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Resumo: Esse trabalho tem como objetivo construir modelos de classificacdo para diferenciar fragmentos de
imagens representativas de tecidos colicos utilizando técnicas de Andlise de Imagens e Aprendizado de Maquina.
O método proposto foi aplicado em um conjunto de 67 modelos de imagem provenientes de exames de
coloscopia, contendo polipos. Nesse sentido, os fragmentos de imagem foram representados mediante
caracteristicas extraidas da Matriz da Diferenga dos Tons de Cinza da Vizinhanga e a classificagdo de exemplos
foi realizada utilizando o algoritmo J48 e a técnica Nearest Neighbor. Os resultados evidenciaram que o modelo
construido com J48 apresentou melhor desempenho em relagdo a técnica de classificacdo Nearest Neighbor, para
as quatro medidas analisadas. De acordo com os especialistas do dominio, os modelos construidos se mostraram
promissores para 0 estudo de padrdes de imagem de tecido colico, no entanto, mais estudos necessitam ser
desenvolvidos.
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Abstract: To build classification models to differentiate colon tissues in representative coloscopy images by
Image Analysis and Machine Learning techniques. The study was conducted through four steps: select tissues
area into coloscopy images; extract features, build computational models and predictive analysis. The method
was applied to a set of 67 coloscopy images models, containing polyps. All images were represented by the
image features extracted from a respective Neighborhood Gray-Tone Difference Matrix, and then, classification
of samples was performed using the J48 algorithm and Nearest Neighbor technique. Results show that the model
built with J48 has a better performance compared to the Nearest Neighbor classification technique, for the four
measures evaluated. Built models were promising to study of colon tissue image patterns, however, further
studies are needed.
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Introducéo

Em hospitais e clinicas médicas, grande quantidade de dados provenientes de exames
médicos sdo armazenados frequentemente em formatos multimidia (video, texto e audio)®.
Especificamente, as imagens médicas sdo armazenadas no intuito de manter os registros de
exames ao longo do tempo para auxiliar os especialistas da area médica no diagnostico de
enfermidades em pacientes.

De acordo com Instituto Nacional do Céancer (INCA), no Brasil, o cancer colorretal
constitui a terceira neoplasia maligna de maior incidéncia em homens e a segunda em
mulheres, sendo que a sobrevida média global é de cinco anos apds sua deteccéo precoce?.
Nesse sentido, o exame de coloscopia se apresenta como uma ferramenta indispensavel para o
diagndstico de enfermidades do intestino grosso, como pélipos e Ulceras, que podem resultar
no surgimento dessa doenca®.

A utilizacdo de técnicas computacionais para analisar as imagens provenientes desse
exame pode auxiliar especialistas da area médica no aprimoramento do diagndstico e no
melhor entendimento dessas enfermidades. Nesse sentido, esse trabalho constitui parte do
projeto de caracteristica multidisciplinar denominado Analise de Imagens Médicas, o qual
esta sendo desenvolvido no Laboratério de Bioinformatica (LABI) da Universidade Estadual
do Oeste do Parand (UNIOESTE / Foz do Iguagu) em parceria com o Servigo de
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Coloproctologia da Faculdade de Ciéncias Médicas (FCM) da Universidade Estadual de
Campinas (UNICAMP). Esse projeto tem como proposito desenvolver ferramentas
computacionais para a analise inteligente de dados médicos no formato de imagem.

Sendo assim, o objetivo desse trabalho consiste em utilizar técnicas de Analise de Imagens
(Al) e de Aprendizado de Maquina (AM) para construir modelos de classificacdo que
permitam diferenciar fragmentos de imagem de tecido cdlico de p6lipo e sem polipo.

Meétodos

Para realizagdo desse trabalho foi desenvolvido um método direcionado ao estudo de
padrdes em fragmentos de imagem, que é constituido de quatro etapas: (1) selecdo de
fragmentos, (2) extracdo de caracteristicas, (3) construcdo de modelos e (4) analise de
resultados.

Etapa 1: selecé@o de fragmentos

Sistemas de gerenciamento de imagens vém se tornando cada vez mais comuns em
hospitais e clinicas médicas, no intuito de prover suporte ao armazenamento de exames nesse
formato. No contexto de exames de coloscopia, as imagens registram anormalidades
relacionadas ao intestino grosso, como do tipo polipoide, diverticular, vascular, entre outras®.
Nessa etapa, a partir de um conjunto de n imagens de tecido colico com pélipo sdo
selecionados dois fragmentos: um de tecido de polipo e outro de tecido normal. Desse modo,
é constituido o Conjunto de Imagens, denotado por CI = {Im;, Imy, ..., Imzn}.

Etapa 2: extracdo de caracteristicas

Nessa etapa, a i-ésima imagem do CI é submetida a um processo de transformacéo para
niveis de cinza, originado o exemplo Im'. O conjunto de imagens normalizadas constitui o
conjunto CI' = {Im';, Im',, ..., Im',,}. Para cada imagem de CI' é realizada a extragdo de
caracteristicas. Essas caracteristicas sdo frequentemente relacionadas a cor, a textura ou a
forma da imagem. Um dos métodos utilizados para representacdo de caracteristicas de textura
consiste na construcdo da Matriz da Diferenca dos Tons de Cinza da Vizinhanca (MDTCV)*,
a qual é representada pela diferenca entre tons de cinza de cada pixel da imagem e a média
dos tons de cinza dos seus vizinhos. O j-ésimo componente da MDTCV resume a diferenca
entre 0s pixels com tom de cinza j e o tom de cinza médio de seus vizinhos, considerando
todos os pixels de uma imagem, exceto os pixels situados na borda em um raio de distancia d.
A partir das MDTCV, podem ser extraidas cinco caracteristicas®, que sdo representadas por
valores numeéricos, tais como: aspereza, fineza, complexidade, forca de textura e contraste. Na
Figura 1 é apresentado um exemplo de imagem e a MDTCV correspondente, onde o valor de |
corresponde ao nivel de cinza e S(j) corresponde a soma da diferenca entre os pixels com
valor j e o valor dos pixels vizinhos, considerando uma distancia d=1. Nessa figura, ao lado
direito, se destacam em formato negrito todos os pixels que sdo considerados para avaliar a
respectiva vizinhanca e constituir a MDTCV, ao lado esquerdo.

Desse modo, cada imagem do conjunto CI' é representada por um conjunto de
caracteristicas, que consistem em valores calculados a partir da MDTCV construida para cada
imagem.
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Imagem Matriz da Diferenca dos Tons de Cinza da Vizinhanga
312]J0f1]0 J S(j)
112|1]13]0 0 3,25
311]10]2]3 1 1,00
112|3]0]3 2 2,00
0J]0|JO|O]1 3 4,50

Figura 1: Exemplo de imagem representada como uma matriz de pixels 5X5 e
a sua respectiva MDTCV para distancia igual a 1°.

Etapa 3: construgdo de modelos

Apos a extracdo de caracteristicas, é realizada a construcdo de modelos para classificacao
de exemplos por meio da aplicacdo de técnicas de AM. Dentre as diferentes técnicas para esse
fim se destacam: (1) arvores de decisdo e (2) vizinhos mais proximos. O método (1) consiste
na construgdo de uma estrutura de dados organizada hierarquicamente, baseada nos conceitos
de divisdo e conquista. Posteriormente, essa estrutura de dados € percorrida desde a raiz até as
folhas para classificacdo de novos exemplos®. O método (2) consiste na classificacdo de novos
exemplos por meio do célculo da similaridade desse exemplo com exemplos de treinamento,
previamente classificados por especialistas’. Desse modo, a partir dos exemplos mais
similares é definida a classe do novo exemplo por meio de uma fungdo que determina a classe,
considerando as classes dos exemplos mais similares. E importante ressaltar que nessa
abordagem n&o é construido um modelo estrutural especifico, considerando o conjunto de
exemplos de treinamento o proprio modelo.

Etapa 4: analise de resultados

Na quarta etapa, os modelos sdo avaliados quanto a qualidade preditiva, considerando a
eficiéncia para classificacdo de novos exemplos. A opinido dos especialistas do dominio
também deve ser considerada, com o intuito de definir modelos, a partir dos quais, seja
possivel futuramente a construgédo de sistemas especialistas.

Um dos métodos de andlise de resultados consiste na construcdo de Tabelas de
Contingéncia (TC), que sdo utilizadas para avaliar o relacionamento entre duas ou mais
variaveis nominais, isto €, se pertence ou ndo pertence a uma classe. Por exemplo, em se
tratando da classificacdo de fragmentos de imagem de tecido colico, estes podem pertencer a
classe de tecido de anormalidade ou sem anormalidade. A partir da TC podem ser extraidas
quatro medidas de precisao®, as quais sdo definidas a seguir:

e Valor Preditivo Positivo (VPP): define a percentagem de fragmentos de ima-
gem de tecido colico com anormalidade em relacdo ao total de exemplos clas-
sificados como anormais;

e \Valor Preditivo Negativo (VPN): define a percentagem de fragmentos de i-
magem de tecido célico sem anormalidade em relacdo ao total de exemplos
classificados como sem anormalidade;

e Sensibilidade: define a probabilidade de um fragmento de imagem de tecido
célico com anormalidade ser classificado como anormal;

e Especificidade: define a probabilidade de fragmentos de imagem de tecido co-
lico sem anormalidade ser classificado como sem anormalidade.

As Etapas (1) e (2) do método apresentado sdo realizadas com auxilio da ferramenta
computacional Medical Imaging Analysis System (MIAS)®, desenvolvida no Laboratério de
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Bioinformatica (LABI) da Universidade Estadual do Oeste do Parand (UNIOESTE / Foz do
Iguacu). As etapas (3) e (4) sdo realizadas utilizando a ferramenta WEKA? para construgio
de modelos e o software GraphPad Instat® para a analise estatistica. A ferramenta WEKA
oferece diversos algoritmos de AM, tais como: o J48 para construgdo de arvores de decisdo,
que é uma implementacdo do algoritmo C4.5 proposto por Quinlan''; e o NN (Nearest-
Neighbor) para classificacdo pelos vizinhos mais proximos, que armazena todas as instancias
de treinamento e calcula a similaridade de novos exemplos por meio da distancia Euclidiana™®.

Resultados

O método apresentado foi aplicado a um conjunto de 67 imagens representativas de
exames de coloscopia provenientes do Servigo de Coloproctologia da Faculdade de Ciéncias
Médicas da UNICAMP. Esses modelos de imagem representam tecidos coélicos de pélipo Tipo
Ip (Protruso Pediculado, de acordo com a classificacdo de morfologia de pélipos da Sociedade
Japonesa de Pesquisa do Cancer Colorretal)®.

Na Etapa 1, para cada imagem, foram selecionados manualmente em conjunto com o0s
especialistas do dominio, dois fragmentos de imagem, sendo um que representa tecido de
polipo e outro que representa tecido sem polipo, constituindo o conjunto CI, contendo 134
fragmentos de imagem.

Na Etapa 2, com auxilio do aplicativo MIAS, cada fragmento de imagem foi transformado
do formato RGB (Red-Green-Blue) para o formato de niveis de cinza, considerando 64 niveis.
Logo, para cada fragmento de imagem em tons de cinza foi construida a MDTCYV,
considerando d=1 e em seguida, extraidas cinco caracteristicas propostas em’: aspereza,
fineza, complexidade, forca de textura e contraste.

Na Etapa 3, mediante o aplicativo WEKA, foram construidos os modelos de classificacdo
por meio dos algoritmos J48 para construcdo de arvores de decisdo e NN para classificacdo
por meio da técnica de vizinhos mais proximos.

Apos, na Etapa 4, os modelos foram avaliados com base na precisao preditiva, mediante a
andlise dos resultados pelo uso de TC. Desse modo, nas Tabelas 1 e 2 sdo apresentadas as TC
construidas para cada um dos modelos.

Tabela 1 — TC para 0 modelo construido por meio do algoritmo J48.

. Classificacao
Polipo 5 cente | Ausente Total
Presente 55 17 72
Ausente 12 50 62
Totais 67 67 134

Tabela 2 — TC para o modelo construido por meio do algoritmo NN.

- Classificacao
Polipo Presente | Ausente Total
Presente 44 21 65
Ausente 23 46 69
Totais 67 67 134

Sendo assim, a partir dos resultados de cada TC foram calculadas as medidas de precisao,
que sé@o apresentadas na Tabela 3.
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Tabela 3 — Medidas Calculadas a partir das TC dos modelos de classificagéo.

Algoritmo| VPP (%) | VPN (%) | Sen. (%) | Esp. (%)
J48 82,09 74,63 76,39 80,65
INN 65,67 68,66 67,69 66,67

Discussao

De acordo com os dados apresentados nas tabelas 1 e 2, € possivel observar que 0 modelo
construido através do algoritmo J48 obteve melhor desempenho para classificar imagens de
tecidos colicos de polipo em relacdo ao algoritmo NN, sendo 55 fragmentos de imagem
presenca de anormalidade classificados corretamente e 50 sem presenca de anormalidade.

Por meio da Tabela 3, é constatado que o modelo construido por meio do algoritmo J48
obteve 0s maiores valores para todas as medidas avaliadas, como VPP, VPN, Sensibilidade e
Especificidade, sendo 82,09%, 74,63%, 76,39% e 80,65%, respectivamente. Assim, esse
modelo apresentou melhor desempenho e maior probabilidade de classificacdo correta de
fragmentos imagem representativos de tecidos colicos, em relacdo ao algoritmo NN.

Em trabalho anterior?, os modelos de classificacdo construidos por meio dos algoritmos
J48 e NN foram avaliados por meio do calculo de média e desvio-padréo resultante do
processo de validacdo cruzada™. Para verificar a existéncia de diferenca estatisticamente
significativa entre esses dois modelos, foi aplicado o teste estatistico t-student para dados
emparelhados, considerando nivel de significancia de 95%, por meio do qual, ndo foi possivel
constatar diferenca estatisticamente significativa entre ambos os modelos. No obstante, nesse
trabalho, mediante a avaliacdo por TC, foi evidenciado que o modelo construido com o
algoritmo J48 apresentou melhor desempenho para classificacdo de fragmentos de imagem de
tecidos colicos em relacdo a classificacdo realizada pelo algoritmo NN nas quatro medidas
preditivas avaliadas.

Conclusao

Nesse trabalho foi apresentado um método de construcdo e avaliacdo de modelos de
classificacdo para diferenciacdo de fragmentos de imagem de tecido célico de anormalidade e
sem anormalidade, a partir da representacdo desses fragmentos por meio de atributos de
textura. Para essa representacdo foi utilizada a Matriz da Diferenca dos Tons de Cinza da
Vizinhanca e foram extraidas cinco caracteristicas de suas respectivas matrizes.
Posteriormente, foram utilizados os algoritmos de Aprendizado de Maquina denominados J48
e Nearest-Neighbor, para a construcdo de modelos e classificacdo. Por fim, foram usados dois
métodos para avaliacdo de modelos, validacdo cruzada e tabela de contingéncia.

Embora o modelo construido pelo algoritmo J48 ndo tenha apresentado diferenca
estatisticamente significativa em relacdo ao algoritmo Nearest-Neighbor, na analise por meio
da Tabela de Contingéncia foi possivel constatar que o0 modelo construido pelo algoritmo J48
obteve maiores valores preditivos para Valor Preditivo Negativo, Valor Preditivo Positivo,
Sensibilidade e Especificidade em relacdo ao modelo construido mediante ao algoritmo
Nearest-Neighbor. Nesse contexto, de acordo com a opinido dos especialistas, os modelos se
apresentam promissores para o estudo de imagens de tecidos célicos, no entanto, mais estudos
necessitam serem desenvolvidos no intuito de evidenciar técnicas de representacdo e
algoritmos de construcdo de modelos que permitam identificar de modo mais completo os
padrdes de tecidos célicos normais e de anormalidade.
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Desse modo, trabalhos futuros incluem representacdo de imagens por meio de outros
atributos de textura; construcdo de modelos por meio de outros algoritmos de Aprendizado de
Magquina; e comparacdo de modelos construidos por meio de atributos de texturas diferentes.
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