
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Inductive Biases for Efficient Deep Learning in 

Microscopy 

 

 

 

Jesús Pineda 
Institutionen för fysik 

Fakulteten för naturvetenskap och teknik 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Akademisk avhandling för filosofie doktorsexamen i fysik, som med tillstånd från 

Fakulteten för naturvetenskap och teknik kommer att offentligt försvaras tisdagen den 

11 november kl. 09.00 i sal SB-H7, Sven Hultins gata 6, Göteborg. 

 

 

ISBN: 978-91-8115-491-7 (PRINT) 

ISBN: 978-91-8115-492-4 (PDF) 

 

 

 

 



 
 

 

 

Sammanfattning 
 

Djupinlärning har blivit ett ovärderligt verktyg för analys av mikroskopidata, men dess 

integration i den rutinmässiga forskningen förblir omogen. Flera faktorer bidrar till 

detta gap, inklusive den begränsade tillgången till välannoterade dataset och de höga 

beräkningskraven hos moderna arkitekturer. Mikroskopi innebär ytterligare 

utmaningar, eftersom den omfattar olika modaliteter och skalor — från proteiner till 

vävnader — och genererar heterogena data som är svåra att standardisera. Att skapa 

pålitliga annotationer kräver dessutom både expertis och tid, medan ojämlik tillgång till 

högpresterande beräkningsresurser ytterligare förstärker klyftan mellan resursstarka 

institutioner och mindre laboratorier. 

  

 Denna avhandling hävdar att den rådande paradigmen att skala upp modeller med allt 

större dataset och beräkningsresurser inte är tillräcklig för mikroskopi. I stället 

utforskas rollen av induktiva biaser som en grund för att bygga modeller som är mer 

dataeffektiva, beräkningsmässigt tillgängliga och vetenskapligt meningsfulla. 

Induktiva biaser är strukturella antaganden inbyggda i modellens design som styr 

lärandet mot mönster i linje med det underliggande problemet. Den första delen av detta 

arbete undersöker deras centrala roll i utvecklingen av modern djupinlärning och de 

olika sätt på vilka de formar modellernas beteende.  

  

 Denna potential demonstreras genom tre fallstudier. För det första använder MAGIK 

grafneurala nätverk för att analysera biologisk dynamik i tidsförloppsmikroskopi och 

avslöjar lokala och globala egenskaper med hög precision, även när träningen sker på 

begränsade data. Därefter utnyttjar MIRO tidsbaserade grafneurala nätverk för att 

bearbeta dataset från Single-Molecule Localization Microscopy (SMLM) vilket 

förbättrar effektiviteten och pålitligheten i klustring av variabla biologiska strukturer 

och skalor, samtidigt som stark generalisering bibehålls med minimal manuell 

övervakning. Slutligen introducerar GAUDI ett ramverk för representationsinlärning 

för att karakterisera biologiska system, och tillhandahåller ett fysiskt meningsfullt 

representationsutrymme för tolkbar och generaliserbar analys.  

  

 Resultaten som presenteras här visar att integrationen av induktiva biaser erbjuder en 

sammanhållen strategi för att utvidga djupinlärningens räckvidd inom 

livsvetenskaperna, genom att öka tillgängligheten och säkerställa vetenskaplig nytta 

under begränsade resurser. 
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