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RESUMO

As redes neurais sdo consideradas o estado da arte para automacdo e reconhecimento de
imagens. O entendimento basico sobre a computacdo e as principais metodologias envolvidas
faz-se necessario para construir as habilidades minimas para criacdo e implementacao de
projetos na area.

Python é uma das linguagens de programacdo mais utilizadas no meio cientifico para o
desenvolvimento e implementacdo desses algoritmos. Os seus atuais frameworks de
desenvolvimento disponibilizam bibliotecas especificas para leitura e processamento de
imagens médicas digitais.

A padronizacdo dos exames através do padrdo Digital Imaging and Communications in
Medicine (DICOM) permite o uso da biblioteca Pydicom para leitura e manipulacdo de seus
atributos.

Os dados da imagem podem ser manipulados com operacdes algébricas, porém varias
bibliotecas permitem a implementacdo em alto nivel das principais transformacdes,
aplicacdes de filtros, deteccdo de curvas e bordas etc.

O OpenCV disponibiliza, de maneira acessivel, funcdes para processamentos avancados de
imagem, incluindo a localizacdo de templates contidos em uma imagem de interesse com
execucdo em bloco.

Softwares de andlise de imagens cientificas, como o Imagel, podem ser utilizados para
otimizar o tempo durante o processo de criacdo de um banco de dados de templates.

O estudo de linguagem de maquina depende da compreensdo dos métodos mais comuns de
aprendizado supervisionado e ndo supervisionado.

Algoritmos de regressdes lineares e classificacGes constituem a base primdria desses
conceitos. Os modelos de agrupamentos podem ser representados pelo K-Means, o qual pode
ser utilizado nas segmentagdes.

As redes neurais podem variar desde modelos mais simples, como o perceptron, até modelos
mais complexos para identificacdo de imagens. Bibliotecas como Keras e TensorFlow tornam
a sua implementacdo mais intuitiva. A avaliacdo dos resultados com o TensorBoard possibilita
a comparacao das execucdes dos diferentes modelos, facilitando sua interpretacao.
Conhecer as especificidades e limitacdes dos métodos permite ao radiologista realizar
correcOes e adequacdes na aquisicao das imagens e na construcdo de um banco de dados para

treino.



ABSTRACT

Neural networks are considered the state of the art for automation and image recognition. A
basic understanding of computing and the main methodologies involved are necessary to
build the minimum skills for creating and implementing projects in the area.

Python is one of the most used programming languages in the scientific world for the
development and implementation of these algorithms. Its current development frameworks
provide specific libraries for reading and processing digital medical images.

The standardization of exams through the Digital Imaging and Communications in Medicine
(DICOM) allows the use of the Pydicom library to read and manipulate its attributes.

The image data can be manipulated with algebraic operations, but several libraries allow the
high-level implementation of the main transformations, application of filters, detection of
curves and edges, etc.

OpenCV provides, in an accessible way, functions for advanced image processing, including
finding templates contained in an image of interest with block execution.

Scientific image analysis software, such as Imagel, can be used to optimize time during the
process of creating a template database.

Studying machine language depends on understanding the most common methods of
supervised and unsupervised learning.

Linear regression algorithms and classifications form the primary basis of these concepts.
Clustering models can be represented by K-Means, which can be used in segmentations.
Neural networks can range from simpler models, such as the perceptron, to more complex
models for image identification. Libraries like Keras and TensorFlow make their
implementation more intuitive. The evaluation of the results with the TensorBoard makes it
possible to compare the executions of the different models, facilitating their interpretation.
Knowing the specifics and limitations of the methods allows the radiologist to make
corrections and adjustments in the acquisition of images and in the construction of a database

for training.



LISTA DE ABREVIATURAS

API

DICOM

HIPAA

IDE

NFC

PACS

PHI

Application Programming Interface (Interface de Programacao de
Aplicacdo).

Digital Imaging and Communications in Medicine (Comunicagao de
Imagens Digitais em Medicina).

Health Insurance Portability and Accountability Act (Lei de
Portabilidade e Responsabilidade do Seguro Saude).

Integrated Development Environment (ambiente de desenvolvimento
integrado).

Near Field Communication (tecnologia de campo de comunicagao
préximo).

Picture Archiving and Communication Systems (sistema de
comunicagdo e armazenamento de imagem).

Protected Health Information (informacdo de salude protegida e/ou

sensivel).



DEFINICOES

Open source

Framework

LGPD
Pixel

Kernel

Software

UH

Cadigo fonte disponibilizado e licenciado com uma licenga de cédigo
aberto no qual o direito autoral fornece o direito de estudar, modificar
e distribuir o software para qualquer um e para qualquer finalidade.
Abstracdo ou plataforma que une subconjunto de funcgdes, bibliotecas
ou cddigos para utilizacdo em finalidades genéricas ou especificas,
dependendo de sua construgao.

Lei Geral de Protecdo de Dados Pessoais.

Menor elemento ou componente de uma imagem digital.

Interface central entre o hardware e os processos executados por um
computador.

Programa ou conjunto de instrucdes executaveis.

Unidade de Hounsfield.
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1. INTRODUCAO

Saber programar ou conhecer uma linguagem de programacdo ndo é um pré-
requisito para o desenvolvimento de habilidades nos campos da ciéncia de dados, automacao
e linguagem de maquina. Existem papeis e designacdes diferentes que podem ser atribuidas
ao cientista de dados, as quais, ndo necessariamente, estdo associadas a programacao.

O conhecimento prévio sobre construcdo de algoritmos e programacdo basica
facilitam o seu estudo e aceleram a aprendizagem. E desejavel que o profissional tenha
entendimento basico dos principais conceitos, porém o seu desconhecimento ndo é fator
impeditivo.

Os exemplos disponibilizados permitem realizar uma abordagem prdatica com
enfoque nos principais temas relacionados ao processamento de imagens médicas. A
complexidade do conteudo é incrementada gradativamente até o tema de linguagem de

maquina e redes neurais.
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2. OBIETIVOS

2.1. Objetivo geral

Abordar o aspecto computacional basico das metodologias de processamento de
imagens médicas digitalizadas, compreendendo desde as etapas de pré-processamento até
os conceitos de linguagem de maquina e a implementacdo de uma rede neural simples.

Enfoque na programagdo e conceitos gerais relacionados ao tema.

2.2. Objetivos especificos

1. Demonstrar diferentes métodos de processamento de imagem.
2. Definir e exemplificar diferentes metodologias utilizadas em linguagem de maquina.
3. Utilizar algoritmos de execucdo em bloco para segmentacdo automatica dos intervalos

intervertebrais.
4. Implementar um projeto piloto de uma rede neural para classificagao de discos

intervertebrais no exame de coluna lombar com a sequéncia sagital ponderada em T2.
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3. METODOLOGIA

Este trabalho consiste de uma revisao sistematica da literatura com execucao de
exemplos praticos que envolvem a programacdo relacionada com o processamento,
construcdo de algoritmos de linguagem de maquina e redes neurais para a avaliacdo de
imagens médicas digitais.

A abordagem realizada evolui de maneira gradativa com linguagem de
programacao em Python e cédigos executados com exemplos praticos dentro do contexto da
radiologia.

Foi realizado em estudo pelas documentacGes disponiveis para as principais
bibliotecas utilizadas, assim como pdaginas de referéncias em programacdo e linguagem de
maquina, incluindo o GitHub, Python Package Index, Kaggle etc.

Os principais bancos de dados foram pesquisados com as palavras chaves:

Pydicom, OpenCV, processamento de imagens médicas, linguagem de maquina, redes neurais.
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4. DESENVOLVIMENTO

4.1. Linguagem de programagao / Python

O Python é uma linguagem de programacao de alto nivel, cuja sintaxe é intuitiva,
oferecendo maior facilidade de entendimento, legibilidade aos usuarios menos experientes e,
atualmente, é uma das linguagens de programacdo mais utilizadas em todo o mundo. No
entanto, embora funcione bem como linguagem para iniciantes, também é adequada para
tarefas mais avancadas e complexas.?

Em comparagdo com linguagens como C/C++/C# e Java, o Python oferece suites
como Jupiter Notebook as quais permitem mesclar cédigo com anotagdes/explicacbes, sendo
possivel executar ou reexecutar blocos e segmentos individualmente (tabela 1).

Existem algumas pequenas desvantagens em relacdo a linguagens mais estruturadas,
como as multiplas versdes disponiveis e em constante atualizacdo, formatacdo como parte da
sintaxe, velocidade de compilacdo e execucdo e algumas bibliotecas dependem de mddulos e

compilados de C/C++ para serem executadas.?

-Python é uma linguagem moderna e de alto nivel com

tipagem dinamica e sintaxe e semantica simples e consistentes.

-Python é multiplataforma, altamente modular e adequado
tanto para desenvolvimento rdpido quanto para programacao em larga

escala.

-E razoavelmente rapido e pode ser facilmente estendido com

madulos C ou C++ para velocidades mais altas.

-O Python possui recursos avancados integrados, como
armazenamento de objetos persistentes, tabelas de hash avancadas,

sintaxe de classe expansivel e fungdes de comparagao universais.

-O Python inclui uma ampla variedade de bibliotecas, como
processamento numérico, manipulacdo de imagens, interfaces de

usudrio e scripts da web.

-E suportado por uma comunidade Python.

Tabela 1. Algumas das vantagens do Python?
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4.2. Ambiente de desenvolvimento

As plataformas de distribuicdo de pacotes Python e R constituem uma das maneiras
de facilitar a implementacao e configuracdo do ambiente para programacao.

O Anaconda é uma das mais populares plataformas para distribuicdo de pacotes e
suites de desenvolvimento (IDES) relacionados com ciéncia de dados, automagao e linguagem
de maquina. O mesmo possui uma edicdo para uso individual, multiplataforma, cédigo aberto
e com suporte pela comunidade cientifica, a qual contém multiplas opcdes de ambientes de
desenvolvimento integrados.

Existem, contudo, outras edicGes da plataforma que possuem custo e licencas

especificas melhor descritas e abordadas em https://docs.anaconda.com/anacondaorg/.

A instalacdo é dependente de sistema operacional, contudo instaladores individuais
estdo disponiveis em livre acesso no prdprio site da documentacao.

Uma vez instalado, a interface de usuario ndo difere muito entre os diferentes
sistemas operacionais.

A pdaginainicial ou anaconda.navigator permite acesso intuitivo as diferentes opcdes
de configuracdo. Na pagina de Home é possivel escolher instaladores para os diferentes IDES

e ferramentas de manipulagdo (figura 1).

£ ANACONDA NAVIGATOR
Home X - .
L Applications on | base (root) v| " channels [
@ Environments o o o o o
( Ay -
S Learni @ Jupyter @
earning
L] N
Datalore IBM Watson Studio Cloud JupyterLab Notebook Orange 3
&% Community 321 A6as 3310
Online Data Analysis Tool with smart coding IBM Watson Studio Cloud provides you the An extensible environment for interactiy Web-based, notebook ‘Component based data mining framework.
tance by JetBrai it an tools e and reproducible computing, based on the and run hu -readable Data visualizatior data
Python notebooks in the cloud and st Jupyter Notebook and Architecture. docs while describing the data analysis. novice and expert. Interactive workFlows
them with your team. lear with a large toolbox.
model s
or visual modelina.
) » f. k. F.
| Launch Launch | Launch Launch | Launch
) o= ) L) \omch ) )
] @ @ @ @
. 2
AW T
PC IP1y %
. @ N
PyCharm Community Qt Console VS Code anypytools
20131 st 1551 176
/An IDE by JetBrains for pure Python PyQt GUI that supports inline figures, proper Streamlined code editor with support for
completion, syntax highlighting, lik ging,
ANACONDA listing, and debugging. graphical calltips, and more. task running and version control.
Back up your > B P .
environments in ( Laun(ﬂ Launch | f Launch | klnstill )
Nucleus for free \ J / . ” >
Join Now
@ @ @ @
2 e e 2
Easily back up, port, and P P P P
restore any environment R Ve, . ,
d i (i 4
Bocumentation dioptas fsleyes gnuradio gnuradio-build-deps
0en 133 3540 3540

Anaconda Blog

Yy & 2

Figura 1. Pagina inicial da interface de usudrio ou anaconda.navigator.
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E importante observar que o ambiente raiz (root) estd pré-selecionado apds o
processo de instalacdo padrdo, e o recomendavel é criar ambientes virtuais para projetos com

diferentes propodsitos (figura 2).

ﬁ Home

Applications on [ _ base (root) v Channels

ﬁ Environments o

vy
~
J .
g Learning % :
Datalore IBM Watson Stu
a COmmunity
Online Data Analysis Tool with smart coding IBM Watson Studio Clouc

Figura 2. Ambiente raiz (root) pré-selecionado (seta). Geralmente utilizado apenas como base para criagdo dos
diferentes ambientes virtuais secundarios a novos projetos ou propdsitos.

Existe a aba que permite criar novos ambientes virtuais a partir de um pré-existente.
A funcionalidade de listar os pacotes instalados e buscar por novos também estd disponivel

nessa mesma janela (figura 3).

{0 ANACONDA NAVIGATOR

A Home —~ N p N
(search Environments Q) [ nstalles ~| ( channets Update index... (€ a)
@ Exvironments | el o Name v T Description Version
| _anaconda_depends () Simplifies package management and deployment of anaconda 202111
Rstudio
N Learning
_ipywlab_nb_ex.. O A for enabling jupyter extensions 010
Y e—— pyxgboostmutex | (3 SColable; portable and distributed gradient boosting (gbdt,gbrtor gbm)brary for ython, . java, sals, -+ and mare. uns on single machine, hadoop, spar, 20
- flink and dataflow
abslpy @ Abseil python libraries,see o 100
alabaster O Configurable, python 2+3 compatible sphinx theme. 0712
anaconda O simplf d depl anaconda 7 EEE
anacondarclient ) Anaconda cloud command line clent library 190
anacondarproject ) Tool for encapsulating, running, and reproducing data science projects 2 o101
q anyio O tighlevel layer for muiple async loop python 340
anyat O Pyqté/pyats compatibilty layer. 0013
appdirs O Asmall python module for determining appropriate platform-specific dirs. 144
ANACONDA
applaunchservices () Simple package for registering an app with apple launch services to handie uti and url 024
Back up your
L appnope D Disable app nap on os x 10.9 012
appscript O Control applescriptable applications from python. 112
Easily back up, port, and argh O The natural i 0262
restore any environment
argonz-cffi O The secure argon? password hashing algorithm 2 2010
Documentation
arrow O Better dates & times for python 2 o3
Anaconda Blog
asnicrypto O Python asn.1 ibrary with a focus on performance and a pythonic api 140
TR § N = PR A S S S =z
¥y & 9 " &5 & @
Create Import  Backup

Figura 3. Aba onde é possivel criar um novo ambiente e listar os pacotes instalados para o ambiente atual
selecionado (setas).
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Também é possivel abrir o terminal de comando com as varidveis de ambiente e

compilador designado para o ambiente atual (figura 4).

[ NON ) Anaconda Navigator
i) ANACONDA NAVIGATOR
Home
ﬁ (’\loarrh Environments Q) [ Installed V] Channels Update index...
.0’ E i T I base (root) o Open Terminal 4 | T Description
Openiwith Python i) Simplifies package management and deploy
Rstudio
o . i
. Learning Open with IPython
X {0 A configuration metapackage for enabling ai
Open with Jupyter Notebook
. ~~ Scalable, portable and distributed gradient t
[ g - i i
- Community —Py-xgboost-mutex O gk and dataflow
absl-py @ Abseil python common libraries, see https://
alabaster D) Configurable, python 2+3 compatible sphinx
anaconda ) Simplifies package management and deploy

Figura 4. Funcionalidade de abrir o terminal para o ambiente atual selecionado (seta).

A instalacdo dos pacotes de desenvolvimento pode ser realizada pela prépria
interface grafica ou pelo terminal de comando. A interface permite selecionar de maneira
mais intuitiva os pacotes ndo instalados e realizar a tentativa de instalacdo dos mesmos - que

na verdade executam em plano de fundo os comandos no terminal.

(Search Environments Q/\ Not installed v Channels Update index...

Installed
base (root) E Description
° d v Not installed

Rstudio Updatable

\>4

Selected

>4

All

O _current_repodat...

C

O _current_repodat.

O _current_repodat.

I}

O _current_repodat... QO

O _current_repodat O

Figura 5. Instalagdo de pacotes pela interface grafica.

No console/terminal ha dois bindrios executdveis responsaveis pelo gerenciamento

de pacotes do Python, o Package Installer for Python (pip) — que esta linkado ao prdprio

compilador e suite Python — e o Conda Installer (conda) que esta ligado a suite do Anaconda.

Version
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Ambas as aplicacOes apresentam sintaxe especifica para listar pacotes, instalar, desinstalar,

atualizar etc (figura 6).

12:04:23 ©

[ & /usr/local/anaconda3/bin  ./conda 12:06:06 O

Figura 6. Gerenciadores de pacote pip e conda com suas principais sub-rotinas.

Um dos exemplos de sintaxe para instalacdo dos diferentes pacotes pelo terminal de

comandos é o "pip install pydicom” ou "conda install -c conda-forge pydicom”.
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Suas principais sub-rotinas procuram os instaladores e duas dependéncias nos
repositérios de distribuicdo cadastrados. Dessa maneira é possivel pesquisar por pacotes e

bibliotecas diretamente nesses repositdrios (figura 7).3

Help Sponsors Login Register

Find, install and publish Python packages
with the Python Package Index

Search projects Q

Or browse projects

350,517 projects 3,156,841 releases 5,438,809 files 564,151 users

The Python Package Index (PyPl) is a repository of software for the Python

™
LJ t h O n programming language.

Packa ge PyPI helps you find and install software developed and shared by the Python community. Learn about
P Index installing packages .
Package authors use PyPI to distribute their software. Learn how to package your Python code for

PyPI&.
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U pydicom Q Help  Sponsors Login Register

Filter by classifier 76 projects for "pydicom" Order by [ Relevance ¢]
© Framework )
pydicom 2.2.2 Oct 1,2021
@ Topic Pure python package for DICOM medical file reading and writing
Q@ Development Status
QO License pydicom-ext 0.6.1 Jan2,2019
Additional functions for dicom data manipulation
Q@ Programming Language
@ Operating System
) pydicom-seg 0.4.0 Dec 21,2021
© Environment Python package for DICOM-SEG medical segmentation file reading and writing
© Intended Audience
Q Natural Language pydicom-tools 0.0.9 Nov 30,2020
© Typing Tools for dicom RT analysis with pydicom

pylibjpeg 1.3.0 May 2,2021
A Python framework for decoding JPEG and decoding/encoding DICOM RLE data, with a focus on
supporting pydicom

deid 0.2.28 Dec 20,2021
deidentify dicom and other images with python and pydicom

pylibjpeg-rle 1.2.0 Jan 1,2022
Python bindings for a fast RLE decoder/encoder, with a focus on use as a plugin for pylibjpeg

Pure python package for DICOM medical file reading and writing

Navigation Project description

roject descri

codecov |98% [ python 3.6 | 3.7 | 3.8 | 3.9 | pypi package |2.2.2 | DOI 10.5281/zenodo.5164413

'D Release history

pydicom

X Download files

pydicom is a pure Python package for working with DICOM files. It lets you read, modify and write DICOM data in an
Project links easy "pythonic" way.
As a pure Python package, pydicom can run anywhere Python runs without any other requirements, although if you're

PN
@ Homepage working with Pixel Data then we recommend you also install NumPy.

Download . . . . . . .
€8 i Ifyou're looking for a Python library for DICOM networking then you might be interested in another of our projects:
pynetdicom.
Statistics
Installation
GitHub statistics:
W Stars: 1.334 Using pip:
Y Forks: 404
© Openissues/PRs: 50 pip install pydicom

View statistics for this project via
Libraries.io &, or by using our public Using conda:
dataset on Google BigQuery &

Figura 7. Repositério e base de dados Python Package index (https:/pypi.org), onde conseguimos buscar e
acessar a documentagdo (incluindo processo de instalagdo para diferentes pacotes).



21

4.3. Bibliotecas comumente utilizadas

O vasto conjunto de bibliotecas disponiveis para estatistica, ciéncia de dados,
processamento e visualizacdo de imagens dificulta a escolha de um ponto de inicio para o
aprendizado.® As bibliotecas e pacotes descritos servem como guia para facilitar o

entendimento da maioria dos scripts de codigo aberto e tutoriais disponiveis:
- 0S: acesso a fungdes bdsicas do sistema operacional;
- Glob: manipulacdo e parser de caminhos dos arquivos no sistema operacional;
- Datetime: manipulacdo de dados em formato de tempo e periodo (date);
- Plotly: biblioteca para visualizacdo iterativa;

- PyQt5: Qt é um conjunto de bibliotecas C++ multiplataforma que implementam
APls de alto nivel para acessar muitos aspectos de sistemas médveis e desktop modernos.
Isso inclui servicos de localizacdo e posicionamento, multimidia, conectividade NFC e
Bluetooth, um navegador da Web baseado em Chromium, bem como desenvolvimento de

interface do usuadrio tradicional;
- Numpy: rotinas matematicas com capacidade de integrar com C/C++ e Fortran;

- Theano: biblioteca e compilador de otimizacdo para manipular e avaliar

expressdes matematicas, especialmente com vetores;
- Pandas: manipulacdo de dados em matrizes, arquivos CSV, etc.
- Matplotlib: biblioteca para plotagem de dados;
- Scikit-Image: biblioteca para processamento de imagem;
- Scikit-Learn: biblioteca voltada para linguagem de maquina e ciéncia de dados;
- OpenCV: biblioteca especializada em visdo computacional;

- Tensorflow: biblioteca para desenvolvimento e para realizacdo de aprendizado
de maquina com cédigo aberto baseada na biblioteca Torch, usada para aplicativos como

visdo computacional e processamento de linguagem natural;
- Keras: Framework ou AP|— que podem rodar scripts e chamar fungdes de outras

bibliotecas, entre elas o TensorFlow

- PyTorch: Framework ou APl — para desenvolvimento e realizacdo de
aprendizado de mdaquina com cdodigo aberto baseada na biblioteca Torch, usada para

aplicativos como visdo computacional e processamento de linguagem natural;
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- Pydicom: pacote para trabalhar com arquivos DICOM, permitindo leitura,
escrita, modificacdo etc;
- Pydicom-tools: pacote de fungbes variadas para auxilio com manipulacdo de

arquivos DICOM;

- Pydicom-seg: pacote para leitura e escrita de DICOM segmentados permitindo

conversao para formato aceito pelo ITK;
- Pydicom-net: pacote para utilizacdo de protocolos de comunicacgao;
- Deid: pacote para anonimizacdo das imagens DICOM;

- NiBabel: pacote fornece acesso de leitura e gravacao a alguns formatos comuns
de arquivos médicos e de neuroimagem, incluindo: ANALYZE (simples, SPM99, SPM2 e
posterior), GIFTI, NIfTI1, NIfTI2, CIFTI-2, MINC1, MINC2, AFNI BRIK/HEAD, MGH e ECAT, bem
como Philips PAR/REC. Permite acesso de leitura e escrita a arquivos de geometria,

anotacdo e morfometria do FreeSurfer. Ha algum suporte muito limitado para DICOM.

- Tkinter: biblioteca para construcdo de interface grafica basica;
Contudo, nem todas as bibliotecas foram utilizadas na realizagao deste trabalho. O propésito
dessa lista é fazer com que o leitor esteja familiarizado com os nomes das principais
bibliotecas disponiveis.
Durante a execuc¢ao do cddigo, as bibliotecas podem ser importadas com as seguintes
instrucdes, dentre as varias maneiras:
> import biblioteca as pseudénimo

> from biblioteca import fun¢éo

; Ju pyter Untitled Last Checkpoint: 2 horas atrés (unsaved changes) "3 Logout
File Edit View Insert Cell Kernel Widgets Help Trusted & ‘ Python 3 (ipykernel) O
B+ < @B 424 % PRin B C W | Code f @

In [2]: import numpy as np
import pydicom as dicom
import os|

Figura 8. Importando algumas bibliotecas para uso no cédigo.

4.4. Interfaces graficas para segmentacao e visualizagao de imagens DICOM
Existem multiplos softwares com interfaces graficas apresentando diferentes

licengas para utilizagao e conjuntos de funcionalidades.
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Essas ferramentas podem facilitar o processamento para treino e visualizacdo de
imagens, entretanto, podem dificultar o processo de uniformizacdo/padronizacdo das
segmentacdes, uma vez que a interface grafica pode ser dependente de avaliagcdo visual
subjetiva e/ou conhecimento e familiarizacdo especifica com determinado programa.

Exemplos de ferramentas de codigo aberto e distribuidas gratuitamente para uso

sdo: Imajel, ITK-SNAP e 3DSlicer.

4.5. Python para manipula¢do e abertura de imagens DICOM

4.5.1. Manipulagao de dados e atributos

Uma das fung¢des que torna o Jupyter notebook t3o atrativo é a possibilidade de
adicionar comentarios e explicacdes juntamente com o cédigo executavel.

A biblioteca Pydicom disponibiliza fun¢des basicas que permitem ler os arquivos .dcm

e importar os dados em um objeto do tipo DICOM (figuras 9 e 10)”.

Importando as bibliotecas para manipulagao de imagens DICOM

In [1]: #Sistema operacional e manipulacdo de caminhos
import os, glob
#Biblioteca para matematica
import numpy as np
#Biblioteca com funcbes para leitura do DICOM
import pydicom as dicom
#Biblioteca para plotagem
import matplotlib.pyplot as plt
import matplotlib.image as mpimage
#Biblioteca scientifica para manipulacao de imagem — alias do scikit-ima
from skimage import exposure
import skimage.morphology as morp
from skimage.filters import rank
#Biblioteca para manipular as varidveis do tipo data
from datetime import datetime

Figura 9. Importando bibliotecas para manipulagdo do cdédigo.



Carregar e ler imagens DICOM

In [2]: #Carrega a imagem na varidvel imagemD.

imagemDicom = dicom.read_file("/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProje

Imprimir o metadado do arquivo DICOM

In [3]: print(imagemDicom)

icom

Dataset.file_meta

(0002, 0000) File Meta Information Group Length UL: 196

(0002, 0001) File Meta Information Ve

rsion

0B: b'\x00\x01'

(0002, 0002) Media Storage SOP Class UID UI: CT Image Storage
(0002, 0003) Media Storage SOP Instance UID UI: 1.3.12.2.1107.5.1.
4.24623.4.0.5731957618322094

(0002, 0010) Transfer Syntax UID UI: Explicit VR Little
Endian

(0002, 0012) Implementation Class UID UI: 1.3.6.1.4.1.25403.
T.1.1

(0002, 0013) Implementation Version N

ame

SH: 'Dicom 0.1"'

(0002, 0016) Source Application Entity Title AE: 'SERVERAE'

(0008, 0005) Specific Character Set
(0008, 0008) Image Type

ARY', 'AXIAL', 'CT_SOM5 SPI']
(0008, 0016) SOP Class UID

(0008, 0018) SOP Instance UID
4.24623.4.0.5731957618322094

Innnn  aAanA\ ca..d.. Poao

Figura 10. Importando bibliotecas para manipulagdo do cédigo.

CS: 'ISO_IR 100'
CS: ['ORIGINAL', 'PRIM

UI: CT Image Storage
UI: 1.3.12.2.1107.5.1.

AA. 1AAAAAaACs
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Ao utilizar o comando print com a varidvel do tipo DICOM, o kernel ira listar os

atributos/varidveis do metadado. O metadado do arquivo DICOM nada mais é que um

dicionario ou tupla que consiste de um vetor de atributos contendo chaves como indices

(figura 11).

Chaves/indices Vetor

blocktag/tag

PatientiD ~—pj 0x100020 §-

blocktag/tag
PatientAge ~——pJ 0x101010 §—+—

blocklazlaa
PatientName~—»j] 0x100010 §——

blocktag/tag

PatientSex @l 0x100040

Figura 11. Desenho esquematico de um vetor indexado.

Ponteiro

Ponteiro

Ponteiro

Ponteiro

—— "valor"

> "valor"

— "valor"

— "valor"

Existem varios atributos, estruturas (dicionario), funcdes e procedimentos definidos

dentro da classe da instancia dicom criada. E possivel listar essas variaveis através do manual
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da biblioteca - disponivel em https://pypi.org -, ou utilizar as funcbes de edi¢do e expansdo

disponiveis em algumas IDEs como exemplo o PyCharm (figura 12)3.

imagemDicom = dicom.read_file(

(imagemDicom.

default_element_format
default_sequence_element_format
elements
ensure_file_meta
ExtendedOffsetTable
ExtendedOffsetTablelLengths
file_meta
filename
fileobj_type

UL: 196 fix_meta_info

0B: b'\x00\x01 formatted_lines

Figura 12. Ferramentas de expansdo para verificar atributos e fun¢des de uma classe ou instancia.

Dessa maneira, funcdes ou atributos especificos podem ser invocados da biblioteca.

Apdbs criar uma instancia e ler um arquivo .dem é possivel acessar as chaves
especificas, uma vez que a biblioteca pydicom consegue realizar buscas dentro do dicionario.

Os atributos correspondem a uma tag (grupo, elemento) que retorna o valor
correspondente para a mesma, caso ela exista no conjunto de dados.®

O cédigo abaixo exemplifica como podemos listar os indices/chaves, imprimir um
atributo especifico e, caso ndo tenha chave atribuida a uma tag, podemos selecionar uma por

sua posicdo (em octetos), no vetor, apesar de ndo recomendado (figura 13).
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In [4]: # Fungdo que lista os seus indices/chaves
print (imagemDicom.dir())
# Imprimindo atributo especifico
print (imagemDicom.ProtocolName)
# Imprimindo atributo com a tag
print(imagemDicom[0x080060].value)

['AccessionNumber', 'AcquisitionDate', 'AcquisitionNumber', 'Acquisitio
nTime', 'BitsAllocated', 'BitsStored', 'BodyPartExamined', 'Columns', '
ContentDate', 'ContentTime', 'ConvolutionKernel', 'DateOfLastCalibratio
n', 'DistanceSourceToDetector', 'DistanceSourceToPatient', 'Exposure',
'ExposureTime', 'FilterType', 'FocalSpots', 'FrameOfReferenceUID', 'Gan
tryDetectorTilt', 'GeneratorPower', 'HighBit', 'ImageComments', 'ImageO
rientationPatient', 'ImagePositionPatient', 'ImageType', 'InstanceNumbe
r', 'InstitutionAddress', 'InstitutionName', 'KVP', 'Manufacturer', 'Ma
nufacturerModelName', 'Modality', 'PatientAge', 'PatientBirthDate', 'Pa
tientID', 'PatientName', 'PatientPosition', 'PatientSex', 'PhotometricIl
nterpretation', 'PixelData', 'PixelRepresentation', 'PixelSpacing', 'Po
sitionReferencelndicator', 'ProtocolName', 'ReconstructionDiameter', 'R
eferencedImageSequence', 'ReferringPhysicianName', 'RequestedProcedureD
escription', 'Rescalelntercept', 'RescaleSlope', 'RotationDirection', '
Rows', 'SOPClassUID', 'SOPInstanceUID', 'SamplesPerPixel', 'SeriesDate'
, 'SeriesDescription', 'SeriesInstanceUID', 'SeriesNumber', 'SeriesTime
', 'SlicelLocation', 'SliceThickness', 'SoftwareVersions', 'SourcelImageS
equence', 'SpecificCharacterSet', 'StationName', 'StudyDate', 'StudyDes
cription', 'StudyID', 'StudyInstanceUID', 'StudyTime', 'TableHeight', '
TimeOfLastCalibration', 'WindowCenter', 'WindowCenterWidthExplanation',
'WindowWidth', 'XRayTubeCurrent']

COLUNA LOMBAR ROTINA PADRAO

CcT

Figura 13. Imprimindo atributos especificos.

A biblioteca também permite realizar modificagdes em um atributo privado tais como
deletar, adicionar e/ou modifica-lo. Permite também anonimizar o conteldo do metadado
manualmente, apesar de existir uma biblioteca para isso — deid. Isso pode ser util para uma
limpeza completa das informacodes, incluindo os parametros de aquisicdo e outros dados
técnicos®®.

E possivel buscar pelas chaves que se iniciam com um conjunto de caracteres ou os
contenham em sua sequéncia (figura 14).

Existem alguns scripts prontos com cédigo fonte aberto que permitem listar os

atributos dos metadados em uma estrutura de arvore.”

Para buscar todas os indices que se iniciam com uma string especifica

In [5]: print (imagemDicom.dir("pa"))

['BodyPartExamined', 'DistanceSourceToPatient', 'ImageOrientationPatien
t', 'ImagePositionPatient', 'PatientAge', 'PatientBirthDate', 'PatientI
D', 'PatientName', 'PatientPosition', 'PatientSex', 'PixelSpacing']

Figura 14. Usando a fungdo dir para listar que contenham um conjunto de caracteres
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Cada atributo do arquivo DICOM pode ser alterado, em duas simples etapas:
> dicom.Atributo = ‘novo valor’

> dicom.save_as(‘caminho para arquivo’)

4.5.2. Anonimizagao

A politica de protecdo de dados é um tema amplamente discutido no meio cientifico.
Apesar das recorrentes discussées, a LGDP - Lei n2 13.709/2018 é a legisla¢do brasileira que
regula as atividades de tratamento de dados pessoais. Essa lei altera os artigos 72 e 162 do
Marco Civil da Internet.

Nos Estados Unidos a HIPPA consolidou como obrigacdo legal a anonimizacdo e
protecdo dos dados dos usudrios, estabelecendo fluxos para utilizacdo de informacgdes tanto
no ambito comercial ou cientifico. Dessa maneira, é necessdrio anonimizar os atributos que
constituem o PHI. Diferentes protocolos e guias para os niveis de anonimizacdo ou
desidentificacdo podem ser encontrados no site do departamento de saide americano (figura

15)8,

HIPAA Privacy Rule
De-identification Methods

l

Expert
Safe Harbor
Determination

§164.514(b)(1) §164.514(b)(2)
Apply statistical or Removal of 18 types of
scientific principles identifiers

Very small risk that l!oadxnl knanvlate
anticipated recipient residual information can

could identify individual

identify individual

Figura 15. Diferentes métodos de deidentificagdo/anonimizag¢do de acordo com as regras definidas pelo HIPPA.

Um método ndo muito pratico consiste em deletar os atributos e salvar sobre o
arquivo original (figura 16). Também é possivel salvar as variareis em arquivos encriptados

para eventual necessidade de reidentificagao.

Delptando elementos DICOM individualmente

In [ ]: del imagemDicom.PatientName
del imagemDicom.AccessionNumber
del imagemDicom.PatientID
del imagemDicom.PatientBirthDate
imagemDicom.save_as("/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicF

Figura 16. Delegdo de atributos de arquivo individual.
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Seguindo o mesmo principio, é possivel criar uma iteracdo deletando os itens de cada

arquivo dentro de uma pasta ou subpasta, recursivamente (figura 17)°.

beletando atributos de maneira recursiva dentro de uma pasta especifica

In [ ]: # Armazena todos os caminhos de arquivos dcm para uso na iteracao
for arquivos in glob.iglob('/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects
recursive=True):
# Carrega a imagem na varidvel imagemDicom
imagemDicom = dicom.read_file(arquivos, force=True)

# Armazena o nome dos folder que as imagens estao
nomeDoFolder = os.path.basename(os.path.dirname(os.path.dirname(arqu

# Deleta atributos

del imagemDicom.PatientName

del imagemDicom.AccessionNumber
del imagemDicom.PatientID

del imagemDicom.PatientBirthDate

# overwrite the original file
dicom.write_file(arquivos, imagemDicom)

# output progress to the screen
print(arquivos)

Figura 17. Delegdo de atributos dos arquivos de uma pasta.

Existe a preocupacdo com imagens digitalizadas que podem conter elementos
escritos dentro do proéprio vetor de imagem. Dessa forma elementos de texto podem ser
digitalizados junto com os conteudos da imagem, ndo sendo acessiveis com chaves ou indices.

Existem scripts especificos para identificacdo de escrita em imagens, alguns deles por
OpenCV, os quais podem ser Uteis em imagens CR e em imagens digitalizadas de
ultrassonografia.

Deid exige configuracdo e fluxo prdprio — a documentacdo pode ser encontrada na

sua pagina do GitHub®.

4.5.3. Visualizar imagens com Python
A biblioteca matplotlib oferece uma série de maneiras de visualizar as imagens
dentro do arquivo .dem. Os dados da imagem podem ser acessados pelo vetor de ponteiros

em pydicom.pixel_array (figuras 18 e 19)%°,
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In [9]: print (imagemDicom.pixel_array)

[[79 69 65 ... 55 61 64]
[ 82 68 56 ... 26 35 41]
[ 69 58 50 ... 6 15 21]

[120 127 133 ... 131 133 136]
[124 128 131 ... 128 132 138]
[124 126 128 ... 123 130 137]]

Figura 18. Vetor com os valores de Pixel.

In [ 1: Plotaf imagens arquivos

In [8]: #Pré configura o Matplotlib para plotar as imagens em um padrdo de 6 x 6
plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)
#Plota a imagem usando a escala de cinza
plt.imshow(imagemDicom.pixel_array, cmap=plt.cm.gray)

Out[8]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x11d618130>

0

100

200

300

400

500

0 100 200 300 400 500

Figura 19. Plotando imagem com matplotlib.

4.5.4. Salvando imagens com formato diferente
Existe conversdo habilitada para formatos .JPG, .PNG ou .TIFF. Ao enviar uma
imagem para publicacdo, os perioddicos geralmente solicitam que o arquivo de imagem seja

enviado no formato . TIFF (figura 20).

Salvando em outros formatos

In [ ]: imagemDicom.imsave('exemplo.jpg', imagemDicom.pixel_array, cmap=plt.cm.g
imagemDicom. imsave('exemplo.png', imagemDicom.pixel_array, cmap=plt.cm.g
imagemDicom. imsave('exemplo.tif', imagemDicom.pixel_array, cmap=plt.cm.g

Figura 20. Salvando em outros formatos.
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4.5.5. Gerando histograma
Gerar o histograma costuma ser parte de pré processamento e pode ser usado em

regressdes ou outros algoritmos (Figura 21).101%12

Plotando o histograma para a imagem

In [26]: # Calculo do histograma
plt.hist(imagemDicom.pixel_array.flatten(), bins=64)
# Plotando o histograma
plt.show()
print ("Vetor de pixels / Matriz = ", imagemDicom.pixel_array.shape)
# Achando o valor mdximo do Vetor / Matriz
print("Valor Minimo = ", np.amin(imagemDicom.pixel_array))
# Achando o valor minimo do Vetor / Matriz
print("Valor Maximo = ", np.amax(imagemDicom.pixel_array))

70000

60000

50000

40000

30000

20000

10000

0 T T T T
0 500 1000 1500 2000 2500

Vetor de pixels / Matriz = (512, 512)
Valor Minimo = @
Valor Méximo = 2603

Figura 21. Plotando histograma.

4.5.6. Transformando para escala de Hounsfield

A escala da unidade de Housfield (UH) é uma transformacdo de um coeficiente de
atenuacdo linear para uma escala determinada adimensional. O coeficiente atenuacao linear
(n) da agua é utilizado como padrdo — 0 UH. Os demais valores de atenuacdo sdo distribuidos
em uma escala que geralmente possui valores maximos de 3500 e minimos de -1000.

A atenuagao de um dado material é expressa por:

Honaterial — Ha
UH agoriar = 1000 x —2erl 7 g

#égua

Dessa maneira conseguimos utilizar os atributos Rescalelntercept e RescaleSlope

para obter a o vetor de imagem dentro da escala de Hounsfiled (figura 22) 1.



In [48]: # Calculo do histograma
plt.hist(imagemDicom.pixel_array.flatten(), bins=64)
# Plotando o histograma

In [49]:

plt.show()

print ("Vetor de pixels / Matriz = ",
# Achando o valor méximo do Vetor / Matriz
print("Valor Minimo = ", np.amin(imagemDicom.pixel_array))
# Achando o valor minimo do Vetor / Matriz
print("Valor Maximo = ", np.amax(imagemDicom.pixel_array))

imagemDicom.pixel_array.shape)
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40000

30000

20000

10000

0

0

Vetor de pixels / Matriz

Valor Minimo
Valor Maximo

500

1000

0
2603

1500 2000

(512, 512)

2500

intercept = imagemDicom.Rescalelntercept
slope = imagemDicom.RescaleSlope
imagemDicom.pixel_array * slope + intercept

uh_imagem =

# Calculo do histograma
plt.hist(uh_imagem.flatten(), bins=64)
# Plotando o histograma

plt.show()

print ("Vetor de pixels / Matriz = ", uh_imagem.shape)
# Achando o valor mdximo do Vetor / Matriz
print("Vvalor Minimo = ", np.amin(uh_imagem))
# Achando o valor minimo do Vetor / Matriz
print("Valor Maximo = ", np.amax(uh_imagem))
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Figura 22. Adequando a matriz para a escala de Hounsfiled.

4.5.7. Controle de janela, nivel e filtro
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O controle de janela e nivel é realizado nos visualizadores DICOM, geralmente com

uma ferramenta de tracdo/”drag and drop”.

Os filtros de imagem para tecidos especificos podem ser aplicados através da

definicdo dos valores maximo e minimo do pixel a partir do cdlculo do centro e largura da

janela desejados.
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Sendo assim:
img_min = centroJanela - larguralanela // 2
img_max = centrolanela + larguralanela // 2
Para todos os valores abaixo de img_min, o valor minimo é atribuido ao pixel. Assim
como para todos os valores acima de img_max, o valor maximo é atribuido. Como exemplo

temos a aplicagdo de uma janela éssea (Figura 23).

In [54]: Hef filtro_imagem(imagem, centroJanela, larguralanela):
img_min = centroJanela - larguralanela // 2
img_max = centroJanela + larguralanela // 2
imagemFiltrada= imagem.copy()
imagemFiltrada[imagemFiltrada < img_min]
imagemFiltrada[imagemFiltrada > img_max]

img_min
img_max

return imagemFiltrada
#gerando imagem com janela de o0sso
plt.imshow(filtro_imagem(uh_imagem, 400, 1000), cmap=plt.cm.gray)

Out[54]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x12179fb20>

0
100
200
300
400

500

Figura 23. Filtro ésseo.

O controle da janela também pode ser realizado através do
exposure.rescale_intensity disponivel na biblioteca do scikit-image'?. A funcdo permite
ajustar o conjunto de valores maximos e minimos das janelas a partir dos valores de pixels

existentes. (figuras 24, 25 e 26).
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Controle de janela e nivel

In [50]: plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)
p_limiteInferior, p_limiteSuperior = np.percentile(imagemDicom.pixel_arr
img_imagemManipulada = exposure.rescale_intensity(imagemDicom.pixel_arra

figure = plt.imshow(img_imagemManipulada, cmap=plt.cm.gray)

0-'.-——
100 - ‘ . 3
200 A

300 A

400 A

500

0 100 200 300 400 500

In [51]: plt.hist(img_imagemManipulada.flatten(), bins=64)
plt.show()
print("Percentil inferior = ", p_limiteInferior)
print("Percentil superior = ", p_limiteSuperior)

35000

30000

25000

20000

15000

10000

5000

0 10000 20000 30000 40000 50000 60000

Percentil inferior = 65.0

Percentil superior = 1368.0

Window edge | percentile | pixel value color
lower 20.0 3.0 | blackest black
higher 99.5 253.0| whitest white

Figura 24, 25 e 26. Encurtando a janela com os valores maximo e minimo dentro dos percentis 5 e 95. Histograma
da janela re-escalada. Exemplo de valores para pixel mais escuro para percentil 20 e o valor do pixel mais branco

para o percentil 99,5.
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O Apéndice 2 apresenta um cddigo baseado na referéncia 5, que permite a

modificacdo dindmica da janela (figura 27).

image_name | imagemDicom.pixel_array

percentile_lo { 15.00
percentile_hi 91.00

200

300

400

500

0 100 200 300 400 500
Figura 27. Controle dindamico do contraste.

Existe também a possibilidade de equalizagdo do histograma (figura 28 e 29).12

In [28]: plt.hist(imagemAlterada.flatten(), bins=64)
plt.show()
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In [38]: plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)
imagemAlterada = exposure.equalize_adapthist(imagemDicom.pixel_array, cl
figure = plt.imshow(imagemAlterada, cmap=plt.cm.gray)
plt.colorbar()

Out[38]: <matplotlib.colorbar.Colorbar at 0x11e6621c0>

1.0

0 100 200 300 400 500
0.0

Figura 28 e 29. Equaliza¢do dos valores e seu reflexo no histograma.

Outras funcdes podem ser facilmente implementadas com as disponibilizadas pela

biblioteca scikit-image e exposure.

4.5.8. Colormap e Inversao dos valores da imagem
E possivel selecionar diferentes espacos de cor durante a plotagem da imagem (figura
30), [Apéndice 3].
Plotando com diferente colormap

In [38]: plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)

figure = plt.imshow(imagemDicom.pixel_array, cmap='jet"')
plt.colorbar()

Out[38]: <matplotlib.colorbar.Colorbar at 0x120d69a00>
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Figura 30. Plotando no colormap jet.
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Geralmente, o indice Photometricinterpretation do metadado é responsavel por
armazenar o esquema de cores que foi padronizado para a sua analise (colorspace ou
colormap). Em casos especificos pode ser util um esquema de cor diferente, especialmente
para mamografias e radiografias.

O processo de inverter a escala ou negativar a imagem pode ser extremamente Util
na identificacdo de nédulos ou alteracdes corticais®>.

Uma maneira muito simples de inverter a escala de cinza é utilizar o
colormap=gist_yarg disponivel na biblioteca Matplotlib, a qual plota com o inverso da escala
de cinza (figura 31).

In [41): plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)

figure = plt.imshow(imagemDicom.pixel_array, cmap='gist_yarg')
plt.colorbar()
Out[41]): <matplotlib.colorbar.Colorbar at 0x11fd57f10>

2500

0

100 2000
200 1500
300

1000
400

500
SOO r T T T T T

0 100 200 300 400 500

0

Figura 31. Fazendo inversdo dos valores da escala de cinza com o colormap gist_yarg.

Porém para realizar a inversao real e armazenar no vetor de imagem, é necessario
manipular os valores para que os pixels mais escuros sejam os mais claros e vice-versa.
Para tanto é necessario calcular o intervalo a partir dos valores maximo e minimo dos

pixels e subtrair o valor do pixel atual por esse: Pinvertido = Intervalo - Valorpixe (figuras 32).
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In [44]: intervalo = np.amin(imagemDicom.pixel_array) + np.amax(imagemDicom.pixel
imagemInvertida = intervalo - imagemDicom.pixel_array
plt.figure(figsize = (6,6), dpi=100)
plt.imshow(imagemInvertida, cmap=plt.cm.gray)
plt.colorbar()

Out[44]: <matplotlib.colorbar.Colorbar at 0x11f942d60>

2500
0
100 2000
200 1500
300
1000
400
500
500 r X T T T T
) 100 200 300 400 500
0

Figura 32. Inversdo do valor de pixel com modificagdo no vetor da imagem.

4.5.9. Transformagoes: rotacionamento, espelhamento horizontal e vertical da imagem ...
Podemos usar a biblioteca Numpy para realizar inversdes horizontal e vertical (figura

32).

[ﬁ In [47]: plt.imshow(np.rot90(imagemDicom.pixel_array), cmap=plt.cm.gray)
Out[47]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x12113e190>
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In [46]: plt.imshow(np.flipud(imagemDicom.pixel_array), cmap=plt.cm.gray)
Out[46]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x120a21610>
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Figura 33. Flip horizontal e vertical, e rotagdo em 90 graus usando a biblioteca Numpy.
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Uma série de filtros morfoldgicos estd disponivel na biblioteca de scikit-image,
podendo ser utilizados para remoc¢ado dssea, retirada de ruido externo, etc.
Essas operacdes de rotacdo, translacdo e transformacdo sdo modelos algébricos de

multiplicacdo de matrizes, como exemplo da figura 34:

Rotagdo em torno do eixo x, v Rotagdo em torno de um eixo arbitrario
1 0 0 01 ) 100 -t 1 0 0 0 100 t T
R(0) — 0 cos(d) —sin(@) 0 Y2 _ 010 -t 0 cos(d) —sin(d) 0 010t Y1
«0) = 10 () cos@) 0 % 001 £ ||0 sin@6) cos( 0[][001 ¢ ||
0 0 0 1 1 000 1 0 0 0 & 000 1

Escalonamento

»
8
o

S(8z, 8y, 8:) =

o o o
oo

o oo
—ooco

Figura 34. Alguns modelos algébricos para transformagdes de matrizes.

A biblioteca OpenCV possui funcbes otimizadas em alto nivel para facilitar a
implementacdo dessas transformacdes, dentre elas cv2.getRotationMatrix2D e cv2.flip,
usadas em conjunto com a cv2.warpAffine. A biblioteca do OpenCV é extensa e foge ao
escopo do trabalho, no entanto é desejdvel que o usudrio tenha um conhecimento basico de
suas funcionalidades, principalmente para entender algumas operacdes dentro do pré-

processamento’®.

4.5.10. Trabalhando com imagens sequenciais

As operacoes basicas podem ser realizadas em exames sequenciais. Um processo
rudimentar e basico consiste em ler os arquivos .decm de um caminho especifico, carregar os
seus multiplos vetores que contém valores pixel_array para um vetor Numpy, e realizar a

transformac3o para a escala de Hounsfield (figura 35)%°,
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def load_scan(path):
slices = [dicom.read_file(path + '/' + s) for s in os.listdir(path)]
slices.sort(key=lambda x: int(x.InstanceNumber))
return slices

7 def get_pixels_hu(scans):

3 image = np.stack([s.pixel_array for s in scans])
# Convert to intl6é (from sometimes intl6),
# should be possible as values should always be low enough (<32k)
image = image.astype(np.int16)

13 # Set outside-of-scan pixels to 1
14 # The intercept is usually -1024, so air is approximately @
image[image == -2000] = 0

# Convert to Hounsfield units (HU)
intercept = scans[0].RescalelIntercept
slope = scans[0].RescaleSlope

if slope != 1:
image = slope * image.astype(np.float64)
image = image.astype(np.int16)

image += np.intl16(intercept)

return np.array(image, dtype=np.int16)

50 id = 0
51 data_path = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/CT_Coluna_Lombar"
52 output_path = working_path = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/exameOutput/"

patient = load_scan(data_path)
imgs = get_pixels_hu(patient)

np.save(output_path + "fullimages_%d.npy" % (id), imgs)

file_used=output_path+"fullimages_%d.npy" % id
7 imgs_to_process = np.load(file_used).astype(np.float64)

Figura 35. Carregando as multiplas matrizes em vetor de matrizes em NumPy.

A estrutura de vetor disponivel na biblioteca NumPy possui melhor desempenho e
menor tamanho que o tipo lista nativo do Python. A listas em python possuem atributos
extras de controle e descricdo, por exemplo: 1 byte de atributo tamanho, 8 bytes de ponteiros
de referéncia, 8 bytes de tipo de objeto, 8 bytes de valores. O vetor NumPy armazena apenas
os valores. Se determinarmos um vetor do tipo int32 teremos apenas 4 bytes alocados e se
declararmos um vetor do tipo float64 teremos 8 bytes — o equivalente a menos de um terco

da lista comum (figura 36).

Diferenga entre lista nativa do Python e NpArray
Int32 Int32

NpArray NpArray

5 —>[of o ofof o] 1] o] 4] 5 —>[of o o] of o 4] o 4]
Lista \ Lista
Tamanho
[(TITTTTTT] xs
Contado
[TITTTTT] xe

Tipo do objeto

Valor do Objeto
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Figura 36. Diferenga entre a estrutura dos vetores do Python e da biblioteca numpy.

Outra vantagem da manipulacdo de dados com a biblioteca NumPy é a alocacdo
contigua de memdria. Os valores dos vetores sdo armazenados contiguamente, o que facilita

0 acesso ao bloco de dados, tornando-o mais rapido e aprimorando o uso do cache (figura 37).

NpArray possui alocagdo contigua de meméria

noaray [ T T [ THRINRIRRRI [ [ [ ]

Melhor aproveitamento do cache

Figura 37. Diferenga de alocagdo das memorias. Os vetores em NumPy possuem alocagdo contigua dos dados.

NumPy possui aplicacdes matematicas, substituindo algumas bibliotecas do
MATLAB, visualizacdo e plotagem/reconstrucdo, recurso basico e processo interno (backend)
para execucdo de outras bibliotecas como Pandas, Connect 4, Digital Photografy. Por fim, é

amplamente utilizado na automacao e aprendizado de maquinas.

4.5.11. Plotando a imagem em diferentes planos.

Apés criado o vetor de matrizes, podemos representd-lo em um espaco
tridimensional, no qual cada unidade cubica representa os voxels obtidos pela aquisicdo
sequencial. Dessa maneira, é possivel plotar diferentes planos selecionando matrizes com

intervalos especificos para os eixos x, y e z -altura, largura e profundidade (figura 38) %1°,
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In [21]: 1 def display_views(image):
2 axial_image = image[110, :, :] # Axis @
3 sagital_image = imagel:, :, 144] # Axis 2
4 coronal_image = imagel:, 144, :] # Axis 1
5
6 plt.figure(figsize=(20, 10))
7 plt.style.use('grayscale’)
9 plt.subplot(141)
10 plt.imshow(axial_image)
11 plt.title('Axial Plane')
12 plt.axis('off"')
13
14 plt.subplot(142)
15 plt.imshow(sagital_image)
16 plt.title('Sagital Plane')
17 plt.axis('off')
18
19 plt.subplot(143)
20 plt.imshow(coronal_image)
21 plt.title('Coronal Plane')
22 plt.axis('off"')

23
24
25 display_views(imgs_to_process)

Axial Plane

Figura 38. Selecionando diferentes planos para a nossa representagao espacial.

4.5.12. Redimensionamento

Estudos com mesma matriz podem ter valores espaciais diferentes. Ndo é incomum
exames terem diferentes protocolos e possuirem diferentes padrdes de informacdo espacial.
Esse fator é extremamente dependente do field of view (FOV), por exemplo: imagens com
matriz de 512 x 512 podem possuir tamanho de voxel de 1 x 1 mm?, enquanto outro estudo
pode possuir tamanho de 0.6 x 0.5 mm?.

O redimensionamento possibilita padronizar as informagdes espaciais para
diferentes imagens. Isso pode melhorar a acuracia da rede neural, uma vez que o kernel ird

receber informac¢des dentro do mesmo espaco (figura 39)%.
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In [7]: from scipy import ndimage
2 temp = []
temp.append(patient[0].SliceThickness)
temp.append(patient[0].PixelSpacing[0])
temp.append(patient[0].PixelSpacing[1])
print(temp)

spacing = np.array(temp, dtype=float)
diferenca = np.array(list(spacing))

) print(diferenca)
new_spacing = [1, 1, 1]
resize_factor = spacing / new_spacing
print(resize_factor)

new_real_shape = imgs_to_process.shape * resize_factor
print(new_real_shape)

new_shape = np.round(new_real_shape)
0 print(new_shape)

real_resize_factor = new_shape / imgs_to_process.shape
print(real_resize_factor)

new_spacing = spacing / real_resize_factor
print(new_spacing)

image = ndimage.interpolation.zoom(imgs_to_process, real_resize_factor)
30 print(image.shape)

plt.imshow(image[1], cmap=plt.cm.gray)
['3.0', '0.45507813', '0.45507813"']

(3. 0.45507813 0.45507813])

(3. 0.45507813 0.45507813]

[1140. 233.00000256 233.00000256]
[1140. 233. 233.]

(3. 0.45507812 0.45507812]

(1. 1.00000001 1.00000001]
(1140, 233, 233)

Figura 39. Redimensionando manualmente uma imagem com espaco de pixel de 0,45 x 0,45 mm? de espessura
para o espaco de 1 x 1 mm?. O vetor de matrizes com formato 512 x 512 unidades foi transformado para 233 x
233.

E necessario observar que para o redimensionamento espacial ficamos suscetiveis a
distor¢des na imagem, tornando-a encurtada ou alongada no espaco. Uma maneira mais facil
de realizar o redimensionamento é utilizando-se das func¢ées disponiveis no OpenCV, entre

elas a resize.

4.5.13. Plotando 3D

A imagem volumétrica, redimensionada e alocada em um vetor de matizes pode ser
reconstruida e apresentada em formato 3D utilizando a biblioteca Plotly e Scikit-Image. A
funcdo marching_cubes permite encontrar superficies em dados volumétricos. Sendo assim,

podemos utiliza-la para criar a malha (figura 40) 40,
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In [12]: 1 def make_mesh(image, threshold=-300, step_size=1):
2
3 print ("Transposing surface")
4 p = image.transpose(2,1,0)
<
6 print ("Calculating surface")
7 verts, faces, norm, val = measure.marching_cubes(p, threshold, step_size=step_size, allow_degenerate=True)
8 return verts, faces
In [13]: 1 make_mesh(image)
Transposing surface
Calculating surface
Outl13]: (array([[0. 00, 0. 00, 7.0189069e+02],

[1.3836935e-01, 0. +00, 7.02 02],

[0.0000000e+00, 8.5163340e-02, 7.0200000e+02],

ceey

[2.3200000e+02, 2.1453778e+02, 1.1370000e+03],

[2.3200000e+02, 2.1453362e+02, 1.1380000e+03],

[2.3200000e+02, 2.1453229e+02, 1.1390000e+03]], dtype=float32),

array([[ 2, 1, o],
[ 15 2, 3],
[ 15 3, 4],

veay

[1307537, 1314301, 1307538],
[1307538, 1314301, 1314303],
[1307538, 1314303, 1307475]], dtype=int32))

Figura 40. Criando a malha a partir dos dados volumétricos.

A malha pode ser plotada utilizando a visualizacdo 3D interativa do Plotly (figura 41).

In [12]: 1 def plotly_3d(verts, faces):
2 X,¥,z = zip(*verts)
3
4 print ("Drawing")
)
6 # Make the colormap single color since the axes are positional not intensity.
7 # colormap=['rgb(255,105,180)"',"'rgb(255,255,51)"', 'rgb(0,191,255)"']
8 colormap=['rgb(236, 236, 212)','rgb(236, 236, 212)']
9
10 fig = FF.create_trisurf(x=x,
11 Y=Y,
12 z=z,
13 plot_edges=False,
14 colormap=colormap,
15 simplices=faces,
16 backgroundcolor="'rgb(64, 64, 64)"',
17 title="Interactive Visualization")
18 iplot(fig)
19
In [14]: 1 v, f = make_mesh(image, 360, 2)

plotly_3d(v, f)

Transposing surface
Calculating surface
Drawing

Interactive Visualization

1000

600

Figura 41. Criando a malha a partir dos dados volumétricos.
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4.5.14. Segmentacao

A segmentagdo pode ser realizada manualmente por meio de softwares ou
utilizando-se do conjunto de bibliotecas disponiveis para ciéncia de dados ou linguagem de
maquina. Normalizar a imagem é um passo essencial, uma vez que grande parte dos

algoritmos disponibilizados trabalha melhor com valores normalizados (figura 42)*’.

def make_mask(img, display=False):
row_size= img.shape[@¥

# print(row_size)
col_size = img.shape[1]

# print(col_size)
mean = np.mean(img)
print("Média:",mean)
std = np.std(img)
print("Desvio:",std)

img = img-mean
img = img/std

#Normalizou a imagem

plt.imshow(img[50], cmap=plt.cm.gray)

print (img.shape)

# Tenta achar a média do valor de pixel pela drea desejada, no nosso caso o tecido adiposo peritoneal.
middle = img[90:125,80:120]

* %

# plt.imshow(middle[50], cmap=plt.cm.gray)

#mean = np.mean(middle)

mean = 0

print("Nova média:", mean)

max = np.max(img)

print("Maximo",max)

min = np.min(img)

print("Minimo",min)

# To improve threshold finding, I'm moving the
# underflow and overflow on the pixel spectrum
img [img==max]=mean

img [img==min]=mean

Figura 42. Normalizando os dados e calculando a média para uma regido de interesse da imagem.

Em nosso exemplo podemos utilizar um algoritmo de aprendizado nao
supervisionado baseado no processo de clusterizagéo, disponivel na biblioteca Scikit-Learn.
De maneira simplificada, podemos falar que o algoritmo identifica o nimero k de centroides
e, em seguida, aloca cada ponto de dados para o cluster mais préximo, mantendo os

centroides tdo pequenos quanto possivel (Figura 43).

#
# Usando K-means para separar tecido adiposo de osso e misculo)

#

kmeans = KMeans (n_clusters=2).fit(np.reshape(middle, [np.prod(middle.shape),11))
centers = sorted(kmeans.cluster_centers_.flatten())

threshold = np.mean(centers)

thresh_img = np.where(img<threshold,1.9,0.0) # threshold the image

#plt.imshow(thresh_img[50], cmap=plt.cm.gray)

eroded = morphology.erosion(thresh_img,np.ones([3,3]))
#plt.imshow(eroded, cmap=plt.cm.gray)

dilation = morphology.dilation(eroded,np.ones([8,8]))
#plt.imshow(dilation, cmap=plt.cm.gray)

labels = measure.label(dilation) # Different labels are displayed in different colors
label_vals = np.unique(labels)

regions = measure.regionprops(labels)

good_labels = []

for prop in regions:
B = prop.bbox
if B[2]-B[0]<row_size/10%9 and B[3]-B[1]<col_size/10%9 and B[0]>row_size/5 and B[2]<col_size/5%4:
good_labels.append(prop.label)
mask = np.ndarray([row_size,col_size],dtype=np.int8)
mask[:] = 0

#

# After just the lungs are left, we do another large dilation
# 1in order to fill in and out the lung mask

#

Figura 43. Utilizando um algoritmo de aprendizado ndo supervisionado para segmentar a imagem.
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Também podemos usar as funcbes erosion e dilation, da biblioteca Scikit-Image,
para controlar a melhor definicdo das bordas da imagem.

Erosion: identifica os pixels das regides de borda por marcador, que pode ser
redondo, quadrado ou customizado, e adiciona ao seu valor o minimo valor de seus vizinhos.
Resumindo, remove ilhas e pequenos objetos, afilando ou removendo as bordas.

Dilation: identifica os pixels das regides de borda por marcador que pode ser
redondo, quadrado ou customizado, e adiciona ao seu valor o maximo valor de seus vizinhos.
Resumindo, espessa, torna objetos mais visiveis ou preenche pequenos espacos.

Uma série de filtros morfoldgicos estdo disponiveis na biblioteca de scikit-image.'*

Apds identificar os segmentos com rdtulos especificos, podemos criar mascaras para
aplicar na nossa imagem original, removendo ou deixando apenas a regido desejada (figura

44).

make_mask(image [50], display=True)

Média: -104.17790071942898
Desvio: 371.9464466305104
Nova média: @

Maximo 4.307499843244851
Minimo -2.524056351773539

Original

After Erosion and Dilation Color Labels

~ e
Figura 44. Separagdo de diferentes roétulos para aplicar as mdscaras nas imagens originais, possibilitando sua
segmentagao.
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4.5.15. Aplicando mascara em uma imagem

Uma vez obtido os rétulos, podemos criar a mascara e aplicar na matriz original. Um
exemplo é a utilizagdo dos métodos erosion e dilation para excluir ruidos externos ou retirar
o artefato da mesa/maca (Figura 44 e 45). Uma vez adquirido os limites da imagem, podemos
utilizar morfology.binary_fill_holes para preencher o meio da imagem com valor bindrio.
Sendo assim temos uma matriz mdscara cuja area interna terd valor 1 e a externa 0. Dessa

forma basta aplicar a matriz na imagem original #'*.

import cv2

import os

import skimage.morphology as morph

from scipy import ndimage

display=False

imagemAbdome = filtro_imagem(uh_imagem, 40, 80)

# morphology.dilation cria uma segmentacdo da imagem
# Se um pixel estd entre a origem e a borda do quadrado de 5x5, o pixel pertence a mesma classe

# Pode ser utilizado a fung¢do circular também morphology.disk(2)
# Nesse caso o pixel vai pertencer ao mesma classe se estiver entre o centro do circulo e o seu raio

segmentation = morph.dilation(imagemAbdome, np.ones((5, 5)))
labels, label_nb = ndimage.label(segmentation)

label_count = np.bincount(labels.ravel().astype(np.int))
# 0 tamanho do contagem de rétulos é o numero de classes/segmentos

# 0 plano de fundo é a primeira classe, a qual ndo serd usada
label_count[0] = 0

# Criamos uma mdscara com a classe de maior nimero de pixels
# Nesse caso a pelve

mask = labels == label_count.argmax()

# Melhorar a marcara do abdome
mask = morph.dilation(mask, np.ones((5, 5)))
mask = ndimage.morphology.binary_fill_holes(mask)

mask = morph.dilation(mask, np.ones((3, 3)))

# 0S pixels na mdscra sdo compostos pos @ e 1s
# Podemos multiplicar a imagem para pegar apenas a drea de interesse
masked_image = mask * imagemAbdome

plt.figure(figsize=(15, 2.5))
plt.subplot(141)
plt.imshow(imagemAbdome,cmap=plt.cm.gray )
plt.title('Imagem Original')
plt.axis('off")

plt.subplot(142)

plt.imshow(mask, cmap=plt.cm.gray)
plt.title('Mask')

plt.axis('off"')

plt.subplot(143)

plt.imshow(masked_image, cmap=plt.cm.gray)
plt.title('Final Image')

plt.axis('off")

plt.show()

Figura 45. Criando uma mascara e aplicando a imagem original.

Mask
7 -

Imagem Original

Final Image

Figura 46. Criando uma mascara e aplicando a imagem original.
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4.6. Linguagem de maquina — Machine learning

Uma definicdo formal para linguagem de mdaquina foi proposta por Tom Mitchell em
1998, na qual um programa de computador é capaz de aprender pela experiéncia E a partir
de uma tarefa T e um parametro de performance P, se a sua performance em T for medida
por P e melhorada com a experiéncia E.»?

Em sintese, uma tarefa é executada, sua performance é medida e melhorada com o
nivel de experiéncia obtido. Dessa maneira, a velocidade do aprendizado estd intrinsecamente
ligada a velocidade e ao numero de execugao das tarefas.

Existe uma série de algoritmos que podem ser divididos em dois grupos principais:
supervisionados e ndo-supervisionados. Qutros mais comuns incluem aprendizado reforcado
e sistemas de recomendacao.

Os modelos de algoritmos supervisionados dependem da utilizacdo de um conjunto
de dados que contenham as varidveis de entrada e as saidas ou resultados “corretos” /
esperados. Dentre os mais comuns temos a regressao, classificacdo, deteccdo de objetos,
segmentacdo semantica etc. (uma abordagem mais pratica permite categorizar essas
metodologias apenas em problemas de "regressdo" e "classificacdo")*?.

Em um problema de regressao, tentamos prever resultados em uma saida continua,
o que significa a tentativa de mapear varidveis de entrada para alguma funcdo continua.

Em um problema de classifica¢do, por sua vez, tentamos prever resultados em uma
saida discreta. Em outras palavras, o processo consiste em mapear varidveis de entrada em
categorias discretas.

Exemplos:

e Regressdo: Dada uma imagem de uma pessoa, é realizada a tentativa de
prever sua idade.

e C(lassificacdo: Dado um paciente com tumor, é realizada a tentativa de prever
se o tumor é maligno ou benigno.

Os modelos de algoritmos ndo-supervisionados utilizam-se apenas do conjunto de
dados que contenham as varidveis de entrada, identificando as relacdes entre os dados e os
classifica por agrupamentos (clusterizacdo). Os mais comuns sdo clustering (k-means),
deteccdo de anomalias (SVM), classificacdo, detec¢do de objetos, segmentacdo semantica e

reducdo de dimensdo pela analise de componente principal (Principal Componente Analysis).
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4.7. Introdugdo aos modelos supervisionados

4.7.1. Regressao linear

Dado um conjunto de dados (training set) com m exemplos, cada um contendo uma
variavel x correspondente a entrada (atributo ou feature), temos uma variavel y de saida (alvo
ou target). O objetivo do modelo é prever as varidveis de saida dada uma variavel de entrada
nova. (figura 47)

Conjunto de dados para treino (trainning set) - altura e largura de espacos intervertebrais normais.

Largura do disco Altura do disco
30 10 m: nimero exemplos para treinos.
33 12 x: variaveis de entrada (atributos/features)
31 10 y: varidveis de saida (alvo/target) .
32 11
30 9
28 10

Figura 47. Criando uma mascara e aplicando a imagem original.

Dessa forma, os pares (x'),y)) representam um exemplo de treino e os conjunto de i
=1, ...., m é chamado de conjunto de dados para treino (training set). O modelo entdo

consiste de uma funcdo que tenta se aproximar da dispersdo/padrio dos dados (figura 48)

Conjunto de
dados para

treino

Algoritmo de
prendizado

T

P Ty TR PrrE—
Modelo ou

fungdo —

F(x)/h

Figura 48. O modelo consiste em uma fungdo que melhor estima a variavel de saida, em detrimento dos exemplos

disponibilizados no conjunto de dados de treino. O termo h é utilizado como hipétese.

A funcdo linear representa, de maneira simples, o modelo dos dados que é facilmente

implementada (figura 49).
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f(z)=az+0b
ou

hd =6y + 6, xx

®  Altura do disco

....... Linear (Altura dodisco )

Altura do disco

27 28 29 30 31 32 33 34

Largura do disco

Figura 49. Representagdo do modelo linear (pontilhado) para representar um conjunto de dados de exemplo de

largura por altura de discos normais.

Para conjuntos de dados de treino mais complexos, podemos utilizar equacdes ndo
lineares (quadraticas, logaritmicas, polinomiais...).

Contudo, como adquirir os valores dos parametros a e b ou 60 e 61? O intuito é
selecionar valores de modo que a diferenca entre as saidas obtidas com o uso do modelo seja
a menor possivel dos valores das saidas disponibilizadas no conjunto de treino.

Para determinar a funcao linear que melhor se adequa aos dados podemos usar uma
funcdo de custo (J).

Como temos multiplas entradas, a inten¢cdo é minimizar a soma do quadrado das
diferencas entre todas as saidas obtidas com as desejadas, dividida pelo dobro da média. Essa

é a descricdo do método dos minimos quadrados (figura 50).

m

J60,60 = 1/2m )" (hB(2) — y))?
1=1

ho(z') =6y + 6, xx

.‘Il’lu‘ 0 * .IH(.. ”]

Figura 50. Implementagdo do método dos minimos quadrados.
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A funcdo de custo oferece um meio de comparar as diferentes escolhas para os
valores iniciais de 80 e 61. Se plotarmos os valores de funcdo J vamos obter uma rede em
malha com formato hiperbdlico em que os seus menores valores se aproximam do plano

(0,0,0), ou seja, menor custo (figura 51).

0
i
W)
i)
W
A
IS

0
AR
St
R
R
reiine

g
TR

s

R

Figura 51. Representacdo 3D dos valores possiveis para a fungdo de custo utilizando do método dos minimos
guadrados para o exemplo da altura e largura de discos.

O algoritmo de gradiente descendente é uma das metodologias para minimizar a
funcdo de custo, a qual tenta chegar no menor ponto de J a partir de valores arbitrariamente
escolhidos.

A sua definicdo é dada por:

Repetir até a convergéncia:
B; :=0; —ax(8/66;) % J(6,6,)
paral=0ej=1

Corrigindo simultaneamente

temp0 := 60y — a * (8/06y) * J (6, 0,)

templ =0, —a x (6/06,) * J(6p.6,)

Oy = temp0

0, := templ
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Alpha representa nossa taxa de aprendizado ou tamanho de intervalo que vamos
percorrer. Dessa maneira os valores de 0 serdo atualizados e reduzidos em cada iteracao, até

que o valor mais baixo da curva seja alcangado (Figura 52).

o
R,
T

el

R

Figura 52. Atualizagdo dos valores com gradiente descendente.

A implementagao de fungdes mais complexas e com multiplas varidveis, geralmente
funcdes polinomiais, ocorre a partir do aumento do nimero de pardmetros na nossa hipétese,
0s quais serdo propagados gradativamente para as outras fungées:

he () =6y + 6, xx1 + ...0, x x,,

Outros métodos podem ser utilizados para ajuste de parametros, tais quais: método
dos minimos quadrados generalizados, estimativa de maxima verossemelhanca, regressao
Bayesiana, regressdo de Kernel, regressao gaussiana, etc.

Apesar das definicdes parecerem complexas, as bibliotecas disponiveis em Python
facilitam a implementacdo da maioria dos modelos. Para tanto podemos utilizar o
statsmodels e seu modelo de regressao linear simples (OLS). Exemplo do nosso conjunto de

dados na figura 53.



Iportar bibbliotecas

In [1]: import numpy as np
import pandas as pd
import matplotlib.pyplot as plt

import statsmodels.api as sm

B W N

Load the data

In [2): 1 # Load the data from a .csv in the same folder
2 data = pd.read_csv('1.01. Simple linear regression.csv')

In [3]: 1 : Let's check what's inside this data frame
2 data

Out[3]:
LAR ALT
0 30 10
1 3 12

31 10

© ® N o 0 a2 0 »
»n
o
o

Regression itself

In [7]: 1 # Add a constant. Essentially, we are adding a new column (equal in lenght to x), which consists only of 1
2 x = sm.add_constant(x1)
3 # Fit the model, accardin? to the OLS (ordinary least squares) method with a dependent variable y and an i
4 results = sm,0LS(y,x).fit()
5 # Print a nice summary of the regression. That's one of the strong points of statsmodels -> the summaries
6 results.summary()
Out[7]:
OLS Regression Results
Dep. Variable: ALT R-squared: 0.411
Model: OLS  Adj. R-squared: 0.338
Method: Least Squares F-statistic: 5.591
Date: Wed, 09 Feb 2022 Prob (F-statistic): 0.0456
Time: 01:09:57  Log-Likelihood: -22.770
No. Observations: 10 AIC: 4954
Df Residuals: 8 BIC: 50.14
Df Model: 1
Covariance Type: nonrobust
coef stderr t P>t| [0.025 0.975]
const -13.7884 9.463 -1.457 0.183 -35.610 8.033
LAR 0.7405 0.313 2.365 0.046 0.018 1.463
Omnibus: 9.017  Durbin-Watson: 1.591
Prob(Omnibus): 0.011 Jarque-Bera (JB): 3.755
Skew: -1.352 Prob(JB): 0.153
Kurtosis:  4.303 Cond. No.  343.
In [8]: 1 # Create a scatter plot
2 plt.scatter(xl,y)
3 # Define the regression equation, so we can plot it later
4 yhat = 0.7405%x1 -13.7884
5 # Plot the regression line against the independent variable (SAT)
6 fig = plt.plot(xl,yhat, lw=4, c='orange', label ='regression line')
7 # Label the axes
8 plt.xlabel('LAR', fontsize = 20)
9 plt.ylabel('ALT', fontsize = 20)
10 plt.show()
12 .

ALT

Figura 53. Modelo de implementagdo simples de uma regressao linear com statsmodel.
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A mesma aplicacdo pode ser usada para modelo de multivaridveis. Porém a
representacdo grafica da reposta pode ser limitada pela restricdo da visualizacdo de dados em
mais de trés dimensdes, por exemplo, ao adicionar idade na tabela do exemplo de largura e

altura de disco intervertebral (figura 54).

Idade Largura do disco Altura do disco
50 30 10
35 33 12
45 31 10
30 32 11
48 30 9
52 28 10
65 28 5
70 32 4
30 33 11
75 24 3
Out[12]:
In [11]:| 1|y = data['ALT'] OLS Regression Results
2 x1 = datal['IDADE','LAR']]
Dep. Variable: ALT R-squared: 0.883
) Model: OLS  Adj. R-squared: 0.850
Regression
Method: Least Squares F-statistic: 26.42
In [12]: x = sm.add_constant(x1) Date: Wed, 09 Feb 2022 Prob (F-statistic): 0.000547
results = sm.OLS(y,x).fit()
3 results.summary () Time: 06:40:38  Log-Likelihood: -14.691
No. Observations: 10 AIC: 35.38
Df Residuals: U BIC: 36.29
Df Model: 2
Covariance Type: nonrobust
coef stderr t P>t [0.025 0.975]

const 215799 8.041 2684 0.031 2566 40.594
IDADE -0.2023 0.038 -5.313 0.001 -0.292 -0.112
LAR -0.0985 0.217 -0.453 0.664 -0.612 0415

O 1.440 Durbi 1.432
Prob(Omnibus): 0.487 Jarque-Bera (JB): 0.784
Skew: 0.245 Prob(JB): 0.676

Kurtosis: 1.719 Cond. No. 1.21e+03

Figura 54. Modelo de implementacdo de uma regressdo linear multivaridvel com statsmodel.

Dessa forma podemos plotar em 3D os resultados do modelo em um plano, sabendo

gue 0 mesmo possui os seguintes valores dos parametros 6 (figura 55):

hg (z) = +21.57 + —0.09 * 2o + —0.20 * 2,

fig = plt.figure()
ax = fig.gca(projection='3d")

|
X
Y

np.arange(40,80,0.05)
np.arange(20,40,0.05)

X, Y=np.meshgrid(x,y)
Z = -0.20%X -0.09%Y + 21.57

ax.plot_surface(X,Y,Z)
plt.show()
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21.8
21.7
21.6
21.5

21.4
21.3

1.0

0.0

-0.5

0.5 _
ig =0

Figura 55. Plotando o modelo para a regressao linear multivaridvel. Nesse caso do exemplo, por se tratar de uma
fungdo com duas varidveis, somos capazes de representar como um plano.

4.7.2. Regressoes logisticas/ndo-lineares e sistemas de classificacdo

A regressao logistica nos permite alterar a hipdtese a fim de classificar dados

complexos em subgrupos de classes positivas ou negativas, basicamente as reduzindo em

respostas bindrias.

Diferente do modelo de regressao linear, ela se utiliza de um modelo ndo-linear, em
gue as saidas sdo reduzidas a pequenos valores que representam um subgrupo positivo e
outro negativo, porexemploOe 1ou-1e1, denotando verdadeiro ou falso para uma hipdtese.

Dessa maneira, a hipdtese serd representando por uma fung¢do ndo-linear, nesse caso
logistica ou sigmoide.

Sendo assim, para: 0 < hB(x) <1

IIU ll] = H“ T —H].I‘

glhe () = 1/1 + e

A figura 56 compara o grafico da funcdo sigmoide com outras funcdes ndo-lineares

frequentemente utilizadas, ndo somente nas regressdées como também em redes neurais.
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Sigmoid Hyperbolic Tangent
1 : . & .
Traditional
Non-Linear 0 0
Activation
. 1 1 .
Functions 1 0 1 > 0 1
y=1/(1+e) y=(eX-eX)/(e*+eX)
Rectified Linear Unit g
(ReLU) Leaky ReLU Exponential LU
1 1 1
Modern
Non-Linear o 0 0
Activation j
Functions
-1 -1 B | SN S
-1 0 1 -1 0 1 -1 0 1
Xy x20
y=max (0, x) y=max (ox, X) y=‘[u(e,(_1))x<0

) a = small const. (e.g. 0.1)
Figura 56. Comparagao das diferentes fungdes ndo lineares comumente utilizadas, principalmente como fungées
de ativagdo.!®

Da mesma maneira que fizemos para a regressao linear, vamos utilizar de uma funcdo
de custo e aplicar o gradiente descendente para ajustar os valores dos pardmetros. Podemos

utilizar a regressao logistica do statsmodel (figura 57).

Altura Disco Normal Plot a logistic regression curve

10(Yes

reg_log = sm.Logit(y,x)
12|Yes results_log = reg_lot_';.fit()
10| Yes def f(x,b0,b1):
11|Yes return np.array(np.exp(b@+xxb1l) / (1 + np.exp(b@+x*b1)))
9|Yes f_sorted = np.sort(f(x1, results_log.params[@], results_log.params([1]))
10]Yes 8 x_sorted = np.sort(np.array(x1))
5|No 0 plt.scatter(xl,y,color='C0")

1 plt.xlabel('ALT', fontsize = 20)

4|No plt.ylabel('ND', fontsize = 20)

plt.plot(x_sorted, f_sorted,color='C8")
11|Yes plt.show()
3[No Optimization terminated successfully.
7|lves Current function value: 0.252800

Iterations 8

8|Yes

10 = T
6[(No
6|Yes .
5|No a8

-

4|No
9(Yes 02
8[No W e " o .

4 6 8 " 2

ALT
Figura 57. Calculo do modelo de regressao logistica usando o statsmodel. A curva de regressdo logistica demostra
que quanto menor os valores de altura do disco, maior a chance dele ndo ser normal.
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As funcbes summary, predict e pred_table listam os dados estatisticos do modelo,
os resultados de previsdao e, por fim, a matriz de confusdo para cdlculo da acuracia,

respectivamente (figura 58).

In [9]: results_log.summary()
Out[9]: Logit Regression Results
Dep. Variable: ND No. Observations: 18
Model: Logit Df Residuals: 16
Method: MLE Df Model: 1
Date: Wed, 09 Feb 2022 Pseudo R-squ.: 0.6217
Time: 10:22:13 Log-Likelihood: -4.5504
converged: True LL-Null: -12.028
Covariance Type: nonrobust LLR p-value: 0.0001100
coef stderr z P>lz] [0.025 0.975]

const -8.3324 3.904 -2.134 0.033 -15.984 -0.681

ALT 12463 0.567 2.197 0.028 0.135 2.358

In [10]: results_log.predict()

Out[10]: array([0.98417593, 0.99867208, 0.98417593, 0.99539749, 0.94704997,
0.98417593, 0.1089926 , 0.03398232, 0.99539749, 0.01001495,
0.59663537, 0.8372264 , 0.29842613, 0.29842613, 0.1089926 ,
0.03398232, 0.94704997, 0.8372264 ])

In [11]: np.array(data['ND'])
Qut[11]: array([1, 21, 1, 1, 1, 1, ¢, 0, 1, 0, 1, 1, 0, 1, 0, 0, 1, 0])

In; ‘[12]:s results_log.pred_table()

Out[12]: array([[ 6., 1.],
[ 1., 4105]1)

Figura 58. summary, predict e pred_table e seus respectivos resultados para avaliagdo do modelo.

4.7.3. Avaliacdo da adequag¢do do modelo aos dados

Dois conceitos estdo diretamente ligados: underfitting e overfitting *°.

Overfitting: O modelo se adequa muito bem aos dados de treino, tao bem que nao é
capaz de expressar uma validacdo externa.

Underfitting: modelo ndo consegue realizar boas predicdes, pois ndo consegue

expressar bem o conjunto de dados, possuindo baixa acuracia.
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Underfitting and overfitting

An underfitted model A good model An overfitted model

*Y
x

Doesn't capture any logic Captures the underlying Captures all the noise, thus
logic of the dataset “missed the point”

* High loss * Low loss * Low loss

* Low accuracy » High accuracy * Low accuracy

365*/DataScience

Figura 59. Exemplificando os conceitos de underfitting e overfitting.*®

4.7.4. Classificagdao versus Agrupamento

Os algoritmos de classificacdo estdo agrupados dentro da classe de aprendizado
supervisionado, ou seja, o conjunto de dados possui uma saida categorizada que é utilizada
para treino do modelo, permitindo realizar previsdes baseadas em resultados prévios. Em
tese, o modelo prevé uma categoria de saida a partir dos dados de entrada.

Os algoritmos de agrupamento estdo classificados na classe de aprendizado ndo
supervisionado, ou seja, os dados ndo sdo categorizados e as saidas ndo sdo nomeadas. Em
tese o modelo agrupa os pontos de dados, baseados nas similaridades entre eles e diferenca

entre os outros?.

4.7.5. Agrupamento: Clusterizagdo (K-Means)

Partimos do principio de que cada agrupamento possui seu centroide, sendo definido
do valor médio de distancia dos pontos do agrupamento.

Para dado um numero k de agrupamentos/clusters, temos um numero K de
centroides.

Dado o niumero de clusters K e o conjunto de dados a ser analisado, sdo estabelecidas
posicOes iniciais para os centroides — os quais podem ser gerados ou selecionados

aleatoriamente.
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Em cada iteracdo sdo calculadas as distancias dos centroides aos pontos mais

proximos (geralmente distancia euclidiana) e sdo reposicionadas, a partir da média entre

todas as instancias associadas aquele cluster. Para exemplificar podemos utilizar a funcdo

sklearn.cluster (figura 60).

Out[10]: 2%
IDADE LAR ALT DN Cluster
20
0 50 30 10 Yes 0
15
1 35 33 12 Yes 0
o
2 45 31 10 Yes 0 10 i
3 30 32 11 Yes 0 5 .
°
°
4 48 30 9 Yes 0
0
10 20 30 40
5 52 28 10 Yes 0
6 65 28 5 No 1
7 70 32 4 No 1
8 30 33 11 Yes 0
v
9 75 24 3 No 1 25
20
15
°
0
10 o o
°
5 ]
°
.
0
0 10 20 30 40
Clustering
This is the part of the sheet which deals with the actual clustering
In [7]: 1 # Create an object (which we would call kmeans)
# The number in the brackets is K, or the number of clusters we are aiming for
3 kmeans = KMeans(2)
In [8]: # Fit the input data, i.e. cluster the data in X in K clusters
kmeans. fit(x)
Out[8]: KMeans(n_clusters=2)
Clustering results
There are many ways to do this part, we found this to be the most illustrative one
In [9]: # Create a variable which will contain the predicted clusters for each observation
2 identified_clusters = kmeans.fit_predict(x)
3 # Check the result
1 identified_clusters
Out[9]: array([o0, o, 0, 0, 0, @, 1, 1, 0, 1], dtype=int32)
In [10]: # Create a copy of the data

data_with_clusters = data.copy()

# Create a new Series, containing the identified cluster for each observation
! data_with_clusters['Cluster'] = identified_clusters
5 # Check the result

data_with_clusters

Figura 60. Utilizando o sklearn.cluster com dois centroides para separar os dois grupos de discos intervertebrais

normais e discopatia.
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4.7.6. Tipos de agrupamento: Plano e Hierarquico

No agrupamento plano podemos escolher o nimero de grupos (pela quantidade de
clusters). O K-Means se encontra nessa categoria.

Outro método é o hierdrquico, onde os subgrupos sao definidos dentro de um
modelo de hierarquia — existe o termo geral e seus subgrupos sao definidos apds eles. Nesses
podemos encontrar os tipos aglomerativos e os tipos decisivos, onde a hierarquiza¢do ocorre
de baixo pra cima e de cima para baixo, respectivamente.

As vantagens do agrupamento hierdrquico incluem: mostra as possiveis ligacdes
entre os grupamentos; legibilidade; dispensa a definicdo do nimero de agrupamentos. A
grande desvantagem é a dificuldade de interpretacdo dos resultados caso o nimero de
subgrupos seja muito grande. Dois métodos Uteis consistem do dendrograma e mapas de

calor (Figura 61).
Plot the data

In [7]: sns.clustermap(x_scaled, cmap='hot')

Out[7]: <seaborn.matrix.ClusterGrid at 0x118483400>

LAR AT

Figura 61. Exemplo de dendograma e de mapa de calor com o conjunto de dados do K-Means.

4.7.7. Localizacao de imagem Utilizando OpenCV

Template matching é um método para pesquisar e encontrar a localizacdo de uma
imagem de modelo em wuma imagem maior. OpenCV disponibiliza funcdo
cv2.matchTemplate() para esse propodsito. Durante cada iteragdo, o algoritmo compara o

modelo com a 4drea inicial correspondente da imagem de interesse, incrementa
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gradativamente o seu posicionamento realizando novas comparacdes até o final da imagem.
Vérios métodos de comparacdo sdo implementados no OpenCV Y.

A espessura do marcador em retdngulo denota o quanto a vizinhanca desse pixel
corresponde ao modelo.

Se a imagem de entrada for de tamanho (WxH) e a imagem de modelo for de
tamanho (wxh), a imagem de saida terd um tamanho de (W-w+1, H-h+1). Depois de obter o
resultado, vocé pode usar a funcdo cv2.minMaxLoc() para descobrir onde estd o valor
maximo/minimo. Podemos usa-lo como o canto superior esquerdo do retangulo e (w,h)

corresponde a largura e altura do retangulo (figura 62).
0 —

100

200

300

400

500

500

method = cv2.TM_SQDIFF_NORMED

# Read the images from the file

small_image = cv2.imread('seg_sagitalT2.png')

large_image = cv2.imread('sagitalT2.png')

result = cv2.matchTemplate(small_image, large_image, method)

# We want the minimum squared difference
mn,_,mnLoc,_ = cv2.minMaxLoc(result)

# Draw the rectangle:
# Extract the coordinates of our best match
MPx,MPy = mnLoc

# Step 2: Get the size of the template. This is the same size as the match.
trows,tcols = small_image.shape[:2]

# Step 3: Draw the rectangle on large_image
cv2.rectangle(large_image, (MPx,MPy), (MPx+tcols,MPy+trows),(0,0,255),2)

# Display the original image with the rectangle around the match.
#cv2.imshow( 'output', large_image)
plt.imshow(large_image, cmap=plt.cm.gray)

Out[2]: <matplotlib.image.AxesImage at @x13b297430>

0

100

200

500

100 200 300 400 500

0
Figura 62: Ordenando o tamanho e obtendo a largura e altura do retangulo da selegao.
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Porém, a funcdo cv2.minMaxLoc() iréa nos dar a localizacdo do segmento cuja
ocorréncia esta presente uma vez na figura.

Podemos utilizar o cv2.TM_CCOEFF_NORMED para buscar o equivalente aproximado

dentro da imagem, determinando um ponto de corte como o limite inferior de coeréncia do

modelo!’, conforme a figura 63.

img_rgb = cv2.imread(‘sagitalT2.png')
img_gray = cv2.cvtColor(img_rgb, cv2.COLOR_BGR2GRAY)
template = cv2.imread('seg_sagitalT2.png',@)
w, h = template.shape[::-1]
res = cv2.matchTemplate(img_gray, template, cv2.TM_CCOEFF_NORMED)
threshold = 0.7
loc = np.where( res >= threshold)
for pt in zip(xloc[::-1]):
cv2.rectangle(img_rgb, pt, (pt[e] + w, pt[1] + h), (0,0,255), 1)
cv2.imwrite('res.png', img_rgb)

img_resultado = cv2.imread('res.png')
plt.imshow(img_resultado)

Out[9]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x13a909f70>

0
100
200
300
400

500

0 100 200 300 400 500

Figura 63. Utilizacdao de ponto de corte para determinagdo dos limites.

A biblioteca Multi-Template-Matching (MTM) nos permite executar a pesquisa e a
localizagdo com um template Gnico ou multiplo, e sua funcdo matchTemplates retorna o
objeto “quantidade de acertos” (Hits), o qual possui a lista de incidéncias encontradas para o
limiar definido (threshold) e seus retangulos/locais (bbox). A fun¢do drawBoxesOnRGB facilita

a plotagem das localiza¢bes na imagem original (figura 64)*8.



In [1]: import os

import cv2

from MTM import matchTemplates, drawBoxesOnRGB
import matplotlib.pyplot as plt

from scipy import ndimage

import skimage.morphology as morph

import numpy as np

image_folder = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/Discos"

input_img = cv2.imread('sagitalT2.png')
listTemplate = []
small_image = cv2.imread('seg_sagitalT2.png')

large_image = cv2.imread('sagitalT2.png')

listTemplate = [('temp@', small_image)]

# Chama a fun¢do para matchTemplate com 1 imagem apenas
Hits = matchTemplates(listTemplate, large_image, N_object=4,score_threshold=0.7, me:

print("Found {} hits".format( len(Hits.index) ) )
print (Hits)

Overlay = drawBoxesOnRGB(large_image, Hits, boxThickness=5)

plt.figure(figsize = (10,10))
plt.axis("off")
plt.imshow(Overlay)

Found 3 hits

TemplateName BBox Score
0 temp@ (220, 45, 80, 25) 0.999871
1 temp® (212, 210, 80, 25) ©.757553
2 temp@ (210, 271, 80, 25) ©.713099

62

Out[1): <matplotlib.image.AxesImage at @x1390e44f0>

Figura 64. Utilizando a biblioteca MTM com um template apenas.

Para utilizar as fungdes do MTM com multiplos templates é necessario construir um

banco de imagens segmentadas, e para tal finalidade podemos utilizar o ImagelJ.

O Imagel é um software de cédigo aberto de dominio publico voltado para

processamento e andlise de imagens cientificas. Consiste em uma plataforma bem elaborada

gue permite execucdo de scripts e possui varias ferramentas embutidas, tanto estatisticas

guanto de processamento de imagens.

Para este estudo foram analisados 20 exames de ressonancia magnética da coluna

lombar, com segmentacdo manual dos espacos interdiscais na sequéncia T2 sagital, os quais

foram armazenados em bloco em uma pasta de nome “Discos”, com o intuito de compor o

bloco de templates a ser utilizado pelo MTM (figura 65) 2,

d
<

File Edit Image Process Analyze Plugins Window Help

B ojc|o| /[N Alo|m| 4] o] /0] 7|

x=102.27 (187), y=57.42 (105), z=0.12 (5), value=170.00 (32938)

4 £ Save As JPEG... ] X
6/14 (IM-4288-0006); 280.01x280.01 mm (512x512); 16-bit;

JPEG quality (0-100): [[
oK | cancel

Figura 65. Utilizando o ImajeJ para construgdo do banco de
Templates. A fungdo crop permite separar o intervalo especifico
na série de imagens e o script permite salvar o conjunto no
formato jpeg, facilitando a execugdo manual da segmentagdo.
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pl_122jpg

p1_121jpg

I =]

p1_123jpg pl_124,pg

|

p1_125jpg p1.126.jpg

p1_127jpg p1_231jpg

Figura 66. Inicialmente os 615 templates foram armazenados em pastas com seus respectivos segmentos e em
um segundo momento foram agrupados livremente em uma pasta chamada “Discos”.

Apds agrupados, o caminho para os templates pode ser carregado em um vetor e a
funcdo matchTemplates ird retornar um objeto com tuplas referentes ao escore, o nome do

template e a localizagdo em um objeto bbox (figura 67) *2.

In [2]: image_folder = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/Discos"

for filename in os.listdir(image_folder):
template_img = cv2.imread(os.path.join(image_folder, filename))
listTemplate.append((filename.split('."')[0], template_img))

numero_templates = len(listTemplate)
print (f"Foram encontrados {numero_templates} templates.")
print (listTemplate[1])

Foram encontrados 615 templates.

('p12_513', array([[[102, 102, 102], In [3): Hits = matchTemplates(listTemplate, large_image, score_threshold=0.7, method=cv2.TM_

(100, 100, 100],

(95, 95, 95],

S = 56 In [4]): print("Found {} hits".format( len(Hits.index) ) )

’ ’ ’ Hits

[ 10, 10, 10],

[12, 12, 121, Found 19 hits

([ 90, 90, 9], out(4]:

{ 33' g‘;" gg} r TemplateName BBox Score

1’16, 16, 161, 0 temp0 (220, 45, 80, 25) 0.999871

{ 12: 13; 13}]' , 35 p6_346 (435, 360, 87, 54) 0.853671

([ 80, 8o, sel, 36 p6_346 (435, 305, 87,54) 0.850584

[ 89, 89, 89],

[ 87, 87, 87], 5 p6_347 (411,213,87,54) 0.847916

121, 21, 21, 40 p6_346 (435, 461, 87,54) 0.836674

(11, 11, 11],

[12, 12, 1211, 48 p6_346 (417,133, 87,54) 0.806170

st 49 p6_346 (396, 28, 87,54) 0.804881

([ 9, 96, 9], 750 p3.235 (75,227,91,54) 0.798801
[91, 91, 91]

[ 86, 86, 86], 862 p3.233 (201,196,91,54) 0796930
i's50, se, sol, 327 p17.234 (80,348, 82,51) 0.794901
[ 55, 55, 55],

[ 84, 84, 84]] 868 p2_342 (210,257,79,54) 0.788756

l{ 98, 98, 98}, 751 p3.235 (91,502,91,54) 0.788137
97, 97, 971,

[ 94, 94, 94], 329 p17.234 (39, 15,82,51) 0.784195
{gé gé, %}. 335 p17.234  (70,138,82,51) 0.776342
(105, 105, 105]], 753 p3.235 (89, 437,91,54) 0.773349

l{ig;, %gg, ig;} 357 p17.234 (39, 80, 82, 51) 0.754078
(102, 102, 102], 386 p17.234  (39,285,82,51) 0.741800
{g;: 2 3;}' 127 p8_514 (243,375,78,66) 0.720686
(110, 110, 110111, dtype=uint8)) 789 po_454 (128,291,75,49) 0718925

Figura 67. Inicialmente os 615 templates foram armazenados em uma lista de templates e a fungdo de
matchTemplates com tresold de 70% retornou a quantidade de 19 achados.
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Contudo, é possivel observar que esse processo nao se trata de uma rede neural, e
sim de uma comparacdo estatistica entre os pixels que é executada em bloco. A imagem de
template é comparada ao longo de toda a imagem original ou de interesse. Sendo assim,
guanto maior a lista de templates, maior o tempo de execucao.

Outra desvantagem é o reconhecimento de artefatos e outras areas identificadas
erroneamente como templates. Além disso, a funcdo matchTemplates é extremamente
sensivel a rotacdes, translacdes e redimensionamentos. Dos 19 achados, apenas quatro
correspondem a espacos discais e os demais referem-se a falso-positivos, em sua maior parte

nas areas externas da imagem (figura 68).

In [5]: Overlay = drawBoxesOnRGB(large_image, Hits, boxThickness=5,showLabel=True)
plt.figure(figsize = (10,10))
plt.axis("off")
plt.imshow(Overlay)

Out[5]: <matplotlib.image.AxesImage at 0x138179df0>

Figura 68. Achados na imagem de interesse com apenas quatro achados corretos e multiplos falsos negativos na
regido de borda da imagem.

Existem diferentes maneiras de se pré-processar a imagem original com o intuito de
minimizar a presenca desses falso-positivos, algumas delas ja abordadas nesse trabalho
através de fungbes mais rudimentares.

A biblioteca do OpenCV possui uma extensa quantidade de fungbes para
processamento de imagem, as quais permitem a facil implementacdo de rotacdes,
translac¢Ges, redimensionamentos, filtros, deteccdo de contornos e bordas etc.

Essas fungdes nos permitem implementar de maneira mais intuitiva alguns métodos
de pré-processamento ja explorados no texto, dentre eles: remocao de artefato externo e
redimensionamento. A extensa documentacdo possui multiplos exemplos de cddigos e

tutoriais para serem executados.®
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Utilizaremos as funcdes dilation e erosion do scikitlearn, juntamente com a funcdo

de borramento, para pré-processar aimagem com o intuito de remover o ruido externo (figura

In [6]:
#aplicando filtros
img = cv2.imread('sagitalT2.png")
gray = cv2.cvtColor(img, cv2.COLOR_BGR2GRAY)
#blurred = cv2.GaussianBlur(gray, (15, 15), @)
#blurred = cv2.medianBlur(gray,25)
blurred = cv2.bilateralFilter(gray,9,75,75)
print (type(blurred))
print (blurred.shape)
segmentation = morph.erosion(blurred, np.ones((35, 35)))
labels, label_nb = ndimage.label(segmentation)
label_count = np.bincount(labels.ravel().astype(np.int))
# 0 tamanho do contagem de rétulos é o numero de classes/segmentos
# 0 plano de fundo é a primeira classe, a qual ndo serd usada
label_count([0] = @
# Criamos uma mdscara com a classe de maior numero de pixels
# Nesse caso a pelve
mask = labels == label_count.argmax()
# Melhorar a mascara do abdome
#mask = morph.dilation(mask, np.ones((5, 5)))
#mask = morph.erosion(mask, np.ones((3, 3)))
mask = ndimage.morphology.binary_fill_holes(mask)
#mask = morph.dilation(mask, np.ones((3, 3)))
# 0S pixels na mascra sdo compostos pos @ e 1s
# Podemos multiplicar a imagem para pegar apenas a area de interesse
masked_image = mask * gray
cv2.imwrite("masc.jpg", masked_image)
large_image = cv2.imread('masc.jpg"')

Imagem Original Mask Final Image

Figura 68. Pré-processamento da imagem com filtro de borramento e com formagdo de mascara utilizando das
fungGes dilation e erosion.

Contudo, o MTM é um algoritmo com limitagbes e muitas vezes somente esse

processo nao é suficiente. No nosso exemplo, mesmo com os dois pré-processamentos, foi

encontrada uma grande quantidade de artefatos, no entanto agora localizados de forma mais

homogénea na periferia da imagem, decorrentes, principalmente, dos artefatos granulados

externos (figura 69).
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Figura 69. Mesmo apds pré-processamento a quantidade de ruidos externos persiste, principalmente na regido

anterior da parede abdominal.

Uma maneira extremamente simples, porém muito limitada e pouco acurada, de

resolver as anomalias na deteccdo, consiste em eliminar a regido das bordas da imagem.

Considerando que o exame para coluna foi localizado no centro da imagem, podemos eliminar

do eixo X os primeiros e ultimos 25% (figura 70).

#Solugdo ndo muito ideal, pegar P25 e P75

x = large_image.shape[@] // 2
y = large_image.shape[1] // 2
quart = large_image.shape([@] // 4

X, ¥, w, h = quart, 9, x, large_image.shape([1]
middle = imgly:y + h, x:x + w]

Hits = matchTemplates(listTemplate, middle, score_threshold=0.7, method=cv2.TM_CCOEI

print(“Found {} hits".format( len(Hits.index) ) )
Hits

Overlay = drawBoxesOnRGB(middle, Hits, boxThickness=5,showLabel=True)
plt.figure(figsize = (10,10))

plt.axis("off")

plt.imshow(Overlay)

plt.show()

Figura 70. Eliminando verticalmente as regiGes periféricas da imagem.

Esse exemplo é uma forma alternativa de computar os dados, entretanto de pouca

aplicabilidade no universo real, com uso restrito na pratica devido a variabilidade da

localizacdo dos exames, limitando a possibilidade de seccionar a imagem verticalmente.
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Uma maneira mais precisa consiste em avaliar todos os seguimentos encontrados na

imagem pré-processada sem cortes e comparar seus histogramas com a imagem original.

Quando normalizado, o histograma da imagem completa apresenta um padrdo mais

homogéneo das distribui¢cdes dos seus intervalos de valores (figura 71).

1 hist
2 hist
plt.plot(hist,color = ‘gray"')
plt.xlim( [0,256])

plt.show()

oounphWw

10

08

0.6

04

0.2

0.0

0 50 100 150 200 250

cv2.calcHist(large_image, [@],None, [256], [0,256])
cv2.normalize(hist, hist).flatten()

Figura 71. Histograma normalizado da imagem completa.

Os histogramas das regides de achados falso-negativos possuem um padrdao muito

similar, pois sua maior parte consiste de pixels mais préximos ao valor minimo. Por outro lado,

os achados possuem um histograma normalizado mais perto da curva normal. Isso nos

permite utilizar a funcdo cv2.compareHist com diferentes modelos de funcdes de custo,

apontando os achados com maior probabilidade de serem positivos (figura 72).

/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/result_folder/0.jpg

o L’h.‘
oo LT A LA

0 0 100 150 20 20

Comparando CORREL:0.004553495115156981
Comparando CHISQR:126.96661867678505
Comparando INTERSECT:@.3405099092051387
Comparando BHATTACHARYYA:0.808307409681335

Possivelmente vélido
/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/result_folder/1.jpg

[ 0 100 150 20 50

Comparando CORREL:0.9939531566274507
Comparando CHISQR:0.9454211897586927
Comparando INTERSECT:1.011133951600641
Comparando BHATTACHARYYA:0.5730286186897838

Possivelmente ndo valido

resultado = Hits.values

lista_bbox = []

for row in resultado:
lista_bbox.append(row[1])

print (lista_bbox)

hist_large = cv2.calcHist(large_image, [@],None, [256], [0,256])
hist = cv2.normalize(hist_large, hist_large).flatten()

o #plt.plot(hist,color = 'gray')

#plt.xlim([0,256])
#plt.show()

resultados_validos = []
result_folder = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/result

for elemento in lista_bbox:
crop_img = large_image[elemento[1]:elemento[1]+elemento[3],elemento[0]:elemento
print (result_folder + str(i) + ".jpg")
hist_crop = cv2.calcHist(crop_img, [@],None, [256], [0,256])
hist_crop = cv2.normalize(hist_crop, hist_crop).flatten()
plt.plot(hist_crop,color = ‘gray')
plt.xlim( [0,256])
plt.show()

rCORREL = cv2.compareHist(hist_large, hist_crop, cv2.HISTCMP_CORREL)

rCHISQR = cv2.compareHist(hist_large, hist_crop, cv2.HISTCMP_CHISQR)

rINTERSECT = cv2.compareHist(hist_large, hist_crop, cv2.HISTCMP_INTERSECT)
rBHATTACHARYYA = cv2.compareHist(hist_large, hist_crop, cv2.HISTCMP_BHATTACHARY'

("Comparando CORREL:" + str(rCORREL))

print ("Comparando CHISQR:" + str(rCHISQR))

print (“Comparando INTERSECT:" + str(rINTERSECT))

print ("Comparando BHATTACHARYYA:" + str(rBHATTACHARYYA))
print ("")

print

if rCHISQR > 25.00:
print ("Possivelmente vélido")
resultados_validos.append(i)
path_save = result_folder + str(i) + ".jpg"
cv2.imwrite(path_save,crop_img)

lse:
print ("Possivelmente ndo valido")

print (")
aha il

print (resultados_validos)
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Figura 72. Comparando os histogramas normalizado dos segmentos encontrados.

Conseguimos selecionar na imagem sem cortes os resultados mais provaveis de
corresponderem a achados positivos e, dessa maneira, eliminar os falso-negativos da selecdo

(figura 73).

from PIL import Image
import matplotlib.patches as patches

im = Image.open('sagitalT2.png')
fig, ax = plt.subplots(figsize=(10, 10))
ax. imshow(im)

#crop_img = large_image[elemento[1l]:elemento[1]+elemento[3],elemento[@]:elemento[0]
#(X,}’;W/l)

for elemento in resultados_validos:
bbox = lista_bbox[elemento]
print (bbox)
rect = patches.Rectangle((bbox[@], bbox[1]), bbox[2], bbox[3], linewidth=1, edg:
ax.add_patch(rect)

plt.show()

(220, 45, 80, 25)
(201, 196, 91, 54)
(210, 257, 79, 54)
(243, 375, 78, 66)

0 100 200 300 400 500

Figura 73. Armazenando somente os segmentos com maior probabilidade de serem positivos.
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4.8. Redes Neurais

Possui suas origens em algoritmos que tentavam mimetizar o funcionamento do
cérebro humano, simulando as respostas neuronais a eventos excitatérios e inibitorios a partir
dos dados de entrada.

Foram amplamente utilizadas nas décadas de 80 e 90, e sua popularidade decresceu
até o final da década de 90. Atualmente, a tecnologia ressurgiu e consiste no estado da arte

para varias aplicacdes.

4.8.1. Perceptron e o modelo neuronal

Modelo de aprendizado supervisionado, desenvolvido nas décadas de 50 e 60 pelo
cientista Frank Rosenblatt, inspirado em trabalhos anteriores de Warren McCulloch e Walter
Pitts.

E um modelo matematico que recebe varias entradas, x1, x2, ..., e produz uma Unica
saida bindria. S3o introduzidos pesos para cada entrada e a saida é dependente de uma

comparagdao com um limiar, muito similar a fun¢do sigmoide ou uma classificagao (figura 74).

Entradas

Pesos

Nucleo celular

0: se < Limiar
Bainha de mielina

Axdnio

Corpo celular

Nep >~
/ RN
Dendritos

A. Terminal

1: se > Limiar

Figura 74. Neurdnio e a representagdo de um perceptrom de uma camada.

Apesar do modelo matematico basico ndo ser capaz de representar tomadas de
decisdes humanas, pode ser muito util para elucidar o funcionamento e para representar
operacdes bindrias simples.

Ha, no entanto, a possibilidade do modelo agrupar multiplas camadas, permitindo

torna-lo mais complexo a fim de tomar decisdes mais elaboradas.
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Dessa forma, a proxima camada ird adequar pesos para as saidas das camadas
anteriores, ou seja, a adicdo de camadas consecutivas trard a necessidade de armazenar os
diferentes pesos para cada nivel.

As camadas intermediarias sao denominadas camadas ocultas, e a estrutura basica
consistira de uma camada de entrada, uma ou mais camadas ocultas e uma camada de saida
(figura 75).

E possivel observar que, para esse modelo, mesmo com camadas ocultas, duas
transformacdes consecutivas sem uma funcdo de ativacdo podem ser representadas apenas

por uma?’,

Camada Oculta

Entradas
Entradas

X1" Wa3=hys

*
X12 W23=h13 hi 'W3z= Y12
Wil w12 wi3 Wil w12 wi3 wil w12
—» Matriz de pesos
w21 w22 w23 w21 w22 w23 w21 w22
W31 w32
Entradas Saida

hiz =X12" Wa3

Y12 -hs * Wz —> Yn=X12" Waz * Wz,

Y12= X12* W22

Figura 75. Representa¢dao de uma rede com uma camada oculta e a distribuicdo de sua matriz de pesos. Sem uma
fungdo de ativagdo é possivel representar matematicamente apenas como uma transformagao.

E chamada de propagacdo quando dados percorrem a rede no sentido de x paray e
temos a saida em resultados, sendo que ao chegar em um resultado especifico temos o final

de uma época (figura 76).
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Camada Oculta

Entradas

Figura 76. Representagao a propagacdo e o final de uma época.

Porém, a nossa intencdo é representar tomadas de decisdo mais complexas ou
humanas e, para tanto, é necessario definir fungdes de ativacdo ndo-linear para cada camada.
A implementacdo com vdrias camadas ocultas e suas respectivas funcbes de ativacdo

constituem a representacdo simples de uma rede neural profunda (figura 77) °.

Entradas

X
Fungdo de ativagdo

Ndo linear saidas

® Fungio linear Sigmoide

o ou ndo linear

[ ]

1

1

1 Camada Oculta Camada Oculta  Camada Oculta

1
v

Figura 77. Representacdo de um modelo com fungBes de ativagdo ndo-lineares entre as camadas ocultas. Modelo

base da rede neural convolucional (CNN)*°.
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4.8.2. Redes neurais convolucionais (CNN) e reconhecimento de imagem

Redes neurais convolucionais (CNNs) sdo referenciadas como estado da arte para
reconhecimento/deteccdo de imagens. Sua estrutura basica consiste de convolugbes e
aquisicOes de valores dos pixels proximos (pooling), conectadas a uma unidade de saida.

Cada convolugdo pode ser interpretada como a criacdo e atualizacdo de mapas de
pesos ou recursos. O pooling consiste em cdlculo da média de uma regido adjacente e
atualizacdo do valor em analise pela média, valor maximo, valor minimo calculados a partir da
area adjacente®.

O algoritmo bdsico consiste em: transformar a imagem em uma matriz de pixels,
selecionar o pixel de entrada, para cada iteracdo a regido adjacente ao pixel de interesse é
analisada e seus atributos sdao extraidos. Toda regido é transformada em um valor de pixel
apenas. Isso se trata da convolugao.

O processo se repete movendo-se para o proximo pixel, acumulando os atributos

extraidos, até chegar no final da imagem. Disso se trata o pooling (figura 78).

Convolugdp

X
E Convolugp
- pooing | X || Y
Convolugap
Pooling X Y pooling | X Y

W N

Convolugap

Figura 78. InteragGes de uma rede neural convolucional (CNN).

4.8.3. Preparando o banco de dados/dataset
Imagel foi utilizado para realizar a analise de 80 exames de ressonancia magnética
da coluna lombar, com segmentacdo manual dos espacos interdiscais na sequéncia T2.

Posteriormente as imagens foram classificadas como normal ou alterada por um radiologista
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do servico com especializacdo em imagem do sistema musculoesquelético (Dr. Henrique

Metzger), de acordo com a classificacdo de Pfirrmann (figura 79).

f:ile Edit Image Process Analyze Plugins Window Help
B o|c|o| | «[\Alo|o| ] o /£]o] 7]
)

x=102.27 (187), y=57 .42 (105), z=0.12 (5), value=170.00 (32938

d ) Save As JPEG... [] X
6/14 (IM-4288-0006); 280.01x280.01 mm (512x512); 16-bit;

JPEG quality (0-100): [{IY
OK Cancel

>

Figura 78. Segmentos classificados foram distribuidos em suas respectivas pastas de normais ou alterados.

4.8.4. Classificacdao de Pfirrmann
O sistema de classificacdo de degeneracdo discal intervertebral de Pfirrmann é
amplamente conhecido e utilizado, principalmente em decorréncia de sua boa concordancia
intra e inter-observador.?? A degenerac3o discal pode ser graduada pela sequéncia ponderada
em T2 da ressonancia magnética da coluna:
A. grau |: o disco é homogéneo com intensidade de sinal branco, hiperintenso,
brilhante associado a altura normal do disco.
B. graull: disco ndo é homogéneo, mas mantém o sinal branco, hiperintenso; nucleo
e anel sdo claramente diferenciados, e uma faixa horizontal cinza pode estar
presente; altura do disco é normal.
C. grau lll: disco ndo é homogéneo com uma intensidade em queda; distingdo entre
nucleo e anel ndo é clara; a altura do disco é normal ou discretamente diminuida.
D. grau IV: disco é nao homogéneo com uma intensidade de sinal cinza escuro,
hipointenso; ndo ha mais distingdo entre o nucleo e o anel; a altura do disco é
leve ou moderadamente diminuida.
E. grauV:disco é ndo homogéneo com uma intensidade de sinal preto, hipointenso;

ndo hd mais diferenca entre o nucleo e o anel; o espaco do disco é reduzido.
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Para configuragdo da rede,
esse foi o intervalo
considerado toleravel,
portanto considerado
como ponto de corte para
normal ou alterado.

Figura 80. Classificacdo de acordo com a publicac3o original®®.

Para a implementacdo da rede neural, os discos classificados como normais foram
aqueles com o padrdao de degeneracdo grau um e dois. Discos alterados foram aqueles

considerados com degeneracdo mais avangada, ou seja, graus trés, quatro e cinco.

4.8.5. Preparando as imagens dos intervalos discais para criagao do Dataset

Utilizando a funcdo os.path.join, podemos carregar inicialmente os arquivos em uma
lista de vetores. E possivel utilizar o indice dos vetores como rétulos (labels) e, dessa forma,
os intervalos julgados classificados como “Normais” terdo rétulo 0 e os “Alterados” terdo
rotulo 1. As imagens dos segmentos ndo possuem um tamanho padronizado, isso é

decorrente do processo de aquisicdo manual com o ImageJ (figura 81).

1 import numpy as np

2 import matplotlib.pyplot as plt
3 import os

4 import cv2

5 from tqdm import tqdm

7 DATADIR = "/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/SegSeparados
9 CATEGORIES = ["Normais", "Alterados")

# Folder dos Normais e Alterados

> for category in CATEGORIES:

# Caminho para os dados

path = os.path.join(DATADIR, category)

for img in os.listdir(path):
img_array = cv2.imread(os.path.join(path,img) ,cv2.IMREAD_GRAYSCALE)
plt.imshow(img_array, cmap='gray')
plt.show()

break Figura 81. Criando o vetor de imagens.

20
21 break
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Sendo assim, torna-se necessario realizar o redimensionamento para uniformizar a
entrada, de modo que a rede consiga extrair e entender os atributos de maneira andloga. No
nosso exemplo, o redimensionamento foi feito pela funcdo resize do OpenCV, para uma

matriz de 50 x 50 pixels (figura 82).

In [3]: 1 #redimensiona
> IMG_SIZE = 50
new_array = cv2.resize(img_array, (IMG_SIZE, IMG_SIZE))
plt.imshow(new_array, cmap='gray')
plt.show()

0 10 20 30
Figura 82. Redimensionamento da imagem para matriz de 50 x 50 pixels.

Em um segundo momento, os dados sdo agrupados entre as entradas e as saidas
desejadas, sendo o primeiro indice da tupla a imagem e o segundo indice a sua classificacao.

Ambos sdo armazenados no training_data com o método append (figura 83).

training_data = []

#criando a base para treino
def create_training_data():
for category in CATEGORIES:
#diretério normal primeiro - entao sera o @ — e alterado depois - serd o 1
path = os.path.join(DATADIR, category)
class_num = CATEGORIES.index(category)

10 for img in tqdm(os.listdir(path)):
1t try:
: img_array = cv2.imread(os.path.join(path,img) ,cv2.IMREAD_GRAYSCALE
new_array = cv2.resize(img_array, (IMG_SIZE, IMG_SIZE))
#adiciona a babse de treino
training_data.append([new_array, class_num])
except Exception as e:

pass
except OSError as e:

print("0SError: Bad img most likely", e, os.path.join(path,img))
except Exception as e:

print("ohhhh shit Rick", e, os.path.join(path,img))

create_training_data()
print(len(training_data))

100 | I | 315/315 [00:00<00:00, 2226.23it/s]
1o0s | I | 301/301 [00:00<00:00, 2224.40it/s]

614
Figura 83. Adicionando os vetores de imagem e classificagdo na base de treino.
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E necessario randomizar os dados dentro da base de treino para que a amostra ndo
tenha uma distribuicdo viciada em apenas casos negativos ou positivos em sequéncia (figura
83).

In [5]: import random

random.shuffle(training_data)

Figura 84. Randomizagao dos dados de treino.

Infelizmente o TensorFlow nao realiza o reconhecimento e conversdo automatica da
lista automatica de vetores em matrizes. Sendo assim, é necessario utilizar o np.array para
converter tanto os dados das imagens em uma matriz de 50 x 50, quanto a classificacdo em

uma matriz de 1x1 (figura 85).

In [7]: X =[]
y = []
for features,label in training_data:
X.append(features)
y.append(label)

print(X[0].reshape(-1, IMG_SIZE, IMG_SIZE, 1))

X = np.array(X).reshape(-1, IMG_SIZE, IMG_SIZE, 1)
[[[[ 27]

[ 21]

[ 19]

[104]

[116]

[178]]
Figura 85. Conversao das listas em np.array.

E sempre recomendado salvar externamente os dados da biblioteca de treino, para

que ndo seja necessario reconstrui-la em toda execuc¢do/teste (figura 86).

In [8]: import pickle
pickle_out = open("X.pickle","wb")
pickle.dump(X, pickle_out)
pickle_out.close()
pickle_out = open("y.pickle","wb")
pickle.dump(y, pickle_out)
pickle_out.close()
#loading

pickle_in = open("X.pickle","rb")
X = pickle.load(pickle_in)

pickle_in = open("y.pickle","rb")
y = pickle.load(pickle_in)

Figura 86. Armazenando os np.arrays externamente para que n3o seja necessario recriar em toda execugio.

O préximo passo é normalizar os dados, sobretudo as imagens. Feito isso, podemos

criar a entrada, camadas ocultas/densas e a camada de saida. Nesse primeiro momento
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iremos executar uma rede com funcdo andloga a rede sem camada de ativacdo — o que é
praticamente uma classificacdo linear ou uma support vector machine (SVM) de kernel Gnico.

Dessa maneira, podemos criar uma camada de entrada com 256 nés, convolucdo de
3x3, o formato de entrada a matriz 50x50, uma funcdo Relu (retorna O para todos valores
negativos e o proprio valor para todos valores positivos) e um pooling de 2x2.

Adicionamos uma segunda camada com 256 nds, convolucdo de 3x3, uma funcao
RelLu e um pooling de 2x2.

Uma camada densa é criada, contudo sem a funcdo de ativacdo, e por ultimo
definimos a camada de saida com uma funcdo sigmoide para classificacdo binaria.

O modelo é treinado utilizando um batch_size de 32 — referente a quantidade de
exames executados em bloco, trés épocas e validacdo de 20%.

Todas as métricas sdo computadas e armazenadas nas varidveis de log do

TensorBoard para comparac¢do com o proximo modelo (figura 87).

Epoch 1/3

16/16 [ ] - 6s 371ms/step - loss: 0.5542 - accuracy: 0.73
12 - val_loss: 0.2218 - val_accuracy: 0.9024

Epoch 2/3

16/16 [ ] - 6s 384ms/step - loss: 0.3168 - accuracy: 0.87
98 - val_loss: 0.2364 - val_accuracy: 0.9431

Epoch 3/3

16/16 [ ] - 6s 385ms/step - loss: ©.1955 - accuracy: 0.91

04 - val_loss: 0.2477 - val_accuracy: 0.8862
Out[3]: <keras.callbacks.History at 0x14439b910>

e =

import numpy as np
NAME = "Disco_Normal-vs-Alterado-CNN{}".format(int(time.time()))

pickle_in = open("X.pickle","rb")
X = pickle.load(pickle_in)

pickle_in = open("y.pickle","rb")
y = pickle.load(pickle_in)
y = np.array(y)

X = X/255.0
model = Sequential()

model.add(Conv2D(256, (3, 3), input_shape=X.shape[1:]1))
model.add(Activation('relu'))
model.add (MaxPooling2D(pool_size=(2, 2)))

model.add(Conv2D(256, (3, 3)))
model.add(Activation('relu'))
model.add (MaxPooling2D(pool_size=(2, 2)))

model.add(Flatten())
model.add(Dense(64))

model.add(Dense(1))
model.add(Activation('sigmoid'))

tensorboard = TensorBoard(log_dir="1logs/{}".format(NAME))

model.compile(loss='binary_crossentropy’,
optimizer='adam',
metrics=['accuracy'],
)

model. fit(X, vy,
batch_size=32,
epochs=3,
validation_split=0.2,
callbacks=[tensorboard])

Figura 87. Execugdo e treino do modelo sem a fun¢do de ativagdo na camada densa de 64.
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Na execucdo seguinte alteramos alguns parametros do modelo e de sua execucdo
para realizar a comparag¢do com o primeiro. Iremos adicionar uma funcdo de ativacdo na
camada densa executando o modelo com batch_size de 12, 10 épocas e validacdo de 20%

(figura 88).

=

In [4]: import tensorflow as tf

from tensorflow.keras.datasets import cifarl@

from tensorflow.keras.preprocessing.image import ImageDataGenerator
from tensorflow.keras.models import Sequential

from tensorflow.keras.layers import Dense, Dropout, Activation, Flatten
from tensorflow.keras.layers import Conv2D, MaxPooling2D

# more info on callbakcs: https://keras.io/callbacks/ model saver is cool too.
from tensorflow.keras.callbacks import TensorBoard

import pickle

import time

import numpy as np

N

Noubhw

Nl =
S

NAME = "Disco_Normal-vs—-Alterado-CNN-X64{}".format(int(time.time()))

-
B WN

pickle_in = open("X.pickle","rb")
X = pickle.load(pickle_in)

e
Noun

pickle_in = open("y.pickle","rb")
y = pickle.load(pickle_in)
y = np.array(y)

X

O X

> O
nn

NNN PP

X/255.0

i
)
Z
o

model = Sequential()

6 model.add(Conv2D(256, (3, 3), input_shape=X.shape[1l:1))
model.add(Activation('relu'))
model.add(MaxPooling2D(pool_size=(2, 2)))

model.add(Conv2D(256, (3, 3)))
model.add(Activation('relu'))
> model.add(MaxPooling2D(pool_size=(2, 2)))

34 model.add(Flatten())
35 model.add(Dense(64))
36 model.add(Activation('relu'))

39 model.add(Dense(1))
40 model.add(Activation('sigmoid'))

42 tensorboard = TensorBoard(log_dir="1logs/{}".format(NAME))

44 model.compile(loss='binary_crossentropy',
45 optimizer='adam',
46 metrics=['accuracy'],

model. fit(X, vy,

batch_size=12,
epochs=10,
validation_split=0.2,

53 callbacks=[tensorboard])
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Epoch 1/10

41/41 [ ] - 7s 150ms/step — loss: 0.4510 - accuracy: 0.78
00 - val_loss: 0.2475 - val_accuracy: 0.8699

Epoch 2/10

41/41 [ ] - 6s 149ms/step - loss: 0.2417 - accuracy: 0.89
82 - val_loss: 0.1923 - val_accuracy: 0.9350

Epoch 3/10

41/41 [ ] - 7s 161ms/step - loss: 0.1841 - accuracy: 0.92
46 - val_loss: 0.1799 - val_accuracy: 0.9431

Epoch 4/10

41/41 [ ] - 7s 172ms/step - loss: 0.1592 - accuracy: 0.94
50 - val_loss: 0.2543 - val_accuracy: 0.9187

Epoch 5/10

41/41 [ ] - 6s 153ms/step - loss: 0.1103 - accuracy: 0.95
11 - val_loss: 0.1863 - val_accuracy: 0.9431

Epoch 6/10

41/41 [ ] - 6s 156ms/step — loss: 0.1160 - accuracy: 0.95
32 - val_loss: 0.1628 - val_accuracy: 0.9512

Epoch 7/10

41/41 [ ] - 7s 170ms/step - loss: 0.0774 - accuracy: 0.96
95 - val_loss: 0.1332 - val_accuracy: 0.9350

Epoch 8/10

41/41 [ ] - 7s 167ms/step - loss: 0.0446 - accuracy: 0.98
57 - val_loss: 0.1675 - val_accuracy: 0.9675

Epoch 9/10

41/41 [ 1 - 7s 172ms/step - loss: 0.0778 - accuracy: 0.96

54 - val_loss: 0.1493 - val_accuracy: 0.9350

Epoch 10/10

41/41 [ ] - 7s 179ms/step - loss: 0.0390 - accuracy: 0.98
37 - val_loss: 0.1296 - val_accuracy: 0.9675

Out[4]: <keras.callbacks.History at 0x1456791f0>

Figura 88. Execucdo e treino do modelo com a fungdo de ativagdo na camada densa, batch_size de 12 e épocas
de 10.

Para utilizacdo futura do modelo, podemos salva-lo em uma variavel no nosso
ambiente (figura 89).

In [5]: 1 model.save('64x3—-CNN.model')

Figura 89. Salvando o ultimo modelo treinado no nosso ambiente.

Apés o modelo executado, podemos comparar os resultados utilizando o

TensorBoard (figura 90).

TensorBoard SCALARS ~ GRAPHS  TIME SERIES TensorBoard SCALARS  GRAPHS  TIME SERIES

[ show data download links

B Ignore outliers in chart scaling

[ Show data download links
B gnore outliers in chart scaling

Tooltip sorting method: default

epoch_loss

evaluation_accura ons

Figura 90. Analise dos parametros de acuracia e perda para cada execugdo de cada rede.

Através do TensorBoard podemos observar que a funcdo de ativacdo apresentou um

ganho em relacdo a acuracia e menores perdas. Para parametros de comparacdo, a primeira
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rede apresentou uma perda de 0.19 com acuracia de 0,91 e acurdcia para o subgrupo de
validacdo de 0,88. A segunda rede apresentou uma perda de 0.03 com acurdcia de 0,98 e

acuriacia para subgrupo de validacdo de 0,96.

7

Esses numeros refletem, todavia, apenas a validacdo interna, logo é necessario
realizar a validacdo externa dos resultados. Para tanto, deixamos 20% da amostra para realizar
o teste da rede, perfazendo um total de 60% para treino, 20% para validacdo interna e 20%
para teste.

A execucdo do teste e a validacdo externa podem ser feitas em batch ou
manualmente/individualmente. Basta recarregar o modelo e utilizar a funcdo model.predict

e a nova imagem como entrada (figura 91).

In (4): import cv2
import tensorflow as tf

CATEGORIES = ["Normais", "Alterados"]

def prepare(filepath):
IMG_SIZE = 50
img_array = cv2.imread(filepath, cv2.IMREAD_GRAYSCALE)
new_array = cv2.resize(img_array, (IMG_SIZE, IMG_SIZE))
return new_array.reshape(-1, IMG_SIZE, IMG_SIZE, 1)

model = tf.keras.models.load_model("64x3-CNN.model")
prediction = model.predict([prepare('/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/b
print(prediction)
print(CATEGORIES [int (prediction([@] [@])])
[[0.]]

Normais
In (5]: '/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/basicFunctions/result_folder/6.jpg')])
nn
[[1.]]
Alterados
In [6]: prediction = model.predict([prepare('/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/b:

print(prediction)
print (CATEGORIES [int(prediction[@][0])])

[[1.]]
Alterados

In [7]: prediction = model.predict([prepare('/Users/viniciusmartinsvilela/PycharmProjects/b:
print(prediction)
print (CATEGORIES [int(prediction[@][0])])

[[1.]]
Alterados

In 1

Figura 91. Execugdo e andlise para teste da rede.

No nosso exemplo, a rede apresentou uma acurdcia no teste de aproximadamente
75%. Como exemplo, o primeiro segmento detectado foi classificado como normal apesar de

ser alterado, sendo necessario uma avaliagdo critica das limitagdes da pesquisa.
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Figura 92. Exemplo de disco erroneamente classificado como “Normal”.

4.9. Limitagoes

A segmentacado inicial dos intervalos discais utilizando-se do algoritmo de MTM é
bem limitada, contudo foi utilizada apenas para exemplificar uma aquisicdo em bloco com
métodos estatisticos fixos. A solucdo adequada é criar uma rede neural com imagens
classificadas como “Disco” e “Nao disco” para que a selecdo tenha maior acuracia. Para tanto
basta iterar sobre todas as imagens adquirindo intervalos médios de 50 x 50 e selecionar
manualmente todas as imagens que contenham disco.

Grande parte das limitacdes da rede neural estd relacionada a falta de padronizacao
dos métodos de execucdo do exame, variantes anatOmicas, artefatos e caracteristicas
préprias da patologia.

Um dos maiores problemas é a falta de padronizacdo da aquisicdo em T2, com uma
alta variabilidade nos tempos de eco e repeticdo em cada exame.

O algoritmo ndo fez distingdo entre variantes anatOmicas, sobretudo quanto a
presenca de vértebra de transicdo.

Artefatos de ruido e externos sdao extremamente complicados de serem tratados,
apesar da biblioteca OpenCV disponibilizar fun¢des que facilitam muito sua execucao.

Uma caracteristica importante da patologia é a possibilidade de assimetria do
processo de degeneracdo discal. Sendo assim, um corte da imagem pode ter caracteristicas
normais enquanto o préximo corte do mesmo intervalo estar alterado, fazendo com que o
intervalo seja erroneamente classificado como normal. Dessa maneira, essa caracteristica
afeta até mesmo a criacdo do banco de imagens para treino, uma vez que teremos imagens
de disco que teriam classificacdo “Alteradas” alocadas dentro do subgrupo de imagens

“Normais”.
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5. CONCLUSAO

Atualmente as redes neurais sdo o estado da arte para o reconhecimento
automatizado de imagens. Os softwares de auxilio diagndstico e diferentes projetos
relacionados a linguagem de mdaquina estdo cada vez mais presentes na pratica da radiologia.

E fundamental que o radiologista conheca os conceitos bdsicos utilizados no
processamento e manipulacdo das imagens médicas digitalizadas.

O conhecimento sobre programacdo ndo é obrigatdrio, porém essa habilidade
podera ser um diferencial desejado.

O vinculo entre a radiologia e a ciéncia de dados podera ser benéfica para ambas com
alto potencial de sinergismo. A nocdo basica dos principais algoritmos e metodologias ajuda a
estreitar as relacdes entre os diferentes campos de atuacao.

Entender as diferentes aplicacdes com as padronizacdes necessarias para
implementacdo e suas limitacdes podera ser fator decisivo para inclusdo do profissional em

diferentes projetos ou, em um futuro préximo, no mercado de trabalho.
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APENDICE A - Softwares e suas utilizagdes

3DSlicer

Anaconda
GitHub
versao.

Itk e itk-SNAP

MATLAB
Pip e Conda
Python

Jupyter e Jupyter

Imagel

Pacote de software gratuito e de cédigo aberto para analise de imagens
e visualizacdo cientifica.
Plataforma de distribuicdo de pacotes Pythons e R.

Plataforma de hospedagem de cddigo-fonte e arquivos com controle de

Software de visualizacdo de imagens médicas, permitindo manipulacdo
e segmentacdo, incluindo algumas ferramentas de automacao.

Matrix Laboratory — software proprietario para computacdo numérica.
Instaladores de pacotes Python e R.

Linguagem de programacao.

Notebook Ambientes de desenvolvimento interativos, o segundo com
interface web.

Processamento de imagens cientificas.



APENDICE B

Modificado da Referéncia 7.

pydicom
sys

PyQt5 QtGui

PyQt5.QtWidgets QApplication, QTreeView
collections

DicomTree( )E
{ filename):
filename = filename

show_tree(self):
ds = .dicom_to_dataset(self.filename)
dic = .dataset_to_dic(ds)
model = .dic_to_model(dic)
.display(model)

array_to_model( array):
model = QtGui.QStandardltemModel()
parentltem = model.invisibleRootltem()

ntuple in array:
tag = ntuple[0]
value = ntuple[1]
(value )E
.recurse_dic_to_item(value, parentltem)

item = QtGui.QStandardltem(tag + str(value))
parentltem.appendRow(item)
parentltem

dic_to_model( dic):
model = QtGui.QStandardltemModel()
parentltem = model.invisibleRootltem()
.recurse_dic_to_item(dic, parentltem)
model

dataset_to_array( dataset):
array =[]




data_element in dataset:
array.append(self.data_element_to_dic(data_element))
array

recurse_dic_to_item( dic, parent):
kin dic:
v = dic[k]

(v, dict):
item = QtGui.QStandardltem(k + ":' + str(v))
parent.appendRow(self.recurse_dic_to_item(v, item))

item = QtGui.QStandardltem(k + ': ' + str(v))
parent.appendRow(item)
parent

dicom_to_dataset( filename):
dataset = pydicom.dcmread(filename
dataset

data_element_to_dic( data_element):
dic = collections.OrderedDict()
data_element.VR ==
items = collections.OrderedDict()
dic[data_element.name] = items
i =
dataset_item in data_element:
items| e .dataset_to_dic(dataset_item)
i +=
data_element.name != :
dic[data_element.name] = data_element.value
dic

dataset_to_dic( dataset):
dic = collections.OrderedDict()
data_element in dataset:
dic.update(self.data_element_to_dic(data_element))
dic

display( model):
app = QApplication.instance()

app:
app = QApplication(sys.argv)
tree = QTreeView()
tree.setModel(model)
tree.show()




app.exec_()
tree

main():
filename = sys.argv [1]

dicomTree = DicomTree(filename)
dicomTree.show_tree()

88




APENDICE C
Modificado de Refeferéncia 5

os, glob
numpy as np
pydicom as dicom

matplotlib.pyplot as plt
matplotlib.image as mpimage

skimage exposure
skimage.morphology as morp
skimage.filters rank

datetime datetime
ipywidgets interactive, interact, widgets, Layout, Button, Box
IPython.display display

warnings
warnings.filterwarnings(

img_rescale_interactive, image_name_global

contrast_stretch(image_name, percentile_lo, percentile_hi):
= image_name
p_lo, p_hi = np.percentile( (image_name), (percentile_lo, percentile_hi))
img_rescale = exposure.rescale_intensity( (image_name) =(p_lo, p_hi))
=img_rescale
plt.figure( =(6, 6) =100)
plt.imshow(img_rescale =plt.cm.gray)
plt.show()

imagemDicom =
dicom.read_file(

)

w = interactive(contrast_stretch

display(w)




APENDICE D - Referencias para os mapas de cores disponiveis no Matplotlib
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