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Contexte scientifique

La pathologie consiste a essayer de comprendre des phénomeénes microbiologiques en se basant sur 'examen de tissus
vivants. Classiquement, cela implique une évaluation visuelle par des pathologistes d'un échantillon de cellules a l'aide d'un
microscope, pour identifier les propriétés structurales des tissus. Actuellement, I'évaluation visuelle est en grande partie un
processus trés cotiteux en temps humain et I'exactitude du diagnostic repose sur la formation et I'expérience personnelle du
pathologiste.

Le domaine a connu plusieurs révolutions technolo-
giques ces derniéres années avec l'avénement de la microsco-
pie virtuelle, qui consiste a convertir des biopsies de tissus en
images digitales a trés haute résolution (appelées lames vir-
tuelles ou whole-slide images - WSI - voir un exemple sur la
Figure1) qui peuvent étre consultées et analysées via un or-
dinateur. Ce nouveau domaine est souvent appelé pathologie
numérique. Dans le cadre de la pathologie numérique, des
efforts importants ont été déployés par la communauté in-
formatique pour concevoir des outils d'analyse d'images, afin
d'identifier par exemple les structures biologiques de base
(stroma, cellules immunitaires, tumeurs, etc.) afin de faciliter
la tAche des médecins / biologistes pour une interprétation
(semi-)automatisée des lames virtuelles. La pathologie nu-

meérique est actuellement considérée comme l'une des tech-
niques les plus prometteuses de la médecine diagnostique,
afin d'obtenir plus rapidement un diagnostic plus fiable etun ~ FIGURE 1 — Exemple de lame virtuelle compleéte (95615 x
meilleur pronostique pour de nombreuses maladies impor- 72293 pixels).

tantes.

Avecl'avénement récent de ces images, la pathologie numérique produit quotidiennement une quantité massive d'images
associées a des métadonnées (informations sur le patient, diagnostic, traitement, etc.). Dans ce contexte de données mas-
sives, il existe de nombreux défis pour permettre 'utilisation de WSI dans les procédures de diagnostic en routine clinique.
En effet, ces images contiennent des milliards de pixels et sont trés hétérogénes, a la fois en terme de signal (dispositifs
d'acquisition différents) et de sémantique (plusieurs types de cellules et de structures biologiques), ce qui provoque des dif-
ficultés techniques trés importantes pour le traitement et la visualisation par des algorithmes classiques. En particulier, les
approches traditionnelles d'analyse d'images ont maintenant atteint leurs limites, en raison de 'explosion de I'information
induite par ces images. Notamment, avec I'augmentation de la résolution spatiale, les structures biologiques visibles dans
les images deviennent de plus en plus complexes puisqu'elles apparaissent maintenant dans I'image comme une disposition
spatiale de structures plus fondamentales. Pour développer la prochaine génération de systémes informatiques, une direc-
tion de recherche clé consiste a transférer 'analyse d'images pathologiques d'un processus de bas niveau a un paradigme
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FIGURE 2 — Architecture du réseau convolutionnel U-Net

interactif de haut niveau, permettant d'intégrer judicieusement 'expertise utilisateur dans les outils d'analyse d'image.

Dans ce contexte médical, plusieurs défis informatiques majeurs sont soulevés. Le principal porte sur la conception de
techniques d'analyse d'image efficaces, basées a la fois sur le traitement d'image et la fouille de données massives, pour faire
face a la grande taille des images, leur variabilité importante et la complexité des objets biologiques a reconnaitre. Pour
faire face a ces défis, les techniques d'apprentissage profond par réseaux convolutionnels (deep-learning) ont montré leur
pertinence sur de nombreuses applications [1, 3, 2].

Sujet

Il est admis que I'apprentissage par réseau de neurones profond nécessite un tres grand nombre d'exemples annotés.
U-net est une architecture particuliére (voir Figure 2) de réseau de neurones convolutionnel dédié a la segmentation ra-
pide et précise d'images. Elle a été proposée par Ronneberger et al. [4] lors du concours organisé durant la conférence ISBI
2015 (International Symposium on Biomedical Imaging - http://biomedicalimaging.org/2015/). U-Net propose
une architecture et une stratégie d'apprentissage permettant de tirer partie plus efficacement des exemples disponibles qui
s'appuie sur un principe d'augmentation des données. Il a été montré que cette technique permettait d'obtenir d'excellents
résultats, plus rapidement et avec moins d'exemples que les méthodes existantes.

Une premiere version de plateforme logicielle (Cytonet) permettant d'entrainer un réseau U-Net sur des WSI a été mise
en place dans notre équipe de recherche. L'objectif de ce projet est de poursuivre le développement de cette plateforme afin
d'en simplifier l'utilisation pour le lancement de nouvelles expérimentations. Ce travail pourra étre réalisé par 2 étudiants.

Contraintes logicielles - La plateforme Cytonet est développée en python et se base sur les librairies Keras et Tensorflow.
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