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GEN-AU - Ultrasensitive Proteomik und Genomik 1, 2, 3
Subprojekt: Bildverarbeitung

Hintergrund

Ultrasensitive Proteomik und Genomik ist ein inno-
vatives Projekt, das die Analyse kleinster Mengen an
genetischen Substanzen sowie an Proteinen ermögli-
chen soll. Ein wesentliches Ziel ist die Validierung der
entwickelten Technik in Hinblick auf ihre Anwendung
in der medizinischen Diagnostik – speziell der Krebs-
und Immundiagnostik. Moderne Bildverarbeitungsal-
gorithmen zur raschen Daten-Analyse sollen die um-
gehende Diagnose direkt beim Patienten ermöglichen.

Unser Beitrag

Modernste Cell Screening Verfahren und Geräte er-
fordern ebenso eine adäquate Bildauswertung. Da-
bei werden höchste Anforderungen gestellt bezüglich
der Zuverlässigkeit und der Robustheit der Bildaus-
wertung, der Gewährleistung eines hohen Datenflus-
ses und des oftmals sehr geringen Signal-/Rausch-
Verhältnisses bei mikrobiolgischen Strukturen. So-
wohl auf dem Gebiet der Microarray-/Micropattern-
Auswertung als auch beim Particle Tracking gilt es
entsprechende intelligente Bildauswertemethoden zu
schaffen bzw. zu adaptieren, die diesen Anforderun-
gen genügen.

Methoden

Es werden unter anderem Algorithmen aus

• klassischer Bildverarbeitung

• Fuzzy Logic

• Wavelet Analysis

• Machine Learning (Clustering)

verwendet.
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