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Opis projektu: Rak szyjki macicy jest jednym z najbardziej śmiertelnych i najczęściej spotykanych 
nowotworów złośliwych we współczesnym świecie [1]. Powszechnie wiadomo, że rozwojowi tego raka można 
zapobiec, jeśli kobiety poddają się regularnie badaniom przesiewowym. Ocena rozmazu z kanału i tarczy szyjki 
macicy jest najczęstszym badaniem stosowanym we wczesnej diagnostyce raka szyjki macicy jako metoda 
przesiewowa. Może być wykonywana przy użyciu barwienia Papanicoloau w dwóch technikach: klasycznej 
i opartej o fazę płynną. Mikroskopowa ocena rozmazów jest podatna na błędy z powodu omylności ludzkiej 
percepcji wzrokowej, a ponadto proces oceny jest żmudny i czasochłonny. Dlatego korzystne jest opracowanie 
narzędzia diagnostycznego wspomaganego komputerowo, aby ocena cytologii była bardziej jednoznaczna 
i wiarygodna [2, 3].  
Celem tego projektu jest zaproponowanie narzędzia do automatycznego wykrywania zmian przedrakowych (w 
szczególności jąder komórkowych świadczących o zawansowaniu procesu nowotworzenia) w rozmazie 
cytologicznym i wspomaganie procesu badań przesiewowych przez skrócenia czasu pracy cytodiagnostów, np.: 
eliminując preparaty zawierające rozmaz w normie. W efekcie więcej czasu można poświęcić na preparaty 
wskazane jako pozytywne lub niejednoznaczne. 
Literatura opisuje takie systemy [4, 5], ale system opracowany w ramach tego projektu powinien wykonywać 
segmentację komórki (jądra i cytoplazmy) w oparciu o sztuczną inteligencję (AI) i być w pełni automatyczny. W 
naszym laboratorium mamy doświadczenia w zastosowaniu głębokiego uczenia maszynowego w zakresie 
analizy preparatów histologicznych barwionych histochemicznie pochodzących z biopsji mniejszych gruczołów 
ślinowych [6] i segmentacji fibroblastów [7] z sekwencji obrazów mikroskopowych, dokumentujących 
zachowanie komórek w hodowli. 
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