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Εισαγωγή 
 

Η παρούσα Διδακτορική Διατριβή στοχεύει στην ανάπτυξη καινοτόμων υπολογιστικών εργαλείων 

βασισμένων στην Τεχνητή Νοημοσύνη και Μηχανική Μάθηση με σκοπό την δημιουργία ενός 

βιοπληροφορικού οικοσυστήματος που θα προσφέρει στον χρήστη την δυνατότητα να επεξεργάζεται, 

να οπτικοποιεί και να αναλύει πολυ-ομικά δεδομένα. Η ανάπτυξη αυτών των μεθόδων γίνεται με τη 

χρήση εικόνων μικρoσκοπίας και χωρικών μεταγραφομικών δεδομένων από εκατοντάδες χιλιάδες 

κύτταρα με σκοπό την εξόρυξη γνώσης και δεδομένων από προσβάσιμες ιστοπαθολογικές εικόνες η 

οποία θα επιτρέπει την ανάλυση του ιστού σε μεγαλύτερο βάθος από αυτό που είναι μέχρι τώρα 

δυνατό. Οι μεθοδολογίες, συνδυάζουν δεδομένα υψηλής πολυπλοκότητας και μεταγραφομικής 

ανάλυσης in situ και βασίζονται στην επαναστατική τεχνολογία χωρικής μεταγραφομικής, 

αναγνωρισμένη ως «Μέθοδος της Χρονιάς 2020» από το Nature Methods (Marx 2021). 

 

Κατά την περίοδο εκπόνησης της συγκεκριμένης Διατριβής, από τον Απρίλιο του 2023 μέχρι την 

ημερομηνία της συγκεκριμένης έκθεσης, με την αναντικατάστατη συμβολή των καθηγητών της 

τριμελούς συμβουλευτικής επιτροπής, έγιναν σημαντικά βήματα που θα καταστήσουν την ολοκλήρωση 

της συγκεκριμένης έρευνας δυνατή.  

 

Πρόοδος 
 

Αρχικά, ολοκληρώθηκε η συλλογή και επεξεργασία της διεθνούς βιβλιογραφίας πάνω στους τομείς της 

χωρικής μεταγραφομικής, ιατρικής ανάλυσης εικόνας, ραδιομικής ανάλυσης, ανάπτυξης μοντέλων 

μηχανικής μάθησης και εξόρυξης πληροφορίας καθώς έγινε και εκτενής μελέτη των τωρινών εργαλείων 

και δυνατοτήτων. Αναφέρονται μερικές αξιοσημείωτες δημοσιεύσεις. 

• Εξόρυξη δεδομένων: (Choras 2007; Radford et al. n.d.)  

• Χωρική Μεταγραφομική: (Duan, Cheng, and Cheng 2022; He et al. 2022; Marx 2021) 

• Ραδιομική, Ραδιογενομική, Υπολογιστική Ιστοπαθολογία: (Gurcan et al. 2009; Katrib et al. 2016; 

Panayides et al. 2019; Rios-Velazquez et al. 2012; Shui et al. 2021) 

• Χωρική Μεταγραφομική από Ιστοπαθολογικές εικόνες: (He et al. 2020; Pang, Su, and Li 2021; 

Schmauch et al. 2020; Xie et al. 2023; Zeng et al. 2022) 

 

Ακόμα, έγινε αποδεκτή η αίτηση μας για την Επιτροπή Ηθικής και Δεοντολογίας της Έρευνας (ΕΗΔΕ) του 

Πανεπιστημίου Δυτικής Αττικής, η οποία εγκρίνει τη συλλογή και αξιοποίηση δεδομένων από το 

νοσοκομείο “Beth Israel Deaconess Medical Center, Harvard Medical School, USA”. Η στενή συνεργασία 

των Harvard Medical School και Πανεπιστημίου Δυτικής Αττικής αποσκοπεί στην άμεση μεταφορά τόσο 

τεχνογνωσίας όσο και δεδομένων μεταξύ των δύο ινστιτούτων για την επίτευξη του εγχειρήματος μας 

και για την προώθηση του στην διεθνή επιστημονική κοινότητα. 

  



 

Στο πλαίσιο του πρακτικού μέρους της έρευνας, έχει σημειωθεί σημαντική πρόοδος στην ανάπτυξη 

μοντέλων μηχανικής μάθησης και αλγορίθμων τα οποία είναι απαραίτητα για την επίτευξη του τελικού 

μας στόχου. Τα μοντέλα αυτά εστιάζουν σε καινοτόμες τεχνικές υπολογιστικής ανάλυσης εικόνας και 

μηχανικής όρασης, ενσωματώνοντας προηγμένες μεθόδους εξόρυξης δεδομένων από σύνθετα πολύ-

ομικά σετ δεδομένων. Ο σχεδιασμός αυτών των αλγορίθμων αποσκοπεί στην άντληση βαθιάς 

κατανόησης των δεοδμένων όσο και στην αποκωδικοποίηση πολύπλοκων πολύ-ομικών δεδομένων 

μέσω του συνδυασμού μεταγραφώματος και ιατρικών εικόνων, παρέχοντας έτσι μια ισχυρή και 

ευέλικτη βάση για τα μελλοντικά βιοπληροφορικά εργαλεία.  

Πιο συγκεκριμένα, χρησιμοποιώντας δημόσιες βάσεις δεδομένων ιστοπαθολογικών εικόνων και 

δεδομένων γονιδιακής έκφρασης, αναπτύξαμε ένα ολοκληρωμένο μοντέλο πρόβλεψης των επιπέδων 

έκφρασης mRNA των κυττάρων μέσω ανάλυσης των ιστοπαθολογικών εικόνων. Ταυτόχρονα 

δημιουργήσαμε αλγορίθμους που δύνανται να εντοπίζουν μέσω μηχανικής όρασης το μικροαγγειακό 

σύστημα νεφρών υγιών ασθενών, μια εξέλιξη που ήρθε ως αποτέλεσμα της συμμετοχής σε ένα διεθνή 

διαδικτυακό διαγωνισμό (HuBMAP - hacking the Human Vasculature). Τέλος, αναπτύξαμε συστήματα 

που συνδυάζουν τη χρήση στατιστικών μεθόδων και βασικών τεχνικών μηχανικής μάθησης, ικανά να 

εξάγουν σημαντικά χαρακτηριστικά από ιατρικές εικόνες και γονιδιωματικά δεδομένα.  

Αξίζει να σημειωθεί ότι ένα από αυτά τα εργαλεία που δεν προαναφέρθηκε και αφορά την 

επεξεργασία και ανάλυση συγκεκριμένων χωρικών μεταγραφομικών δεδομένων στην γλώσσα 

προγραμματισμού “Python” παρουσιάστηκε στο συνέδριο “Advances in Biomedical Sciences, 

Engineering and Technology (ABSET) του Πανεπιστημίου Δυτικής Αττικής και με τίτλο “Pyloadnano: A 

Python Module for Processing Single-Cell RNA Sequencing Spatial Transcriptomics Data from the 

Nanostring Platform” 

 

 

 

Μελλοντικός στόχος της εργασίας θα είναι η επιτυχημένη συνένωση αυτών και πολλών ακόμα 

υπολογιστικών μεθόδων για την παραγωγή ενός ολιστικού, αποτελεσματικού και καινοτόμου 

εργαλείου εξόρυξης πολύτιμων δεδομένων από κοινές ιστοπαθολογικές εικόνες. Αυτό θα γίνει τόσο 

μέσω ανάπτυξης καινοτόμων υπολογιστικών μεθόδων όσο και εκτίμησης της απόδοσης τους 

συγκριτικά με σχετικές εφαρμογές.  
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