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Mensaje importante

La presente es una panoramica sobre algunos temas muy especificos acerca del
analisis y clasificacion de datos, la cual se present6 los dias 31 de Mayo y 1 de Junio
del 2010 en el Centro de Investigacion en Matematicas de la Universidad Autébnoma
del Estado de Hidalgo.

Uno de los propositos de esta serie de platicas fué el de presentar a los estudiantes

de semestres avanzados en la licenciatura en Matematicas, problemas para una

tesis de licenciatura. Aquellas personas interesadas estan invitadas a escribirme

un correo electrénico para obtener mas informacion acerca de esta tema. La exposicion
esta entonces orientada hacia estudiantes de licenciatura.

Las imagenes que aparecen en esta presentacion fueron, en su mayoria, obtenidas

de otras fuentes sin previa autorizacion, créditos han sido otorgados explicitamente,
cualquier omisién es accidental. A aquellas personas que deseen utilizar algunas de las
imagenes incluidas, se les pide atentamente incluyan la fuente como aparece reportada
aqui.

En algunos casos se ha incluido trabajo no publicado del autor cuando este era
asistente de investigacion en el Wallace H. Coulter Department of Biomedical Engineering
en Georgia Tech (2005-2006).


mailto:jviveros@uaeh.edu.mx?subject=Acerca%20del%20problema%20de%20an%C3%A1lisis%20y%20clasificaci%C3%B3n%20de%20datos
http://www.bme.gatech.edu/#
http://www.gatech.edu/
http://www.bio-miblab.org/
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1. Introduccidon

A continuacion se mencionan 4 problemas de interes practico y cientifico los
cuales involucran datos de un tipo muy especial en el cual estamos interesados,
estos problemas son:

1. analisis de textos

2, el problema del correo postal

3. clasificacion de proteinas en grupos de homologia
4. clasificacion de datos tipo microarreglo

Hemos inlcuido referencias selectas para ampliar la informacion. Estas referencias no
son, necesariamente, exhaustivas ni tampoco las mas sobresalientes, sinembargo le
proporcionaran al lector interesado un buen punto de partida para adentrarse o ampliar
su conocimiento sobre el tema.



1. Introduccidén

1.1 : Clasificacion automatizada de textos

Problema: asignacion automatica de textos dentro de clases predeterminadas con
base en su contenido.

Aplicaciones:

* Clasificacidén de noticias electronicas (Reuters, Associated Press, Yahoo!, etc) para
su publicacion en-linea y su posterior archivamiento.

* Categorizacion del ingreso continuo de textos a centros de informacién de
acuerdo con bancos de datos ya existentes, o bien creacion de nuevos bancos de
informacion (Biblioteca del Congreso (EEUU), etc.)

* Clasificacidon de articulos téenicos para su pronta localizacion dentro de grandes
bancos de informacion (ArXiv y revistas de divulgacidén e/o investigacion con paginas
electronicas que permitan su escrutinio desde un ordenador).

* Clasificacidon de textos electronicos e incluso videos en paginas electronicas con
“acceso abierto” (i.e., bajo la adminstracion de los propios usuarios: Wikipedia,
Scholarpedia, Gigapedia, Youtube, etc).

... muchas aplicaciones mas.



1.1: Clasificacién automatizada de textos Sance 0= datos
P de entrenamiento
(textos clasificados)
Estrategia: l -
* asignar a cada texto un if no
vector X €R”
TEXTO [~ ¥ procesador X f(x) T eomeats

* substituir X en el argumento de
una funcion clasificadora f:R"—>Y
previamente calculada.

» con base en el resultado de la evaluacion y=f(X), X se asigna a una o varias categorias
en las cuales se dividide R”

« validar o refutar el resultado de la clasificacion. Si la clasificacion fué adecuada nuestro
grado de confianza en f aumenta. Si la clasificacion no es adecuada se determinan
las causas (el problema es el texto, la funcion clasificadora o ambos).

» Si el problema es el texto, este se clasifica manualmente o se elimina. Si el problema es
la funcidn clasificadora, esta se recalcula con base en la informacion subministrada.

La construccion de la funcion clasificadora es el problema central de la teoria del
aprendizaje (“learning theory”)



1.1 : Clasificacion automatizada de textos

Asignacion de vectores a textos: cada texto es asignado un vector X €lR”
(n€IN predeterminado).

Las componentes de X son pesos asignados a (n) palabras caracteristicas dentro del texto.
Los pesos se calculan, basicamente, con base en la frecuencia con la que las palabras
aparecen en el texto, n es tipicamente del orden de varios cientos, e.g. n~300.

Asignacién de vectores a categorias: cada categoria es asignada un vector welR”.

1. formar banco con palabras extraidas de los textos en la categoria en cuestion.

2. eliminar palabras exclusivas de textos individuales.

3. (“feature selection”) escoger un subconjunto de palabras observando su frecuencia
dentro de la coleccion y la informacion que contienen y que las distinguen como
perteneciente a la categoria en cuestion.

La funcidn clasificadora cumple su objetivo, basicamente, observando el signo del
producto interno (w, X).



1.1 : Clasificacion automatizada de textos

Referencias y fuentes de informacion:

Dumais et al (1998)
Banco de datos = coleccion Reuters-21578: 12,902 textos o historias previamente
clasificados en 118 grupos. Se seleccionaron 9,603 historias (conjunto de practica o
“training set”) para construir una funcion clasificadora por categoria. La acertividad
de las funciones clasificadoras se examina en las restantes 3,299 historias.

Cada texto de prueba es asociado con un vector cuyas componentes representan la
frecuencia con que ciertas palabras “clave” aparecen en el texto. La seleccion de tales
palabras se hace de manera que estas maximicen la informaciéon mutua (“mutual
information”) que tiene cada una con las palabras caracteristicas de cada categoria

(no es un problema trivial).

Coleccion de textos Reuters-21578


http://research.microsoft.com/en-us/um/people/sdumais/cikm98.pdf
http://www.daviddlewis.com/resources/testcollections/reuters21578/

1.2: Analisis y reconocimiento de imagenes  Osuna, Freund, Girosi (1998)

Problema: identificacion automatizada de rostros en fotografias

Input image Exracted window  Light Histogram Classification using
pyramid  (19x19 pixels) correction  equalization support vector machines

SVM quick discard
passible-tace/non-face

l If possible face

JH

]

,

SWM complete classifier
face/nontace

* & ®

" W
Preprocessing

Procesamiento de imagenes:

Cada imagen es escaneada exhaustivamente en distintas escalas.
De cada imagen escaneada se cortan cuadros solapados de 19x19 pixeles
Cada cuadro es sometido al siguiente proceso:
“Masking:” remocion de pixeles cercanos a la orilla de la cuadro
(reduccién de la dimension del espacio ambiente de 19x19=361 a 283).
Correccion del gradiente de iluminacion (reduccion de luz en zonas oscuras)
Aplicacion de un histograma de ecualizacion (compensa diferencias en brillo e
iluminacion entre imagenes).

Traduccion de cada cuadro en un vector X propio para la clasificacion (e.g. método
De Wijewickrema et al —ver mas adelante)


http://citeseerx.ist.psu.edu/viewdoc/summary?doi=10.1.1.9.6021
http://citeseerx.ist.psu.edu/viewdoc/summary?doi=10.1.1.9.6021

1.3: El problema del correo postal

Problema: identificacion, reconocimiento y lectura automatica de c6digos postales

Fuente: Pfitze, Behnke, Rojas (2000)

Algunos de los retos principales:

» No existe una sobre universal de tamano estandar con una zona reservada
exclusivamente para anotar direcciones de destinatario y remitente.

» Propaganda en el reverso de tarjetas postales que puede obstruir lectura de direcciones.

* El uso de distintos instrumentos de escritura puede hacer de la lectura un ejercicio
aan mas dificil.



Fuente: Pfitze, Behnke, Rojas (2000)

1.3: El problema del correo postal
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1.3: El problema del correo postal

Una imagen en blanco y negro es capturada por la cAmara de video. El problema ahora
consiste en encontrar y leer las direcciones en la imagen obtenida.

Deteccion de areas de interés: los pixeles de las imagenes son agrupados en
“superpixeles,” los cuales son clasificados de acuerdo con caracteristicas tales como:
contenido de rasgos de 1er plano (caracteres escritos, impresos, etc), contenido de rasgos
de 20. plano (e.g., imagenes), etc.

Categorizacion de las areas de interés: asignacion de grado de importancia con base
en parametros tales como su ubicacion geométrica dentro del sobre, etc. De acuerdo a

su rango, las areas de interés pasan a una segunda etapa de anélisis cuya finalidad es
localizar la direccion.

Ubicacion del codigo postal: extraccion de las imagenes de 20. plano del area que
contiene la direccion, conversion de la imagen restante a blanco y negro.

Deteccion de las componentes conexas de la imagen: agrupacion de renglones
de pixeles (marcando inicio y fin),



1.3: El problema del correo postal
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Segmentacion de las areas que contienen el codigo postal: algoritmos de
redes neuronales.

Aplicacion de algoritmos de reconocimiento e interpretacion de patrones.
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1. 4: Clasificacion de proteinas en grupos de homologias

Problema: inferir modelo tridimensional
de una proteina, dada la similaridad de su
secuencia genética con la secuencia genética
de otras proteinas cuyas estructuras son
conocidas.

Este es un problema del dominio de la
biologia estructural computacional.

Support Vector Machines (ver méas adelante’
son una herramienta (entre otras) utilizada
con la finalidad de determinar grupos de
homologia entre proteinas.
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http://www.ctwatch.org/quarterly/print.php?p=60.html

1.4 : Clasificacion de proteinas en grupos de homologias

Algunas referencias y sitios de interés:

Molecular Modeling of Proteins & Nucleic Acids. Dept. of Biochemistry, Virginia Tech.

1. Saigo, H.; Vert, J-P; Ueda, N.; Akutsu, T. Protein homology detection using string

alignment kernels. Bioinformatics 20, no. 11 (2004) pp. 1682-1689.
(Datos y programas suplementarios)

2. Sonego, P; et al. A protein classification benchmark collection for machine learning.
Nucleic Acids Research 35 (2007)
The Protein Classification Benchmark Collection (ICGEB/EMBnet)

3. Rangwala, H.; Karypis, G. Profile-based direct kernels for remote homology detection
and fold recognition. Bioinformatics 21, no. 23 (2005) pp. 4239-4247

4. Lingner, T.; Meinicke, P. Remote homology detection based on oligomer distances.
Bioinformatics 22, no. 18 (2006) pp. 2224-2231


http://www.biochem.vt.edu/modeling/homology.html
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/cgi/content/short/20/11/1682
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/cgi/content/short/20/11/1682
http://sunflower.kuicr.kyoto-u.ac.jp/~hiroto/project/homology.html
http://nar.oxfordjournals.org/cgi/content/short/35/suppl_1/D232
http://hydra.icgeb.trieste.it/benchmark/index.php?page=00
http://www.icgeb.org/home.html
http://www.embnet.org/
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/cgi/content/short/21/23/4239
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/cgi/content/short/22/18/2224
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http://www.fluwiki.info/pmwiki.php?n=Science.Glossary

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Moléculas = cadenas mas pequenas de &tomos unidos mediante enlaces covalentes.
También llamadas polimeros = cadenas covalentes de monomeros.

ADN = (Acido desoxiribonucléico/DNA: deoxyribonucleic acid). “El genoma de la célula,”
Contiene la mayor parte de la informacion hereditaria de la célula.
Cadena molecular lineal compuesta por 4 tipos de nucle6tidos: Adenina (Adenine),
Citosina (Cytosine), Guanina (Guanine), Tiamina (Thymine). Tiene orientacion
y puede ser descrita mediante un texto sobre un alfabeto de cuatro letras.

Modelos de visualizacion del ADN

Modelo “spacefill”: cada atomo
esta representado por una esfera

Modelo covalente: cada peldano es
un enlace covalente entre atomos
pesados.



http://www.imb-jena.de/image_library/DNA/DNA_models/B-DNA/bdna.html

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Uniones entre nucle6tidos (complementarios)

AT GC
2 enlaces de hidrogeno 3 enlaces de hidrogeno

cADN (cDNA) (“molécula complementaria del ADN”) = secuencia de bases
complementarias a las bases asociadas con una secuencia de ADN molecular, en orden
Inverso.

GGGGaaaaaaaatttatatat —» atatataaattttttttCCCC

(secuencia de ADN) (secuencia complementaria invertida o cADN)/
—
GGGGaaaaaaaatttatatat |  Estructura
CCCCttttttttaaatatata |  deladoblehélice

Hibridizacion = unién de dos moléculas complementarias de ADN para formar la doble
hélice.

El genoma humano contiene mas de 3 billones de nucle6tidos y se encuentra separado
en 23 moléculas de ADN, cada una de las cuales mide 5.0 cm aprox (5000 veces el
diametro de la célula).


http://www.bioinformatics.org/sms/rev_comp.html

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

ADN se enrolla aprox. 1.5 veces sobre proteinas llamadas histones (adheridas al ADN) para
formar estructuras llamadas nucleosomas (“nucleosomes”).
Los nucleosomas se apilan unos sobre otros para formar una estructura fibrosa llamada
cromatina (“chromatin”).
A su vez, a lo largo de su estructura, las cromatinas forman circuitos (rollos) formando
a los cromosomas, los cuales se encuentran anclados en regiones especificas.
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http://openlearn.open.ac.uk/mod/resource/view.php?id=172631
http://www.igr.fr/index.php?p_id=737

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Cybosine

° Uracil
Guanine
Adenine

ARN (RNA) (Acido ribonucleico) = cadena de nuclebtidos que usa al nucleétido
Uracil en lugar de la Tiamina (ADN) . Usualmente consisten en una sola

cadena o hélice, lo cual les proporciona versatilidad para formar estructuras
con funciones complejas (ribosomas). De acuerdo con las funciones que
desempenan, hay 3 clases principales de ARNS:

Mensajero (mARN) — transfiere informacion sobre (parte de) la secuencia
de aminoacidos en el ADN para la sintesis de proteinas.

Ribosomal (rARN) — junto con proteinas, constituye al ribosoma.

Transferencia (tARN) — transfiere aminoacidos al ribosoma para la

sintesis de proteinas ( = polimeros compuestos por
aminoacidos).


http://nobelprize.org/educational_games/medicine/dna/index.html
http://nobelprize.org/educational/medicine/dna/b/transcription/rna_strand.html

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos
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http://www.accessexcellence.org/RC/VL/GG/

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos
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http://www.accessexcellence.org/RC/VL/GG/

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Gen = subcadena del genoma responsable de la
produccion de uno o dos tipos de ARNSs,

su funcion principal es la de codificar
instrucciones para la produccion de proteinas.

Expresion genética (gene expression) =
las primeras dos etapas del proceso de sintesis de
RNA complementario a una cadena de ADN.
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http://www.accessexcellence.org/RC/VL/GG/

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Expresion de genes

El proceso de expresion de genes y proteinas (sintesis y procesamiento de
proteinas)

1. Transcripcion: produccion de pre-mARN en el nacleo de la célula.

2, Juntura (“Splicing”): partes del pre-mARN son removidas (“introns”).
Las partes restantes (“exons”) son reconectadas para formar el mARN
maduro el cual viaja fuera del nuacleo a través de la membrana doble de

este ultimo.

3. Traduccion (“Translation”): ribosomas aguardan la llegada de los
mARN para sintetizar proteinas.

4. Modificacion(*).
5. Transporte (“Translocations”)(*)

6. Degradacion: ruptura (digestion) de proteinas en sus amino acidos.

transcripcion traduccion

ADN > mARN » | Proteina

1 nucle6tido a 1 nucleétido 1 codon (3 nucledtidos) a 1 amino acido

Expresion de proteinas



1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Expresion de genes y proteinas

gene
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http://www.accessexcellence.org/RC/VL/GG/protein_synthesis.php

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Datos de expresion genética (“gene expression data”) = arreglos rectangulares de valores
numeéricos (matrices!) que representan los niveles de expresion para cada gen en un cierto
conjunto a lo largo de una coleccién de muestras celulares.

Metodologias para la medicién de valores de expresion genéticos:

1. Microarreglos @
2. Otras tecnologias: (utilizan los siguientes pasos...)

Secuenciamiento (“sequencing”): escoger aleatoriamente moléculas de
mARN, revertir su transcripcidén para generar cDNA, amplificar y
determinar sus secuencias.

Agrupacion (“clustering”): en secuencias que corresponden a un mismo gen.

Conteo: el tamano de los grupos determina el nivel de expresion de sus
correspondientes genes.



1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

Microarreglo = superficie plana que contiene un arreglo rectangular de “lugares” (“spots”)
(aprox. 2000) cada uno de los cuales esta asociado con un gen predeterminado.

Los microarreglos utilizan la técnica de hibridacion para determinar, simultaneamente,
los niveles de expresion de distintos genes en varias muestras celulares. Los genes cuyos
niveles de expresion se quieren definir deben de ser conocidos de antemano.

Prepare CDNAWRIODE Brepare Microarray En cada lugar hay un
fragmento de cADN
(oligonucleotido)
complementario a una
subsecuencia especifica
de un solo gen.

Renglones = genes
Columnas = muestras

(pacientes o
experimentos)



http://employees.csbsju.edu/hjakubowski/classes/ch331/bind/oldrugdevel.html

1.5.1 Preliminares: glosario de términos y conceptos basicos

El proceso (tecnolégico) de hibridacion:
1. Transcripcion inversa de mARN de muestra celular a cADN.
2, cADN es etiquetado (fluorescente o radioactivo).

3. Aplicacion de las muestras transcritas y etiquetadas sobre el chip microarreglo
(toma lugar hibridacién de las muestras con las cadenas complementarias (cADN)
en cada lugar del chip). # hibridaciones proporcional a concentracion de mARN celular.

4. Lavado del arreglo.

5. Medicion de la intensidad de la senal emitida por la etiqueta
para determinar la concentracion de mARN en la muestra.

Chip microarreglo (“microarray
chip” o “DNA chip”) con
capacidad de medir decenas de
miles de expresiones genéticas
simultdneamente.

Precio (aprox): US$1,000
(en el 2006!).
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http://www.carleton.ca/catalyst/2006s/hms7.html
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La técnica del microarreglo (otra vez)

(Southern, 1988; Lysov et al, 1988;
Drmanac et al 1989; Bains & Smith, 1988)

1. Extraccion de mARN.

2, Transcripcién inversa (mMARN-cADN)
3. Etiquetado

4. Aplicacion de muestras al chip

5. Hibridaciéon

6. Medicion de la intensidad de la senal
emitida por la etiqueta

<. Procesamiento de mediciones (correccion
por intensidad de fondo, etc)
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Hybstation por Digilab

Ancho: 61 cm. Profundidad: 53.4 cm. Altura: 58.5 cm


http://www.digilabglobal.com/UploadedFiles/Files/11DHybstationBrochure.pdf
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Se estima que el genoma completo del ser humano contiene entre 20K a 25K genes!
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1Human Genome Project


http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/project/info.shtml
http://www.arrayit.com/Products/DNA_Microarrays/DNA_Microarrays_DCH/dna_microarrays_dch.html
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¢Cuales son los objetivos principales al resolver problemas en esta area?
1. Determinacion del diagnostico y prognosis de una enfermedad asi como tratamiento.

2, Identificacion de los genes causantes de una enfermedad y estimacion de la probabilidad
de que un individuo la desarrolle.

3. Prevencidn (cura) de enfermedades (congénitas, neurologicas, cancer, etc ...)

Los objetivos requieren del andlisis y clasificacion de datos (trabajo del matematico,
ingenieros en computacion, biomedicina, bioinformatica, etc.)

Algunos problemas dificiles de tratar a la vez que interesantes e importantes:
a. contaminacion de datos: biolégica — muestras no se encuentran en el mismo “estado
de expresidn;” tecnoldgica — propiedades de tolerancia del chip (fabricacion); técnica —

deficiencias del método de transcripcion, etc

b. dificultades computacionales — las matrices de datos son muy grandes!!,
(lo cual afecta el desempeiio de los algoritmos de clasificacion).

c. seleccion de genes relevantes (“feature selection” o “gene selection”).



2. Analisis de Componentes Principales (PCA)

2 .1: Caso Lineal

Generalidades:
a . Concierne al algebra lineal.

b . Determina las direcciones en el espacio ambiente (“input space”) de variacion
maxima de los datos.

c . La 1a componente principal es la direccidon a lo largo de la cual la varianza de los datos
es maxima.

d.La 2da componente principal es una direcciéon perpendicular a la primera a lo largo de
la cual la varianza de los datos es maxima (direccidén de varianza maxima en el
complemento ortogonal de la primera componente).

e . Hay tantas componentes principales como dimensiones tenga el espacio ambiente.

£ . Limitaciones geométricas y computacionales.



2 .1: PCA: caso lineal

Wijewickrema & Paplinski (2004)

Problema: ajustar una elipse a imagenes bidimensionales
de objetos aproximadamente convexos, de forma tal que la
elipse aproxime “lo més fielmente posible” el contorno del objeto wt-i-i-+- ST
en la imagen. s

Algoritmo:

1. Adquisicion y procesamiento de los datos (imagenes).

2. Calculo del promedio de los datos (centro de la figura = centro de la elipse aproximante)
3. Calculo de la matriz de covarianza (matriz cuadrada de tamano dos)

4. Célculo de los eigenvectores y eigenvalores de la matriz de covarianza (componentes
principales).



2.1: PCA: el caso lineal
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(d) Distribution after
mean removal

Adquisicion y procesamiento de imagenes:

1. extraer un conjunto de puntos representativos: convertir imagen a escala de grises.
(iluminaciéon uniforme y fondo claro c.r. al color del objeto)

2. Discriminacion basica por umbral del brillo (“global brightness thresholding”).

3. Segmentacion de imagen.

4. Decimacion (“decimation”): de cada segmento de imagen seleccionar un subconjunto
de puntos (aleatoriamente o con algiin otro método). En la figura se seleccion6 uno

de cada p pixeles, en donde p es coprimo con el nimero de renglones (o columnas).

5. Remover el promedio de los datos (traslaciéon o centrado de la imagen)



2.1: PCA: el caso lineal

Programas (Matlab) disponibles en Wijewickrema & Paplinski (2004)

Matriz de datos X =[X,... X, ]€ R"™ (n=2) Z X.=0 (datos centrados)

i=1
Matriz de covarianza: (medida de la correlacion entre los componentes de los datos)

_ XX

e IRan
m—1

C

Ejercicio:
(a) C es una matriz cuyas componentes son las sumas de todos los productos entre
las componentes de los datos.

(b) C es simétrica y positiva definida.
(c¢) Para n=2 verificar que:

m 1 m
Jn P Gii:%Z<Xk(i>)2 0-12:021:T12Xk(1>)(k(2)
m lkzl m k=1

(=

O,y Oy

1=1,2


http://citeseerx.ist.psu.edu/viewdoc/summary?doi=10.1.1.59.5692

2.1: PCA: el caso lineal

Ejercicio (cont.):
(d) verificar las sig. formulas explicitas para los eigenvalores de C:

1
?\1,2:5 (011 0,*1 \/(0'11 _0'22>2+40'?2>

(e) verificar las sig. formulas explicitas para los eigenvectores de C:

(D) N —0y

, V=
(?\1_011)24'0?2 \/<?\1_011)2+0?2

endonde x=
y

Obs: (el problema con la dimensionalidad alta) comparado con la cantidad de
procesamiento de las imagenes, el calculo de los eigenvals. y eigenvecs. de C requiere de
un minimo de calculos (caso 2-diml). En dims. mayores que dos (datos tipo microarreglo!)

este mismo calculo suele ser “caro” en términos computacionales, mas atin, esta sujeto a
errores numeéricos, etc.



2 .1: PCA: el caso lineal

Ajuste de la elipse:
X
tan(p)== b
y
anglulo de inclinacion

F(x,y;4,B;C;D)=Ax"+2Bxy+Cy’+ D=0

o paramétricamente:

x(£)+iv(£)=2(J\, cos(t)+i\,sin(¢))e"


http://www.imb-jena.de/image_library/DNA/DNA_models/B-DNA/bdna.html

2.1: PCA: el caso lineal

Aplicaciones potenciales: andlisis automatizado de imagenes

Problema: se tiene una gran cantidad de imagenes, c/u es segmentada en subimagenes
con el propdsito de encontrar y categorizar sus caracteristicas (sin intervenciéon humana)

i o
P
-l

= Jomped]

Observacion del Sol durante un periodo de tiempo T. Objetivo: determinar zonas
altamente activas y agujeros en la corona solar asi como la formacion de estos.
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Deteccion y monitoreo de fenémenos meteorologicos.




2.1: PCA: el caso lineal

Localizacion de rostros en imdagenes y cdlculo de sus parametros dimensionales

(En el ajuste de la elipse se utilizo el c6digo Matlab en Wijewickrema y Paplinsky (2004).)



2.1: PCA: el caso lineal

Definicion de la medida del error del ajuste:

B = conjunto de puntos en el perimetro de la figura decimada.
E = error del ajuste:

Nota: E depende del parametro d empleado cuando se decim¢ la figura. Este parametro
debe escogerse de manera 6ptima tal que minimice E y mantenga el tiempo de
procesamiento de las imagenes dentro de un rango razonable.

En las simulaciones de Wijewickrema & Paplinksi,

d=

RX(3—5)
2
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Comentarios al trabajo de Wijewickrema & Paplinski

1. En el ajuste de la elipse solamente son de relevancia los puntos sobre el borde de

la figura. El costo de la produccidon de una figura decimada podria reducirse
substancialemente si solamente se trabaja con puntos en el borde de la figura.

La implementacion del método de W&P con algoritmos de deteccion de bordes
de imagenes no se ha hecho.

2. El error de ajuste de W&P no esta confinado a un intervalo, por lo tanto no proporciona
una medida acerca de la “bondad del ajuste” (“goodness of fit”). Se propone entonces
la siguiente modificacion:

area entre los contornos
area total del objeto

Error =

La dependencia de esta nueva funciéon de
error con respecto al parametro de decimacion d no se conoce.



2.1: PCA: el caso lineal

3. La extensidn de este método de ajuste de perimetros a cuerpos no convexos no
se ha estudiado sistematicamente (resultados parciales solamente:
A.Tantia, J. Viveros, 2006)

4. Similaremente: la explotacion de este método en la deteccion semi-automatizada
(supervisada) de patrones en imagenes (problema de clasificacion) tampoco ha sido
estudiada a fondo (A. Tantia, J. Viveros, 2006).

5. Una gran cantidad de imagenes (e.g., Hubble, satélites alrededor de la tierra,
imagenes microscopicas o médicas, etc.) muestran patrones no lineales. La deteccion e
identificacion de dichos patrones es un campo muy fértil (y con demucha demanda) en
Ingenieria Biomédica y en el campo del procesamiento digital de sefiales. Para este
problema el empleo de la técnica de PCA no-lineal (“kernel-PCA” --ver mas adelante)
dentro del campo del analisis armoénico ha result