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Kan maskininlarning anvandas for att underlatta digital blodanalys inom veter-
inarmedicin? Det genomférda projektet presenterar ett forslag som hjalper till att
mojliggora framtida blodanalys hos faglar genom artificiell intelligens.

Blodanalys &r ett viktigt diagnostiskt verktyg
inom bade human- och veterindrmedicin tack vare
den omfattande fysiologiska informationen blod
kan fortdlja. Idag finns det automatiska, digitala
analysmetoder tillgéngliga som méojliggér mer ef-
fektiv analys samt minskad variation mellan olika
observatorer. Blod analyseras oftast i en region
som bildar ett monolager, det vill saga dér cellerna
inte Overlappar varandra och innehéller fa defor-
mationer. Déaremot ser allt blod inte likadant ut,
utan det kan finnas morfologiska skillnader mellan
olika raser. Detta ar fallet for exempelvis faglar
och daggdjur. Daggdjurs roda blodkroppar sak-
nar kdrnor och har en mer rund form jamfort med
faglars ovala roda blodkroppar med kérnor. Detta
medfor ett problem d& nuvarande system &r opti-
merade for méanniskor - och ddrmed runda blod-
kroppar utan kidrnor. Denna svarighet ar speciellt
tydlig i analyser med ldgre forstoringsgrad, som
ar att foredra for att optimera tidseffektiviteten,
eftersom detta ger mer kompakta bilder och ldgre
upplosning pa individuella celler och deras gréans
mot varandra.

I det genomfoérda projektet applicerades mask-
ininldrning till fagelblod i form av bilder tagna i
lag forstoringsgrad med en automatisk analysator.
Maskininldrning har ménga styrkor, men &r
speciellt bra pa att liara sig olika monster och an-

passa sig till olika typer av data for att 16sa kom-
plexa problem. Genom att lata algoritmen lira
sig specifika monster som finns i faglars blod, kan
den darfor anpassa sig for att hitta monolager
i blodprovet som kan anvindas for att genom-
fora framtida blodanalyser. Ett speciellt fokus i
detta steg var att hitta korrekta bilder framfér
att hitta alla bilder innehallande ett monolager, i
syfte att minska risken for felaktigt funna bilder
som Okar risken for en misslyckad analys. Algorit-
men som togs fram lyckades framgangsrikt skilja
den 6nskvirda regionen fran omraden med béade
for manga och for fa celler. Den kan vidare for-
béttras genom att 6ka kvaliteten pa insamlad data
med hjilp av expertkunskap.

En ytterligare funktion for att kunna genomféra
blodanalys &r att lokalisera de vita blodkropparna
som finns i blodet. Pa grund av likheten mel-
lan faglars blodkroppar 6kar svarigheten att skilja
mellan dessa jimfort med diggdjur. Aven hér an-
passades en maskininldrningsmetod till bilderna
i syfte om att hitta specifika koordinater for de
vita blodkropparna. Detta visade sig dock vara en
svarare uppgift att 16sa eftersom den laga foérstor-
ingsgraden gjorde det problematiskt att hitta de
exakta lokalisationerna. Déarmed kraver denna
funktion vidare utveckling och forskning.



