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Objetivos

Com o avango da computagdo nas Ultimas
décadas, diferentes métodos computacionais
foram ou estdo sendo desenvolvidos para
auxiliar nas mais diferentes tarefas que, até
entdo, eram desempenhadas exclusivamente
por pessoas. Uma das areas que se
desenvolveu bastante foi a bioinformatica que
combina técnicas e métodos da computagao,
matematica e estatistica para analisar
diferentes dados biolégicos (LESK, 2019).
Dentre as diversas atividades relacionadas a
bioinformatica, o presente projeto esta focado
na Analise de Bioimagens (BLANKHEAD,
2022), isto é, a analise computacional de
imagens biolégicas, neste caso, imagens
usadas em exames de cario6tipo. O processo de
cariotipagdo (do inglés, karyotyping) consiste
em, a partir de uma imagem dos cromossomos,
organiza-los e parea-los para, em seguida,
realizar a analise e possiveis diagndsticos
iniciais (PONGALI e THAMMINENI, 2018). Este
projeto visou a auxiliar nas primeiras tarefas
desse processo, especificamente na
segmentacdo automatica dos cromossomos
(DEVARAJ, 2022), na extragao de
caracteristicas e no pareamento automatico
dos cromossomos a partir de imagens de
exames de cariotipo.

Métodos e Procedimentos

A segmentacdo de imagens foi realizada por
meio da binarizagdo da foto e aplicando um
filtro thresholding. A partir disso, utilizou-se de
erosdo e dilatagdo para corrigir a foto. Apos
esse tratamento, foi executado um algoritmo,
desenvolvido neste projeto, para segmentar a
imagem nos diferentes cromossomos. Para a
segunda etapa do projeto, utilizou-se um
conjunto de dados ja segmentado e anotado do
Laboratory of Biomedical Imaging
(https://bicimlab.dei.unipd.it/Chromosome%20D
ata%20Set%204Class.htm). A partir dele,
extraiu-se caracteristicas ligadas ao tamanho
do cromossomo e caracteristicas envolvendo
os tons de cinza presentes na foto. Com estas
informagdes,  utilizou-se  regressores e
classificadores para tentar identificar o nimero
do cromossomo e para tentar parea-los.

Resultados

Diferentes regressores foram utilizados para a
identificacdo do cromossomo. O uso de
regressores se justifica pelo fato dos
cromossomos humanos serem numerados de
acordo com seu tamanho (de forma
decrescente), com excegdo dos Cromossomos
sexuais. Por este motivo, para os regressores,
foram excluidos dos conjuntos de dados os
cromossomos sexuais. A Figura 1 ilustra a
variagdo do campo Tamanho Relativo de cada
cromossomo em relagdo ao maior cromossomo
de cada pessoa do conjunto de dados.
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Figura 1: Box-plot do valor do campo Tamanho
Relativo de cada cromossomo

A regressdo linear obteve um erro absoluto
médio de 1,8185. O tamanho relativo foi aquele
que recebeu mais peso da regressdo. O
regressor que apresentou o melhor resultado
foi o Gradient Boosting, com um erro absoluto
médio de 1,625. Para a classificagdo, os
melhores resultados foram obtidos com
Florestas Aleatérias. Observou-se que, a
maioria dos erros de classificagdo ocorreu por
apenas uma unidade. Ou seja, o classificador
acertou 0 numero do cromossomo Ou errou em
apenas uma unidade, cerca de 70%.

Além dessa abordagem, utilizou-se, também, o
pareamento  automatico no projeto. A
identificacdo do cromossomo poderia ser
usada para realizar o pareamento (parear dois
cromossomos com a mesma classificagao),
porém também e possivel extrair
caracteristicas da comparacao entre pares de
cromossomos e desenvolver um modelo de
classificagdo que verifique se este par deve ou
ndo ser pareado (isto &, se corresponde ao
mesmo tipo de cromossomo). Os melhores
resultados para a classificagdo de pares de
cromossomos, considerando a validagao
cruzada em dez subconjuntos, foram obtidos
usando Florestas Aleatdrias, com acuracia
igual a 71,5%.

Conclusoes

O presente projeto teve por objetivo auxiliar no
problema de cariotipagdo, por meio da
segmentacao de imagens contendo

cromossomos, identificagdo dos cromossomos
e pareamento dos mesmos.

Consideramos 0s resultados  bastante
satisfatorios, pois foi  possivel obter
segmentacdes adequadas para imagens que
ndo possuem Cromossomos sobrepostos
(sobreposi¢cdes nao foram tratadas no presente
projeto). Quanto a identificagdo do numero do
cromossomo, apesar de o] modelo
desenvolvido ndo ter uma acuracia muito boa,
observou-se que, na média, o sistema erra
essa identificagdo por 1,625 pontos. Ja na
classificagdo para o pareamento propriamente
dito, sem identificar previamente a numeragao
de cada cromossomo, foi obtida a acuracia de
71,5%. Conforme ilustrado na Figura 1, ha
sobreposigdes significativas entre os tamanhos
dos cromossomos de forma que estdo nas
fotos, o que faz a tarefa de classificagao focada
nessa caracteristica bastante desafiadora.
Como trabalhos futuros, sugere-se explorar
caracteristicas adicionais, como o tratamento
de cromossomos que aparecem de lado ou
sobrepostos nas imagens. Adicionalmente,
notou-se a necessidade de um tratamento
especifico para 0s cromossomos sexuais
(numeros 23 e 24 na Figura 1).
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