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1. Εισαγωγή-Σκοπός

Η φασματοσκοπία Raman (Raman Spectroscopy, RS) είναι μια βιοφωτονική τεχνική με υψηλή ευαισθησία.
Οποιαδήποτε βιοχημική αλλαγή στη σύσταση του ιστού αντικατοπτρίζεται στο φασματικό δακτυλικό του αποτύπωμα
[1,2].
Η χρήση της τεχνητής νοημοσύνης (AI) για την ανάλυση φασματικών δεδομένων καθώς και η εξέλιξη των αισθητήρων
επέτρεψαν την πρόσβαση της RS στην κλινική πράξη [3].

Περιορισμοί για την ανάπτυξη μοντέλων βαθιάς μάθησης:
§ Απαιτούν μεγάλης κλίμακας βάση δεδομένων [4]
§ Συλλογή μεγάλου πλήθους κλινικών δεδομένων [5]



1. Εισαγωγή-Σκοπός

Στη παρούσα μελέτη:
§ Χρησιμοποιήθηκε ανοικτή βάση δεδομένων Raman [6] για τη δημιουργία των προεκπαιδευμένων μοντέλων [7]

§ Η γνώση που αποκτήθηκε εφαρμόστηκε στα δεδομένα Raman από τον καρκίνο του παχέος εντέρου για
ταξινόμηση (υγιής/καρκινικός ιστός)

§ Συγκρίθηκαν τα δύο μοντέλα, 1D-CNN και 1D-ResNet, με και χωρίς μεταφορά μάθησης (transfer learning, TL)



2. Μέθοδοι και Υλικά

Οι μετρήσεις Micro-Raman διεξήχθησαν με φασματόμετρο Renishaw Invia με λέιζερ 785 nm. Τα φάσματα
καταγράφηκαν στο εύρος 500 έως 3300 cm-1.
Για τη μελέτη αυτή χρησιμοποιήθηκαν συνολικά 248 δείγματα 12 ασθενών/σετ με 134 δείγματα από υγιή ιστό και
114 από καρκινικό.

Προεπεξεργασία των δεδομένων:
§ Διόρθωση φόντου χρησιμοποιώντας sensitive non-linear iterative peak-clipping (SNIP)
§ Κανονικοποίηση min-max
§ Η περιοχή των 800–1800 cm-1 επιλέχθηκε ως είσοδος στα μοντέλα βαθιάς μάθησης

ασθενείς/σετ Υγιής Καρκινικός Στάδιο Βαθμός
set1 3 5 ypT3N2a G2
set2 18 10 pT1N0 G1
set3 8 10 pT4bN1 G2
set4 13 11 pT3N0 G2
set5 9 10 pT3pN0 G1 
set6 7 5 pT3N0 G1
set7 13 10 pT3N1M1 G2
set8 13 10 pT3N1c G2
set9 10 9 pT2N0 G2

set10 14 10 pT3N0 G2
set11 16 15 pT2N0 G2
set12 10 9 pT3N0Mx G2

Σύνολο 134 114



2. Μέθοδοι και Υλικά

Χρησιμοποιήθηκε leave-p-out cross-validation για να αξιολογηθεί η απόδοση των μοντέλων. Η διαδικασία
πραγματοποιήθηκε 6 φορές ενώ σε κάθε επανάληψη το p ήταν 2 ασθενείς για το τεστ και το n-p ήταν τα υπόλοιπο
δεδομένα για την εκπαίδευση.

3 βήματα για την ανάπτυξη των μοντέλων ταξινόμησης.
§ Τα μοντέλα εκπαιδεύτηκαν χρησιμοποιώντας το δημόσιο σύνολο δεδομένων Raman
§ Αποθηκεύτηκαν τα στρώματα με τα εξαγόμενα χαρακτηριστικά
§ Πάγωμα και εκπαίδευση (freeze then train) με το σύνολο των κλινικών δεδομένων

Τέλος, έγινε σύγκριση μεταξύ δύο μοντέλων (1D–CNN και 1D–ResNet) με και χωρίς μεταφορά μάθησης στα 248
φάσματα προκειμένου να αξιολογηθεί η ταξινόμηση (υγιής ή καρκινικός ιστός).



3. Αποτελέσματα

Με βάση τα εξαγόμενα αποτελέσματα από την παρακάτω διαδικασία επιλέχθηκε μόνο το εύρος 800–1800 cm-1 για τη
δημιουργία δεδομένων εκπαίδευσης.

Αρχικά, δημιουργήθηκαν δύο διαφορετικά σύνολα δεδομένων με εύρος 800–1800 cm -1 και 2200–3200 cm -1.
Στη συνέχεια, κάθε σύνολο δεδομένων χρησιμοποιήθηκε για την εκπαίδευση του 1D-CNN και του 1D-ResNet
προκειμένου να αξιολογηθεί ποιό από τα δύο σύνολα δεδομένων δίνει τα καλύτερα αποτελέσματα.

Model Wavenumbers (cm−1) Accuracy Recall Precision f1_Score

1D-CNN 800–1800 0.834 0.859 0.796 0.827

1D-CNN 2200–3200 0.762 0.754 0.735 0.744

1D-ResNet 800–1800 0.850 0.859 0.823 0.841

1D-ResNet 2200–3200 0.814 0.850 0.769 0.808



3. Αποτελέσματα

Model Accuracy Recall Precision f1_Score
1D-CNN 0.834 0.859 0.796 0.827

1D-CNN transfer 0.887 0.885 0.870 0.878
1D-ResNet 0.850 0.859 0.823 0.841

1D-ResNet transfer 0.870 0.833 0.879 0.855

Στην τελική φάση των πειραμάτων, δύο μοντέλα βαθιάς μάθησης (1D-CNN και 1D-ResNet) με και χωρίς μάθηση
μεταφοράς εκπαιδεύτηκαν με δεδομένα στην περιοχή 800–1800 cm-1. 
§ Η ακρίβεια του 1D-CNN με μάθηση μεταφοράς ήταν 5,3% υψηλότερη από αυτή του 1D-CNN χωρίς μάθηση 

μεταφοράς 



4. Συμπεράσματα

Tα μοντέλα μεταφοράς μάθησης 1D-CNN και 1D-ResNet επιτυγχάνουν:

§ 5,3% και 2% υψηλότερη ακρίβεια, αντίστοιχα, σε αντίθεση με τα μοντέλα χωρίς μεταφοράς μάθησης

§ H μέθοδος μεταφοράς μάθησης βοήθησε να λυθούν οι σοβαροί περιορισμοί και οι δυσκολίες που
αντιμετωπίστηκαν στη συλλογή μεγάλου όγκου κλινικών δεδομένων

§ Yψηλές τιμές στην ευαισθησία που έφτασαν το 88,5%, αποδεικνύουν ότι το μοντέλο εντοπίζει σωστά την
πλειοψηφία των καρκινικών ιστών, ελαχιστοποιώντας τις ψευδώς αρνητικές προβλέψεις

Συμπερασματικά, τα μοντέλα μπορούν να αποτελέσουν χρήσιμο εργαλείο στα χέρια των χειρουργών, βοηθώντας
τους να προσδιορίσουν σε πραγματικό χρόνο, κατά τη διάρκεια της επέμβασης, τα όρια του καρκινικού όγκου.
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