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Descricao e enquadramento da tese:

O trabalho enquadra-se na Area Cientifica de Controlo, Automacio e Informatica Industrial e
visa a utilizacdo de ferramentas automaticas de processamento de imagem e classificagdo ao
processo de construc¢do do cariétipo, denominado por cariotipagem.

A cariotipagem é um procedimento laboratorial que consiste na agregacdo dos cromossomas
em pares, ver Figura 1, de acordo com caracteristicas inerentes ao individuo ou espécie: o
nimero de cromossomas, a sua dimensdo, forma e disposi¢do. Um cariétipo normal é
constituido por 46 cromossomas e um par XY, no caso masculino, ou um par XX, no caso
feminino. Do estudo do caridtipo resulta o diagnoéstico do paciente pelo levantamento de
eventuais anomalias cromossémicas.
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a) Cromossomas desordenados b) Cromossomas ordenados em pares

Figura 1: processo de cariotipagem.

0 estudo do cariétipo permite identificar alteragdes cromossémicas, numéricas e estruturais,
tornando mais efectivo o diagndstico. Para produzir um cariétipo é necessario comegar por
processar uma imagem digital onde os varios cromossomas se apresentam de forma



desordenada, ver Figura 1.a). O processamento desta imagem resulta no conjunto da pares
ordenados em termos das caracteristicas relevantes, ver Figura 1.b). Este processo de
ordenacao é normalmente feito pela via manual e exige pessoal altamente treinado.

O desenvolvimento de ferramentas automadticas para cariotipagem, denominado por
Cariotipagem Automatica, é uma area de investigacdo que tem suscitado um grande interesse
na comunidade cientifica [Papl]. O processo consiste na utilizacdo de ferramentas
automaticas de processamento de imagem para levantamento das caracteristicas mais
significativas de cada cromossoma e posterior classificagdo automatica em termos das classes
do cariétipo.

Pretende-se deste modo avaliar a eficiéncia destas metodologias no desempenho das tarefas
enunciadas, bem como quantificar eventuais beneficios decorrentes da reducao no tempo de
diagndstico e robustez dos resultados.

Objectivos:

e Implementar processos para cariotipagem automatica [Pap2, Pap3] em termos de:

o processamento de imagem, o que inclui: pré-processamento da imagem,
segmentacdo, processamento/individualizacdo dos cromossomas e extracgao
de caracteristicas;

o desenvolvimento de classificadores, o que inclui: seleccdo de caracteristicas e
aplicacdo de algoritmos de classificacao baseados em modelos com Redes
Neuronais e modelos Fuzzy.

e Caracterizar estatisticamente os classificadores descritos no ponto anterior, tendo em
conta a sua prestacao e adequacgao ao fim em vista.

Resultado esperado:

¢ Condugdo dos trabalhos descritos nos objectivos com sucesso.
¢ Producao cientifica:

o tese de mestrado,

o artigo de conferéncia,

o toolbox de Matlab.

eProvas publicas com juari e nota final para apresentacdo da tese de mestrado.



Planeamento:

e FASE I (inicio a 1.3.2010) - elaboracdo de um estado da arte relativo a aplicacdo de
ferramentas da area de sistemas as ciéncias da vida.

o FASE II (inicio a 5.3.2010) - implementacdo das ferramentas relativas aos pontos
descritos nos objectivos.

¢ FASE III (inicio a 1.3.2010) - elaboragdo do documento de tese.

¢ CONCLUSAO (data a definir) - apresentacio e discussio da tese.

Datas

1.3.2010
5.4.2010
15.9.2010
A definir

FASE |

FASE Il

FASE 11l

CONCLUSAO

Observacgoes:

e Frequéncia com aprovagdo das disciplinas: Sistemas Inteligentes.

Local de realizacao dos trabalhos:

e O trabalho devera ser realizado no laboratério de Controlo Automagdo e Robética,
Pavilhdao de Mecanica III - IST.
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