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     Обнаружение эритроцитов представляет большой практический интерес для лабораторных исследований. Научившись эффективно подсчитывать эритроциты в объеме мы можем, в дальнейшем, использовать это для выявления отклонений от нормы, что важно в медицинских анализах. Наш комплексный анализ включает в себя аналог популярного CBC-теста (complete blood count), а также фенотипический анализ 3D изображения эритроцита, полученного с помощью зондовой микроскопии. Для анализа изображений, полученных на оптическом микроскопе, используется Instance segmentation - одна из основных задач computer vision [2]. Архитектура построения нейронной сети основывается на полносвязной сверточной нейросети Фрайбургского университета U-Net, специально разработанной для сегментации биомедицинских изображений. Для нее характерна выскоя точность результатов и производительность в задачах биомедицинской сегментации [3]. Нейронные сети, безусловно, очень хороший аппарат для технологических решений. Это действительно прорыв в науке, с помощью которого можно решать достаточно продвинутые задачи, в том числе и в диагностике [1].                                                                                                                               

     На сегодняшний день существуют  системы клеточных анализаторов, определяющие необходимые параметры образцов крови,  но при выявлении аппаратом патологической морфологии клеток образец анализируется под микроскопом вручную. Более того, для большинства детских анализов используется  именно микроскопия, ведь она до сих пор  остается «золотым стандартом» диагностики. Однако аппараты, способные самостоятельно выполнять морфологический анализ клеток с использованием нейронных сетей, могут снизить нагрузку на врачей, ускорить процесс, а также ограничить влияние  человеческого фактора.  Таким образом наша работа представляет собой совокупность  уже проверенных  методов микроскопии и  новых технологий машинного обучения. Это позволит  медицинским и лабораторным иследованиям выйти на новый уровень и, что не менее важно, уменьшить стоимость анализов.                                                                                           
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