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PREFACIO

La 5º edición de la Escuela y Workshop Argentino en Ciencias de las Imágenes (ECImag) 
tuvo como sede la ciudad de Santa Fe y se llevó a cabo del 16 al 20 de julio de 2012 en  
instalaciones de la Facultad de Ingeniería y Ciencias Hídricas (FICH) de la Universidad 
Nacional del Litoral (UNL). Esta edición fue organizada en forma conjunta con la Facultad 
de Ingeniería (FI) de la Universidad Nacional de Entre Ríos (UNER). 

El Workshop constituye un espacio especialmente dedicado a presentar innovaciones y 
avances en temas afines al procesamiento de imágenes y video, visión por computadora, 
computación gráfica, visualización, y todas las áreas científico-tecnológicas en las cuales 
es central la utilización de imágenes en formato digital. En el mismo se presentaron 22 
trabajos  desarrollados por  estudiantes de grado,  posgrado,  docentes e investigadores 
pertenecientes a diversas universidades de Argentina y México.
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1.. Introducción

Los métodos de extracción de caracteŕısticas son utilizados con el fin de reducir la dimensionalidad de datos
de entrada de un problema dado. En el caso de una correcta elección de las caracteŕısticas, éstos proveen
información relevante sobre los datos originales, descartando aquellos de menor importancia. De esta manera es
posible un análisis más eficiente de los datos de entrada.

En el caso de imágenes y datos volumétricos, las dimensiones fractales (DF) obtienen caracteŕısticas impor-
tantes sobre dichas estructuras, como por ejemplo la fragmentación territorial de zonas geográficas o la rugosidad
de las paredes de un órgano humano. Utilizando estos datos es posible la detección temprana de tumores y el
análisis de calidad de materiales, entre otros. Además de su utilización en medicina y geoloǵıa, existen trabajos
sobre análisis de calidad en materiales diversos, entre ellos el pan.

En el presente trabajo se propone modelar la estructura de la masa del pan por medio de caracteŕısticas
fractales. Se lleva a cabo una clasificación de imágenes de muestras reales de pan a partir de la utilización de un
vector de caracteŕısticas que involucra dimensiones fractales y multifractales [1]. A través de este procedimiento
es posible discriminar entre muestras de distintos tipos de panes. Los resultados experimentales muestran tasas
de error de clasificación comparables con otros trabajos del estado del arte que proponen distintas caracteŕısticas
y técnicas de clasificación.

2.. Metodoloǵıa de trabajo

2. 1.. Obtención de las imágenes

Cincuenta imágenes de cuatro tipos distintos de panes (lactal, baguette, salvado y pan de sandwich), contabi-
lizando doscientas imágenes en total, fueron obtenidas por medio de cortes realizados con un cortador eléctrico.
Las imágenes fueron digitalizadas en color a través de un scanner HP PSC 1210. Las imágenes resultantes fueron
guardadas en formato TIFF con una resolución de 380 × 380 ṕıxeles (la mayor superficie posible presente en
todos los panes utilizados en el trabajo). El procedimiento es similar al utilizado en [2].

2. 2.. Vectores de caracteŕısticas

Siguiendo el razonamiento propuesto en [2], diversas caracteŕısticas fractales y multifractales fueron obtenidas
para cada imagen. Particularmente, se obtuvieron la dimensión Box [3], la dimensión morfológica fractal [2], y el
espectro multifractal [4] de las mismas. El mencionado espectro contiene dimensiones fractales y los exponentes
de Hölder correspondientes a las mismas. Con estas caracteŕısticas se conformó un vector de dimensión 42 (20
DFs, 20 Exponentes de Hölder asociados, DF Box y DF Morfológica).

Por otro lado se utilizó un vector con caracteŕısticas de color RGB (promedio de R, promedio de G, promedio
de B), además del promedio de área de burbuja de aire (resultado de la binarización de la imagen), desv́ıo
standard de las áreas de las burbujas de aire y fracción de vaćıo (espacio ocupado por las burbujas sobre el
espacio total de la imagen) [2], computando un vector de 6 dimensiones para cada imagen.
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A continuación, fueron utilizadas las técnicas de clasificación, random forests [5] y support vector machines

[6] para llevar a cabo la clasificación. Se aplicó k-fold cross validation para validar los resultados obtenidos. con
k = 4 (es decir, se utilizan 75% de muestras para training y 25% de muestras para test).

3.. Resultados

En la Tabla 1 pueden observarse los porcentajes de clasificación obtenidos con el método 4-fold cross vali-
dation, sobre las doscientas imágenes.

Tabla 1: Clasificación según caracteŕısticas utilizadas.
Caracteŕısticas Fractales No Fractales
Support Vector Machines 93,5% 95%

Random Forests 88.15% 85,3%

Se desprende de la tabla que los resul-
tados de clasificación obtenidos utilizando
support vector machines (libreŕıa libsvm,
kernel rbf) son superiores a los que se ob-
tienen al utilizar random forests (50 árbo-
les). Los resultados muestran que la utili-
zación de caracteŕısticas de color presentan
una performace similar a la obtenida utilizando caracteŕısticas fractales y multifractales, sin embargo, las mis-
mas no son lo suficientemente robustas como las últimas, ya que un cambio en las condiciones de captura de las
imágenes provocaŕıa una notable disminución de los aciertos (debido a que el color podŕıa sufrir modificaciones).

4.. Conclusiones y Trabajos a Futuro

La utilización de caracteŕısticas fractales y multifractales en la clasificación de distintos tipos de panes
presenta resultados alentadores. Los resultados obtenidos resultan útiles a la hora de validar una muestra
sintética, estableciendo caracteŕısticas que las mismas deben cumplir, cuando se busca modelar un tipo de
pan espećıfico. Los resultados también pueden ser extendidos para ser utilizados como criterios de calidad que
debeŕıan cumplir estos productos.

Como trabajo a futuro se propone la evaluación de la robustez del método ante cambios de iluminación
y distancia, aśı como el estudio de las propiedades fractales frente a la isotroṕıa (cambio de dirección de los
cortes). Otro trabajo consiste en definir parámetros en sistemas de part́ıculas [7], buscando producir imágenes
sintéticas que cumplan con las caracteŕısticas encontradas.

Referencias
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 1. INTRODUCCION 

El objetivo del trabajo es desarrollar un algoritmo que permita localizar la posición de las manos y describir su 

trayectoria teniendo como entrada un video obtenido de una cámara web. Siendo luego aplicado a la creación de 

interfaces aéreas sin la utilización de marcadores. El trabajo no aborda el seguimiento de la mano, simplemente se trata 

a cada fotograma de manera independiente. 

No supone mayor penalidad en el tiempo de ejecución, sin embargo imposibilita la resolución de casos en donde la 

mano se encuentra sobre la cara. 

Además se supone que el brazo se encuentra cubierto. Si bien la detección sería mucho más simple (al menos en el caso 

de que no exista superposición), se es difícil la elección de un punto característico 

 

 2. MÉTODOS  

2.1. Obtención de una imagen de referencia 

 

Con el objeto de eliminar objetos estáticos del análisis, permitiendo así que la mano se sitúe en zonas de coloración 

parecida sin mayores problemas, se procede a la captura de la imagen del fondo. 

Con respecto a la iluminación, esta se considera constante e incidente, evitando una excesiva potencia que pudiera lavar 

los colores. 

 

2.2. Captura de los fotogramas del video 

 

Cada fotograma es tratado de manera independiente. Se adquiere una imagen a color, y se la separa en los canales HSV. 

Los frames se envían a los procesos de diferenciación con el fondo y de segmentación de la piel. 

En cuanto a la posición de los objetos, se espera que las manos y la cara se encuentren completamente dentro del 

fotograma y que no se superpongan. 

 

2.3. Diferenciación con el fondo 

 

Se realiza la diferencia entre los canales RGB del frame actual contra la imagen de referencia del fondo. Esto permite 

discriminar al objeto, como se demostró en [3]. 
 

2.4.1. Enmascaramiento de la piel 

 

Se decidió ocupar  la información del Hue, como sugiere [2]. Como pre-proceso se aplica un filtro de mediana, tratando 

además de uniformar la textura de la piel. Se aplica un umbral global en la componente H dejando pasar el rango H = 7 

± 5 (valores experimentales de la piel). 

Para eliminar los huecos internos en el Hue, se procedió aplicar un cierre morfológico con un elemento estructurante de 

forma cuadrada y tamaño de 5x5 ,como se explica en [1]. 

Se combina con la máscara de diferencia, obteniéndose entonces objetos no pertenecientes al fondo con un tono 

parecido al de la piel. 
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2.4.2. Crecimiento inverso de regiones 

 

 Otro método para eliminar los huecos dentro de las regiones es el crecimiento inverso, como se observa en [3]. 

Trabajando sobre la máscara binaria del Hue, a partir de un punto que se conoce fuera de cualquier zona de interés, 

realizamos el crecimiento de regiones. Con esto obtenemos el fondo, al invertir la máscara se tendrán las siluetas de los 

objetos. 

 

2.5. Eliminación de la cara 

 
Luego del proceso anterior, se tiene una imagen compuesta por objetos tipo piel. Estas pueden ser la cara, las manos y 

algún ruido que haya pasado los filtros. Por eso se etiquetan las  regiones, quedándose con las 3 de mayor área, que se 

supone perteneciente a ambas manos y la cara. Por observación debieran de tener un área similar, si resulta que alguna 

es excesivamente pequeña con respecto a las otras (25 %) es considerada como ruido y eliminada. 

Queda discriminar las correspondientes a las manos, es decir, eliminar la región que identifica a la cara. Para facilitar el 

proceso, la mano debe tener un dedo extendido. Suponiendo a la cara como redonda, es de esperar que al hacer el factor 

de  redondez 

  
    

   
 (1) 

sea cercano a 1, quedando así la cara diferenciada de las manos. Donde r es el radio del círculo cuyo centro se 

corresponde al centroide de la región y pasa por su punto más alejado. 

 

2.6. Ubicación del puntero 

 

Al finalizar el proceso anterior se tienen las áreas interesantes. 

Se ubica al puntero como al punto más lejano del centroide de la región. Se pueden observa que los punteros son 

independientes, es decir que el usuario puede sacar de escena una de las dos manos. 

 

2.7. Diseño de interfaz 

 

Para implementación de la interfaz se diseño una paleta de colores que consiste en 5 

colores: rojo, verde, azul, blanco y negro. También se diseñaron dos objetos, el borrador 

y el visor de color actual. 

La manipulación consiste en tener el dedo índice bien extendido, el dedo índice 
izquierdo se utiliza para la selección del color y del borrador, el dedo índice derecho es 

el puntero para dibujar.       

                    Figura 1: Interfaz  

 3. RESULTADOS 

El uso de una imagen de referencia para el fondo permitió que la mano se ubicara sobre zonas de tonalidad parecida.  

El Hue mostró ser bastante robusto a los cambios de intensidad de iluminación, por lo que pudo fijarse un umbral en 
forma experimental y no se necesitaba de una posterior calibración.  

En caso de que el dedo se considerara como una región separada seria eliminado por su área insignificante, quedando 

solo la palma de forma aproximadamente circular, por lo que la heurística fallaba. 

 Con respecto a la interfaz observamos unas oscilaciones instantáneas producto de detecciones de puntos lejanos no 

deseados con respecto al centroide de las manos como en el caso cuando se usa la interfaz con una remera corta, como 

este método se basa en diferencias de imágenes y Hue, el brazo sobrevive a los procesamientos de eliminación, y como 

es aproximadamente del mismo color de la mano, es segmentado obteniendo así puntos lejanos no deseados, por ello 

una de las restricciones es usar atuendo que oculte el brazo y descubra las manos. 

 

 4. CONCLUSIONES 

La detección de la posición de las manos fue posible en tiempo real, si bien se usaron suposiciones como que los brazos 

estuvieran cubiertos y de que no ocurriera superposición. Los criterios de discriminación de las manos obligó a usar una 

conformación en las posiciones de los dedos. 

Problemas en la segmentación generaba falsas identificaciones, lo que se traducía en discontinuidades en las posiciones 

de los punteros. 

 

Referencias 
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Detección de movimiento en secuencias de video de pacientes con
epilepsia monitoreados
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1.. INTRODUCIÓN

En este trabajo se presenta un método para detectar movimiento en secuencias de video captadas mediante
un dispositivo de Video-EEG. El método esta basado en el reconocimiento de bloques similares en cuadros
consecutivos, utilizada en MPEG-2. El método hallado sera utilizado para la compresión de los videos, que
corresponden a pacientes con epilepsia, y que son una ayuda valiosa para determinar la zona del cerebro afectada.
Debido a su gran volumen y su valor intŕınseco, se busca comprimirlos manteniendo la calidad de los videos
en la figura del paciente, para poder apreciar los gestos y movimientos del paciente durante las crisis. En los
sistemas actuales, suelen usarse estandares de propósito general para la codificación de estos como MPEG-2 [1]
y MPEG-4 [2] que pueden ser superados en compresión si se codifican con pocos bits las zonas no relevantes; sin
embargo no existen directivas de como el video debe ser segmentado. Los métodos más usuales de segmentación
explotan información espacial, temporal, o ambas [3]. Nuestra investigación apunta a mejorar esta compresión.

2.. CARACTERÍSTICAS DEL VIDEO

Figura 1: Búsqueda de vector de
movimiento: v es el vector de
“compensación de movimiento”,
siendo −v el vector de movimien-
to buscado

Las secuencias de video que vamos a analizar con el algoritmo planteado
en este trabajo, consisten en una cámara fija que muestra a un paciente
epiléptico recostado en una camilla. En general son videos de muy larga
duración, en los cuales la mayor parte del tiempo el paciente permanece
quieto.

Las secuencias de video se encuentran ya comprimidas en MPEG-2, por
lo que ya vienen con una pérdida de calidad inicial.

Nuestra investigación apunta a mejorar esta compresión, utilizando una
segmentación de cada cuadro del video en regiones “con movimiento” y re-
giones “sin movimiento”.

3.. CLASIFICACIÓN DE MACROBLOQUES

El algoritmo desarrollado en este trabajo tiene como objetivo la clasifi-
cación de los macrobloques de cada cuadro de un video de los mencionados
en la sección anterior, en tres tipos. Esta clasificación será luego utilizada
para la posterior aplicación de un algoritmo basado en MPEG-2 para lograr
una compresión del video en la que las zonas que no presentan movimiento
se comprimen con mucha pérdida, y las zonas en las que hay movimiento se
comprimen con la menor pérdida de información posible.

Para todo el análisis del video, se utilizaŕa la componente de Luminancia (Y), de cada cuadro.
A cada cuadro de la secuencia de video, se lo divide en bloques de 16× 16 ṕıxeles (macrobloque).
Para cada uno de estos macrobloques, se hace una búsqueda exhaustiva del mismo en el cuadro anterior,

guardando el vector de movimiento (Ver Fig. 1) y el error MAD (promedio de errores en valor absoluto). Se
dividen los macrobloques en 3 clases:

- Clase A: Si MAD > U se considera que no se encontró ninguna coincidencia en el cuadro anterior, es decir,
HAY MUCHO MOVIMIENTO (aunque ||v|| sea pequeña).

- Clase B: Si MAD ≤ U y ||v|| > α se considera que HAY MOVIMIENTO.
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- Clase C: Si MAD ≤ U y ||v|| ≤ α se considera que NO HAY MOVIMIENTO (el vector de movimiento es
pequeño).

Donde U y α son umbrales elegidos experimentalmente. En la Fig. 2 puede verse la clasificación de los
macrobloques de dos cuadros consecutivos en los que el paciente esta teniendo una crisis. Para esta prueba se
utilizaron los umbrales U = 4 y α = 4.

Figura 2: (A): cuadro 1. (B): cua-
dro 2. (C): Resultados de la cla-
sificación de macrobloques(según
el vector de movimiento: rojo:
clase A, amarillo: clase B, verde,
clase C). (D): en negro, los ma-
crobloques en los que no se de-
tecta movimiento.

En algunos videos se pudieron observar cambios en la luz que afectaban
la detección de zonas en movimiento. Para resolver este problema, se reem-
plazó el vector de movimiento de cada macrobloque por la mediana de los
vectores de los macrobloques vecinos, en caso de que fueran muy diferentes.

Los videos están en formato MPEG-2 y presentan distorsiones por la
compresión, observándose un pixelado debido a discontinuidades entre los
bloques de 8 × 8. Para mejorar la calidad del video a fin de detectar acer-
tadamente las regiones de movimiento, se aplica como primer paso un filtro
llamado deblocking filter[4], que se basa en la interpolación de los ṕıxeles
cercanos a los bordes de los bloques. En la Fig. 3 pueden verse los resultados
de aplicar este filtro.

Figura 3: Resultados del algoritmo de Deblocking.

4.. CONCLUSIONES

En este trabajo se ha mostrado un método para detectar regiones en
movimiento, a fin de utilizarlo en la compresión de videos de pacientes moni-
toreados. Se han introducido dos modificaciones al mismo, para afrontar dos
problemas: efecto del parpadeo de la luz y efecto de bloque caracteŕıstico de
MPEG-2. Las soluciones encontradas para estos dos problemas presentaron
muy buenos resultados.

Los resultados del algoritmo presentado para la clasificación de macro-
bloques, son generalmente buenos, permitiendo aśı poder detectar las áreas
de mayor movimiento en los videos.

Como trabajo a futuro queda el refinamiento de la región en movimiento,
y la incorporación del algoritmo en la compresión del video.
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1. INTRODUCCION

Las  células  son  estructuras  tridimensionales  (3D)  que  sufren  cambios 
estructurales y funcionales constantes y por ende, todas sus actividades 
ocurren en las coordenadas espacio-temporales. Actualmente para capturar 
estos eventos se utilizan, entre otras técnicas, las imágenes de microscopia 
óptica multidimensional, que brindan una gran cantidad de información 
muy valiosa y precisa.

En  general,  las  imágenes  multidimensionales  son  analizadas 
cualitativamente o semi-cuantitativamente, relacionando distribuciones de 
intensidades respecto de un control. Sin embargo, la tecnología utilizada 
para  la  captura  posee  gran  potencial  para  el  análisis  fotométrico 
cuantitativo  para  mediciones  de  concentraciones  de  los  componentes 
celulares y sus interacciones, y en dinámicas de procesos celulares en el 
espacio y el tiempo.

Una de las principales ventajas de la microscopia óptica multidimensional 
es su naturaleza no-destructiva, que permite la manipulación y registro de 
células  y tejidos prácticamente  intactos.  Las  técnicas  de  captura  óptica 
multidimensional tienen como instrumento básico al microscopio óptico 
de fluorescencia que, desde un punto de vista biológico, permite el análisis 
de la distribución espacial y temporal específica de cualquier componente 
celular;  y que,  desde el  punto de vista de las imágenes,  ofrece un alto 
contraste entre el objeto de interés y el fondo [1].

2. MÉTODOLOGÍA

Con el  objetivo  de  mejorar  el  análisis  cuantitativo  en  experimentos  de  biología  celular  y  molecular,  el  LAMAE 
implementó un sistema de adquisición de imágenes multidimensionales  a  partir  de un sistema de epifluorescencia  
convencional (Fig. 1). En una primera etapa, se desarrolló un sistema de 
seccionamiento  óptico  (SO),  técnica  tomográfica  tridimensional  (3D)
[2]. El mismo se basa en un motor que desplaza la platina y un sistema 
de  registro  del  tipo  CCD  (del  inglés:  Charge-Coupled  Device) 
monocromático[3]. En el SO se utilizan secciones más gruesas que en la 
microscopía  clásica,  por  lo  tanto  cada  sección  óptica  presenta 
estructuras  en  y  fuera  de  foco.  Para  resolver  esto,  se  analizaron  e 
implementaron  algoritmos  de  desconvolución  de  imágenes  para 
reasignar la información fuera de foco a sus posiciones originales [4-6], 
utilizando la función de esparcimiento puntual empírica del sistema PSF 
(del  inglés:  Point Spread Function)  obtenida por SO de microesferas 
fluorescentes.  Paralelamente,  se desarrolló una aplicación que unificó 
varias tareas que se realizaban por separado, agregándose, entre otras, la 
herramienta que permite obtener secuencias temporales de imágenes 3D [7].

3. RESULTADOS Y CONCLUSIONES

Actualmente, el sistema permite realizar seccionamiento óptico y desconvolución (Fig. 2), el cual puede repetirse en el  

Figura  2.  Unión  Celular.  Sección  óptica 
128x128,  20x  original  y  procesada 
(substracción de fondo y desconvolución.)

Figura  1:  Microscopio  fluorescencia 
multidimensional.  1-cámara  CCD,  2-
acople  óptico,  3-fuente  de  excitación, 
4-filtros  de  interferencia,  5-objetivos, 
6-platina, 7-motor, 8-caja reductora.
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tiempo, posibilitando la captura de la distribución de intensidades en coordenadas temporo-espaciales, agregando la 
variable de análisis tiempo (4D: coordenadas espaciales + tiempo). Adicionalmente, el 
sistema de epifluorescencia cuenta con un carrusel de filtros de interferencia, que permite 
seleccionar canales (rango de longitudes de onda) para analizar diferentes estructuras de 
los  especímenes  (Fig.  3)  a  través  del  uso  de  múltiples  fluoróforos  (5D:  coordenadas 
espaciales + tiempo + longitud de onda). 

Pese a las capacidades logradas con el sistema, se han detectado fuentes de aberración 
que  influyen  en  las  propiedades  finales  de  las  imágenes  multidimensionales.  Estas 
aberraciones  inciden  directamente  sobre  los  dos  supuestos  en  los  que  se  basa  la 
reconstrucción,  linealidad  e  invariancia  espacial,  alejando  al  sistema  de  este 
comportamiento. En este sentido, los algoritmos de desconvolución, aún los desarrollos 
más recientes, sólo contemplan la fuente de ruido fotónico y los niveles de fondo. Por lo  
tanto, para mejorar la precisión de las mediciones en las técnicas de análisis de imágenes,  
estudiamos estas  degradaciones con el  propósito de generar  métodos que corrijan las 
aberraciones, ajustando las imágenes al modelo de formación de la imagen.

Entre las aberraciones que afectan las imágenes, se encuentra principalmente el foto-decaimiento, una transformación 
fotoquímica irreversible del fluoróforo, que tiene como consecuencia una marcada disminución de la fluorescencia [8].  
Este fenómeno es altamente perjudicial en el SO, dado que el 
decaimiento es variable dependiendo del grado de desenfoque. 
Para corregir este problema se han ejecutado acciones a nivel 
bidimensional  (Fig.  4)  buscando  resolver  el  problema 
analizando  la  dinámica  del  fenómeno  para  contrarrestar  el 
decaimiento de intensidad [9].

La inestabilidad de la lámpara de excitación también introduce 
aberraciones,  ya  que  presenta  fluctuaciones,  introduciendo 
irregularidades en la proporcionalidad entre la fluorescencia y 
la  intensidad  detectada.  Además,  estas  variaciones,  generan 
cambios  importante  de  intensidades  entre  imágenes 
consecutivas del SO, introduciendo altas frecuencias que no 
están  presentes  en  la  PSF.  Para  resolver  este  inconveniente 
generalmente  se  utiliza  el  promedio  de  imágenes,  pero  este  mecanismo  produce  sobre-exposición  de  la  muestra 
incrementando el fotodecaimiento. Hemos propuesto acciones simples, basadas en la medición de la luz de excitación,  
para reducir su efecto [10].
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Figura  3: Granos de polen. 
Sección  óptica   de 
128x128,  40x,  2  canales 
(Exina  canal  rojo,  Intina 
canal verde).

Figura  4:  Unión  celular.  Secuencias  temporales  de 
(128x128,  20x y  20min).  Superior,  secuencia  original 
con fotodecaimiento. Inferior, secuencia corregida luego 
de ajustar un modelo de decaimiento monoexponencial.
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 1. INTRODUCCION 

El ADN contiene la información genética de los individuos y esta se condensa en los cromosomas, que se encuentran en 

el núcleo de las células y técnicamente son los de mejor visualización. La ciencia encargada de su estudio es la 

citogenética [1], y el estudio de las características morfológicas de los cromosomas, así como su ordenamiento 

sistemático es lo que se conoce como  cariotipo, que es una herramienta para el análisis del comportamiento 

cromosómico en patologías de un individuo [2]. Los centros de investigaciones en citogenética realizan esfuerzos cada 

vez mayores para demostrar la relación directa o no de aberraciones cromosómicas con cáncer en humanos [3]. Pero el 

proceso de elaboración de un cariotipo es dispendioso y limitado puesto que  la obtención de imágenes cromosómicas 

depende de varios factores: técnica en la obtención de muestras, la técnica en la tinción de las mismas, tipo de bandeo 

(G, R, C o Q), fase del ciclo celular, tecnología utilizada (microscopios ópticos, cámaras fotográficas y software de 

procesamiento) y sobre todo un ojo muy bien entrenado para la separación de las diferentes parejas de cromosomas, lo 

que hace subjetivo la elaboración de un cariotipo. Los grupos que desarrollan tecnología de la salud entienden la 

necesidad de mejorar el proceso, por tal motivo se han desarrollo herramientas a nivel informático [4]. 

Aproximadamente hace unos 23 años se viene trabajando fuertemente el análisis de las imágenes obtenidas en la 

metafase para un análisis computacional, en la actualidad hay un gran número de empresas que ofrecen software de 

organización de cariotipos de manera automática, desde la obtención de la imagen “in vivo” permitiendo enfocar, 

aumentar el contraste y brillo, captura de la imagen digitalmente,  ajuste de las mismas (recorte en la separación de 

cromosomas superpuestos,  alineación e identificación de centrómeros de forma semiautomática) y la obtención del 

cariotipo final. Muchos de estos sistemas tienen incluido en su software la habilidad de entrenar el sistema para que 

reconozca mejor los cromosomas y por lo tanto se optimiza con el trabajo del laboratorio en particular. Además tienen a 

disposición diferentes bases de datos con ideogramas humanos y la posibilidad de comparación de la imagen del 

cromosoma real obtenida, con el cromosoma ideal, esta comparación la hace un especialista para emitir un diagnóstico. 

Lo que hace del análisis una técnica costosa por costos de especialista y tiempo de realización lo que limita la 

posibilidad de ser un recurso diagnóstico para todo público en cualquier condición socio-económica.     

Por esta razón se desea implementar a partir de las imágenes de los cromosomas obtenidos de la mayoría de los 

software comerciales, la posibilidad de conversión a un cromosoma “ideal”, lo que sería una función matricial con la 

viabilidad de comparación automática con los ideogramas dispuesta en las bases de datos propias de los software 

comerciales o en la web.  

 

 2. MÉTODOS 

Se tomó  la imagen fotográfica en escala de grises de cada cromosoma 

y se cargó al programa Matlab 7.2 en donde la imagen es identificada 

como una matriz de m x n pixeles, cuyos valores numéricos 

corresponden a la intensidad tonal de la escala de grises. El paquete de 

procesamiento de imagen de Matlab 7.2 cuenta con la función 

IMPROFILE que permite trazar una guía sobre la imagen cargada y 

esta a su vez devuelve los diferentes valores de la intensidad tonal  

(Figura 1) [5].  

Se trazan diferentes líneas (improfile) a lo largo de la imagen (matriz) 

fotográfica del cromosoma hasta completar el ancho de la imagen y se 

promedian los valores en un vector que contiene la información tonal 

completa de la fotografía.  

Una vez se obtiene los valores de la intensidad tonal se someten a 

umbrales que especifican y limitan los grises utilizados, de forma que 

se reconozcan solo los tonos más significativos en las bandas 
Figura 1. Intensidad tonal de la fotografía vs. 

Longitud de la imagen. 
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específicas del cromosoma. Esta información es guardada en un vector IT (Intensidad 

Tonal). Posteriormente el tamaño de la matriz es guardado en otro vector S (Size) y se 

empieza la reconstrucción de la imagen ideal del cromosoma. Primero se genera una 

matriz de ceros  (vacía) del tamaño del vector S correspondiente al tamaño de la imagen 

fotográfica del cromosoma. A esta matriz se le carga los valores de la variable IT a lo 

largo de la matriz, repitiéndose línea por línea hasta completar el ancho de la matriz, 

teniendo como resultado la imagen ideal de un cromosoma que tiene el tamaño y las 

bandas relacionadas con la original pero con una mejora sustancial en presentación y 

visualización (Figura 2). 

 

 3. RESULTADOS 

Todas las fotografías de cada uno de los cromosomas fueron pasadas por el algoritmo y 

las imágenes ideales de los cromosomas se ordenaron por la posición del centrómero, 

según  criterios internacionales. Se contrastaron las imágenes de las fotografías con las imágenes obtenidas del 

algoritmo (Figura 3). Estas imágenes mostraron una relación directa con el tamaño y bandeado de cada uno de los 

cromosomas, sin pérdida de información. Las bandas se observan claras y se ubican en sitios específicos del 

cromosoma, haciendo posible un posterior procesamiento para la comparación de los cromosomas clínicos reales con 

los descritos en las bases de datos. La organización del ideograma se puede hacer de forma automática pues la imagen 

es una función numérica dispuesta en una matriz. 

 

 4. CONCLUSIONES 

La imagen ideal lograda por el algoritmo al ser 

digital presenta ventajas: de visualización que 

permiten al especialista un diagnóstico más 

objetivo y certero.  

Almacenamiento, puesto que la imagen es 

guardada como una matriz numérica con 

simplificación de valores (utiliza solo 3 tonos 

de grises) reduciendo drásticamente el tamaño 

del archivo.  

Conversión, porque la matriz numérica puede 

ser pasada a cualquier formato de imagen que 

permita su impresión o ser enviada a sistemas 

digitales.  

Procesamiento, porque permite la obtención de 

la imagen como una función numérica a la cual 

se le puede aplicar métodos matemáticos y 

estadísticos, que permitan evaluar y encontrar 

mutaciones cromosómicas estructurales (deleción, duplicación, inversiones, traslocaciones) o las que afectan al número 

de cromosomas (euploidías y aneuploidías) de forma automática.  

Clínicas, a causa de que el proceso de análisis del cariotipo es computacional, esto permite la evaluación de varios 

factores con un costo menor de tiempo y recursos, y ganancia para el paciente que tiene un diagnostico idóneo, con más 

variables de evaluación que permiten al especialista tener un conjunto de información y así proponer tratamientos 

apropiados que permitan mejorar la calidad de vida de los individuos con trastornos genéticos. 
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Figura 2. Cromosoma Ideal 

(izquierda). Fotografía de un 
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Figura 3. Comparación de imágenes fotográficas e imágenes ideales 

de los cromosomas en un cariotipo típico de una mujer. 
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 1. INTRODUCCION 

En los últimos años se ha masificado la utilización de dispositivos móviles de visualizadores de contenidos web y 

consecuentemente han proliferado los sitios y servicios ofrecidos desde internet [1,2]. Un conjunto de aplicaciones muy 

requeridas son aquellas que involucran algún procesamiento de imagen, siendo los casos  más comunes los sistemas de 

información geográfica (GIS), sistemas de posicionamiento, aplicaciones de artes gráficas, aplicaciones de 

reconocimiento de formas en fotos y juegos [3]. 
Este proyecto parte de la necesidad de una librería de métodos para el procesamiento de imágenes a nivel pixel basada 

en tecnologías Web del lado cliente. En el presente trabajo se presentan los avances de este proyecto. Esta librería 

permitirá tanto a desarrolladores de aplicaciones como a usuarios comunes tener una herramienta de manejo sencillo y 

que a su vez sea potente. Ésta tendrá las características propias del desarrollo Web y se pretende que sea un instrumento 

eficiente. Es un objetivo también que este conjunto de utilidades para el procesamiento de imágenes sea capaz de 

desempeñarse en cualquier dispositivo con un navegador compatible con el estándar HTML5 [4]. Las técnicas serán 

optimizadas para el procesamiento rápido de imágenes e integradas de manera eficiente para que los métodos 

aprovechen la aceleración por hardware dispuestos por la tecnología de desarrollo. 
 

 2. DESARROLLO 

 2.1.  Implementación del modelo 

El proyecto se ajusta, principalmente, al paradigma de desarrollo 

MVC (Figura 1), pero con una menor presencia del módulo de 

control. Cada módulo se construye de manera individual ajustán-

dose a un modelo de desarrollo incremental [5]. 

La construcción del módulo de modelo se basó en el máximo ren-

dimiento de las estructuras de control. Para ello se llevaron a cabo 

pruebas de rendimiento sobre las estructuras vectoriales externas y 

las estructuras internas a HTML. Posteriormente se construyó una 

estructura de datos basada en el resultado obtenido de la compara-

ción de rendimientos. En este punto se deciden los tipos de datos para el proyecto y se fija la precisión de los mismos. 

Para el módulo de vista se han planeado y se están desarrollando los métodos de acceso que utilizará el usuario, referen-

ciándose la estructura base al módulo de  modelo. También son considerados los métodos de visualización que tienen 

como propósito ser puntos de control intermedios en los diferentes procesamientos. 

Para este proyecto se planteó un módulo de control que difiere en sus funcionalidades de aquellas que define el para-

digma MVC en la Figura 1. Los métodos de control pautan las exigencias necesarias que permiten conservar el flujo de 

datos lo más interno posible respecto del modelo, ya que la retroalimentación con el exterior implica una pérdida de 

precisión y control sobre los datos. 

 2.2.  Implementación de métodos de procesamiento 

Con la estructura de datos definida, se llevó a cabo la implementación de los métodos de procesamiento de imágenes. 

Aquí la precisión de los datos de entrada define el procesamiento de datos. Se contemplan como datos de entrada valo-

res que van de 0 a 255, correspondientes a los canales de un modelo RGBA de una imagen [6]. Se mantiene interna-

mente una estructura de datos capaz de soportar operaciones con tres decimales y seis elementos enteros, mientras que 

externamente se tiene una estructura de enteros, con los canales de la imagen, que llevan los datos de visualización de 

los métodos. 

 
Figura 1: Diagrama Modelo Vista Controlador 
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 3. RESULTADOS 

En la Tabla 1 se muestran los resultados de los 

tiempos de procesamiento para una estructura 

matricial estándar y para los métodos internos de 

HTML. Estos últimos son significativamente más 

eficientes que una estructura matricial. En la tabla 

se puede apreciar los tiempos para un método 

constructor del objeto que cumple con la extrac-

ción de los datos de la imagen y un método visua-

lizador que vuelca los datos en el objeto de mues-

tra. Para las pruebas se utilizó un Procesador 

Intel(R) Core(TM)2 Duo CPU E8200 @ 

2.66GHz. 

En la Figura 2, se presentan algunos resultados visuales en ventanas volátiles propias de la librería para diferentes pro-

cesamientos. Las ventanas volátiles permiten obtener de manera interactiva el valor los pixeles visualizándolos en la 

barra de títulos para los puntos de la imagen sin necesidad de recargar ni adherir la imagen a la página. 

 

 

 4. CONCLUSIONES 

El buen rendimiento obtenido al realizar las pruebas con el objeto interno de HTML permite tener buenos indicios de la 

gran capacidad de procesamiento que posee esta tecnología. Sin embargo, el objeto HTML que permite realizar estos 

procesamientos maneja datos que carecen de precisión dejando su uso relegado a aplicaciones simples. Para solucionar 

este inconveniente como trabajo futuro se pondrá la atención en el módulo de modelos para desarrollar una estructura 

interna de datos ajena a la estructura externa. Poniendo la atención en la optimización, se redefinirá la estructura interna 

para involucrar en la menor medida posible la participación de datos externos. 
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Tamaño de 

imágenes [px] 
128x128 256x256 512x512 

Estructura Matricial Orden 2 
Constructor 8,12 [ms] 23,77 [ms] 93,00 [ms] 

Visualizador 196,78 [ms] 767,03 [ms] 3076,00 [ms] 

Estructura Vectorial interna del objeto HTML 
Constructor 0,37 [ms] 0,96 [ms] 3,30 [ms] 

Visualizador 1,85 [ms] 3,70 [ms] 9,60 [ms] 

Tabla 1: Tiempos de procesamiento para diferentes imágenes. 

 

 
 
Figura 2: (a): Imagen Original (b): Escala de grises. (c) Canal S modelo HSI. (d): Logaritmo magnitud del Espectro 

de Fourier 
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Reconocimiento del esqueleto de una mano e implementación de
realidad virtual mediante la utilización de una cámara de

profundidad

L. Genzelis† E. Rojas Fredini† C. Yones†

†Facultad de Ingenieŕıa y Ciencias Hı́dricas, Universidad Nacional del Litoral, Santa Fe, Argentina

1.. INTRODUCCIÓN

En el presente trabajo se ha pretendido explorar las funcionalidades de Kinect, utilizando la información
de profundidad suministrada en un programa de aplicación, apoyándose en libreŕıas Open Source. El objetivo
propuesto fue que la aplicación reconozca la estructura de una mano, y la posición y dirección de los dedos.
Esta información puede utilizarse, por ejemplo, en la interacción entre un usuario y una computadora.

2.. MÉTODO

La metodoloǵıa desarrollada puede resumirse en el diagrama en bloques representado en la Fig. 1. Se parte
de una etapa de visualización inicial, en la que se muestra la captura de video. Luego se procede a la fijación
del umbral de profundidad, donde se detecta el movimiento para permitir que el usuario indique su distancia
a la cámara. Acto seguido, se procede a la aplicación del umbral, donde se procesa la imagen, mostrando sólo
aquellos objetos a una distancia menor a la distancia previamente calculada. Finalmente, se avanza a la etapa
de detección esqueletal, donde se detecta el centro de la mano y las ĺıneas centrales de los dedos.
A continuación, se explicará cada uno de estos puntos.

2. 1.. Etapa de visualización inicial

Figura 1: Diagrama en bloques del proceso

En esta etapa, simplemente se muestra la captura de
la cámara de profundidad, aplicando la paleta de color
que se observa en la Fig. 2. Un ejemplo de visualización
puede verse en la Fig. 3.

Figura 2: Paleta de color

2. 2.. Fijación del umbral de profundidad

Figura 3: A) Etapa visualización inicial. B) Etapa fijación del umbral de
profundidad. C) Etapa aplicación del umbral

Se utiliza la diferencia entre
imágenes sucesivas para detectar
movimiento. El umbral de profun-
didad se calcula como la mediana
de las profundidades cuya diferencia
haya sido mayor a un cierto valor. El
resultado se muestra en la Fig. 3.

2. 3.. Aplicación del umbral

En primer lugar, se eliminan to-
dos los elementos de profundidad
mayor al umbral. Luego, se aplica
un filtro pasa bajos para eliminar las
frecuencias más altas, correspondientes en general a ruido en la medición. Por último, utilizando un filtro pasa
altos de suma cero se detecta el contorno de la imagen. El resultado se puede observarse en la Fig. 3.
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2. 4.. Detección esqueletal

En primer lugar, se realiza el cálculo de la posición del centro de la mano, utilizando para esto un promedio
de las posiciones de todos los pixels. Luego, se arma una representación 1D de la mano como se explica en
[1] o [2], pero utilizando una variación de la función de distancia al centroide que aprovecha la información de
profundidad. El elemento de ı́ndice θ dentro de este vector v representa el peso de un segmento con origen en
el centro de la mano, y con un ángulo θ respecto a la horizontal. El peso de cada segmento se calcula según la
Ec. 1, donde (Cx, Cy) son las coordenadas del centro, (ux, uy) es un vector unitario con dirección θ y Max es
la máxima cantidad de valores a considerar para cada segmento.

v [θ] =

Max∑
i=0

i

profundidad [Cx + uxi] [Cy + uyi]
(1)

El ángulo θ de peso máximo se toma como dirección principal de la mano. Luego de eso, se toma la porción
de v correspondiente a 180o centrados en la dirección principal, y se truncan todos los elementos menores a la
quinta parte del peso máximo. Después se determina si la mano que se está usando tiene el pulgar a la derecha
o a la izquierda. Para ello, se calcula la media de los ángulos que superaron el umbral, pesando cada uno según
su correspondiente valor en v.
Luego, se compara el ángulo medio con el punto medio entre el máximo y mı́nimo ángulo que superaron el
umbral. Si es mayor, se considera que el pulgar está situado del lado derecho, de otra forma se considera que
está del lado izquierdo.
Finalmente, se aplica una variante pesada del algoritmo k-means[3]. De esta forma se encuentran cinco centros
de gravedad sobre la distribución de los valores truncados. La información respecto del pulgar se utiliza para
fijar valores iniciales, mejorando con ello la velocidad de convergencia.
En la Fig. 4 puede observarse una captura de la información esqueletal de la mano, con su correspondiente
función v [θ], donde los máximos de k-means se han graficado en color verde.

3.. RESULTADOS

Figura 4: A) Etapa detección esqueletal. B) Vector v
del esqueleto

Para poner a prueba al método se desarrolló una apli-
cación de realidad virtual, demostrando ésta la robustez
y presición del método. La aplicación permite controlar
una mano virtual en un espacio tridimensional e interac-
tuar con objetos del entorno. En la Fig. 5 se ilustra la
aplicación desarrollada.

4.. CONCLUSIONES

El método propuesto permite obtener buenos resulta-
dos, sin importar la posición o inclinación de la mano del
usuario, o aun la posición relativa de sus dedos. Además,
debido a que la información obtenida es capturada en el
espectro de luz infrarroja, el método desarrollado es in-
dependiente de las condiciones de iluminación ambiente,
lo cual presenta una ventaja importante respecto de los
métodos tradicionales basados sólo en información de color.

Figura 5: La mano en el espacio virtual imita a la
mano del usuario y permite interactuar con el en-
torno
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Visualización de terrenos con tarjetas de video programables GPU 
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ABSTRACT 

La visualización de terrenos presenta una problemática de interés a las aplicaciones que pertenecen al área de la 
computación gráfica. El problema que se presenta es lograr una visualización en tiempo real de terrenos extensos aptos 
para aplicaciones interactivas como simuladores de vuelo. El interés reside en administrar eficientemente la gran 
cantidad de datos utilizados para modelar la superficie de un terreno extenso y detallado. 

La solución presentada consiste en el diseño y la implementación de una técnica simple, que obtiene como resultado 
una visualización precisa con un rendimiento aceptable. La técnica propuesta está basada en la técnica Geometry 
Clipmaps que pertenece al estado del arte del tema. Además, la misma brinda una visualización donde el error de 
aproximación percibido por el observador, producto de utilizar resoluciones menores a la máxima disponible, se 
encuentra acotado a un valor umbral que se considera despreciable. 

Por último, la implementación aprovecha el poder de procesamiento de las GPU modernas utilizando la librería 
gráfica Direct3D 10. Los resultados obtenidos permiten la navegación en tiempo real de grandes extensiones de terreno, 
consumiendo poco procesamiento de CPU. 
 
 1. INTRODUCCION 

El desafío en la visualización de terrenos consiste en representar fielmente los detalles del terreno, manteniendo la 
fluidez de generación de imágenes necesaria para brindar animaciones con continuidad visual. Esto implica encontrar 
un punto de compromiso entre la granularidad (cantidad de puntos y polígonos) con la que se va a modelar un terreno y 
la velocidad con la que puede procesarse esa cantidad de datos para generar imágenes con la fluidez deseada. 

Las soluciones que se han propuesto para resolver el desafío siguen una misma línea de trabajo. Esta consiste en 
representar el terreno utilizando distintos niveles de detalle en diferentes regiones del mismo, con el fin de disminuir la 
cantidad de datos (o geometría) a dibujar. Estas soluciones son conocidas como algoritmos o técnicas de nivel de detalle 
o, en inglés, level-of-detail (LOD). 

Finalmente, el objetivo de este trabajo es presentar una técnica que resuelva el problema de la visualización de 
grandes extensiones de terreno. A continuación se muestran las ideas del diseño de una técnica que provee buenos 
resultados visuales de calidad y es eficiente en cuanto al procesamiento requerido. Además, el diseño tiene en cuenta las 
capacidades de las GPUs actuales (aquellas que responden al Shader Model 4.0 [1]), para lograr una implementación 
eficiente. 
 
 2. TÉCNICA DE RENDERIZADO PROPUESTA 

La solución presentada está basada en Geometry Clipmaps [2,3] y pretende agregarle la habilidad de analizar el 
error introducido por el uso de niveles de detalle. Esto es realizado subdividiendo cada grilla anidada en bloques o tiles. 
Luego, se decide si alguno de los bloques necesita ser refinado para garantizar una representación del terreno con error 
acotado (en inglés, error-bounded). 

A partir de Geometry Clipmaps, el terreno es representado usando un conjunto de grillas o parches centrados 
alrededor de la posición del observador. Cada parche representa una región del terreno con distinta resolución o nivel de 
detalle. El nivel más detallado es el nivel cero, donde el espacio entre los puntos de elevación de la superficie se 
encuentra en la máxima resolución. El intervalo de muestreo de un parche de un nivel L es 2^L veces el intervalo de 
muestreo de la máxima resolución disponible, para L = 0, 1, 2…. 

En lo que respecta a los recursos a utilizar, los datos de elevación de los vértices de cada parche serán cargados en 
una textura y muestreados en los programas de vértices. Como es realizado en Geometry Clipmaps, la actualización de 
las texturas se realiza de manera incremental utilizando la estrategia de acceso y direccionamiento toroidal. 

Sin embargo, esta representación no es suficiente, ya que no permite analizar la percepción de los errores de 
modelado para asegurar una representación con error acotado. Entonces, para agregar esta propiedad a la técnica 
presentada, se decide dividir cada parche en bloques. Estos bloques permiten analizar las características locales del 
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terreno dentro de cada parche, decidiendo si el nivel de detalle del parche es suficiente o no. 
Los errores de modelado o aproximación se introducen al representar una región del terreno con un nivel de detalle 

menor a la máxima resolución disponible. El máximo error de modelado de cada bloque, en un nivel de detalle 
particular, es una entrada necesaria para analizar si los errores de aproximación son perceptibles por el usuario. En 
tiempo de ejecución, tras calcular la menor distancia del observador al bloque y utilizando los parámetros de la 
visualización, se calcula el tamaño del error proyectado en píxeles. Finalmente, la aplicación es configurada definiendo 
la máxima cantidad de pixeles tolerables para el error proyectado (como se encuentra en coordenadas de la pantalla, en 
la bibliografía es llamado screen-space error). Este valor constituye un valor umbral con el cual se puede comparar. Si la 
proyección del máximo error de modelado de un bloque en pantalla excede el valor umbral, entonces esa región de 
terreno necesita ser representada con una resolución mayor. 

 
 3. RESULTADOS 

La implementación de la técnica descripta fue realizada para hacer uso de las funcionalidades provistas por las 
GPUs que responden al Shader Model 4.0 [1], utilizando la biblioteca gráfica Direct3D 10 [4]. 

La experimentación fue realizada sobre un terreno de referencia llamado “Puget Sound area”[5]. El mismo esta 
compuesto por una grilla regular de 16.385 x 16.385 puntos con un intervalo de muestreo de 10 metros.  

La ejecución de la implementación fue realizada en una PC, sobre sistema operativo Windows 7, con 2.8 GHz 
Intel® Core™2 Quad, 4 GB de memoria principal y una tarjeta de video Nvidia GeForce GTX 280 con 2GB de 
memoria de video. 

Tabla 1. Resultados de las cinco corridas ejecutadas. 

 Run 1 Run 2 Run 3 Run 4 Run 5 

Tiempo de Vuelo 132 seg. 189 seg. 180 seg. 166 seg. 140 seg. 

Cuadros Totales 10960 15545 13564 13118 12575 

Max. Frame Time 49.5 ms. 44.1 ms. 40.7 ms. 41.5 ms. 36.0 ms. 

Frame Time in 5-10 ms 49.91% 43.94% 37.14% 41.31% 49.46% 

Frame Time in 10-15 ms 24.80% 14.91% 31.21% 27.19% 29.11% 

El framework fue configurado para correr en una ventana fullscreen con una resolución de 1920 x 1080 píxeles. El 
campo de vista horizontal del observador utilizado es de 90 grados. La elección del valor umbral para los errores 
proyectados fue de 5 píxeles (0,5% de la resolución vertical). La Tabla 1 resume los resultados obtenidos tras ejecutar 
cinco corridas en las condiciones especificadas. Los cinco experimentos consistieron en un vuelo sobre el terreno a una 
velocidad de 340 metros por segundo. Se midió el tiempo insumido en la generación de cada cuadro durante un vuelo 
de entre dos y tres minutos. 

 
 4. CONCLUSIONES 

La solución desarrollada brinda una técnica de renderizado de terrenos apta para aplicaciones interactivas o tiempo 
real, como ser videojuegos o simuladores de vuelo. La misma no muestra distorsiones ni artefactos, brindando una 
representación visualmente exacta del terreno. 

La principal contribución de este trabajo es la presentación de una técnica que combina aspectos de las técnicas que 
pertenecen al estado del arte para brindar una solución sencilla y con un buen rendimiento. La técnica presentada está 
basada en Geometry Clipmaps, y resuelve la limitación que presenta Geometry Clipmaps para representar superficies 
con detalles de alta frecuencia sin introducir cambios en la superficie que sean notorios al usuario. Para esto, se opta por 
incorporar el análisis de la proyección del error de aproximación propio de las representaciones que utilizan nivel de 
detalle. La estrategia consiste en mantener acotado el error percibido por debajo de un valor que pueda considerarse 
despreciable. Para lograrlo, el análisis del error es realizado tras dividir las regiones del terreno en bloques, lo que es 
propuesto en las técnicas basadas en bloques, como Geometrical MipMaps [6]. 

Finalmente, la técnica es implementada utilizando software y hardware actuales, aprovechando las novedades útiles 
para optimizar la performance. Los resultados de los experimentos muestran un buen rendimiento de la técnica 
presentada. El poco tiempo de procesamiento de CPU y GPU que consume, permite que la técnica sea incorporada en 
un motor gráfico a ser utilizado para el desarrollo de aplicaciones interactivas. 
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1.. INTRODUCCIÓN

La motivación de este trabajo consiste en la búsqueda de patrones distintivos en las nervaduras de distintos
cultivares de soja, que permitan realizar el reconocimiento automático de los mismos aún si el resto de las
caracteŕısticas (forma, color y textura de las hojas) son similares. Es de esperar que, si las plantas en estudio
tienen caracteŕısticas fisiológicas diferentes, existan también diferencias en sus nervaduras, a pesar de que a
simple vista las hojas tengan la misma apariencia. Para el caso particular de los cultivares de soja, se encuentra
que las nervaduras presentan una gran variabilidad intra-clase (individuos del mismo cultivar) y una pequeña
variabilidad inter-clase (cultivares de soja distintos).

2.. METODOLOGÍA

2. 1.. Base de datos de imágenes

La base de datos utilizada está compuesta por 422 imágenes RGB provistas por el Instituto Nacional de
Tecnoloǵıa Agropecuaria (INTA, Oliveros, Argentina). La misma se encuentra dividida de la siguiente manera:
198 imágenes pertenecientes al cultivar 1, 176 del cultivar 2, y 48 del cultivar 3. Cada imagen corresponde a
una de las dos hojuelas primarias (pre-formadas en la semilla) de 211 plantas de soja. Se seleccionó trabajar
con estas hojuelas debido a que sus caracteŕısticas se encuentran menos influenciadas por el entorno y el medio
ambiente. No se utilizó ningún procedimiento qúımico ni biológico para realzar el contraste de las nervaduras.
Por el contrario, las imágenes se adquirieron a través de un procedimiento simple, rápido y económico: las hojas
se escanearon utizando un escáner estándar (Hewlett Packard Scanjet-G 3110).

2. 2.. Segmentación de nervaduras

Se trabajó con las imágenes en escala de grises, ya que el color no es una caracteŕıstica relevante al problema.
La segmentación de las nervaduras se realizó mediante la denominada Unconstrained Hit-or-Miss Transform

(UHMT) [1]. La UHMT es un operador morfológico útil para realizar template matching, permitiendo extraer
todos los ṕıxeles con un determinado patrón en la configuración de sus vecinos del foreground y del background.

Se calculó la UHMT sobre 5 versiones escaladas de cada hoja (al 100, 90, 80, 70 y 60%) para luego re-escalar
el resultado al tamaño original. Estos 5 resultados se combinaron mediante una suma para obtener una imagen
correspondiente a la UHMT combinada (caso 1). Por otro lado, se mantuvieron las tres UHMTs calculadas al 100,
80 y 60% y re-escaladas al tamaño original (caso 2: UHMT #1, UHMT #2 y UHMT #3, respectivamente). A
las 4 UHMTs se les realizó ajuste de contraste y umbralización local adaptativa para segmentar las nervaduras.
Las UHMTs del caso 2 permiten analizar nervaduras a diferentes escalas (distintos órdenes de nervaduras),
mientras que la UHMT combinada muestra detalles tanto de las nervaduras primarias como secundarias.

Sobre las nervaduras segmentadas (casos 1 y 2) se extrajo un patch de 100× 100 ṕıxeles de la región central,
dando un total de 4 patches por cada hoja. Sobre cada patch se midieron 39 caracteŕısticas morfológicas de las
nervaduras y las aréolas [2]. De esta manera se obtuvieron 156 features por hoja.

Para el reconocimiento se implementó Random Forests [3], un algoritmo reciente de ensemble que emplea un
conjunto de árboles no correlacionados como clasificadores individuales. Random Forests tiene un desempeño
comparable a los clasificadores más potentes del estado del arte, tales como boosting o las máquinas de soporte
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Cuadro 1: Resultados de la clasificación de cultivares de soja.

Número de features Cultivar 1 Cultivar 2 Cultivar 3 Accuracy promedio

156 66.67% 60.23% 10.42% 57.59%
10 65.15% 57.39% 27.08% 57.58%

Clasificación manual promedio (caso 1) 47.23% 35.76% 39.47% 41.56%
Mejor clasificación humana (caso 1) 68.29% 34.78% 53.85% 52.67%

Clasificación manual promedio (caso 2) 44.95% 42.78% 43.98% 43.94%
Mejor clasificación humana (caso 2) 48.08% 62.86% 38.46% 53.15%

vectorial, con la ventaja de estimar, además, la importancia de las variables de entrada [4]. Esta caracteŕıstica
se aprovechó en este trabajo para analizar también la relevancia de los rasgos morfológicos en la discriminación
de los distintos cultivares.

3.. RESULTADOS

Figura 1: Hojas de soja con sus nervaduras segmentadas
a partir de la UHMT combinada (cada columna corres-
ponde a un cultivar distinto).

La Figura 1 muestra 3 espećımenes de soja (uno
por cada cultivar) con sus nervaduras segmentadas.

Los porcentajes de acierto obtenidos usando el
conjunto total de 156 features se muestran en la
primera fila del Cuadro 1. Tal como se puede obser-
var, se obtuvo poco más del 60% de acierto para dos
de los tres cultivares. El tercer cultivar resulta ser el
más dif́ıcil de detectar.

La clasificación obtenida usando aquellos 10 fea-

tures más relevantes que no estuvieran fuertemente
correlacionados entre śı (coeficiente de Pearson menor
a 0.9; no detallados a causa del espacio reducido) se
muestran en la segunda fila del Cuadro 1. En este
caso, la detección del cultivar 1 disminuye levemente,
mientras que para el cultivar 2 se reduce en un 2.84%.
Sin embargo, el reconocimiento del cultivar 3 mejora
en un 16.66%. La selección de un número reducido
de features que no sean redundantes permite hallar
un conjunto pequeño de rasgos morfológicos que ca-
racterizan a cada uno de los tres cultivares.

También se incluyen en el Cuadro 1 los resultados
de clasificación obtenidos por 5 humanos entrenados
quienes manualmente clasificaron los mismos patches con nervaduras segmentadas utilizando la UHMT combi-
nada (caso 1) y los patches multiescala por hoja (caso 2). Se reporta tanto el promedio de aciertos entre los
3 cultivares como el mejor resultado humano. Como se puede observar, el accuracy promedio obtenido por el
método automático propuesto supera al manual para los casos 1 y 2.

4.. CONCLUSIONES

La identificación de cultivares de soja a partir de sus nervaduras es un problema de dif́ıcil solución, aún
para los humanos entrenados, quienes no encuentran patrones caracteŕısticos relevantes en las mismas. En este
trabajo, si bien la tasa de reconocimiento es relativamente baja, se obtiene un mejor resultado que el obtenido
mediante métodos manuales. Actualmente se están analizando nuevas estrategias de análisis y features a los
fines de mejorar el reconocimiento automático.
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 1. INTRODUCCIÓN

Actualmente  existen  variadas  metodologías  basadas  en  el  uso  de  radiación  ionizante  para  explorar  de  manera  no 
invasiva regiones dentro de pacientes, de modo que la información recavada sirva para asistir a la formulación del  
diagnóstico clínico [1]. Las capacidades y limitaciones de cada metodología depende estrictamente de los procesos  
físicos involucrados en la interacción entre la radiación y los tejidos irradiados. Por lo tanto, conociendo las propiedades  
de la radiación empleada y las características del material irradiado, es posible emplear teorías y modelos físicos para  
obtener una descripción analítica adecuada de los procesos que ocurren durante la formación de imágenes radiológicas.  
Un método de uso frecuente es la simulación Monte Carlo, la cual presenta la ventaja de arrojar resultados muy precisos 
inclusive en casos geométricos complejos, donde por lo general otras metodologías resultan impracticables.
En este trabajo se presenta una de las etapas de validación de una herramienta original, basada en simulación Monte  
Carlo, la cual  tiene como objeto describir y cuantificar procesos físicos involucrados en la formación de imágenes  
radiológicas, además de proveer una plataforma para realizar experimentación virtual de la performance de cada una de 
las diferentes técnicas, como radiografía digital, mamografía y tomografía [2]. La validación se realiza comparando con 
resultados  experimentales  obtenidos  en  la  línea  de  imágenes  por  rayos  X  del  Laboratorio  de  Investigaciones  e  
Instrumentación en Física Aplicada a la Medicina e Imágenes por Rayos X  (LIIFAMIRX), los cuales fueron adquiridos 
en condiciones geométricas y físicas similares a las de la simulación.
El modelo de transporte de radiación utilizado en la simulación está basado en el código PENELOPE [3]. El mismo se  
encuentra  integrado con  rutinas  y  algoritmos  propios  para  procesamiento  de  imágenes,  tales  como reconstrucción 
tomográfica, análisis, fusión y visualización 2D - 3D de los resultados. La comparación de resultados simulados con  
experimentales demuestra la viabilidad del método propuesto, tanto para los modelos físicos como para los algoritmos  
dedicados al procesamiento de imágenes.

 2. MÉTODOS

 2.1. Simulación de imágenes radiológicas

La rutina desarrollada permite computar la intensidad de flujo de partículas que atraviesan la muestra en cada región de  
interés.  El  conteo  se  implementa  por  medio  de  una  grilla  regular,  lo  cual  equivale  a  calcular  la  intensidad  I(i,j) 
transmitida en cada pixel (i,j) del detector virtual, considerado de eficiencia uniforme y unitaria. En la aproximación en 
que los efectos de dispersión puedan despreciarse, la relación que vincula las intensidades de flujo es:

                                                      

donde I0(i,j) representa la intensidad incidente en la posición del pixel  (i,j) en ausencia de la muestra,  Z es el espesor 
material que atraviesa la radiación que es detectada en la posición (i,j), Emin y Emax son las energías mínima y máxima 
del espectro de radiación incidente y µ(E) es el coeficiente de absorción a energía E, que da cuenta de las propiedades 
físicas de absorción del material de la muestra.

 2.2. Diseño y montaje experimental

Se diseño un setup de irradiación especial, como muestra la Figura 1, para comparar y convalidar el modelo de cálculo  
utilizando datos experimentales como referencia. La muestra consiste de una “escalera” homogénea de alumnio (Z=13) 
con regiones de 10 diferentes espesores, partiendo de 1mm hasta 10mm. El detector utilizado para la adquisición de 
imágenes experimentales fue un Flat Panel Varian PaxScan 2020+.
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Figura 1: Setup de irradiación utilizado tanto en la simulación como en la medición experimental.

 3. RESULTADOS

Una vez obtenidas las imágenes experimentales y simuladas (Figura 2), se procede a realizar comparaciones cualitativas 
y cuantitativas de las intensidades de flujo relativas obtenidas, comparando los valores de intensidad para cada espesor 
de la muestra estudiada, como se muestra en la Figura 3.

Figura 2: Radiografía experimental (izquierda) y simulada (derecha) de la muestra.

Figura 3: Comparación de intensidades de flujo relativo entre radiografía simulada y experimental.

 4. CONCLUSIONES

Los resultados obtenidos demuestran la viabilidad y precisión de la herramienta desarrollada para describir el transporte 
de radiación en aplicaciones de radiología.  La  convalidación definitiva requiere ampliar  el  rango de situaciones y 
configuraciones de irradiación considerados.
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 1. INTRODUCCIÓN 

En 1953, Watson y Crick publicaron un artículo proponiendo la estructura helicoidal del ADN que incluía una figura 

esquemática y para visualizar la compleja estructura construyeron un modelo mecánico [1,2]. 

¿Cuál ha sido la evolución de estos modelos - croquis 2D y modelo mecánico 3D - en más de medio siglo transcurrido? 

En cuanto al modelado molecular mecánico 3D, actualmente hay una variada oferta de kits comerciales del tipo esferas 

(átomos) y varillas (enlaces) construidos generalmente en plástico, pero el extraordinario desarrollo se ha producido en 

los modelos en 2D que simulan 3D, que ha permitido pasar de aquella figura esquemática del ADN a un modelo 

molecular digitalizado 3D con múltiples opciones de renderización, incluso visión estereoscópica sin grandes 

requerimientos de hardware y software. 

Para una dada sustancia, conocida su composición y estructura química, si además se conocen experimentalmente los 

parámetros conformacionales de la molécula, se puede obtener su modelo molecular digitalizado como una superficie 

tridimensional resultante de la intersección de esferas (átomos) y cilindros de poco diámetro (enlaces).  

Los primeros repositorios en internet de modelos moleculares digitales 3D (esferas y varillas) datan de mediados de la 

década de los años 90 [3] y en la actualidad hay una gran cantidad de ellos, algunos con varias decenas de miles de 

complejos modelos moleculares y la mayoría usan el formato de archivo .pdb [4]. 

Hay una abundante disponibilidad de software específico, tales como editores de moléculas, animadores, conversores de 

formato, y de diseño molecluar y predicción de propiedades que aplican campos de fuerzas basados en teorías como 

dinámica molecular y mecánica cuántica [5]. El desarrollo de software con la filosofía libre, ha permitido acceder 

libremente al código de programación sentando las bases de un acelerado y diversificado desarrollo que redunda en una 

excelente disponibilidad de software de visualización y modelado molecular de este tipo. Además, generalmente el 

software libre se consigue legalmente gratis, lo que permite su instalación tanto en máquinas individuales como en 

gabinetes para uso masivo con fines educativos.  

El Gabedit es un software de visualización y modelado molecular libre que además de las opciones de trabajo en 

entorno gráfico, posee un avanzado constructor de moléculas [6,7]. Para animar modelos moleculares 3D se ha 

desarrollado el Jmol, un visor Java de código abierto para estructuras químicas en tres dimensiones con prestaciones 

para compuestos químicos, cristales, materiales y biomoléculas. Es una miniaplicación interactiva para el navegador 

web, libre, gratis, en castellano, que se propagandiza como “el futuro de la visualización molecular está aquí” para 

“docencia primaria, secundaria, terciaria” [8]. El Jmol ofrece la opción de visión estereoscópica con lentes 3D anaglifo, 

dos elocuentes ejemplos de aplicación son: el Biomodel 3 y el repositorio RCSB. El Biomodel 3 contiene modelos 

animados con Jmol de glúcidos, lípidos, vitaminas, proteínas y ácidos nucleicos, y se considera como material de uso en 

la educación secundaria [9].  Por otra parte, el repositorio RCSB, probablemente el portal de macromoléculas biológicas 

más importante que nuclea a organizaciones de EEUU, Europa y Japón, tiene incluido en su página el Jmol para 

visualizar las macromoléculas [4].  

 2. DESARROLLO Y RESULTADOS 

Un caso de aplicación: Contaminantes Orgánicos Persistentes 

Los Contaminantes Orgánicos Persistentes (COP) son un grupo de compuestos considerados altamente tóxicos que 

provocan graves efectos sobre la salud humana y el medio ambiente. Por ello, se promovieron medidas de alcance 

mundial a través del Convenio de Estocolmo sobre COP, cuyo objetivo es proteger la salud humana, eliminando, y 

cuando esto no sea posible reduciendo, las emisiones y las descargas de los COP. La importancia y actualidad de este 

tema se evidencia en la continuidad de acciones concertadas mundialmente. El año pasado fue incluído el endosulfán en 

los COP y en Argentina ya se ha comenzado a tomar medidas a nivel provincial y nacionalmente para su erradicación 

total. A la fecha, los COP incluyen 22 sustancias; estrictamente algunas son familias de congéneres como el caso 

bifenilos policlorados, dioxinas y furanos.  

Nosotros estamos desarrollando un portal de COP que incluye una base de datos de modelos moleculares de bifenilos 

policlorados, dioxinas y furanos, construidos con Gabedit y animados con Jmol. Partiendo de los parámetros 
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conformacionales de las moléculas (distancias de enlace, ángulos planos y ángulos diedros) se calcularon las 

coordenadas de los centros atómicos de 209 bifenilos policlorados. Usando el Gabedit se obtuvieron los archivos de los 

modelos moleculares digitales 3D, se capturaron imágenes desde distintos puntos de vista y luego los modelos y las 

imágenes se alojaron en una base de datos [10,11]. Posteriormente se amplió la base de datos para incluir 75 dioxinas y 

135 furanos y se instaló en el sitio web la miniaplicación Jmol para animación de los modelos moleculares [12,13].  

En la Figura 1 se observa un bifenilo policlorado visualizado en la ventana de dibujo del Gabedit en la que se puede 

observar con claridad el ángulo diedro central que forman los dos anillos (C2-C1-C12-C13). Estos modelos moleculares 

digitales 3D han servido como eficaz apoyo para evidenciar la relación de este ángulo con la toxicidad debida al efecto 

dioxina. La Figura 2 muestra una dioxina visualizada con el Jmol con la opción visión estereoscópica “gafas rojo+azul” 

para observar con lentes anaglifo.  

 3. DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES 

Todos los programas de visualización en 3D sobre un dispositivo de salida en 2D aplican técnicas que incluyen el uso 

de perspectiva, escala, animación e iluminación. El Gabedit y el Jmol ofrecen múltiples opciones de renderización de 

las imágenes de los modelos moleculares, e interactividad que permite movimientos de traslación y rotación del modelo 

en el plano y en el espacio. Una de las técnicas más efectivas para simular una visualización en 3D es la del paralaje 

binocular basado en el uso de pares estereoscópicos; el visor Jmol, con opción activada de giro y visión estreoscópica, 

produce imágenes animadas de la molécula con una excelente sensación de tridimensionalidad. 
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Fig.2: Visualización estereoscópica de 

la 1,2,3,7 tetraclorodibenzo-p-dioxina 

usando el Jmol. 

Fig.1: Visualización con el Gabedit 

del bifenilo policlorado 126. 
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 1. INTRODUCCIÓN  

En el siguiente material se presenta la descripción breve de un sistema de segmentación de imágenes a partir de 

crecimiento de regiones desarrollado en lenguaje C# por las facilidades que ofrece en el diseño de prototipos. La 

segmentación subdivide una imagen en sus respectivas regiones u objetos  que la componen. En algunos casos es 

necesario hacer una segmentación en imágenes muy complejas en su composición (con fondo compuesto de muchos 

objetos), como consecuencia surgen problemas de selección de regiones compuestas por subregiones. En este proyecto 

se resuelve el problema de segmentar imágenes con fondos compuestos con poca variabilidad de colores. Para esto se 

aplica el método de limitar la región a segmentar y después se aplica la selección manual de puntos de regiones 

consideradas como fondo para, posteriormente, aplicar el método de crecimiento de regiones. Existen paquetes de 

software que facilitan la segmentación de imágenes que utilizan diversas técnicas, entre ellos se encuentran FIJI [1], 

ITK-SNAP [2] es una herramienta GUI  que combina la segmentación manual y semiautomática con conjuntos de nivel, 

TurtleSeg [3] una herramienta interactiva de segmentación de imágenes 3D, entre otros.  

 2. MÉTODOS 

El objetivo de la aplicación es segmentar regiones compuestas de una imagen. Para esto el sistema cuenta con módulos 

que, secuencialmente, realizan operaciones que obtienen los resultados deseados. Una vez cargada la imagen a la 

aplicación pueden aplicarse las operaciones correspondientes. 

 

 2.1. Módulo Selección libre 

Como su nombre lo indica, al activar dicho módulo (un botón en la aplicación) convierte el 

puntero de mouse en un lápiz con el cual, solo se puede dibujar en el área correspondiente a la 

imagen, se bosqueja la región a segmentar. El color de la línea es negativo de la imagen con la 

finalidad de diferenciar la selección libre (Fig. 1). Esto aparta una región del resto de la 

imagen, lo cual deja una imagen menos compleja en componentes del fondo.  

 

 2.2. Módulo Selección de semillas 

Este módulo se activa después de haber terminado la selección libre, el cual agrega a una matriz las posiciones de cada 

pixel seleccionado como parte del fondo (manualmente).  

 

 2.3. Módulo Crecer región 

El módulo crecer región contiene la parte que define la región que se desea segmentar. El algoritmo que se utiliza es el 

de crecimiento de regiones [4, 5]. Para definir la selección de los pixels, se toman 

en cuenta dos propiedades, el nivel de Intensidad de la imagen y el nivel de cada 

color en el canal RGB (Red, Green and Blue). Dado un pixel  p(x, y), se definen 3 

vecindades relativas a p: 

V1 (p) = {(x + 1, y), (x − 1, y), (x, y + 1), (x, y − 1)} 

V2 (p) = {(x + 1, y + 1), (x + 1, y − 1), (x − 1, y + 1), (x − 1, y − 1)} 

V3 (p) = V1(p) ∪ V2(p) 

 

Eligiendo V3 se tiene una mejor precisión en cuando al recorte de detalles de bordes 

de la región que se desea segmentar (Fig. 2).  

Para iniciar la selección se obtiene una muestra de los 9 pixels, tomando en cuenta que el pixel semilla sea seleccionado 

en un área representativa de una región del fondo, se obtiene el promedio independiente de cada uno de los canales (R, 

G y B), esto para obtener el nivel de saturación de cada color en la región. Después se obtiene el nivel de Intensidad de 

dicha región de 9 pixeles. Para agregar un pixel que pertenece a la región descrita anteriormente, se inicia la siguiente 

(x-1, y-1) (x, y-1) (x+1, y+1) 

(x-1, y) (x, y) (x+1, y) 

(x-1, y+1) (x, y+1) (x+1, y+1) 

Fig. 1 Ejemplo de color 
de selección libre. 

Fig. 2 Vecinos que se analizan para 
ser agregados a la cola. 

I7-01
Typewritten Text
5ta. Escuela y Workshop Argentino en Ciencias de las Imágenes - ECImag 2012, pp. 23-24

I7-01
Typewritten Text
23



comparación: Sea p (x, y) un pixel con componentes C[i] = {R, G, B} y M(C[i]) el promedio total de saturación en el 

canal i en la región de 9 pixeles, con un nivel de Intensidad NI((M(R) +M( G) + M(B)) / 3). Dado un pixel vecino V(x’, 

y’) de la región con la propiedad de nivel de intensidad NI’ y sus componentes RGB, este pertenece a la región si se 

cumple: 

 

|V(x’, y’, R)-M[R]| <= sr  & | V(x’, y’, G)-M[G]| <= sg  &   | V(x’, y’, B)-M[B]| <=  sb  & |NI’ - NI| <= NIreg  

 

Donde sr, sg, sb y  NIreg son errores ajustables (positivos que corresponden al error aceptado en cada componente RGB 

y el nivel de intensidad, respectivamente) dependiendo de la imagen. De esta manera se obtienen dos parámetros muy 

importantes para segmentar regiones casi similares en algunos canales. Por ejemplo, si un pixel vecino al calcularle los 

parámetros anteriores, este no cumple con una de las condiciones anteriores, es decir, que un canal de RGB sea idéntico, 

o incluso dos canales, no se podrá agregar como parte del fondo (Fig. 4). 

 

 2.4. Módulo Separar imagen 

Este módulo utiliza un algoritmo parecido al de crecimiento de regiones, pero tomando en cuenta solo los pixels que no 

están marcados como fondo. De esta manera, copia la región bosquejada a la misma posición (x, y) del otro contenedor 

de la aplicación.  

 3. RESULTADOS 

Como se mencionó en anteriormente, el objetivo de la aplicación es segmentar regiones compuestas, el resultado 

obtenido es dicha región (Fig. 3, Fig 4). 

 

Fig. 3 A la izquierda de la figura se muestra la 

entrada con fondo compuesto por tonos con 

gradiente. A la derecha se muestra la región 

compuesta segmentada. Sin perdida de detalles finos 

como las líneas delgadas de la imagen.  

 

 

 

 
Fig. 4 A la izquierda de la figura se muestra la 

imagen de entrada con fondo con pixels de 

propiedades similares en el canal G de RGB, pero 

debido al ajuste en el error en la aceptación de 

pixeles vecinos se obtiene muy buen resultado que 

se puede ver a la derecha. 

Dichas imágenes fueron probadas obteniendo resultados muy pobres en Gimp [6] utilizando la herramienta  varita mágica.  

 4. CONCLUSIONES 

La segmentación de imágenes es un problema del procesamiento de imágenes que aún no se ha podido optimizar en 

cuanto se trata de imágenes más complejas. En ocasiones se requiere segmentar una imagen sin perder detalles o 

propiedades de color, con lo cual un pre-procesamiento (levantamiento de bordes o segmentación 

automática no son  de gran ayuda, en un editor de imágenes). Con esta aplicación las imágenes 

segmentadas no pierden ninguna propiedad. Cabe mencionar que los actuales programas como 

Photoshop, Gimp y otros que incluyen la herramienta de segmentación o selección por crecimiento 

de regiones no pueden segmentar regiones completas, para hacerlo el usuario tiene que borrar 

manualmente regiones consideradas como fondo lo cual es una tarea poco agradable y que requiere 

de mucho tiempo. Por otro lado, a pesar de la precisión que se tiene en la segmentación en esta 

aplicación, existen regiones (que se desean segmentar) de imágenes cuyos componentes RGB o 

incluso la intensidad son iguales a las de las regiones del fondo. En dichas imágenes la aplicación 

presenta error, ya que selecciona como fondo parte de la región a segmentar (Fig. 5).  
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Fig. 5 Error en 
segmentación  
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1.. INTRODUCCIÓN

La segmentación de imágenes médicas es un problema particular dentro del procesamiento digital de imáge-
nes. En esta área, debido a la existencia de equipamientos de adquisición en 3 dimensiones, se ha tornado
fundamental el desarrollo de técnicas de segmentación tridimensionales (3D). El interés del trabajo es crear una
herramienta para llevar a cabo la segmentación volumétrica de órganos en estudios de diagnóstico por imágenes
de Resonancia Magnética (RM) de manera precisa y con la mı́nima intervención de un especialista. Con los
resultados, se generarán modelos geométricos para realizar simulaciones f́ısicas con el fin de analizar estrategias
prequirúrgicas para la condición del prolapso de los órganos pélvicos femeninos.
Presentamos la herramienta para segmentación 3D mediante una técnica h́ıbrida, como en [1], la cual incluye
crecimiento de regiones [3] y superficies activas [4], en este caso implementado como extensión de la biblioteca
open-source de procesamiento de imágenes médicas ITK[2].

Volumen RM

Crecimiento
de Regiones

Imagen
a Malla

Suavizado
de Mallas

Superficies
Activas

Órganos

Figura 1: Proceso de Segmentación - Ejemplo: vejiga en estudio de RM

2.. MÉTODO

El procedimiento contempla varias etapas, comprendidas en filtros, aprovechando todas las herramientas
provistas por la biblioteca open-source de procesamiento de imágenes médicas ITK. Esta provee facilidades
para implementar nuevas técnicas de segmentación 3D de manera eficiente ya que, por ejemplo, permite leer el
formato estándar de imágenes médicas DICOM, brinda estructuras de datos de alto nivel como mallas, tiene
soporte multi-thread y por sobre todo posee un modelo arquitectónico en pipeline el cual es muy apropiado para
la tarea.
En ITK, las unidades de procesamiento se agrupan en filtros. ITK brinda implementaciones de diversas técni-
cas de segmentación, sin embargo como utilizamos variaciones de las técnicas estándares hemos programado
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nuevos filtros. En nuestra herramienta, implementamos los siguientes filtros: crecimiento de regiones: a partir
de semillas provistas por el especialista se buscan vecinos que cumplan con un criterio de aceptación robus-
to a imágenes con ruido y de esta manera se obtiene una región de interés conformada por vóxeles; un filtro
generador de mallas de superficie (puntos y triángulos): a partir del paso anterior se colocan 4 vértices y 2
triángulos por cada cara en el borde de la región de interés conformando una malla cerrada de superficie; un
filtro taubin [5] de suavizado de mallas: iterativamente se quitan los detalles finos de la malla; y finalmente el
filtro de superficies activas: los puntos de la malla evolucionan según una ley dinámica que contempla diferentes
fuerzas como tensión y curvatura de la malla y fuezas dependientes de caracteŕısticas de la imagen.

3.. RESULTADOS

La herramienta se utiliza principalmente para segmentar órganos pélvicos femeninos en estudios de RM. En
la figura 1 se presentan las etapas y los resultados parciales luego de la aplicación de cada filtro. La salida del
crecimiento de regiones es una imagen volumétrica segmentada con la cual se genera una malla triangular de
superficie. Esta malla no es suave, por lo tanto se suaviza mediante un filtro de Taubin [5] para finalmente poder
utilizar la técnica de superficies activas. En la figura 2 se presentan diferentes vistas del resultado del proceso
de segmentación sobre el estudio original del paciente.

4.. CONCLUSIONES

Figura 2: Corte Axial, Sagital; Coronal y Vista 3D. Resultados:
Vejiga (amarillo), Recto(rojo).

En este trabajo se presenta una herra-
mienta de segmentación en 3D implementa-
da sobre la biblioteca ITK. La arquitectu-
ra inherente permite separar cada etapa de
procesamiento en un filtro, con lo que cada
cual se implementa de la manera más ópti-
ma aprovechando la potencia de la bibliote-
ca. Además, es muy versátil ya que fácilmen-
te se puede variar el esquema de procesa-
miento intercalando nuevos filtros en el pipe-
line.
Se muestra un ejemplo de segmentación realiza-
do con la herramienta dando buenos resultados
en la segmentación de órganos pélvicos femeni-
nos en estudios de RM.
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 1. INTRODUCCION 

La diabetes es una patología que presenta una curva de ascenso sostenida en el tiempo por lo cual es considerada la 

enfermedad del nuevo siglo. Actualmente, según la Federación Internacional de Diabetes (IFD), existen más de 366 

millones de personas enfermas de las cuales el 50% desconocen su condición dado que se trata de una enfermedad, con 

frecuencia, asintomática [1]. La diabetes puede causar anormalidades en la retina (retinopatía diabética), riñones 

(nefropatía diabética), y sistema nervioso (neuropatía diabética). Una detección prematura de exudados duros y 

algodonosos podría prevenir la ceguera. Sin embargo, debido a la alta variabilidad local de contraste y luminancia en 

las imágenes de fondo de ojo, las propuestas de segmentación automática disponibles en la bibliografía, presentan un 

gran margen de error. En este trabajo se presenta un nuevo método automático, aplicando Morfología Matemática 

Color, para la segmentación de exudados duros y algodonosos en imágenes de fondo de ojo con el fin de asistir al 

experto en el diagnóstico de esta enfermedad. La Morfología Matemática Color permite utilizar la información de color 

logrando una segmentación más eficiente, con menor error y de manera automática.  

 
 2. MÉTODOS 

La Morfología Matemática (MM) es una teoría basada en conceptos de geometría, álgebra y teoría de conjuntos, 

propuesta originalmente para caracterizar propiedades estructurales de diversos materiales. Esta teoría, aplicada al 

procesamiento de imágenes, permite analizar la forma, tamaño y orientación de objetos en una imagen. La MM ha sido 

ampliamente definida y estudiada para imágenes binarias y en niveles de gris [2-4]. Sin embargo, en el dominio de las 

imágenes color, aún no se ha formalizado esta teoría, dado que no existe una extensión natural que permita definir los 

operadores básicos en este nuevo dominio. A continuación se propone una forma de abordar este problema asumiendo 

la existencia de un reticulado completo definido sobre un espacio color. 

Una imagen en color puede ser modelada como una función 2 3
: ff D ⊂ → ℑ ⊂� �  

donde ℑ representa un espacio 

de color. El procesamiento morfológico de imágenes en color suele hacerse desde dos puntos de vista: el procesamiento 

marginal y el procesamiento vectorial. El procesamiento marginal consiste en aplicar los operadores morfológicos 

definidos para imágenes en niveles de gris a cada una de las componentes cromática de la imagen. En el tratamiento 

vectorial se utiliza la teoría de reticulado completo y por lo tanto es necesario definir un orden sobre el subconjunto ℑ 
de 3
� . Considerando el orden canónico en el espacio cromático ℑ el procesamiento marginal es un caso particular del 

procesamiento vectorial. Por lo tanto, estableciendo un orden apropiado sobre el espacio de color ℑ  es posible dar una 

definición general de los operadores básicos, erosión y dilatación, para imágenes color.    

Sea 3ℑ ⊂ �  un espacio de color y ℑ≤  un orden que dota a ℑ  de una estructura de reticulado completo. El espacio de 

funciones 2 3:
f

f D ⊂ → ℑ ⊂� � con el orden ≤ definido como: 2 3
, :f g D ⊂ → ℑ ⊂� � , f g≤  

si y sólo sí 

( ) ( )f x g x x Dℑ≤ ∀ ∈ , tiene estructura de reticulado [2-5]. Esto permite definir las operaciones básicas erosión y 

dilatación de una imagen color 2 3:
f

f D ⊂ → ℑ ⊂� �  
por un elemento estructurante B , respectivamente, como: 

( ) { }infB s
s B

f fε τℑℑ
≤≤

∈
= �

 
y ( ) { }sup

B s
s B

f fδ τℑℑ
≤≤

−
∈

= �

 
siendo 2 2:sτ →� �  la función traslación según el elemento 

2
s ∈� ( )s x x sτ = + . 

Es importante tener presente que la erosión y dilatación de una imagen en color dependerá fuertemente del orden 

establecido en el espacio cromático, por lo tanto, no tienen un único significado como en el caso de imágenes binarias e 

imágenes en niveles de gris. Si el orden establecido no es un orden total, el ínfimo y el supremo no necesariamente son 

mínimos y máximos respectivamente, pudiendo aparecer falsos colores en la imagen resultado de aplicar una erosión o 
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dilatación, es decir, colores que no estaban en la imagen original. Cuando el orden fijado en el espacio cromático es 

total los ínfimos y supremos son mínimos y máximos respectivamente, y por lo tanto no aparecen falsos colores al  

aplicar las operaciones básicas. 

Una vez definidos los operadores básicos en el dominio de imágenes color se puede definir el filtro morfológico 

apertura de manera análoga a la MM en niveles de gris [2-4]: 

La apertura morfológica de una imagen color f  por el elemento estructurante B  es definida por:  

( ) ( )( )B B Bf fγ δ εℑ ℑ ℑ
≤ ≤ ≤=

 
Considerando el orden lexicográfico para definir los 

operadores morfológicos color [6], el método propuesto para 

la segmentación automática de exudados duros y algodonosos 

se puede resumir en 5 etapas. 

Etapa 1: En la Figura a se puede observar que los exudados 

presentan un color claro (áreas blanco-grisáceas) con respecto 

al fondo. Esta característica hace que al aplicar el operador 

morfológico apertura, definido para imágenes color,  se 

eliminen los exudados más pequeños que el tamaño del 

elemento estructurante inicial. Si se aplica este operador 

nuevamente, aumentando el tamaño del elemento 

estructurante, se eliminan los exudados de mayor tamaño. 

Continuando con este proceso n veces, se obtendrá solamente 

el fondo de la imagen (ver Figura b). 

Etapa 2 - Si restamos a la imagen original la imagen obtenida 

en la etapa anterior, se obtiene una nueva imagen donde se 

destacan los exudados (Ver Figura c).  

Etapa 3 – De la imagen RGB obtenida en el paso anterior, 

puede verse que la información relevante se encuentra en el 

plano verde. Se binariza esta componente tomando como valor 

umbral el 95% del valor modal del histograma de la imagen 

(Ver Figura d). 

Etapa 4 - En esta etapa se aplica el algoritmo de Canny para la detección de bordes [7]. 

Etapa 5 - Finalmente para visualizar los resultados se superpone a la imagen original la imagen obtenida en la etapa 

anterior (Ver Figura e).      

 

 3. RESULTADOS Y COCLUSIONES 

Para la validación del método propuesto se utilizaron las bases de datos diaRetdB0 y  diaRetdB1, (Diabetic Retinopathy 

Database and Evaluation Protocol) [8-9]. Estas bases de datos facilitan los estudios comparativos de la segmentación de 

las diferentes estructuras que componen la retina y algunos de los signos oculares de la retinopatía diabética como 

exudados duros y exudados algodonosos. Para evaluar la performance del método propuesto se utilizó el “groundtruth” 

de exudados, el cual consiste en la opinión de cuatro profesionales que establecen las zonas correspondientes que 

encierran exudados en la retina.  Se obtuvieron niveles de confidencia de 0.9 y precisiones de alrededor del 83% (Ver 

Figura f). 
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 1. INTRODUCCION 

La segmentación de tumores en imágenes de resonancia magnética (MRI) tridimensionales es una práctica muy 

difundida en la radioterapia oncológica, dado que permite al profesional médico realizar mejores diagnósticos o evaluar 

la respuesta del paciente a determinadas terapias. Entre las diversas estrategias utilizadas en la bibliografía, las más 

simples y robustas para este tipo de aplicaciones son las basadas en crecimiento de regiones [1, 2]. Estos algoritmos son 

inicializados mediante la selección manual de un 

conjunto de puntos iniciales, o semillas, ubicadas 

sobre la región de interés, e incorporan 

progresivamente aquellos vóxeles que satisfacen 

un determinado criterio de crecimiento. En un 

trabajo previo se ha considerado la utilización 

del promedio de intensidades de las semillas 

como información característica de la región [3],  

incorporando a ella los puntos que cuentan con 

una proporción p de vecinos cuyo valor de intensidad difiere en un máximo t respecto de la media de la región. 

En este trabajo se propone un algoritmo de crecimiento de regiones en dos etapas basado en información de texturas. 

Inicialmente los parámetros son configurados de manera restrictiva, a los efectos de obtener una región aproximada a la 

real. Posteriormente se colecta la información de esta región para inicializar nuevamente al algoritmo, esta vez con 

parámetros más flexibles, lo que permite refinar el volumen obtenido (Fig. 1). 

 

 2. MÉTODO 

El método propuesto contempla la utilización de indicadores calculados a partir de matrices de co-ocurrencia [4]. 

Las mismas registran de qué manera se interrelacionan las intensidades de gris de los vóxeles en los entornos analizados 

en la dirección de un vector de desplazamiento d dado. Sobre estas matrices es posible calcular un conjunto de 

descriptores que registran alguna característica 

particular de la textura subyacente. El modelo 

aplicado en este trabajo utiliza un refinamiento 

propuesto en [5], que permite registrar en la 

matriz la información volumétrica de la 

textura. 

El esquema de trabajo cuenta con dos 

etapas. La primera es inicializada de manera 

manual por el usuario, seleccionando semillas 

dentro de la zona del tumor e incorporándolas 

a una lista L. Posteriormente, se calcula el 

valor característico de la textura de la región, 

que consiste en el promedio del valor del 

indicador elegido sobre esos puntos iniciales. 

El algoritmo progresa extrayendo cada vóxel 

de L e incorporando aquellos que cuentan con 

una proporción p de vecinos cuyo valor de 

indicador difiere del valor característico de la 

región como máximo en una cantidad t, y se incorporan sus vecinos próximos a L. El método se detiene cuando no 

existen más puntos en L. El conjunto de vóxeles incorporados constituye una región volumétrica que se aproxima, 

 

Figura 1: Etapas del método propuesto. 

 

Figura 2: Vistas Axial, Sagital, Coronal y tridimensional de la región 

segmentada (rojo), superpuesta sobre el volumen de referencia 

(verde). 
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aunque posiblemente no lo suficiente, al tumor. Para mejorar el resultado obtenido se inicializa un nuevo proceso de 

crecimiento, denominado push, en el que se utilizan como semillas los vóxeles que recubren a la región de interés, y se 

ajustan los parámetros p y t de acuerdo a un nuevo radio w de análisis (más pequeño) utilizado para el cálculo de la 

matriz de co-ocurrencia. El resultado obtenido es un volumen mucho más cercano al del tumor. 

 

 3. RESULTADOS 

El algoritmo propuesto fue aplicado sobre imágenes de MRI cerebrales artificiales generadas con TumorSim [6], y 

las regiones obtenidas fueron comparadas respecto al volumen de referencia utilizando los indicadores de calidad 

propuestos en [7]: el factor Q representa la calidad de la región segmentada, y se obtiene como el cociente entre la 

intersección de esta región con la de referencia y la unión de ambas; mientras que Q+ representa la proporción de falsos 

positivos (vóxeles que fueron incluidos en la región segmentada pero en el volumen de referencia no están incluidos) y 

Q- la de falsos negativos (puntos que no fueron incluidos a la región pero que están incluidos en el volumen de 

referencia). Los descriptores de textura utilizados fueron la Varianza (que registra la variabilidad de los grises en el 

entorno) y la Suma Promedio (que mide el promedio de co-ocurrencias de gris en la región), obtenidos a partir del 

promedio que cada uno toma sobre matrices de co-ocurrencia calculadas en las direcciones canónicas, en entornos de 

radio 4. En la Tabla 1 se presentan los valores de calidad obtenidos luego de la etapa inicial de la segmentación y del 

push de refinamiento. Según puede observarse, la etapa de push permite mejorar notoriamente los resultados obtenidos 

por el algoritmo. En la Fig. 2, por otro lado, se presentan las vistas sagital, axial y coronal del volumen obtenido para la 

segmentación de un tumor cerebral, utilizando la varianza, superpuesto con el volumen de referencia y la MRI original.  

 

Tabla 1. Factor de calidad Q y proporción de falsos positivos Q
+
 y negativos Q

-
 de las regiones segmentadas respecto al 

volumen de referencia. 

 

Varianza Suma Promedio 

Etapa 1 

t=5500, p=0.4, w=4 

Push 

t=6000, p=0.3, w=3 

Etapa 1 

t=40, p=0.55, w=4 

Push 

t=10, p=0.5, w=3 

Q 0.52 0.92 0.78 0.87 

Q
+
 0.00 0.04 0.01 0.12 

Q
-
 0.48 0.04 0.21 0.01 

 

 4. CONCLUSIONES 

En este trabajo se presentó un algoritmo de crecimiento de regiones para la segmentación de tumores en MRI 

cerebrales basado en indicadores de textura calculados sobre medidas estadísticas de segundo orden. Los resultados 

preliminares obtenidos sobre imágenes artificiales muestran un comportamiento altamente aceptable del algoritmo para 

la recuperación de las estructuras de interés, con una intervención del usuario mínima. En un futuro se pretende utilizar 

las regiones volumétricas obtenidas para inicializar otros algoritmos que permitan refinar los resultados con una 

precisión subvóxel y la aplicación del esquema completo sobre imágenes reales. 
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 1. INTRODUCCION 

A menudo las imágenes digitales contienen imperfecciones debidas a diversas causas, por ejemplo en ocasiones las 
imágenes satelitales contienen franjas negras que dificultan la correcta interpretación de las mismas. También existen 
pinturas que contienen grietas o rajaduras que nos presentan un problema similar: Nuestro propósito es reconstituir la 
imagen original, eliminando los valores totalmente negros (RGB = (0,0,0) ). 

En nuestro trabajo presentamos dos alternativas de solución al problema de 
reconstrucción de imágenes digitales, ambas basadas en la teoría de la 
difusión anisotrópica  del calor, gobernada por una ecuación clásica de la 
física (Ec. 1). 

Además se exponen los resultados obtenidos junto con una comparación entre ambos tipos de algoritmos, finalizando 
con un análisis de posibles mejoras y aplicaciones de los mismos.  

 2. MÉTODOS 

En nuestro trabajo se utilizaron básicamente dos métodos, primeramente se utilizó la ecuación de difusión del calor en 
su versión isotrópica y anisotrópica. Se realizaron pruebas basadas en  el libro de referencia [1] y el trabajo publicado de 
referencia [3].  

Posteriormente se continuó el estudio con un método Ad Hoc de “arrastre” de información desde regiones sanas hacia 
regiones dañadas dentro de la imagen. 

Se finalizó el estudio haciendo una comparación entre los distintos resultados obtenidos por ambos métodos. 

 3. RESULTADOS 

Los resultados obtenidos son la restauración de imágenes dañadas. Los daños restaurados son manchas de color negro 
en diversas formas y distribución, bien sean pequeños puntos o gruesas líneas. 

 

 

 

 

 

 

 

ttt IIdivI ∆=∇= )(  
Ec. 1: Evolución del calor en 

derivadas parciales 

 
Fig. 1: Rostro restauración 
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 4. CONCLUSIONES 

En nuestro trabajo se pude apreciar que la restauración de imágenes es un tema sumamente complejo, y que permite ser 
abordado desde distintos puntos de vista. Hasta el momento, hemos probado algunas de las ideas que nos han ido 
surgiendo a medida que nos adentrábamos más en el tema. 

Si bien estamos más que conformes con los resultados obtenidos y de cómo fuimos evolucionando, somos conscientes 
de que son soluciones simples o rudimentarias en comparación con lo que es capaz de hacer un ser humano, por lo que 
creemos que el tema da para mucha más investigación y que aún estamos muy lejos de lograr resultados plenamente 
satisfactorios. 
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Algoritmo de reconstrucción tomográfica dedicado a un tomógrafo
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1.. INTRODUCIÓN

El valor de la información que puede extraerse a partir de imágenes por contraste de absorción de rayos
X resulta de gran importancia en variados campos de investigación y aplicación. A partir de esta información
puede caracterizarse de manera muy precisa la morfoloǵıa, estructuras internas y propiedades f́ısicas varias, y en
el campo médico representa la herramienta fundamental para establecer fehacientemente el diagnóstico cĺınico.

Este trabajo presenta resultados obtenidos en el Laboratorio de Investigaciones e Instrumentación en F́ısica
Aplicada a la Medicina e Imágenes por Rayos X (LIIFAMIRX) de la Universidad Nacional de Córdoba. Los
sistemas de comunicación y control de hardware, los algoritmos de adquisición de datos, el procesamiento de
las imágenes, aśı como las técnicas de reconstrucción tomográfica y visualización volumétrica fueron comple-
tamente desarrollados para adaptarse espećıficamente a la ĺınea de tomograf́ıa de alta resolución. Se muestran
algunos resultados y la caracterización preliminar de los métodos implementados para la reconstrucción tomo-
gráfica evaluando la calidad de la reconstrucción virtual 3D en función de los parámetros de la adquisición,
caracteŕısticas de la muestra, y algoritmos matemáticos de procesamiento.

2.. MÉTODO

2. 1.. Diseño y montaje experimental de la ĺınea de tomograf́ıa de alta resolución

Los datos fueron adquiridos en la ĺınea integral de imágenes por rayos X del LIIFAMIRX , para prestaciones
de alta performance en tomograf́ıa de muestras biológicas e industriales. La muestra es colocada en un porta-
muestra con 3 grados de libertad controlados automáticamente por el sistema de control de posicionamiento. En
el proceso de adquisición puede modificarse la fuente de rayos X e incluirse accesorios ópticos para conformar
el haz de rayos X. La detección consiste de un sistema electrónico procesador de pulsos y un arreglo bidimen-
sional de tipo panel flat de 20cm de lado y alta resolución (200µm) con sensibilidad optimizada para el rango
energético de operabilidad. El equipamiento en su totalidad fue diseñado, construido y montado completamente
en el LIIFAMIRX . El sistema automatizado de adquisición y procesamiento consiste de un software integral
desarrollado en plataformas C++ y MatLab, y está compuesto por tres módulos principales, uno dedicado a la
comunicación, control y adquisición de datos, otro a la reconstrucción tomográfica y el tercero se ocupa de la
visualización tridimensional en varias modalidades.

2. 2.. Adquisición de datos y algoritmo de reconstrucción tomográfica

La formación de la imagen es fuertemente dependiente del setup experimental, principalmente de la fuente de
rayos X (composición espectral, tamaño y divergencia) y del sistema de detección [2]. La integración adecuada
de diversas técnicas de adquisición con algoritmos matemáticos de procesamiento y visualización espećıficos,
permite optimizar la información relevante extráıda de una muestra. La técnica de tomograf́ıa computada
revela las variaciones volumétricas del coeficiente de absorción de la muestra estudiada, permitiendo detectar
estructuras internas. Esta técnica consiste en generar una imagen tridimensional digital obtenida a partir de
una cantidad de imágenes planares correspondiendo a proyecciones radiográficas del objeto a diferentes ángulos
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[1]. Para cada corte bidimensional del objeto, al que llega una intensidad de haz I0, se genera una imagen
por transmisión de rayos X de intensidad I. La distribución de intensidad detectada está relacionada con la
distribución local de atenuación del haz dentro del objeto F (i, j) por medio de:

G(s, θ) = log
[

I

I0

]
= TR F (i, j) (1)

donde TR indica la transformada de Radon, θ es el ángulo de la proyección y s representa la dirección perpen-
dicular al eje óptico del haz. A partir de aqúı, el proceso de reconstrucción tomográfica consiste, esencialmente
en hallar F (i, j) utilizando métodos de transformada inversa. En la literatua existen variados algoritmos de
reconstrucción 3D que pueden ser usados, como por ejemplo, reconstrucción de Fourier, Linogram, Layergram
Filtrado. En este trabajo, el método elegido fue el de retroproyección filtrada, con el filtro de Shepp-Logan [1].

3.. RESULTADOS

Figura 1: Fotograf́ıa (arriba) y reconstrucción 3D

(abajo) de una vértebra humana obtenida en el

LIIFAMIRX .

Se utilizaron fantomas espećıficos con el objeto de carac-
terizar la performance de los algoritmos de reconstrucción y
procesamiento, identificando estructuras de un mismo mate-
rial, comparando las dimensiones de los objetos y estudiando
la resolución espacial de las imágenes 3D. Se evaluaron las
limitaciones geométricas de la reconstrucción, colocando un
mismo objeto en diferentes posiciones y orientaciones relati-
vas al eje de rotación. Se estudió el poder de resolución en la
escala de grises a partir de las intensidades relativas al medio
circundante considerando diferentes materiales y espesores.
Además, se consideró la cantidad de proyecciones y filtros
utilizados en la reconstrucción como parámetros de calidad.
A modo de ejemplo, se muestra a continuación resultados
correspondientes a investigaciones sobre la detección y car-
acterización de osteoporosis de tejido óseo humano, como
muestran las figuras 1 y 2.

Figura 2: Visualización volumétrica con cortes para acceder a las estructuras internas.

4.. CONCLUSIONES

Las reconstrucciones 3D obtenidas demuestran la gran capacidad y potencial del instrumental y sistemas
asociados de la ĺınea de tomograf́ıa de alta resolución de LIIFAMIRX . Los algoritmos de reconstrucción tomo-
gráfica y visualización 3D cumplen satisfactoriamente con el objetivo de obtener la información deseada de la
muestra bajo estudio. En las muestras analizadas se comprobó que las dimensiones y proporciones reales de
los objetos se conservan, independiente de la orientación y posición relativa al eje de rotación, como aśı tam-
bién se reconocen y reconstruyen adecuadamente diferentes materiales de escaso contraste respecto al medio
circundante. La formación de artefactos pone en evidencia la importancia de compatibilizar la geometŕıa de
irradiación respecto a los métodos de reconstrucción 3D para implementar mecanismos realistas y precisos en
condiciones de aplicarse en situaciones prácticas.
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 1. INTRODUCCION 

Un gran número de personas padecen disfunciones visuales severas sin llegar a ser completamente ciegos (baja visión). 

La OMS define baja visión como: "pérdida de agudeza visual (AV) y/o campo visual (CV), que incapacita para la 

realización de tareas de la vida diaria, incluso tras un tratamiento y/o corrección refractiva convencional”. Pacientes con 

reducción severa del CV, presentan una movilidad disminuida (no logran evitar obstáculos o identificar defectos del 

terreno de manera efectiva). Si la visión periférica está intacta pero la AV se encuentra comprometida, la realización de 

actividades que necesitan alta agudeza visual (como leer, escribir, coser, etc.) se ven seriamente afectadas. Mediante el 

empleo de elementos ópticos y sistemas electrónicos (magnificadores de imágenes, circuito cerrado de TV, etc.), es 

posible brindar un cierto grado rehabilitación visual a estos pacientes. El acceso a dichos dispositivos es generalmente 

restrictivo debido a su alto costo, y no siempre brindan un beneficio sustancial al paciente. En general, sólo compensan 

una de las deficiencias y no se adaptan a la evolución temporal de la patología. En este trabajo se presenta el desarrollo 

de un dispositivo de rehabilitación visual, capaz de mejorar la calidad de vida de personas con disfunciones visuales 

severas. El sistema es reconfigurable, portátil y de bajo costo, capaz de adquirir y procesar imágenes en tiempo real, 

efectuar un realce selectivo de la información visual y mapear dicha información en un patrón de estimulación 

apropiado. El software se basa en plataformas libres (open-source) y está lo suficientemente modularizado como para 

permitir una rápida adaptación a nuevos dispositivos embebidos o librerías, y un efectivo rediseño ajustando la 

plataforma a la evolución de la patología del paciente. 

 

 2. MÉTODOS 

 2.1. Implementación hardware 

La plataforma desarrollada consta de tres componentes: un módulo de adquisición de señales de video, un módulo de 

procesamiento basado en tecnología ARM (Advanced RISC Machines) y un módulo de visualización. La adquisición se 

efectúa mediante una mini-cámara (Logitech Pro-9000) de resolución espacial 1600x1200 pixeles y foco ajustable, que 

se conecta a la unidad de control mediante un puerto USB 2.0. El dispositivo de salida consiste en unos videolentes 

(video eyewear EVG920V) que poseen dos displays LCD TFT gráficos de 640x480 pixeles (VGA) mediante los cuales 

se generan imágenes virtuales de aproximadamente 80” a 2 m de distancia. Ellos aceptan señales de video compuesto 

(NTSC/PAL/SECAM), consumen menos de 1.1 W y su batería dura unas 4 horas de uso. El corazón del sistema es una 

placa de desarrollo BeagleBoard (rev. C4) que posee un núcleo de procesamiento ARM® Cortex™ A8 con frecuencia 

de trabajo de 600 MHz. 256 Mb de RAM, un DSP C64x+ y un acelerador gráfico. La placa tiene conectividad con 

periféricos (teclado y mouse USB), webcam, LCD, memorias SD, etc.  

 

 2.2. Arquitectura de la solución de software 

La adquisición, el procesamiento y la visualización de las imágenes, involucra elementos del stack completo de 

software: un sistema operativo, drivers de kernel, librerías gráficas de bajo nivel, toolkits gráficos y herramientas del 

user space. Se optó por el sistema operativo embebido Ängstrom v2.6.32 y la adquisición de imágenes se realizó a 

través de los drivers de V4L2, que son llamados desde la librería highgui de OpenCV (Open Source Computer Vision), 

la cual está especialmente diseñada para aplicaciones de visión artificial, es de código abierto, multiplataforma y en 

continua evolución [1]. V4L es una interfaz de kernel para video captura y drivers de salida. Dentro de las principales 

características del software podemos mencionar: a) reconfigurabilidad: se adapta al paciente y al estadio de su 

enfermedad, b) versatilidad (multifunción), c) simplicidad (fácil de manejar, control simple), d) conectividad: video-

lentes, monitor PC, televisor, e) zoom digital ajustable y autofoco, f) visión aumentada, g) OCR+TTS: reconocimiento 
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de caracteres y conversión de texto a sonido (speech). Los resultados obtenidos en los primeros test de la plataforma, 

demuestran que es posible adquirir video de  alta calidad, procesar digitalmente dicha información y visualizar los 

resultados en tiempo real [2]. 

 

 2.3. Algoritmos desarrollados 

Se implementaron una serie de algoritmos, algunos de los cuales describiremos a continuación, de manera muy breve. 

Autofoco: consiste en determinar un operador F que da una idea del grado de enfoque actual de la cámara:  
 

( )S I
F

n



                                                                                     (1) 

 

Donde S es un filtro Sobel de dimensión 3x3 que se aplica sobre cada frame de la señal de video (matriz I). Luego se 

calcula el valor promedio de la imagen filtrada, siendo n la cantidad de píxeles. El valor obtenido (F) se relaciona con la 

presencia de altas frecuencias espaciales: cuanto más enfocada se encuentra la imagen, mayor es el valor de F. La 

webcam permite que el usuario administre su enfoque a través del envío de números entre 0 y 255.  

Binarización: consta de 3 etapas: difuminado, para reducir los efectos de la compresión jpg que genera artefactos de 

blocking móviles, umbralizado adaptativo y erosión, para acentuar las divisiones entre las características resaltadas.  

OCR+TTS: consiste en el reconocimiento de textos y su traducción a un archivo para luego ser leído por medio de un 

engine de Text to Speech (Festival). Como preprocesamiento se aplica el algoritmo de  Sauvola [3] cuyo umbral de 

binarización t(x,y) se calcula a partir de la media µ(x,y) y la desviación standard σ(x,y) de las intensidades de los 

pixeles en una ventana Wxy, centrada alrededor del pixel con coordenadas x,y: 
 

                
( , )

( , ) ( , ) 1 1
x y

t x y x y k
R


  

    
  

                                                          (2) 

 

donde R es el valor máximo de la desviación standard (R=128, para imágenes de 8 bits) y k es un parámetro que toma 

valores positivos. El algoritmo es muy resistente a las perturbaciones locales, como los efectos de ringing y blocking.  

Detección de bordes: la interfaz permite el filtrado espacial mediante diferentes filtros: Sobel, Canny, Laplaciano, etc., 

para resaltar los bordes de los objetos en las escenas visuales.  

 

Visión aumentada: proporciona a individuos 

con visión túnel, la información necesaria 

acerca de objetos ubicados en su periferia (fuera 

del campo visual del paciente, el cual varía 

según el estadio de la enfermedad), permitiendo 

mejorar la movilidad de los mismos, sin 

comprometer la visión central residual. Cada 

frame está conformado por la imagen original 

ampliada (zoom) y los bordes de los objetos (en 

segundo plano) de la escena original, brindando 

información vital del campo visual más amplio 

(con menor resolución o detalle, pero suficiente 

para la navegación).  

 

 

 

 

 
Figura 1: Modo de visualización configurado para visión aumentada 

 3. RESULTADOS 

Se realizaron experiencias preliminares con un paciente con baja visión (que padece cataratas congénitas desde su 

nacimiento) y se obtuvieron resultados más que satisfactorios que brindaron información vital para futuros rediseños. 

 

 4. CONCLUSIONES 

Se presentó el diseño y desarrollo de un sistema de rehabilitación visual, que permite la adquisición, procesamiento y 

visualización de imágenes digitales en tiempo real.  
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 1. INTRODUCCION 

El procesamiento de imágenes multiespectrales permite estudiar diferentes procesos relacionados con el medio 
ambiente, como es el caso de la concentración de la vegetación en la superficie terrestre [1, 2, 3]. El índice de 
vegetación de diferencia normalizada NDVI es utilizado para estimar la cantidad  y calidad de la vegetación  sana en 
base a la medición de los valores de intensidad de algunas bandas del espectro electromagnético que la vegetación emite 
o refleja. En este trabajo se propone la estimación del NDVI en imágenes multiespectrales obtenidas de cámaras de bajo 
costo. En particular, se analizan imágenes de plantaciones de olivos en diferentes estados de salud. La estimación del 
índice de vegetación permitirá determinar la salud de los olivos, característica que no es visible a partir de técnicas de 
procesamiento en imágenes convencionales. 
 
 2. MÉTODOS 

 2.1. Rectificación de Datos  

La adquisición de datos se realiza a través del dispositivo Kinect de Microsoft. Este consta de una cámara RGB y un 
sensor de profundidad que consiste en un proyector de láser infrarrojo combinado con un sensor CMOS monocromático 
(Fig.1 a.). En este trabajo se utilizan imágenes RGB e IR (Fig.1. b., c.). La posición del sensor RGB y el 
monocromático ocasiona un desplazamiento de las coordenadas bidimensionales entre las imágenes RGB e IR. Por ello 
es necesario aplicar una transformación proyectiva bidimensional. El algoritmo para calcular la matriz de proyección 
requiere de la correspondencia entre cuatro puntos de control en la imagen RGB y cuatro puntos en la imagen IR. A 
partir de ellos se resuelve la matriz de proyección y se rectifica la imagen IR para lograr la superposición de ambas.  
 
 
 
 
 
 
 
 

Figura 1. a) Cámara Kinect. b) Imagen RGB. c) Imagen IR. d) Imagen Pseudo-coloreada. 
 

 2.2. Índice de vegetación de diferencia normalizada 
Con el motivo de observar la radiación del infrarrojo cercano sobre la vegetación se crea una imagen  pseudo-coloreada 
resultante de la combinación de las bandas RG e IR. En esta imagen el canal del infrarrojo cercano IR es asignado al 
canal R1 de una nueva imagen R1G1B1.  Luego R es asignado al canal G1 y  G al canal B1 (Fig. 1. d.).  
El índice de vegetación ha sido creado para cuantificar la salud de la vegetación en imágenes. El más usado es el índice 
de vegetación de diferencia normalizada: NVDI= (IR – R) / (IR + R), en donde las variables R e IR están definidas por 
las medidas de reflexión espectral adquiridas en las regiones del rojo e infrarrojo cercano, respectivamente. Estas 
reflexiones espectrales son la razón entre la radiación reflejada sobre la entrante en cada banda espectral individual. Por 
ello los valores varían en un rango de 0 a 1. Como consecuencia de lo anterior, el NDVI varía entre -1,0 y +1.0. El 
límite inferior es señal de que no existe vegetación,  mientras que el límite superior indica vegetación alta. En la Figura 
2. a. se puede observar las curvas de salud de la vegetación donde los valores menores a 0,4 indican actividad foliar baja 
mientras que los valores mayores a 0,4 corresponden a niveles activos. El NDVI permitirá determinar si existen 
diferencias en las imágenes de árboles captadas como pruebas, lo cual no es visible en el espectro RGB o IR en forma  
cualitativa. La Figura 2. b. indica la variación que existe en el índice NDVI para cada pixel. Luego para evaluar en 
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detalle los NDVI obtenidos se selecciona el área que contiene la copa de la plantación a estudiar. 
 
 
 
 
 
 

 
 

 

Figura 2. a) Curva espectral.  b) NDVI. c) Imagen de olivo saludable. d) Imagen de olivo no saludable. 
 
 3. RESULTADOS Y DISCUSION 

Para verificar los resultados obtenidos, la metodología se aplica a imágenes de árboles de olivos en distintas 
condiciones de salud, en la Figura 2. c. se puede observar un árbol en mejores condiciones de salud respecto a 2. d. 
La imagen clasificada por niveles de NDVI se muestra en la Figura 3. En a. se aprecia la variación de este índice entre 
cero y uno sobre las hojas del  árbol. Luego se clasifica como saludables aquellas hojas que se encuentran con un índice 
de vegetación por encima de 0,4  y como hojas no saludables las que se encuentran por debajo de estos valores. 
En la Figura 3. b. sobre la izquierda, correspondiente al olivo no saludable, se observa que el 54 %  son hojas 
saludables, mientras que el 46% restante son hojas no saludables. De la porción de datos saludables sobre el total de la 
información, el 38% se encuentra en el rango NDVI de [0,4- 0,6),  el 16% entre [0,6-0,8) y los valores menores al 1% 
en el rango de [0,8-1). En los datos  de hojas no saludables, el 6% se encuentra en el intervalo [0-0,2) y el 40% en el 
[0,2- 0,4) respectivamente. 
En el ejemplo de la Figura 3. b. sobre la derecha, correspondiente al olivo saludable, se puede apreciar que el 84% de 
las hojas son saludables y el 16 % no saludables, lo que indica una variación respecto al ejemplo considerado 
previamente. De los valores que representan hojas saludables el 16% se encuentra en el intervalo de [0,4-0,6), el 24% en 
[0,6-0,7), el 29% en [0,7-0,8), el 15 % en [0,8-0,9) y por último el  1%  representa valores en el intervalo mayor que 
0.9. Dentro de los datos de hojas no saludables el 6% se encuentra en el intervalo [0,1-0,2) y el 10% en [0,2- 0,4). La 
comparación de los valores NDVI de ambas imágenes indica correctamente una mayor área saludable en el segundo 
caso. Esto demuestra la utilidad de la información del canal infrarrojo de imágenes mutiespectrales para evaluar la salud 
de plantas en este tipo de clasificación. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figura 3. a) NDVI olivo saludable vs. No saludable.  b) Porcentaje NDVI.  
 

 4. CONCLUSIONES 

El procesamiento de imágenes multiespectrales es una técnica usada para la extracción de información de diferentes 
fenómenos naturales. En este trabajo se obtuvo el índice de vegetación normalizado de plantas de olivo que fueron 
captadas con cámaras de bajo costo, más precisamente a partir de la cámara Kinect creada para ser usada en video 
juegos y aplicada a algunos proyectos de procesamiento de imágenes.  La metodología empleada fusiona los datos de la 
imagen RGB y la imagen IR  con lo que se obtiene la matriz de índices de vegetación, cuyos valores varían entre [-1,1]. 
Los resultados obtenidos demuestran que adicionando información de la banda del infrarrojo cercano y la aplicación de 
técnicas de procesamiento de imágenes es posible clasificar plantas saludables y no saludables de acuerdo al NDVI. 
Referencias 
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N. V. Revollo1, 2, 3   G. N. Revollo1   C. Delrieux2  G. M. Perillo1, 4 

1 Instituto Argentino de Oceanografía. CONICET, Bahía Blanca 
2 Dpto. de Ing. Eléctrica y de Computadoras UNS-CONICET, Bahía Blanca Argentina 

3 Facultad de Ingeniería UNJU, Jujuy Argentina 
4 Departamento de Geología UNS, Bahía Blanca Argentina 

nrevollo@criba.edu.ar,  
 

 1. INTRODUCCION 

Las playas presentan cambios morfológicos constantes debido a factores ambientales como olas, mareas y vientos. 
Eventos extremos excepcionales pueden producir grandes modificaciones en periodos cortos de tiempo. En este trabajo 
se propone la identificación y medición de las zonas que conforman la playa empleando técnicas y métodos basados en 
visión por computadora. Se utiliza una un proceso de clasificación hibrido combinando algoritmos supervisado  y no 
supervisado. 
 
 2. MÉTODOS 

 2.1. Pre-segmentación  

Para mejorar la segmentación de imágenes de zonas de playas se implementa un método hibrido entre el Mean Shift y 
Clasificación por Distancia con el objetivo de disminuir la dispersión entre las clases. El proceso de clasificación con el 
método Mean Shift se aplica sobre la imagen media rectificada, donde se selecciona el área de interés en que se 
encuentran las zonas de la playa.  El algoritmo se usa para encontrar las principales modas en el histograma y luego 
concentrar los valores de intensidad de la imagen a estas modas [1]. Luego se selecciona un grupo de pixeles prototipos 
por cada zona de la playa que son las clases.   
 
 2.2. Clasificación de Zonas 

La clasificación por mínima distancia consiste en la determinación de las medias de cada clase, en este caso el prototipo 
centroide, definido previamente [2]. Luego la asignación de cada valor a la clase se realiza considerando la menor 
distancia. Claramente, el comportamiento del algoritmo está condicionado por la elección de las regiones prototipos: 
cuanto mayor sea la separación cromática de estas regiones, mayor será la probabilidad de asignar cada pixel a su 
correspondiente clase.  

 

 2.3. Extracción de Características 

La extracción de características es realizada sobre imágenes segmentadas en las cuales el o los objetos estén bien 
definidos. Medir zonas de playa consiste en determinar el porcentaje de área de la imagen que ocupa cada una. 
Conociendo la relación metros por pixel es posible traducir esos porcentajes a valores reales en la superficie terrestre. 
La medición de la superficie de cada zona de la playa requiere una segmentación en la cual solo se identifique un objeto 
por zona. Por ello luego del proceso de clasificación por distancia mínima, la imagen resultante es descompuesta en 
distintas imágenes,  una por cada uno de los grupos. El objetivo de esta descomposición es la eliminación de pequeñas 
zonas espurias para lograr una única región por clase. 
El área  de cada clase es el porcentaje que representan sus elementos en la imagen completa. La aproximación más 
simple de este porcentaje está dada por el número de pixeles que representan  cada zona. Como ocurre en la 
determinación de perímetro, la aproximación  simple carece de precisión en contornos curvos. Por este motivo, resulta 
útil la representación de contornos mediante códigos de cadena a partir de los cuales el cálculo de área se realiza con 
algoritmos de integración numérica. 
 
 3. RESULTADOS Y DISCUSION 

El proceso de clasificación con el método Mean Shift se aplica sobre la imagen media rectificada, donde se selecciona 
el área de interés en que se encuentran las zonas de la playa.  El algoritmo se usa para encontrar las principales modas 
en el histograma y luego concentrar los valores de intensidad de la imagen a estas modas (Fig. 1.).  Es importante notar 
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que aunque se verifica una reducción de la dispersión, en esta etapa se realiza sólo una pre
las cuales son visualmente más distinguibles
las regiones prototipos: cuanto mayor sea la separación cromática de estas regiones, mayor será la probabilidad
asignar cada pixel a su correspondiente clase. Como ejemplo se muestra en la 
mínima eúclidea para diferentes estados de la playa.
elimina zonas espurias de acuerdo al tamaño
Tabla 1. La verificación de los resultados se realiza mediante la superposición de las zonas clasificadas sobre la imagen 
real (Fig. 3). 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Algoritmo MeanShift.

Figura 2. Clasificación de zonas de playa por el Método de Distancia Mí

Figura 3. Clasificación de áreas con el método 

Zona 1 (rojo) 
14984 m2 

 4. CONCLUSIONES 

La clasificación de imágenes de playa empleando un método hibrido permite 
diferentes zonas. En este trabajo se obtuvo la segmentación y valor del área de las zonas de la playa bajo diferentes 
condiciones climatológicas.  
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que aunque se verifica una reducción de la dispersión, en esta etapa se realiza sólo una pre-seg
las cuales son visualmente más distinguibles. El  algoritmo de clasificación mínima está condicionado por la elección de 
las regiones prototipos: cuanto mayor sea la separación cromática de estas regiones, mayor será la probabilidad
asignar cada pixel a su correspondiente clase. Como ejemplo se muestra en la Figura 2. la clasificación por distancia 
mínima eúclidea para diferentes estados de la playa. Luego se aplica el algoritmo de extracción de bordes con lo que se 

tamaño. La medición del área de cada zona se realiza sobre las imágenes filtradas
La verificación de los resultados se realiza mediante la superposición de las zonas clasificadas sobre la imagen 

Algoritmo MeanShift. La diferencia entre las zonas es visualmente más distinguible.
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Clasificación de zonas de playa por el Método de Distancia Mínima.
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Clasificación de áreas con el método hibrido propuesto etiquetadas automáticamente
 

Zona 2 (verde) Zona 3 (azul) Zona 4 (magenta)
3512 m2 6579 m2 15742 m

 
Tabla 1. Medición de áreas de la Figura 3. 

La clasificación de imágenes de playa empleando un método hibrido permite distinguir y estimar el área de las 
diferentes zonas. En este trabajo se obtuvo la segmentación y valor del área de las zonas de la playa bajo diferentes 

Conceptual clustering in knowledge organization. IEEE Trans. Puttern Analysis and Machine 
 

Girard, C. M. and Girard, M. C. (1999). Processing of Remote Sensing Data. Dunod,Paris.
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 1. INTRODUCCION 

Numerosas patologías se manifiestan frecuentemente en Imágenes de Resonancia Magnética (IRM) como regiones 

hiperintensas con respecto al tejido normal [1]. Por tal motivo se destaca la necesidad de desarrollar un algoritmo que 

permita detectar, delimitar y definir aquellas Regiones de Interés (ROI), al analizar estudios de Resonancia Magnética 

(RM), particularmente para las lesiones de Esclerosis Múltiple (EM). Por esta razón, el objetivo del presente trabajo fue 

analizar aquellos parámetros que permitan realizar la segmentación óptima de las zonas de interés. 

Para establecer qué son regiones hiperintensas se empleó una Base de Datos (BD), desarrollada por los autores, con 

estudios de pacientes diagnosticados con EM. Esta patología se basa en la desmielinización de los axones y se 

manifiesta en IRM mediante placas hiperintensas en las secuencias PD, T2 y FLAIR. 

De esta manera, con más de 4300 regiones hiperintensas validadas por un especialista, se desarrolló un algoritmo que 

permita detectar las mismas, de la manera más aproximada al proceso realizado por el médico. Junto a estas regiones de 

lesión hiperintensas, también se detectan regiones de hueso, por ejemplo, que también se expresan con altos niveles de 

gris. Esto permitirá, posteriormente, detectar ROIs con los mismos niveles de intensidad en nuevos estudios, y mediante 

técnicas de minería de datos y algoritmos inteligentes, realizar un procedimiento de clasificación de hiperintensidades. 

 

 2. MÉTODOS 

 2.1. Base de Datos 

La Base de Datos se encuentra constituida por 100 estudios de 68 pacientes con diagnóstico de EM, de un equipo de 

RM de 0,5T. Estos estudios presentan múltiples secuencias, dentro de las cuales, en la serie Axial FLAIR se ha llevado 

a cabo un proceso delimitación de regiones de lesión. Este arduo proceso fue realizado por un médico especialista en 

neuroimagen, el cual indicaba 2 puntos por cada lesión: el primero en el centro y el segundo en la periferia. Esto 

permitió, posteriormente, delimitar las ROIs mediante crecimiento de región por punto semilla, hasta el nivel de gris del 

punto frontera. Las marcas se registraron en una capa superpuesta (OVERLAY) bajo las normas DICOM y todas fueron 

validadas por el mismo médico especialista. 

 2.2. Detección automática de regiones hiperintensas 

Una vez delimitadas las regiones de lesión, se estableció la necesidad de desarrollar un sistema de detección automática 

de regiones, del mismo nivel de hiperintensidad, el cual puede ser utilizado, por ejemplo, en sistemas de diagnóstico 

asistido por computadora. 

Para ello fue necesario solucionar 2 problemas determinados: la ubicación de los puntos semillas de crecimiento y el 

rango de crecimiento de estas semillas. 

Para determinar las regiones de hiperintensidad (puntos semilla) se realiza una binarización por umbral dinámico, según 

el resultado de la Ecuación 1, donde P1 es una constante. 

𝑈𝑚𝑏𝑟𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝐷𝑒𝑡𝑒𝑐𝑐𝑖𝑜𝑛 =
𝑀𝑒𝑑𝑖𝑎𝑛𝑎2

𝑀𝑒𝑑𝑖𝑎
∗ 𝑃1      (1) 

La media de la imagen se modifica al haber mayor o menor cantidad de muestras extremas (hiperintensidades), 

mientras que la mediana varía en menor medida ante la presencia de las mismas. Mientras mayor cantidad de 

hiperintensidades haya en la imagen, mayor será la media y por tanto el umbral  de detección será menor para poder 

detectar a cada una de las mismas. El resultado de esta primera binarización es una imagen en blanco y negro, donde las 

regiones blancas corresponden a las zonas hiperintensas de la imagen original. Para realizar el crecimiento se utiliza el 

centroide de estas regiones como puntos semillas para realizar un crecimiento, sobre una imagen umbralizada, a un 

nivel de gris determinado por la Ecuación 2, donde P2 es una constante. 
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Esta ecuación responde a la premisa de que las regiones hiperintensas en ocasiones no presentan un contraste muy 

marcado con regiones en su frontera que también son brillantes, por ello mientras más brillo posea la imagen, el nivel 

de gris de umbralización deberá ser mayor para conseguir que las ROIs estén bien definidas. 

𝑈𝑚𝑏𝑟𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝐶𝑟𝑒𝑐𝑖𝑚𝑖𝑒𝑛𝑡𝑜 =
𝑀𝑒𝑑𝑖𝑎2

𝑀𝑒𝑑𝑖𝑎𝑛𝑎
∗ 𝑃2     (2) 

Para definir el valor de las constantes P1 y P2, que limitan los puntos semilla y rangos de crecimiento, se utilizaron los 

estudios marcados de la Base de Datos. Para ello se realizó un barrido de los 2 parámetros mientras se hacía una 

superposición de las regiones marcadas automáticamente y las marcadas por el médico. 

La superposición se analizó mediante la función XOR (u or-exclusiva) que da por resultado 1 cuando los valores en 

ambas imágenes umbralizadas son distintos. Por lo tanto, las zonas de lesión marcadas por el médico que se superponen 

a regiones marcadas automáticamente, se suprimen, obteniendo como resultado el valor cero. Es decir, que únicamente 

se obtendrá un “valor blanco o 1” a la salida cuando las regiones marcadas automáticamente no correspondan con las 

marcadas en la Base de Datos, debido a un crecimiento pobre, a un crecimiento desmesurado, o a que no se 

correspondan con marcas de lesión. 

Esto permite definir si las regiones marcadas automáticamente son más pequeñas o más grandes que las de la Base de 

Datos, y de esta manera, esperar un mínimo de área resultante a la salida del XOR cuando las regiones sean lo más 

parecidas posibles. 

 

 3. RESULTADOS 

El método planteado se utilizó para realizar el barrido en 

el espacio parámetro (P1, P2) como resultado final del 

área a la salida de la función XOR y se obtuvo el 

resultado mostrado en la Figura 1. El barrido se realizó 

sobre 20 estudios con un total de 360 imágenes. Puede 

verse como el área aumenta a medida que aumenta el 

parámetro de crecimiento debido a áreas más disímiles 

con respecto a las de la Base de Datos. A su vez, en el 

otro sentido, si se disminuye la cantidad de puntos 

semilla, la cantidad de ROIs detectadas será cada vez 

menor, por lo que el área de la salida disminuye, 

evidenciando malos resultados. 

Como puede observarse, se han manifestado dos mínimos locales, donde uno de ellos corresponde al mínimo global. 

Debido a lo mencionado con respecto a los puntos semilla, se adjudicó como mejor zona a aquella de quiebre, en la que 

a partir del mínimo global, comienza a incrementarse el resultado de área. Esto se debe a que todas las áreas de lesión 

son indicadas por un punto semilla y el crecimiento de las mismas se condice. Los valores correspondientes a esta zona 

fueron luego empleados en el detector con excelentes resultados de marcación de regiones hiperintensas (ver Figura 2). 

 

Figura 2 – Marcas del especialista y a su derecha marcas del algoritmo de detección de regiones hiperintensas. 

 4. CONCLUSIONES 

La detección de regiones hiperintensas en estudios de RM es de gran interés diagnóstico en la práctica clínica diaria. 

Este proceso de segmentación es la base de algoritmos de interpretación complejos [2]. Mediante sistemas que permitan 

delimitar estas zonas, de manera similar a un médico especialista o manteniendo parámetros semejantes, es posible 

diagnosticar estás zonas hiperintensas mediante sistemas especializados u obtener características de estas regiones. 

Mediante este trabajo se presenta un algoritmo que detecta adecuadamente las regiones hiperintensas de EM como etapa 

previa a la clasificación de lesiones. 
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Figura 1 – Mínimo global P2=1,13 y P1=1.22. 
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Figura 1: a) Radiografía Digital. b) Imágenes de Prueba. 

a) b) 

Figura 2: a) Imagen de Prueba. b) Imagen Procesada. c) Recta obtenida luego de la 

transformada de Hough 

 

a) 

 
b) 

 
c) 

 

  
Herramienta de Software para el Diagnóstico de Estudios Radiológicos Digitales del Raquis 

bajo Norma DICOM  
 

Santini, Fernando Oscar 
†
      Santini, Carlos Ariel

 † 

† 
Universidad Nacional de Entre Ríos – Facultad de Ingeniería – Bioingeniería 

 

 1. INTRODUCCION 

La deformidad del raquis es un problema frecuente en la práctica clínica, es una enfermedad potencialmente progresiva 

que afecta a los niños durante los periodos de crecimiento rápido y en la mayoría de los casos se estabiliza con la 

madurez esquelética dejando a la persona con una deformidad permanente. La detección temprana de esta patología es 

esencial a fin de disminuir la necesidad del tratamiento quirúrgico [1]. 

El método recomendado por la Scoliosis Research Society para el diagnóstico de escoliosis, es la medición del ángulo 

de Cobb [2].  

Mediante radiografía digital bajo Norma DICOM y aplicando la trasformada de Hough, la cual es una técnica utilizada 

para aislar características de forma particular dentro de una imagen [3], se desarrolló una herramienta de software que 

permite medir de manera semi-automática el ángulo de Cobb con el objetivo de aumentar la confiabilidad y eficiencia 

del diagnóstico, otorgándole mayor objetividad al mismo. 

 

 2. MATERIALES Y METODOLOGÍA 

2.1. Materiales 

Se trabajó con una base de datos de 45 imágenes que 

representan a 45 bordes vertebrales de 15 radiografías digitales 

bajo Norma DICOM, en proyección antero-posterior obtenidas 

de dos digitalizadores de distinta marca (Philips y Kodak). De 

cada radiografía, se seleccionó de manera aleatoria 3 bordes 

vertebrales a diferentes alturas del raquis obteniendo un total 

de 45 imágenes (bordes vertebrales) denominadas Imágenes de 

Prueba (Fig. 1). 

Se trabajó con 6 Imágenes de Test para realizar la validación 

del algoritmo seleccionado. 

Se utilizó como herramienta de trabajo el software MATLAB 

7.10. 

2.2. Metodología 

2.2.1. Procesamiento de Imágenes 

A cada una de las 45 imágenes de prueba se le aplicó un pre-procesamiento basado en eliminación de ruido. Luego se 

analizaron 5 métodos: Tres métodos de Detección de Bordes (Prewitt, Canny y LoG), y dos métodos de Umbralización 

del Histograma (Otsu y un método propuesto por los autores del trabajo). Cada uno de los 5 métodos fue implementado 

bajo una amplia variación de parámetros, obteniendo un total de 171.180 imágenes procesadas.  

2.2.2.  Transformada de Hough 

A cada una de las 171.180 imágenes resultantes, se le aplicó un algoritmo que utiliza a la trasformada de Hough [4] para 

determinar las rectas representativas de los bordes vertebrales (Fig. 2). 
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Tabla 1: Diferencias Medias entre el Método Semi-

Automático y los Examinadores 

Figura 3: Interfaz del Software a través de la cual el 

algoritmo seleccionado puede ser implementado. 

 

2.2.3. Calificación de los Métodos 

Las 171.180 rectas resultantes fueron analizadas y contrastadas con rectas trazadas sobre las 45 imágenes de prueba por 

un Médico Especialista en Traumatología y Ortopedia Especializado en Columna Vertebral (rectas de referencia). De la 

comparación entre el ángulo de cada recta resultante y el de la recta de referencia correspondiente, se asignó un valor 

numérico para representar de manera objetiva el desempeño de cada recta.  

Para la selección del mejor algoritmo, se desarrollo un sistema de calificación para cada uno de los 5 métodos 

analizados. 

2.2.4. Validación del Algoritmo 

Para la validación del mejor algoritmo propuesto, se trabajó con 6 Imágenes de Test (seleccionadas de a pares sobre 3 

radiografías). Sobre estas mismas, se comparó las mediciones realizadas mediante la aplicación del algoritmo 

seleccionado con las mediciones realizadas por dos examinadores en forma manual. Las mediciones de los 

examinadores fueron el resultado del promedio de dos mediciones consecutivas sobre una misma imagen de Test, 

mientras que las mediciones realizadas mediante la aplicación del algoritmo seleccionado sobre una misma Imagen de 

Test devuelven el mismo resultado. 

 3. RESULTADOS 

El algoritmo que tuvo mejor desempeño fue aquel propuesto por los 

autores del trabajo y consecuentemente el que se utilizó para realizar 

la validación. 

En la Tabla 1 pueden observarse las diferencias medias entre el 

método semi-automático (que utiliza el algoritmo seleccionado) y 

cada examinador sobre cada radiografía de Test. Se puede observar 

que en ningún caso la diferencia media con cada examinador superó 

los 5 grados y que a su vez el promedio de las diferencias medias fue 

de 2,83 grados.  

Se diseñó una interfaz gráfica a través de la cual el usuario puede 

implementar el método semi-automático para la medición del ángulo 

de Cobb (Fig. 3). Consiste en seleccionar manualmente los 2 bordes 

vertebrales necesarios para realizar la medición y luego el trazado de 

las rectas y el cálculo del ángulo de Cobb es realizado de forma automática por el software. 

 4. CONCLUSIONES 

 Los resultados obtenidos de la aplicación del algoritmo 

definitivo estuvieron dentro de los valores de tolerancia 

aceptados por la Scoliosis Research Society.  

 Se diseño una herramienta de software útil para el diagnostico 

de escoliosis.  

 El software introdujo el concepto de medición objetiva.  
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