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Abstract

To control the spread of the COVID-19 it is very important to identify those who have been al-
ready infected by this new type of virus. The rRT-PCR (reverse transcription polymerase chain reaction)
testing is the golden standard for COVID-19 detection, but it is time consuming, laborious manual pro-
cess and it is very short in supply. To reduce the number of tests, in this article we will present a possible
solution for COVID-19 preliminary patient filtering based on regular blood tests, using artificial intel-
ligence (Al) models. The most appropriate Al model will be selected using our auto-adaptive Al plat-
form, AutomaticAl. The hyperparameters of the selected algorithm will also be adjusted automatically
by this platform to match the context of the problem.

Keywords: COVID-19, Regular Blood Test, AutomaticAl, Particle Swarm Optimization, Simu-
lated Annealing

Kivonat

A COVID-19 terjedésének megféekezése érdekében nagyon fontos azonositani azokat a személye-
ket, akiket mar megfertozott ezen uj tipusu virus. Az rRT-PCR (reverse transcription polymerase chain
reaction) teszt a COVID-19 detektdlasanak leghatékonyabb eszkéze, am iddigényes, faraszto kézi fol-
yamat, és nagyon szitk a készlet beléle. A tesztek szamanak csokkentése érdekében, ebben a cikkben a
COVID-19 elbzetes betegsziirésének lehetséges megoldasat mutatjiuk be hagyomdnyos vérvizsgalatok
alapjan, mesterséges intelligencia (A1) modellek felhaszndlasaval. A leghatékonyabb Al-modellt au-
tomatikusan alkalmazkodo Al-platformunk, az AutomaticAl segitségével valasztiuk ki. A kivalasztott al-
goritmus hiperparamétereit platformunk képes automatikusan bedllitani, ezaltal megfelelve a probléma
kontextusanak.

Kulcsszavak: COVID-19, vérteszt, AutomaticAl, Részecske Raj Optimalizalas, Szimulalt Hiités

1. Bevezeto

A 2019-es koronavirus-betegséget (COVID-19) 2019 decemberében azonositottak Wuhanban,
Kindban [3], ami a 2019-2020-as jarvanyt eredményezte. Ez az 1) SARS-CoV-2 virus nagyon agressziv,
mivel sokkal kdnnyebben terjed az emberek k6zott, mint a legkozelebbi rokona, a SARS. A szamitogé-
pes modellezési és szimulacios technikak arra utalnak, hogy minden j COVID-19 eset atlagosan 2,67
mas személyt fertdz meg [4]. Az 1j virus elleni kiizdelem leghatékonyabb mddja a tarsadalmi tavolsag-
tartas, a gyors és korai észlelés és izolalas. A korai felismerés nagyon nehéz lehet, mivel az inkubacios
periodus (a fert6zés és a megjelend tiinetek kozott) 2 és 14 nap kozott lehet (az Egészségligyi
Vilagszervezet szerint 5 nap a leggyakoribb). A fertdzés sok esetben tiinetmentes (fertdzott, de nincs
jele vagy tiinete), vagy egyes betegeknél influenza-szer tiinetek, laz, kohogés vagy 1égszom;j alakul ki.
Tovabbi sulyosbod¢ tiinetek a mellkasi fajdalom vagy nyomas. A SARS-CoV-2-vel fert6zott egyének
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esetenként mas tiineteket, példaul tiisszentést, orrfolyast, hanyast, hasmenést vagy torokfajast mu-
tathatnak. Mivel a tiinetek hasonloak lehetnek mas 1égzdszervi fertézésekhez vagy influenzahoz, a korai
észlelés nehéz; nehéz kiilonbséget tenni a COVID-19 és az influenza kdzott, csak a tiinetek alapjan. A
Koronavirus kimutatasanak masik modja a polimeraz lancreakcié (PCR) [1] vagy valos idejli reverz
transzkripcios polimeraz lancreakcio (rRT-PCR) [2] eljaras hasznalata. Az ilyen tipust teszteknél az a
probléma, hogy lasstiak és specialis berendezéseket és vegyszereket igényelnek, amelyek nehezen
beszerezhetdek.

Ilyen koriilmények kozott az orvosoknak gondosan meg kell valasztaniuk, hogy kit kell tesztelni
és kit nem. Az egyik megoldas az embercsoportok létrehozasa és csoportonként egy teszt elvégzése
(keverjiik 0ssze a mintakat, majd csak egy PCR-tesztet végezziink). Ha a teszt negativ, akkor az egész
csoportot csak egy teszttel sikeriilt kiprobalni. Ha a teszt pozitiv, valasszuk a csoportot két részre, és
kovessiik a binaris keresési szabalyokat. A tesztelésre keriild emberek kivalasztasanak hatékonyabb
modja mas, olcsobb és gyakoribb tesztek hasznalata a SARS-CoV-2 fert6zés kockazatanak felmérésére.
Ebben a cikkben egy egyszeri vérvizsgalaton alapulo COVID-19 eldzetes sziirési algoritmust mutatunk
be, ami hatékony lehet a PCR tesztre szoruld emberek kivalasztasa érdekében.

Ez az algoritmus segithet az orvosoknak kivalasztani a tesztre szorulé embereket, viszont nem
helyettesiti a PCR tesztet, csak kiegésziti azt. Algoritmusunk eldzetes tesztként hasznalhato, miel6tt a
COVID-19 detektalasi teszteket alkalmaznank. Ha algoritmusunk eredménye azt mutatja, hogy a
fertdzés esélye nagyon alacsony vagy nulla szazalék, akkor a beteg egészségesnek tekinthetd, és tovabbi
vizsgalatokra nincs sziikség. Maskiilonben tovabbi vizsgalatokra van sziikség (vagyis COVID-19
vizsgalatara van sziikség). Tehat ez az algoritmus automatikus elésziirésnek tekinthetd, a potencialisan
virussal fert6zott személyeket (ideértve a SARS-CoV-2-t is) hatarolja el az egészséges személyektol.

A cikk tobbi része a kovetkezoképpen van felépitve: a 2. részben néhany érdekes megoldast mu-
tatunk be a COVID-19 észlelésére és osztalyozasara, valamint dsszehasonlitjuk azokat mas hasonld
munkakkal, a 3. részben leirjuk a COVID-19 eldzetes sziirésére és az eredmények magyarazatara
hasznalt algoritmust, a 4. részben a kisérleti eredményeket mutatjuk be, az 5. szakaszban pedig az
Osszefoglalot talalhatjuk.

2. Kapcsol6dé munkak

A jelenlegi pandémias helyzet sok kutatast generalt a COVID-19 osztalyozasa és kimutatasa
terliletén. Szamos kutaté megkisérel hagyomanyos tradicionalis értékelési technikakat (analiziseket),
példaul rontgen, CT vagy vérvizsgalatot hasznalni a COVID-19 fertézés azonositasara. Az egyik
legnépszeriibb ¢s legvitatottabb probléma a SARS-CoV-2 fert6zések kimutatdsa CT vagy X-Ray tii-
doképek alapjan.

A [5] cikkben két kiilonféle megkdzelitést lathatunk a COVID-19 osztalyozasara CT képek
alapjan. El9szor, a szerzok megprobaltak a képeket osztalyozni tulajdonsagkivonas (feature extraction)
nélkiil, a képeket vektorokka alakitottak at és az osztalyozast SVM algoritmussal végezték el [12]. Mivel
az eredmények nem voltak tal igéretesek, egy masik megkdzelitést probaltak ki, amelyben az SVM
alkalmazasa el6tt 6t kiilonféle tulajdonsagkivonasi algoritmust hasznaltak, nevezetesen a “Grey Level
Co-occurrence Matrix”, “Local Directional Pattern” , “Grey Level Run Length Matrix” , “Grey Level
Size Zone Matrix” (GLSZM) [13] és diszkrét hullamtranszformaciot (Discrete Wavelet Transform). Az
egyes tulajdonsagkivonasi algoritmusokkal végzett kisérletek elvégzése utan, a legjobb eredményt a
GLSZM alkalmazasaval kaptak, amely 13 jellemzo vektort (feature vector) generalt. A GLSZM ered-
ményeit SVM-mel hasznaltik a képek osztalyozasa érdekében. gy sikeriilt 96,46 + -3,7% -os fl-értéket
kapni.

A [6] cikkben nagyon hasonldé megkozelitést lathatunk, amelyet az X-Ray képekre alkalmaztak.
A kiilonbség az, hogy miel6tt az [S] cikkben emlitett 6t tulajdonsagkivonasi algoritmust felhasznaltak,
a SMOTE algoritmust hasznaltadk a talmintavételhez (over-sampling) (mivel a COVID-19-re csak
néhany rontgenkép van, €s sok példa a tiidégyulladas €s az egészséges betegek adatait tartalmazza), €s
a tulajdonsagkivonasi algoritmusok alkalmazasa utdn PCA-t alkalmaztak dimenzidcsokkentésre, igy
a kapott vektorok dimenzioja 78 jellemzordl 20 jellemzoére csokkent. A kapott tulajdonsagvektorokra
SVM-et alkalmaztak, ily mddon sikeriilt 84,5 szazalékos f1-értéket elérni, ami az eddig elért egyik leg-
jobb eredmény a konvolucios neuralis hal6zatok (CNN) hasznalata nélkiil.
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Mas cikkekben, mint példaul a [7] cikkben, Gjonnan Iétrehozott konvolucids neuralis halokat ta-
lalhatunk egyedi rétegekkel, mint példaul a vetités (projection), a kiterjesztés (expansion) €s a mélység
szerinti abrazolas (depth-wise representation). Az ujonnan létrehozott COVID-Net architekturaval a
szerzok 80% -os pozitiv prediktiv értéket és majdnem 100% érzékenységet (sensitivity) kaptak. A [8]
cikkben harom kiilonféle CNN architekturat teszteltek atviteli tanuléssal (transfer learning). Ebben az
esetben a legjobb eredményt a ResNet50 alkalmazasaval kaptak, de a szerzok az InceptionV3 [10] €s az
Inception-ResNetV2 architekturat is tesztelték, amelyek pontossaga 87, illetve 97 szazalék volt.

Az 6sszes fent emlitett cikkben megoldasokat talalhatunk a COVID-19 osztalyozasara kiilonféle
tipust képek (CT vagy rontgen) alapjan. A COVID-19 betegség elsd, tiinetmentes stddiumaban, amikor
a virus fertdézési valdszinlisége nagy, a virus tiidokre gyakorolt hatasa meglehetdsen csekély. Ezért a
tiidokép elemzése tal késén torténik, tehat nem a legmegfelelobb eszkdz a virus korai észlelésére és
megelozésére. Ezért ebben a cikkben a fert6zés megel6zésének problémajat mas szogbdl fogjuk
vizsgalni; hétkoznapi vérvizsgalatok eredményeit fogjuk felhasznalni a fertézés valosziniiségének
becslésére. Az algoritmus felhasznalhatd eldszlir6ként annak kivalasztasara, akit tesztelni kell, ezaltal
csokkentve a sziikséges specifikus COVID-19 tesztek szamat, és segitve az orvosokat abban, hogy au-
tomatikusan kiilovalaszthassak a magas fert6zésveszelyes betegeket.

3. A COVID-19 el6zetes sziirése
az AutomaticAl platform felhasznalasaval

3.1. Automatikus elozetes sziirés

A munka f6 célja egy mesterséges intelligencia algoritmus létrehozasa, amely segithet az or-
vosoknak abban, hogy automatikusan kisziirjék az egészséges betegeket, és kivalasszak azokat a be-
tegeket, akik esetében tovabbi vizsgalatok vagy COVID-19 tesztek sziikségesek. Elképzelésiink az,
hogy hétkoznapi vérvizsgalati eredményeket hasznalhatunk az egészséges betegek kiszlirésére és a
virusfert6zes valosziniliségének becslésére. Ha van fertézés, akkor tovabbi vizsgalatot kell végezni an-
nak ellendrzése érdekében, hogy ezt a SARS-CoV-2 és nem mas tipusu virus okozza. Elsé célunk tehat
az egészséges ¢s virusfertézésre hajlamos betegek osztalyozasa, ideértve a COVID-19-et is. A kutatas
ezen szakaszaban maddszeriink nem pétolja a PCR COVID-19 tesztek sziikségességét, inkabb eldzetes
szlir6ként, sokkal olcsobb és gyorsabb osztalyozasi modszerként értendd.

A bevitt adatkészlet alapjan a legjobb modell és a legjobb hiperparaméter-konfiguracié megtala-
lasahoz az 1.-es abran bemutatott megoldast hasznaltuk. Amint azt az 1.-es dbra mutatja, az elsé harom
1épésben a hianyos, hianyz6 vagy irrelevans adatok problémajat a kovetkezOképpen kezeltiik:

1. Toroltiik azokat a sorokat, ahol a vérvizsgalatok teljesen hianyoztak

2. Eltavolitottuk azokat az oszlopokat, amelyek nem relevansak a besorolasi probléma szem-
pontjabol (tehat minden oszlopot eltavolitottunk, amelyek olyan adatokat tartalmaztak,
amelyeket nem lehet csakis hétkoznapi vérvizsgalattal mérni, hanem mas vizsgalatok is
sziikségesek)

3. Azon oszlopok esetén, amelyekben csak néhany hidnyzo adat volt, kitoltottiik azokat az
adott oszlop atlagértékének felhasznalasaval.

A kovetkezo 1épésekben atalakitottuk (normalizaltuk) az adatokat, hogy mindegyik tulajdonsag
(oszlop) azonos nagysagrendli legyen. Ezutdn a kiegyenstlyozatlan adatok probléméajat a 0.4-es
tényezovel torténo talmintavétel (oversampling) segitségével kezeltiik.

A megtisztitott és atalakitott adatokat az AutomaticAl platform szamara [14] bemeneti adatként
hasznaltuk, itt futtattuk a PSO-SA algoritmust, hogy kivalasszuk a legjobb osztalyozasi algoritmust és
a kivalasztott algoritmusnak megfeleld legjobban teljesitd paraméter beallitast. Ezen platform szamos
olyan Al osztalyozasi modell tesztelését végzi, amelyek kiilonb6z6 paramétereket tartalmaznak, amig
meg nem talalja a legjobban teljesitd modelleket és legjobb hiperparaméter beallitasokat.
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1. dbra. 4 megolddshoz vezetd lépesek

3.2. Felhasznalt adatkészlet

A kisérleteinkben hasznalt adatkészlet [11] anonim egészségiigyi nyilvantartast tartalmaz a po-
tencidlis COVID-19-fert6zott betegekrol, akiket a brazil Sao Pauloban, valamint az Israelita Albert Ein-
stein korhazban lattak el. Az 6sszes adatot névtelenitették a legjobb nemzetkozi gyakorlatok és ajanlasok
alapjan. Az 6sszes klinikai adatot Ggy standardizaltak, hogy nulla atlaga és egységnyi szorasa legyen. A
datumokat kihagytak, és a beteg nemére vonatkozé informaciokat kodoltak. Ez az adatkészlet tobb mint
5000 beteg adatait tartalmazza, és minden paciens tobb mint 100 tulajdonsaggal rendelkezik. A
jellemzok kozott hétkdznapi vérvizsgalat eredményeit is tartalmazza, olyan jellemzoékkel, mint hemato-
krit, hemoglobin, vérlemezkék, atlagos vérlemezke-térfogat, vorosvértestek, limfocitak, MCHC (atlagos
korpuszkularis hemoglobin-koncentracio), leukocitak, basophilok, MCH (4tlagos korpuszkularis hemo-
globin), stb. A hétkdznapi vérvizsgalati értékek mellett a virusok kiilonb6z6 tesztjeinek eredményeit is
tartalmaz, példaul légzdszervi szintetikus virus, A-influenza, B-influenza, orrszarvi / enterovirus, 1., 2.,
3. influenza, Adenovirus stb. Tovabba ezen adatkészlet tartalmaz egy binaris oszlopot is, amely a rRT-
PCR teszt eredményeit tartalmazza, mely esetben a negativ érték egészséges személyre, mig a pozitiv
értek Koronavirussal fert6zott betegre utal.

3.3. Az Al modell kivalasztasahoz és optimalizalasahoz hasznalt algoritmus

A legjobb mesterséges intelligencia osztalyozasi modell megkeresése és a hiperparaméterek op-
timizalasa céljabol egy hibrid PSO-SA (Particle Swarm Optimization - Simulated Annealing) algorit-
must hasznaltunk az AutomaticAl platformon. Ez egy altalanos célu algoritmus, amelyet barmilyen
osztalyozasi vagy predikcids problémaban fel lehet hasznalni, képes arra, hogy automatikusan beallitsa
magat, és kivalasszon egy megfelel6 algoritmust az aktualis kontextus és a bemeneti adatok alapjan. Ha
ezt az algoritmust kombinaljuk az eléfeldolgozasi és a jellemzdkivonasi (feature extraction) lépésekkel,
szinte barmilyen osztalyozasi (vagy regresszids) problémat meg lehet oldani meglehetésen magas
pontszamokkal (pontossag, recall stb.). Ennek az algoritmusnak az az elénye, hogy nem kell manualisan
keresniink az Al modelleket és azokat egyenként értékelniink, nem kell manualisan keresniink a
hiperparaméterek értékeit, amely (manudlisan) nagyon iddigényes munka €s néha lehetetlen, figyelembe
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véve, hogy néha a hiperparaméter-kombinaciok szama nagyon magas (végtelen is lehet multidimenzids
térben). A platformunkba beépitett PSO-SA algoritmus esetén az algoritmustipusonkénti részecskék
szama manualisan is beallithato, és szimulalt hiitéshez hasonl6 heurisztikat hasznal a lokalis minimalis
vagy maximalis értékek elkeriilésére (attol fliggden, hogy hibat minimalizalunk vagy pontossagot max-
imalizalunk).

Ebben az algoritmusban minden részecske egy algoritmustipust képvisel, €s tobb raj/részecs-
kecsoport 1étezik (algoritmustipusonként egy raj). Mindegyik csoportnak van egy vezetdje, azon ré-
szecske, amely a legmagasabb értékelési pontszammal rendelkezik, és csak egy globalis vezetd van,
azon részecske, amely az altalanos (nem csak csoportonként) legjobb mutatoval rendelkezik. Az egyes
részecskék mozgasat befolyasolja a helyi vezetd, a globalis vezetd és a személyes legjobb pozicio. A
kovetkezo pozicid elfogadasi kritériumaba egy Szimulalt Hiitéshez hasonld kritériumot is alkalmaztunk:
el6szor a részecskék nagyobb mozdulatokat hajtanak végre (egyesek rossz irdnyba), megprobalva elk-
eriilni a helyi minimumokat vagy maximumokat; az iteraciok szdmanak novekedésével a 1épés nagysaga
fokozatosan csokken, az optimalis megoldas pontosabb megkozelitése érdekében.

Minden korszakban eltavolitjuk a legkisebb pontszamu részecskéket, és ugyanannyi 0j részecske
keriil azon csoportba, ahol a globalis legjobb részecske megtalalhatd, mint amennyi részecskét eltavol-
itottunk. Igy oldottuk meg a modellkivalasztis problémajat, mivel néhany korszak utan minden ré-
szecske megkeresi ugyanazon algoritmustipus hiperparamétereit. Ezzel a modszerrel a hiperpara-
méterek hangoldsat implicit modon megoldottuk, hisz a részecske helyzetvektoranak minden eleme egy
adott algoritmus hiperparamétereit jelképezi.

4. Kisérleti eredmények

A PSO-SA algoritmus egy optimalizalo algoritmus, amely bizonyos heurisztikakat alkalmaz, te-
hat minden egyes futtatas kissé eltérd eredményeket fog adni. Annak igazolasara, hogy az algoritmus
minden futtatds utan nagyon hasonld eredményeket ad vissza, tobbszor futtattuk, és minden alkalommal
97 +-2,0% f1-értéket kaptunk, ami viszonylag stabil eredmény.

Pontossag | F1-érték AUC Algoritmus és paraméterei
1. 0.942 0.968 0.978 RandomForestClassifier(criterion="gini’,
min_samples_split=8, n_estimators=155)
2. 0.956 0.956 0.976 ExtraTreesClassifier(criterion="gini’,
min_samples split=2, n_estimators=186)
3. 0.987 0.982 0.983 ExtraTreesClassifier(criterion="gini’,
min_samples_split=2, n_estimators=199)

1. Tablazat. Az algoritmus eredményei

Az els6 harom modell a hiperparaméterekkel és az eredményekkel az 1. tablazatban lathato.
Mindegyik esetben ugyanazzal a szamu részecskével és azonos hardverkonfiguracioval futtattuk az al-
goritmust.

negative

positive

negative positive

2. 4bra. Osszetévesztési matrix (Confusion Matrix)

A legjobb modell 6sszetévesztési matrixat (confusion matrix) a 2.-es abra szemlélteti.
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5. Kovetkeztetések

Ebben a cikkben bemutattunk egy lehetséges megoldast a Koronavirussal fert6zott betegek
kiszlirésére Mesterséges Intelligencia alkalmazasaval. A cikk els6 részében ismertettiik azokat a 1épése-
ket, amelyek sziikségesek a bemeneti adatkészlet tisztitdsahoz, a hianyzo adatok kezeléséhez és a
kiegyensulyozatlan adatok karos hatasainak enyhitéséhez. A masodik részben bemutattuk a hibrid PSO-
SA algoritmust, amely egy altalanos megoldas a kontextusnak legmegfelelobb mesterséges intelligencia
modell automatikus kivalasztasara és a hiperparaméterek optimalizalasara. Ezt az algoritmust arra
hasznaltuk, hogy automatikusan megtalaljuk a bemeneti adatoknak legmegfelelobb Al modellt, és beal-
litsuk annak hiperparamétereit, ezaltal maximizalva az értékelési mutatokat (példaul a pontossag vagy
az AUC).

Az algoritmus tobbszdri futtatasa utan bemutattuk a harom legjobb eredményt elért modellt, ame-
lyek koziil kivalasztottuk a lehetd legjobbat, melyet az egészséges ¢és a potencialisan fertdzott betegek
elkiilonitésére hasznaltuk fel. A legmagasabb pontszamot mutatd algoritmus az Extra Tree Classifier
nevezetll algoritmus volt, amely 98,2%-os fl-értéket ért el, 98,7% -os pontossaggal, ami igazan
kiemelkedd eredménynek szamit.
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