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Анотація. У статті розглядається процес автоматизації повного циклу обробки 
кріомікроскопічних зображень з використанням сучасних хмарних технологій, 
інструментів для анотації, штучного інтелекту та інтеграції з платформами для наукової 
аналітики. Описано pipeline, що включає етапи збору даних, їх зберігання за допомогою 
хмарного сховища MinIO, анотації зображень за допомогою CVAT, застосування моделей 
штучного інтелекту для інференсу та візуалізацію результатів. Окрема увага приділяється 
інтеграції з Jupyter для наукового аналізу та Docker для забезпечення масштабованості й 
репродукованості всього процесу. Висвітлюються переваги автоматизації, що 
забезпечують зручність, масштабованість, надійність та можливість повторного 
використання результатів у наукових дослідженнях, що значно підвищує ефективність і 
точність аналізу кріомікроскопічних зображень.. 
Ключові слова: кріомікроскопічні зображення, автоматизація, pipeline, MinIO, CVAT, 
анотація, штучний інтелект, інференс, візуалізація результатів, Jupyter, Docker, хмарне 
зберігання, наукова аналітика, репродукованість, обробка зображень, дані, 
масштабованість, інструменти для анотації, моделі машинного навчання. 
Abstract. The article discusses the process of automating the full cycle of cryo-microscopic 
image processing using modern cloud technologies, annotation tools, artificial intelligence, and 
integration with platforms for scientific analytics. It describes a pipeline that includes stages such 
as data collection, storage using the MinIO cloud storage, image annotation with CVAT, the 
application of artificial intelligence models for inference, and result visualization. Special 
attention is given to the integration with Jupyter for scientific analysis and Docker to ensure 
scalability and reproducibility of the entire process. The advantages of automation are 
highlighted, providing convenience, scalability, reliability, and the ability to reuse results in 
scientific research, significantly enhancing the efficiency and accuracy of cryo-microscopic 
image analysis.. 
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I. ВСТУП 

 
Кріомікроскопія як метод візуалізації біологічних об'єктів на нанорівні набула широкого 

поширення в біомедичних дослідженнях завдяки здатності відтворювати надзвичайно деталізовану 
структуру клітин, білків та органел. Проте сучасні експерименти з використанням кріоелектронної 
мікроскопії (Cryo-EM) генерують величезні обсяги зображень, які вимагають не лише значних 
обчислювальних ресурсів, а й ефективних методів зберігання, розмітки та подальшого аналізу цих 
даних[1]. Дослідники все частіше стикаються з проблемами, пов’язаними з організацією зберігання 
великомасштабних датасетів, забезпеченням якості анотацій та автоматизацією рутинних процесів 
аналізу.  
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Традиційний підхід, що передбачає ручну розмітку зображень та їхню локальну обробку, є 
надзвичайно трудомістким, погано масштабується і ускладнює повторне використання результатів. Крім 
того, за відсутності уніфікованої інфраструктури значно зростає ризик втрати даних, появи помилок під 
час розмітки, а також неможливість відтворити результати в інших умовах або на іншому обладнанні.  

У зв’язку з цим виникає потреба в цілісному та автоматизованому рішенні, що охоплює повний 
цикл обробки кріомікроскопічних зображень: від збору та зберігання до запуску моделей штучного 
інтелекту для аналізу та подальшої візуалізації результатів[2]. У цій роботі розглянуто архітектуру такого 
pipeline, у якому зберігання реалізовано через розподілене хмарне сховище MinIO, анотацію — за 
допомогою системи CVAT, інференс — із використанням моделей машинного навчання, а аналітику — у 
середовищі Jupyter з використанням Docker для забезпечення модульності, масштабованості та 
відтворюваності.  

Подібна система дозволяє створити автоматизоване, масштабоване й надійне середовище для 
наукової роботи з кріомікроскопічними зображеннями, суттєво підвищуючи ефективність процесів, 
зменшуючи вплив людського чинника, забезпечуючи гнучкість в обробці даних та покращуючи загальну 
якість і достовірність результатів досліджень[3].  
 

II. ОГЛЯД ЛІТЕРАТУРНИХ ДЖЕРЕЛ 
 
У сучасних дослідженнях все більше уваги приділяється автоматизації обробки 

кріомікроскопічних зображень, оскільки цей напрям відіграє ключову роль у розвитку структурної 
біології, біомедицини та фармакології. Повний цикл обробки таких зображень охоплює етапи збору, 
зберігання, розмітки, аналітики та візуалізації, і для кожного з них активно впроваджуються інноваційні 
технології, спрямовані на підвищення ефективності та точності.  

Особливої актуальності набуває питання організації надійного, масштабованого й зручного 
зберігання великої кількості високоякісних зображень. У цьому контексті розподілені хмарні сховища, які 
сумісні з сучасними інструментами аналізу, дозволяють ефективно керувати даними, забезпечують 
резервне копіювання, доступ з різних пристроїв та підтримку паралельної обробки[4]. 

Для розмітки зображень все ширше використовуються спеціалізовані вебінтерфейси, які 
дозволяють проводити ручну та напівавтоматичну анотацію, працювати з багатьма форматами зображень 
та адаптувати процес до різних типів задач — наприклад, виявлення об’єктів чи сегментація клітин. Такі 
інструменти також забезпечують інтеграцію з хмарними сервісами зберігання даних, що дає змогу 
автоматизувати весь процес без потреби в ручному копіюванні файлів чи дублюванні структур.  

Методи штучного інтелекту, зокрема згорткові нейронні мережі, активно застосовуються для 
подальшої обробки кріомікроскопічних зображень. Вони дозволяють автоматично виділяти об’єкти, 
визначати їх межі, класифікувати клітини та формувати аналітичні звіти. Попередня якісна анотація 
забезпечує високу точність таких моделей і зменшує кількість помилок під час інференсу.  

Інтеграція з інструментами для наукового аналізу — зокрема інтерактивними середовищами 
типу Jupyter — дозволяє не лише обробляти зображення, а й будувати графіки, статистичні моделі та 
інтерактивні звіти[5]. Використання контейнеризації (наприклад, Docker) дає змогу легко відтворювати 
середовище, в якому виконуються обчислення, а також масштабувати систему для роботи з великим 
обсягом даних або при розгортанні в хмарі.  

 
Рисунок 1 – Схема  роботи MinIO та CVAT  
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Загалом, комплексна система, яка об'єднує всі ці елементи — хмарне зберігання, розмітку, 
інференс, аналітику та візуалізацію — дозволяє створити повністю автоматизований, відтворюваний і 
масштабований пайплайн для роботи з кріомікроскопічними зображеннями рис. 1 [6]. Це відкриває нові 
можливості для прискорення наукових досліджень, забезпечення точності аналізу та повторного 
використання даних у міждисциплінарних проєктах.  

 
III. РЕЗУЛЬТАТИ ДОСЛІДЖЕНЬ ТА ОБГОВОРЕННЯ 

 
У цьому розділі представлені результати досліджень щодо автоматизації повного циклу обробки 

криомікроскопічних зображень, включаючи збір даних, їх зберігання з використанням MinIO, анотацію за 
допомогою CVAT, застосування моделей штучного інтелекту для інференсу та візуалізацію результатів[7]. 
Особлива увага приділена інтеграції з Jupyter для наукового аналізу та Docker для забезпечення 
масштабованості та відтворюваності процесу.  

1. Підготовка та анотація зображень  
Збір даних: Криомікроскопічні зображення були зібрані з різних джерел, включаючи лабораторні 

дослідження та загальнодоступні бази даних. Використання MinIO забезпечило централізоване та 
надійне зберігання великих обсягів даних, що спростило доступ та управління ними.  

Анотація зображень: Для точного виділення клітинних структур використовувався інструмент 
CVAT (Computer Vision Annotation Tool). Процес анотації включав ручне або напівавтоматичне 
позначення областей інтересу на зображеннях, що є критично важливим для навчання моделей штучного 
інтелекту[8].  

2. Навчання та інференс моделей штучного інтелекту  
Підготовка даних для навчання: Розмічені зображення були підготовлені для навчання моделей 

глибокого навчання. Цей етап включав нормалізацію пікселів та аугментацію даних (обертання, 
масштабування, відображення) для підвищення здатності моделі до узагальнення.  

Розробка та навчання моделей: Були розроблені архітектури згорткових нейронних мереж (CNN), 
включаючи U-Net та Mask R-CNN, які зарекомендували себе в задачах сегментації зображень. Моделі 
навчалися на розмічених даних з використанням бібліотек TensorFlow та PyTorch[9]. Для оцінки якості 
моделей використовувалися метрики, такі як точність (accuracy), коефіцієнт Жаккара та Dice коефіцієнт. 
Коефіцієнт Жаккара приклад на роботи можно подивитися на рис.2.: 

 
 

Рисунок 2 – Приклад  коефіцієнта Жаккара 
 

Для навчання моделей використовувалася функція бінарної крос-ентропії, яка визначається 
наступним чином: 

 
𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼 = 𝑇𝑇𝑇𝑇

𝑇𝑇𝑇𝑇+𝐹𝐹𝑇𝑇+𝐹𝐹𝐹𝐹
                                                                               (1) 
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де TP — кількість істинно позитивних передбачень;  
FP — кількість хибно позитивних передбачень; 
FN — кількість хибно негативних передбачень.  

Dice коефіцієнт результатів: 
 
 

𝐹𝐹1 = 2∗𝑇𝑇𝑇𝑇
2∗𝑇𝑇𝑇𝑇+𝐹𝐹𝑇𝑇+𝐹𝐹𝐹𝐹

                                                                                            (2) 
 

Ця метрика особливо корисна при оцінці якості сегментації, оскільки враховує як повноту, так і 
точність передбачень.  

Функція втрат результатів: 
 

𝐿𝐿 =  − 1
𝑛𝑛
∑ [𝑦𝑦𝑖𝑖𝑛𝑛
𝑖𝑖=1 ∗ log(ŷ𝑖𝑖) + (1 −  𝑦𝑦𝑖𝑖) ∗ log (1 − ŷ𝑖𝑖)]                                               (3) 

 
де N — кількість пікселів;  
𝑦𝑦𝑖𝑖- істинне значення пікселя 𝑖𝑖 i (0 або 1); 
ŷ𝑖𝑖 - передбачене значення для пікселя 𝑖𝑖. 
Ця функція втрат вимірює різницю між передбаченими ймовірностями та фактичними бінарними 

мітками для кожного пікселя.  
Інференс: Після навчання моделі застосовувалися для автоматичної сегментації нових 

криомікроскопічних зображень. Результати інференсу порівнювалися з ручними анотаціями для оцінки 
точності та надійності моделей[10].  

3. Візуалізація та аналіз результатів у Jupyter  
Інтерактивний аналіз: Інтеграція з Jupyter Notebook дозволила дослідникам інтерактивно 

аналізувати результати інференсу. Було реалізовано відображення оригінальних зображень разом із 
сегментованими областями, побудова гістограм інтенсивності пікселів, теплових карт для візуалізації 
впевненості моделі та інших видів графіків.  

Статистичний аналіз: У Jupyter проводився статистичний аналіз, включаючи обчислення 
середнього розміру клітин, їх щільності, а також виявлення аномальних патернів, які могли вказувати на 
помилки в анотації або інференсі [11].  

4. Забезпечення масштабованості та відтворюваності за допомогою Docker  
Контейнеризація: Усі компоненти системи, включаючи MinIO, CVAT, навчені моделі та скрипти 

для інференсу, були упаковані в Docker-контейнери. Це забезпечило ізоляцію середовищ, спростило 
процес розгортання та оновлення компонентів, а також дозволило легко масштабувати систему 
відповідно до обсягів даних та вимог до продуктивності.  

Відтворюваність: Використання Docker забезпечило відтворюваність результатів досліджень. 
Кожен етап процесу був описаний у відповідних Docker-образах рис.3, що дозволило іншим дослідникам 
відтворити експерименти на своїх системах без необхідності налаштовувати оточення з нуля.  

 
 

Рисунок 3 – Схема  роботи Docker 
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5. Обговорення результатів  
У ході дослідження були протестовані дві архітектури глибокого навчання для сегментації 

кріомікроскопічних зображень: U-Net та Mask R-CNN. Результати показали, що Mask R-CNN перевершує 
U-Net у задачах сегментації клітин, які перекриваються, забезпечуючи більш точне розділення окремих 
екземплярів клітин[12]. Це узгоджується з висновками інших досліджень, де Mask R-CNN демонструє 
високу ефективність у сегментації об'єктів, які перекриваються  (рис. 4).  

 
 

Рисунок 4 – Схема  роботи Mask R-CNN 
 

  
Проблеми та обмеження які можливі це дублювання анотацій: Коли клітини розташовані дуже 

близько одна до одної або перекриваються, модель може неправильно об'єднувати їх в одну структуру. Це 
призводить до ситуацій, коли дві або більше клітин вважаються однією, що спотворює результати 
сегментації та ускладнює подальший аналіз. Для вирішення цієї проблеми необхідно застосовувати 
методи, які враховують особливості перекриття клітин, наприклад, використання спеціалізованих 
архітектур нейронних мереж, таких як Mask R-CNN, які демонструють високу ефективність у сегментації 
об'єктів, які перекриваються.  

Нерегулярні форми клітин: Клітини з атиповими або складними морфологіями становлять 
виклик для алгоритмів сегментації. Стандартні моделі можуть не враховувати всі особливості таких форм, 
що призводить до неточностей у визначенні меж клітин [13,17,18]. Для підвищення точності сегментації 
необхідно інтегрувати додаткові ознаки, такі як текстурні характеристики, які допомагають краще 
розрізняти клітини з подібними формами.  

Обмежені дані для навчання: Невеликий обсяг розмічених даних може спричинити перенавчання 
моделі, коли вона добре працює на тренувальних даних, але не здатна ефективно узагальнювати на нових 
зображеннях. Це обмежує застосовність моделі в реальних умовах. Для подолання цієї проблеми можна 
використовувати методи аугментації даних або генеративні моделі, які дозволяють створювати 
синтетичні зображення для розширення навчального набору даних.  

Які можливості для покращення у роботі ми бачимо, по перше це збільшення обсягу даних: 
Розширення навчального набору шляхом збору та анотації більшої кількості криомікроскопічних 
зображень сприятиме покращенню здатності моделі до узагальнення. Більший обсяг даних дозволяє 
моделі навчитися розпізнавати ширший спектр варіацій клітинних структур, що підвищує її стійкість до 
нових, раніше не бачених зразків [14].  

Використання генеративних моделей: Застосування генеративно-змагальних мереж (GAN) для 
створення синтетичних зображень може значно збільшити різноманітність навчальних даних. Це 
особливо корисно при обмеженій кількості реальних зображень, оскільки синтетичні дані можуть 
імітувати різні варіації клітинних структур, покращуючи здатність моделі до узагальнення.  

Тонке налаштування гіперпараметрів: Оптимізація гіперпараметрів моделі, таких як швидкість 
навчання, розмір міні-батчу та параметри регуляризації, може суттєво вплинути на продуктивність моделі. 
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Наприклад, правильний вибір швидкості навчання забезпечує ефективне оновлення ваг моделі, а 
оптимальний розмір міні-батчу сприяє стабільності та швидкості навчання.  

Інтеграція додаткових ознак: Включення інформації про текстуру, інтенсивність та інші 
характеристики зображень може покращити здатність моделі розрізняти клітини з подібними формами. 
Аналіз текстурних ознак дозволяє моделі враховувати дрібні деталі, які можуть бути важливими для 
точного розпізнавання та сегментації клітин[15]. Застосування цих підходів сприятиме підвищенню 
точності та надійності моделей сегментації клітин на кріомікроскопічних зображеннях, що, в свою чергу, 
покращить якість біомедичних досліджень та діагностичних процесів. 

Автоматизація процесу обробки криомікроскопічних зображень із використанням сучасних 
інструментів, таких як MinIO для зберігання даних, CVAT для анотації, а також глибоких нейронних 
мереж для сегментації, значно підвищує ефективність та точність аналізу клітинних структур рис.5. 

 
 

Рисунок 5 – Зображення  після анотації 
 

Для навчання Інтеграція з Jupyter забезпечує зручність візуалізації та аналізу результатів, а 
використання Docker сприяє відтворюваності та масштабованості процесу [16]. Незважаючи на досягнуті 
успіхи, подальші дослідження необхідні для вирішення виявлених проблем та покращення моделі, 
особливо щодо обробки клітин, які перекриваються та клітин з нерегулярними формами. 

 
ВИСНОВКИ 

 
У ході проведеного дослідження була розроблена та впроваджена комплексна система 

автоматизації обробки кріомікроскопічних зображень, яка охоплює етапи збору, зберігання, анотації, 
навчання моделей глибокого навчання, інференсу та візуалізації результатів. Використання сучасних 
інструментів, таких як MinIO для надійного зберігання даних, CVAT для точної анотації зображень, а 
також архітектур глибокого навчання (наприклад, U-Net і Mask R-CNN) для сегментації клітинних 
структур, дозволило значно підвищити ефективність та точність аналізу. Інтеграція з Jupyter Notebook 
забезпечила зручність в аналізі та інтерпретації результатів, а застосування контейнеризації за допомогою 
Docker сприяло відтворюваності та масштабованості процесу.  

Результати експериментів показали, що використання Mask R-CNN забезпечує більш точне 
розділення клітин, які перекриваються, порівняно з U-Net, що відповідає висновкам інших досліджень у 
цій галузі . Однак були виявлені певні обмеження, зокрема труднощі в обробці клітин з нерегулярними 
формами та випадки неправильного об'єднання близько розташованих клітин. Для подолання цих 
проблем рекомендується збільшити обсяг навчальних даних, використовувати генеративні моделі для 
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створення синтетичних зображень, оптимізувати гіперпараметри моделей та інтегрувати додаткові ознаки, 
такі як текстура та інтенсивність.  

Загалом, автоматизація процесу обробки кріомікроскопічних зображень із застосуванням 
сучасних технологій та інструментів значно підвищує ефективність і точність аналізу клітинних структур, 
що сприяє прискоренню наукових досліджень та покращенню діагностики в біомедицині. 
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