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Полученные результаты подтверждают то, что системные 

метаболические нарушения при почечной недостаточности находят 

отражение в молекулярном составе кожи, и могут быть надежно 

зарегистрированы с помощью рамановской спектроскопии и методов 

искусственного интеллекта. Предложенный подход может быть применен в 

качестве неинвазивной диагностики почечной недостаточности в рамках 

первичного скрининга населения. 
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Анализ морфологии ядер клеток является фундаментальным этапом в 

диагностике и прогнозировании течения онкологических заболеваний. 

Ключевыми задачами при этом выступают точная сегментация границ ядер 

и их классификация (например, опухолевые клетки, лимфоциты, 

фибробласты). Традиционный визуальный анализ трудоемок и подвержен 

вариабельности, что стимулирует разработку автоматизированных методов 

на основе глубокого обучения [1, 2]. 

В данном обзоре рассмотрены современные подходы к сегментации и 

классификации ядер, опубликованные в 2019-2025 годах. Архитектуры 

нейронных сетей эволюционировали от классических U-Net до 

специализированных решений. Так, архитектура HoVer-Net [3] 
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одновременно решает задачи сегментации и классификации, прогнозируя 

горизонтальные и вертикальные расстояния от каждого пикселя ядра до его 

центра масс, что позволяет эффективно разделять соприкасающиеся ядра. 

Развитием этого подхода стала сеть M3-Net++, которая использует 

многомасштабные и многоуровневые архитектуры для улучшения 

выделения признаков в сложных случаях [4]. 

Для повышения точности сегментации исследователи применяют 

различные стратегии. Например, в работе [5] предложена архитектура BU-

NET с плотными сверточными связями для сегментации ядер при раке 

молочной железы с последующей оптимизированной классификацией 

признаков. Байесовский подход с использованием dropout позволил не 

только сегментировать ядра, но и оценивать неопределенность 

предсказаний модели, что критически важно для медицинских приложений 

[6]. Для задач скрининга и иммуногистохимического анализа 

разрабатываются методы семантической сегментации всего препарата 

(Whole-Slide Images) в реальном времени, что позволяет, например, 

автоматически рассчитывать биомаркеры опухоли [7]. 

Важным направлением является создание и аннотирование наборов 

данных для обучения моделей. Помимо известных публичных наборов, 

исследователи представляют новые размеченные данные, такие как NuSeC 

для рака молочной железы [8] или крупномасштабный синтетический 

датасет для сегментации [9], который позволяет обучать модели без 

трудоемкой ручной разметки. Применение таких методов позволяет не 

только выделять ядра, но и связывать их морфологию с молекулярно-

генетическими характеристиками опухоли. Исследование [10] 

демонстрирует, что количественные признаки формы, размера и текстуры 

ядер (nuHIFs), извлеченные с помощью глубокого обучения, коррелируют с 

нестабильностью генома и прогнозом выживаемости при раке молочной 

железы, легких и предстательной железы. В частности, площадь ядер 

фибробластов оказалась значимым прогностическим фактором, связанным с 

ремоделированием внеклеточного матрикса. 

Классификация подтипов рака молочной железы на основе анализа ядер 

также показывает высокую эффективность. В работе [11] предложен 

улучшенный алгоритм оптимизации пеликана в сочетании с глубоким 

обучением для классификации митотических ядер. Двухэтапная стратегия 

сегментации ядер с последующей классификацией изображений 

гистопатологии [12] позволяет достичь высокой точности в различении 

злокачественных и доброкачественных образцов. Объединение данных 

сегментации с когнитивными вычислениями [13] открывает путь к созданию 

интеллектуальных систем поддержки принятия врачебных решений. 

Применение методов глубокого обучения для анализа ядер в 

гистопатологии позволяет перейти от качественных визуальных оценок к 

количественным, воспроизводимым и клинически значимым биомаркерам. 
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Перспективными направлениями являются интеграция данных из различных 

источников (геномика, протеомика), повышение интерпретируемости 

моделей и валидация на больших многоцентровых когортах. 
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