Применение методов компьютерного зрения для количественного анализа микробиоты в измененной среде
обитания
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Жизнедеятельность человека в космосе является типичным примером жизнедеятельности в замкнутой среде обитания. Замкнутая среда обитания является провокатором различных дисбиотических состояний и может впоследствии быстро развиться в оппортунистическую (особо опасную) инфекцию. Особенно это актуально для профессий, связанных с экстремальными факторами воздействия внешней среды (водолазы, спасатели, работники крайнего Севера, космонавты и др.).
Данная тема является актуальной, так как члены экипажа КА могут самостоятельно отбирать пробы различных биотопов организма и в виде электронных фотоснимков отправлять их на Землю для последующего анализа в лаборатории врачами и микробиологами. Исследования ведутся в лаборатории микробной экологии человека ИМБП РАН под руководством чл.-корр. В.К.Ильина. Одной из проблем, разрабатываемых в ходе программы работы на МКС и наземных модельных экспериментах является дистанционное исследование динамики микробиоты в условиях замкнутой измененной среды обитания [1].
Входными данными в данной работе являются фотографии, на которых изображен набор микроорганизмов (бактерий) под микроскопом. Для выделения бактерий на фоне изображения и для их анализа применена окраска по методу Грама [2]. Особенностью поступающих на вход изображений является то, что характерный диаметр микроорганизмов зачастую не превышает пары десятков микрометров, что ведет к их крайне малому видимому размеру на изображении (порядка 20-30 пикселей).
В работе используется один из алгоритмов распознавания множественных объектов на изображении, восходящий к работам [3], [4]. Алгоритм содержит следующие шаги:
1. Получение изображения
2. Обработка входящего изображения
3. Сегментация изображения
4. Получение признаков из сегментированного изображения
5. Обучение классификатора на имеющихся признаках (или непосредственная классификация объекта по полученным признакам)
6. Формирование выходного изображения
На вход программы поступают цветные изображения размера 1616×1216 в трех цветовых каналах (RGB). 
После обзора и проведенного исследования принято решение придерживаться следующего алгоритма обработки входного изображения:
1. Перевод оригинального трехканального изображения в один определенный канал (зеленый)
2. Применение билатерального фильтра
3. Пороговая обработка при помощи алгоритма треугольника (triangle algorithm) [5]
В качестве алгоритма сегментации рассматривались традиционные алгоритмы (к примеру алгоритм водораздела), так и алгоритмы, включающие в себя элементы машинного обучения [6].
В данной работе в качестве классификатора сегментированных изображений используется нейронная сеть. Проведены эксперименты с двумя типами архитектур: PreActResNet [7] и MobileNet [8]. После множественных запусков и проверок, было принято решение остановиться на одной из модификаций MobileNetV2. Данная модель смогла показать наилучшие результаты из всех имеющихся после её применения на изображениях.
Помимо самого алгоритма, создан прототип графического интерфейса, позволяющий пользователю загрузить изображение, обработать его, увидеть необходимую статистику, сохранить обработанное изображение для последующего анализа.
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