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RESUMO

Laboratérios biolégicos frequentemente lidam com grandes quantidades de imagens
digitais obtidas por microscopia digital para analise de amostras teciduais. A
anotacdo manual dessas imagens € demorada, propensa a erros humanos e pode
levar a lesbes por esforco repetitivo. Este trabalho propde o desenvolvimento de um
protocolo automatizado para analise de imagens de amostras biol6gicas usando
técnicas inteligentes de segmentacdo. Empregamos modelos de aprendizado
profundo incluindo variantes YOLO (V11, NAS), Roboflow 3.0 e RF-DETR para
identificar automaticamente regides de interesse em imagens microscépicas de
tecidos renais e timicos de animais de laboratério. Nossos resultados experimentais
demonstram excelente desempenho na segmentacdo de tecido renal, alcancando
valores de mAP acima de 97% em todos os modelos testados. No entanto, a
segmentacao de tecido timico apresentou desafios significativos, com valores iniciais
de mAP em torno de 36%. Apds melhorar a qualidade das anotagdes para incluir
regides que intersectam bordas, obtivemos melhores resultados de precisdo, mas
valores de mAP inferiores. A metodologia inclui pré-processamento estratégico de
dados, técnicas de aumento de dados e avaliacdo abrangente de desempenho
usando meétricas tradicionais de segmentacdo. Apesar dos desafios com a
segmentacao do timo, este trabalho estabelece uma base para anélise automatizada
de imagens bioldgicas e identifica fatores-chave para implementacdao bem-sucedida.

INTRODUGCAO

A andlise de amostras bioldgicas através de microscopia digital tornou-se
fundamental em laboratérios de ciéncias biolégicas, que produzem quantidades
substanciais de imagens digitais para apoiar pesquisas. No entanto, o fluxo de
trabalho atual depende fortemente de operagdes manuais, consumindo tempo
significativo dos pesquisadores e introduzindo limita¢des criticas. A anota¢cdo manual
apresenta desafios como predisposicdo a lesdes por esforco repetitivo, alteragdes
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nos padrées de anotacdo devido a fadiga e inconsisténcias que comprometem a
reprodutibilidade. Recentes avangos em visdo computacional e aprendizado
profundo demonstraram sucesso notavel em segmentacdo de imagens, com
técnicas como Mask R-CNN e variantes YOLO apresentando alternativas
promissoras (HE et al., 2017; REDMON et al., 2016). Neste contexto, identificamos
estudos em andamento no Laboratério de Plasticidade Neural Entérica da UEM que
requerem identificacdo automatizada de propriedades morfométricas em imagens
microscopicas de tecidos renais e timicos de ratos de laboratoério.

MATERIAIS E METODOS

Utilizamos dois conjuntos de dados do Laboratério de Plasticidade Neural Entérica
da UEM: 280 imagens microscopicas de tecido renal com anotacées JSON dos
folhetos visceral e parietal, e 154 imagens de tecido timico com demarcacbes das
regides cortex-medula. O conjunto timico incluiu espécimes de animais saudaveis e
com artrite.

Figura 1 — Exemplos de imagens dos conjuntos de dados do rim e timo, respectivamente.

Para a execucgdo dos experimentos de segmentacdo, empregamos Roboflow, uma
plataforma online que fornece ferramentas abrangentes para rotulagem de imagens,
treinamento de modelos, analise de dados e desenvolvimento pratico de modelos
computacionais. Baseado nas caracteristicas especificas de nossos conjuntos de
dados e nos requisitos da tarefa de segmentacao, selecionamos quatro arquiteturas
principais de modelo para avaliacdo comparativa: YOLO V11, YOLO NAS, Roboflow
3.0 e RF-DETR (Small). A familia YOLO é reconhecida por sua eficiéncia na
deteccao de objetos em tempo real (REDMON et al., 2016).

O pré-processamento, uma etapa critica para bons resultados (NELSON, 2020)
incluiu particionamento estratégico (70% treino, 20% teste, 10% validagcao) e
padronizacao para 640x640 pixels. Para imagens renais, aplicamos preenchimento
com bordas pretas para manter proporcoes. Para imagens timicas, utilizamos
redimensionamento proporcional, considerando as caracteristicas morfoldgicas
especificas do tecido.

RESULTADOS E DISCUSSAO
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O desempenho do modelo foi avaliado usando trés métricas fundamentais
comumente empregadas em tarefas de deteccdo de objetos e segmentacdo: mAP
(Precisdao Média), Precisao e Recall, sendo mAP a mais importante, pois captura
tanto a precisdo da deteccao quanto a localizacdo dos objetos, avaliando quao bem
um modelo detecta e localiza objetos através do calculo da precisdo em multiplos
limiares de Interseccao sobre Unido (loU) (LYNN, 2025).

Os resultados experimentais para segmentacao de tecido renal demonstraram
desempenho notavelmente promissor em todas as arquiteturas testadas. Todos os
trés modelos alcancaram 6timo desempenho, com valores de mAP excedendo 97%.
O modelo YOLO NAS demonstrou o maior mAP em 98.9%, enquanto o Roboflow
3.0 alcancgou a melhor precisdo em 91.3%. Resultados completos na Tabela 1.

Tabela 1 — Resultados de desempenho para segmentacéo de tecido renal.

Modelo Pré-processamento Augmentation | mAP (%) | Precisao (%) Recall
(%)
Roboflow 3.0 Bordas pretas Nao 98.0 91.3 98.2
YOLO V11 Bordas pretas Nao 97.9 89.6 97.8
YOLO NAS Bordas pretas Nao 98.9 84.4 99.4

Os experimentos iniciais de segmentacao de tecido timico apresentaram desafios
significativos, como evidenciado por métricas de desempenho substancialmente
menores em todos 0s modelos testados. Seguindo a hipétese de que a completude
das anotacOes impacta significativamente a eficacia do treinamento, conduzimos
experimentos adicionais usando o conjunto de dados timico melhorado que inclui
regides que intersectam bordas. Resultados completos na Tabela 2.

Tabela 2 — Resultados de desempenho para segmentacao de tecido timico.

Modelo Dataset Augmentation | mAP (%) | Precisao (%) Recall

(%)

Roboflow 3.0 Original Nao 36.8 28.6 50.0
Roboflow 3.0 Original Sim 36.5 28.0 491
YOLO V11 Original Nao 34.1 24.0 54.1
Roboflow 3.0 Melhorado Nao 27.8 37.3 32.7
Roboflow 3.0 Melhorado Sim 27.1 23.7 29.4
RF-DETR Melhorado Nao 20.7 24.0 33.0
RF-DETR Melhorado Sim 22.3 26.3 33.0

Os resultados revelaram dificuldades consideraveis na segmentacao de tecido
timico, com valores de mAP variando de 20.7% a 36.8%. A disparidade substancial
entre os conjuntos de dados do rim e timo revela a importancia de caracteristicas
como contraste, bordas e tamanho do dataset no sucesso da abordagem, conforme
mostrado na Figura 2.
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Figura 2 — Comparacao visual entre segmentagao original e automatizada, respectivamente, para
conjunto de dados do rim e timo, respectivamente.

CONCLUSOES

Este trabalho demonstrou o potencial significativo da segmentacdo automatizada
para imagens biolégicas pré-clinicas, alcancando desempenho excepcional na
analise de tecido renal (mAP > 97%) com todas as arquiteturas testadas (YOLO
V11, YOLO NAS, Roboflow 3.0). Os desafios encontrados na segmentacédo de
tecido timico revelaram que caracteristicas do dataset como contraste, qualidade
das anotacoes e tamanho impactam mais o desempenho que a escolha arquitetural.
O trabalho estabelece metodologia sistematica para avaliagdo de técnicas de
segmentacdo em imagens bioldégicas e fornece diretrizes praticas para
implementagdo em laboratérios, demonstrando viabilidade para automacao de
tarefas repetitivas de analise morfométrica.
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