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Resumen

En el presente proyecto, se desarrollaron dos herramientas que servirán como

paso previo para la generación de futuros sistemas de Diagnóstico Asistido por

Computadora (CAD) para la detección automática de numerosas enfermedades pul-

monares.

La primera herramienta fue realizada con el objetivo de extraer información de

archivos con formato DICOM de una manera rápida, sencilla y sin la necesidad de

utilizar otro tipo de programas externos, sino solamente mediante el uso de Python

y el entorno de programación Jupyter Notebook, que son de acceso libre. El proceso

seguido hace posible la generación de imágenes en diferentes planos anatómicos,

como es el plano coronal y el plano sagital, por medio de la matriz de píxeles que

representa un corte axial del proceso de tomografía computarizada. Las técnicas

utilizadas son independientes de la imagen generada en escala de grises, además de

que no depende del tipo de ventana utilizada, puesto que para obtener la imagen se

emplea la matriz de píxeles en unidades Hounsfield.

Mientras que la segunda herramienta presenta una técnica de segmentación de

pulmones en imágenes de tomografía computarizada de tórax. La segmentación

hace uso de la matriz de píxeles en unidades Hounsfield para identificar en un prin-

cipio el tejido pulmonar mediante su grado de atenuación lineal de rayos X, luego

se utiliza el algoritmo de Watershed basado en marcadores, siendo esta la base prin-

cipal de la técnica, además se emplean diferentes operaciones morfológicas y trans-

formaciones sobre los cortes axiales, obteniendo así la segmentación de pulmones.

En este proyecto, se utilizaron 35 exámenes en modalidad de tomografía compu-

tarizada (TC) con diferentes protocolos y con una media de 97 imágenes por examen

para evaluar la primera herramienta. De modo similar la segmentación de pulmones

fue realizada para 17 exámenes de TC de tórax, lo que demostró que la herramienta

es precisa y rápida.
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Abstract

In this project, we developed two tools that will serve as a preliminary step for

generating future Computer Aided Detection (CAD) systems for the automated de-

tection of numerous lung diseases.

The first tool was made with the aim of extracting information from files with

DICOM format in an easy and fast way without needing to use other types of ex-

ternal programs, but only by using Python and the Jupyter Notebook programming

environment, which are open source and freely available. The implemented process

makes it possible to generate images in different anatomical planes, such as: the co-

ronal plane and the sagittal plane, by means of the pixel matrix that represents an

axial section of the computed tomography process. We used techniques that are in-

dependent of the image generated in grayscale. In addition, they do not depend on

the type of window used, since the pixel matrix in Hounsfield units is used to obtain

the image.

On the other hand, the second tool consists of a lung segmentation technique for

chest computed tomography images. The segmentation process uses the pixel ma-

trix in Hounsfield units to initially identify lung tissue through its degree of linear

X-ray attenuation. Then, the marker-based Watershed algorithm is used, which is

the main basis of the technique. In addition, different morphological operations and

transformations are used on the axial sections for obtaining the lung segmentation.

In this project, 35 tests in computed tomography (CT) modality with different

protocols and with average of 97 images per test were used to evaluate the first tool.

Similarly, the lung segmentation tool was tested against 17 chest CT tests, demons-

trating that the tool is accurate and fast.
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Capítulo 1

Introducción

En la medicina actual resulta indispensable el uso de tecnologías que se basan

en análisis de imágenes por computadora para tareas de diagnóstico, lo que facilita

a médicos o investigadores la visualización y valoración de diferentes anomalías en

los pacientes. Existen varios métodos para obtener imágenes de las estructuras inter-

nas del paciente como son: Radiografías Computarizadas, Tomografías Computari-

zadas, Resonancias Magnéticas, etc. [1]. Debido a la gran cantidad de proveedores

y tipos de sistemas de adquisición de imágenes en 1993 NEMA (National Electrical

Manufacturers Association) diseñó el estándar DICOM (Digital Imaging and Com-

munications in Medicine), que es un formato para codificar y transmitir imágenes

médicas. Los archivos DICOM además de guardar la imagen tienen la facultad de

almacenar detalles del paciente y parámetros de adquisición. Asimismo, este for-

mato almacena información que da soporte a la imagen visual y permite producir

cortes en diferentes planos anatómicos, así como también generar estructuras en 3D,

mediante técnicas de procesamiento de imágenes [2].

La tomografía computarizada por rayos X (TC) es un método no invasivo, que

permite adquirir imágenes de secciones transversales de la anatomía interna del

paciente, en función de la atenuación de los rayos X que atraviesan los tejidos [3].

La tomografía computarizada de tórax es ampliamente utilizada para diagnosticar

enfermedades pulmonares, como es el caso del cáncer de pulmón; que según “World

Cancer Research Fund International”, es el cáncer más común (excluyendo el cáncer

de piel) y representa el 12 % del total de cáncer. Por esta razón, en los últimos años

se han desarrollado una gran cantidad de sistemas CAD (Diagnóstico Asistido por

Computadora), con el fin de lograr una detección rápida mediante la utilización de

imágenes de TC de tórax, puesto que esto ayuda a disminuir la tasa de muertes [4].
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La segmentación de imágenes médicas tiene un gran potencial en el dominio

clínico, dado que estas técnicas son necesarias para el desarrollo de sistemas CAD

para detección automática de un gran número de enfermedades. En particular, la

segmentación de pulmones constituye un paso importante previo al desarrollo de

la mayoría de sistemas CAD de identificación de enfermedades pulmonares, ya que,

dependiendo del tipo de segmentación utilizada el resultado podría verse afectado

[5]. La segmentación pulmonar en imágenes de TC de tórax permiten que los algo-

ritmos de detección de enfermedades pulmonares se ejecuten de una manera eficaz,

sin la necesidad de que la imagen completa cause distracciones en zonas que no

pertenecen a pulmones. En una imagen de tomografía computarizada de tórax, se

observa que los pulmones están rodeados por otras partes del cuerpo humano. La

segmentación hace posible que estas otras partes se filtren y desaparezcan de la ima-

gen, lo que significa que un posible clasificador de imágenes o sistema CAD solo se

enfoque netamente en los pulmones y no se vea afectado por ruido adicional y ex-

ceso de información provocado por zonas irrelevantes, que lo único que generarían

son problemas al momento de aplicar los algoritmos de diagnóstico [5, 6].

En virtud de lo expuesto anteriormente, en este proyecto se desarrollan dos he-

rramientas necesarias para la generación de futuros sistemas de diagnóstico asistido

por computadora para detección automática de un importante número de enferme-

dades pulmonares. Así, la primera herramienta permite la extracción de informa-

ción de archivos DICOM para generar imágenes en diferentes planos anatómicos, a

partir de las matrices de píxeles que representan cortes axiales obtenidos del proce-

so de tomografía computarizada por rayos X. Mientras que la segunda herramienta

consiste en un método para segmentación de pulmones en imágenes de TC de tó-

rax. Ambas herramientas hacen uso de diferentes tecnologías para procesamiento

de imágenes, donde se utilizan librerías del lenguaje de programación de alto nivel

Python, que son especializadas en manipulación y tratamiento de imágenes.

La segmentación pulmonar empleada en este proyecto utiliza la transformada

de Watershed basada en marcadores, que se describió por primera vez en el artículo

“Automatic lung segmentation in ct images using watershed transform” [5], con

ciertas modificaciones que mejoran y delimitan de una manera más acertada los

pulmones. Esta técnica hace uso de un marcador interno y de un marcador externo,

que son utilizados para seleccionar las zonas donde se desea aplicar el algoritmo

en la imagen de gradiente del corte axial de TC de tórax, evitando así una sobre

segmentación que constituye un problema típico del algoritmo [7].

La segmentación se realiza con el fin de generar bordes que separen los pulmones
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de las demás estructuras. La técnica hace uso del concepto de unidades Hounsfield

y de los valores tabulados de la atenuación de rayos X de las regiones pulmonares,

para generar en un principio el marcador interno. Luego, se realizan operaciones

morfológicas sobre el marcador interno para obtener el marcador externo. Posterior-

mente se aplica el algoritmo de Watershed sobre la imagen de gradiente utilizando

los marcadores y generando así una matriz que contiene tejido pulmonar, mientras

que todas las demás estructuras en la imagen son eliminadas. La imagen de gra-

diente encuentra mínimos regionales con el propósito de mejorar la segmentación y

eliminar ruido.

Como paso final se rellenan las cavidades que son excluidas por el algoritmo de

Watershed, ya que algunas estructuras densas que se encuentran en los bordes de

los pulmones son descartadas debido a que tienen coeficiente de atenuación dife-

rentes a las que usualmente se encuentran para este tejido, como es el caso de los

nódulos yuxtapleurales y vasos hiliares. Lo que diferencia esta técnica de otras es el

hecho de que no se eliminan las estructuras densas localizadas en los bordes de los

pulmones como se menciona en “Lung nodule detection by using deep learning”

[6], en consecuencia produce una mejor segmentación con respecto a otros métodos

y permite implementar algoritmos de clasificación generando mejores resultados.

Todo lo explicado en este proyecto, el código utilizado para su demostración,

cuadernos Jupyter, carpetas generadas, así como también las herramientas creadas

y los datos utilizados se encuentran disponibles para el lector en el siguiente reposi-

torio: https://github.com/jennifer95/visualizacion-segmentacion-pulmonar-

DICOM-python. El objetivo de la publicación de las herramientas, scripts y resulta-

dos en el repositorio es para contribuir al conocimiento libre y la colaboración cien-

tífica. Si está interesado en aportar al repositorio puede enviar su Pull Request o

contactarse con la autora vía correo electrónico. Asimismo, en la sección Apéndices

encontrará una pequeña descripción de los principales archivos generados.
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Capítulo 2

Tomografía computarizada y el

estándar DICOM

2.1. Tomografía Computarizada

La tomografía computarizada (TC) es una técnica no invasiva por la cual se ob-

tienen imágenes de secciones transversales del cuerpo usando rayos X. La imagen

es un mapa transversal de la atenuación de rayos X al atravesar los diferentes tejidos

dentro del paciente. La diferencia principal entre la tomografía computarizada y las

técnicas convencionales de rayos X es la ausencia de superposición de estructuras

adyacentes [1].

Las radiografías, al ser sombras creadas por la proyección de todos los objetos radio-

pacos (que absorben rayos X), pierden inherentemente información de profundidad

y solo proporcionan una imagen plana del cuerpo. Debido a que la TC ha mejorado

enormemente la sensibilidad al contraste, la absorción de rayos X del esqueleto no

abruma los detalles del resto del cuerpo proporcionando una excelente visualización

de los tejidos blandos. Por lo tanto, se puede distinguir entre las muchas estructu-

ras que se superponen en una radiografía de diagnóstico, presentando una vista

transversal de la anatomía del cuerpo (Figura 2.1a). Además, a partir de un conjun-

to de imágenes de TC y mediante una reconstrucción tridimensional generada por

computadora, se pueden obtener imágenes finales en planos sagitales o coronales.

Estas imágenes se ven desde la misma perspectiva que una radiografía digital, pero

muestran cortes finos de tejido en lugar de tejidos y estructuras superpuestas [1,8,9].

Para la recopilación de datos en un examen de TC se tiene el siguiente proceso:

un haz estrecho de rayos X emitidos por el tubo de rayos X irradia al paciente. Una
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(a) (b)

Figura 2.1: (a) Tomografía computarizada de sección transversal del tórax, tomada
en el plano axial. La imagen es de una paciente anónima de un hospital de Ecuador.
(b) Una geometría posible para detectores y fuente en un escáner TC, que se mueven
en sincronía durante el examen alrededor del paciente.

vez que la radiación atraviesa al paciente, los rayos X son atenuados por los diferen-

tes tejidos, para finalmente ser medidos por una fila o matriz de detectores ubicados

debajo del paciente (Figura B.1b). Cada detector registra la atenuación de los rayos

X a lo largo de una línea a través del cuerpo, similar a una radiografía convencional

pero en una dimensión. Al terminar este proceso, tanto el tubo de rayos X como los

detectores giran en sincronía alrededor de la misma sección del paciente, obtenien-

do mediciones de la atenuación lineal de rayos X, vistos desde diferentes ángulos

en la misma sección o rebanada. Una vez que se hayan registrado suficientes orien-

taciones, el cuerpo del paciente es desplazado y todo el proceso se repite para un

nuevo plano axial [1, 10].

2.2. Interacción de los rayos X con la materia

Cuando la radiación atraviesa los diferentes tejidos en un paciente se producen

procesos de absorción y dispersión de la radiación incidente, que dependen de la

energía de los fotones incidentes y de las propiedades del tejido corporal a través

de los cuales viajan. Todas las interacciones entre los rayos X y la materia son pro-

babilísticas, es decir; para cada caso, solo hay una probabilidad de transmisión o de

absorción del fotón. Estos procesos son de gran importancia en la física médica ya
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que juegan un papel fundamental en la imagenología, en la radioterapia así como

en la dosimetría de las radiaciones.

A continuación se describirán los tipos de interacción de rayos X con la materia que

están presentes en el proceso de tomografía computarizada: el efecto fotoeléctrico y

el efecto Compton. La producción de pares no será analizada, ya que se producen a

energías de rayos X muy altas, las cuales están fuera de las energías utilizadas para

el proceso de TC [11].

2.2.1. Efecto Fotoeléctrico

En este proceso, se produce la absorción total de rayos X con energías por debajo

de aproximadamente 25KeV. El fotón incidente interactúa con un electrón fuerte-

mente ligado al átomo que se encuentra en un orbital interno, depositando su ener-

gía. Esta interacción da como resultado la absorción completa del fotón de rayos X.

Una parte de la energía del fotón es utilizada para liberar al electrón del átomo y

la energía sobrante se transforma en energía cinética del electrón liberado, también

conocido como fotoelectrón. Los fotoelectrones, en general, viajan distancias muy

cortas antes de que su energía sea reabsorbida. Por otro lado, el orbital con un elec-

trón vacante se rellena rápidamente mediante la captura de un electrón. Cuando

esto ocurre, se libera energía en forma de un fotón conocido como rayos X caracte-

rísticos, que contribuye a la dispersión si se escapa del cuerpo. La probabilidad de

que un fotón de rayos X sea absorbido mediante efecto fotoeléctrico es proporcio-

nal al cubo del número atómico Z del material absorbente. Los tejidos blandos del

cuerpo consisten principalmente con Z efectivos bajos, por lo que la probabilidad de

absorción por efecto fotoeléctrico es baja en estos tejidos. Por el contrario, el hueso

tiene un Z efectivo mayor, lo que hace que tenga más probabilidad de absorber foto-

nes por efecto fotoeléctrico. La densidad del material también influye en la cantidad

de átomos que encuentra el rayo X cuando pasa a través de un determinado espe-

sor de material, por lo que los materiales más densos generalmente absorben mejor

los rayos X que los menos densos. La probabilidad de tener efecto fotoeléctrico es

inversamente proporcional a la energía de los rayos X incidentes. Sin embargo, si la

energía de los rayos X coincide con la cantidad de energía requerida para promo-

ver al electrón a un orbital de mayor energía, la probabilidad de absorción aumenta

considerablemente. Llamamos a esa energía borde de absorción. La energía a la que

se producen los bordes de absorción depende del elemento químico [3, 12].
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2.2.2. Efecto Compton

A medida que aumenta la energía de los fotones de rayos X por encima de

25KeV, la interacción que prevalece es el efecto Compton. Para estudiar este efec-

to, se puede considerar que el fotón incidente choca con un electrón de una órbita

externa del átomo, transfiriéndole parte de su energía y dispersándose. La energía

transferida al electrón es suficiente como para liberarlo del átomo al cual se encuen-

tra ligado. Como las energías de los rayos X incidentes son tan grandes en compa-

ración con la energía que une al electrón al átomo, se considera que la radiación

incidente interactúa con un electrón libre. Dado que en el efecto Compton, los fo-

tones de rayos X interactúan con los electrones como si no estuvieran unidos a un

átomo, solo importa el número total de electrones dentro del material. Por lo tanto,

solo el grosor de un absorbente y su densidad son importantes para la absorción

de rayos X mediante este mecanismo, por lo que la probabilidad de dispersión por

efecto Compton depende linealmente de Z y disminuye con el aumento de energía.

El efecto Compton es la interacción que predomina en tejidos blandos, por ejemplo

el pulmón [13].

2.2.3. Intensidad Transmitida

El parámetro que caracteriza la penetración de rayos X en el medio es el coefi-

ciente de atenuación µ. Este coeficiente contiene las contribuciones de los procesos

de interacción de fotones con la materia descritos anteriormente. Además, µ depen-

de de la energía del fotón incidente, del número atómico y densidad del absorbente.

Cuanto mayor sea su coeficiente de atenuación, más fácilmente atenuará un ma-

terial los rayos X con una energía en específico. Cada elemento químico tiene su

propio coeficiente de atenuación específico. Un material, como el tejido corporal,

tiene un coeficiente de atenuación que depende del promedio de todas las sustan-

cias químicas que lo constituyen. Igualmente, se define µm = µ/ρ, siendo ρ[cm2/g]

la densidad del material absorbente. El coeficiente µm depende únicamente de la

composición química del material y la energía de los fotones.

La intensidad de rayos X monoenergéticos transmitida a través de dos o más

regiones consecutivas, con espesores x1, x2, x3, x4, etc. y coeficientes de atenuación

µ1, µ2, µ3, µ4, etc., viene dada por:

Itrans = I0e−(µ1x1+µ2x2+µ3x3+...). (2.1)
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Donde I0 representa la intensidad de rayos X monoenergéticos incidentes. Adicio-

nalmente, podemos definir la intensidad atenuada [14, 15] como:

Iaten = I0 − Itrans. (2.2)

2.3. Formación de la imagen

Una imagen o slice de TC, es una matriz donde la posición de un elemento dentro

de la matriz simboliza la posición de un píxel en la imagen. Es decir, la posición

del elemento en la matriz representa la posición del tejido penetrado por el haz de

rayos X dividido en pequeños elementos de volumen ∆x, ∆y y ∆z conocido como

vóxel (o región discretizada del objeto). A cada vóxel, se le asigna un coeficiente de

atenuación µ. Las mediciones de transmisiones de rayos X (I), se pueden expresar

como la suma de los valores de atenuación que ocurre en cada vóxel a lo largo de la

trayectoria del rayo (Figura2.2).

Figura 2.2: La imagen derecha representa la matriz de reconstrucción de una rebana-
da anatómica dividida en pequeñas cajas de tejido llamadas vóxeles, cada una con
un coeficiente de atenuación µ, la imagen izquierda representa la imagen reconstrui-
da en 2 dimensiones reemplazando vóxeles por píxeles [13, 16].
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2.3.1. Proyecciones

Las proyecciones Xi son usadas en la reconstrución de las imágenes. Para definir

las proyecciones vamos a suponer que la radiación incidente sobre el paciente es I0

y la intensidad de rayos X captada por los detectores es I. Utilizando 2.1 se define a

la proyección como [13, 16]:

Xi = −ln(Ii/I0) = Σixiµi (2.3)

Donde xiµi es la atenuación del vóxel i, como se muestra en la imagen 2.2.

2.3.2. Unidades Hounsfield

Por convención, y además porque los valores de atenuación lineal no difieren

mucho entre los tejidos, se utilizan las unidades Hounsfield, que se definen como:

HU = 1000 ×
µt − µH2O

µH2O
. (2.4)

Donde µt y µH2O son los valores de atenuación lineal (medida en un vóxel) co-

rrespondientes a cierto tejido y del agua, respectivamente. Esta magnitud nos per-

mite presentar la imagen en escala de grises. Generalmente, una máquina de TC

mostrará unidades Hounsfield en el rango de −2000HU a +4000HU [17].

Los valores positivos altos corresponden a un hueso compacto y altamente ate-

nuado, mientras que los números negativos altos se acercan a la baja atenuación del

aire. La grasa tiene un factor de atenuación ligeramente más pequeño que el agua,

alrededor de −100HU. Los pulmones se encuentran entre los rangos de −600HU a

−400HU [16, 17].

2.3.3. Contraste

El contraste en una imagen se manifiesta como diferencias en los valores de es-

cala de grises de la imagen. En una imagen de TC se define el contraste como:

C =
I1 − I2

I1
. (2.5)

Donde I1 y I2 son las intensidades de rayos X transmitidas a través de diferentes

trayectorias de la radiación incidente. Por consiguiente, si dos tejidos tienen propie-

dades de absorción de rayos X muy diferentes para un valor particular de energía
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de rayos X, muestran alto contraste [18].

2.3.4. Reconstrucción de imágenes

La reconstrucción de imágenes de TC es el proceso por el cual se asigna la ate-

nuación adecuada µ para cada vóxel que se utilizó al momento de discretizar el

objeto, utilizando las medidas de intensidad transmitida e intensidad irradiada pa-

ra diferentes ángulos (proyecciones Xi). Existen 2 tipos de métodos con los cuales se

puede reconstruir imágenes: analíticos e iterativos [12].

Reconstrucción por métodos analíticos

Este método consiste en encontrar la solución directa del sistema de ecuaciones

lineales (retroproyección). Este método utiliza la transformada de Radon, la trans-

formada de Fourier en una dimensión y la transformada inversa de Fourier bidi-

mensional para reconstruir el objeto.

Reconstrucción por métodos iterativos

Dentro de los métodos iteractivos podemos encontrar el método iterativo alge-

braico ART (del inglés Algebraic Reconstruction Technique) y el método iterativo

estadístico. Debido a los avances recientes en poder computacional, los algoritmos

de reconstrucción iterativa (IR) se han convertido en una opción clínicamente viable

en la obtención de imágenes por tomografía computarizada (TC) [19].

2.4. Estándar DICOM

Digital Imaging and Communications in Medicine (DICOM) es un formato es-

tándar abierto para codificar y transmitir imágenes médicas digitales como: Radio-

grafías Computarizadas, Resonancias Magnéticas y Tomografías Computarizadas,

fue introducida por primera vez en 1993. El formato DICOM integra y facilita la co-

municación entre la adquisición de imágenes, propiedades de la radiación inciden-

te, el archivo y los componentes del sistema de información. Cada procedimiento

de adquisición de imágenes (tomografía computarizada (TC), resonancia magnética

(RM), medicina nuclear (NM), etc.) contiene atributos propios correspondientes a

cada modalidad [2, 20, 21].
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2.4.1. Modelo de información DICOM

El Modelo de Información DICOM define la estructura y organización de la in-

formación relacionada con la comunicación de imágenes médicas. El modelo de in-

formación en imágenes DICOM está orientado a objetos. Se considera que los datos

del mundo real (series, equipos, marcos de referencia, estudios, pacientes, etc.) son

objetos de información con una colección de atributos o propiedades (nombre del

paciente, ID, sexo, edad, peso, estado de tabaquismo, etc.).

Los objetos se definen de acuerdo con las definiciones de objetos de información

(IOD) de DICOM y sirven para especificar información sobre objetos del mundo

real. Un IOD no representa una instancia específica de un objeto del mundo real,

sino más bien una clase de objetos del mundo real que comparten las mismas pro-

piedades. Un IOD se divide en varios módulos que se utilizan para agrupar los

atributos de un objeto de información. Por lo tanto, los módulos son utilizados por

diferentes tipos de objetos, cada objeto tiene que definir si el módulo es obligatorio

(M), condicional requerido (C) u opcional (U) [22–25].

2.4.2. Diccionario de datos DICOM

El Diccionario de datos DICOM es el registro de todos los atributos utilizados en

medicina digital. Los atributos se identifican por su etiqueta de elemento de 8 dígitos

hexadecimales llamado Tag, primera columna del cuadro 2.1. Los 4 primeros dígitos

establecen el grupo y los 4 siguientes el elemento (Grupo, Elemento).

El diccionario contiene unos 2000 elementos diferentes, divididos en grupos (se-

gún la similitud del contenido del ítem). Por ejemplo, el grupo 0010 en el Diccio-

nario de datos reúne todos los elementos relacionados con un paciente y el grupo

0028 está dedicado a la información sobre la imagen [26, 27]. Los grupos, dentro del

estándar DICOM, solo pueden estar relacionados con números pares, ya que los nú-

meros de grupo impares están reservados para que los fabricantes almacenen sus

datos patentados. La convención (Grupo, Elemento) con los cuales se identifica un

atributo son muy útiles porque son etiquetas cortas. Estos tienen un tamaño fijo y

siguen un formato hexadecimal muy estricto, pero no nos dan una descripción de

los datos del mundo real, por lo que en la segunda columna del diccionario de datos

DICOM, encontramos la columna Name, también conocida como nombre del atri-

buto, la cual explica qué datos del mundo real corresponden al elemento con una

etiqueta definida.
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La columna Keyword del cuadro 2.1 es una adición reciente al estándar, con una

estructura similar al Name del atributo, es una alternativa textual a las etiquetas

hexadecimales.

La columna VR en el diccionario especifica el tipo de datos del elemento. Cada

VR tiene: un nombre propio abreviado de 2 letras, una definición de lo que repre-

senta, una descripción de los caracteres permitidos en sus datos y una longitud de

datos. Un ejemplo de VR es el correspondiente al elemento “Fecha de nacimiento del

paciente” (0010,0030) con un nombre propio abreviado DA, es decir, como una ca-

dena de datos AAAAMMDD de 8 dígitos (“1993082” que representa el 22 de agosto

de 1993).

Por último tenemos el valor VM que describe el número de elementos per-

mitidos de un atributo. Por ejemplo, el elemento “Otros nombres de pacientes”

(0010,1001) puede incluir claramente más de un nombre, por lo que su valor VM

es 1-n, donde n es cualquier número.

Tag Name Keyword VR VM
(0010,0010) Patient’s Name PatientName PN 1
(0010,0020) Patient ID PatientID LO 1
(0010,0021) Issuer of Patient ID IssuerOfPatientID LO 1
(0010,0022) Type of Patient ID TypeOfPatientID CS 1
...
(0028,0002) Samples per Pixel SamplesPerPixel US 1
(0028,0003) Samples per Pixel Used SamplesPerPixelUsed US 1
(0028,0004) Photometric Interpretation PhotometricInterpretation CS 1

Cuadro 2.1: Extracto del Diccionario de datos DICOM [27].

2.4.3. Jerarquía de información DICOM

Además de la clasificación por grupos de datos, que ya se tiene dentro de los dic-

cionarios DICOM, tenemos también la estructuración de datos por jerarquía Paciente-

estudio-serie-imagen. Ya que a cada paciente se le pueden programar varios estu-

dios (por ejemplo, exámenes de resonancia magnética, tomografía computarizada y

ecografías). Posteriormente podrían ser necesarios varios estudios de seguimiento.

Cada estudio puede tener múltiples series de imágenes (TC, ecografía, reconstruc-

ciones 3D, con distintos protocolos de imagen, etc.), y cada serie tendrá una o más

imágenes. Para cada nivel de jerarquía dentro de este tipo de estructura existen iden-

tificadores únicos (Tag) [22].

12



2.4.4. IOD de Imagen de Tomografía Computarizada

El IOD de una imagen de tomografía computarizada (TC) especifica los módulos

de una imagen que ha sido creada por un dispositivo de tomografía computarizada.

Module Reference Usage

Patient
Patient C.7.1.1 M

Clinical Trial Subject C.7.1.3 U

Study

General Study C.7.2.1 M

Patient Study C.7.2.2 U

Clinical Trial Study C.7.2.3 U

Series
General Series C.8.8.1 M

Clinical Trial Series C.7.3.2 U

...

Image Common Instance Reference C.12.2 U

Cuadro 2.2: Extracto de los Módulos IOD de una imagen CT [28].
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Capítulo 3

Metodología

3.1. Datos

3.1.1. Preprocesamiento de Datos

Para el preprocesamiento de las imágenes DICOM es necesario proteger la pri-

vacidad de los pacientes por razones éticas y legales. Así pues, se procede a la eli-

minación y reemplazo de atributos dentro de un conjunto de datos DICOM que

potencialmente pueden resultar en la filtración de la información de identificación

individual sobre el paciente y personas u organizaciones involucradas en el proceso

de adquisición de las imágenes [29, 30].

Para anonimizar las imágenes desarrollamos un código en Python utilizando

los atributos del perfil de confidencialidad [31]. Algunos atributos privados fueron

modificados como es el caso del Patient’s Name con el tag (0010,0010). Otros da-

tos como el Patient’s Age (0010, 1010) se mantuvieron, ya que es información que

podría ser útil para futuros trabajos y pueden coexistir en las imágenes sin vulne-

rar la identidad del paciente. La información más detallada del código diseñado se

encuentra en el Apéndice A.

3.1.2. Base de Datos Inicial

La base de datos inicial consta de 35 exámenes correspondientes a distintos pa-

cientes en diferentes zonas del cuerpo, en la modalidad TC. Estas imágenes fueron

adquiridas en un hospital de la ciudad de Quito-Ecuador, mediante el software iQ-

VIEW / PRO versión 3.0.0. [32].
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En la Figura 3.1 se observa la distribución y número de exámenes de TC en la

base de datos total, según el atributo Protocol name con el tag (0018,1030), el cual es

llenado por el operador con las condiciones bajo las cuales se realizó la Serie [33].

Figura 3.1: Histograma de la base de datos inicial según el elemento Protocol name
en modalidad CT.

3.1.3. Características de los Datos

La base de datos utilizada para la visualización consta de 35 exámenes de TC de

diferentes pacientes, mientras que, para la segmentación se utilizaron 18 exámenes.

Las siguientes son las principales características del sistema de datos.

• El número de imágenes por paciente es variable, con una media de 97, un

mínimo de 55 y un máximo de 771.

• El tamaño es de 512 x 512 píxeles por cada imagen para todos los casos.

• La dimensión de la resolución del escaneo (Slice Thickness) es de 5mm para 34

pacientes y de 2,5mm para un paciente.

• El tipo de estudio (StudyDescription) es de Planeamiento de Terapia para 34

pacientes y de TC Corporal para un paciente.

• La posición del paciente correspondiente a: HFS (Head First-Supine), con la

cabeza primero y con la cara y el torso hacia arriba, para 34 exámenes. FFS

(Feet First-Supine), con los pies primero y con la cara y el torso hacia arriba

para 1 examen [34].
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• La distancia entre píxeles (PixelSpacing) para todos los estudios es de 0,976562mm

para el eje x y y.

3.2. Python y librerías

Python es un popular lenguaje de programación de alto nivel, de código abier-

to (open source), que puede manejar varias tareas de programación como: cálculo

numérico, desarrollo web, procesamiento de imágenes, programación de bases de

datos, procesamiento paralelo, etc. Python se ha convertido en uno de los lenguajes

interpretados más populares. Además, está disponible en sistemas operativos como

Windows, Mac OS o Linux. Este lenguaje viene con varias librerías que son estándar

o se pueden instalar, de acuerdo a las necesidades del proyecto. A continuación, se

detallan los principales módulos que se utilizarán en el procesamiento de los archi-

vos DICOM usados en este proyecto con una breve descripción.

• Numpy: Es un módulo que permite la manipulación matemática de vectores

y matrices multidimensionales, que pueden ser guardados como objetos lla-

mados numpy.ndarray. Dado que este proyecto se enfoca en el procesamiento

de imágenes de TC y que las imágenes son arreglos, usaremos las capacidades

de manipulación matemática de matrices de NumPy para su procesamiento

[35, 36].

• Pydicom: Es un módulo de Python para trabajar con archivos DICOM que

permite leer, modificar y escribir datos DICOM de una manera sencilla [37].

• Matplotlib: Es una biblioteca para generar gráficos en 2D / 3D. Está dise-

ñado para usar el tipo de datos NumPy y para generar imágenes a través de

interfaces de usuario y sistemas operativos [38].

• Scikit-image: Es una biblioteca para Python con una colección de algoritmos

para el procesamiento de imágenes [39].

• SciPy: Es una biblioteca con herramientas informáticas científicas para Python

que incluyen procesamiento de señales, optimización, estadística, entre otras

[40].
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3.3. Entorno Jupyter Notebook

Es un entorno de desarrollo integrado (IDE, por sus siglas en inglés) web de

código abierto, que permite la creación de scripts en múltiples lenguajes de progra-

mación. La herramienta fue creada por científicos de la Universidad de Berkeley en

Estados Unidos con el fin de compartir apuntes técnicos, incluir ecuaciones y notas

de sus investigaciones de una manera fácil y sencilla.

El entorno permite un acceso a través del navegador donde el autor estará en

capacidad de escribir en bloques de código y a su vez ir explicando estos con un

contexto en Markdown, o métodos de texto enriquecido similares. Al día de hoy,

uno de sus principales usos está orientado a la ciencia de datos, la inteligencia artifi-

cial, el machine learning y el procesamiento de datos masivos. Debido a su facilidad

de uso se ha popularizado en todo el mundo a lo largo de los últimos años.

El entorno como tal soporta múltiples lenguajes de programación, sin embargo,

para este proyecto se lo utilizará con Python. Otra ventaja que tiene el ambiente es

la posibilidad de exportar el notebook, sea como archivo de extensión .py o en su

extensión nativa .ipynb, aunque también tiene soporte para exportar la información

contenida en un notebook en formato HTML para su lectura y compartición [41–43].

3.4. Software desarrollado para la obtención de Atribu-

tos DICOM para TC

Para la visualización de los datos dentro de los archivos DICOM se diseñó el

script imprimir_informacion.py. Este código permite la entrada de un archivo con

los tags de los atributos que se desea imprimir en pantalla. El archivo puede ser

elegido por el usuario, y para este proyecto se utilizaron dos archivos de entrada: el

primero es el private_tags.dat, el cual contiene los tags correspondientes al perfil

de confidencialidad que se utilizó para el proceso de anonimización, y el segundo es

el tags_CT.dat, el cual contiene los atributos correspondientes a parámetros de ad-

quisición de una imagen de TC. Si el usuario requiere visualizar otros atributos, para

diferentes tipos de técnicas de adquisición de imágenes médicas, necesita ingresar

su propio archivo con el formato de los ficheros anteriores. El script se encuentra en

el Apéndice B. A continuación, se muestra la visualización de datos de una imagen

DICOM con tags correspondientes a parámetros de adquisición de la imagen de TC,

mediante la herramienta realizada.
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Figura 3.2: Visualización de metadata correspondiente a parámetros de adquisición
de un archivo DICOM de TC, utilizando la herramienta creada.

3.5. Procesamiento de Imágenes

Las operaciones de procesamiento de imágenes se pueden imaginar como un

flujo de trabajo similar al de la Figura 3.3. El flujo de trabajo comienza con la lectura

de una imagen. Luego, la salida se procesa utilizando operaciones de bajo o alto ni-

vel. Las operaciones de bajo nivel operan en píxeles individuales. Tales operaciones

incluyen filtrado, morfología, establecimiento de umbrales, etc. Las operaciones de

alto nivel incluyen detección de objetos, reconocimiento de patrones, etc. Una vez

procesadas, las imágenes se guardan o se visualizan. La visualización también se

puede realizar durante el transcurso del procesamiento.

Lectura de la imagen

Procesamiento de alto/bajo nivel

Almacenamiento de la imagen Visualización de la imagen

Figura 3.3: Flujo de trabajo para el procesamiento de imágenes[35].
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3.5.1. Procesamiento de imágenes DICOM para la visualización

Como se describió en la sección anterior, el procesamiento de imágenes consta

de tres principales fases: la lectura de los datos, el procesamiento (en este caso de

bajo nivel) y finalmente la visualización. Para este proyecto se considera dos tipos

de imágenes de salida. La primera es de una sola imagen de TC y la segunda se basa

en un examen completo, donde a su vez, se obtendrá la representación de los cortes

en diferentes planos anatómicos. El flujo de trabajo para la visualización, en ambos

casos, es el que se encuentra en la Figura 3.4.

Lectura de la imagen
de archivos DICOM

Obtención de matriz de píxeles

Transformación a HU

Corrección de píxeles

Visualización
de una imagen de TC

Obtención de
matriz 3D

Escalamiento de ejes

Visualización
Plano Axial

Visualización
Plano Coronal

Visualización
Plano Sagital

Figura 3.4: Flujo de trabajo para la visualización de una imagen y de un examen de
TC en diferentes planos anatómicos.

Lectura de la Imagen

La lectura de una imagen de TC a partir de archivos DICOM consiste en obtener

información necesaria para la reconstrucción de la imagen, como es el caso de: los

elementos que permiten el cambio de unidades, la relación entre píxeles, y el plano

de coordenadas. Principalmente, la lectura radica en la extracción de una matriz de

2 dimensiones N × M, generalmente de 512 × 512 o de 256 × 256, que representa

una sección transversal (axial) de la anatomía de un paciente [44].
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En este caso se utilizará la biblioteca Pydicom, que abre un archivo DICOM como

un objeto de la clase pydicom.dataset.FileDataset. Los atributos pueden ser extraí-

dos mediante el Tag del atributo en cuestión o por su Keyword.

Obtención de matriz de píxeles

Para esta sección se utilizará el atributo PixelData con el tag (07FE0, 0010), el

cual contiene una matriz de N filas por M columnas, elementos especificados en los

tags (0028,0010), (0028,0011), para filas y columnas, respectivamente. Cada entrada

de la matriz corresponde al valor del píxel que puede ser transformado a unidades

Hounsfield. La posición del elemento en la matriz simboliza la posición del compo-

nente, representado por el píxel, en coordenadas rectangulares en la imagen [45,46].

Además, se utiliza el elemento (0028,0002) llamado SamplesPerPixel para especi-

ficar el tipo de imagen que almacenó el instrumento (el valor 3 para imágenes en

RGB o 1 para escala de grises) [47]. El atributo PixelData es del tipo OW (Other

Word String) un tipo de dato de cadenas de 16 bits con codificación Little Endian y

Big Endian [48], que puede ser leído con la función pixel_array de Pydicom, y que

retorna la matriz con los valores de píxeles decodificados como un objeto de la clase

numpy.ndarray de la librería NumPy. Los objetos numpy.ndarray representan una

matriz multidimensional, que para este caso es de 512 × 512 dimensiones.

Obtención de Unidades Hounsfield

Transformar la matriz de píxeles a unidades Hounsfield es necesario, debido a

que hace posible realizar un análisis de los datos con base en esta escala. Mediante

una transformación lineal (ecuación 2.4) se puede obtener la medida original del

coeficiente de atenuación de cada material atravesado por los rayos X, de manera

que permite identificar estructuras anatómicas a través de estos valores.

El cambio de la matriz de píxeles a unidades Hounsfield se lo puede realizar

mediante el atributo (0028,1054). Este atributo especifica que al realizar la transfor-

mación dada por la ecuación m× SV + b, se obtiene la matriz de píxeles en unidades

Hounsfield. El parámetro SV es la matriz con los valores de los píxeles dados por el

elemento PixelData y las constantes b y m corresponden a los atributos con los tags

(0028,1052), (0028,1053), respectivamente [49].

20



Corrección de píxeles

La corrección de píxeles consiste en eliminar y corregir todo valor dentro de la

matriz de píxeles que pueda generar problemas al momento de la interpretación de

la imagen. Por ejemplo, reemplazar los píxeles que se encuentran fuera del rango

de medición del tomógrafo por valores que correspondan al aire, o la eliminación

de elementos que no pertenezcan a la anatomía del paciente, como la camilla. En la

sección siguiente se discutirá con más detalle estos procesos.

Hasta esta parte del desarrollo, el flujo de trabajo es el mismo para cualquiera de

las visualizaciones. Para obtener la imagen de un solo archivo DICOM, una vez ob-

tenida la matriz de píxeles, transformada a unidades Hounsfield y con su respectiva

corrección de píxeles, se procede a generar la imagen para un corte axial mediante la

biblioteca Matplotlib de Python. Sin embargo, para la obtención de imágenes en di-

ferentes planos es necesario trabajar con un examen completo de TC que cuenta con

un gran número de archivos DICOM. Por lo tanto, las técnicas anteriores deben ser

implementadas a cada una de las imágenes, dentro de un mismo examen y paciente.

Además, se deben seguir algunos pasos extras para lograr su correcta visualización.

Dichos pasos serán explicados en las siguientes secciones.

Obtención de matriz 3D

Un examen de TC consta de varias decenas de archivos DICOM. Estos cuentan

con atributos similares entre cada fichero, como: las dimensiones de la matriz que

contiene a la imagen, los parámetros de cambio de Unidades a Hounsfield, el es-

paciamiento entre píxeles en el corte axial, etc. Los atributos que se discutieron con

anterioridad, excepto la matriz de píxeles, son los mismos para todos los archivos

DICOM, dentro de un examen en específico de TC. Asimismo, existen valores par-

ticulares de cada corte axial, como es el caso de la posición de la imagen en el marco

de referencia, número de corte, la propia matriz de píxeles, entre otros.

Para poder reconstruir una imagen en diferentes planos anatómicos, es necesa-

rio obtener una matriz en 3 dimensiones, producto del apilamiento de las matrices

N × M obtenidas de aislar la matriz de píxeles de cada archivo DICOM, después

del proceso de transformación a unidades Hounsfield y de la corrección. Para un

examen de C cortes, la dimensión de la matriz es de C × 512 × 512. En este proyecto

se almacenará la matriz como un objeto de Python de la clase numpy.ndarray de la

librería NumPy, que representa una matriz multidimensional. Para apilar las matri-
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ces de forma ordenada se utiliza el atributo Instance Number con tag (0020,0013),

que simboliza el orden en el cual fueron obtenidos los archivos por el instrumento

[50].

Escalamiento de ejes

Si bien la matriz de píxeles en HU especifica los valores de los coeficientes de

atenuación de cada vóxel, y la posición del coeficiente dentro de la matriz da como

resultado la ubicación del vóxel en la imagen, no se precisan las distancias físicas del

paciente con respecto de la imagen. Por lo tanto, es necesario utilizar los atributos

Pixel Spacing con el tag (0028,0030), que especifica la distancia física entre los centros

de cada píxel bidimensional de la imagen axial de TC. Como se muestra en la Figura

3.5, este atributo retorna un arreglo de 2 valores con las distancias entre el centro de

los píxeles en ambos ejes x y y en mm. Para el cálculo de la distancia física entre

2 cortes consecutivos (eje z), utilizamos el elemento Image Position Patient con tag

de (0020,0032). Este atributo detalla los valores de coordenadas x, y, z de la esquina

superior izquierda (centro del primer vóxel transmitido) de la imagen en mm [50,51].

Si se procede a realizar la resta entre el tercer valor (eje z ) dado por el atributo Image

Position de 2 cortes adyacentes se obtiene el espaciado entre vóxeles, y junto con

las distancias entre cada píxel en los ejes x y y se puede reconstruir la imagen en

los diferentes planos anatómicos mediante la biblioteca Matplotlib de Python, con

distancias reales.

Figura 3.5: Esquema de la interpretación de los atributos Pixel Spacing, Image Posi-
tion y de vóxel en cortes consecutivos.
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3.5.2. Procesamiento para la segmentación de imágenes de TC

En el procesamiento de imágenes, la segmentación es la técnica que delimita

áreas con características análogas dentro de una imagen. Esta técnica divide a la

imagen en regiones que no se superponen. Un grupo o colección de píxeles, que

tienen propiedades similares, se considera una región. El proceso de segmentación

constituye un paso importante previo al desarrollo de sistemas CAD (Diagnóstico

Asistido por Computadora), y es utilizada para localizar objetos en una imagen o

bien encontrar bordes. La segmentación se fundamenta en las características de los

píxeles de la imagen y delimita un área de interés, en términos de vóxeles o píxeles.

La segmentación es una de las tareas más desafiantes y esenciales en cualquier

sistema CAD, por la gran complejidad y variabilidad de las apariencias y formas de

las estructuras anatómicas en imágenes médicas. Debido a la diversidad de objetos

de interés y modalidades de imagen, no existe un conjunto de características uni-

versales ni una técnica de segmentación general. Algunas técnicas populares de los

diversos métodos de segmentación de imágenes se ilustran en la Figura 3.6 [52–58].

Técnicas de segmentación

Métodos basados en

Región Bordes Umbral Clustering Modelos

Figura 3.6: Técnicas de segmentación de imágenes [59].

En la Figura 3.7 se puede observar un ejemplo de imagen segmentada. Las regio-

nes R1, R2, R3 y R4 se denominan objetos de la imagen y R5 es conocido como fondo.

Las principales reglas que gobiernan la segmentación basada en regiones son:

• Las regiones combinadas deben ser iguales a la imagen I, entonces
⋃n

i=1 Ri = I

• Dos regiones no deben superponerse Ri ∩ Rj = ∅ para i 6= j.

• Ri es un conjunto conectado para i = {1, ..., n}.

• Q(Ri) = TRUE para i = 0, 1, 2, ..., .

• Q(Ri ∪ Rj) = FALSE para cualquier región adyacente Ri y Rj.

Donde Q(Rk) es un predicado lógico definido sobre los puntos en el conjunto Rk. Se

denomina predicado lógico a un criterio matemático que debe satisfacer cada píxel
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de cada región en la imagen. Dos regiones Ri y Rj son adyacentes si su unión forma

un conjunto conectado [60, 61].

Figura 3.7: Ejemplo de segmentación basada en Regiones.

Segmentación por el Método de Watershed General

El método de Watershed es un tipo de segmentación basada en regiones, y es

reconocido como un poderoso proceso de segmentación, debido a sus muchas ven-

tajas, incluida la simplicidad, la velocidad y la división completa de la imagen. In-

cluso con regiones objetivo que tienen poco contraste y límites débiles. Aunque este

método es muy popular, cuenta con algunas deficiencias como la segmentación ex-

cesiva y la sensibilidad al ruido. En consecuencia, se han desarrollado y combinado

diversos procedimientos y técnicas con el fin de minimizar estos problemas [5, 62].

La segmentación por el método de Watershed se fundamenta en considerar el

nivel de gris como una superficie topográfica, donde los valores de alta intensidad

denotan picos y colinas mientras que los de baja intensidad denotan valles (míni-

mos locales). La idea principal es comenzar a inundar de agua los alrededores de

la superficie topográfica de la imagen. Cuando el agua fusiona los picos, se cons-

truyen barreras para evitar esta fusión, hasta que todos los picos estén bajo el agua.

Las barreras resultantes dan la segmentación de picos y valles en la imagen, como

se ilustra en 3.8 [6, 7, 36, 62, 63].

Segmentación por el Método de Watershed basado en Marcadores

El método de Watershed, basado en marcadores, representa una mejora sobre

la transformación original y se ha demostrado que es un método robusto y flexible
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Figura 3.8: Ilustración del funcionamiento del algoritmo Watershed [6].

para la segmentación de objetos con contornos cerrados, evitando una segmenta-

ción excesiva. La idea básica detrás de la segmentación controlada por marcadores

es transformar la imagen de entrada de tal manera que las líneas divisorias de la

imagen correspondan a límites de objetos significativos. La imagen transformada se

llama función de segmentación. En consecuencia, la función de segmentación debe

filtrarse antes de utilizar el método de Watershed para eliminar todos los mínimos

irrelevantes. Los marcadores se pueden seleccionar de forma manual o automática

[64–66], para este proyecto todo el proceso es automático, en especial la generación

de los marcadores.

Operaciones Morfológicas

Las operaciones morfológicas son una colección de operaciones no lineales que

cambian la forma, el tamaño y los límites de los objetos en la imagen, mediante

elementos estructurantes. Una operación morfológica y un elemento estructurante

se definen en términos de conjuntos [60, 67].

Un elemento estructurante es una matriz que caracteriza una figura, y se utiliza para

sondear o interactuar con una imagen dada. Normalmente se elige un elemento

estructurante del mismo tamaño y forma que los objetos que se desea procesar en
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la imagen de entrada[68]. A continuación, se detallan las operaciones morfológicas

que se utilizarán en este proyecto.

Dilatación: La dilatación permite que los píxeles de primer plano de una imagen

crezcan o se expandan. Esta operación también rellena pequeños agujeros en un ob-

jeto. Además, es utilizada para combinar objetos que están lo suficientemente cerca

entre sí pero que no están conectados. La dilatación de la imagen I con un elemento

estructurante S se denota como I ⊕ S [69, 70].

Erosión: La erosión se utiliza para disminuir objetos en una imagen eliminando

píxeles del límite de ese objeto. Esta operación es opuesta a la dilatación. La erosión

de la imagen I y con un elemento estructurante S se denomina I ⊖ S [69, 70].

Closing: Es una operación morfológica compleja. Se obtienen combinando la di-

latación y la erosión. Esta operación se puede realizar en imágenes binarias, en es-

cala de grises y en imágenes a color. El closing de una imagen con un elemento

estructurante, como un cuadrado o un círculo, suaviza los contornos de los objetos,

elimina los pequeños agujeros en los objetos y fusiona los espacios pequeños en-

tre los objetos. El closing se define como la dilatación seguida de la erosión de una

imagen[69, 70].

I • S = (I ⊕ S)⊖ S (3.1)

3.5.3. Segmentación de pulmones en imágenes de TC

El proceso que se aplicará para la segmentación es un método automático que

utiliza principalmente la transformación de Watershed basada en marcadores y ope-

raciones morfológicas.

El desarrollo de la herramienta se fundamenta en los códigos encontrados en

el sitio web Kaggle [71, 72], a los cuáles se les aplicaron ciertas modificaciones que

logran una mejor identificación de pulmones en ciertos cortes, y cuyas bases teóricas

fueron descritas por primera vez en el artículo “Automatic lung segmentation in ct

images using Watershed transform” [5].

La segmentación de tejido pulmonar es una técnica que consta de las siguien-

tes fases. Primero, se realiza la selección de exámenes correspondientes al Protocol
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Name RADIOTERAPIA DE TÓRAX y ABDOMEN Y PELVIS, que comprenden las

zonas donde se ubican los pulmones. Luego, se procede a lectura de los archivos

DICOM. Posteriormente, se realiza el procesamiento de bajo nivel, y finalmente,

se desarrolla la visualización de los pulmones segmentados. Alternativamente, se

puede guardar la matriz resultante en formato .npy, el cual es un tipo de archivo

exportado por la biblioteca NumPy. El flujo de trabajo se puede ver en la Figura 3.9.

Selección de exámenes
(RADIOTERAPIA DE TÓRAX)

Lectura de la imagen
de archivos DICOM

Obtención, transformación de unidades
y corrección de la matriz N × M × M

Almacenamiento de la matriz

Creación de la imagen de gradiente

Generación del Marcador interno

Generación del Marcador externo

Aplicación del algoritmo Watershed

Suavizado y rellenado de las cavidades

Visualización de los
pulmones segmentados

Almacenamiento de los
pulmones segmentados

Figura 3.9: Flujo de trabajo para la segmentación de tejido pulmonar en imágenes
de TC de tórax.

Selección de exámenes

Para realizar la segmentación de tejido pulmonar se utilizarán los exámenes que

comprenden la zona torácica. Con este fin, se realizó un filtraje de las imágenes por

medio del atributo Protocol name con el tag (0018,1030), un atributo llenado por el
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operador con las condiciones bajo las cuales se realizó la Serie [33]. Se eligieron las

imágenes con el elemento 10.7 RADIOTERAPIA TORAX, utilizadas en la planifica-

ción del tratamiento de radioterapia, y que consta de un total de 17 pacientes como

se muestra en la Figura 3.1. También, se utilizará el elemento 6.1 ABDOMEN Y PEL-

VIS de un TC corporal. De este último examen se cuenta solamente con una muestra

que contiene 771 imágenes .

Lectura de la imagen

La lectura de los datos de un archivo DICOM para la segmentación sigue el mis-

mo proceso que se realizó para la visualización. Asimismo, se extraen algunos atri-

butos que son necesarios para la reconstrucción de la imagen.

Obtención, transformación y corrección de la matriz 3D

En esta fase del proceso de segmentación se obtiene una matriz de N × M × M

dimensiones producto de la lectura de la matriz de píxeles de cada uno de los ar-

chivos DICOM de un mismo examen y de su posterior apilamiento, que llamamos

matriz 3D. Luego, se realiza el cambio de unidades a Hounsfield y, finalmente se

ejecuta la corrección de píxeles de una manera similar a la que se realizó para el

proceso de visualización. Así, se obtiene como resultado un objeto numpy.ndarray

que contiene todas las imágenes obtenidas del examen de tomografía computariza-

da en forma de una matriz. Este proceso permite una manipulación más accesible

de los exámenes de TC y la utilización de la biblioteca NumPy con las ventajas que

conlleva utilizar sus funcionalidades.

Almacenamiento de la matriz

Este proceso permite que la matriz sea almacenada en un tipo de archivo liviano

que contiene todas las imágenes correspondientes a un examen de TC en unidades

Hounsfield, sin pérdida de píxeles. Además, se elimina el hecho de tener que mane-

jar archivos DICOM, por lo que el procesamiento es mucho más rápido. El formato

que se utilizará es el NPY. Un tipo de archivo de matriz NumPy creado por el pa-

quete de software Python con la biblioteca NumPy. Los archivos NPY almacenan

todos los datos necesarios para reconstruir una matriz en cualquier computadora.

Esto incluye información de tipo y forma que permite compartir la información de

una manera más fácil, utilizando menos recursos que con los archivos DICOM. Evi-
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dentemente, este formato no comprende toda la información que posee un archivo

DICOM ya que únicamente permite el almacenamiento de las imágenes de TC y no

toda la información que contienen los archivos DICOM. Sin embargo, para procesa-

miento de imágenes es muy útil[73].

Creación de la imagen de gradiente

Para esta parte del procesamiento, se calcula el gradiente de la intensidad de la

imagen en cada píxel, en la dirección x, y o en ambas direcciones, como se define en

la ecuación 3.2. Aquí, f denota la intensidad de una imagen digital en el punto (x, y).

Las imágenes resultantes tienen la misma dimensión que la original y muestran

cómo varía la función de intensidad de una imagen en cada punto analizado. En

consecuencia, se encontrarán los bordes existentes en la imagen original.

∇ f (x, y) ≡ grad[ f (x, y)] ≡

[

gx(x, y)

gy(x, y)

]

=

[

∂ f (x,y)
∂x

∂ f (x,y)
∂y

]

(3.2)

Para calcular el gradiente en la imagen se utilizará uno de los filtros de primera

derivada más populares, el filtro de Sobel. Este filtro será aplicado en la imagen de

TC pulmonar original, tanto en la dirección horizontal como en la dirección verti-

cal. El operador usa dos núcleos de 3 × 3 que están convolucionados con la imagen

original para calcular aproximaciones de las derivadas. En la ecuación 3.3 se mues-

tran los kernels que utiliza el operador de Sobel, donde ∗ simboliza la operación

de convolución de procesamiento de señal bidimensional y A representa la imagen

original.

gx =









−1 0 +1

−2 0 +2

−1 0 +1









∗ A y gy =









−1 −2 −1

0 0 0

+1 +2 +1









∗ A (3.3)

El filtro de Sobel generará 2 imágenes con las derivadas parciales en la dirección

x y y. Estas imágenes son utilizadas para encontrar la magnitud del vector de gra-

diente en un punto (x, y) que viene dado por su norma de vector euclidiana, cuyo

resultado representa la imagen de gradiente [60, 74, 75].

‖∇ f (x, y)‖ =
√

g2
x(x, y) + g2

y(x, y) (3.4)
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Generación del Marcador interno

Para realizar la segmentación de pulmones se utilizará el algoritmo de Waters-

hed basado en marcadores, por lo que es necesario encontrar 2 tipos de marcadores:

el interno y el externo. El marcador interno se caracteriza por ser una zona donde

se tiene certeza de que pertenece a la región que se desea segmentar o región de in-

terés (ROI), que en este caso corresponde a los pulmones, mientras que el marcador

externo corresponde a la zona que se sabe que pertenece al fondo. Al etiquetar la

imagen con estas dos regiones se obtendrá una zona de algunos píxeles de anchura,

donde se desconoce a que región pertenece y que se encuentra rodeando a los pul-

mones. Es precisamente en esta región en la que se implementará el algoritmo de

Watershed y que producirá una segmentación de pulmones. Mediante este método

se logra eliminar mínimos triviales que originan segmentación excesiva.

Para generar el marcador interno se utilizan los valores respectivos en unidades

Hounsfield, que corresponden a la zona pulmonar. En las imágenes de TC el aire

aparecerá con una intensidad media de aproximadamente −1000 Unidades Houns-

field (HU). Mientras que los pulmones tienen valores que van desde −600HU hasta

−400HU [13]. La pared torácica, la sangre y los huesos serán mucho más densos,

muy por encima de −400HU. Así pues, para especificar los marcadores internos, se

seleccionan las regiones con valores de píxeles inferiores a −400HU [5,76]. Además,

se eliminarán todos los objetos que erróneamente se clasifiquen como pulmones y

que no lo son, como es el caso de partes de la camilla, el fondo, la tráquea, etc. Este

proceso se detalla más adelante, en la sección de tratamiento de imágenes.

Generación del Marcador externo

El marcador externo se ubica en el fondo. En este caso corresponde a zonas que

no pertenecen a la región pulmonar, que incluye la zona torácica y el aire. Por la

definición y por como se encontró el marcador interno el borde del pulmón se ubi-

ca en el área de una vecindad del marcador interno. Por lo tanto, para encontrar el

marcador externo, dilataremos el marcador interno, mediante dos elementos estruc-

turantes circulares de diferentes proporciones. Luego, intersecaremos los resultados

de las diferentes dilataciones y el producto lo denominaremos como marcador ex-

terno, lo que generará una tira alrededor del pulmón que debe ser de al menos 45

píxeles para cubrir todos los mínimos en el vecindario.
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Aplicación del algoritmo Watershed

Una vez que encontramos ambos marcadores procedemos a etiquetar la imagen

según las regiones que especifican cada marcador, lo que generará una imagen con

3 zonas principales: el marcador interno, el marcador externo y la zona denominada

marcador Watershed, que no es más que la región donde se aplicará el algoritmo.

Mediante este proceso se delimita la zona en la cual es difícil identificar a que región

pertenece y que el algoritmo tendrá que definir. La transformación de Watershed en-

cuentra los bordes más significativos en la imagen de gradiente entre los marcadores

o también llamado marcador de Watershed, logrando así, que no se produzca una

sobre segmentación, que es uno de los problemas comunes al utilizar el algoritmo

general.

Suavizado y rellenado de las cavidades

La región pulmonar segmentada, después de la aplicación del algoritmo Waters-

hed, excluye estructuras densas, como: nódulos pulmonares y vasos hiliares que se

encuentran en el borde del pulmón, debido a que estas regiones poseen diferentes

coeficientes de atenuación. Esto produce diferencias entre las unidades Hounsfield

de los pulmones y de estas estructuras. Por lo tanto, en la imagen de gradiente se

crean bordes que al momento de aplicar el algoritmo clasifica estas estructuras como

fondo cuando no lo son. En consecuencia, es necesario suavizar y rellenar las cavi-

dades creadas por el algoritmo producto de la exclusión de nódulos y vasos hiliares

ubicados en el borde de la región pulmonar[5].

En morfología y procesamiento de imágenes digitales, la transformación Black-

Tophat es una operación que se utiliza para extraer pequeños elementos y detalles

de imágenes dadas, y se define como la diferencia entre el closing y la imagen de

entrada. Así pues, se utilizará esta operación morfológica para incluir las estructuras

que fueron omitidas en la segmentación, y que generan hendiduras en el borde del

contorno de los pulmones, en consecuencia se suavizan y se rellenan las cavidades

existentes en los límites de los pulmones de la imagen.
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Capítulo 4

Tratamiento de imágenes de TC

4.1. Visualización de una imagen de TC

En la visualización de una imagen de TC de archivos DICOM se sigue el flujo de

trabajo que se muestra en la Figura 3.4 y se ejecutan los pasos que se detallan en las

secciones siguientes.

Primero, se realiza la lectura de los datos necesarios para la reconstrucción de

un corte en el plano axial de una tomografía computarizada. Se extrae la matriz de

píxeles y ciertos valores que nos permiten definir la imagen mediante la bibliote-

ca pydicom. La biblioteca permite abrir un archivo DICOM como un objeto de la

clase pydicom.dataset.FileDataset y obtener los atributos del archivo. Para el caso

de prueba se obtuvieron los resultados de la tabla 4.1, donde se especifica el tag de

grupo y de elemento de los atributos, así como también el keyword, el tipo de dato

encontrado y su respectivo valor.

Tag Keyword Tipo Valor
(07FE0, 0010) PixelData numpy.ndarray matriz (512 × 512)
(0028,0010) Rows int 512
(0028,0011) Columns int 512
(0028,0002) SamplesPerPixel int 1

Cuadro 4.1: Valores para definir la matriz de píxeles de un archivo DICOM de la
base de datos.

Una vez obtenida la matriz de píxeles, esta es guardada como un objeto de la cla-

se numpy.ndarray, que representa una matriz multidimensional que para la imagen

en cuestión es de dimensión 512 × 512. Luego, se procede al cambio de unidades.

Según como se describió en el flujo de trabajo en el capítulo anterior, la transforma-
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ción que permite el cambio a unidades Hounsfield es la especificada en la ecuación

4.1, cuyas constantes para la transformación son extraídas del archivo DICOM. Los

valores para la imagen que estamos estudiando se encuentran tabulados en la tabla

4.2.

HU = m × SV + b = (SV − 1024)[HU] (4.1)

Tag Keyword Tipo Valor

(0028,1052) RescaleIntercept float -1024

(0028,1053) RescaleSlope float 1

(0028,1054) RescaleType str HU

Cuadro 4.2: Valores para definir el cambio de unidades de la matriz de píxeles para
un archivo DICOM de la base de datos.

Aplicando la transformación anterior y reemplazando los valores conseguidos

del archivo, se obtiene la matriz de píxeles en unidades Hounsfield. Utilizando la

biblioteca Matplotlib podemos obtener la imagen de TC, con un escalamiento auto-

mático de unidades Hounsfield en escala de grises, ver Figura 4.1. Con esta trans-

formación a los valores de gris, se les asigna propiedades físicas conocidas y que

permiten la interpretación del material dentro de una imagen [46].

Figura 4.1: Visualización de una imagen de TC de tórax en escala de grises, a partir
de la matriz de píxeles en unidades Hounsfield, con 512 filas y 512 columnas.

Si observamos la imagen obtenida en la Figura 4.1, se puede apreciar un círculo

alrededor del cuerpo del paciente, ya que se almacenaron valores que no correspon-
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den a una medida hecha por el instrumento. Este valor es arbitrariamente puesto

por el dispositivo, porque esta zona se encuentra fuera del rango de medición. El

círculo aparece debido a que algunos escáneres tienen límites de escaneo cilíndri-

cos, pero la imagen de salida es cuadrada [71]. El valor se encuentra fuera de los

valores típicos de unidades Hounsfield en una imagen de TC, que son de alrederor

de −2000HU a 4000HU [17,77]. De ahí que la imagen necesita una corrección a cier-

tos valores dentro de la matriz. A esta fase del procesamiento la llamamos corrección

de píxeles.

Para identificar el valor almacenado que se encuentra fuera del rango se realizó

un histograma con los valores de píxel en unidades Hounsfield de la imagen de TC

ver Figura 4.2, donde se encontró que el elemento fuera del rango es exactamente

de −3024HU. Dicho valor no corresponde a alguno medido por el tomógrafo.

Figura 4.2: Histograma con los valores de píxel en unidades Hounsfield de una ima-
gen de TC. Se demuestra que existe una gran cantidad de píxeles en el valor de
−3024HU, que esta fuera del rango de medida de un tomógrafo.

Una vez encontrado el valor, se procedió a reemplazarlo con el valor de atenua-

ción del aire, que es de alrededor de −1024HU. Para especificar que esta región

pertenece a aire y así no perder escalas de grises al momento de la visualización, la

escala de grises comprende los valores [0, 250].
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(a) Rango completo de HU. (b) Rango seleccionado de HU.

(c) Imagen de TC obtenida del software iQ-LITE 3.0.0

Figura 4.3: Visualización de una imagen de TC de tórax con corte axial de una pa-
ciente femenina de 48 años de edad, mediante diferentes métodos de visualización.
(a) Visualización de la imagen utilizando el rango completo de unidades Houns-
field y adaptándolos automáticamente a la escala de grises. (b) Visualización de la
imagen utilizando la ventana con valores de [−100HU, 300HU]. (c) Visualización a
través del software incorporado en el Instrumento de TC (iQ-LITE 3.0.0).

En la Figura 4.3 se muestra una imagen de TC con corrección de píxel por 3

métodos diferentes de visualización. La imagen de tomografía computarizada utili-

zada para la Figura 4.3a comprende los valores de [−1460HU, 1349HU], por lo que

la escala Hounsfield se extiende a lo largo de 2809 unidades. Cuando se procede

a realizar la visualización, la biblioteca Matplotlib distribuirá la escala Hounsfield

de manera uniforme, para que comprenda todos los valores que abarca la escala de

grises. Por lo tanto, cada material dentro de la imagen es difícilmente distinguible,

ya que cada tonalidad de gris en la imagen comprende 11 unidades Hounsfield, lo
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que implica la pérdida de información al momento de la visualización. Para evitar

esta pérdida de información, la imagen puede ser representada mediante una es-

cala de grises en un fragmento de los valores de unidades Hounsfield. Esta técnica

es llamada visualización por ventana. Las ventanas, permiten en definitiva, extraer

la información de la matriz de píxeles mostrando sólamente rangos específicos que

comprendan los valores del órgano o tejido que se desee estudiar [78].

En la imagen 4.3a la visualización se realiza mediante la biblioteca Matplotlib

de Python. Se utilizan todos los rangos que existen de unidades Hounsfield en la

imagen, mientras que en 4.3b se utiliza la ventana que contiene rangos que van

desde [−100HU, 300HU], los valores por debajo del mínimo valor del rango, pasan

a ser el valor mínimo en la escala de grises y los valores que sobrepasen 300HU se

convertirán en el valor máximo de la escala, los valores entre el rango de −100HU y

300HU se convertirán automáticamente a su correspondiente en la escala de grises.

La imagen 4.3c corresponde a la visualización realizada por el software incorporado

en el instrumento de TC.

El corte de los rangos para la visualización que se realizó en la imagen 4.3b, se

llevó a cabo con el fin de contrastar la imagen producida por el Software de TC

(iQ-LITE 3.0.0) y la imagen producto de la manipulación de la matriz de píxeles ob-

tenida del archivo DICOM. Cabe destacar que el corte de rangos afecta únicamente

a la visualización, manteniendo la información de la imagen (matriz de píxeles) ín-

tegra y sin modificación después del proceso de anonimización y de escalamiento a

unidades Hounsfield.

(a) Ventana [−1000, 1000]HU. (b) Ventana [200, 500]HU.

Figura 4.4: Visualización de una imagen de TC de tórax con corte axial, con
diferentes ventanas. (a) Visualización de la imagen utilizando la ventana de
[−1000, 1000]HU. (b) Visualización de la imagen utilizando la ventana de [200, 500].
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En la Figura 4.4 se aplicaron diferentes ventanas a una imagen de TC. La ima-

gen del lado izquierdo muestra una ventana que engloba los rango de −1000HU

a 1000HU. Esta gama cubre los materiales aire, tejido blando y hueso. La imagen

de la derecha muestra exactamente el mismo corte. El rango mostrado ahora es de

200HU a 500HU, que muestra el hueso cortical [46].

Por motivos de visualización, y para el posterior procesamiento de las imágenes,

es necesario eliminar cualquier elemento que no pertenezca a estructuras anatómi-

cas. Para esto, se visualizaron todas las imágenes del examen de un paciente, y se

encontró que el único elemento que no pertenece a estructuras anatómicas es la ca-

milla. Por lo tanto, se procedió a removerla y a reemplazarla con aire (−1024HU).

El método de remoción de camilla se centra en identificar la ubicación de los píxeles

que corresponden a la misma, mediante la visualización de una de las imágenes se

descubrió que los píxeles que se encuentran dentro del rango en y = {370, ..., 512}

pertenecen a la camilla por lo que en esta zona se asignarán unidades Hounsfield

correspondientes al aire. En la Figura 4.5 se observa el resultado de este proceso.

(a) Imagen Original de TC (b) Imagen de TC recortada la camilla

Figura 4.5: Comparación entre la imagen original y la imagen final producto del
proceso de remoción de la camilla para una imagen de TC. La visualización sigue el
estilo del software iQ-LITE 3.0.0.

El código realizado para la remoción de la camilla permite obtener las imáge-

nes que se muestran en la Figura 4.5b. Siguiendo el flujo de trabajo detallado con

anterioridad, se diseñaron diferentes funciones que realizan cada una de las fases:

lectura de la imagen y datos del archivo DICOM, obtención de la matriz, tranfor-

mación de unidades, corrección de píxeles y la visualización. Todas estas funcio-
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nes fueron guardadas en el archivo imprimir_informacion.py. Además, este script

permite que el usuario pueda escoger la ventana (rangos de datos HU) que desea

visualizar.

4.1.1. Visualización Plano Axial

Para la visualización de las imágenes de TC en diferentes planos anatómicos se

implementaron los 4 primeros pasos que se realizaron para el proceso de visuali-

zación de una sola imagen. La diferencia para este caso radica en que el desarro-

llo es iterativo y debe ser aplicado para todos y cada uno de los archivos DICOM

que pertenecen a la misma serie. La obtención, transformación y corrección de la

matriz de píxeles es llevada a cabo para cada una de las imágenes de un mismo

examen. Luego, se procede a generar la matriz 3D; que es guardada como un objeto

numpy.ndarray, que permite acceder de una forma fácil a cualquiera de los planos

mediante las funciones que posee numpy para la manipulación de matrices multidi-

mensionales. Para este examen se tiene una dimensión de 63 × 512 × 512. Además,

se obtienen las relaciones entre los ejes que se precisó en la sección escalamiento de

ejes. Para el examen que se está analizando se obtuvieron los valores que se detallan

en el cuadro 4.3.

Tag Keyword Valor

Primera
imagen

(0028,0030) PixelSpacing [0,976562, 0,976562][mm]
(0020,0032) ImagePositionPatient [−250,000,−250,000, 200,000][mm]
(0020,0013) InstanceNumber 1

Segunda
imagen

(0028,0030) PixelSpacing [0,976562, 0,976562][mm]
(0020,0032) Image Position [−250,000,−250,000, 195,000][mm]
(0020,0013) InstanceNumber 2

Cuadro 4.3: Elementos que definen los valores de escalamiento en imágenes conse-
cutivas para dos archivos DICOM de la base de datos, el atributo InstanceNumber
determina el orden de las imágenes respecto de su adquisición.

Generalmente, la distancia entre píxeles en los ejes x y y son iguales como se

observa en el cuadro 4.3, con los valores [0,976562, 0,976562][mm], respectivamente

para x, y. Estas coordenadas corresponden a los cortes axiales, a diferencia de la vista

sagital y coronal, ya que la distancia entre cortes (espaciamiento entre píxeles eje z)

suele variar dependiendo del tipo de examen que se realice, siendo mucho menor

para exámenes que se basen en diagnóstico y un valor mayor para exámenes de

planificación de terapia. El espaciamiento en el eje z también depende de la zona en

que se practique la tomografía y es calculado mediante la resta del tercer elemento
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del atributo Image Position que detalla la posición en el eje z, del centro del primer

vóxel transmitido. Esto da como resultado que la distancia entre píxeles en el eje z

del examen analizado sea de 5mm.

Para el caso de la tabla 4.3, se tiene que cada píxel tiene una dimensión de

0,976562[mm] en los ejes x y y, por lo que la imagen en total representa 50cm× 50cm,

para un corte axial. Para el eje z, se tiene que la distancia entre cortes consecutivos

es de 5[mm] y tiene un total de 63 cortes, por lo que la dimensión física de la imagen

es de 31,5cm. Las relaciones de los ejes para el caso estudiado son los siguientes:

x

y
= 1

z

x
=

5
0,976562

= 5,120

z

y
=

5
0,976562

= 5,120

(4.2)

Las correlaciones que se expresan en 4.2, son específicas de este examen y para

este paciente, aunque la mayoría de los exámenes estudiados presentan las mismas

correlaciones. El código que se implementó extrae automáticamente los valores y

los calcula para cada examen, por lo que el algoritmo es independiente del tipo de

relaciones que se tenga entre cada eje.

Una vez que se obtiene la matriz en 3D como objeto numpy.ndarray, se procede

a graficar mediante la biblioteca Matplotlib. Para el plano axial se toman los ejes x

y y. Luego, se le aplica el escalamiento de los ejes, que en este caso es x/y = 1. Este

proceso es también automatizado mediante el código y sigue el flujo de trabajo de

la Figura 3.4 para la generación de la visualización en el plano axial. Cabe señalar

que el código se lo realizó de tal manera que todos los datos son adquiridos de los

archivos. Por lo tanto, puede ser utilizado para cualquier imagen de TC, y no esta

asociado precisamente a los archivos que se utilizaron para este proyecto, sino que

puede usarse de un modo general para cualquier examen de TC.

Con el fin de simular a los paquetes de software que se implementan en los

dispositivos de TC, el objetivo principal de este método consiste en no disminuir

el tamaño de la imagen, y que sea guardada sin reducir la información, con el fin

de poder manipular la imagen en un formato común como es el PNG. Este proceso

permite exportar la imagen para la visualización por personal médico. La imagen

no pierde el número de píxeles iniciales. Además, este procesamiento transforma

los cortes pertenecientes a un examen, que en este caso es de 63 cortes, en una sola
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imagen, distribuyendo los cortes en 9 columnas por 7 filas. La distribución de las

imágenes puede ser elegida por el usuario, pero también depende del número de

imágenes de las que se dispone.

La imagen final es guardada automáticamente por el programa en formato PNG.

Para el caso estudiado en la Figura 4.6, se obtuvo una imagen con un tamaño de

4608 × 3584 píxeles que corresponde exactamente a la multiplicación de 512 × 9 y

512 × 7, que es la distribución de cada uno de los cortes en la imagen final. Por lo

tanto, se puede decir que al realizar esta visualización no se ha perdido información

con respecto al número de píxeles.

En la Figura 4.6 se puede encontrar el resultado de la implementación del pro-

ceso de visualización de un examen de TC en el plano axial para un examen de 63

imágenes, con las propiedades que están descritas en el cuadro 4.3 y con la relación

entre ejes calculada en la ecuación 4.2 para el eje x/y.

Figura 4.6: Plano axial de un examen de TC a partir de archivos DICOM con un
total de 63 cortes en el plano axial. La visualización de la imagen sigue el estilo del
software iQ-LITE 3.0.0.
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4.1.2. Visualización Plano Coronal

En esta imagen el flujo de trabajo es el mismo que para el plano axial. La prin-

cipal diferencia radica en que los ejes que se tomarán en cuenta para la gráfica son

el eje x y el eje z. También, se debe implementar la relación entre los ejes que se

encuentra descrita en la ecuación 4.2, específicamente, la relación z/x = 5,120. Fi-

nalmente, mediante la biblioteca Matplotlib, se obtendrá la vista de los cortes en el

plano coronal como se puede observar en la Figura 4.7.

Para la presentación de este plano no se toman en cuenta todas las imágenes

generadas, debido a que son un total de 512. El total de imágenes corresponde al

número de píxeles en el corte axial para el eje y. Además, muchos de los cortes no

contienen ningún tipo de fisiología o información que pueda ser útil. Para la ima-

gen que se muestra en 4.7, se grafica solamente el 6,25 % del total que corresponde

a 32 imágenes distribuidas en 8 columnas por 4 filas. El código diseñado posibilita

que el usuario pueda introducir el porcentaje de imágenes que va a obtener como

salida. También, permite seleccionar los rangos de unidades Hounsfield para la pre-

sentación de la imagen sin afectar la información dentro de la matriz, tal y como se

describió en la sección 3.5.1. (Procesamiento de imágenes DICOM para la visualiza-

ción). Todo este proceso también aplica para el plano sagital.

Figura 4.7: Plano coronal de un examen de TC generado a partir de archivos DICOM
con un total de 63 cortes en el plano axial y 512 cortes en el plano coronal, utilizando
la ventana con valores entre −100HU a 300HU.

4.1.3. Visualización Plano Sagital

El tratamiento de las imágenes para el proceso de visualización en el plano sagi-

tal es el mismo que ya se describió para el plano axial y para el plano coronal. Una
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vez que se ha obtenido la matriz de píxeles y se ha encontrado la relación que existe

entre los ejes y y z se procede a graficar las imágenes obtenidas mediante las matri-

ces que corresponden a este plano. Al momento de realizar la presentación de las

imágenes mediante la biblioteca Matplotlib, se aplican las relaciones entre los ejes

que para este caso es de z/y = 5,120, de manera similar al empleado en los planos

anteriores.

Al igual que en el plano coronal, en este caso no se muestran todas las imágenes

ya que muchas de ellas principalmente las que se encuentran fuera del centro no

contienen anatomía interna del paciente. Las imágenes seleccionadas para la Figura

4.8 son un total de 32 cortes que se sitúan en el centro del eje coordenado.

Figura 4.8: Plano sagital de un examen de TC generado a partir de archivos DICOM
con un total de 63 cortes en el plano axial y 512 cortes en el plano sagital, utilizando
la ventana con valores entre −100HU a 300HU.
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4.2. Segmentación de tejido pulmonar

La segmentación de pulmones sigue el flujo de trabajo que se describió en la

sección anterior, ver Figura 3.9. Así como en la visualización, en la segmentación es

necesario encontrar la matriz de píxeles y transformarla en una medida física que

represente una magnitud real, como son las unidades Hounsfield. Por lo que, desde

el desarrollo, hasta la obtención de la matriz y su posterior transformación es el mis-

mo para ambos procesamientos. De tal manera que se utilizarán las funciones que

se diseñaron en la visualización para la lectura de la imagen de archivos DICOM,

para la obtención, la transformación de unidades, y para la corrección de la matriz

N × M × M. Luego de obtener la matriz se procedió a guardarla en el formato NPY.

Para el análisis se utilizarán cortes seleccionados que se adapten al tipo de estu-

dio que se realiza. Primero, utilizaremos los cortes 8 y 40 del examen de prueba y

procedemos a generar la imagen de gradiente, debido a que el algoritmo de Waters-

hed generalmente se calcula en este tipo de imágenes.

La imagen de gradiente se obtuvo mediante uno de los filtros más populares, co-

mo es el filtro de Sobel. Este filtro es aplicado en las direcciones x y y. Posteriormen-

te, se encontró la magnitud del vector gradiente y se normalizó la matriz resultante

con respecto a la magnitud máxima de la escala de grises y se graficó. La figura 4.9

presenta las imágenes de gradiente de los cortes seleccionados, respectivamente, de

la muestra de datos.

(a) Corte número 8. (b) Corte número 40.

Figura 4.9: Imágenes de gradiente de diferentes cortes axiales de un examen de TC
de tórax.

A continuación de obtener la imagen de gradiente, se encuentran los marcadores
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interno y externo. A fin de encontrar el marcador interno realizamos un filtraje de

los píxeles en la imagen original. El filtraje se basa en etiquetar dos regiones: la que

comprende a pulmones y la que corresponde a fondo, generando de esta forma una

imagen binaria. La región pulmonar engloba los valores menores a −400HU, ya que

los pulmones tiene un valor de alrededor de −400HU a −600HU, mientras que el

aire, que se encuentra dentro de los pulmones tiene aproximadamente −1000HU.

Las cantidades que sobrepasan estos valores corresponden a la pared torácica, la

sangre, los huesos, etc. Este proceso genera una matriz binaria en la que todos los

elementos que cumplen con la condición (píxel < −400 ) tendrán como salida TRUE

o 1, mientras que los píxeles que no cumplan con la condición tendrán un valor de

FALSE o 0. En la figura 4.10a se puede observar el resultado de graficar la matriz

binaria generada por la condición de filtrado para el corte número 40 de la muestra.

(a) Imagen binaria (b) Objetos mal etiquetados (c) Marcador interno

Figura 4.10: Proceso para la generación del marcador interno en el corte 40 del
examen de TC de tórax de prueba. (a) Imagen binaria resultado del filtraje por uni-
dades Hounsfield con la condición (píxel < −400HU). (b) Pulmones y parte de la
camilla que se etiquetaron como región pulmonar (c) Marcador interno, después de
eliminar todos los objetos que se etiquetaron erróneamente como región pulmonar
al momento de realizar el filtraje por unidades Hounsfield.

Como el fondo de la imagen corresponde a aire, tenemos como resultado una

imagen con una región que rodea al cuerpo que según la condición aplicada perte-

nece a la zona de los pulmones, ver figura 4.10a. Evidentemente esta región no se

refiere a pulmones, y en consecuencia se procede a eliminarla mediante la función

segmentation.clear_border de la biblioteca skimage, que borra los objetos conectados

al borde de la imagen. Asimismo, en la imagen 4.10b se observa que partes de la ca-

milla son etiquetadas como zonas que pertenecen a pulmones ya que se encuentran

dentro de los rangos que se aplicó para el filtraje. Para solucionar este problema,
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implementamos la función que se ejecutó en la sección de visualización donde eli-

minamos la camilla por medio de selección de píxeles. En la figura 4.10c se observa

el resultado de eliminar las zonas que fueron mal etiquetadas en el proceso de fil-

traje, generando así el marcador interno final para este corte.

Además de los objetos mencionados anteriormente se tiene que la tráquea tam-

bién aparece como tejido pulmonar, ya que esta zona contiene aire. Para eliminar

la tráquea de la imagen binaria del marcador interno, se etiqueta cada uno de los

elementos. La ubicación de la tráquea se identifica buscando el objeto circular gran-

de cerca del centro en los primeros cortes, teniendo en cuenta esta característica se

diseñaron varios métodos para eliminarla. El proceso para eliminar la tráquea toma

en cuenta el tamaño y la ubicación de la misma con respecto a la de los pulmones.

Así pues, por medio de funciones que retornan las características de la regiones en la

imagen se cuantificó la dimensión en número de píxeles que comprende la tráquea.

Luego, se eliminan todos los elementos que abarquen estas dimensiones y que se

ubiquen en las posiciones dadas por los primeros cortes donde se determinó la trá-

quea. En la figura 4.11 se observa el resultado del código aplicado en los primeros

cortes del examen.

(a) Corte 8 (b) Corte 10 (c) Corte 12 (d) Corte 14

(e) Corte 8 (f) Corte 10 (g) Corte 12 (h) Corte 14

Figura 4.11: Cortes antes y después del proceso de eliminación de la tráquea.
(a)(b)(c)(d) Primeros cortes del examen de TC de toráx, donde se aprecia la tráquea,
que corresponde al círculo en el centro del corte. (e)(f)(g)(h) Marcador interno des-
pués del proceso de remoción de la tráquea y de todos los objetos que no pertenecen
a los pulmones.

Una vez encontrado el marcador interno de las imágenes, procedemos a utilizar
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su matriz binaria para deducir el marcador externo mediante la dilatación de la ma-

triz, a través de dos elementos estructurantes circulares de diferentes proporciones

con el propósito de expandir las formas en la imagen. Así, se genera una franja de al

menos 45 píxeles por medio de la intersección entre los resultados de las operaciones

morfológicas.

(a) Primera dilatación (b) Segunda dilatación (c) Marcador externo

Figura 4.12: Proceso para la generación del marcador externo en el corte 40 del
examen de TC de tórax de prueba. (a). Primera dilatación con 10 interacciones. (b)
Segunda dilatación con 55 interacciones. (c) Marcador externo, la franja generada es
de 45 píxeles.

Por el proceso realizado tenemos que el borde del pulmón se encuentra en la ve-

cindad del marcador interno (zona de color blanco en la figura 4.13a) y del marcador

externo (área color gris en la figura 4.13a). Por lo expuesto anteriormente, la aplica-

ción del algoritmo de Watershed será en la tira generada entre ambos marcadores,

que llamaremos marcador de Watershed (tira de 45 píxeles color negra alrededor

del marcador interno, ver figura 4.13a). Posteriormente, aplicamos el algoritmo de

Watershed basado en marcadores en la imagen de gradiente. Al aplicar el algoritmo

utilizamos la imagen de gradiente de la figura 4.9b con sus respectivos marcado-

res interno y externo. Luego, obtenemos una imagen binaria en donde se representa

con color blanco la región pulmonar y con negro el fondo. A continuación, encontra-

mos el contorno de los pulmones mediante la aplicación del gradiente morfológico

en la imagen binaria, como se muestra en la figura 4.13b. El gradiente morfológico

se obtiene mediante la diferencia entre una dilatación y una erosión de la imagen

segmentada con un elemento estructurante dado.

Al utilizar el algoritmo de Watershed la imagen segmentada descarta estructuras

densas pero que pertenecen a los pulmones. Consecuentemente, es imprescindible

incluir estas estructuras en la imagen final. Con este fin se aplicará la transformada

Black-Tophat, que provoca que los bordes en la imagen segmentada se suavicen y

46



se rellenen las cavidades que se generaron al aplicar el algoritmo. En la figura 4.13c

se puede ver el resultado de aplicar la transformada Black-Tophat sobre los bordes

de la imagen de gradiente después del proceso de segmentación por Watershed.

(a) Marcadores (b) Imagen gradiente

(c) Black-Tophat (d) Segmentación

Figura 4.13: Aplicación de algoritmo de Watershed y Black-Tophat para la segmen-
tación en el corte 40. (a) Imagen con los marcadores etiquetados para la aplicación
del algoritmo de Watershed. La zona gris representa el marcador externo, la región
blanca el marcador interno y la franja negra entre ambos marcadores es el marca-
dor de Watershed. (b) Imagen de gradiente morfológico, aplicado al resultado de
la segmentación de Watershed. (c) Reincorporación de estructuras densas median-
te la transformación Black-Tophat, que suaviza y rellena cavidades. (d) Pulmones
segmentados.

Finalmente, luego de aplicar todo el proceso explicado anteriormente se realiza

de manera automática la segmentación de pulmones en la imagen de prueba. Me-

diante la imagen binaria de 4.13c seleccionamos en la imagen original los píxeles que

representan fondo y los que se seleccionarán como tejido pulmonar, cuyo resultado
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se puede evidenciar en la figura 4.13d.

A continuación, aplicamos el algoritmo a un examen completo. Con el fin de exa-

minar los datos con los que se está trabajando, de manera que se generó una imagen

que es incrustada en el notebook o que puede ser exportada en formato PNG. La

diferencia entre este método y el que se discutió en la sección 4.1.1 (Visualización

Plano Axial) es el número de cortes que se generan para la visualización y la calidad

con las que son exportadas las imágenes en cada caso. El método que se utiliza en

este escenario es de forma exploratoria, por lo que, en consecuencia la imagen pier-

de algo de resolución, debido a que el tamaño de la imagen en píxeles disminuye

radicalmente. Este proceso de visualización se limita a imágenes seleccionadas, y se

lo realiza con el fin de priorizar la optimización del tiempo empleado y dejar de lado

la calidad de la imagen generada. La figura 4.14 muestra un fragmento del examen

de TC de tórax de prueba, que utiliza esta lógica de visualización.

Figura 4.14: Muestra de imágenes de un examen de TC de radioterapia de Tórax,
el examen cuenta con 75 cortes, la visualización utiliza la ventana con valores entre
−1000HU a 1000HU.
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El código para segmentación de pulmones fue aplicado a los cortes mostrados en

la figura 4.14, el cual representa un examen de TC de tórax de 75 archivos DICOM.

El resultado puede ser observado en la figura 4.15. En la mayoría de los cortes se

presentan resultados visualmente aceptables, en los cuales se segmenta pulmones

junto con vasos, mientras que en algunos cortes además de seleccionar la región de

interés se encuentran presentes tráquea, huesos y tejidos blandos, según el criterio

de la Dra. Elizabeth Zamora médica radióloga que desempeña actividades profesio-

nales en el área de Radiología en la Clínica Novaclínica Santa Cecilia.

Independientemente de las imágenes obtenidas, en este caso, el resultado más

importante es la generación de la matriz en 3D que contendrá las imágenes segmen-

tadas de los pulmones en unidades Hounsfield. De igual forma, como se almacena-

ron las imágenes de TC aquí se utiliza el formato NPY para guardar los cortes de

pulmones segmentados del examen completo.

Figura 4.15: Pulmones segmentados de la muestra de imágenes de un examen de
TC de radioterapia de Tórax, presentados en la figura 4.14 que contiene un total de
75 cortes.
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El algoritmo de segmentación, finalmente fue optimizado y convertido en una

función de Python. El cual permite automatizar el proceso de segmentación para

que sea muy fácil de utilizar. Además, mediante la función implementada se pue-

den modificar ciertos parámetros para que los resultados sean más eficientes y no

dependan del tipo de camillas utilizadas en el proceso de TC.

Aquí es importante destacar un resultado particular encontrado en algunos de

los últimos cortes de ciertos exámenes de TC. En la figura 4.17b se observa que en los

pulmones segmentados aparecen unos orificios. Esta parte es descartada del tejido

pulmonar por el algoritmo de segmentación, ya que pertenece a zonas donde exis-

ten líquidos u otro tipo de tejido que no corresponde a pulmones. Estas estructuras

solamente aparecen en los últimos cortes, en donde el tejido pulmonar comienza a

desaparecer y se manifiestan estos nuevos tejidos, esto, de acuerdo al criterio profe-

sional de la Dra. Manola Pazmiño, médica radióloga quien validó los resultados.

(a) Muestra de TC. (b) Pulmones segmentados.

Figura 4.16: (a) Muestra de los últimos cortes de un examen de TC de radioterapia
de Tórax. (b) Pulmones segmentados de la muestra de TC presentada en (a).

La función de segmentación de pulmones fue aplicada a las 18 muestras de exá-

menes de TC que contienen la zona del tórax. El algoritmo funciona perfectamente

para la mayoría de los casos, a diferencia de ciertos exámenes con características par-

ticulares en los cuales la segmentación no se realiza de manera eficaz. De acuerdo a

las pruebas realizadas se extraen los siguientes comentarios:

• La posición del paciente debe de ser HFS (Head First-Supine) o FFS (Feet First-

Supine), caso contrario el algoritmo no funcionará de manera exacta en los
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primeros cortes (cortes donde aparezca la tráquea), porque la identificación de

la tráquea depende de la ubicación de la misma en la imagen.

• Las imágenes deben pertenecer a la zona del tórax, dado que si el algoritmo es

aplicado a otras partes del cuerpo, puede generar resultados inexactos, porque

al realizar la selección del marcador interno se utiliza un umbral de −400HU,

que abarca varias zonas, como es el caso de la cabeza (boca que contiene aire),

en donde se puede identificar tejido pulmonar, aunque esto no sea correcto.

Por lo tanto, la mejor opción es eliminar imágenes que no pertenezcan a la

zona del tórax para evitar este problema. Este paso de eliminación, además de

que excluye posibles causas de errores, hace que el algoritmo sea mucho más

rápido, puesto que no se analizan imágenes innecesarias. Cabe decir que, este

es un proceso muy sencillo ya que se usa el objeto np.ndarray y las funciones

implementadas de visualización para realizarlo.

4.2.1. Resultados de Segmentación de Pulmones

Para el análisis de los resultados obtenidos, se eliminaron todas las imágenes que

no pertenecen a la zona del tórax. Además, se descartaron los exámenes en donde

los pacientes no se encuentran en las posiciones HFS o FFS. Por lo que, se obtuvo un

total de 17 pruebas finales, con un número muy variado de cortes por muestra.

N.◦ N.◦ N.◦ Cortes segmen- N.◦ N.◦ N.◦ Cortes segmen-

Examen Cortes tados (con errores) Examen Cortes tados (con errores)

1 25 7 10 50 10

2 29 5 11 60 15

3 29 7 12 45 6

4 44 8 13 60 9

5 50 12 14 40 7

6 9 2 15 61 18

7 240 82 16 38 6

8 47 28 17 30 12

9 50 8 - - -

Cuadro 4.4: Resultados de la segmentación de pulmones en diferentes exámenes.
N.◦ Examen (Identificador del examen), N.◦ Cortes (Número de cortes por examen),
N.◦ Cortes segmentados (con errores) (Número de cortes con errores en la segmen-
tación de pulmones).
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En el cuadro 4.5 se presentan los resultados del proceso de segmentación en cada

uno de los cortes de los 17 exámenes de prueba. Una descripción más detallada de

cada examen se encuentra en el Apéndice D.4.

Para la selección de cortes que contenían errores en la segmentación, se tomaron

en cuenta todas las imágenes en las cuales la tráquea, huesos y tejidos blandos son

confundidos con tejido pulmonar. Asimismo, los cortes en donde los pulmones no

se encuentran bien delimitados en todo su contorno han sido considerados dentro

del grupo que posee errores en el proceso de segmentación.

(a) Error al identificar tejido pulmonar (b) Error de delimitación de contorno

Figura 4.17: Cortes con errores de segmentación de pulmones (a) Tráquea identifi-
cada como parte de los pulmones. (b) Los bordes del pulmón no son delimitados
correctamente.

En esta investigación se estudiaron 17 pacientes, con un promedio de 53 cortes

por examen, que constituyen un total de 907 imágenes de TC de tórax en total. De los

907 cortes segmentados, se registraron 249 imágenes de pulmones con problemas en

contornos y una identificación imperfecta de tejido pulmonar, lo que representa un

26.68 % del total de pruebas realizadas.

N.◦ Cortes N.◦ Cortes Segmentados
Segmentados (con errores)

N.◦ Cortes totales 907 249
Media 53 14
Desviación estándar 50.08 18.46
Mínimo 9 2
Máximo 240 82

Cuadro 4.5: Resultados cuantitativos de la segmentación de pulmones del número
total de cortes, correspondientes a todos los exámenes.

Todas las pruebas realizadas al conjunto de datos final arrojaron buenos resulta-

dos de segmentación en la mayoría de los casos. El algoritmo no confunde zonas de

la camilla con tejido pulmonar en el total de pruebas realizadas. Además, la identi-
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ficación de tráquea y pulmones se lleva a cabo de una mejor manera, a diferencia de

los códigos base en los cuales se apoya este proyecto.

Es preciso insistir que todos los archivos creados y utilizados, tanto para la ex-

tracción y visualización de datos e imágenes en archivos DICOM, así como también

para el proceso de segmentación de pulmones se encuentran alojados en el reposi-

torio: https://github.com/jennifer95/visualizacion-segmentacion-pulmonar-

DICOM-python. Además, encontrará todos los cuadernos de Jupyter Notebook ge-

nerados para explicar los procesos y resultados descritos en este capítulo. Así pues,

del mismo repositorio se puede descargar la herramienta que se creó para el proceso

de anonimización de información y visualización de datos e imágenes de archivos

DICOM.
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Capítulo 5

Conclusiones

El formato DICOM proporciona una gran cantidad de datos del proceso de to-

mografía computarizada, que ayuda a sustentar la información dada únicamente

por la imagen. Además, permite desarrollar cortes en diferentes planos anatómicos,

así como también la obtención de las imágenes bajo diferentes ventanas y niveles de

grises, a través de la manipulación, obtención de la matriz de píxeles (matriz con los

coeficientes de atenuación de cada vóxel) y demás atributos, que hacen posible una

buena interpretación de las estructuras anatómicas del paciente.

Trabajar directamente con archivos DICOM resulta desafiante, ya que es nece-

sario software especializado para este formato y que trabaje bajo este estándar. Por

esta razón, se generó la necesidad de crear un software que decodifique y permita

visualizar la información almacenada en los archivos, y que además tenga la capa-

cidad de poder guardar los datos extraídos de una manera rápida, de fácil acceso y

que a su vez pueda ser exportada a otras plataformas.

El lenguaje de programación Python es una excelente opción para el tratamiento

informático de imágenes médicas en formato DICOM. Ya que, Python cuenta con

una gran cantidad de librerías tanto para manipulación de archivos DICOM así co-

mo también para procesamiento de imágenes. Este lenguaje de alto nivel permitió

desarrollar el software para comprender, analizar y tratar una imagen de tomografía

computarizada de una manera más sencilla. Además, mediante Python fue posible

desarrollar una herramienta que elimina y reemplaza todos los datos del perfil de

confidencialidad, para no comprometer información personal o delicada del pacien-

te a la cual también se tiene acceso al momento de manejar archivos DICOM. Por

otra parte, Python y el entorno de programación Jupyter Notebook son de acceso

libre, lo que posibilita que cualquier usuario lo pueda utilizar, independientemente
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de su sistema operativo (Windows, GNU Linux, Mac OS), y de ser el caso modificar

la herramienta e implementarla de acuerdo a sus requerimientos.

Las metodologías implementadas en este proyecto proveen la capacidad de po-

der trabajar directamente con los valores de atenuación lineal de los tejidos (unida-

des Hounsfield). Además, al operar directamente con la matriz de píxeles la imagen

no depende del tipo de ventana con la que se trabaje, lo que representa una gran

ventaja con respecto al procesamiento sobre imágenes en escala de grises. Asimis-

mo, las técnicas implementadas permiten utilizar valores tabulados de unidades

Hounsfield referentes a tejidos, para el procesamiento de los cortes. De esta mane-

ra, se pueden identificar varias estructuras anatómicas con base en sus valores de

atenuación lineal.

La herramienta de software implementada es independiente de los diferentes

tipos de dispositivos que se utilizen para generar los archivos DICOM. Dicho de

otro modo, es independiente del tipo de técnica que se use para la generación de las

imágenes. Esto, para el caso de anonimización y visualización de datos en archivos

DICOM. Ahora bien, para la visualización de la imagen ocurre de manera diferente,

porque para imágenes de tomografía computarizada se trabaja con un tipo de can-

tidad específica: unidades Hounsfield, una característica particular de esta técnica.

Todo el proceso de obtención de la imagen se basa en transformaciones utilizando

unidades Hounsfield, además los tags de los atributos que identifican a cada ele-

mento en los archivos DICOM son diferentes entre cada una de las técnicas. Tenien-

do en cuenta esto, de momento, no es posible que la herramienta pueda funcionar

para otros tipos de modalidades de obtención de imágenes médicas (Resonancias

Magnéticas, ecografía, etc.), sino solamente para imágenes producto del proceso de

tomografía computarizada. Cabe destacar que la herramienta no depende del nú-

mero de imágenes en el examen, tipo de protocolo, etc. Mientras que el examen sea

de tomografía computarizada y se utilice la atenuación lineal de los tejidos como

base para generar la imagen médica la herramienta brinda buenos resultados.

La segmentación de pulmones en imágenes de cortes axiales de TC de tórax fue

desarrollada mediante una técnica que involucra los siguientes conceptos: unidades

Hounsfield, el algoritmo de Watershed basado en marcadores, operaciones morfo-

lógicas en imágenes y la transformación Black-Tophat. El proceso utilizado para la

segmentación de pulmones permite rellenar y suavizar los bordes de la imagen seg-

mentada, ya que al utilizar el algoritmo de Watershed se excluyen ciertas estructuras

densas que pertenecen a pulmones, pero que no están dentro de los valores típicos

de atenuación lineal de los tejidos pertenecientes a dicho órgano, como es el caso
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de los nódulos pulmonares ubicados en los bordes del pulmón. Tomando en cuenta

todo lo mencionado anteriormente, se desarrolló un código en Python en un cua-

derno de Jupyter Notebook para probar el algoritmo de segmentación en un total

de 17 exámenes con el elemento 10.7 RADIOTERAPIA TORAX, correspondiente-

mente al atributo Protocol Name. Además, se utilizó un examen con el atributo 6.1

ABDOMEN Y PELVIS de un TC corporal, por lo que en total se aplicó el algoritmo

en 18 exámenes diferentes, con un número variable de imágenes por examen. La

segmentación arrojó resultados visualmente aceptables para 17 del total de mues-

tras. Sin embargo, en uno de los exámenes no se realiza una segmentación eficaz en

los primeros cortes debido a la posición en la que se encuentra el paciente.

Las modificaciones que se realizaron a los códigos en los cuales se apoya este

proyecto lograron que la segmentación sea más óptima y efectiva. Los algoritmos

base confundían pulmones con tráquea en cortes donde el tamaño del pulmón y de

la tráquea eran semejantes (primeros cortes). Por lo tanto, se tomaron otras carac-

terísticas para la eliminación de la tráquea. La ubicación y el tamaño de la tráquea

resultaron ser buenos parámetros para que el proceso de identificación de pulmo-

nes retorne mejores resultados. Al utilizar la localización de la tráquea como base

para identificarla, hace que la técnica de segmentación dependa de la posición del

paciente dentro del instrumento. En consecuencia, el algoritmo genera buenos resul-

tados cuando el paciente se encuentra en la posición HFS (Head First-Supine), que

es la más común para los exámenes de TC. Algo semejante ocurre con los contornos

cerrados llenos de aire en partes de la camilla, de ahí que el proceso de remoción de

la camilla genera buenos resultados y el problema desaparece.

Las pruebas realizadas demuestran que la técnica de segmentación pulmonar

como paso previo al procesamiento de sistemas CAD, es independiente del tipo de

protocolo utilizado para generar las imágenes, además de que es precisa y rápida.

También se confirma que la herramienta realiza la segmentación aunque los bordes

no sean muy fuertes en la imagen.
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Apéndice A

Anonimización de Imágenes DICOM

Para el proceso de eliminar datos sensibles en imágenes DICOM se crearon 3

scripts. El archivo anonimizacion.py que contiene varias funciones que son utili-

zadas para anonimizar los datos confidenciales en imágenes DICOM. El archivo

manejo_tags.dat permite un fácil manejo de los atributos a partir de sus identifica-

dores de grupo y elemento. El documento con los atributos que se utilizaron para

proteger la identidad del paciente se denomina private_tags.dat.

A.1. Script anonimizacion.py

Este script cuenta con 3 funcionalidades, la primera es para la anonimización

de una única imagen DICOM. La segunda funcionalidad permite anonimizar un

examen completo de tomografía computarizada, con la ventaja de que cada ima-

gen que pertenezca a un mismo examen tendrá un identificador único (nombre del

paciente), a diferencia de algunas bibliotecas de Python creadas con este fin, que

asignan nombres aleatorios a cada imagen. Finalmente la tercera funcionalidad, en

donde se consigue una automatización completa, ya que permite anonimizar una

carpeta con diferentes exámenes y diferentes pacientes logrando así optimizar mu-

cho tiempo.

A.2. Script manejo_tags.py

Este script permite el uso y manejo fácil de los atributos de las imágenes DICOM

según sus identificadores de grupo y de elemento.
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A.3. Archivo private_tags.dat

Este archivo contiene todos los atributos del perfil de confidencialidad que se

utilizaron en el script anonimizacion.py. Estos elementos son utilizados para: la

protección, la eliminación y reemplazo de Atributos dentro de un Conjunto de Da-

tos DICOM que potencialmente pueden resultar en la filtración de Información de

Identificación Individual sobre el paciente u otras personas u organizaciones invo-

lucradas en la adquisición de la imagen. Los elementos fueron extraídos de [30] y de

[31]. El archivo cuenta con 3 columnas, en las 2 primeras se especifican los valores

correspondientes a sus identificadores de grupo y de elemento, respectivamente. Pa-

ra este caso, la tercera columna irá vacía debido a que está reservada para atributos

donde se especifiquen unidades.
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Apéndice B

Visualización de Atributos DICOM

Para la visualización de la metadata de archivos DICOM es necesario la utiliza-

ción de 2 scripts imprimir_informacion.py y manejo_tags.py, este último ya des-

crito y utilizado en el proceso de anonimización. Además es imprescindible un do-

cumento con tres columnas donde se especifiquen los identificadores de grupo y de

elemento para las dos primeras columnas y para la tercera columna las unidades

del atributo que se desee obtener, para este proyecto se generaron 2 documentos. El

archivo private_tags.dat, utilizado ya con anterioridad y el archivo CT_tags.dat

que tiene el mismo formato pero con los atributos correspondientes a parámetros de

adquisición de un archivo DICOM de TC, que fue utilizado en la Figura 3.2.

B.1. Script imprimir_informacion.py

Este script permite la visualización de los metadatos en archivos DICOM, para

este caso se implementaron 2 archivos .dat donde se especifican los identificadores

de los atributos y sus unidades, pero si el usuario desea visualizar otros elemen-

tos que no están especificados en los archivos ya implementados, lo puede hacer,

mediante el ingreso de un archivo con la estructura indicada.

B.2. Archivo CT_tags.dat

Archivo con los parámetros de adquisición de una imagen de CT, los elementos

fueron adquiridos de [79].
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B.3. Ejemplos de Visualización de datos DICOM

A continuación se muestra el funcionamiento del script imprimir_informacion.py.

Este algoritmo permite la visualización de la metadata dentro de las imágenes DI-

COM. Específicamente, los atributos pertenecientes al perfil de confidencialidad.

Además, en las figuras B.1a y B.1b se presenta una comparativa entre la metadata

de las imágenes antes y después de su proceso de anonimización, respectivamente.

Los datos en la visualización antes del proceso de anonimizar fueron censurados.

(a) Metadata de imagen DICOM sin anonimizar, los datos sensibles fueron cen-
surados.

(b) Metadata de imagen DICOM anonimizada.

Figura B.1: Visualización de la metadata correspondiente al perfil de confidenciali-
dad dentro de los archivos DICOM.
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Apéndice C

Visualización de imagen de TC

C.1. Script imprimir_imagen.py

Este script contiene todas las funciones necesarias para la visualización de una

imagen DICOM, y para la visualización de un examen de TC en diferentes planos

anatómicos. Con este fin, se implementaron varias funciones las cuales permiten la

lectura de archivos DICOM, transformación a unidades Hounsfield, la corrección de

píxeles y la visualización de una imagen de TC. El rango de unidades Hounsfield

puede ser seleccionado y ajustado a la escala de grises por el usuario. Adicionalmen-

te, para un examen de TC con varios archivos DICOM, se llevó a cabo la obtención

de la matriz en 3D, el escalamiento de ejes para la representación de los archivos en

diferentes planos anatómicos (axial, sagital, coronal) y finalmente la obtención de la

imagen con los cortes en los distintos planos.

C.2. Notebook Visualización de imágenes DICOM

Es un archivo .ipynb donde se documentan los procesos y consideraciones lleva-

dos a cabo para realizar el script imprimir_imagen.py, que permite la visualización

de las imágenes en diferentes planos anatómicos. Este archivo también contiene ex-

plicaciones bastante detalladas de los códigos mediante celdas de texto Markdown

(en formato LaTeX) que generan un documento muy amigable al usuario, y permite

explicar el código con texto y gráficas. Además, en el Notebook se puede acceder y

ejecutar las funciones que se crearon para visualizar las imágenes de archivos DI-

COM, como módulos de Python.
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Apéndice D

Segmentación de tejido pulmonar

D.1. Script segmentacion_pulmonar.py

En este archivo se encuentran guardadas todos las funciones que se desarrollan-

ron para realizar una segmentación de pulmones en imágenes DICOM, mediante el

algoritmo de Watershed basado en marcadores. Las funciones implementadas van

desde la generación de la imagen de gradiente, marcadores internos y externos, la

aplicación del algoritmo, hasta funciones que permiten automatizar y simplificar los

diferentes procesos que se llevan a cabo en la segmentación.

D.2. Notebook Segmentación de tejido pulmonar

Es un cuaderno de Jupyter, en el cual se implementan las funciones que son

necesarias para segmentación de pulmones, de una manera interactiva y de fácil en-

tendimiento. Al poder implementar texto y ejecutar código, esta clase de archivos

resulta muy útil para personas que deseen comprender las técnicas realizadas, ya

que el código viene acompañado de explicaciones y pruebas realizadas a los dife-

rentes exámenes.

D.3. Notebook Resultados (Segmentación de Pulmones)

Es un cuaderno de Jupyter en donde se encuentran todas las pruebas de segmen-

tación de pulmones que se realizaron a las 18 muestras de TC.
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D.4. Descripción de los exámenes de tórax para segmentación

Patient
Number of Patient Study Protocol

Modality
Exposure Patient

Manufacturer
Manufacturer

Images Sex Description Name Time [msec] Position ModelName
0 25 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
1 29 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
2 29 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
3 44 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
4 50 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
5 9 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
6 240 F TCC 6.1 AP CT 800 FFS GEMS LightSpeed VCT
7 47 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
8 50 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
9 50 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT

10 60 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
11 45 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
12 60 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
13 40 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
14 61 F PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
15 38 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT
16 30 M PT 10.7 RT CT 1000 HFS GEMS LightSpeed VCT

Cuadro D.1: Características de los exámenes usados para las pruebas de segmentación de pulmones. 10.7RT (10.7 RADIOTERAPIA
TORAX), PT (PLANEAMIENTO DE TERAPIA), GEMS (GE MEDICAL SYSTEMS), 6.1 AP (6.1 ABDOMEN Y PELVIS), TCC (TC
CORPORAL), HFS (HEAD FIRST-SUPINE), FFS (FEET FIRST-SUPINE).
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