.
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3. bra Osszehasonlitas eredménye: a) Eredeti minta (b) Referencia eredmény (c) RG-
C eredmény (d) RG-G eredmény (e) KM eredmény (f) RG-C kiértékelési eredménye (g)
RG-G kiértékelési eredménye (h) KM kiértékelési eredménye.

f) CPU alapu régidnovelési eljaras eredménye dsszehasonlitva a referencia képpel:
Zold pixel: igaz-pozitiv talalat, fehér pixel: igaz-negativ talalat, piros pixel: hamis-
pozitiv talélat, kék pixel: hamis-negativ talalat, sarga pixel: az annotalt teriileten Kivili
tertlet.

g) GPU alapu régionovelési eljaras eredménye dsszehasonlitva a referencia képpel:
Zold pixel: igaz-pozitiv talalat, fehér pixel: igaz-negativ talalat, piros pixel: hamis-
pozitiv talélat, kék pixel: hamis-negativ talalat, sarga pixel: az annotalt teriileten Kivili

terdlet.
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h) K-kozép eljaras eredménye dsszehasonlitva a referencia képpel: Zold pixel: igaz-

pozitiv talalat, fehér pixel: igaz-negativ talalat, piros pixel: hamis-pozitiv talalat, kék

pixel: hamis-negativ talélat, sarga pixel: az annotalt teruleten kivili terilet.

A futasid6 mérése minden esetben az alabbi konfiguracion tortént (ugyanez a konfiguracio

vonatkozik az 6sszes késobbi mérésre is):

Processzor: Intel(R) Core(TM) Quad CPU Q9400
o Magok szama: 4
o Orajel: 2660 Mhz
o Technoldgia: 45nm
o Gyorsitotar: L2 cache 6MB
Memoria: 8GB DDR2
Grafikus kartya: Nvidia 580GTX
o CUDA magok szama: 512
o Orajel (grafikus/processzor): 772Mhz/1544Mhz
o Memodria: 1536Mb GDDR5

Operacios rendszer: Windows7 64 bit
Fordito: Visual Studio 2008
CUDA véltozat: 2.0

Az eredmények értékelését kovetden az alabbi kdvetkeztetéseket vonhatjuk le:

A CPU és a GPU alapu régiondvelési algoritmusok pontossaga szinte azonoshak
tekinthetd. Ez nem meglepd, mivel a két algoritmus alapelve hasonld, mégha a
tényleges miikodésiik és megvaldsitasuk egymastdl teljesen kiilonbozik is. A kisebb
kilénbségeket az okozza, hogy a kiindul6 pontok kivalasztasi sorrendje nem minden
esetben egyértelmt, viszont a sorrend befolyasolja a végeredményt.

A K-kozép algoritmus latvanyosan gyorsabb, mint a régionévelésen alapuld tarsai.
Masodik a GPU alapu régidndvelés, és csak ezt kdveti a CPU alapi megoldas.

A legtdbb esetben (4 eset kivételével) a K-kozép algoritmus pontossaga jelentdsen
elmarad a régiondvelést hasznaloktol.

Lathatd, hogy mindkét régiondvelésen alapuld eljaras ,,tul ovatos”, igy a hibakat
altalaban az okozza, hogy nehany sejtmagot nem talalnak meg, vagy ha igen, akkor is
az utdlagos ellendrzés soran elvetik Oket. A késObbiekben a paramétereket célszerii

lehet ebbe az iranyba finomhangolni.
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Igaz-pozitiv pixelek
’ 710161 709158 900078
szdma
Igaz-negativ pixelek
; 4691515 4687161 3492053
szdma
Salyozott hamis-
) . 319851 333403 1877068
pozitiv pixelszam
Sulyozott hamis-
) 976833 977352 718641
negativ pixelszam
Nem annotalt pixelek | 68650072 68650072 68650072
Pontossag 80,64% 80,46% 62,86%
Teljes futasido 3951sec 2526sec 1425229ms
Pixelre vetitett
5,56 ms/px 3,56 ms/px 1,58 ms/px
futasido

2. tablazat: Pontossagi vizsgélat részletes eredményei 36 mintéra.

A pontossagi vizsgélatot végrehajtottuk 36 referencia képre', az 6sszesitett eredményeket
tartalmazza a 2. tablazat (KT = 0,3 esetén). A teljes, részletes eredmények pedig az 1. szdmu
fuggelékben taldlhatok (16. tAblazat, 17. tablazat, 18. tablazat, 19. tablazat).

1.6.Eredmeények értékelése

Pontossdg szempontjabdl tehat a két régiondvelési algoritmus egyenértékiinek tekinthetd,
lényegi kiilonbség tulajdonképpen csak a feldolgozasi idében van, ahol egyértelmiien a GPU
megvalositas nyert. Minden esetben gyorsabb volt, a sebességndvekedés atlagosan masfél-
kétszeres, de érdemes megjegyezni, hogy ezek a mintak nagyon kis méretiick, a GPU el6nye

sokkal inkabb nagyobb képek esetén jelentkezik.

A K-k0zép modszer keveshe torekszik preciz megvalositasra, és meglepd modon pont emiatt
bizonyos esetekben, amikor a kép nehezen értelmezheté (rosszul fokuszalt vagy kevésbé
kontrasztos képek), amikor a régiondvelés nem ad vissza egy sejtmagot sem, akkor ezzel

sikerlil jobb eredményt elérnie. Nem érdemes azonban ennek tul nagy jelentGséget

L A 41 rendelkezésre &ll6 referencia kép kozill 1 esetében lathatdan hibas volt a manuélis
annotacid (egy sejtmag se volt megjeldlve), 4 esetében pedig még a visszalépéses keresés
hasznalataval is tal hosszu ideig futott a kiertékelés. Ez utobbi problémat egy késébbi
tovabbfejlesztés athidalta (til nagy atfedd sejtmagszam esetén a kiértékelés dinamikusan
egyszeriisit a legjobbnak tiind parok eldre rogzitésével), ez azonban némi pontatlansagot
eredményez, emiatt az igy szamitott adatok itt nem jelennek meg.

31



tulajdonitani, a legtobb képnél mar nem eredményes ez a technika, sok hamis-pozitiv talalatot

ad vissza.

Mindezek mellett azonban mindenképpen érdemes kiemelni a K-kdzép algoritmus nagyon jo
sebességi adatait. Ezek fényében, ha teljes megoldasnak nem is tlinik megfelelonek, de egy

gyors el6feldolgozasra mindenképpen érdemes lehet szamba venni.

A gyakorlatban a mérészam tehat jol hasznalhato, igy kimondhato, hogy sikeriilt kidolgozni
egy megfeleld eljarast, amely 6tvozi a pixel- és objektumszintli értékelések eldnyeit, igy a
meglévé modszereknél jobban alkalmazhaté szovetmintadkban sejtmagokat keresd

szegmentalo eljarasok objektiv 6sszehasonlitasara.

Sikeresnek tekinthetd a kiértékeld algoritmus implementécidja is, amely nagy mennyiségd,
egymast atfedo referencia és teszt sejtmagokat tartalmazé szegmentalasi eredmények esetén a
hagyomanyos keresésekhez képest kevesebb Iépéssel hatarozza meg a legnagyobb pontossagi

értéket nyQjtd parositasokat.

Az itt vizsgaltak mellett még szdmos mas algoritmust talalhatunk a szakirodalmat atvizsgalva,
az ezekkel valo 6sszehasonlitast azonban a pontossagi eredmények kozlésének hianya miatt
nem tudtam 0Osszehasonlitani [5] [6] [7] [9]. [21]. Néhany publikaci6é tartalmaz ugyan
pontossagi értékeket (pl. 80% [4], 95% [10]), de nem tartalmaz informaciokat a pontossagi
vizsgélat pontos modjarol, néhany esetben pedig van ugyan leiras a vizsgalati modszerrdl (pl.
97% [22]), de az olyan mértékben kilénbozik az altalam hasznalt metodikatél, hogy nem

tartom indokoltnak az ott olvashato értékeket dsszehasonlitani az altalam mértekkel.
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2. ADATPARHUZAMOS REGIONOVELESI ALGORITMUS
KIDOLGOZASA

2.1.Paraméterek, tarhelyek megvalasztasa

Az egyik legpontosabb sejtmag detektalasi algoritmus alapja egy régiondveld eljaras, amely
egy megadott kiindulépontbdl (seed pont) elindulva megprobéalja meghatarozni az ott talalhato
sejtmag pontos elhelyezkedését. Maga a novelés egy jol parhuzamosithatdé miiveletnek

tekinthetd, igy célszer(i lehet azt adatparhuzamos kornyezetben megvalésitani.

Mivel olyan algoritmus lenne az ideéalis, amelyik alkalmas a jelenleg legnagyobb szamitéasi
kapacitasu GPGPU-kon val6 implementaciora (azon belil is a CUDA kornyezettel
megcélozhatd Nvidia eszkdzokre), ezért szamos Kkorlatot figyelembe kell venni a tervezese
sorén. Az elsé 1ényeges 1épés a végrehajtasi kornyezet paramétereinek meghatarozasa, hogy

az alkalmazkodjon a grafikus kartyak specialitasaihoz (blokkok, szalak szama).
Maga a régiondvelés négy 1épésbdl all, amelyek egymasra épulnek:

1. () kontarbovitési pontok keresése,

2. azigy elérhetd pontok értékelése,

3. ezek kozil a legnagyobb értékii pont kivalasztasa,
4

. majd ezzel a teriilet bovitése.

Ezek a miveletek 6nmagunkban jol parhuzamosithatok, azonban minden miveletnek
sziiksége van az el6zd 1épés eredményére, igy szinkronizacids pontok beiktatdsdra van
sziikség. Ez jelentdsen leszlikiti a valaszthatd megoldasok korét, ugyanis megfeleld
teljesitménnyel rendelkez6 szinkronizacios miveleteket a jelenleg elérheté GPGPU-kon csak
egy blokkon belll lehet elérni, igy célszeriinek tiinik egy-egy sejtmagkeresést egy-egy
blokkon belll inditani (ez pedig azonnal egy korlatot is jelent szamunkra, mivel az egy
blokkban 1év6 szalak szama korlatozott, a jelenleg kurrensnek tekintheté Compute Capability
2.1 esetén ez az érték 1024). A sejtmagok novelése soran az egyik legszamitasigényesebb
1épés a konturpontok értékelése, igy célszerli a parhuzamositast ehhez igazitani: egy szal egy
kontarpontot vizsgal majd. Az emlitett korlat miatt ez azt jelenti, hogy egy sejtmagkeresés
sordn a maximalis konturhossz nem haladhatja meg az 1024 képpontot, de az eldzetes
vizsgalatok alapjan ez nem jelent problémat, a rendelkezésre all6 képek adatai alapjan a
kontarok atlagos hosszusaga 240 pixel, a leghosszabb kontur pedig 412 pixel hosszusagu,

ugyhogy bdven maradnak igy is tartalékok. A késObbiekben pedig lehetdség nyilik az
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algoritmus tovabbfejlesztésére, hogy minden szdl egy helyett ketté vagy akar tobb
kontarpontot is megvizsgalhasson. Az algoritmust tehat Ugy tervezem, hogy az inditott szalak

szama egyenl6 legyen a maximalis kontirhossz szamaval.

Maga a sejtmag keresé eljaras a konstans paramétereck mellett egy koordinatat igényel, a
kiindulopont helyzetét. Mivel egy id6ben tobb blokk tobb sejtmagot is kereshet
parhuzamosan, lehetéség van egyszerre tobb ilyen pont atadasara is. A blokkok szama
értelemszertien egyenld lesz a betoltott kiinduld pontok szaméval, maga a futtatashoz

szlikséges réacs (grid) pedig egydimenzids lesz.

A CPU és a GPGPU kozotti kommunikéaciot az eszkdz memarian (device memory) keresztul,
illetve a kernel inditas paraméterein keresztll lehet megvalositani. A nagy szdmua kiindulépont
miatt ezek kozilil az eszk6z memorian keresztiil torténd kommunikaciot valasztottam. Ez
lehet6évé tette a tovabbfejlesztések soran azt, hogy a kiindulopontok betdltése fliggetlen legyen

a régionovelések inditasatol, igy azt a CPU és a GPGPU is megtehette.

Emellett természetesen sok egyéb paramétert figyelembe kell venni a futas soran (eredeti és
kiilonféle el6feldolgozason atesett képek, keresési paraméterek, megallasi feltételek), ezek
azonban az egyes kernel inditasok kdzott nem valtoznak, igy azok folyamatosan a GPU

Ve

A paraméterek mellett a kernel mitkodése soran szamos segédvaltozot haszndl, ezekben
tarolja a régiod bovitésének torténetét (j pontok helyzete, azok felvételének sorrendje) illetve
szdmos segédadatot a kiértékeléshez (intenzitas kilonbségek) és a bévitéshez (az aktualis
régio konturpontjainak koordinatai). Ezek jelentds részébdl nincs sziikség kiilon példanyokra
minden egyes szalnak, igy ezek célszerien a GPGPU megosztott memoridjdban (shared
memory) tarolhatok. Ennek a nagysebességli tarolonak a hasznalata jelentdsen csokkenti a
kernel futdsidejét, azonban egy Ujabb lényeges korlatot is jelent a felismerni kivant sejtmagok
méretére: Compute Capability 2.1 esetén a megosztott memoria mérete 48KB
multiprocesszoronként, és figyelembe kell venniink azt is, hogy egy multiprocesszor
egyszerre tobb blokkot is futtathat, igy ebbe a memdriateriletbe el kell férnie az 6sszes blokk
minden konturpont adatanak (kiegészitve néhany segédvaltozdval, amelyeket szintén célszerii

itt tarolni).
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2.2.Régionovelo iteracio
Maga a régiondvelés harom egymast kovetd 1épést iterdl valamelyik megallasi feltétel

bekovetkeztéig:

1. Szomszédok vizsgélata: Megvizsgalja, hogy milyen iranyokba lehet béviteni a mar
meglévo konturt. A négyes szomszédsagi vizsgalatot értelemszertien csak az utoljara
elfogadott konturpont kortl érdemes elvégezni (a kernel inditdsakor ez alatt magat a
kiindulopontot értjik). Mivel a kdrnyezé pontok vizsgalata egymastol fiiggetlen, ez is
parhuzamosan torténik, a blokk elsd 4 szdla vizsgalja meg az egyes iranyoknak
megfeleld pontokat, hogy azok megfelelnek-e tovabbi ndvelés céljabdl:

e nem reszei az aktualis konturnak vagy régionak,
o illetve egyéb sejtmagokhoz tartozd régidknak.

2. Konturpontok értékelése: Ezt kovetden értékelni kell az egyes konturpontokat, hogy

melyik iranyban érdemes tovabb novelni az eddig felismert régiot. Ehhez minden

ponthoz ki kell sz&molni az alabbi koltségfliggvényt [9]:

d((xy), (X¥)regis) )

Cx,y) = abS(I(XJY) - Irégié) + O(maxi (d(xY)i, (XY)regis)

Ahol:

e Iy Intenzitas a vizsgalt (x,y) szomszédban.

o lugis: A régio atlagos intenzitasa.

e d(.) : Euklideszi tavolsag.

* (X, Y)regic: A régio sulypontja.

e i, (X y)i: Valamely (a feltételeknek megfeleld) konttirpont.

e a: Sulytényezd, konstans.
A koltségfuggvény két tag sulyozott Osszege. Az elsé tag az intenzitasbeli
hasonlésagot, a masodik a sulyponttdl mért képtérbeli tavolsdgot minimalizalja.
Fontos észrevennlnk, hogy az lwgis €S az (X, Y)regic minden Uj pont felvételekor
megvaltozik, igy minden iterdciéban minden kontdrpontra Ujra kell szamolni a
fliggvényt. Ez azonban egy tipikus adatparhuzamos szamitas, igy GPGPU-n jol

parhuzamosithatd, minden szal egy-egy konturpont koltsegét szamitja (4. abra).
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4. dbra: A régidnovelés egy koztes fazisa. A sarga kordk mutatjak az aktudlis sejtmagjel6lt kontdrjat.

Minden kontarpontot egy kilén szal dolgoz fel.

3. Ki kell valasztani a legkisebb koltséggel bird konturpontot. A GPU atomicMin
miivelete jol haszndlhaté arra, hogy a szdlak megéllapitsék, hogy mennyi a legkisebb
koltség értéke, majd pedig ezt a sajat maguk altal kiszamolt koltséggel 6sszehasonlitva
megallapithatjak, hogy ez melyik kontlrponthoz tartozik. Mivel tobb ilyen is lehet, ezt
egy versennyel dontik el, hogy melyikik értéke fog majd tovabbjutni a kiértékelések
soréan.

Az algoritmusnak ez a Iépése amiatt érdekes, mert ha esetleg tébb szal is a minimalis
koltséget szamolta a hozza tartozd kontarpont értékelésekor, akkor pusztan a
véletlenen mulik, hogy ezek koziil melyik fog gydztesként kikeriilni a kivalasztasbol.
A hagyomanyos CPU megvalositassal szemben (egyszer(i minimum-kivalasztas) a

GPGPU algoritmus innen kezdve mar nem feltétleniil determinisztikus.

Minden iteraciét kovetéen kiértékelésre keriil egy josagi flggvény, amely tartalmazza
megadott pillanatban a régio kiils6-belsdé korvonala mentén mérhetd intenzitas kiilonbséget,
illetve a régid korkordsségi tényezdjét. Az eljards addig tart, amig a régid eléri a maximalis
méretet (képpontban vagy sugér alapjan), eredménye azonban nem feltétlenil a ndvelés
legutolsd féazisdban lathatdé régio lesz, hanem a leéllas pillanatdig a josagi flggvény

maximumahoz tartozo allapot.

Az egymassal érintkezd sejtmagok esetére egy masik megallasi feltételt is tartalmaz az
algoritmus. A tapasztalatok szerint az aktualis régid atterjedése egy masik sejtmag teriletére

detektalhato az intenzitas valtozasabdl [9]. A jellemzden csokkend intenzitas ugyanis ilyenkor
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hirtelen novekedni kezd. Emiatt az intenzitas-kiilonbség idébeli fiiggvényét idOben

differencialjuk, és ha az igy képzett fliggvény meghalad egy érteket, a régionovelést leallitjuk.

RégidNovelés (kezdbpont)
régid<«kezddpont; utolsd<kezddpont; legjobb<«@; kontir<«yd
Ciklus
SegédValtozdékFrissitése (régid, I.egis, Rumx, Center)
Padrhuzamosan 4 széalon {szalindex = 1,2,3,4}
llHa Létezik (Uutolsd+Dgsa1inqex) akkor
U G3<¢utolsé+Dezaringex
I Ha Gjegrégidukontur és Szabad(uj) akkor kontur<konturuaj
lUElagazas vége
Cuax<0
Padrhuzamosan Méret (kontir) szdlon (szédlindex = 1,2..Méret (kontar))
UKP<«kontar[szdlindex]
WCe | Ixp—T,eqi0]| +alfa* (d (KP, Center) /Ryax)

HCypy¢—AtomiMaximum (C, Cyax)

Parhuzamosan Méret (kontir) szdlon (szdlindex 1,2..Méret (kontur))
llHa C=Cyx akkor utolsé<«kontir[szidlindex]
régid<«régiduutolsd
kontur<«kontur\utolsd
Ha legjobb=@ Vv Score(régid)>Score (legjobb) akkor legjobb<-régid
Ciklus amig —-MegdlldsiFeltétel (régid, kontur)

Visszaad legjobb

2. algoritmus: Adatparhuzamos régiondvelés vazlata

Ezt mutatja a 2. algoritmus, ahol

o lgio: ReQio atlagos intenzitasa.

e Ruax: Régid legnagyobb sugara.

e Center: Régio tomegkdzéppontja.

e D:Térolja a ndvekedési iranyokat: D;=[0,1]; D,=[1,0]; Ds=[0,-1]; D4=[-1,0].

e lpont: Megadott pont intenzitasa.

e Létezik(pont): Megadja, hogy egy pont még a képen belul van-e.

e Szabad(pont): Megadja, hogy egy pont nem része egy masik régionak.

e d(a,b):Az a és b pont (euklideszi) tavolsaga.

e Score(regio): Régio josagi tényezdjének értéke (korkorosség, intenzitas stb. alapjan).
e MegallasiFeltétel(régio,kontiar): Régiondvelés megallasi feltételének vizsgalata.
e |l jel pedig az adatparhuzamosan futtatott részeket jelzi.
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2.3.Utdfeldolgozés

A régionovelést kovetden tovabbi miiveleteKet célszerii végrehajtani a detektalt régidkon.
Erdemes a megtalalt sejtmagot dilatalni, hogy a teriilet kontlrjat is magaba foglalja az
eredménykent visszaadott régid. Emellett lényeges egy Kkitdltés vegrehajtasa, ugyanis

eléfordulhat, hogy a megtalalt régio lyukas [9].

Ezt az utofeldolgozast a klasszikus konvolaciés miiveletek (erdzid, dilatacio) segitsegével
egyszerien meg lehet oldani. Ezek a moddszerek hatékonyan implementalhatok
adatparhuzamos kornyezetekben [45], igy ez a GPGPU esetében is megoldhat6. Ezeket a
miiveleteket nem célszerti kiilon kernelben implementélni, mivel sokszor kell ezeket az
eljarasokat hasznalni, és a meglehetdsen magas kernel inditasi koltség jelentésen rontana az
elérhet6 teljesitményt. Az utofeldolgozas miveletei igy a régionovelés kernelben kerdltek

megvaldsitasra.

A GPGPU-k programozasanak specialitasa azonban, hogy a futtatandé blokkok és szélak
szamat a kernel inditasakor kell meghatarozni, futas kzben ez az értek mar nem mddosithato.
A szakirodalomban gyakran megjelennek a kiilonféle konvolicidos miiveletek grafikus
kartyakon valé megvaldsitasai, ezek azonban mindig feltételezik, hogy szabadon
valaszthatnak blokkméretet. Ebben az esetben azonban a régidéndvelési kernelt a kontdrpontok
szamahoz igazitott szal mennyiséggel inditottuk el, és mivel ugyanezen a kernelen belil kell
végrehajtani a kiilonféle konvolticios miiveleteket is, ez egyltt jar azzal a korlattal is, hogy ez
utébbi miveleteket is gy kellett megvalositani, hogy egy mar elére meghatarozott szal
mennyiséggel is hatékonyan tudjanak mikodni. Ez a konfiguracio (egy blokk és azon beliil
minél tobb szal hasznalata) nem feltétleniil eldnyds ezeknél a feladatokndl, igy az elméletileg
elérhetd legnagyobb teljesitményt valosziniileg nem kozelitik meg, de sikertlt kidolgozni
olyan megvaldésitasokat, amelyek igy is hatékonyan végzik el feladatukat.

Az utdfeldolgozast koveti egy veégsd értekelés a régio teriilete, forméja (korkordssége),
intenzitasa, a kontlr kiils6-belsd intenzitaskiilonbsége alapjan. Ez mar egy egyszerli dontés,
de a memdria atvitel minimalizalasa miatt ennek kiértékelése is a GPGPU-n torténik meg.
Minden blokk elsé szala elvégzi ezt a kiértékelést, majd a végeredményt (sikeriilt-e sejtmagot
detektalni vagy pedig sem, illetve ha igen, akkor ennek a sejtmagnak a részletes adatai) pedig

elhelyezi az eszkdz memdriaban talalhat eredmény tomb blokk indexnek megfeleld helyére.
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Miutan minden blokk végzett, ezt a tombot egy memdria atvitellel a CPU vissza tudja olvasni,

és az adatok tovabbi feldolgozas mar ott térténik meg.

2.4.Kiindulopont keresés parhuzamositasa

Az egész algoritmus futasideje szempontjabdl az kezdépontok keresése szinte elhanyagolhato6
a régionodvekedés idejéhez képest. Mégis indokolt ennek megvaldsitasa a GPGPU-n, mivel az
egyes régionovelési eredmények (az el6z6leg megtalalt régiokat alkotd pontok koordinatai)
szikkségesek a kovetkezé kiindulopont Kkereséséhez, igy minden Kkereséshez az el6z6

=77

ami jelentdsen rontana a futasidot.

A Kkiindulopont keresés is egy jol parhuzamosithatd feladat, mivel a cél a megadott
legnagyobb intenzitast, kiilonféle feltételeknek megfelelé (nem lehet egy méar feldolgozott
régio tertlletén belll stb.) pontok megtalalasa. A CPU-n futd szekvencialis algoritmus esetén
ez egy pontot jelent, a GPGPU esetében azonban tdbbet is, mivel tébb blokkban érdemes lehet
egyidében tobb sejtmagkeresést is elinditani. Ez utobbi esetben szdmos problémaét vetnének
fel az egyméashoz kozeli kiindulépontok, hiszen azok parhuzamos keresése tovabbi

megoldando lehet6ségeket vetne fel.

Az alapvetd cél, hogy ne legyenek olyan pixelek a képernydn, amelyek egyidében tobb
sejtmaghoz is tartoznak, tobbféle modon is elérhetd, azonban mindegyik meglehetdsen sok

tovabbi er6forrast igényelne:

A legegyszeriibb megoldas az lehet, hogy a folyamatosan néveked6 régiok minden egyes
teriileti bovités sordn figyelembe vennék a veliik parhuzamosan futé mas régiok aktualis
allapotat is (esetleg mar a kontarpontok kiértékelése soran), és csak olyan pontok iranyaba
tudnanak terjeszkedni, amit egy konkurens ndvelés még nem foglalt el. Ez azonban
drasztikusan megnovelné a futasidot, mivel az egyes blokkokban fut6 szalakat szinkronizalni
kellene minden Gj pont felvételekor, ami minden esetben azt jelenté, hogy az 6sszes blokknak
meg kellene varnia a leglassabb konkurens blokkot (GPGPU kérnyezetben a blokkok kdzotti

kommunikéacié egyebként sincs jol megoldva, ugyhogy ez kiillon problemakat vetne fel).
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5. dbra: Egymadstdl kelld tavolsagban 1évé, igy fiiggetlennek tekinthetd Kiinduld pontok.

A masik lehetdség, hogy minden régiondvelés lefutna a tobbitdl fiiggetleniil, majd miutdn
azok végeztek, egy utofeldolgozas ellendrizné, hogy a létrejott sejtmagok kozott vannak-e
atfedések. Ha pedig igen, akkor ezeket szét kellene valasztani, majd djra eldonteni, hogy az
igy megmaradt csonka sejtmagok még mindig megfelelnek-e a kovetelményeinknek. Ez ismét
jelentds iddveszteséget jelentene, hiszen szdmos esetben el kellene dobni a mar megtalalt

sejtmag jeldlteket.

Szerencsére azonban tudjuk, hogy megadott nagyitasi kép esetén egy sejtmag maximalisan
mekkora lehet, igy tudhatd, hogy annak pontjai maximdlisan mekkora sugard korben
helyezkedhetnek el, igy az egymastdl legalabb négyszer ekkora tavolsagbol 1évé
kiindulopontokbol inditott keresések egymastol teljesen fiiggetlennek tekinthetok. Ezek a
keresések tehat nyugodtan parhuzamosithatéak a masodik modszernél leirtaknak megfeleléen,
azonban a késobbi atfedések ellendrzése sziikségtelen, hiszen az igy inditott novelések altal

visszaadott régiok biztosan nem fognak 6sszenéni (5. abra).

Ehhez egy valamivel 0sszetettebb keresési algoritmusra van sziikségiink, amelyik megadott
darab, egymastol megfeleld tavolsagban 1évé induld pontot ad vissza (mindezt persze a

GPGPU-n is hatékonyan implementalhat6 adatparhuzamos maédon):

1. Az inditasi feltételeknek megfeleld legnagyobb intenzitasi képpontok kigyiijtése egy
Swaiting halmazba (mivel az intenzitast csak 8 biten taroljuk, valosziniileg tobb ilyen is

lesz).
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2. A Swaiting halmazbol kivessziink egy elemet, és athelyezziik egy Sconfirmed halmazba.

3. AZ Swaiting halmazban megvizsgaljuk a kovetkezd elemet, hogy a Sconfirmed halmazban
talalhatd elemek kozul kizarja-e valamelyik annak parhuzamos feldolgozasat (tehéat a
két pont tavolsdga nincs-e a kritikus hatarérték alatt). Amennyiben nincs kizéras, ez az
elem is atkerulhet a Sconfirmed halmazba, egyébként marad a helyén.

A 3. lepést addig ismételjiik, amig elfogynak az Swaiting halmaz elemei, vagy nem
talalunk mar athelyezhet6t, vagy pedig a Sconfirmed halmaz megtelik (ennek mérete az
egyidében maximalisan inditani kivant régionovelések szama).

4. Elinditjuk a régiondveld kernelt a Sconfirmeq halmazban talalhaté kiindulépontokbal.

5. A kernel végrehajtasat kovetOen taroljuk az eredményeket, toroljik a Sconfirmed halmazt,
illetve az Swaiting halmaz azon elemeit, amelyek igy mar nem felelnek meg az induld
feltételeknek.

6. Ha az Swaiting halmazban még maradtak elemek, akkor folytatjuk a 2. 1épéstdl, ha pedig
mar tres, akkor az 1. 1épést6l a feldolgozast (csokkentve a kiindulépontra vonatkozo

minimalis intenzitési korlatot).

Nagyméretli képek esetén a szobajoheté kiinduldpontok szdma meglehetésen magas, igy
célszerl lehet itt is kihasznalni a GPGPU lehetdségeit. Az algoritmus jol lathatéan egymasra
épiild 1épéseket tartalmaz, igy itt is csak az egy blokkon beliili futtatds nyujt megfeleld
szinkronizacios lehetdségeket. Ez korlatozza a szélak szamat, igy pl. az 1. 1épésben egy
iterdciéval minden szélnak tobb képpontot is meg kell vizsgalnia, hogy azok intenzitasa
megfeleld-e, és ha igen, akkor az atomi miveletek segitségével el kell helyezni azokat a

Mivel a Swaiting halmaz valdsziniileg sok elemet tartalmaz, igy a kdvetkezd miiveleteknél is
célszerii kihaszndlni az adatparhuzamos architekturat, ami persze a hagyoméanyos miiveletek
Ujragondolasat igényli. Az egyes potencialis kiindulopontokat egy-egy szal kezeli (mivel a
pontok szdma nagyobb lehet, mint a szalak szdma, igy egy iteracié segitségével egy szalhoz
tobb pont is tartozhat), ¢s a koordinatak kivalogatisa tobb Iépcsében fut le. Minden

kiindulépont rendelkezik egy allapottal, ez kezdetben varakozo.

1. Els6 Iépésben minden szal megnézi, hogy a hozza tartozé kiindulopont még
hasznalhat6-e (pl. lehet, hogy az el6zdleg lefutott sejtmag novelés soran mar foglalt
lett az altala vizsgalt képpont). Amelyik nem, az egy kizart statuszba keril, a tobbiek

pedig versenybe kertilnek egymassal.
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2. Ezt kovet6en minden szal ellendrzi, hogy a hozza tartozo Kiinduldépont bekerilhet-e az
Sconfirmed Nalmazba. Ha igen, akkor kozilik az egyik (hogy ki, azt egy versennyel
dontik el) elhelyezheti az &ltala vizsgalt pontot az Sconfirmes-be, és a szal allapotat
feldolgozanddra valtja. Ez az iteracié addig fut le, amig elfogynak a potencialis
kiindulépontok, vagy dsszegyllik elegendé elem a hatékony régiondvelés inditashoz.

3. Miutan a fenti ciklus véget ért, az els6 szal a nyertes Kiindulépontokat betdlti egy
Qprocessing sorba, amelybdl majd a régiondvelési eljaras ki tudja venni a koordinatakat.
Mivel a kiindulépont keresés és a régionovelés kernelek meglehetésen kiilonb6zé
végrehajtasi paramétereket (blokkok és szalak szama) igényelnek, ezek nem egy,

hanem két, egymast felvaltva kovet6 kernelben lettek megvalositva.
2.5.Az algoritmus josagi és hatékonysagi vizsgalata

2.5.1. Az algoritmus josdgi vizsgdlata

Az algoritmus vizsgalatdt megkonnyitette, hogy rendelkezésre all egy CPU-n mar
implementélt, hasonld célokat szolgdlé megoldéas [9]. Az elkészilt algoritmus bizonyos
beallitasok mellett képes lenne a CPU implementacidval teljes egészében megegyezd
eredményt adni (amit a tesztelés soran ki is hasznaltunk), azonban néhany GPGPU
jellegzetességbdl adoddan anndl valamivel pontosabb eredményt varhatunk. A GPGPU
tipikusan lebeg6pontos szamokkal tud gyorsan szamolni, emiatt a CPU algoritmusban esetleg
optimalizélasi okokbol csak egészként kezelt valtozdkat is a nagyobb pontossagu

levegépontos szdmok valtottak fel.

A CPU megvalositashoz képest szintén jelentds elonyt jelent, hogy a GPGPU implementacio
esetében (miként ez a legtobb GPGPU algoritmusra jellemz6) tipikusan nem a szamitasok
mennyisége, sokkal inkabb a memoriamiiveletek korlatozzak az elérhetd teljesitményt. Ezért
mig a CPU algoritmusnal célszerli lehet kiilonféle egyszeriisitésekkel élni (pl. ha nem
véltozott jelentdsen a régiondvelés sordn a teriilet sulypontja és intenzitdsa, akkor nem
érdemes Ujra szamolni a josagi fliggvényt az 6sszes konturpontra), addig a GPU esetén ezekre
nincs szukség, a rendelkezésre allé nagy szamitasi kapacitas mellett ezek a szamitasok minden
iteracioban egyszerlien elvégezhetok. Az egyszeriisitések nélkiil a végeredmény valamivel

pontosabbnak tekinthetd.

A pontossag vizsgadlata a mar el6zdleg kidolgozott kiértékeld algoritmus alapjan tortént.
Ennek részletes adatait az eldz6 fejezet tartalmazza, itt most foként a sebességkiilonbséget

szeretném bemutatni.
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1. diagram: Egy pixel feldolgozéasi sebessége a régié méret fliggvényében a GPGPU alapi megvalésitas esetén.

A vizsgéalat 46 rendelkezésre all6 minta alapjan tortént® (ezek méret szerint 1024x1024,
2048x2048, 4096x4096 méretliek, tartalmukat tekintve pedig talalhatoak benne ép szovetek,

beteg szovetek illetve rosszul fokuszalt hibas kepek).

2.5.2. Futdsidé vizsgalata blokkméret alapjan

A GPGPU-k miikddési elvébdl adddoan egy darab végrehajtoegység teljesitménye messze
elmarad egy CPU mag teljesitményétdl, a teljesitmény kiaknazdsdnak kulcsa a
végrehajtoegységek nagy szdménak kihasznaldsa. Az algoritmus erre termeszetesen
lehetdséget ad, hiszen minden konturponthoz egy sajat széalat rendeliink, viszont a szalak
pontos szdmanak meghatarozasa kritikus kérdésként meril fel: a parhuzamossag kihasznalasa
érdekében minél tobb szalat kell inditanunk, azonban a GPGPU hardver sajatossaga az is,
hogy ha egy blokk tal sok szalat (és ezzel egyiitt tul sok egyéb erdéforrast) igényel, akkor az

csokkenti az egy multiprocesszor altal futtathaté blokkok szamat.

Emiatt célszerii megvizsgalni, hogy a GPU teljesitményét milyen méretli régiok esetén lehet a
legjobban kihaszndlni. Ez egyrészt lehetdséget ad az algoritmus finomhangolasara (ennek
megfeleld mennyiségli szalat rendelni egy sejtmag kereséséhez), illetve egy jO ajanlasnak

tekinthetd, hogy milyen méretlire célszerii skalazni a bemeneti képet.

Ehhez teszteket futtattam es tobb futds adatait 6sszegezve megmértem (1. diagram), hogy

adott méretli régiokat mennyi id6 alatt tudott feldolgozni a GPU.

? Ezek nem azonosak az el8z8 fejezetben mar bemutatott ,,gold standard” mintakkal. Ott ugyanis az volt a 5
szempont, hogy olyan mintakat kerestem, amelyeknél rendelkezésre allt egy referencia eredmény (manualis
annotacidk) a pontossagi vizsgalathoz, itt pedig az volt a cél, hogy minél valtozatosabb tartalmu és méretii
mintakon tudjam 6sszehasonlitani a CPU és a GPGPU alapu régiondvelés teljesitményét.
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2. diagram: Egy pixel feldolgozéasi sebessége a régié méret fliggvényében a CPU alapu megvalésitas esetén.

Az egyre nagyobb régiok értelemszeriien egyre tobb id6t igényeltek, a mérés szempontjabol
emiatt szerencsésebb egy relativ mutatot vizsgalni, hogy az egyes régioméretek esetén pixelre

vetitve mennyi ideig tartott a feldolgozas.

A diagramon jol lathato, hogy kisméretli régiok esetén a pixelenkénti koltség meglehetdsen
magas, a régiok novelésevel ez azonban gyorsan csokken. A tesztelt beallitasok mellett kb.
450 képpont méretli régiok mellett ez a koltség elérte a minimumat, ezt kdvetéen mar nem
csOkkent jelentdsen. A legrosszabb (becsiilt ~800ms/pixel) idéeredményekhez képest az itt
mérheté ~100ms/pixel érték jelentés, 800%-0s gyorsuldst jelent. Tehadt ahhoz, hogy
hatékonyan kihasznalhassuk a GPGPU teljesitményét, célszerii ugy skalazni a bemend képet,
hogy nagysagrendileg ekkora, vagy ennél nagyobb sejtmagokra szamithassunk.

A teljesitmény vizsgalatakor célszerii lehet a GPU implementacio teljesitményet

dsszehasonlitani a CPU megvaldsitas teljesitményével (2. diagram).

Ahogy az vérhat6 volt, a CPU esetében a kisebb régioméretek esetén a futasidé joval
kevesebb lett, és mivel a CPU-nak nincsenek jelentds tartalékai a nagyobb régioméretek soran
sem, a gorbe gyorsan eléri az idedlis allapotot, koriilbeliil 300 képpont méretii régidok esetén
mar optimalis a kihasznaltsaga. A GPGPU szamara ennél sokkal nagyobb régiokra (és ezzel
egyutt joval nagyobb szal mennyiségre) van sziikseg ahhoz, hogy ezek egyittes teljesitménye
megkdzelitse a CPU-ét. Az mindenesetre jol lathaté az abran is, hogy a CPU viszonylagosan
nagy elényét (GPU ~800ms/pixel — CPU ~500ms/pixel) a GPGPU erésen megkdzeliti, de
meghaladni azt mar nem tudta (GPU ~100ms/pixel - CPU ~80ms/pixel).
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1 27 743 237,86 134,99
2 29 1843 187,61 108,68
3 44 4202 174,56 117,72
4 43 3409 139,80 86,92
5 46 3841 124,45 75,63
6 40 3949 87,17 45,27
7 40 4522 64,64 20,77
8 38 4022 67,43 20,55
9 37 4286 60,40 23,68
10 43 4942 64,17 23,81
11 45 5650 65,97 35,48
12 35 4716 62,17 27,82
13 41 5083 40,13 12,37
14 34 4467 46,84 16,42
15 31 4449 49,49 24,36
16 35 4626 41,54 18,26
17 33 4621 34,81 LK)
18 36 5365 34,89 9,01
19 40 6167 38,60 13,11
20 40 6063 34,59 10,94
21 24 3861 48,13 21,87
22 31 4627 33,52 12,40
23 43 7416 32,14 11,02
24 4939 855441 19,99 3,57

3. tablazat: GPGPU alapu régiondvelés eredményei a blokkméret fliggvényében.

2.5.3. Futdsidé vizsgdlata blokkok szama alapjdan

Elsére csalodast okozhat az eredmény, hiszen a GPGPU hiaba rendelkezik oOriasi
csUcsteljesitménnyel, az algoritmus sajatossagai miatt (szinkronizaciok és kiegészito
miuveletek) nem tudta elérni a CPU teljesitményét. Azonban a fenti értékek csak egy-egy
régié novekedésének vizsgalatat mutatjak, ami a jelenlegi implementacioban tulajdonképpen
egy blokk mitkddését jelentik. Amennyiben a bemenet megengedi (taldlhaté megfeleld szamu,
egymastol tavol es6, azonos intenzitasu Kiindulopont) akkor lehetdség nyilik egyiddben tobb

blokk és ezzel t6bb régiondvelés inditasara is. Emiatt egy Gjabb mérést végeztem (3. tablazat).
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3. diagram: Egy pixel atlagos feldolgozasi ideje a parhuzamos blokkok szamanak fiiggvényében.

Azonban most nem a régidk mérete alapjan mértem a teljesitményt, hanem az alapjan, hogy a

GPGPU egyiddben hany région tudott dolgozni.

A teszt soran 27 esetben csak 1 blokkot tudott inditani az iitemezd (nem talalt vele
parhuzamosan indithatd kiindulopontokat), az itt mért id6 (237,86ms/pixel) megfelel az
el6zéekben megismert méréseknél is lathatd atlagnak, ez mint lattuk, valamivel elmarad a

CPU idejétél.

Jol lathatd azonban (3. diagram), hogy amint sikeriilt a blokkok szamat ndvelni, jelentésen
csokkenni kezdett az egy pixelre esé végrehajtasi id6. Ez a csokkenés a 14. parhuzamos blokk
futtatasaig észlelhetd, itt mar elérte a GPU a teljesitOképessége hatarat, tovabbi blokkok
inditdsa mar nem befolyasolja jelentésen a mért idoket. Az itt mérhetd 33 ms/pixel eredmény

pedig messze meghaladja a CPU legjobb eredményét is.

Az esetek nagy részében az egyidében tobb blokk futtatdsa volt jellemz0, emiatt a mért adatok
szorasa ezekben az esetekben mar lathatéan joval alacsonyabb volt, mint a néhany blokkot
mutatd esetekben. A gyakorlati tapasztalatok egyébként azt mutatjak, hogy a kozepes és
nagyobb méretli képeknél nagyon ritkdk azok az esetek, amikor nem lehet egyidében tobb
régionovelést inditani, ez egyértelmiien kedvez az adatparhuzamos megoldasnak. Amikor ez
mégis bekovetkezik, az is foként amiatt torténik, hogy egyidében csak azonos intenzitast
kiindulopontokat valogatunk ki, és ezek egy id6 utan értelemszerlien elfogynak, igy néha mar

csak emiatt is szlikség van kevesebb blokk inditasara.
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4. diagram: Atlagos futdsidd a minta mérete alapjan.

2.5.4. Futdsidé vizsgalata képméret alapjan

Bar a fenti értékek is Iényegesek a kés6bbi optimalizalds szamara, a gyakorlat szempontjabol
a leglényegesebb kérdés a teljes képfeldolgozasi idejének analizise. Ehhez kiilonféle méretii
és tartalm0 képekre futattam le a CPU és a GPGPU implementéciét, majd kiszdmoltam az

azonos méretli mintak esetében a futasido atlagat (4. diagram).

A haromféle méretbe sorolhaté mintak alapjan (1024x1024, 2048x2048 es 4096x4096 pixel
felbontasban) lathatd, hogy kisebb méret esetében még nem jelentds a GPGPU eldnye, ez
azonban mar a 2048 pixeles méretnél egyértelmilen megjelenik. A ndvekedés természetesen
nem novekszik folyamatosan a minta méretével, mivel mar egy kozepes méretii kép esetében

is mindig talalunk elég kiindulépontot a sziikséges parhuzamos régiondvelés inditasahoz.

2.5.5. Mérési modszerek

A futasidd mérése mindkét esetben a CPU segitségével tortént, a QueryPerformanceCounter
fliggvény segitségével. Ennek felbontasa megkozelitéleg 0,366 Us, az 1d6zitd inditasa illetve
leallitasa pedig megkozelitéleg 3 us hibat okoz a mérés soran. A mért eredményeket tekintve
nyilvanvald, hogy ezek a pontatlansagok elhanyagolhatok. A mérések minden esetben harom

fliggetlen mérés atlagat mutatjak.

Tovabba a mérések esetén a legelsd kernel inditas idejét (fliggetleniil attdl, hogy az hany
blokk inditasat igényelte) nem vettiik figyelembe, mivel elképzelhetd, hogy a GPGPU illetve
az azt kezeld driver szamara az elsé indulaskor tovabbi koltségek meriiltek fel, amelyek

eltorzitandk az eredményeket. Hasonl6 mérési metodikat kovettiink a késobbi tesztek soran is.
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2.6.Eredmeények értékelése

A fejlesztés f6 célja egy 1j, adatparhuzamos kornyezetben futtathatd algoritmus kialakitéasa,
amelynek kimenete megegyezik vagy esetleg valamivel pontosabb a mar meglévo
szekvencidlis algoritmushoz. A kutatds jelenlegi fazisdban az algoritmus és annak
implementécidja elkészilt, igy kimondhatd, hogy sikerllt kidolgoznom mind az
adatparhuzamos regionovelési eljarast, amely alkalmas szdveti mintdkon parhuzamosan tébb
kiindulépontbol kiindulva sejtmagok detektalasara, mind pedig az ehhez kapcsolodo
adatparhuzamos kiindulopont keresési eljarast, amely alkalmas a regiondvelési eljaras
szamara egyidoben tobb kezddpont kigyiijtésére. Az el6zd fejezetben és az itt részletezett
vizsgélatokkal pedig igazoltam, hogy az ujonnan kifejlesztett adatparhuzamos régionovelesi
eljaras (kiindulopont keresés €s régiondvelés) a jelenleg meglévé hagyomanyos régiondvelési

eljarasokhoz képest azonos pontossagot ér el jelentdsen kisebb futasidé mellett.

A meglévd algoritmus rendelkezik néhany korlattal, amiket érdemes lehet kikiisz6bolni egy
esetleges tovabbfejlesztés esetén. llyen a mar emlitett kontdrpontok szamara, illetve a régié
maximalis méretére vonatkozd megszoritds. Mindkét esetben vannak kiilonféle lehetdségek
ezek Kikiszobolésére, azonban ezek minden esetben a teljesitmény csokkenésével jarnak,

emiatt a tovabbfejlesztés el6tt célszerli szamba venni azok elényeit, illetve hatranyait.

Amennyiben a tovabbfejlesztés 6 céljanak a futdsidd csokkentését tekintjiik, mindenképpen
érdemes kialakitani a fenti algoritmusnak egy tébb GPGPU-t is kezelni képes valtozatat
(kiegészitve akar azzal a lehetdséggel, hogy veliik egyidoben a CPU magjai is végezzenek
szinkronizacios, vagy akar konkrét régiondvelési feladatokat). Technikailag ez egyszeriien
megvaldsithatd, azonban felvet szamos, megoldasra varé problémat. Az egyes GPGPU
magasabbra kell tolni, illetve ezzel egyutt biztositani kell a hatékony adatcserét és

szinkronizaciot az egyes eszk9zok kozott.
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3. REGIONOVELES PARAMETEREINEK OPTIMALIZALASA

3.1.Parameter optimalizalas lehetoségei

Az el6zéekben bemutatott régiondvelési algoritmus bevaltotta a hozza fiizott reményeket,
finomhangolasa sordn azonban Gjabb megoldand6 feladatok meriltek fel. A régiondvelési
algoritmus 1épései (eléfeldolgozas, régiondvelés, dsszendtt sejtek szétvagasa) meglehetdsen
sok (az altalunk hasznélt implementacioban 27 darab) paramétert igényelnek, amelyek pontos
megvalasztasa esetén varhatjuk csak el, hogy a modszer a lehetd legnagyobb hatékonysaggal

mukdodjon.

Ezeknek a paramétereknek az egymasra gyakorolt hatdsa ismeretlen, igy célszeriien
fliggetlennek tekintjilk 6ket. Minden paraméter jelentdésen befolyasolja az algoritmus
kimenetét, igy egy optimalis paraméterkészlet meghatarozdsahoz mindenképpen az 6sszes
paraméter egyuttes kezelésére van szlikség. Azok nagy szama, illetve azok meglehetésen nagy
értékkészlete miatt ez manualisan véges idon beliil reménytelennek tiinik, ezért Ki kellett,
hogy dolgozzak egy ujszerii algoritmust egy, a gyakorlatban is jol hasznalhatd
paraméterkészlet megtaldlasara [46].

Maga a alapprobléma meglehetésen egyszertien modellezhetd, adott 27 darab, egymastol
fliggetlennek tekinthetd paraméteriink megadott értékkészlettel, adott egy algoritmus (&s
annak implementacidja) ami szovetmintak alapjan a megadott paraméterekkel eldallitja a
mintaban talalhatd sejtmagok listajat (méret, elhelyezkedés stb.), illetve adott egy kiértékeld
fuggveény [47], amely a rendelkezésre all6, orvosok &ltal manuélisan annotalt mintak (a mar
emlitett ,,gold standard” mintdk) és az eléz6 régiondvelés altal adott eredmény
6sszehasonlitasa alapjan meghataroz egy pontossagi értéket. A cél egy olyan paraméterkészlet
megkeresése, amely az elérhetd legnagyobb pontossagot eredményezi. Ez egy klasszikus
optimalizéaciés feladat [48], ennek megfeleléen szamos megoldasi lehetGséget talalhatunk
[49]. A kiilonféle keresési moédszerek alapvetéen harom kategériaba sorolhatoak [50]:

véletlen, leszamlaléasi és szamitas alapu.

3.1.1. Leszamldldsi médszerek

Ezek kozul a leszamlalasi (enumerative) modszerek alapja, hogy megvizsgaljak az 0sszes
lehetséges megoldast, majd azok kozll kivalasztjak a legjobbat [51]. A moddszert egyszeriien
tudnank adaptalni erre a feladatra, csak fel kell sorolnunk az 6sszes lehetséges paraméter

kombinaciot (bar itt is felmeril a kérdés, hogy az egyes intervallumokat milyen
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szemcsézettséggel bontsuk fel diszkrét értékekre), majd ezek kozott egyszerli linedris

keresessel megtalalhatjuk az optimalist.

Ez ugyan garantaltan megtalalja a legjobb megoldast, azonban a lehetséges kombinaciok nagy
szdma miatt a mddszer szamunkra a gyakorlatban hasznalhatatlan. Bar a lehet6ségek szamat
valamilyen szinten tudjuk befolyasolni (6nkényesen az értékkészletek szlikitésével, illetve az
intervallumok szemcsézettségének csokkentesével), egy, a gyakorlatban jol hasznalhato
konfiguracié mellett valosziniileg évekig tartana a kiértékelés. Es mivel nincsenek egzakt
informacioink az egyes paramétereknek a végeredmeényre, illetve egymasra vald hatdsarol, igy
kiilonféle heurisztikak segitségével sem tudjuk jelent6sen lesziikiteni a rendelkezésre allo

keresési teret.

3.1.2. Szamitds alapit moédszerek

Masik fontos maddszercsoport a szamitas alapu (calculus-based) moédszerek csoportja, ahol a
meglehetdsen nagy keresési tér még nem jelent feltétleniil nagy szamitasigényt, hiszen nincs
szilkség a teljes tér atvizsgalasara. Ezekben az esetekben ugyanis elindulhatunk egy
tetszéleges pontbol, majd az algoritmus minden egyes kiértékelés utdn abba az irdnyba
folytatja majd a keresést, amely az adott pillanatban a legnagyobb azonnali elénnyel jar
(ennek klasszikus példai a kilonféle mohd algoritmusok (greedy) [52][53], illetve a

hegymaszo (hill-climbing) [54] modszerek).

Természetesen ezt a modszert is tudjuk implementalni erre az esetre, kiindulé pontként
valaszthatjuk a paramétertér egy tetszoleges pontjat, ezt kovetéen megvizsgalhatjuk annak a
kornyezetét, majd ezek koziil a legnagyobb pontossagot igéré pontra léphetiink, és ott
folytathatjuk a vizsgéalatot. Ezek a moho algoritmusok meglehetdsen gyorsan talalnak
eredményt, azonban alapesetben csak azt tudjuk garantalni, hogy a megtalalt paraméterkészlet
lokalis optimum lesz, annak globalis optimum mivoltarél nem lesz informacionk. Mivel a
paraméterek egymdshoz lazan kapcsolodnak, igy nagyon valoszinli, hogy sok lokalis
maximumot talalhatunk (olyan pontokat, ahol a paraméterkészlet egy viszonylag jé eredményt
ad, és barmelyik paraméter apr6 moddositasaval annal rosszabbat kapunk). A modszer
hatranya, hogy nincs benne visszalépési lehetdség, tehat ha egyszer a keresés befutott egy
ilyen lokalis maximumba, onnan mar csak egy masik pontbol val6 Ujrainditassal juthatunk

masik eredmenyhez.

A keresés érzékeny arra, hogy milyen paraméterekkel inditottuk el, igy természetesen lehet

finomhangolni az eredményt, ha egymast kovetden tobb keresést inditunk el kiilonféle
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helyekrdl, majd ezek eredményét hasonlitjuk Ossze, azonban a paraméterek nagy szdmabol
adédoan sokféle kezddpozicid 1étezik, és véges idon beliil ezeknek is csak egy nagyon kis
részEt tudnank atvizsgalni. Tovabbi problémat jelent a paraméterek meglehetdsen nagy szdma,
emiatt ugyanis még egy pont kornyezetének a vizsgalata is meglehetésen szamitasigényes
lehet, ha az adott pontbdl minden lehetséges iranyba meg szeretnénk vizsgalni az arra vezetd
utak eredményességét (sOt, a paraméterek nagy szdma miatt valoszinlileg egyszerisitésekre
lenne sziikség, igy még a hegymaszo algoritmus elénye, az, hogy biztosan megtalalja a lokalis

maximumot, is elvész).

3.1.3. Iranyitott véletlen keresési modszerek

A keresések harmadik csoportja a véletlen keresési (random search) modszerek csoportja, ami
szigorian nézve pusztan annyit jelent, hogy a problématérbdl véletlenszeriien véalasztott
pontokat vizsgalunk meg, és ezek kodzil mindig eltaroljuk a legjobb eredményt adot.
Onmagéban ez persze kevésbé lenne hatékony szamunkra, hiszen a futasideje meglehetésen
nagy lehet, és nem ad semmiféle garanciat arra sem, hogy valamiféle lokalis vagy globélis
optimumot eredményezne véges id6n beliil. A gyakorlatban azonban mar jol hasznalhatdak az
irényitott véletlen keresési (guided random search) technikak [55], amelyek bar alapvetéen
véletlenszerlien valasztott pontokat vizsgalnak, azonban a kivalasztas maodjat kilonféle

heurisztikék segitsegével probaljak finomhangolni.

A modszer klasszikus képvisel6i a tabu keresés (tabu search) [56], a szimuldlt hiités
(simulated annealing) [57] és az evoldcids algoritmusok (evolutionary algorithms) [55][58].
Ezek kozll szamunkra féleg a kiilonféle evolucios algoritmusok az érdekesek. Ezen
maodszerek alapja, hogy a bioldgiabdl kdlcsonvett mechanizmusok segitségével prébalnak
kulonféle kereséseket vagy optimalizaciokat végrehajtani. Ezen algoritmusok alapelve mindig
az, hogy egy kiindul6 populaciobdl (ahol az egyes egyedek alatt jelen esetben régiondvelési
paraméterkészleteket értlink) mindig ujabb és jabb generaciokat allitunk eld, amelynek tagjai
varhatéan egyre inkabb életképesebbek lesznek (ami ebben az esetben annyit jelent, hogy
egyre nagyobb pontossdgot biztositd paraméterkészleteket fognak reprezentalni).
Kapcsolhatunk hozza kulonfele leallasi feltételeket is, de a modszer enelkil is hasznalhato,
hiszen az egyes generaciok mér futds kozben is lathatok, igy az aktualisan legjobbnak tiin6

paraméterkészlet mindig elérhetd.

A mi esetlinkben ez a mddszer tlinik a legkézenfekvobbnek, ugyanis a feladat teljesiti az

alabbi feltételeket, amelyek elétérbe helyezik a genetikus algoritmus hasznalatat:
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Sokdimenzios keresési tér, ahol a fontosabb valtozok kozotti Osszefliggések
ismeretlenek.

Tradicionalis megoldasok elfogadhatatlan futasi id6t adnak.

A keresési tér nehezen, vagy nem sziikithetd.

Egy megoldas gyorsan ellendrizhetd, de egy tokéletes megoldas eldallitasa nehézkes.
Nincs feltétlenll sziikségunk a globalis optimumra, csak egy minél jobb megoldast

keresiink.

Emellett a genetikus algoritmusok szdmos tovabbi elénnyel kecsegtetnek:

Jol  pérhuzamosithatok, igy tobbprocesszoros  kornyezetben  hatékonyan
implementéalhatok. Mivel barmelyik moédszert is valasztjuk, az valdszinileg
meglehetdsen nagy szamitasigénnyel rendelkezik majd (ugyanis a keresés soran
minden paraméterkészletre végre kell hajtani a régionovelést és a kiértékelést is), igy
lényeges, hogy ezt elosztott kornyezetben lehetdleg minél rovidebb id6 alatt le tudjuk
futtatni.

A hegymészd mddszerhez viszonyitva nagyobb eséllyel talal globalis maximumot,
mivel miikodésébdl addéddan egy esetleges lokalis maximum megtaldlasa esetén is
folytatja a keresést, még egy stabil populécid esetén is a mutaciok miatt folyamatos a
valtozéas. Emellett, bar nem tudja garantalni, hogy elfogadhat6 idon beliill meg fogja
talalni a globalis maximumot, mégis szdmos tanulmany sz6l amellett, hogy maga a
kereseés altalaban egy jo eredmény felé konvergal [59][60][61].

A témaval foglalkoz6 irodalmat attanulmanyozva szamos genetikus algoritmus
alkalmazast talalhatunk paraméter optimalizacidkra, és ezek altalaban be is valtottak a

hozzajuk fiz6tt reményeket [62][63].

3.2.A genetikus algoritmus inditdsdhoz szikséges parameter intervallumok

A genetikus algoritmus szamara azonban szilkség van egy indulé populéciora, ezeket az

egyedeket fel kell tolteni valamilyen kezdd genekkel (paraméterekkel), emiatt szikség van

minden paraméter esetén egy kozelitd becslésre, vagy legalabb a ténylegesen vizsgalando

intervallum meghatarozasara. A parameterek egy része kimondottan technikai, ezek értékét

csak becsdlni, illetve empirikus modszerekkel finomhangolni lehet, ilyenek példaul a

kiilonféle szlrék altal hasznalt ablakméretek stb. A paraméterek egy része azonban a

gyakorlatban is jol mérhet6, igy azokra a ,,gold standard” mintak alapjan pontos hatarokat

lehet meghatarozni.
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A vizsgalathoz készitettem egy alkalmazast, ami az alabbi algoritmus szerint miikodik:

1. Kovetkez6 ,,gold standard” minta megnyitasa.

2. A minta annotacidonak betoltése, ezek koziil az elsé terlilet az orvosok altal annotalt
régiot azonositja.

3. A maszk a hasznalata a teljes kepre, az ezen kivili tertiletek vizsgalata szlikségtelen.

4. A t6bbi annotacio az orvosok altal megjeldlt sejtmagokat jeldli, ezeket egyesével meg
kell vizsgalni az 0sszes vizsgalati szempont szerint.

5. Az igy nyert statisztikai adatok elmentése egy adatbazisba.

6. Az adatbazis alapjan a paraméter optimalizaciohoz sziikséges hatarértékek kinyerése.

Ennek megfeleléen a fenti paraméterekre vonatkozéan meghataroztam az orvosok altal
megjeldlt sejtmagok esetében megtalalhaté minimumot illetve maximumot, az igy kapott
intervallumon belul kell majd keresniink az optimalis paraméter értékeket. A gyakorlatban
azonban nem ezeket a hatarokat hasznaltam a kés6bbi genetikus algoritmus szamara a kezd6
generacio létrehozasanal, ugyanis sok esetben ez a hatar indokolatlanul tag volt, egy-két
szerencsétlentil elhelyezkedd sejtmag miatt jelentésen ki kellett volna béviteni a hatarokat,

ami a keresés idejének elhuzddasat vonta volna maga utan.

Emiatt a minimum és maximum értékek mellett megvizsgaltam a paraméterek eloszlasat, és
egy Ujabb segédprogrammal megkerestem azokat a legrévidebb intervallumokat, amelyekbe
beleesik az 6sszes elem 99,5%, 99%, 95%-a. Az optimaliz&cid sorén a genetikus algoritmus
ezekkel a sziikebb intervallumokkal dolgozott, ami persze egyrészt mar elvileg is

megakadalyozza, hogy tokéletes megoldast talaljon, viszont cserébe jelentdsen felgyorsult.

3.2.1. Sejtmagok méretének vizsgalata
A régiondvelési algoritmus miikddése soran az egyik legfontosabb informacid a sejtmagok

mérete. Ez az algoritmus miikddése soran tobb helyen is szerepet jatszik:

e A konkrét régiondvelés soran minden egyes Uj iteracié sordn 1 pixellel ndvekszik a
megtalalt sejtmag jel6lt mérete. A ndvelésnek szamos korlatot szabhatunk, ezek kozil
az egyik, hogy maga a sejtmag nem lehet egy bizonyos méretnél nagyobb.
Amennyiben a régiondvelés eléri ezt a maximalis méretet, akkor a régidénovelési ciklus
ledllithato.

e A sejtmagok mérete szintén lényeges paraméter a régiondvelés ledllitasat kovetd

utélagos ellendérzés soran. Miutan a eldallt a sejtmag jel6lt, ezt kilonféle szempontok
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alapjan ellendrizni kell, hogy valoban megfelel-e a sziikséges feltételeknek, ezen
feltételek kozott szerepel a sejtmag minimalis meérete (azokat a sejtmagokat,
amelyekben talalhat6 pixelek sz&ma nem éri el ezt a korlatot, elvetjlk) és a sejtmagok
maximalis mérete (a tul nagyokat szintén elvetjik, bar ilyen a régiondvelésnél mar

leirt korlatozas miatt nem fordulhat elo).

A sejtmagok méretének vizsgalatdhoz megvizsgaltam a rendelkezésre allo ,,gold standard”
mintakat, azokbdl kivalogattam az 0Osszes annotalt sejtmagot. Minden egyes sejtmagot
maszkként hasznélva, azokat felrajzoltam egy Ures képre, majd megszamoltam az ezen a
képen Kkirajzolt pixelek szdmat. Ezzel megkaptam az egyes sejtmagok meretét. Egy
adatbazisban elmentettem ezt az értéket minden egyes sejtmagra, az igy nyert 7889 sejtmag

adatait pedig osztalyoztam (4. tablazat).

1 22,00 124,80 499 | 6,33%
2 124,80 227,60 2408 | 30,52%
3 227,60 330,40 2599 | 32,94%
4 330,40 433,20 1454 | 18,43%
5 433,20 536,00 512 | 6,49%
6 536,00 638,80 214 | 2,71%
7 638,80 741,60 87 | 1,10%
8 741,60 844,40 59 | 0,75%
9 844,40 947,20 33| 0,42%
10 947,20 1050,00 14 | 0,18%
11 1050,00 1152,80 5| 0,06%
12 1152,80 1255,60 2| 0,03%
13 1255,60 1358,40 1| 0,01%
14 1358,40 1461,20 0| 0,00%
15 1461,20 1564,00 1| 0,01%
16 1564,00 1666,80 0| 0,00%
17 1666,80 1769,60 0| 0,00%
18 1769,60 1872,40 0| 0,00%
19 1872,40 1975,20 0| 0,00%
20 1975,20 2079,00 1| 0,01%

4. tablazat: Sejtmagok szdma méret alapjan.
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A feldolgozott adatok alapjan az alabbi hatarértékeket allapitottam meg::

e Legkisebb sejtmag mérete: 22 pixel

e Legnagyobb sejtmag mérete: 2079 pixel

A tablazatbol is jol lathato, hogy bar a legnagyobb sejtmag valdoban 2079 pixel méretd,
azonban ez jelentOsen eltér az atlagos értéktdl. Az adatokat diagramon abrazolva lathato (5.

diagram), hogy az eloszlas messze nem egyenletes.

A méret esetében a sejtmagok 99,5%-a 34 pixel és 882 pixel méretiiek kozott talalhatd (5.

tablazat). A késébbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.
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5. diagram: Sejtmagok szama méret alapjan.

100,0% 22,00 2079,00 2057,00 100,00%
99,5% 34,00 882,00 848,00 41,23%
99,0% 34,00 801,00 767,00 37,29%
95,0% 65,00 556,00 491,00 23,87%
90,0% 90,00 475,00 385,00 18,72%
80,0% 108,00 397,00 289,00 14,05%

5. tdblazat: Sejtmagok szama méret alapjan.

55




L

(ST | |

2,69 8 0,10%
2 4,19 5,69 49 | 0,62%
3 5,69 7,19 272 | 3,45%
4 7,19 8,69 816 | 10,34%
5 8,69 10,19 1543 | 19,56%
6 10,19 11,69 1819 | 23,06%
7 11,69 13,19 1475 | 18,70%
8 13,19 14,69 858 | 10,88%
9 14,69 16,19 506 |  6,41%

10 16,19 17,69 251 | 3,18%
11 17,69 19,19 130 | 1,65%
12 19,19 20,69 79| 1,00%
13 20,69 22,19 44| 0,56%
14 22,19 23,69 25| 0,32%
15 23,69 25,19 6| 0,08%
16 25,19 26,69 2| 0,03%
17 26,69 28,19 3|  0,04%
18 28,19 29,69 2| 0,03%
19 29,69 31,19 0| 0,00%
20 31,19 31,93 1| 0,01%

6. tAblazat: Sejtmagok szama sugar alapjan.

3.2.2. Sejtmagok sugardnak vizsgdlata
A pixelenkénti méret csak a felismert objektum méretér6l ad informaciot, a sugar azonban
valamilyen szinten mar az alakjarol is. Emiatt érdemes vizsgalni az egyes sejtmagok sugarat

is, ez a régiondvelés soran az alabbi pontokban lehet Iényeges adat:

e Haarégionovelés soran elériink egy maximalis sugar értéket, akkor a régiénovelést
azonnal ledllithatjuk. A sugar szamitds modjabol adéddan ugyan elképzelhetd, hogy ez
az érték a késdbbiekben akar még csokkenhet is (ha eltolodik az aktudlisan vizsgalt
régio kozéppontja), a gyakorlatban azonban ez nem Iényeges, sokkal fontosabb, hogy

le tudjuk zarni a felesleges régionovelési lépéseket.

A régionovelés leallitasa utan szintén lényeges paraméter a régio aktualis sugara, ugyanis ez
szintén egy sziirési feltételként szerepel majd a sejtmag végsé elfogadasa soran. Bevezethetd

egy minimalis sugér érték (ennél kisebb sugarral rendelkez6 sejtmag jeldlteket el kell vetni),
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illetve maximalis sugar érték (bar a régionovelésbe épitett feltétel miatt ezt biztosan nem fogja

meghaladni egy sejtmag sem).

A sejtmagok sugaranak vizsgalatdhoz megvizsgaltam a rendelkezésre allé ,,gold standard”
mintékat, azokbol kivalogattam az 6sszes annotalt sejtmagot. Minden sejtmag esetén a sugarat
az alabbi 1épésekkel hataroztam meg:

1. A sejt tomegkdzéppontjanak meghatarozésa:

Centerx =Y P[i]x/ N (8)

Centery =Y P[i]y /N 9
2. Minden pixelre kiszamitjuk a sejt k6zéppontjatdl valo tavolsagot:

Distance; = Distance(Center, P[i]) (10)
4. Ezen tavolsagok koziil a legnagyobb tulajdonképpen az objektum sugara:

R = MAX(Distance;) (12)

Ahol N a sejtmag mérete (terlilete pixelben megadva), P[i]x és P[i]y pedig az i. pont x és 'y
koordinatai. Természetesen vannak ettl eltérd (sot, valoszinlileg ennél precizebb) sugar
szamitasi maodszerek is, itt azonban lényeges szempont volt, hogy magat a szdmitast gyorsan

el lehessen vegezni.

Kiszdmoltam ezeket az értékeket minden sejtmagra (6. tablazat, 6. diagram), amely alapjan az

alabbi hatarértékeket allapitottam meg:

e Legkisebb sugar: 2,69 pixel
e Legnagyobb sugar: 31,93 pixel
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2,692582-2,992582
3,592582-3,892582
10,79258-11,09258
11,69258-11,99258
12,59258-12,89258
13,49258-13,79258
14,39258-14,69258
15,29258-15,59258
16,19258-16,49258

5,392582-5,692582
17,09258-17,39258

4,492582-4,792583
6,292583-6,592583
7,192582-7,492582
8,092583-8,392583
8,992582-9,292583
9,892583-10,19258
17,99258-18,29258
18,89258-19,19258
19,79258-20,09258
20,69258-20,99258
21,59258-21,89258
22,49258-22,79258
23,39258-23,69258
24,29258-24,59258
25,19258-25,49258
26,09258-26,39258
26,99258-27,29258
27,89258-28,19258
28,79258-29,09258
29,69258-29,99258
30,59258-30,89258
31,49258-31,79258
32,39258-31,93348

Sugar (pixel)

6. diagram: Sejtmagok szama sugar alapjan.
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100,0% 2,69 31,93 29,24 100,00%
99,5% 4,80 22,83 18,03 61,67%
99,0% 5,33 21,57 16,24 Setaso
95,0% 6,29 17,78 11,49 39,30%
90,0% 6,80 16,06 9,26 31,66%
80,0% 7,49 14,49 7,00 23,94%

7. tablazat: Sejtmagok szdma sugar alapjan.

A sugar esetében a sejtmagok 99,5%-a 4,8 pixel és 22,83 pixel méretliek kozott talalhato (7.

tablazat). A késobbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.

3.2.3. Sejtmagok korszeriiségének vizsgdlata

Az egyes sejtmagok korszerlisége szintén lényeges informacid a sejtmagkeresési algoritmus
szamara. Természetilkbol addddan a sejtmagok altaldban korszerti objektumok, ami a
gyakorlatban fontos informacio, ugyanis a kilonféle méret és szin feltételek mellett 1ényeges,
hogy a régiondvelés soran minél inkabb korszeriibb régiokat épitsiink fel. Ezt az aldbbiak

biztositjak:

e A régiondvelés sordn az Uj pont felvételekor az ott hasznalt josagi fliggveny a
kiilonféle szinintenzitds informacidk mellett figyelembe veszi az ujonnan felvehetd
pixel helyzetét is. Ez a pixel minél kbzelebb van a potencialis sejtmag aktualis
kozéppontjahoz, annal nagyobb josagi értéket tulajdonitunk neki. Igy mar a
régiondvelés soran is az algoritmus, lehetdségeihez mérten, automatikusan korszerti
objektumokat fog felépiteni.

e A régidonovelés megallitasa utan is Iényeges informacio ez a korszeriiség, ugyanis az
utdlagos ellendrzés soran ezt is vizsgaljuk. Paraméterként megadhato egy als6 korlat,
az annal kevésbé korszerli objektumokat elvetjiik, az anndl nagyobb korszerliségi

tulajdonsaggal rendelkezoket pedig elfogadjuk sejtmagként.

A sejtmagok korszeriiségének vizsgalatdhoz meg kell vizsgalnunk a rendelkezésre all6 ,,gold
standard” mintékat, azokbol ki kell valogatni az §sszes annotalt sejtmagot. A sejtmagok

korszertiségét az alabbi Iépésekkel hataroztam meg:

1. A sejt tomegktzéppontjanak meghatarozasa:
Centerx =Y P[i]x/ N (12)
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Centery =Y P[i]y /N (13)

2. Minden pixelre kiszamitjuk a sejt k6zéppontjatdl valo tavolsagot:

Distance; = Distance(Center, P[i]) (14)
3. Ezen tavolsagok kozil a legnagyobb tulajdonképpen az objektum sugara:
R = MAX(Distance;) (15)

4. Ezek alapjan szamithat6 a korszeriség:

Korszerliség =N/ (R?* I1) ~ 32 * N / R? (16)

Ahol N a sejtmag mérete (terlilete pixelben megadva), P[i]x és P[i]y pedig az i. pont X és y
koordinatai. Amennyiben kiszdmoljuk a fenti értéket minden sejtmagra (8. tablazat), az alabbi

hatarértékeket allapithatjuk meg:

o Legkisebb korszerliségi érték: 17,32
e Legnagyobb korszeriiségi érték: 103,2

1 17,32 21,62 4| 0,05%
2 21,62 25,92 13| 0,16%
3 25,92 30,22 26 | 0,33%
4 30,22 34,52 51| 0,65%
5 34,52 38,82 100 | 1,27%
6 38,82 43,12 178 | 2,26%
7 43,12 47,42 296 | 3,75%
8 47,42 51,72 415 | 5,26%
9 51,72 56,02 546 | 6,92%
10 56,02 60,32 666 | 8,44%
11 60,32 64,62 792 | 10,04%
12 64,62 68,92 933 | 11,83%
13 68,92 73,22 917 | 11,62%
14 73,22 77,52 870 | 11,03%
15 77,52 81,82 804 | 10,19%
16 81,82 86,12 658 | 8,34%
17 86,12 90,42 396 | 5,02%
18 90,42 94,72 178 | 2,26%
19 94,72 99,02 39 | 0,49%
20 99,02 103,02 7| 0,09%

8. tablazat: Sejtmagok szama korszeriiség alapjan.
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Az igy megadott érték nem tekinthetd tokéletesnek, de mivel a régiondvelés soran minden
egyes iteracioban veégre kell hajtani, igy a paraméter kiszamitasa soran lényeges, hogy ezt
minél gyorsabban el tudjuk végezni. A paraméter optimalizacional a futasidé ugyan kevéshé
kritikus szempont, de célszerli ugyanazt a metodust hasznalni, mint amit a régiondvelési

eljaras fog.

Az eloszlas természetesen itt sem egyenletes, a diagramon (7. diagram) is jol lathato, hogy

kozelit a normal eloszlashoz. Mivel itt is van néhany, az atlagostdl jelentdsen eltérd sejtmag,

igy itt is célszerl az optimalizalas gyorsitasa érdekében sziikiteni a vizsgalt intervallumot.

A Kkorkorosség esetében a sejtmagok 99,5%-a 27,66 és a 97,10 erték kozott talalhato (9.

tablazat). A késébbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.
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7. diagram: Sejtmagok szama korszeriiség alapjan.
100,0% 17,32 103,02 85,70 100,00%
99,5% 27,66 97,10 69,44 81,04%
99,0% 31,72 96,26 64,54 75,31%
95,0% 42,18 93,14 50,96 59,47%
90,0% 46,74 90,99 44,25 51,64%
80,0% 50,96 86,44 35,49 41,41%

9. tablazat: Sejtmagok szama korszeriiség alapjan.
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1 26,01 35,41 15 0,19%
2 35,41 44,81 127 1,61%
3 44,81 54,21 195 2,47%
4 54,21 63,61 375 4,75%
5 63,61 73,01 703 8,91%
6 73,01 82,41 900 11,41%
7 82,41 91,81 850 10,77%
8 91,81 101,21 636 8,06%
9 101,21 110,61 556 7,05%
10 110,61 120,01 468 5,93%
11 120,01 129,41 408 517%
12 129,41 138,81 418 5,30%
13 138,81 148,21 476 6,03%
14 148,21 157,61 593 7,52%
15 157,61 167,01 450 5,70%
16 167,01 176,41 304 3,85%
17 176,41 185,81 181 2,29%
18 185,81 195,21 126 1,60%
19 195,21 204,61 81 1,03%
20 204,61 214,87 27 0,34%

10. tablazat: Sejtmagok szdma &tlagos intenzités alapjan.

3.2.4. Sejtmagok dtlagos intenzitasdanak a vizsgdlata

Altaldban feltételezziik, hogy a sejtmagok a képerny6n nagyobb intenzitasu pixelek
csoportjaként jelennek meg (a szovetmintdkban ezek jobban festddnek meg, igy sotétebb
tertiletek lesznek). Emiatt célszer(i valamilyen korlatot bevezetni, amely segitségével el lehet
doénteni, hogy egy pixelcsoport megfelel-e ennek a kritériumnak, vagy sem. A régiondvelést
kovetd utofeldolgozas soran van egy lépés, amelyik megvizsgalja a sejtmagjeldlt pixeleinek
atlagos intenzitasat, majd ezt dsszehasonlitva egy minimum feltétellel, dént, hogy a jelolt
elfogadhatd-e (maximum feltétel megadasara nincs sziikség). Tul alacsony érték megnovelné
a hamis-pozitiv talalatok aranyat, tal magas érték esetében pedig elutasitanank olyan

jeldlteket, amelyek valdjaban sejtmagok.

Ennek a paraméternek a meghatarozasahoz is meg kell vizsgalni az Gsszes, az orvosok altal

megjelolt sejtmagot (10. tablazat). A sejtmagok pixelenkénti vizsgalata soran meg kell nézni,
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hogy egy adott sejtmaghoz tartozo belsé pont az eredeti képen milyen intenzitasu pixelt jeldl,
majd ezek atlaga adja meg a sejtmag atlagos intenzitasat. Ez értelemszerlien fiigg magatol a
sejtmagtol, de jelentdsen befolydsolja a minta megvilagitasa, festettsége stb. Mivel azonban
ezek ismeretlen értekek, igy kénytelenek vagyunk egy altalanos mérészamot keresni, amelyet

minden minta esetében hatékonyan tudunk hasznalni.

Amennyiben kiszdmoljuk a fenti értéket minden sejtmagra (10. tAblazat, 8. diagram), az alabbi

hatarértékeket allapithatjuk meg:

e Legkisebb atlagos intenzitas: 26,01
e Legnagyobb atlagos intenzitas: 214,87

Az étlagos intenzitas esetében a sejtmagok 99,5%-a 36,59 és a 205,01 érték kozott talalhatd

(11. tdblazat). A késobbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.
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Atlagos intenzitas
8. diagram: Sejtmagok szama atlagos intenzitas alapjan.

100,0% 26,01 214,87 188,87 100,00%
99,5% 36,59 205,01 168,42 89,17%
99,0% 37,28 199,97 162,70 86,14%
95,0% 41,71 180,78 139,08 73,64%
90,0% 54,84 175,36 120,52 63,81%
80,0% 61,44 161,11 99,67 52,771%

11. tablazat: Sejtmagok szama atlagos intenzitas alapjan.
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1 0,00 12,80 1 0,01%
2 12,80 25,60 0 0,00%
3 25,60 38,40 0 0,00%
4 38,40 51,20 0 0,00%
5 51,20 64,00 1 0,01%
6 64,00 76,80 0 0,00%
7 76,80 89,60 7 0,09%
8 89,60 102,40 11 0,15%
9 102,40 115,20 31 0,41%
10 115,20 128,00 59 0,78%
11 128,00 140,80 165 2,18%
12 140,80 153,60 485 6,42%
13 153,60 166,40 1114 | 14,75%
14 166,40 179,20 1356 | 17,95%
15 179,20 192,00 1232 16,31%
16 192,00 204,80 1171 15,50%
17 204,80 217,60 1015 | 13,44%
18 217,60 230,40 584 7,73%
19 230,40 243,20 234 3,10%
20 243,20 255,00 88 1,16%

12. tablazat: Sejtmagok sz&ma kiindulépontok intenzitas alapjan.

3.2.5. Kiindulépontok intenzitasanak vizsgdlata

A régiondvelés elott meg kell talalni azokat a pixeleket a feldolgozando6 képen, amelyekbdl a
kovetkezd novelési iteracid elindithatd. Ehhez ki kell valasztani az aktudlisan legnagyobb
intenzitasu pixelt (mivel 8 bites képrdl beszéliink, ilyenbdl valosziniileg tobb is lesz), amely
megfelel bizonyos feltételeknek (nem része egy mar detektalt sejtmagnak, lokalis maximum).
Mivel a képen taldlhato alacsonyabb intenzitdsi pixelekbdl inditott novelések kis
valosziniiséggel eredményeznek valds sejtmagot, emiatt célszerli bevezetni egy minimum

intenzitas feltételt, ezzel csokkenthetd a hamis-negativ talalatok aranya, illetve a futasido is.

A megfelelé hatarértékek megallapitasa érdekében megvizsgaltam (12. tablazat), hogy az
orvosok altal annotélt sejtmagok detektalasdhoz legalabb milyen alacsony kiindulépont
intenzitasi korlatot kellett volna valasztani. Ehhez sziikség van a sejtmag pontjaira, illetve

magara a képre is, amelyiken a régionoveld algoritmus magat a kiindulopont keresést
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végrehajtja (ez az eredeti kép kiilonféle sziirokkel modositott valtozata [9]). Ezt kovetéen a
sejtmag minden egyes pixeléhez tartozo szint ellendriztem az elézéleg emlitett képen, és ezek
kozil kivélasztottam a legnagyobb intenzitasit. Ez azt jelenti, hogy ha a kiindulési pont
intenzitas minimumnak ezt a korlatot valasztjuk, akkor a régiondvelés a kivalasztott sejtmag

tertiletén legalabb egy helyrdl biztosan el fog indulni.
Kiszamolva a fenti ertéket minden sejtmagra (9. diagram), a hatarértékek:

e Legkisebb atlagos intenzitas: 26,01
e Legnagyobb atlagos intenzitas: 214,87

A kiindulépont intenzitas esetében a sejtmagok 99,5%-a 0 és 251 érték kozott talalhatd (13.

tablazat). A késébbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.

350

300

250

200

150

Sejtmagok szama

100

50

Kiindulépont intenzitas
9. diagram: Sejtmagok szdma kiindulépontok intenzitasa alapjan.

100,0% 0,00 255,00 255,00 100,00%
99,5% 0,00 251,00 251,00 98,43%
99,0% 0,00 244,00 244,00 95,69%
95,0% 117,00 255,00 138,00 54,12%
90,0% 139,00 233,00 94,00 36,86%
80,0% 148,00 219,00 71,00 27,84%

13. tablazat: Sejtmagok szadma kiindulépontok intenzitas alapjan.
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1 20,93 30,16 4 0,05%
2 30,16 39,40 110 1,39%
3 39,40 48,63 318 4,03%
4 48,63 57,87 562 7,12%
3) 57,87 67,10 816 | 10,34%
6 67,10 76,34 1018 | 12,90%
7 76,34 85,57 876 | 11,10%
8 85,57 94,81 704 8,92%
9 94,81 104,04 609 7,72%
10 104,04 113,28 614 7,78%
11 113,28 122,51 557 7,06%
12 122,51 131,75 503 6,38%
13 131,75 140,98 377 4,78%
14 140,98 150,22 266 3,37%
15 150,22 159,45 186 2,36%
16 159,45 168,69 142 1,80%
17 168,69 177,92 111 1,41%
18 177,92 187,16 64 0,81%
19 187,16 196,39 40 0,51%
20 196,39 205,63 12 0,15%

14. tablazat: Sejtmagok szdma kontdr kontraszt alapjan.

A téblazatbol latszik, hogy ha ragaszkodunk a 99,5%-0s korlathoz, akkor nem tudjuk
jelent6sen sziikiteni a keresési intervallumot. Bar a pontok 95%-a 117-nél nagyobb intenzitasu
kiindulopontokbdl is megtalalhatd, de még igy is szamos értékes talalat érhetd el az
alacsonyabb régiokban. A fels6 korlatra pedig jelen esetben nincs sziikség, hiszen a

vizsgalatot mindenképpen a lehetd legnagyobb intenzitasu (255) elemekkel kell kezdeni.

3.2.6. Sejtmagok konturjandl mérhetdé kontraszt vizsgadlata

Az egyes sejtmagokat nem csak az azokat alkotdé pixelek intenzitasa, illetve azok
elhelyezkedése és merete alapjan értékeljik, hanem lényeges kovetelmény, hogy élesen
elhatarolodjanak a kornyezetiikt6l. Ezt célszerlien egy kontraszt vizsgalattal végezziik el,
amely soran megvizsgaljuk, hogy a sejtmag belsé konturja (amit még a sejtmag részének
tekintiink) illetve kiilsé kontlrja (amit mar a kornyezet részének tekintiink) egymassal milyen

viszonyban all. Erre az aranyra szintén megadhatunk egy hatarértéket, és felallithatunk egy
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feltételt, amely szerint csak azokat a jelOlteket fogadjuk el, amelyeknél ez a kiilénbség elér

egy bizonyos hatarértéket.
A kiils6 és a belsd konturt kiilonféle konvolucids miiveletek sorozataval talalhatjuk meg:

1. A sejtmagot alkotd pontokbdl egy maszkot készitiink. Ezt dilataljuk, majd az igy
kapott képbdl kivonjuk az eredeti sejtmag pixeleit, igy megkapjuk a kiilso konturt.

2. Ezt kovetden 0sszegezziik az ezen a konturon beliil talalhato pixelek intenzitas
értékeit, majd elosztjuk a kontUrpontok szaméaval. Ezzel meghataroztuk a kiilsé kontur
atlagos intenzitasat.

3. A belsé kontur hasonloan eldallithatd egy erozio, dilatacidé majd egy Gjboli er6zid
utan, ha az igy kapott képbdl kivonjuk az eredeti sejtmag pixeleit.

4. Ezt kovetden 0sszegezziik az ezen a konttron belill talalhato pixelek intenzitas
értékeit, majd elosztjuk a kontdrpontok szamaval. Ezzel megkapjuk a belsé kontur
atlagos intenzitasat.

5. A két érték ardnya megadja a nekiink szilkséges kontdr kontraszt értéket.

Amennyiben kiszamoljuk a fenti értéket minden sejtmagra (14. tablazat, 10. diagram), az
alabbi hatarértékeket allapithatjuk meg:

e Legkisebb kontur kontraszt: 20,93
e Legnagyobb kontdr kontraszt: 205,63

250

200

150

100 -~

Sejtmagok szama

50

o
1

37,553-39,4

20,93-22,777
43,094-44,941

26,471-28,318
32,012-33,859
48,635-50,482
54,176-56,023
59,717-61,564
65,258-67,105
70,799-72,646
76,34-78,187
81,881-83,728
87,42199-89,269
92,963-94,81
98,504-100,351
104,045-105,892
115,127-116,974
131,75-133,597
137,291-139,138
142,832-144,679
148,373-150,22
153,914-155,761
187,16-189,007
192,701-194,548
198,242-200,089
203,783-205,63

120,668-122,515
170,537-172,384

109,586-111,433
126,209-128,056
159,455-161,302
164,996-166,843
176,078-177,925
181,619-183,466

Kontur kontraszt

10. diagram: Sejtmagok szama kontar kontraszt alapjan.
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100,0% 20,93 20,563 184,70 100,00%
99,5% 31,93 19,130 159,37 86,29%
99,0% 31,93 18,456 152,63 82,64%
95,0% 37,07 16,157 124,50 67,41%
90,0% 41,33 14,730 105,97 57,37%
80,0% 48,01 13,217 84,16 45,57%

15. tablazat: Sejtmagok szama kontdr kontraszt alapjan.

A kontur kontraszt esetében a sejtmagok 99,5%-a 31,93 és 191,3 érték kozott talalhatd (15.

tablazat). A késobbi keresést tehat ebben az intervallumban érdemes folytatni.

Természetesen itt sem beszélhetlink tokéletes pontossagrol, de a mi esetlinkben 1ényegesebb a
minél nagyobb sebesség, akar kisebb pontatlansagok &ran is, ez a funkcid ugyanis szintén

lefut minden régiondvelési iteraciot kovetden,

3.2.7. Eredmények értékelése
Az igy nyert statisztikai adatok alapjan tehat megkezdhetd egy optimalizacios algoritmus
fejlesztése, Amennyiben megelégszink a teljes ertekkészletek 99,5%-os lefedettségével,

akkor a kezd6 populacionak az alabbi intervallumokon beliil célszerti kezdéadatokat atadni:

o Meéret: 34 — 882 pixel

e Sugér hossza: 4,8 — 22,83 pixel

o Korszeriiség értéke: 27,66 — 97,1

e Atlagos intenzités értéke: 36,59 — 205,01
e Kiinduldpont intenzitas értéke: 0 — 251

o Kontur kontraszt értéke: 31,93 — 191,3
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Kezdd populécid példéanyositéasa
Kezdé populacid véletlenszerU inicializaléasa
Ciklus
Eléfeldolgozas
Jbésagi fiuggvény kiértékelése
Genetikus operédtorok alkalmazésa
Szaporités
Keresztezés
Mutacid
Ciklus amig —(ledllasi feltétel)

3. algoritmus: Genetikus algoritmusok altalanos felépitése.
3.3.Genetikus algoritmus kidolgozasa

3.3.1. Genetikus algoritmusok dltaldnos felépitése

Egy genetikus algoritmus altalanos felépitését mutatja a 3. algoritmus.

3.3.2. Kromoszoma reprezentdcio

Minden genetikus algoritmusnal dontést kell hozni arrdl, hogy milyen formaban szeretnénk az
egyes egyedek (ebben az esetben egy egyedet mindig egy kromoszéma hataroz meg, emiatt a
két fogalmat felvaltva hasznalom) adatait kddolni. Tehat a keresési teret le kell képeznilink
valamilyen forméban a kromoszomatérre. Erre szamos lehetdség all rendelkezésre, ebben az

esetben az alabbi szempontokat kell figyelembe venni:

e Meglehet6sen nagyszamu paramétert szeretnénk optimalizalni.

e Ezek a parameterek egymastol fiiggetlennek tekinthetok.

e A paraméterek mind szamok, jelentds résziik lebegdpontos szam.

e Az egyes paraméterek értékkészlete egymastol eltérd.

e A legtdbb paraméter egy also-felsé hatarral koriilirhatd, de tobb olyan paraméter is
van, amelyeknek tovabbi szabalyoknak is meg kell felelnilk, (pl. csak paros szam

lehet) és ezek a szabalyok, nem biztos, hogy mind ismertek.

Meglehetdsen gyakori modszer, hogy a paraméterek Gsszességét egyszerlien egy bitvektorra
alakitjuk (azok kettes szamrendszerbeli alakja alapjan). Tébb kutatd is azt javasolja azonban
[64], hogy ne kodoljuk el a valés szamokat bitvektorra, vagyis a kromoszoéma ténylegesen
valés (lebegbpontos) szamokat tartalmazzon. A moddszer elénye, hogy konnyen

alkalmazhatunk probléma specifikus keresztezést és mutaciot.
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Ebben az esetben tobbdimenzids keresési térrél beszélhetiink, ennek megfeleléen egy
kromoszoman belil tébb gént (amelyek tulajdonképpen megfelelnek a régionovelés
paramétereinek) kell reprezentalnunk. Mivel az egyes gének kozotti kapcsolatok nehezen
irhatok le, igy célszeriien olyan reprezentacidt valasztottam, ahol minden egyes paramétert
kilén-kulon kodolunk az értékkészletének megfelelden, illetve kimondhatjuk, hogy az egyes

gének funkcidja fliggetlen azok lokuszatol (kromoszoman beliili elhelyezkedésétol).

Természetesen eléfordulhatnak életképtelen kromoszomak is (ha a keresztezés nem is, de a
mutaciok valoszinileg elé fognak ilyeneket idézni), ezeket azzal a modszerrel kezeltem, hogy
a kiértékeléskor a josagi filggvény visszatérési értéke 0 lesz. Igy bar a kiértékelésiik meg fog

torténni, de a kovetkezd generaciokban mar bizonyosan nem fognak részt venni.

3.3.3. Kezdé generdcio felépitése

A kezdd generacid felépitése altalaban véletlenszertien generalt egyedekkel torténik meg.
Amennyiben mar elézdleg felderitett paraméterek tovabbi finomhangoldsdra van sziikség,
akkor természetesen van lehetdség azok elhelyezésére is a kezdd generacidban, a mi
esetiinkben azonban egy teljesen Uj keresést szeretnénk inditani (habar mar létezik a
régiondveléshez egy paraméterkészlet, amit a gyakorlatban is hasznalnak, annak felvétele
azonban nem jart volna sok elénnyel, hiszen a rendszer mar néhany generaciot kdvetden is

talalt annal jobb megoldast).

A paraméterek egy részér6l ismert azok legkisebb, illetve legnagyobb értéke [65]. Ezen
paraméterek esetében az intervallumon bellll egyenletes eloszlassal lettek kivalasztva az egyes
egyedekhez tartozé konkrét értékek.

Néhany technikai paraméternél ilyen eldzetes vizsgalatra nem volt lehetdség, ezekben az
esetekben a kezdd paraméterek értékei a jelenleg ismert legjobb paraméterkészlet értékei
alapjan lettek kiosztva. A intervallumok az emlitett erték £10%-0s kdrnyezetében, egyenletes
eloszlas alapjan lettek generalva. Ez természetesen nem garantalja azt, hogy az optimalis
eredmény is ebben az intervallumban lesz, emiatt mind az optimalizalas végeredményét, mind
pedig a koztes generaciok eredményeit célszerii megvizsgalni ebbdl a szempontbol. Ha a jo
eredményeket mutatd egyedek valamelyik paramétere a fenti dnkényesen valasztott hatarérték
kozelében mozog, akkor célszerii lehet ezt az intervallumot béviteni. Bar épp a genetikus
algoritmus mukodésébol adoddan ez nem feltétlenul sziikséges, mivel a mutaciok miatt a
gének felvehetnek a fenti kezdeti intervallumokon kivuli értékeket is, tehat egy esetlegesen

nem tokeéletes kiinduld adatokkal létrehozott kezd6 generacio is vezethet jo eredményhez.
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Az els@ generaci6 minden egyede véletlen paraméterekkel lett létrehozva, igy nagy
valoszinliséggel nagy szamban jelennek majd meg koztiikk életképtelen egyedek is, ami a
folytatds szempontjadbol nem szerencses. Egyrészt szilkséges, hogy minél nagyobb szdmu
hasznalhat6 egyediink legyen a kovetkezd generaciokhoz, hogy minél tobb elem koziil
lehessen kivalasztani a legjobbakat, masrészt az elsd generaci6 fontossaga egyébként is
Kitlintetett, hiszen szerencsés lenne, ha minden egyes paraméter minél tébb értékkel jusson
tovabb a kovetkezd generaciokba, hiszen igy nagyobb valosziniiséggel marad koztiikk az adott
paraméter optimalis értéke is. Emiatt az elsé generacio joval nagyobb elemszammal indul,
mint a kovetkezok, a mi esetiinkben ez 3000 kromoszéma. A kovetkezd generaciok mar csak
300 egyedet fognak tartalmazni (mindketté Onkényesen, a kezdeti probafuttatasok

tapasztalatai alapjan kialakitott érték).

3.3.4. Generadciok kiértékelése

Miutan létrehoztuk a kezdo, illetve a késGbbiekben az egyes Ujabb generaciokat, ezeknek
minden egyedét Ki kell értékelni. Mivel itt a jésagot az hatdrozza meg, hogy az egyes egyedek
altal képviselt paraméterkészletek segitségével mennyire j6 eredménnyel fut le a
régionoveléses sejtmagkeresesi algoritmus, igy maga az egyedhez tartozé josagi tényezd

értékének meghatarozasa is két l1épést igényel:

1. Régiondvelés: Elészor a megadott paraméterekkel le kell futtatni a régidndveléses
sejtmagkeresést [9][40]. Mivel a paraméterek masképp viselkedhetnek kilonféle
tipusi mintdk esetén (pl. kevés/sok sejtmag talalhaté a képen, kontrasztos/kevésbé
elkiiloniild sejtmagok), emiatt nem csak egy, hanem egymast kovetden tobb mintara is
lefut a régidnovelés.

2. Pontossagi vizsgalat: Ezt kdveti a régiondvelés eredményének kiertékelése. Ehhez
ossze kell hasonlitani egymassal az algoritmus altal adott eredményt és a referencia
mintak manudlis annotécioit [47]. Az igy kapott eredmények atlagolasaval kapjuk meg
a paraméterkészlet josagat. A genetikus algoritmus szempontjabdl ez nem mas, mint a

jOsagi tényez6 ertéke.

3.3.5. Sziilok és tulélok kivalasztasa

A sziil6parok kivalasztasat tetsz6leges modszerrel el lehet végezni, ami Iényeges, hogy a
nagyobb josagértékkel rendelkezdket aranyosan tobbszor célszerti valasztani. Erre a
legalapvetébb megoldas a gyakran hasznalt rulettkerék modszer (roulette wheel) [66]. Ebben

az esetben egy képzeletbeli rulettkereket készitiink, amelyben minden egyedhez a jésagi
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tényez6 értékének megfeleld méretii rekesz tartozik. Az 10j sziilok kivalasztasa soran pedig ezt

a kereket ,,megporgetve figyeljik meg, hogy a képzeletbeli golyd hova esik”.

Az aktualis generacid kiértékelése utan mar ismert az 6sszes egyedhez tartozo josagi tényezo.

Ezek ismeretében a valdszinliségeket az alabbi formaban hatarozzuk meg:
Pi = (Fi — Min(F)) / >(Fj — Min(F)) @17
Ahol

e Pi: Az i. egyed kivalasztasanak valoszintiisége.

e Fi: Azi. egyedhez tartoz0 josagi tényezo.

e Min(F): Az aktudlis generécié legkisebb josagi tényezdje.
JOl lathatd, hogy ez a szamitasi mod azzal a mellékhatassal is jar, hogy a legkisebb josagi
tényezdvel rendelkezd egyedek teljesen kiszorulnak a kovetkezd generdciobol, a gyakorlatban
azonban ez nem okoz problémat. Cserébe elkertlhetjik a rulettkerék modszer egyik nagy
hatranyat, ami féleg akkor jelentkezik, ha az egyes kromoszémakhoz tartozé josagi tényezdk

egymashoz tal kozeliek.

Mivel elképzelhetd, hogy ¢letképtelen egyedek is bekeriiltek a generdcioba, ezért a
kiértékelést kovetéen 0 josagi értékli kromoszomakkal is talalkozhatunk. Ezeket az elemeket
még a fenti valoszinliségek meghatarozasa el6tt kizarjuk a vizsgalatbol (a kovetkezo

generacioba egyébként se kerlilhetnének at), igy nem torzitjak el a minimum értéket.

3.3.6. Elitizmus

A paraméterek nagy szdma miatt meglehetésen nagy a keresési tér, igy az esetenként
véletlentil el6kertil6 kiugroan jo eredményt ado egyedek konnyen el is tiinhetnek a kovetkez6
generaciokban a kotelez véletlen keresztezesek miatt. Emiatt a klasszikus elitizmushoz
(elitism) [67] hasonldan az Gsszes egyedbdl a legjobb josagi tényezé értékkel rendelkezdket
(nem csak a legjobbat, hanem a legjobb 30 darabot, tehat a teljes generéacié 10%-at)
keresztezés ¢és mutacid nélkiil tovabbvissziik a kovetkezd generacioba. Ez ugyan
valamennyire csokkenti a generacionkénti probalkozasok szamat, azonban garantalja, hogy a
legjobb kromoszoméak végig megmaradjanak, és génjeiket folyamatosan megtartsak. Ennek
mellékhatasa, hogy igy generdcionként a legjobb egyedhez tartozo josagi tényezd értékek

monoton novekvd sorozatat kapjuk.
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Az elitizmus a feldolgozasi teljesitményt nem befolyasolja, mivel az egymast kovetd
generaciokba is bekeriild azonos egyedekhez tartozo josagi tényezot nem kell mindig Gjra

kiszdmolni, a keretrendszer ezeket az értékeket egy gyorsitdtarban raktarozza.

3.3.7. Keresztezés

A genetikus algoritmusok legjellegzetesebb 1épése a keresztezés. Ennek sz&mos mddszere
ismert, kezdve a legegyszerlibb egypontos keresztezéstdl, ahol egy véletlen helyen elvagjuk a
kromoszomakat, és a keresztezési pont utadni kromoszomadarabokat Kicseréljuk [59]. Ez
természetesen megoldhato két- vagy tobbpontos forméban is, a legaltalanosabb esetnek az
uniform keresztezést [68] tekinthetjlik, ahol egy véletlen keresztezési maszkot generalunk, ami
gyakorlatilag bitenként eldonti, hogy a leszarmazott melyik sziil6tdl kapja meg a gének egyes

bitjeit.

Nehéz elére megallapitani, hogy melyik mddszer a leghatékonyabb [69], az mindenesetre
széles korben elfogadott, hogy a kétpontos keresztezés hatékonyabb, mint az egy pontos, a
tovabbi keresztez6dési pontok felvétele azonban nem jar feltétleniil elénnyel. Néhany tovabbi

tdmpont:

e Viszonylag nagy populacional kétpontos keresztezést érdemes hasznalni, Kisebbek
esetén pedig uniform keresztezést.
e ROvid kromoszoméaknal kevés, hosszabb kromoszémaknal pedig tobb keresztezési

pontot érdemes valasztani.

Ebben az esetben a populacidé mérete meglehetésen kicsinek tekinthetdé (mivel nagyon
idéigényes az egyes egyedek kiértékelése, igy nem engedhetjiik meg magunknak a nagy
elemszamot), mig a kromoszomakat meglehetdsen nagynak tekinthetjiik (27 darab paraméter,
Osszességében tobb szaz bit), emiatt mindenképpen az uniform keresztezést célszerli

valasztani.

Szigoruan véve az uniform keresztezést akar bitszinten is végre lehetne hajtani, ebben az
esetben azonban ez nem lenne célszerli. A paraméterek kozott szerepelnek ugyanis olyanok,
amelyeknek kilonféle szabalyoknak kell megfelelniiik (pl. oszthatdsag), ezeket bitenként

Osszekeverve kdnnyen juthatunk nem az értékkészlethez tartoz6 szamokhoz.

Emiatt a keresztezes soran csak teljes géneket kereszteziink. Egy Uj egyed minden egyes génje
esetén egy Véletlen sz&m alapjan dol el, hogy azt melyik sziil6jét6l orokolje. A gyorsabb

konvergencia érdekében a nagyobb josdgi tényezd értékkel rendelkezd sziilé génjeinek
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nagyobb esélye van az 6roklésnél. Minden egyes gén esetén az alabbi valdsziniiségek szerint

dol el, hogy a leszarmazott azt melyik sziil6t6l kapja:

Pa = (Fa— Min(F)) / (Fa + F, — 2*Min(F)) (18)
Py = (Fo — Min(F)) / (Fa + F, — 2*Min(F)) (19)
Ahol

e P, Annak valdsziniisége, hogy az A sziilé génje 6roklodjon.

e Py: Annak valoszinlisége, hogy a B sziilé génje 6roklédjon (nyilvan Pp = 1 — Py).
o F. Az A sziil6hoz tartozo josagi tényezo értéke.

e [y A B sziil6hoz tartoz6 josagi tényezo értéke.

o Min(F): Az aktualis generacio legkisebb josagi tényezo értéke.

3.3.8. Mutadciok

A természetben is el6forduldé mutacio a genetikus algoritmusok miikédésében is fontos
szerepet jatszik. Ennek megléte féleg akkor 1ényeges, ha kelléen sok generaciot koveten a
valtozasok mar meglehetdsen kicsik, és az egyes paraméterek mar beélltak valamilyen értékre
(ez nem jelenti azt, hogy egyéltalan nincs valtozés az egyes generaciok kozott, azonban az
eléfordulhat, hogy a sok koziil egy paraméter értéke stabilizalodik és igy minden egymast

kovetd generacioban ugyanazt az értéket kapja minden kromoszoma esetén).

A mutéciét onkényesen (a kezdeti proba futtatdsok alapjan) az aldbbi szabalyok szerint

valasztottam meg:

e A mutécio valoszinlisége minden 0 generacidban, minden paraméterre: 10%

e Mutécio mertéke: 60% eséllyel Kicsi, 30% eséllyel kdzepes, 10% eséllyel nagy.

A mutacio meérteke nem hatarozhaté meg altalanosan, minden paraméterre kiterjedden, hiszen
a paraméterek értékei széles tartomanyokban mozognak. Bizonyos paramétereknél mar
szémszerlien egészen kis valtoztatdsok is nagy hatasokkal birnak, mig més paraméterek erre
sokkal érzéketlenebbek. Emiatt a bitenként elvégzett mutacidt elvetettem, hiszen ez bizonyos

esetekben tul drasztikus valtozasokkal jarna.

Sok paraméter meglehetdsen kisméretli egész szamként jelenik meg, ezeknél nem a
szézalékos elterés hasznalata se vezetne eredmenyre, hiszen ebben az esetben a kis és kdzepes

méretli mutaciok nem billentenék at az értéket a szomszédos egész szamba. Emiatt ezek a +¢
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maddszernek [70] megfeleléen, diszkrét értékekkel valtoznak (konkrétan kis valtozas 1,
kozepes valtozas 2, nagy valtozas értéke pedig 3; az el6jel pedig az esetek felében pozitiv

illetve ugyanennyi esetben negativ).

A mutéciok esetében nincs beépitve kiilon ellenbrzés azligyben, hogy az igy létrejott Uj értek
megfelel-e az adott paraméter értékkeszletének. Amennyiben egy mutécié miatt a paraméter
ebbdl kicsuszna, akkor a kiértékelés soran ugyis egy meglehetdsen rossz (ha nem
kiértékelhetd, akkor 0) josagi értéket fog kapni, igy a természethez hasonléan ezek az
¢letképtelen egyedek kiesnek a kovetkezd generaciokbol. Ezen egyedek szama pedig

meglehetdsen alacsony ahhoz, hogy jelentdsen lerontana a keresés menetét.

Egy kiegészité ellenérzéssel persze ez megelézhetd lenne, de egyrészt ennek a
szabalyrendszernek a kidolgozasa nehézkes (mivel nem ismerjik pontosan a parameterek
egymasra vald hatdsat), masrészt nem is lenne célszerli rogziteni ezeket a szabalyokat. A
mutacioknak ugyanis egy tovabbi lényeges szerepik is van a rendszerben: mivel a kezd6
generacional részben dnkényesen megvalasztott intervallumok kozoétt generaltunk paraméter
értékeket, igy elképzelhetd, hogy egy tévedés okan az idealis gén érték (allél) be sem ker(lt a
kezd6 generacidba. A mutacido ezekben az estekben biztositani tudja, hogy egy esetlegesen
szerencsétleniil valasztott intervallum (vagy kedvezdtleniil lefutott véletlenszam generdlas)

miatt egyébként feltaratlan tertletre is eljusson a keresés, ha az j6 eredményekkel kecsegtet.

3.4.Elosztott genetikus algoritmusok attekintése

= sz

megvalasztasaval végeztem:

e 27 darab paraméter értékét keressuk.

e 3000 elemi kezdd generacio.

e 300 elemii minden ezt kovetd generacio.

e 11 reprezentativ szovetmintara (6. abra) kell letesztelni minden egyes

paraméterkészletet.
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6. dbra: A vizsgalat soran feldolgozott szévetmintak (a) B2007_02857_ES 01 b) B2007_02508_PR_01
c) 2007_02224_PR_01 d) B2007_02857_ES_02 ) B2007_03019_PR_01 f) B2007_03381_PR_01
g) B2007_03381_ES_01 h) B2007_02819_ES_01 i) B2007_02167_ES_01 j) B2007_00259_PR_02
k) B2007_00259_ES_02)

A genetikus algoritmusok esetén gyakran a futdsidé szab hatart az optimalis eredmények
elérhetdségének. Ez ebben az esetben is fenndll, hiszen egyetlen egyed kiértékelése
meglehetdsen sok ideig tart: az elsd 1550318 kiértékelés alapjan atlagosan 1498ms ideig
tartott egy régiondveléses feldolgozas, illetve tovabbi 8249ms ideig tartott a veégeredmény
kiértékelése egy-egy kép esetén (a régionovelés eredménye és a referencia eredmény
0sszehasonlitidsa). Mivel minden egyed esetében 11 szdvetmintat vizsgdlunk meg, igy

koralbeltil 101 masodpercig tart egy kromoszoma vizsgalata, tehat egy-egy generacio
feldolgozésa tobb mint 8 oréat igényel.

Mivel tébb szdz generacié feldolgozasaval kell szamolnunk, ezért nyilvanvald, hogy a
feldolgozast valamilyen formaban fel kell gyorsitani, ennek a legkézenfekvébb modszere egy

magasabb szintll pArhuzamositas.
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3.4.1. Elosztott genetikus algoritmusok megvalositdsanak lehetdségei
A szakirodalomban szamos modszert taldlhatunk a  genetikus  algoritmusok

parhuzamositasara. Ezek koziil a legalapvetébbek [71][72]:

A. Egy populacion alapulé rendszerek: Ezekben az esetekben maga a genetikus
algoritmus tulajdonképpen nem kilénbozik a klasszikus szekvenciélis megoldasoktol.
Pusztan az implementéciot probaljuk meg (gy moédositani, hogy azonos eredmény
mellett rovidebb futasid6 alatt tudjuk elvégezni az egyes genetikus miiveleteket.

1. Forditén alapulé automatikus parhuzamossag: Ebben az esetben a
parhuzamositast meglehetdsen alacsony szinten valositjuk meg, altaldban itt a
hardver lehetdségeit probaljuk meg kihasznalni [73][74]. Mivel ez egy erésen
technikai lehetdség, itt az esetek jelentds részében tamaszkodhatunk a
kilénféle forditoprogramok  segitségére, mivel ezek automatikusan
végrehajtanak kulonféle optimalizalasokat a forditas soran [75].

2. Egy populacio — parhuzamos kiértékeles/keresztezés/mutacio: Ebben az
esetben a parhuzamossagot mar egy magasabb szinten valositjuk meg. Nem
csak magukat az egyes elemi miiveleteket probaljuk meg parhuzamositani,
hanem nagyobb feladatokat tekintink atominak, és ezeket oldjuk meg
egymastdl fuggetlenil. Ez a durvabb szemcsézettség lehetdséget nyujt arra,
hogy a parhuzamos feldolgozast kiterjessziik tébbprocesszoros vagy akar tobb
munkaallomasbdl allé rendszerekre is [76].

B. Tobb populacién alapulé rendszerek: Ezekben az esetekben mar nem feltétlenil egy
globalis populdcioval dolgozunk, hanem lehetdségiink van arra, hogy esetleg
egyidében tobb, egymastol fiiggetlen populacio fejlodését kezeljiik. Természetesen
kiépithetd ezek kozott is tobbféle kapcsolat, egymassal kommunikalhatnak, majd ezek
eredményeit Osszesithetjiik a feldolgozas végén. A két mddszer nevében szerepld
szemcsézettség tulajdonképpen nem mas, mint a szamitasok és a kommunikacio
aranya. Amennyiben ez az ¢ért¢k magas, akkor durva szemcsézettségli algoritmusrol
beszélhetiink, amennyiben pedig alacsony, akkor finom szemcsézettségii
algoritmusrol.

1. Durva szemcsézettségii megoldasok: A durva szemcsézettség (coarse grain)
klasszikus esetének tekinthetd, amikor egy elosztott rendszerben minden
végrehajtd egység tulajdonképpen egy sajat genetikus algoritmust futtat egy

fiiggetlen populdcion, annak minden miiveletével (szelekcio, keresztezés,
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mutacio). Ez lehet egyrészt egymast kolcsondsen kizard (mutually exclusive),
amennyiben ezek a fuggetlen egységek egymastol teljesen elszigeteltek. Illetve
lehet nem kolcsondsen kizaré (non mutually exclusive), amely esetben
valamilyen szinti kommunikacié torténik az egyes populaciok kozott (pl.
megosztjak egymassal a legjobb eredményeket elért kromoszomaéakat). Szamos
egyéb megvaldsitas is elképzelhetd, a 1ényeg, hogy ezekben az esetekben
valojadban a genetikus algoritmus alapelve nem valtozik, ugyanigy
szekvencialis algoritmusok futnak, csak egyszerre t6bb populacioban [77].

2. Finom szemcsézettségli megoldasok: Mig a durva szemcsézettség soran
gyakran egymastol teljesen elkllonult populaciokat (szigeteket) képzeliink el,
addig a finom szemcsézettsegre (fine grain) tipikus példa lehet egy nagyméretii
globalis populacio, amelynek elemei egy racsba vannak szervezve, és minden
elem csak a szomszédjaival kommunikalhat (mindez természetesen
parhuzamositva az egyes egyedek szintjén). A végrehajtd egységek és a
populécié méretének fliggvényében ez technikailag sokféleképpen valdsithato
meg, maga az elrendezés és a szomszédokkal val6 kommunikacié6 minden

esetben egyedi tervezést igényel [78][79].

3.4.2. Egy globdlis populdcion dolgozé modszerek értékelése

Az A.1. és az A.2. modszer alapvetéen ugyanazokon az alapelveken nyugszik, mint a
hagyomanyos szekvencialis genetikus algoritmusok, azonban architektaratdl fiiggéen annal
gyorsabb végrehajtast igérnek. Mivel az 6sszes végrehajtd egység ugyanazon a populacion
dolgozik, ez természetesen szdmos problémat felvet (zaroldsok, kommunikacio, egymas
bevarasabol adodd iddveszteség), tehat mindenképpen figyelembe kell venni ezeket a
veszteségeket a dontés meghozatala el6tt. A szakirodalom ajanlasai alapjan [75] egyértelmdi,
hogy ezeknek csak akkor van létjogosultsdguk, ha az egyes egyedekkel kapcsolatos miiveletek

nagyon szamitas- és idéigényesek.

Ebben az esetben ez tipikusan igaz, hiszen minden egyes paraméterkészletre le kell futtatni
egy teljes régiondvelést, majd pedig az igy kapott eredmény pontossagi ertékelését (mivel itt
meglehetdsen preciz kiértékelésre van sziikségiink, ez tovabb tart, mint maga a régiondvelés),
mindezt nem is csak egy, hanem egymds utdn tobb szovetmintira. Ezen miiveletek
koltségéhez képest szinte elhanyagolhaté maguknak a kulonféle genetikus operatoroknak
(sziilévalasztas, keresztezés, mutacid) az erbforrasigénye, igy ez alapjan érdemes az A

valtozatok kozull valasztani.
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Ezek kozil az A.2. nyujt tobb lehetéséget, mivel a forditoprogramok altal nyujtott lokalis
optimalizalas meglehetdsen korlatos lehetdségeket nyqjt, illetve elsdsorban nem is a genetikus
operatorokat szeretnénk gyorsitani, hanem magat az egyes elemek josagi fliggvényének
kiértékelését. Erre pedig a master-slave mddszer nyljt egy nagyon jol implementalhatd
megoldast, ami kelloképpen hatékonyan tudja kihasznalni a rendelkezésre allo
er6forrasainkat. A gyakorlatban is szamos alkalmazast talalhatunk, ahol mar bevaltotta a
hozza fiizott reményeket [80][81][82][83].

3.4.3. Tobb populdcion dolgozo médszerek értékelése
A B.1. modszer is meglehetGsen nagy népszertiségnek orvend [82], azonban szdmos korléattal
rendelkezik:

e Tobb figyelmet igényel a populaciok méretezésénél, hogy a feldolgozéegységek mind
teljesen kihasznaltak legyenek.

e Bizonyos evollcios 1épések nehezen reprodukalhatéak a populaciok feldolgozasanak
és a migraciok aszinkron volta miatt.

e Az egymastol fuggetlen szigetek kozotti kommunikacio jelentésen bonyolitja a

modellt.

Es bar az elényei kétségtelenek bizonyos esetekben, jelen esetben ezek kevésbé dominalnak,
ugyanis épp a fent emlitett nehézkes josagi flggvény kiértékelés miatt nyilvanvald, hogy az
eréforrasok sziikdssége miatt nem tudunk kell6képpen nagy mennyiségii egyedet feldolgozni.
Es mivel a genetikus algoritmus szaméra igy a populacié mérete lesz a sziik keresztmetszet,

nem jelent eldnyt, hogy mellette még tovabbi populaciokat is fenntarthatunk.

Ugyanigy a B.2. médszer elényeit sem lehet itt kihasznélni. Ebben a feladatban ugyanis
egyértelmilen a jOsagi fiiggvény kiértékelése igényli a legtobb erbforrast, a tobbi miivelet
ehhez viszonyitva elhanyagolhat6. Ebben az esetben azonban a finom szemcsézettségi
modszer kiilongsebb elényt nem jelent a master-slave megvaldsitashoz képest, ellenben
meglehetdsen sok kotottséggel jar. Ezek koziil a legnagyobb problémat a sziilévalasztas
szabadsaganak elvesztése jelenti. Mivel a hagyomanyos szekvencialis maddszerek
hasznalataval szemben, ahol a teljes populacié barmelyik két elemét valaszthatjuk sziild
gyanant, addig a durva szemcsézettségli modszer esetében méar csak az adott alpopulacio
egyedei kozul valogathatunk, a finom szemcsézettségii esetben pedig meg ennél is szigorubb
kotottseghez kell alkalmazkodnunk, hiszen itt mar csak a kozvetlen szomszedok kozil
valaszthatunk [84].
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A fentiek alapjan tehat, habar a tobb populdcioval miikddd algoritmusok nagyobb
népszeriiségnek oOrvendenek, a mi esetiinkben ezek hasznalata nem tlinik célszeriinek.
Egyrészt ezek egyik nagy eldnye, a kommunikdcié csokkentése nem jelent lényegi
elérelépést, mivel ez a josagi flggvény kiértékelés mellett elhanyagolhatéd eréforrasigénnyel
bir; mésrészt épp ugyanezen nehézkes kiértékelés miatt a célunk egy minél gyorsabb
eredmény megtalalasa, ezt pedig varhatéan akkor érjik el, ha a teljes globalis populécio

minden tagjabdl szabadon valogathatunk a keresztezések soran.

3.4.4. Hibrid megolddsok

Az els6 gyakorlati tapasztalatok alapjan a késébbiekben célszerlinek tiinik egy hibrid rendszer
[85] kialakitasa. Az implementacio és az els6 futtatasok soran ugyanis kideriilt, hogy az egyes
egyedek feldolgozasi ideje egymastol jelentdsen kiilonbozhet, a paraméterek bizonyos
kombinécidi soran a régionovelés futasideje akar az atlagos érték tobbszordse is lehet. Ennek
kovetkezmenyeképpen néha eléall egy olyan kedvezétlen allapot, hogy bar egy kivételével a
generécio minden egyede fel lett dolgozva, a parhuzamos kliensek varni kénytelenek az utolso
feldolgozas eredményére. Ezeket a holtidoket lehetne 4thidalni azzal, hogy ilyenkor a

varakozé klienseket egy masik populacié egyedeinek a feldolgozasara Gtemezzik.

3.4.5. Master-slave implementdcio

A master-slave szamos elénye mellett (egyszerli implementacid; alapelve gyakorlatilag
megegyezik a szekvencialis genetikus algoritmusokkal, igy egyszerien adaptalhatd; sok
esetben nagyon j6 teljesitményt nyujt) az egyik legnagyobb felmeriildé probléma a
meglehetésen nagy kommunikacidés igény szokott lenni. Emiatt célszerli eldzetes

vizsgalatokat végezni aziigyben, hogy még igy is realis alternativa-e.
Egy master-slave algoritmus végrehajtasi ideje két f6 komponensbdl all:

e A szamitasokra forditott id6: Ez ebben az esetben foként a jOsdgi fuggvény
kiértékelésekbdl all. A rendelkezésre allo 1550318 egyed feldolgozésa alapjan az
alabbi atlagos értékeket mértiik: 1498ms a régionovelés lefutdsi ideje egy képen,
8249ms az ezt kovetd feldolgozas atlagos ideje. A kiilonféle genetikus operatorok
ideje gyakorlatilag elhanyagolhaté (0,16ms egy egyed esetén). Az altalam véalasztott
populacio esetén ez 6sszesen 50ms generacionkeént.

e Kommunikaciora forditott idé: A master-slave rendszerben kommunikéaciorol akkor
beszélhetlink, amikor a master szétosztja a feladatokat a kliensek kozott, illetve amikor
azok visszakildik az altaluk kiszamolt josagi tényez6 értekeket. Ez az érték egyrészt a
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kiilonféle felhasznalt hardver (haldézat, csatlakozok) eszkozoktol fligg, masrészt a
kommunikéacié soran felhasznalt protokolltdl is. Ebben az esetben ez utdbbival
meglehetdsen jol le tudjuk roviditeni a kommunikacio idejét, hiszen a Sszerver és a
kliens kozott csak minimalis adatmennyiseget kell atvinni: a feladatok szétosztasakor a
master atkildi a régiondvelés szikseges paramétereit, ez még a nem tul gazdasagos
szOveges formaban is csak atlagosan 70,67 byte. Az eredmények visszakildese szintén

csak néhany szdmadat kuldését jelenti, 11 kép esetén ez atlagosan 539,32 byte.

A fentiekbdl jol 1athatd, hogy a kommunikécid/szamitasidé aranya kimondottan kedvez ennek
a megvalositdsnak, még ha kisebb jarulékos koltségek ezen tulmenden is terhelik a
kommunikéaciét (halézat nem egyenletes terhelése, zarolasok stb.), akkor sem fogja ez

jelentdsen visszafogni a feldolgozast.
3.5.Elosztott rendszer kiépitése

3.5.1. Kévetelmények feltérképezése
A gyakorlatban az elvi megvalositas mellett szamos implementacios lehetdséget is talalhatunk

a master-slave modell tekintetében, ezeket atvizsgalva alakitottam ki a sajat modellemet [86].

Napjainkban méar sz&mos szabvanyositott technika adott az elosztott rendszerek kiépitésére,
ezek kozil vannak egészen komplex, ipari felhasznalésra is alkalmas valtozatok [87][88][89]
[90] (cloud, grid stb.) is. Béar tény, hogy ezek rendkivil divatos és elegans megoldast
nyujthattak volna a genetikus algoritmus futtatasara, kezelésiuk azonban aranytalanul nagy
eroforrastobbletet jelentene, ami a jelenlegi kisérleti fazisban indokolatlan. Az {jonnan
késziil6 genetikus algoritmus megvalositasat persze még el lehetne végezni a fenti
szempontok szerint, viszont alkalmazkodni kell a mar meglévé kiilsé modulokhoz is. Ezek
pedig a fenti szabvanyos rendszerekkel vald egyiittmiikodéshez jelentés modositasokat
igényelnének (régiondvelési algoritmus, kiértékeld algoritmus), illetve bizonyos esetekben ez

technikailag is megvaldsithatatlannak tiinik (GPGPU alapu régiondvelési algoritmus).

A felmeriild specialis problémék specializalt megoldast igényelnek, emiatt érdemes ismét
visszatérni az elosztott rendszerek régebben alkalmazott megoldasaihoz, amelyek ugyan
valamivel t6bb munkat igényelnek (nincs kész keretrendszer, hanem azt is létre kell hozni),

viszont ennek kdszonhetden a végeredmény minden tekintetben megfelel az igényeinknek.
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4. algoritmus: Elosztott genetikus algoritmus felépitése.

A keresés soran az Obudai Egyetem infrastruktirajat, illetve esetleg néhany tavoli gép

eréforrasait tudtuk felhasznalni, ezek viszont felvetnek néhany specialis igényt, amelyeket az

ujonnan kifejlesztett rendszernek (4. algoritmus) mind tamogatnia kell:

A legfontosabb szempont, hogy idében dinamikusan valtozd, hogy mikor hany darab
klienst tudunk inditani (mindig csak az éppen szabad eréforrdsokat tudjuk a keresésre
hasznalni, azokat viszont lehetdség szerint maradéktalanul). A rendszernek tdmogatnia
kell tetszbleges idében j kliensek belépését, illetve meglévo kliensek kilépését [91].
Lényeges, hogy a rendszer csak a lehetd legegyszerlibb, szokvanyos kommunikécios
modokat hasznalja (protokollok, portok) hiszen elképzelhetd, hogy a kliensek egy
része tiizfal mogul prébal majd csatlakozni.

Az egyes kliens munkaéllomasokra lehetdség szerint minél egyszeriibben lehessen
telepiteni a szlikséges programokat, idealis esetben telepitésre ne is legyen sziikség.
Emellett legyen lehetéség automatikus frissitésre az egyes munkaallomasok

egyenkénti manualis elérése nélkul.
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3.5.2. Genetikus bazis - kommunikdcios réteg kézétti kommunikdcio

A rendszer kialakitasnal 1ényeges szempont volt, hogy rugalmas legyen, igy a késdbbiekben
egyszertien lehet majd fejleszteni hozza tovabbi genetikus komponenseket, operatorokat
(amelyek magéat a genetikus algoritmust vezerlik), illetve protokollokat (amelyek a master-
slave kommunikaciot biztositjak).

A genetikus miiveletek célszerlien egy komponensen beliil helyezkedhetnek el tetszdleges
megvaldsitasban, a rendszer pusztan azt kdveteli meg, hogy az valositsa meg az alabbi
interfészt (ahol a Genom tipus egy kromoszoma adatait tartalmazza, alapvetden egy egész €S

lebeg6pontos szamokat tartalmazé vektor formajaban):

e Genom CreateRootltem(): Létrehoz egy Uj kromoszOmat tetszbleges paraméterekkel.
A kiinduld, véletlenszeriien generalt generacio egyedeinek létrehozasakor hivodik csak
meg.

e SelectParents(cimszerint g1 : Genom, cimszerint g2 : Genom): Az eltarolt egyedek
listajabol tetszéleges modszerrel kivalaszt két szilét (gl és g2). Ennek a
megvaldsitasaval lehet a kivalasztas operatort megvalositani annak megfelel6en, hogy
miként szeretnénk eldnyben részesiteni a magasabb josagi tényez6 értékkel rendelkezd
egyedeket.

e CreateChild(pl : Genom p1, p2 : Genom) : Genom: A paraméterként atadott két
sziil6 alapjan létrehoz egy harmadik kromoszomat, ami a fliggveny visszatérési értéke
is egyben. Ez tulajdonképpen megfelel a keresztezés operatornak, itt lehet
meghatarozni, hogy a 1étrejovo 1) egyed pontosan milyen géneket kapjon sziileitdl.

e Mutation(cimszerint g : Genom): A paraméterként atadott elem tulajdonségait
tetszéleges mdédon megvaltoztathatja. Megfelel a genetikus algoritmusokban szokasos
mutacid operatornak, a megvalositas teljesen tetszéleges.

e PrepareParentSelector(): Technikai segédmetddus, a fenti genetikus operatorokat
képviseld metddusok eldtt pontosan egyszer fut le. Itt célszerli a kiilonféle
inicializalasokat végrehajtani (példaul a rulettkerék modszer esetén a kivalasztas eldtt
Iétre kell hoznunk magat a kereket).

e CONST_GENOM_ROOT_CNT: A kezd6 generacio (véletlenszerlien generalt)
mérete (kromoszomak szama).

e CONST_GENOM_CNT: A kezd6é generélt kivetelével a tobbi generacio mérete

(kromoszomak szama).

82



e CONST_ELITISM_PRCNT: Elitizmus szdzalékos értéke a teljes generacio
aranydban. Minden generaciobol a legjobb ennek megfeleld szami kromoszéma

automatikusan atkeriil a kdvetkez6 generacidba.
A rendszer els6 valtozataban a fenti miiveletek az alabbiak szerint implementaltam:

e CreateRootltem: Létrehoz egy Uj egyedet, inicializdlja annak tulajdonagait, majd
létrenoz szdméra egy Uj kromoszémat. Ehhez egy ciklus segitségével minden egyes
génhez rendel egy véletlen szamot a mar emlitett intervallumok kozott. Mivel nem
ismerjik az egyes génekhez tartozo értékek varhaté legjobb értékét, igy az
intervallumon beliill minden érték ugyanolyan valoszintiséggel keriil kiosztasra.
Minden egyes 1) egyed Ilétrehozasa fiiggetlen az el6zdektdl, igy elvileg
el6fordulhatnak akér teljesen ugyanolyan kromoszomék is (bar ennek esélye
minimalis).

e PrepareParentSelector, SelectParents: A mar ismertetett rulettkerék modszert
alkalmazza. A PrepareParentSelector metodus létrehozza a rulettkereket az el6z6
(tehat az aktudlisan kiértékelt) generacié egyedeinek a josagi értékei alapjan. A
SelectParents pedig minden egyes meghivasakor visszaad két egyedet, amelyeket a
rulettkerék modszer szerint valaszt, azok josagi értékei alapjan.

e CreateChild: Létrehoz egy Uj egyedet. A keresztezés soran csak teljes géneket
kereszteziink, igy az 0j egyed minden egyes génje esetén egy véletlenszam alapjan dol
el, hogy azt melyik sziil6jét6l orokolje. A gyorsabb konvergencia érdekeben a
magasabb josagi tényezd értékkel rendelkezd sziild génjeinek nagyobb esélye van az
oroklésnél.

e Mutation: A nagy erdforrasigény miatt minél gyorsabban minél nagyobb teriletet
szeretnénk lefedni a keresési térbol, emiatt a megszokottnal valamivel nagyobb
mutacios ratat valasztottam. Minden gén egymastol flggetlenil 10%-os eséllyel
mutélodik, azon belil 60% eséllyel a mutacié mértéke alacsony, 30% eséllyel kozepes,
10%-os eséllyel nagy. Ezen tulmenden a mutacio 50%-50% esellyel ndveli, illetve
csokkenti a paraméter értékét. Ezek pontos mértéke paraméterenként eltérd lehet.

e CONST_GENOM_ROOT_CNT: 3000 darab

e CONST_GENOM_CNT: 300 darab

e CONST_ELITISM_PRCNT: 10%

83



A fenti absztrakt metddusok megvaldsitasat kovetden a keretrendszer alkalmas a kezdd
generdcid létrehozésara, illetve az azt kovetden sziikséges genetikus operatorok
alkalmazasara. A fenti absztrakcioknak koszonhetéen a technikai részletek jol elvaltak a
genetikus miiveletekt6l, igy lehetdség nyilik azok komplex kidolgozasara, példaul a josagi

fliggvény kiértékelésnél a mar fent emlitett elosztott miikkodés megvalositasara.

3.5.3. Master-Slave protokoll megvalésitasa

A futtatdé keretrendszer a fentiek szerint végrehajtja a sziikséges genetikus operatorokat,
illetve kezeli a josagi fuggvény Kkiertékeléseket is. Ez utObbiakat elosztott maodon, és
lehetdséget ad arra, hogy ehhez meghatarozhassuk a hasznalandd protokollt. Ez amiatt
Iényeges, mivel igy a miikddés kdnnyebben testreszabhat6 attdl fliggden, hogy a gyakorlatban
hogyan lett megval6sitva a master-slave felallas: egy gépen belil szélak illetve processzek
kozott [92] (itt a kommunikacio célszerlien nem igényli a haldzatot, célszerlibb az operacios
rendszer altal tamogatott processz szintti kommunikaciot haszndlni), helyi halézaton tobb gép
kozott, vagy akar egymastol tavol 1évo gépek kozott (ami jelentds korlatokat jelent, ha ezek a

gépek kiilonféle tiizfalak mogott helyezkednek el).

A két oldal kozotti kommunikécidt egy kdztes komponens végzi, amely (tobbek kdzott) az
alabbi interfész megvalositasaval nyujt szolgaltatdsokat mind a master, mind pedig a slave

oldal iranyaba:
Master oldalrél hivhaté metddusok:

e ProcessNextGeneration(generationID : szdm, genoms : Genom lista): A master
ezzel a hivassal adja at a kovetkezé generacio azonositojat, illetve az abba tartozo
egyedek listajat. A kommunikéciés komponens feladata, hogy a paraméterként kapott
kromoszomak mindegyikére lefusson a jésagi fliggvény kiértékelése.

e ContinueGeneration(generationID : szam): Technikai okokbol sziikségessé valhat
egy mar befejezett vagy éppen feldolgozas alatt allé generaciod folytatasa, ezt ezen a

metdduson keresztil tudja kezdeményezni a master.
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Slave oldalrél hivhatdo metédusok:

e LoadWaitingPackets(generationID : szam): A slave ezen a metdduson keresztil
tudja jelezni, hogy be szeretne kapcsolddni a megadott generécio feldolgozésaba.

e LockNextProcessable() : Genom: Lefoglalja és letolti a kovetkezd kiértékelendd
egyed adatait. VVisszatérési értéke egy Genom struktira, ami tartalmazza az 6sszes gent
(jelen esetben a régiondvelés paramétereit).

e FinishAndSaveScore(g : Genom, score : szam lista): A josagi fuggvény
kiértékelését kovetden a slave ezen a metdduson keresztiil tudja visszatdlteni az
eredmeényeket. Mivel minden paraméterkészletet tobb szdvetmintara is le kell futtatni,

ennek megfeleléen az eredmény is egy lebegbpontos szamokbdl allo vektor.

Az objektumorientalt szemléletnek koszonhetdéen a fenti interfészt tetszéleges formaban
megvalodsithatjuk, attol fliggden, hogy magat a tényleges kommunikaciot hogyan szeretnénk
megoldani [72]. Els6ként egy FTP-n [93] alapuld véltozatot implementaltunk. Ez valdjaban
egy harmadik szintet is igénybe vesz a kommunikacidhoz, ugyanis a master egy FTP
szerverre tolti fel a feldolgozandé kromoszomak adatait, a kliensek innen foglaljék le és toltik
le maguknak a feldolgozandé elemeket, majd ugyanide toltik fel az eredményeket is.

Ennek elénye, hogy igy nincs sziikség kozvetlen kapcsolatra a master és a slave gépek kozott,
csupan annyi a lényeg, hogy egy olyan koztes FTP szervert kell hasznalni, ami mindenhonnan
elérhetd. Maga az FTP pedig altalaban engedélyezett a tiizfalakon, igy sziikség esetén
meglehetdsen egyszeriien lehet egy-egy Uj klienst inditani. Bar maga a protokoll
meglehetdsen lassi kommunikaciot jelent a tobbi szobajohet6 alternativahoz képest, de
0sszességében ez nem jelent jelentds hatranyt, mivel a feldolgozas soran a jOsagi fuggvény
kiértékelése jelenti a sziik keresztmetszetet. A rendelkezésre alld technikai kornyezet (gépek

és halozati bedllitasok) miatt pedig kénytelenek voltunk egy ilyen kdztes réteget beiktatni.

3.5.4. Robusztussdg biztositdsa

A rendszer miikddése soran kiemelt fontossagu kritérium, hogy robusztus legyen. Elosztott
rendszer 1évén egyiddben tobb szaz kliens is mikddhet, igy a kiilonféle esetlegesen felmertild
hibakat nem lehet futasidoben emberi személyzettel figyelni, illetve azokra reagdlni. A
javitasokkal telt percek pedig a nagy szamu kliens miatt meglehetésen nagy eréforras
kieséseket jelenthetnek. Emiatt lehetéség szerint a rendszernek minden bekovetkezd
problémat automatikusan tudnia kell kezelni [94]. Mindezt elsGsorban ugy, hogy magat az
alapmiikodést ez ne befolyasolja.
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A legalapvetdbb problémak kikiiszobolése pusztan programozastechnikai feladat. Ilyenek a
mukodés soran szinte barmikor eléfordulhatnak, példaul halozattal kapcsolatos hibak (halézat
nem elérhetd, szerver nem elérhetd stb.), hardver eszk6zok ideiglenes vagy hosszabb tava
kiesése (szerver ledll, egyes kliensek ledllnak, dramsziinet stb.). Ezeket foleg a jol felépitett
alkalmazas architekturaval lehet kivédeni, a rendszer fel van arra készilve, hogy minden
kiils6 halézati (adatok kiildése halozatrol, adatok fogaddsa halozatrol), vagy tovabbi
processzek inditasa (régiondveld alkalmazas inditasa) sikertelen lehet, igy a hiba jellegétol

fiiggden a miiveletet Gijra megkisérli, esetleg megprobalja kijavitani.

Szintén gondot jelenthetnek a nem megfelelden megvalasztott paraméterek is, amelyek vagy
teljesen ellehetetlenitik, vagy pedig jelentésen megnehezitik (lelassitjak) a régiondvelés,
illetve a kiértékeld algoritmus milkodését. Mivel nem ismertek a parameéterek kozotti
Osszefiiggések, ezek a problémas paraméterkészletek barmikor eldkeriilhetnek, altaluk okozott

hibéakra emiatt fel kell készilni:

e Ures eredmények altal okozott problémak.
e Hibas programfutas altal okozott leallasok.

e Megnovekedett futasidé altal okozott problémék.

3.5.4.1. Ures eredmények kezelése
Mivel meglehetdsen nagyszamu, egymassal laza kapcsolatban &ll6 paramétert kell

folyamatosan moddositani, igy gyakran dallnak eld olyan paraméterkészletek, amelyek a
régionovelé algoritmus szamara hasznalhatatlanok (pl. ha a paraméterként megadott
minimalis régioméret nagyobb, mint a paraméterként megadott maximalis régiéméret). A
paraméterek hierarchidja meglehetésen Gsszetett, és ismeretlen azok egymasra valo hatasa, igy
meglehetdsen sok 1d6t igényelne egy olyan Osszetett el0zetes ellendrzési rendszer beépitése,
amely az Osszes, a gyakorlatban értelmetlen paramétert kisziirne (méar ha ez egyaltalan

megvaldsithatd).

A rendszer emiatt azt a technikat alkalmazza, hogy minden generalt paraméterkészletre
megprobalja lefuttatni a régionovelést, amennyiben a paraméterek egymasnak
ellentmondanak, akkor végeredményként valamilyen hibas valaszt varunk (tipikusan példaul
egy olyan valaszt, hogy a program egyetlen sejtmagot sem talalt). Bar ezek a kiértékelések is
igényelnek eréforrasokat, az eredményhez vezetd utat nem befolyasoljak, hiszen a hibas

paraméterekbdl adodo fals eredmények meglehetdsen rossz pontszamokat kapnak a
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kiértekeléskor, igy ezek a kromoszomak tulajdonképpen maguktol kirostalodnak a kovetkezod

generacidkban.

3.5.4.2. Hibas programfutas kezelése
Bizonyos paraméterek nem megfeleld0 megvalasztisa még a fentinél is kritikusabb

eredményekkel jar, a program leallasat, vagy akar a teljes lefagyasat is okozhatjak. Tipikusan
ilyenek példaul a kiilonféle sziir6k paraméterei, amelyek egészen valtozatosak lehetnek,
példaul az ablakméreteknél megszabhatnak valamilyen arényt, vagy az ablak szélessége csak
paros szam lehet stb. Ezek idealis esetben még az algoritmus futtatisa el6tt kidertlilnek az
elézetes ellendrzéskor, néha azonban csak a futds soran, esetenként még a program lefagyasat
is okozva (mivel a régiénovelés hasznal kiils6 komponenseket, példaul kiilonféle sziirdket,
amelyek hibas adatok esetén teljesen kiszamithatatlanul viselkedhetnek, igy még a lefagyast

sem tudjuk minden esetben kiklsz6bolni).

Emiatt egy kiilon ellendrzést épitettem be, hogy ha a program barmelyik minta kiértékelésekor
egy hibakdddal 4ll le, vagy esetleg a régionoveld alkalmazas lefagyna miikddése soran, akkor
a kliens ezt automatikusan 0%-os eredménynek tekinti, illetve be is fejezi a feldolgozast, nem
lat neki az ehhez a paraméterkészlethez tartozd kovetkez6 képnek, tovabba érvényteleniti az
el6zd képeknél elért eredményeket is. Ez érthetd, hiszen olyan paraméterhalmazzal, amivel
nem tudunk teljes korlien minden képet feldolgozni, nem szeretnénk a késdbbiekben
foglalkozni, fuggetlenil attol, hogy milyen eredményt ért el azokon a képeken, amiknél

véletlenll nem jelentkeztek hibak.

Bar itt 1s lehetne késziteni egy komplex eldsziird modult, ami megvizsgalja a bemend
paraméterek helyességét, de itt is azt a mddszert kovettiik, hogy engedtiik, hogy a genetikus
algoritmus 6nmaga kisziirje a hibas paramétereket. A modszer bevalt, és ennek eredményei jol
lathatdak az utdlagos statisztikakban is, ugyanis amig az elsé néhany generacioban az elemek
meglehetdsen nagy része hasznalhatatlan paraméterkészletet tarolt (ne felejtsik el, hogy az
indul6 generaciét megadott intervallumok kozotti veletlen szamokkal allitottuk eld, igy
nyilvan sok, egymasnak ellentmondod paraméter jott létre), azonban ezek a kés6bbi
generaciokban meglehetésen gyorsan kitisztultak, az 5.generacio utan mar csak elvétve jottek
eld ilyen paraméterek (a mutaciok €s az ellendrzés nélkiili keresztezodések miatt persze ezek
soha nem fognak eltlinni, de a fenti kezelési mddnak koszonhetden soha nem jutnak tovabb a

kovetkezd generacioba).
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3.543. Megnovekedett futasido kezelése
A fentieknél joval nagyobb elvi problémat okoznak azok a kromoszomak, amelyek ugyan

nem okoznak semmilyen hibat, azonban jelentdsen megndvelik a feldolgozas
eréforrasigényét. A gyakorlatban egy kép feldolgozasa kb. 10 méasodpercet vett igénybe,
azonban bizonyos paraméterek mellett ez az érték ennek a sokszorosara is ndvekedhet.
Onmagaban ez nem jelentene problémat, hiszen a kliensek egymastol fiiggetleniil dolgoznak,
a gond ott jelentkezik, hogy egy Uj generacié inditasahoz Osszegezni kell az el6z6 generacid
minden kromoszomajanak eredményét. Tehat ha egy kliens kap egy meglehet6sen hossza
ideig tart6 feldolgozast, akkor a tobbi kliens, miutan végeztek minden, az adott generacidéhoz
tartoz6 elem feldolgozésaval, varakozni kényszeril. Ezalatt csak a toredékét hasznaljuk fel a
rendelkezésiinkre 4all6 erdforrasoknak, igy ezeket a varakozasokat mindenképpen
minimalizalni kell, akdr még némi pontatlansag aran is: érdemesebb leallitani az ilyen
thlzottan elnyult feldolgozésokat. Az atlagos id6 kiszamitasa mellett (10 masodperc)
részletesebb statisztikai adatokat gyiijtottiik az egyes régiondvelések és kiértékelések futasi

idejérol, ez alapjan 1 percnél huztunk meg ezt a hatért.

Minden egyes id6korlat miatti leallitas természetesen a genetikus algoritmusok szabalyainak
figyelmen kivill hagyasat jelenti. Erdemes azonban figyelembe venni, hogy a kiilénféle
evollciés megvalositasok erfssége egyébként sem a pontossag, és a minél részletesebb
elemzés, ennél lényegesebb, hogy minél tébb generéciét tudjunk létrehozni, minél
tobbféleképpen tudjuk kombinalni az életképesnek tiing paramétereket. Mindez meglehetésen
er6forras-igényes, ezért célszertinek tlinik az dsszes er6forrasunk felhasznalasaval tobb szaz 1)
kombinécidt végigprobalni, ahelyett, hogy egyetlen kromoszoma preciz kiértékelése miatt
perceket alljon a teljes rendszer.

Bar jelen esetben a keresendd idedlis paraméterkészlet alatt altalaban a leheté legpontosabb
eredményt nyujtd paraméterhalmazt értjik, érdemes figyelembe venni azt a tényt is, hogy a
régionovelés egy meglehetdsen szamitasigényes algoritmus, igy a paraméterek helytelen
megvalasztasa akar a gyakorlatban hasznalhatatlan algoritmust is eredményezhet. Ezt a
szempontot figyelembe véve még inkdbb indokolt a tobbszords feldolgozasi idét okozo
kiértekelések leallitasa, hiszen ezek azt ezt okozd kromoszomék a pontossagtol fuggetlenil
sem lennének hasznélhatoak a gyakorlatban. Es bar nem ez a genetikus algoritmus elsddleges
célja, de mintegy kedvez6 mellékhatasként ezzel a technikdval a rossz pontossagot nyujto

elemekhez hasonldan a rossz futasidét eredményez6 paramétereket is ki tudjuk rostalni.
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3.5.5. Vdgas a kiértékelési algoritmusban

A régidnodvelés mellett maga az eredményeket kiértékeld algoritmus is meglehetésen nagy
futasidével rendelkezik bizonyos esetekben. Amennyiben nagyon sok elemet kell feldolgozni
(teha&t mind az eredeti ,,gold standard” minta, mind pedig a régiondvelés altal talalt sejtmagok
szama nagy) és ezek egymassal minél keveésbe vannak egy-az-egyhez atfedesben, annal tobb

prébalkozast igenyel a kiértékeles.

Az elsé fejezetben bemutatott visszalépéses keresésen alapuld algoritmust kiegészitettem egy
plusz vagasi mivelettel: miel6tt a keresés elkezdi megkeresni az idedlis parositast, kiszdmolja,
hogy Osszesen hany lehetséges kombinacié 1étezik (bar azt elére persze nem tudja, hogy a
visszalépéses keresés ebbdl ténylegesen hanyat fog majd megvizsgalni) és ha ez nagyobb mint
egy elére megadott hatarérték, akkor megkeresi azokat a pontokat, amelyeknél tudja

egyszerisiteni a kiértékelést anélkiil, hogy ezzel jelentdsen befolyasolna a végeredményt.
Mindez az alabbi Iépéseket jelenti:

1. Elészor egyesevel végignézi az egyes reszfeladatokat, és megkeresi, hogy az egyes
részfeladatoknal melyik részmegoldas valasztasa jarna a legnagyobb josagi tényezo
értékkel.

2. Ezen lokélis maximumok alapjan megkeresi a globalis maximumot, tehat azt a
referencia sejtmag — teszt sejtmag parositast, ami a tobbi parositasi lehet6ségtol
fliggetlenil a legnagyobb atfedést mutatja.

3. Miutan ezt megtalalta, ezt a parositést rogziti (éppugy, ahogy azt maga a visszalépéses
kereseés is tette volna a keresés vegeztével).

4. Mivel a visszalépéses keresés algoritmusnak ebben a részfeladatban mar nincs
tennivaldja, igy torli a teljes részfeladatot. Amennyiben a részfeladat K darab
parositasi lehetdség megvizsgalasat igényelte volna, akkor a teljes visszalépeses
keresés altal lefedni kivant problématér mérete K-adrészére csokken.

5. Amennyiben a lehetséges kombinaciok szdma még mindig tul magas, Ujrakezdi ezt a

miiveletet az 1-es ponttol kezdve.

Ez a moddszer jelent6sen lecsokkenti a futdsidét (ugyanis a lehetséges parositdsok szamaval
exponencialisan novekszik a keresési id0, igy néhany szerencsétleniil megvalasztott parositas
drasztikus varakozasi idot jelent a teljes rendszer szdmara). Hatranya természetesen az, hogy
romlik a kiértékelés pontossaga, mivel a fenti modszerrel mar nem garantalhatd, hogy minden

egyes sejtmag parositasnal a globalisan legjobb lehetdséget valasztjuk majd. Kisebb eldnye a
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fenti modszernek, hogy az egyszerlsitésben nincs véletlenszerii elem, igy legalabb a

kiértékelé miivelet barmikor megismételhetd, mindig ugyanazt az eredményt fogja adni.

3.6.Genetikus algoritmus kimenetének analizise

Az el6bbiekben vazolt rendszert implementaltam C# programozasi nyelven Windows
kornyezetben. A paraméterek finomhangolasa Ugyében tdbb részleges futtatas tortént, majd
ezt kovetden volt lehetdségem egy hosszabb tava vizsgalatra. A kovetkezOkben ismertetem az
eredményeket 440 generacio feldolgozdsa utan (ez kb. 3948 munkaorat igényelt, a

parhuzamos futtatasnak koszonhetéen mindez a gyakorlatban egy hossz( hétvégét jelentett).

3.6.1. Generdcionként a legjobb eredmény vizsgdlata

Kitiizott végcélrol jelen esetében nem beszélhetink, mivel nincs egy konkrét cél, amit el
szeretnénk érni. Leszamitva persze a 100%-0s pontossagot, de annak elérése reménytelennek
tlinik, figyelembe kell ugyanis venniink azt is, hogy maga a régiéndvelés eleve nem garantalja
azt, hogy hibatlan eredményt fog visszaadni, még ha meg is talaljuk az optimalis

paraméterkészletet. Célunk tehat csak a lehetGségekhez mérten legjobb eredmény elérése.

Osszehasonlitasi  alapként jol hasznalhatdé a Pannon Egyetem altal kifejlesztett
régiondveléshez eredetileg kidolgozott paraméterkészlet [9]. Ezzel lefuttatva a 11 szOvetminta
vizsgalatat, majd a szokasos ellen6rzést, atlagosan 78,1%-0s pontossaghoz jutunk, jelenleg ezt
tekinthetjiik a legjobb ismert paraméterkészletnek. Ennek az értéknek barmilyen mértéki

meghaladasa mindenképpen hasznos eredménynek tekinthetd.
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11. diagram: Legjobb pontossagi értékek generacionként.

90



Az elitizmusnak koszonhetéen minden generaciobdl automatikusan tovabbjut a legjobb
eredményt elér6 egyed a kovetkezO generacioba is. Ezért generacionként a legjobb
eredmények monoton javul6 sorozatot adnak. A sorozat vizsgalataval arra lehet kdvetkeztetni,
hogy milyen temben halad az optimumkeresés (11. diagram).

Az abrén lathaté az egyes generéciok sorén elért legjobb eredmény, ahol a vizszintes vonal a
78,1%-0s szintet mutatja. JOl lathatd, hogy némi szerencsének koszonhetéen mar az elsé
generacioban is volt olyan elem, amelyik elérte ezt a szintet, a késObbiekben pedig tovabb
sikerilt javitani a talalati pontossagon. A 273. generaciora a pontossag elérte a 83,6%-ot, ez
5,5%-0s novekedést jelent az eddig ismert legjobb eredményhez képest. Az algoritmus ezt
kovetden még futott tovabb, de leallitasaig (440. generacioig) mar nem sikeriilt ennél jobb

eredményt elérni.

Bizonyos esetekben célszerii lenne az egyes generaciok minden egyedét abrézolni egy kdzos
diagramon. Mivel az elemek darabszama meglehetdsen nagy (440 generacid esetén mar joval
100000 feletti szam), igy a hagyomanyos diagram tipusokon ez nehezen lenne attekintheto.
Emiatt készitettem egy segédprogramot, amely ezekbdl az adatokbdl tud jol attekinthetd
abrakat késziteni, a késdbbiekben a diagramok egy része innen szdrmazik. Az egyes
egyedeket mindig sziirke, attetszd pontokkal jeloltem. Igy ha egy helyen egymashoz kézel
tobb egyed is abrazolasra kerlilt, akkor ezt egyre sotétebb pontfelhdk jelolik.
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12. diagram: Generéaciénként az 6sszes egyed pontossaganak értéke.
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A kovetkez6 abran (12. diagram) lathato az egyes generaciokon bellil az egyedek eloszlasa is
(az életkeéptelen egyedek kivételével). Itt fel lett rajzolva minden generacid esetén (vizszintes
tengely) az 0Osszes életképes egyedhez tartozO pontossag (fiiggbleges tengely) szirke
pontokkal, értelemszertien a so6tét teriiletek sok, hasonld eredményt eléré kromoszomat
jeleznek. Lathato, hogy az els6 néhany generaciokban ezek tobbnyire még elmaradtak a fent
emlitett 78,1%-o0s értéktdl, azonban néhany generacioval késdbb mar a tobbség ennél jobb

eredményeket nyljté kromoszémékat tartalmazott.
Az algoritmus lefutasat részletesen vizsgalva az alabbi szakaszokat kulonboztethetjik meg:

1. Az elsé néhany populacié (kb. 4-5. generécioig) még tobbnyire gyenge eredménnyel
bird egyedeket tartalmazott, ezek altaldban nem érték el az eddig ismert legjobb
pontossagot sem, bar mindig volt kdzottiik néhany, amelyik méar azt meghaladta. Ez a
szdm az egymast kovetd generaciokban rohamosan ndvekedett. Lathatdo egy sotét
»folt” az elsé generacioknal 70% kornyékén, ez annak koszonhetd, hogy az iires
eredményt eredményezd (tehat technikailag életképes, csak a régiondvelés
eredmeényeként egy sejtmagot se talald) kromoszomak esetében az atlagosan pontossag
70% lett®, és az elsé generaciok sok ilyen kromoszomat tartalmaztak.

2. Ezt kovette egy dinamikus felfutasi szakasz (kb. a 100. generécioig), ahol a jo
eredmeényeket elért egyedek génjei elterjedtek, igy az eredmények is jelentésen
javultak. Jol lathato, hogy meglehetGsen gyorsan szinte mar minden egyed tallépte a
78,1%-0s pontossagot. Ez a rész a genetikus algoritmusoktol elvarhatd folyamatot
mutat, meglehetésen tag hatarok kozott induld populécid elemei egymashoz egyre
inkabb kozelednek, ¢s mivel foleg a jobb eredménnyel bir6é kromoszomak felé
haladnak, igy az atlagos eredmények is egyre magasabbak.

3. Ezt pedig kovette az utolsd szakasz, ahol ez a dinamikus ndvekedés jelentdsen
lelassult. Egy ideig még talalt a program jobb eredményeket, részben még a
keresztezésekbdl adoddan, a késdbbiekben pedig valdsziniileg mar egyre inkabb csak a
mutacioknak koszonhetéen. A 273. generaciot kovetéen még csaknem 200 generaciot
vartam, de mar nem sikerult jobb eredményt elérni, bar érdemes megjegyezni, hogy
még itt is sokféle kromoszoma van jelen és nagy teriileten fedik le a keresési teret, de

ez mar inkabb csak egy véletlen keresésnek tekinthetd.

¥ A referencia képek teriiletének jelentés részén nem talalhatok sejtmagok, emiatt egy teljesen iires kép is egy
elsére zavarbaejtéen jonak tind eredményt ér el. Gondolnunk kell azonban azokra a megoldasokra is, amelyek
sok hamis-pozitiv talalatot eredményeznek, emiatt az Ures eredményt nem tekinthetjiik 0%-o0s pontossagunak.
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Az kromoszomak eloszlasaban itt egy érdekes mintazat alakult ki, ahol az aladbbiakat

lathatjuk:

e Az algoritmus hasznélja az elitizmus modszerét, tehat minden generaci6 elsé 30
legjobb kromoszomaja automatikusan atjut a kovetkez6 generacidba. Mint lathato,
a 200. generacio kornyékén ezek mar olyan kozel kerlltek egyméashoz, hogy a
diagramon egy sotét (tehat egy helyen sok azonos elemet tartalmazd) vizszintes
savot alkotnak. Ez nem jelenti azt, hogy az els6 30 egyed mindenhol megegyezik,
kisebb kulonbségek megjelennek az egyes genekben, de a kiértékelés mindegyikre
ugyanazt az eredményt hozza.

e Ez alatt lathatd egy szélesebb sav, ami az Ujonnan létrehozott (keresztezés és
mutécid), valtozé eredményeket elér6 egyedeket tartalmazza. Ez a sav jellegét
tekintve szinte valtozatlan az egymdst kovetd generdciok kozott, ez annak
koszonhetd, hogy bar a keresztezésektdl azt varjuk, hogy hosszabb tavon
valamilyen optimum felé konvergéljanak, a mutaciok azonban teljesen
véletlenszertick. Es ezen a teriileten mar inkabb a mutaciok dominalnak.

e Pusztdn érdekességként eérdemes megemliteni egy ez alatt lathatd halvanyabb
sdvot, ami pusztan annak koszonhetd, hogy az egyik paraméter egy bizonyos
értéket felvéve fixen kb. 2%-al rontotta az adott kromoszoma pontossagat, ebbe a
savba pedig ezek az elemek kerultek (ez jol lathaté akkor, ha nem abrazoljuk

ezeket az egyedeket, ugyanis akkor ez a sav eltlinik).
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13. diagram: Pontossagi értékek szdrasnégyzete generacionkent.
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3.6.2. Ledllasi feltétel vizsgdlata

3.6.2.1. Pontossag szorasanak vizsgalata
Az eredményeket célszerli megvizsgalni olyan szempontbol, hogy meddig érdemes futtatni az

algoritmust. Azt mar tisztaztuk, hogy nincs kitiizott végcél, aminek elérésekor befejezédik a
feldolgozaés, de el6fordulhatnak allapotok, ahol mar érdemes lehet ledllitani a keresést. llyen
lehet az, amikor az egymast kovetd generdciokban 1évo egyedek egymashoz olyan kozeli

géneket tartalmaznak, hogy a keresztez6dések mar nem adnak 1ényegi valtozasokat.

A jobb attekinthet6ség érdekében célszerii megvizsgalni generacionként az egyedek
pontossadganak szorasnégyzetét (13. diagram). Amint az varhato, a véletlenszeriien generalt
elemek és az ezekbdl 1étrehozott elsé néhany generacidban a szords még meglehetésen magas.
A késObbiekben azonban az életképesebb egyedek eldretorésének koszonhetéen ez gyorsan

lecsokken®,

Ez a csokkenés azonban egy id0 utdn megall, és innentdl a szoras stabilnak tekinthetd. Bar a
genetikus algoritmusoktol elsére azt varnank, hogy ez tovabbra is csokkenjen, miként az
elemek egyre kozelebb kerlinek egy optimalis eredményhez és igy egymashoz is, ez itt nem
kovetkezett be. Ennek az az oka, hogy a mutdciok mértékét meglehetésen nagyra
valasztottam. Mivel egy nagy és nehezen leirhatd keresési térben kell dolgoznunk, ezért a
mutaciok meglehetdsen nagy ardnyaval probaltam gyorsitani a tér minél szélesebb korii
feldolgozasat. A sok mutéacié azonban nem engedi, hogy az egyes gének értékei beélljanak
egy idedlis értékre, igy a pontossagi ertékek szordsa sem tud jelentésen csokkenni. Az
eredmények igy is mutatjak, hogy a keresés folyamatosan jo iranyba haladt, az elitizmus pedig

biztositotta, hogy ne is tudjon letérni errdl a palyarol.

Az mindenesetre lathatd, hogy a leallitast nem érdemes ahhoz igazitani, hogy mikor kertilnek
az elemek egymashoz megadott kézelségbe, mivel a mutaciok miatt ez nem fog bekovetkezni.
Emiatt a keresést onkényesen leéllitottam akkor, amikor mar tobb szédz generéacion keresztill
nem tudott jobb eredményt felmutatni. Persze nem zérhatd ki, hogy a mutéciok miatt a
késObbiekben még tudott volna javitani az eddig elért maximumon, de célszeriibb az
er6forrasokat inkabb egy Uj (részben akdr a megadott eredményeken alapuld kezdd

populaciobol kiinduld) keresés inditasara forditani.

* Kisebb érdekesség, hogy az elsérél a masodik generaciora Iépve egyszeri alkalommal ndvekszik a szoras.
Részletesen megvizsgalva az egyes kromoszomakat, lathatd, hogy ez annak koszonhet6, hogy a legelsé generalt
generacioban nagyon sok az életképtelen egyed, illetve azok a kromoszémak, amelyekkel lefuttatva a
régionovelést egy iires eredményt kapunk vissza. A sok hasonld egyed (mégha az eredményiik nem is tekinthetd
jénak) alacsony szdrast eredményezett.
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3.6.2.2. Paraméterek eloszlasanak vizsgalata
Hely hianyaban nincs lehet6ségem mind a 27 paraméter részletes bemutatasara, emiatt csak

néhany érdekesebb, kiragadott példat mutatok itt be (a hivatkozott diagramok a 2.
fuggelékben talalhatok meg). A paraméterek idObeli valtozasat az el6z6h6z hasonlo
diagramon A&brazoltam (vizszintes tengely a generécid, fuggéleges tengelyen pedig egy
megadott paraméter esetében a generacid minden egyedéhez tartozo értékét abrdzoltam
attetsz6 szlrke korokkel, a sotétebb részek értelemszeriien itt is egymast atfed6 jeleket
jeleznek). Elmondhatd, hogy harom {6 mintazatot vehetiink észre a paraméterek értékeinek

véltozasaban:

e A legtdbb paraméter meglehetésen gyorsan beallt a szamara idealis értékre (altalaban
mar a 100. generacid kornyékén ez bekovetkezett), és ezt kovetden innen nem
mozdult. A mutaciok miatt természetesen megjelennek az idedlis érték alatti és feletti
értékek is, ezek azonban mind rovid életlinek bizonyulnak. Erre a mintara jé példa az
1. és a 2. parameterek (16. diagram, 17. diagram), illetve valamivel hosszabb ideig
tart, de ugyanez lathat6 a 3. és 6. paraméterek (18. diagram, 19. diagram) esetében is.

e Kevésbé jellemzO, de néhany paraméter esetében megjelenik az, amit a genetikus
algoritmusok ,,iskolapéldajanak™ tekinthetiink, amikor kiilonféle paraméter ertékek
(allelok) versenyeznek egyméssal. Ezekben az esetekben az egyes paraméter értékek
meglehetdsen hosszu ideig életképesek maradnak, néha 40-50 generacion keresztll
valamelyik feler6sodik, néha parhuzamosan 2-3 is dominans tud maradni. Végul
azonban altaldban ezekben az esetekben is kialakult egy stabil allapot. Erre jo példa a
13., 19. és 24. paraméter (20. diagram, 21. diagram, 22. diagram).

e Ezek mellett egy-egy példat talalhatunk olyan génekre is, amelyeknek az értéke még a
leallitas el6tti utolsd, 440. generacioban sem tudott stabilizalodni. Erre példa a 9. és a
12. paraméterek (23. diagram, 24. diagram). Lathat6, hogy altalaban itt is csak két
érték maradt versenyben, ezek is altalaban kdzvetlenll egymas mellettiek, ezek kozul
szinte mindegy, hogy melyiket valasszuk, igy csak ezek miatt nem érdemes tovabb
futtatni a keresést.

3.6.3. Eletképtelen egyedek szamdnak vizsgdlata
Bar a vegeredmény szempontjabol ez kevésbé lényeges, de érdemes megvizsgalni az egyes

generaciokon belil az életképtelen egyedek szdmat (14. diagram).
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Az elsO generdcio generalasa, illetve a késobbi keresztezodések €s mutaciok végrehajtisa
soran nem végeztiink ellendrzéseket aziigyben, hogy az igy létrejott egyedek paraméterei
egymasnak ellentmondanak-e. Ugyanis éltem azzal a feltételezéssel, hogy ezek az
életképtelen egyedek Ugyis kihullanak majd a kdvetkez6 sziildvalasztaskor, igy remélhetéleg a

késdbbi generdciok soran egyre kevésbé fognak megjelenni.
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14. diagram: Eletképtelen kromoszémak szama generacionként.

Az utblagos adatok ezt igazolni latszanak, a kezdd (generalt) generacié adatai nem lettek
abréazolva, itt ugyanis 1879 volt az életképtelen egyedek szama. Azt ezt kovetd 5 generacioban
azonban ez a sz&m drasztikusan lecsokkent, majd a késobbiekben is atlagosan 13,2 kdrnyékén
stabilizalodott. Mivel a keresztezések és foleg a mutaciok a késdbbiekben is okozhatnak
életképtelen egyedeket, igy ennek tovabbi csokkenésére mar nem szamithatunk, ez a szam

azonban toleralhatd, ezek kiértékelése nem igényel drasztikusan sok eréforrast.

3.6.4. Futdsido vizsgalata

Mivel a kutatdsnak nem volt elsédleges célja (illetve korlatozott ideig fértlink csak hozza a
sziikséges erdforrasokhoz, igy célunk a minél nagyobb teljesitmény elérése volt, nem a
kiilonbozd teljesitmény szintek mérése), ezért kiilon sebesség méréseket nem végeztem,
viszont a kliensek futdsi naploinak utdlagos elemzésébdl igy is le lehet vonni néhany

kdvetkeztetést.
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A rendszer mikodése soran dinamikusan kapcsolodtak be és ki ujabb kliensek, igy itt
taldlhatunk adatokat arrol, hogy a kliensek szamanak valtozasaval hogyan valtozott egy
generacio feldolgozési ideje. Az abrédn (15. diagram) az vizszintes tengely az egyes
generaciokat mutatja, a hattérben 1év6 kék terillet az egyes generéaciok teljes feldolgozasi

idejét, a voros pontok pedig az adott generacio feldolgozasaban résztvevo kliensek szamat.
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15. diagram: Futdsidd és az aktiv kliensek szama generdcionként.

Jol lathatd, hogy a kliensek szaméanak novekedésével azonnal csokkent a feldolgozasi 1d9 is,
mig az utolsd generacioknal az egyes kliensek lekapcsolasaval ez ismét ndvekedni kezdett.
Mivel az egyes végrehajtandé feladatok egymastdl szinte teljesen fuggetlenek, illetve maguk a
végrehajtd egységek is egymastol fiiggetleniil miikodnek, joggal varnank, hogy a kliensek
szamanak novelésével linearisan csokkenne a generacionkénti végrehajtasi ido. Mindez azért
nem kovetkezett be, mivel fizikailag csak 27 munkaallomassal rendelkeztem, igy a 100-at is
meghalad6 kliensszamot gy értem el, hogy egy munkaalloméason tébb példanyban is futott a
kliens alkalmazés, igy prébéalva kiaknazni azok teljes kapacitasat (4 magos processzorral

rendelkezd gépekhez igazitva, 4 példanyban).

Ez ugyan valamelyest novelte a feldolgozasi teljesitményt, mivel a kiértékelést végzo
algoritmus csak egy magot hasznal ki a rendelkezésre allok kozil, igy abbdl 4 példanyt
futtatva, valoban sikeriilt jobban kihasznalni az eréforrasokat. Részben pedig nem jelentett

valtozast, mivel a régionovelést futtaté algoritmus mar eleve optimalizalva volt tébbmagos
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kornyezetben (féleg az altala intenziven hasznalt OpenCV [95][96] fuggvényhivasokon
keresztiil), igy ezekbdl egyidében tobb példany futtatasa nem jelentett kiilondsebb elényt.

A lineéaris novekedés oOnmagaban mar azért sem elérhetd, mivel az egyes csomagok
feldolgozasi ideje egymastdl jelentdsen kiilonbozhet, igy mindig eldall egy néhany perces
allapot, amig az egyik kliens még dolgozik az utolsé csomag feldolgozasan, mikdzben az
Osszes tobbi mar végzett, és a kovetkezé generacid inditasara var (a genetikus operatorok
lefuttatasa el6tt sziikséges az Gsszes csomag eredményének beérkezése). Emiatt egy késébbi
fejlesztés lehet a paraméterek alapjan az egyes csomagok feldolgozasi idejének becslése, és ez
alapjan egy kifinomultabb itemezés [97] [98][99] kidolgozésa.

3.6.5. Kontrollcsoport vizsgalata

Mivel a régiondvelés és a kiértékelés meglehetdsen szamitasigényes feladat, emiatt lehetoség
szerint meg kellett probalni csokkenteni a szikséges feldolgozdsok szamat. Ennek egyik
maodja, hogy nem végezzik el a kiértékelést minden egyes rendelkezésre all6 szovetmintéara
(6sszesen 41 darab), hanem azok kozil kivalasztottam 11 darabot olyan mddon, hogy
lehetéleg minden tipust (sok-kevés sejtmag, éles-életlen kontdrok stb.) minta legalabb

egyszer szerepeljen (6. abra).

A keresést csak erre a sziikebb listara hajtottam végre, ami a gyorsabb egyedfeldolgozas
mellett azzal az el6nnyel is jar, hogy a maradék szovetmintakat fel tudtam hasznalni
kontrollcsoportként. Ennek megfelelden, az Osszes rendelkezésre allo mintara lefuttatva a

sejtmagkeresést, az alabbi eredményekhez jutottam:

e Az atlagos pontossag a régi paraméterkészlettel: 76,83%.

e Az étlagos pontossag az evolucios algoritmus altal talalt paraméterkészlettel: 81,15%.

Mivel ezek a mintak nem vettek részt az optimalizalasban, igy ezzel jobban lehet becsilni az
ismeretlen mintakra vonatkoz6 pontossag javulast, ami jelen esetben: 4,32%. Emellett az is
lathatd mindkét eredménybdl, hogy a teljes mintakollekciobdl kivalasztott 11 minta
meglehetdsen jol reprezentalta a teljes 41 elemi mintahalmazt (a két csoport pontossagi

vizsgalata egészen kozeli értéket adott, 78,1% és 76,83%).

3.7.Eredmények értékelése
A Kkutatads célja egy olyan rendszer kiépitése volt, amely segitségével meg tudjuk talalni az

idealis paraméterkészletet az UGjonnan kifejlesztett GPGPU alapl adatparhuzamos
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régionodvelés szamara. A meglévé modszerek attekintése utan egy evollcios alapokon nyugvo

algoritmus implementalasa tiint a legcélravezetobbnek.

Ennek megfelelden kidolgoztam egy evolucios algoritmust, amely alkalmas a régiondvelésen
alapuld sejtmagkeresési eljarasok nagy mennyiségli, egymastol fiiggetlennek tekinthetd
paramétereinek optimalizalasara. A mérési eredmények igazoljék, hogy az ltalam kidolgozott
modszer olyan (] paraméterkészletet hatdroz meg, hogy az a korabban ismert legjobb

paraméterkészletnél 4,3%-al jobb eredményt szolgaltat.

A genetikus algoritmus inditasa elott sziikség volt a kezdd generdciod generalasahoz sziikséges
intervallumok meghatarozasara. Ehhez statisztikai mddszerekkel a rendelkezésre allo
manualisan annotdlt mintdk alapjan megéallapitottam a sejtmagkeresés paramétereit
optimalizal6 genetikus algoritmus szdmara sziikséges kezdé generacid paramétereinek idealis

értéktartomanyait.

Végil megterveztem és implementaltam egy olyan keretrendszert, amely alkalmas genetikus
algoritmusok elosztott futtatdsara, mikdzben modularis felépitésének kdszonhetden tamogatja
a genetikus operatorok és a kommunikéciés protokollok szabad megvalasztasat. A mérési
eredmények igazoljak, hogy a régidkeresési eljards paramétereinek optimalizalasa soran az
elosztott rendszer futasideje jelentdsen kisebb, mint a hagyoméanyos szekvencidlis megoldas

idéigénye.

A tapasztalatok alapjan egy tovabbfejlesztési iranyt jelenthet egy specializaltabb mintakorre
irdnyulé paraméteroptimalizalds. Mivel tetszélegesen kivalaszthatd, hogy a kliensek mely
szovetmintdkra végezz€k el a kiértékelést €s ellendrzést, esetleg célszerii lehet szlikiteni ezt a
kort megadott tipust mintakra (megadott festési mod, adott labor, adott szOvet tipus stb.), igy
remélhetdleg taldlhatdé még nagyobb pontossagot eredményezd paraméterkészlet a meglévd

algoritmusok szdmara.

Emellett érdemes lehet a evollciés algoritmus feldolgozasi sebességét néhany
tovabbfejlesztéssel tovabb ndvelni. Az egyik Gt lehet egy hibrid rendszer felé valo
elmozdulés, egy masik kézenfekvd lehetdség pedig egy kifinomultabb iitemezés kialakitasa,
hogy a generaciok utols6 kromoszémajat feldolgozé kliensre minél kevesebbet kelljen varni a

tobbi, a feladataval mar elkésziilt kliensnek.
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OSSZEGZES (TEZISEK)
Az orvosi celu digitalis képfeldolgozas hasznalata napjainkban egyre elterjedtebb a
patologusok korében. A legijabb rendszerekben elérhetové valt, hogy a szovettani vizsgalatok
altal igényelt Iépések nagy része automatizalhato (festések, targylemezek tovabbitasa, digitalis
felvételek készitése stb.), és varhatdéan ez a trend a jovOben is folytatodik [1]. Az Gjszeri
eszk6zok a szovetmintdk feldolgozdsdnak kozvetlen elényei mellett (nagyfelbontésu, jo
mindségl, jol fokuszalt képek) szamos 1j lehetdség eldtt nyitottak meg az utat, a
telepatoldgiai  rendszerekben ugyanis nincs sziikség tobbé a targylemezek fizikai
tovabbitasara, hanem halozaton keresztiil is van lehetdség a nagyfelbontisu felvételek
katalogizalasara, megosztasara, reprodukcitjéra, tavoli elérésére. Az igy kiépllt rendszerek
elterjedése, a hardvereszk6zok teljesitményének ndvekedése, és a képfeldolgozasi eljarasok
fejlodése egyiittesen készitette eld a kovetkezd 1€pést, amely a képfeldolgozo eljarasok

megjelenéseét jelenti a napi rutin diagnosztikaban.

A szoftveres kornyezet valtozdsan tilmenden az utobbi években jelentdsen megvaltozott a
hardver lehetGségek tarhaza is. Az informatikaban egészen a 2000-es évekig megszokotta valt,
hogy a kiilonb6z6é processzorok teljesitménye évrél-évre folyamatosan névekszik, miként ezt
a kdzkedvelt Moore-térvény elére meg is josolta. Ez a nagyon egyszerii joslat hosszu éveken
keresztiil id6tallonak bizonyult, napjainkban azonban ez a dinamikus fejlédés megtorpant,
vagy legalabbis jelentsen iranyt valtoztatott [15]. Az utdbbi években a legszembetiinébb a
tobbmagos processzorok megjelenése [16], amelyek az évenkénti teljesitményndvekedést egy
meglehetdsen kézenfekvd Otlettel biztositjak: egy processzoron belill bizonyos egységeket
egyszerlien megduplaztak (négyszereztek, nyolcszoroztak), amelynek segitségével az eszkoz

elmeéleti szdmitasi kapacitasa tovabbra is ndvekszik, kielégitve a piac igényeit.

A tobbmagos processzorok megjelenésén tulmenden azonban id6kdzben megjelentek egészen
ujszerti architektirdk is, mint példaul az altalanos célu szamitdsokra hasznalhatd grafikus
kartydk (GPGPU-k). Az eredetileg a monitoron lathatd kép megjelenitésére kialakitott
hardvereszk6zok iddvel kiilonféle 3D szamitdsok végrehajtasara lettek alkalmasak, az ipari (és
nem kevésbé az otthoni jatékos) felhaszndlok igényeinek megfeleléen egyre tobb egyszerii
vegrehajtoegységgel rendelkeztek; majd kilonféle shader generéacidvaltasok [17] utéan
felmeriilt a lehetdség, hogy altalanos céli programok futtatdsara is alkalmasak legyenek.
Ennek adott nagy Iokést az Nvidia 2007-es lépése, amikor kiadott egy szoftverfejlesztési
kornyezetet is a sajat kértyaihoz (CUDA 1.0). A fejlesztések azonban meglehetdsen

nehézkesen haladnak, ugyanis az Gjszerii eszk6z szamos korlattal és specialis jellemzdvel bir a
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hagyomanyos CPU-khoz viszonyitva, tovabba hianyoznak a kiforrott eszkdzok, és a tébb éves

tapasztalatok is, amelyek a hagyomanyos fejleszteseknél mar rendelkezésre allnak.
1. téziscsoport

Szamos sejtmagkeresési eljaréssal talalkozhatunk, ezek &ltaldban josdgi vizsgalatokkal is
jarnak, ezek azonban kilonféle modszereket alkalmaznak az értékeléshez, igy eredményiik
egymassal nem 6sszehasonlithatd, masrészt az értékelések csak a hagyomanyos képfeldolgozé
algoritmusokra kidolgozott altalanos modszereken alapulnak (pl. dontési tabla) és nem veszik

figyelembe a sejtmagkeresési eljarasok altal tamasztott specialis kdvetelményeket.

Leggyakrabban a szegmentélsi algoritmusok pontossagat egy teszt és egy referencia
eredmény pixelenkenti 6sszehasonlitasaval szoktdk meghatarozni. Ez ugyan egy nagyon jol
kezelhetd6 mérészamot ad arra vonatkozdlag, 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 kdzel all6 kisebb sejtmagot a szegmentald
algoritmus egy nagy sejtmagként hatdroz meg, amit ez az egyszeri ellenérzés tokéletes
eredményként fogadna el. Ehhez hasonléan, a gyakorlatban nagyobb hibanak szeretnénk
tekinteni, ha egy rendszer sok kisebb 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
elényeit, igy a meglévé modszereknél jobban alkalmazhaté szovetmintakban

sejtmagokat kereso szegmentalo eljarasok objektiv 6sszehasonlitasara.

Az altalam kifejlesztett modszer [47] nem csak a fent emlitett pixel szintli 6sszehasonlitast
végzi el, hanem el6szor megprobalja egymashoz rendelni a teszt és a referencia eredményben
talalhat6 sejtmagokat, majd ezekre a sejtmagokra végzi el a részletes dsszehasonlitast. Ezzel a
pontossagi mérdszam tartalmazza annak az ellendrzését is, hogy valoban a referencia
eredményben meglévo szamu és elhelyezkedésii sejtmagot talalt-e a szegmentald algoritmus,
illetve ezen tilmenden a parokra a pixelenkénti 0sszehasonlitast alkalmazva informaciot ad az

egyes megtalalt sejtmagok alakjanak megfeleldségérdl is.

1.2. tézis: Kidolgoztam egy keresési algoritmust, amely nagy mennyiségii, egymast atfedé

referencia és teszt sejtmagokat tartalmazo szegmentalasi eredmenyek esetén a
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hagyomanyos keresésekhez képest kevesebb lépéssel hatdrozza meg a legnagyobb

pontossagi ertéket nyujté parositasokat.

Az el6zoleg felvazolt pontossagi mutatd a gyakorlatban jol hasznalhatd, azonban kiszamitasa
meglehetdsen erdforras-igényes. A pixelenkénti vizsgalat el6tt ugyanis sziikség van az egyes
teszt illetve referencia sejtmagok egymashoz rendelésére, ez pedig egymast atfeddé sejtmagok
(illetve igy az atfedéseken keresztiil kialakuldo hosszi lancok) miatt nem egyértelmi. A
legnagyobb pontossagot nyGjté parositas megtalalasa tobb ezer sejtmag esetén hasznalhatatlan
futasidot eredményezne, ezért kidolgoztam egy modszert, ami az egymast atfed6 sejtmagokat
klaszterekbe rendezi [35], majd egy specialis visszalépéses keresésnek kdszonhetden a linearis
kereseshez képest kevesebb lépéssel meghatarozza a legjobb referencia-teszt sejtmag

parositast [47].
2. téziscsoport

A szdveti mintakon sejtmagok keresésére szamos szegmentald algoritmus létezik, ezek kozdl
az egyik legigéretesebb a kiilonféle régiondvelési eljarasok kore. Az algoritmus alapvetd
Iépéseinek (elofeldolgozas, kezddpont keresés, régionovelés, utdfeldolgozas) egy részét,
illetve egyes rész miveleteket (sziir6k, konvolucios miveletek) mar sikeriilt jol
parhuzamositani, a minél rovidebb futasido érdekében azonban érdemes a kezdOpont keresés
€s a régionodvelés szamdra i1s kidolgozni 1), adatparhuzamos kornyezetben is miikodo

algoritmusokat.

2.1. tézis: Kidolgoztam egy adatparhuzamos régionovelési eljarast, amely alkalmas
szOveti mintdkon parhuzamosan tobb kiindulopontbdél kiindulva sejtmagok

detektalasara.

Szamitasi kapacitas tekintetében a GPGPU alapu platformok jelentik az egyik legjobb
alternativat napjainkban [18], emiatt a megvaldsitott algoritmus alkalmazkodik a rendszer
altal megkivant kotottségekhez. Mivel a GPGPU esetében tobb széz végrehajté egységgel
rendelkezlink, és a szalak szamat még ennél is joval nagyobbnak érdemes véalasztani azok
teljes leterheléséhez, emiatt az algoritmus a lehetd legnagyobb mértékii parhuzamositast
hasznalja tobb szinten is: régiéndvelés sordn az egyes kontUrpontok adatait kilon szélak
dolgozzak fel, emellett egy magasabb szinten, egyidében tobb régiondvelés is futhat
parhuzamosan egy kartyan [40].

102



2.2. tézis: Kidolgoztam egy adatparhuzamos régionovelési kiinduldpont kereseési eljarast,

amely alkalmas a régionovelési eljaras szamara egyidében tobb kezdépont Kigyiijtésére.

Az egyes régiondvelések kozotti kezddpont keresés soran szintén érdemes kihasznalni a
GPGPU altal nyujtott lehetdségeket, ez pedig 10j, adatparhuzamos keresési modszereket
igényel, ami a szinkronizacios miiveletek nehézsége miatt jelent kiilonosen nagy kihivast. A
jelentds sebességnovekedésen tulmenden ez amiatt is sziikséges, mivel az elobb emlitett G
régionovelési modszer egy idoben tobb ndvelést is tud kezelni parhuzamosan, igy a kezdépont
keresést is tigy valositottam meg, hogy ne csak egy pontot, hanem egyidében tobb lehetséges
kiindul6 pontot is keressen, mivel csak igy tudja maximalisan taplalni az ezt kdvetd

noveléseket [40].

2.3. tézis: Igazoltam, hogy az Ujonnan kifejlesztett adatpdrhuzamos régionovelési eljaréas
(kiindulépont keresés és régionovelés) a jelenleg meglévé hagyomanyos régionovelési

eljarasokhoz képest azonos pontossagot ér el jelentésen Kisebb futasidé mellett.

Implementaltam CUDA kornyezetben az adatparhuzamos régiondvelési algoritmust, majd a
fent ismertetett modszerekkel ellendriztem a modszer pontossagat, illetve futasidejét. A
vizsgalat eredményeképpen megallapitottam, hogy a CPU és a GPGPU alapu régiondvelés
pontossdga gyakorlatilag azonos, mig a GPGPU alapu valtozat futasideje altalaban
fele/harmada a CPU alapunak [40][8].

3. téziscsoport

3.1. tézis: Kidolgoztam egy evoluciés algoritmust, amely alkalmas a régionovelésen
alapul6 sejtmagkeresési eljarasok nagy mennyiségii, egymastol fiiggetlennek tekintheto
parameétereinek optimalizalasara. A mérési eredmények igazoljak, hogy az altalam
kidolgozott modszer olyan Uj paraméterkészletet hataroz meg, hogy az a korabban

ismert legjobb paraméterkészletnél 4,3%-kal jobb eredményt szolgaltat.

A régiondvelési algoritmus meglehetdsen nagy szdmu paramétert igényel (27 darab), ezek
értékkészlete is meglehetdsen nagy, illetve ismeretlen az egyes paraméterek egymasra
vonatkozo hatasa, igy az optimalis paraméterkeszlet manualis megkeresése szinte lehetetlen,
de még a hagyomanyos linedris kereséssel is valdszinilileg évekbe telne. Emiatt kidolgoztam
egy genetikai algoritmust, amely alkalmas arra, hogy meghatarozzon egy, a gyakorlatban is
jol hasznalhatd parameterkészletet. A gyakorlati tesztek soran kiderilt, hogy a modszer

bevaltotta a hozza flizétt reményeket, 440. generacid6 utan a moddszer altal ajanlott
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paraméterkészlet mar 4,3%-al nagyobb pontossagot nyujtott, mint az altalunk hasznalt

régionovelési implementaciohoz tartozo jelenleg ismert legjobb paraméterkészlet [46].

3.2. tézis: Statisztikai modszerekkel a rendelkezésre allo manualisan annotalt mintak
alapjan megéallapitottam a sejtmagkeresés paramétereit optimalizalé genetikai
algoritmus  szamara  sziikséges kezdd  generacio  paramétereinek  idealis

értéktartomanyait.

A genetikai algoritmus szamara kritikus lehet az elsé induld generdcioban talalhato
kromoszomak létrehozasa. Hogy ezek minél kdzelebb keriiljenek az elvart eredmenyhez, a
rendelkezésre all6, manudlisan annotalt mintakon talalhaté sejtmagok alapjan kulonféle
statisztikai modszerekkel megéllapitottam néhany paraméterre olyan hatarértékeket [65]
(sejtmag méret, intenzitds, korszertiség stb.), amelyek kozott célszeri a kezdd generacid

génjeinek konkrét értékeit megvalasztani.

3.3. tézis: Megterveztem és implementaltam egy olyan keretrendszert, amely alkalmas
genetikai algoritmusok elosztott futtatasara, mikdézben modularis felépitésének
koszonhetoen tamogatja a genetikai operatorok és a kommunikacios protokollok szabad
megvéalasztasat. A mérési eredmények igazoljak, hogy a régiokereseési eljaras
paramétereinek optimalizalasa soran az elosztott rendszer futasideje jelentésen Kisebb,

mint a hagyomanyos szekvencialis megoldas iddigénye.

A genetikai algoritmusok altaldban nagy szamitasigénnyel rendelkeznek, ez ebben az esetben
kiemelten igaz, mivel a josagi fliggvény kiértékelésehez az egyes paraméterkészletekkel el
kell végezni egy régionovelést illetve egy pontossagi kiértékelést egymas utan tébb
szOvetmintara is. A megoldast ebben az esetben is egy elosztott rendszer jelentette, amely a
nagy eréforras-igényre tekintettel egy halézatokon keresztiil 6sszekapcsolt gépeken futo, tébb
szaz kliens egyidejli futtatasat is lehetdvé teszi. Megterveztem egy ezeknek a feltételeknek
megfeleld rendszert [86], mindezt olyan szempontok szerint, hogy mind az egyes genetikai
operatorok, mind pedig a kliensek es a szerver kozotti kommunikécié formaja tetszélegesen
megvalaszthatd legyen. A moddszernek koszonhetden az evollcios algoritmus futasideje

jelentdsen csokkent.
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AZ EREDMENYEK HASZNOSITASA,
TOVABBFEJLESZTESI LEHETOSEGEK

A képfeldolgozas egy meglehetésen nagy teriiletet lefedd témakor, aminek jelen kutatas csak
egy nagyon specializalt terliletét, a szovetmintakon val6 sejtmagok keresést célozta meg. A
vizsgalt teriilet azonban gyakorlati szempontbol nagyon fontosnak tekinthetd, hiszen
napjainkban egyre inkdbb varhatjuk a kiilonb6z6 automatikus diagnosztikai rendszerek
megjelenéset. Amikor konkreét betegek diagnosztikajardl beszélhetiink, akkor talan nem is kell
részletesen elemezni, hogy milyen sokat jelent ak&r néhany szazalékkal pontosabb kiértékelés,

ami az evolucids algoritmus altal nyujtott jobb paraméterkészlet alapjan elérhetdvé valt.

Az ltalam Kkidolgozott GPGPU alapu régiénovelés azonos pontossdg mellett
kétszer/hdromszor gyorsabb futasidét eredményez. A relativ gyorsulds mellett érdemes
figyelembe venni azt is, hogy a hagyomanyos CPU alapl régiondvelés egy nagyobb
szovetmintat kozel egy oras futdsidovel tud csak feldolgozni, ehhez képest az elérhetd 20 perc
kortili eredmény nem csak egyszerii gyorsitist jelent, hanem a régionovelést felveszi a

gyakorlatban is hasznalhaté modszerek koze.

Az éltalam kidolgozott pontossagi mutatd pedig a késdbbiekben lehetdséget nyujt az Gjonnan
megjelend sejtmagkeresési eljardsok 0sszehasonlitasara, ahol kilén érdekes lehet az egyes
ujabb fejlesztések €és a megel6z0 valtozatok kozotti kiilonbségek analizisére. A mutatd a
gyakorlatban jol hasznéalhaténak bizonyult, hiszen ezen a mutatén alapul az altalam
kidolgozott paraméter optimalizélas, illetve a GPGPU alapu régiondvelés pontossaganak

igazolasa is.
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30295
2659
7857
3810

23249

141155
39191
56225
66614
64378

216892
79756
42240

171916

105094

231488

176738

353772

205283
47025
84266

190228
40860
49363

21105
2083,24
4236,5
268,92
744,46
1782,07
2889,09
17503,38
16869,32
9618,96
13049,55
4688,69
22176,62
28726,93
7584,2
229,21
1715,37
1883,26
9869,03

0
19252,28
16818,78
16191,61
13706,97
11397,86

24264,2
15608,11
32027,39
21717,91
32417,65
37027,65
66287,58
24137,69
11927,92
39126,99
56579,33
23866,57
11929,06

1148460
1240977

964557

963045
1227946
1735247
3092771
2258348
2500717,
3054592
2926504
2528358
2304288
2894079
2657515
1512268
1709903
2224792
1546638

86,99%
69,68%
75,35%
80,74%
82,59%
94,29%
77,11%
69,20%
80,80%
80,19%
84,11%
81,35%
80,32%
83,58%
79,85%
68,83%
77,26%
63,43%
76,91%
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20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36

24403
31105
48032
36341
49921
46311
55943
48679
51837
11498

5471
16823

143
1323
2927

47399
92195
52141
49745
229865
89489
136253
185669
162238
134070
74639
272480
143317
194682
127624
195116
137755

9845,37,
20576,08
21804,26
15323,49
10613,23

19312,5
20124,61
16781,13
20474,92

2631,81

1304,19

4151,75
0
0
1178,79
2256,64
0

924231
19498,46
21915,48
12834,47
14531,06
10475,29
19211,24
13536,48
24453,55
28336,61
17823,17
17391,51

32761
62773,39
67967,38
73179,09

57136

1549452
1808054
1500477
1199165
2054726
1473205
1735043
2096868
2108679
2182888
1539163
2047810
1462345
2101740
2162112
1693046
1444294

79,00%
75,47%
69,62%
75,35%
91,75%
82,01%
83,01%
88,54%
82,65%
82,46%
80,73%
93,07%
81,39%
75,63%
65,09%
72,42%
70,68%

18. tablazat: GPGPU alapu régidnovelés részletes eredményei.

1 0 96336 65924 0 1148460 59,37%
2 18722 32341 13266,35 9290,7 1240977 69,36%
3 16807 41390 22044,28 7420,26 964557 66,39%
4 11100 64022 5037,16 6556,42 963045 86,63%
5 13171 45097 22573,2 4272,02 1227946 68,46%
6 6418 110495 113011,87 5016,06 1735247 49,76%
7 16725 75883 8686,78 18139,48 3092771 77,54%
8 32381 42999 18286,04 14422,83 2258348 69,74%
9 39397 132480 69398,71 24568,68 2500717, 64,65%
10 18754 106362 14558,64 23093,64 3054592 76,87%
11 24859 142483 112314,05 15322,84 2926504 56,73%
12 22521 108755 87675,65 17486,59 2528358 55,52%
13 37726 216423 184453,72 32008,85 2304288 54,00%

119



14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36

55765
25167
28164
42283
10961
22112
14485
30780
37313
33843
45432
33040
52584
36598
23798
12467

9985
19213
16196
24827
21135
37353

7996

163819
45157
60581

131364
38877
46210
51006
77839
62865
47999

178588

100832

119864

142916

160111

120051
48200

163594
80662

108943
84018

121423

122068

82884,49
16036,03
31941,99
74261,17
6897,36
18070,29
10410,18
42092,56,
9642,13
21851,23
73917,55
12785,64
47283,53
74788,29
36542,04
24435,17
36308,53
124499,16
75168,42
112234,76
77515,2
104038,51
26233,84

30101,28
15882,19
12153,2
19663,79
15497,79
12045,66
18012,06
18390,65
30932,82
14560,08
17701,25
21205,97
20671,65
23737,17
49622,11
25839,6
12041
13880,51,
14202,43
33107,47
42656,23
33513,34
45624,16

2894079
2657515
1512268
1709903
2224792
1546638
1549452
1808054
1500477,
1199165
2054726
1473205
1735043
2096868
2108679
2182888
1539163
2047810
1462345
2101740
2162112
1693046
1444294

66,03%
68,78%
66,81%
64,90%
69,00%
69,41%
69,74%
64,23%
71,17%
69,21%
70,97%
79,75%
71,73%
64,56%
68,10%
72,50%
54,62%
56,92%
52,01%
47,93%
46,67%
53,58%
64,41%

19. tablazat: K-kdzép mddszeren alapu régiondvelés részletes eredményei.
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16. diagram: 1. paraméter értékei generacionként.
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17. diagram: 2. paraméter értékei generaciénként.
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18. diagram: 3. paraméter értékei generacionként.
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19. diagram: 6. paraméter értékei generaciénként.
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20. diagram: 13. paraméter értékei generacionként.
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21. diagram: 19. paraméter értékei generacionként.
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22. diagram: 24. paraméter értékei generacionként.
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23. diagram: 9. paraméter értékei generacionként.
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24, diagram: 12. paraméter értékei generacionként.
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