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Compresion de imagenes de DNA microarray basada
en autosimilaridad
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Abstract—Los experimentos DNA microarray generan miles
de datos en forma de imagenes alrededor de todo mundo. Esta
informacion tiene que ser eficientemente almacenada ya que
es necesario guardarla hasta que las técnicas de investigacion
estén cien por ciento desarrolladas y estandarizadas. A partir del
estudio de las caracteristicas de las imagenes DNA microarray,
este articulo describe un algoritmo de compresion de imagen
sin pérdida basado en la autosimilaridad de las mismas. Se
han generado tablas de datos a partir de experimentar con la
codificacion definida en este articulo. De los resultados obtenidos
se observa que en determinados casos se logra obtener una
mejoria de hasta casi 2 bpp en la compresion de una imagen
codificada respecto a una sin codificar por el algoritmo basado
en la autosimilaridad. En otros casos esta codificacion significa
hasta 3 bpp de empeoramiento en los resultados. En conclusion,
con una técnica alin por mejorar se ha demostrado que utilizando
la autosimilaridad de las imagenes DNA microarray para realizar
una codificacion es posible obtener mejores resultados de com-
presion.

Keywords—Compresion de imdgenes microarray; imdgenes mi-
croarray DNA; codificacion basada en autosimilaridad.

I. INTRODUCCION
A. DNA Microarrays

DNA microarray es efectiva herramienta, utilizada en el
campo de la biomedicina, que permite analizar miles de genes
en un unico experimento. Un microarray es una matriz de miles
de fragmentos de ADN ordenados en una superficie sélida
siguiendo un determinado patrén. Gracias a esta tecnologia
podemos obtener informacién del genoma humano para la
investigacién de diferentes enfermedades. Esto es posible
gracias a que cada experimento microarray compara el nivel
de expresion de cada gen en dos células en un determinado
momento.

La técnica se basa en marcar dos muestras de tejido (uno
sano y otro canceroso por ejemplo), respectivamente, con dos
marcadores fluorescentes llamados Cy3 y Cy5. Una maquina
robdtica ordena miles de secuencias de genes de estas muestras
en un tnico portaobjeto. A continuacién se utiliza un escdner
especial para medir la intensidad fluorescente de cada spot.
El resultado obtenido son dos imdgenes en escala de grises
donde, como vemos en la Figura 1, las diferentes intensidades
entre el blanco y el negro reflejan la actividad de estos genes.
Comparando la intensidad de los spots la imagen generada a
partir de la muestra sana con la imagen generada a partir de la
muestra con una enfermedad, se puede determinar que genes se
expresan con distinta intensidad en cada caso. Estos resultados
son utilizados para realizar diferentes hipétesis sobre la funcién
de un gen en concreto bajo diferentes circunstancias.

Figura 1: Recorte de una Imagen DNA microarray.

Las imagenes DNA microarray son analizadas por orde-
nador. Sin embargo, no solamente se requiere guardar esta
informacién. Debido a que las técnicas no estdn desarrolladas
ni estandarizadas completamente y debido a que repetir uno de
estos experimentos puede ser demasiado costoso o imposible
de realizar por el hecho de no poder repetir las caracteristicas
de una muestras, es necesario almacenar las imdgenes DNA
microarray. Las imdgenes generadas varfan en tamafios de
1000 x 1000 a mds de 4000 x 13000, ademds ya que la
expresion del gen puede variar en un amplio rango, la in-
tensidad de cada pixel tiene un valor de 16 bits por pixel.
Por lo tanto dependiendo del tamafio del microarray y la
resolucién especial del escéner, el tamafio de estas imagenes
puede alcanzar los 100 Mbytes. La necesidad de almacenaje
y comparticién de este tipo de imégenes requiere una forma
eficiente de compresién. Es importante tener en cuenta que es
necesario guardar la totalidad de la informacién, por lo tanto
es conveniente una compresion sin perdida, ya que cualquier
diferencia podria alterar el resultado del analisis biolégico.

La disposicién de los spots en este tipo de imagenes depende
del tipo de equipamiento utilizado para escanear el array. La
Figura 1 es un ejemplo de una imagen DNA microarray, del
corpus IBB, el cual se detallara mas adelante en la seccién
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Figura 2: Porcién de la Figura 1 remarcando diferentes parejas.

II. Se puede apreciar la estructura definida que tiene y se
diferencian cuatro bloques de 17 spots de ancho y de alto.f
En la Figura 2 se ha realizado un zoom remarcando diferentes
parejas de spots para poder apreciar con mayor facilidad la
similitud que presentan cada uno de los spots con su pareja
correspondiente. Se observan 15 diferentes parejas de las
cuales cada par de spot tiene una intensidad relativamente
parecida. Este ejemplo ha sido seleccionado por la similitud
presentada por las parejas, pero cabe la posibilidad de que los
spots no tengan esta caracterasitica.

B. Compresion de imdgenes de DNA microarrays

1) Estado del arte:: Igual que en la compresion de
imagenes, la referente a imigenes DNA microarray se suele
basar en 5 fases: preprocesamiento, transformacién, cuan-
tizacion, codificacién por entropia y post-procesamiento. A
continuacién se detallara las diferentes técnicas utilizadas para
abordar el problema en cada una de estas fases explicando en
qué consiste la fase concretamente.

En el preprocesamiento de imdgenes DNA microarray se
pueden destacar principalmente dos técnicas aplicadas: la
segmentacién y la supresiéon de ruido. En cuanto a la seg-
mentacion, se han realizado diferentes propuestas. La seg-
mentacion, también llamada busqueda de spots, consiste en
determinar qué segmento de la imagen pertenece a la in-
formacién de los spots representados en nuestras imédgenes
DNA microarray y qué parte es el fondo de la imagen. Los
resultados de esta fase afectan directamente los resultados
de las siguientes. En 2003 Faramarzpour et al. propusieron
un codificador sin pérdida donde la segmentaciéon del mismo
consistia en localizar la regién de los spots estudiando el
periodo de la sefial obtenida por la suma de las intensidades
por filas y columnas y estudiando su minima. A continuacién
estimando los centros de los spots en base al centroide de
la regién [6]. Luego en 2004, Lonardi y Luo presentaron
su software de compresion MicroZip. Aqui utilizaban una
variante de la idea de Faramarzpour, considerando la existencia
de bloques de spots, las cuales se definen antes que las regiones
de los spots [12]. También en 2006 Bierman et al. describieron

un esquema de compresion sin perdida, con un simple método
para dividir imdgenes microarray en bajas y altas intensidades.
Consistia en determinar los valores mds bajos del umbral de
28, 29, 210 o 211 asi aproximadamente el 90 por ciento de los
pixeles caen dentro de él mismo [4].Finalmente en 2009, Battio
y Rundo publicaron un propuesta basada en redes neuronales
celulares (CNNs). Definieron dos capas para su sistema sin
pérdida, cada una con la misma cantidad de células como
pixeles tiene la imagen. La entrada y estado de la primera
capa son los pixeles de la imagen original. El resultado de
ésta es la entrada de la segunda capa. La segunda capa da
como resultado una imagen binaria donde los pixeles de los
spots tienden a 1 y los pixeles del fondo tienden a O [2].

En la fase de transformacién se cambia el dominio de la
imagen desde el dominio espacial a otro que pueda ser mas
eficientemente codificado. Los ejemplos mds comunes son
la aplicaciéon de la DCT para obtener una representacion de
la frecuencia o usar una transformada wavelet para cambiar
al dominio espacial-frecuencia. En el caso especifico de las
imagenes DNA microarray, la utilizaciéon de wavelet no con-
sigue mejorar los resultados obtenidos con la aplicacion de la
DCT, por lo que no es utilizada frecuentemente. En 2004, Hua
et al. publicaron una modificacién del algoritmo EBCOT que
incluia una transformacién adaptada impar-simétrica para la
propuesta de su esquema de compresion [8]. En 2004, Lonardi
y Luo, utilizaron la transformada de Burrows-Wheeler [5] para
su compresion en su software MicroZip. Hay varios casos de
utilizacién de transformadas para a la supresion de ruido, los
cuales no se detallaran debido a la perdida de informacién que
significa para la imagen.

La cuantizacién consiste en dividir un conjunto de valores o
vectores en grupos para reducir el total de simbolos necesarios
para representarlos, incrementado la tasa de compresion, a
expensas de introducir perdida de informacién. No hay muchas
contribuciones a esta fase en la compresion de imagenes
DNA microarray debido a la no acceptacion de perdida de
informacidn. Igual que en la fase de supresion de ruido, no se
entrard en mds detalle ya que no se generaria compresion sin
pérdida.

En cuanto a la codificacién, en esta fase se quiere expresar
la informacién obtenida anteriormente de una forma eficiente
para generar un flujo de bits mas compacto. Teniendo en
cuenta que las imdgenes DNA microarray tienen una gran
regularidad espacial, muchas técnicas separan las imagenes en
fondo y spots para codificarlos por separado. Otras técnicas
tratan de predecir la intensidad del siguiente pixel basandose en
el anterior. Este proyecto se centrard en esta fase para obtener
mejores resultados de compresion a partir de una prediccion
especifica.

Por ultimo la fase de post-procesamiento consiste, general-
mente, en tratar las imdgenes comprimidas para mejorar su cal-
idad o afiadir nuevos atributos. Pero en el caso de las imagenes
DNA microarray, normalmente no son tratadas sino analizadas
para extraer su informacién genética y estudiar su contenido.
Por esta razon, algunos investigadores han propuesto métricas
de calidad especificas para las imagenes microarray DNA, las
cuales se aplican después de segmentar la imagen en spots y
fondo. En 2001 Wang et al. propusieron un indice de calidad
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combinada (qcom), que consideraba los tamafios de los spots,
relacién sefial-ruido, variabilidad del fondo y un fondo local
excesivamente alto [15]. En 2004, Sauer et al. analizaron esta
métrica y propusieron extenderla a dos nuevas métricas qcoml
y qcom?2 [14]. Mas tarde, en 2005, Battiato et al. definieron
una métrica de calidad de segmentacién de imdgenes basada
en la medida qcom2 [3]. También Pan-Gyu et al. definieron
otra métrica de calidad considerando la sefial, el ruido del
fondo, la escala de invariacion, la regularidad de los spots y
el alineamiento de los spots [10].

Una vez realizado un rdpido repaso del estado del arte
en la compresién de imagenes DNA microarray, se puede
remarcar que la utilizacién de la autosimilaridad no es un
campo que se haya desarrollado. EI método propuesto en este
articulo exclusivo y desarrollado completamente a partir de los
conocimientos de su autor y del tutor de este proyecto.

2) Objetivos: El objetivo principal de la compresiéon de
imagenes digitales es reducir la cantidad de bytes necesar-
ios para su representacion. En este proyecto se realizard
una aplicacién especifica para la compresion sin perdida de
imagenes DNA microarray, con el objetivo de obtener una
mejora en la tasa de compresion. Esta mejorfa estd basada en
la autosimilaridad de las imagenes DNA microarray, ya que
estas imdgenes presentan una estructura definida y repetida en
los diferentes ejemplares. Y es a partir de esta similitud que
se busca realizar una comparacién o prediccién para reducir
entropia de la imagen, facilitando a su vez la compresién. Se
comparard los resultados de compresion, antes y después de
realizar la codificacién propuesta, a partir de tres diferentes
codecs: JPEG2000[1], JPEG-LS [9] y Neves [13].

C. Estructura del articulo

A continuacién, la seccién II especificard mejor qué son
las imdgenes DNA microarray y sus caracteristicas . En
tercer lugar en la seccion III, se expondrd, justificadamente,
el trabajo realizado explicando detalladamente la hipdtesis
desarrollada (III-A), la codificacion y decodificacion (III-B), la
compresion y descompresion (III-C) realizadas. Seguidamente
en la Secciéon IV se mostrardn y analizardn los resultados
experimentales obtenidos a partir de la aplicacién desarrollada
en este proyecto. La seccion V detallard las conclusiones
pertinentes obtenidas a partir de los resultados expresados en
la seccidén anterior.

II. IMAGENES DE DNA MICROARRAYS

De cada experimento DNA microarray se obtiene como
resultado dos imdgenes TIFF que contienen la informacién
que nos proporcionan los colorantes fluorescentes rojo y verde
correspondiente a cada una de dos muestras utilizadas. Cada
imagen DNA microarray es una representacién del microarray
escaneado y se pueden apreciar varios bloques de spots, con
mds o menos intensidad, ordenados en filas y columnas. La
profundidad de cada pixel de estas imagenes es de 16 bits
basdndose en el rango de intensidad que puede adoptar cada
uno de los genes. Por tanto el valor analdgico pasado a digital
de cada pixel estd en un rango de 0 a 2'6 — 1 (65535).

Figura 3: Porcién de imagen DNA microarray 10x10 spots

En la Figura 3 se puede apreciar de forma clara la es-
tructuracién del microarray dentro de la imagen. Como se
observa, la intensidad de los diferentes spots siguen un patrén
o disefio ya que al pertenecer a un mismo gen tienden a tener
el mismo grado de intensidad. Los spots de un mismo gen
estan dispuestos secuencialmente uno al lado del otro de dos
en dos.

Diferentes instituciones alrededor del mundo estdn inves-
tigando y obtienen diferentes resultados en el campo de los
DNA microarray. Actualmente se pueden distinguir una serie
de conjuntos de imagenes DNA microarray de diferentes carac-
teristicas provenientes de diferentes centros de investigacion.
Cada conjunto de imdgenes se adapta diferentemente a los
distintos métodos de compresién. En la Tabla I se describen
las diferentes propiedades de los conjunto de imigenes maés
importantes y el utilizado en este proyecto. La aplicacién
desarrollada trabajara con el corpus de imagenes IBB (Institut
de Biotecnologia i Biomedicina), proveniente del Servei de
Genomica de la Universidad Auténoma de Barcelona. Esto
es debido a la regularidad de ordenacién que presentan los
bloques de este conjunto de imdgenes y sobretodo, a que
de este corpus se poseen los archivo GPR para cada pareja
de imdgenes generada por los experimentos DNA microarray.
Estos archivos GPR serdn utilizados durante el desarrollo de
este proyecto ya que contienen diferente informacién sobre
todos y cada uno de los spots representados en las imédgenes.
Informacién necesaria para saber donde se encuentran los spots
dentro de la imagen. Por tanto no es posible aplicar la técnica
desarrollada en este articulo para otros conjuntos de iméigenes
DNA microarrray. Estos archivos GPR contienen informacion
como el nimero de bloque en la imagen al que pertenece cada
spot, el nimero de fila y de columna, el nombre por el cual se
identifica ese gen, la posicion en la imagen, el didmetro, y més
informacién bioldgica sobre el gen concreto que representa el
spot. Los archivos GPR son valorados especialmente debido a
que no estan disponibles para otros corpus y la informacion
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Tabla I: Conjuntos de imdgenes ordenados por afio

Propiedad Yeast Stanford ApoAl ISREC MicroZip IBB Arizona
Afio 1998 2001 2001 2001 2004 2010 2011
Imégenes 109 20 32 14 3 44 6

Tamarno 1024x1024  >2000x2000  1044x1041 1000x1000  >1800x1900  2019x6235 4400x13800
Disposicién de spots  cuadrado cuadrado cuadrado cuadrado cuadrado cuadrado hexagonal
Cantidad de spots 9.10° 4.10° ~ 6.10% ~ 2.10% ~ 9.10% ~1,4.10* 2.10°
Intensidad media 5,39% 28, 83% 39,51% 33, 34% 37,71% 6,09% 82, 82%
Entropia media 6,628 8,293 11,033 10,435 9,831 8,50 9,306

que contienen no se puede obtener sin acceso a los scanners
originales.

III. COMPRESION BASADA EN AUTOSIMILARIDAD
A. Hipdtesis

Teniendo en cuenta el objetivo principal del proyecto de
realizar una aplicacién capaz de comprimir las imagenes DNA
microarray y mejorar la tasa de compresion, se ha formulado la
hipétesis de que codificando estas imdgenes teniendo en cuenta
su autosimilaridad se podria conseguir buenos resultados en
cuanto a tasa de compresion. Esto estd basado en que, las
imagenes DNA microarray presentan una estructura bastante
definida, dependiendo del corpus que utilicemos, en bloques,
filas y columnas y se aprecia en las imagenes que los spots son
una repeticiéon con mayor o menor variacion de intensidad.

Hipoétesis: La tasa de compresion de las imdgenes DNA
microarray puede ser mejorada codificando estas imagenes a
partir de una prediccién basada en la autosimilaridad de las
mismas.

En la Figura 4 se puede ver, ya que los spots pertenecen
al mismo gen, que de dos en dos secuencialmente estos son
significativamente parecidos. Un spot se asemeja a su pareja
en forma, intensidad y posicién. Por lo tanto, los spots de un
mismo gen tienden a tener un didmetro del mismo tamafio y
una intensidad parecida.

La hipétesis plantea que a la hora de codificar, si utilizamos
el primer spots de una pareja de un mismo gen para predecir el
segundo, se acertard o se aproximara lo suficiente al resultado
como para obtener una reduccién de la variacién de la imagen
y por lo tanto un flujo de bits mejor adaptado a la compresion.
Se quiere explotar la autosimilaridad de las imdgenes DNA
microarray para que los resultados de la compresion este tipo
de imégenes se mas eficiente.

B. Codificacion

Para comenzar se dividi6 el proceso de compresion en varias
fases. Después de cargar la imagen en una matriz con los
valores de cada pixel de la imagen, la aplicacién, a partir
del archivo GPR, procede a segmentar la imagen guardando
la informacién de la posicién del centro de los spots en la
imagen, con las variables “X” y “Y”, el didmetro de cada spot
y la variable ID que identifica el gen al que pertenece ese
spot. Serd a partir de esta informacién que se podra localizar
los diferentes spots y decidir cuales interesa ser comparados.

Figura 4: Porciéon de imagen DNA microarray original 1 del
corpus IBB.

De cada centro de spot localizado se define un rectdngulo
del tamafio del didmetro méaximo de todos los spots de la
imagen. Como se ha investigado y estudiado la autosimilari-
dad, se pretende que los spots de dos en dos secuencialmente,
pertenecientes al mismo gen, sean lo mds parecidos posible
y asi, a partir del primero, predecir el segundo de una forma
acertada. La prediccion se realiza pixel a pixel en la misma
posicién de los rectangulos definidos para cada spot. Por lo
tanto, a continuacion, recorriendo la imagen de bloque en
bloque y verificando si cada pareja de spot pertenecen a un
mismo gen, se codifica cada rectdngulo de arriba a abajo, de
izquierda a derecha y pixel a pixel de forma que el segundo
rectdngulo de cada pareja de spots, es igual al resultado de la
resta del primer rectingulo menos el segundo. Este valor, en la
mayoria de los casos, deberia ser bajo y por lo tanto generar un
flujo de bits méds facilmente compresible. Teniendo en cuenta
que cada bloque tiene un nimero impar de spots, exactamente
17, el ultimo spot, como todos los primeros de cada pareja, se
deja intacto en la imagen (ver Figura 5). El resultado de este
proceso de codificacién es una imagen basada en la imagen
original con las modificaciones realizadas segin el algoritmo.

Ademads al realizar esta resta entre los valores de los
pixeles, se debe tener en cuenta la posibilidad de obtener un
resultado entre -65535 y 65535, por lo tanto no puede ser
representado en 16 bits. Debido a que segun el formato de
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Figura 6: Diagrama de codificacion

Figura 5: Porcién de imagen DNA microarray cédificada 1 del
corpus IBB remarcando codificacién realizada.

la imagen, no se permite almacenar nimeros negativos, se ha
decidido guardar los resultados en valores absolutos dentro de
la matriz correspondiente a la imagen y, en un archivo externo,
cada signo del resultado de la operacion, obteniendo asi una
cadena de O (negativo) y 1 (positivo). Esto se lleva a cabo
para poder recuperar exactamente el valor de cada pixel a
la hora de realizar la decodificacion. En total este proceso
genera dos archivos, la imagen codificada y el archivo de
signos, ademds es necesario almacenar el archivo GPR para el
proceso de decodificacion. Estas imdgenes codificadas serdn
las comprimidas por los diferentes métodos de compresién en
la siguientes fases de la aplicacidn.

En la Figura 4 y la Figura 5 se puede apreciar, a a gran
escala, el resultado de la codificacién respecto a una imagen
original. Como se puede observar, en las parejas de spots que
pertenecen al mismo gen, el segundo spot es el resultado de

la resta del primero menos el segundo, por lo tanto al ser
similares queda en un valor aproximado a O (color negro). En
la Figura 5 se ha realizado un zoom en los spots donde se
puede apreciar la diferencia con mayor nitidez.

Para mayor entendimiento del proceso seguido por la codi-
ficacién de la aplicacion se ha afiadido la Figura 6 con un dia-
grama donde se ilustra paso a paso el algoritmo anteriormente
descrito y utilizado por la implementacion. Se inicia el proceso
comprobando si dos spots pertenecen a un mismo gen y se
finaliza al acabarse los spots en la imagen. Una vez finalizado
se procede a guardar en el disco la imagen codificada junto a
su archivo de signos, dando por supuesto que el archivo GPR
ya esta guardado ya que se ha sacado de este la informacién
para la codificacioén..

Este proceso de codificaciéon se puede revertir completa-
mente obteniendo la imagen original sin ningun tipos de per-
dida de informacién. Lo que hace la decodificacién es invertir
los pasos realizados durante la codificacion para recuperar la
imagen original a partir de los datos guardados. A partir de
la imagen codificada, se carga en memoria una matriz con los
valores de los pixeles de la misma. Y se recorre, inversamente
que en la codificacién, bloque a bloque buscando, gracias al
archivo GPR, cada rectingulo y verificando que su pareja
sea de la misma ID. Cada vez que coinciden una pareja de
spots, el segundo spot serd un spot anteriormente codificado,
por lo tanto se transforma el valor absoluto almacenado al
valor original segiin el signo guardado en el archivo externo
de signos. Es por esto que se tienen en cuenta los 3 archivos
(imagen, GPR y signos) a la hora de calcular el peso total
necesario para la recuperacién de la imagen original.

Se han tenido en cuenta otras formas de codificacién pero
que finalmente fueron descartadas. Por ejemplo, utilizando
otras técnicas se podria realizar un emparejamiento para que la
similitud de los spots en una pareja sea maxima y asi mejorar
la prediccién o incluso se podrian realizar diferentes formas
de agrupacién, cambiando la cantidad de spot agrupados.

C. Compresion

Los compresores utilizados son: Kakadu 7.4 [1], una imple-
mentacion completa de JPEG2000 estandar fuertemente opti-
mizada; LOCO-I [9], un software que implementa el estandar
JPEG-LS y Neves [13], un método de compresion sin perdida
basado en una codificacion aritmética a partir de los planos de



TRABAJO DE FIN DE GRADO 2014 - COMPRESION DE IMAGENES DE DNA MICROARRAY BASADA EN AUTOSIMILARIDAD 6

bits, el cual ha demostrado ser actualmente el mejor compresor
sin pérdida para las imdgenes DNA microarray. En el caso de
JPEG2000 se han probado dos configuraciones de parametros
diferentes. La primera es una configuracién estindar de la
aplicacién Kakadu con 5 niveles de decomposicién wavelet
y la segunda corresponde al método HST/JPEG2000 [7] con
0 niveles de decomposicién wavelet. Se han elegido los cédec
estandar de compresiéon JPEG2000 y JPEG-LS debido a que
son diferentes algoritmos de compresion sin perdida y tienen
gran reconocimiento internacional, por lo tanto los resultados
obtenidos en este articulo son facilmente comparables con
otros resultados en la investigacién de la compresiéon de ima-
gen. Por otro lado, se ha decidido utilizar la implementacion
Neves por el hecho de ser un algoritmo de compresion
sin perdida de informacién especificamente disefiado para
la compresiéon de imdgenes DNA microarray y por ser el
algoritmo que obtiene mejores resultados de compresién con
las imdgenes originales del corpus utilizado en este proyecto.

A su vez, para el ahorro de memoria y por lo tanto
una mayor tasa de compresién total, también se comprimen
los archivos externos de signos y los archivos GPR con un
algoritmo genérico de compresién de datos LZMA [11]. Se
ha decidido realizar la compresion de estos dos archivos con
el algoritmo estandar LZMA, ya que se adapta con buenos
resultados a muchos formatos de archivos y este proyecto esta
mds enfocado a la compresion de imédgenes y no tanto los
archivos externos. El resultado de esta compresion son dos de
archivos en formato Zipx por cada imdgen. A continuacién
en los resultados experimentales se tendrd en cuenta estos
archivos externos como parte del total de bytes necesarios
para la total compresiéon y descompresion sin perdida de
informaciéon de una imagen DNA microarray. A la hora de
descomprimir la aplicacién realiza una llamada al descompre-
sor correspondiente del Kakadu, LOCO-I o Neves y guarda la
imagen atn codificada en el disco. El siguiente paso es realizar
la decodificacién que devolvera la imagen original sin perdida
de informacion.

IV. RESULTADOS EXPERIMENTALES

Una vez finalizada la aplicacién se ha procedido a realizar
diferentes pruebas de compresion, para comprobar cudl era
el resultado obtenido a partir de la codificacién basada en la
autosimilaridad descrita en este articulo. Ademas, era necesario
saber si el principal objetivo de este proyecto de desarrollar
una implementacién de compresién sin perdida que superarse
las tasas de compresion actuales, se habia cumplido.

Las pruebas realizadas han consistido, primero, en com-
primir todas las imdgenes DNA microarray originales del
corpus IBB con una serie de algoritmos y en segundo lugar,
comprimirlas una vez codificadas con la técnica propuesta
en este articulo. La compresiéon ha sido realizada a partir
de dos estdndares de compresidon, JPEG-LS y JPEG2000 y
a partir del algoritmo de compresion Neves. Una vez acabadas
las pruebas, se ha presentado en una tabla una comparacién
de de los bits por pixel (bpp) resultantes en cada caso. El
célculo de este valor se realiza dividiendo la cantidad de bits
que representa la imagen entre la cantidad de pixeles que

tiene la imagen. Por lo tanto, cuanto mds bajo el valor bpp
mejor es el resultado en cuanto a compresién. En el caso
de las imdgenes codificadas se han realizado dos columnas
en la tabla. La primera contiene los bpp que representa la
imagen codificada por separado y la segunda los bpp teniendo
en cuenta todos los bits necesarios para recuperar el 100
por ciento de la imagen original, por lo tanto teniendo en
cuenta los archivos adicionales almacenados (archivo GPR y
archivo de signos). Se ha dispuesto de esta forma debido a
que este proyecto se ha centrado en mejorar la compresion de
imagenes concretamente y no toda la informacién almacenada
en estos archivos externos es necesaria para la decodificacion.
Estos archivos fueron comprimidos por un algoritmo estdndar
(LZMA), pero esta compresioén no estd optimizada.

A su vez se ha realizado una tabla con un estudio del
porcentaje que representa cada uno de los tres archivos dentro
del total de bits por pixel de las imdgenes codificadas y
comprimidas. Para poder comparar el valor que representan
cada uno de los tres archivos necesarios para la decodificacion.

En la Tabla II se presentan los resultados de bpp obtenidos
a partir de la compresiéon de las imdgenes originales, las
imagenes codificadas y las imdgenes codificadas con sus
archivos externos. Para poder realizar una comparacién se ha
decidido generar los resultados obtenidos por los algoritmos
antes de realizar la codificacion descrita, obteniendo una media
de 9,84 bpp con el algoritmo JPEG-LS, 9,07 bpp con el algo-
ritmo JPEG2000, 10,44 bpp con el algoritmo HST/JPEG2000
y 7,86 bpp con el algoritmo Neves en las imédgenes originales.

Analizando la tabla, se puede ver que los resultados son
positivos para un total de 17 imdgenes de las 44 iniciales
sin tener en cuenta los archivos externos y un total, segin
el algoritmo, de entre 8§ y 10 imdagenes teniendo en cuenta
los archivos externos. Este es el caso de los algoritmos de
compresién JPEG-LS, JPEG2000 y HST/JPEG2000 pero no
para el algoritmo Neves, donde no se ha podido mejorar los
resultados en ninguna de las imdgenes. De las 17 imégenes
que se logra mejorar los resultados hay un maximo de 2,88
bpp de mejoria en la imagen 25.

Por otra parte, la media total de bpp en caso de JPEG-LS
es de 10,03 sin tener en cuenta los archivos externos y 10,85
teniéndolos en cuenta. En el caso de JPEG2000 la media total
de bpp es de 9,49 sin tener en cuenta los archivos externos
y un 10,29 teniéndolos en cuenta. Por dltimo en el caso de
HST/JPEG2000 la media total de bpp es de 10,45 sin tener
en cuenta y 11,26 teniendo en cuenta los archivos externos.
Globalmente no se mejoran los resultados a partir del algoritmo
basado en la autosimilaridad, de hecho empeora los resultados
en algunos de los casos en mds de 3 bpp totales. En el caso
de Neves, los resultados obteniendo incrementan entre 0,03
y 0,36 bpp de las imdgenes codificadas comprimidas por los
codecs de compresion, obteniendo una media de 8,06 sin tener
en cuenta los archivos externos y 8,87 teniéndolos en cuenta.

Analizando estos resultados se puede decir que siendo Neves
un algoritmo especificamente disefiado para la compresién de
este tipo de imagenes, es mds complicado que una modifi-
cacién de las imdgenes DNA microarray pueda mejorar los
resultados. En el caso de los otros tres métodos, teniendo en
cuenta que estan disefiados para cualquier tipo de imagen, la
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Tabla II: Resultados en bpp de la compresién de las imagenes antes (a) y después (b) de la codificacién y bpp de las imdgenes
codificadas teniendo en cuenta los archivos externos (c). Se plantean tres columnas para cada uno de los cddecs utilizados,

JPEG-LS, JPEG2000, HST/JPEG2000 y Neves.

JPEG-LS JPEG2000 HST/JPEG2000 Neves

Imagen  (a) (b (©) (a) (b) © () (W) (©) (a) (b) ©

1 9,72 9,97 10,77 8,44 9,13 9,93 10,94 10,97 11,77 6,82 7,13 7,94
2 10,88 10,76 11,57 10,35 10,05 10,86 11,12 11,00 11,80 9,48 9,55 10,36
3 9,95 10,45 11,23 8,72 9,86 10,63 10,57 10,69 11,47 1736 7,63 8,40
4 9,90 10,74 11,53 8,68 10,28 11,06 10,56 10,89 11,67 7,30 7,58 8,36
5 9,80 10,59 11,38 8,53 10,07 10,85 10,51 10,75 11,53 7,12 7,40 8,18
6 9,91 10,32 11,11 8,69 9,73 10,51 10,56 10,72 11,50 7,31 7,56 8,35
7 11,40 9,17 10,00 11,14 8,66 9,49 11,64 10,72 11,54 10,40 1042 11,25
8 9,78 8,45 9,27 8,96 8,29 9,11 10,52 10,52 11,34 751 7,71 8,53
9 11,05 10,07 10,87 10,53 9,72 10,51 11,32 10,32 11,11 9,63 9,71 10,51
10 10,61 9,75 10,53 9,76 9,29 10,07 11,00 10,04 10,82 8,62 8,79 9,58
11 10,26 9,83 10,69 9,55 9,39 10,24 10,66 10,10 10,95 8,51 8,68 9,53
12 10,57 11,05 11,88 10,19 10,43 11,25 10,90 11,12 11,94 9,25 9,33 10,15
13 10,10 9,06 9,88 9,34 8,66 9,48 10,68 9,70 10,52 8,95 9,05 9,87
14 10,43 11,08 1191 992 10,63 11,45 10,75 11,24 12,06 8,04 8,26 9,07
15 8,86 9,96 10,75 7,74 9,59 10,38 10,67 10,37 11,15 6,04 6,40 7,19
16 8,08 10,95 11,72 7,21 10,48 11,25 10,47 11,14 11,92 546 5,81 6,59
17 9,85 10,47 11,33 9,53 10,04 10,89 10,28 10,73 11,57 8,53 8,66 9,51
18 9,58 10,95 11,77 9,04 10,48 11,30 10,04 11,13 11,95 7,96 8,07 8,88
19 8,86 11,11 11,94 8,00 10,61 11,43 9,65 11,31 12,13 8,14 8,24 9,06
20 9,67 10,11 10,93 9,20 9,39 10,21 10,11 10,36 11,17 6,82 7,07 7,89
21 10,83 10,40 11,29 10,51 9,79 10,66 11,21 10,56 11,44 943 9,54 10,42
22 9,72 9,40 10,28 9,25 8,85 9,72 10,31 9,68 10,55 7,98 8,18 9,05
23 10,75 10,13 10,98 10,35 9,27 10,11 11,13 10,59 11,43 9,27 9,38 10,22
24 10,26 9,48 10,33 9,87 8,94 9,78 10,71 9,80 10,64 8,71 8,83 9,66
25 10,71 7,83 8,75 10,31 7,68 8,59 11,09 9,42 10,32 9,25 9,39 10,29
26 10,85 9,30 10,21 10,45 8,71 9,61 11,27 9,97 10,87 9,28 9,42 10,31
27 10,84 9,34 10,13 10,55 8,79 9,58 11,19 9,56 10,35 791 8,11 8,90
28 10,93 9,58 10,38 10,71 9,09 9,88 11,29 9,78 10,57 8,66 8,77 9,56
29 9,96 10,13 10,90 9,03 9,43 10,20 10,35 10,41 11,18 7,45 7,63 8,40
30 10,25 10,43 11,21 9,58 9,82 10,59 10,56 10,62 11,39 7,49 7,66 8,43
31 9,27 9,76 10,52 8,48 9,30 10,06 9,67 9,97 10,72 4,89 5,22 5,97
32 9,34 9,65 10,41 8,57 9,14 9,90 9,79 9,92 10,68 6,50 6,82 7,58
33 7,54 9,96 10,69 6,39 9,25 9,99 9,36 10,19 10,92 7,51 7,67 8,40
34 9,11 10,08 10,81 7,89 9,23 9,96 9,95 10,58 11,31 7,96 8,09 8,82
35 9,23 10,23 11,03 8,45 9,62 10,42 9,55 10,38 11,18 7,86 8,06 8,86
36 9,45 9,28 10,08 8,86 8,74 9,53 9,78 9,51 10,31 8,58 8,71 9,51
37 9,97 9,17 9,96 9,04 8,61 9,40 10,40 9,48 10,27 8,19 8,30 9,08
38 10,27 11,05 11,84 9,58 10,62 11,40 10,61 11,19 11,98 7,80 7,95 8,73
39 9,61 11,14 11,90 9,13 10,74 11,50 9,97 11,29 12,05 7,71 7,92 8,67
40 9,50 9,98 10,74 8,85 9,12 9,88 9,92 10,53 11,29 843 8,57 9,33
41 9,82 10,09 10,84 8,83 9,22 9,97 10,18 10,58 11,32 735 7,53 8,28
42 10,09 11,58 12,33 9,37 11,15 11,89 10,38 11,63 12,38 7,02 7,24 7,98
43 9,17 9,99 10,84 8,34 9,38 10,22 9,51 10,53 11,38 9,57 9,65 10,49
44 9,06 11,22 12,07 8,11 10,64 11,48 947 11,32 12,16 9,69 9,74 10,59
Media 9,84 10,03 10,85 9,07 9,49 10,29 10,44 10,45 11,26 7,86 8,06 8,87

modificacién de algunas de las imagenes DNA microarray ha
concluido con una mejora de los bpp debido a que en algunos
casos la similitud de los spots de las imdgenes era mayor que
en otros, resultando en un flujo de bits mas compacto para los
diferentes compresores.

En la Tabla III se puede observar los diferentes porcentajes
que ocupan cada uno de los tres archivos en el total de
bytes ocupados en memoria para la recuperacién de la imagen
original, a partir de la imagen codificada y los archivos exter-
nos necesarios. Se puede apreciar, comparando los resultados
obtenidos por los 4 métodos de compresion utilizados, que
el porcentaje del espacio ocupado por una imagen tiene un
maximo de 93.97, valor alcanzado por el compresor que utiliza
el algoritmo HST/JPEG2000. En este caso el archivo de signos
representa un 1.06 por ciento y el archivo GPR representa un

4.97 por ciento. A su vez la media del espacio ocupado por
la imagen, en este método de compresion, es también el mas
elevado con un 92.96 por ciento. Esto significa que algoritmo
HST/JPEG2000 es el que peor se adapta a las imdgenes DNA
microarray codificadas, ya que estas representan un mayor
volumen proporcional respecto al resto de archivos. En cuanto
al minimo porcentaje de peso que significa una imagen DNA
microarray codificada y comprimida es de 87.38, este valor es
alcanzado por el compresor Neves. En este caso el porcentaje
que representa el archivo GPR es de 10.61 y el archivo de
signos es de 2.02 por ciento. Este método de compresion tiene
la media mas baja de lo que representa la imagen codificada
con un 91.12 por ciento. Esto significa que este compresor
es, como se esperaba, el que alcanza una mayor tasa de
compresion con las imigenes DNA microarray. Analizando
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Tabla III: Porcentajes correspondientes a al peso total generado al comprimir las imagenes DNA microarray codificadas por los
codecs JPEG-LS, JPEG2000, HST/JPEG2000 y Neves. Los porcentajes corresponden a la imagen (a), el archivo de signos (b)

y el archivo GPR (c).

JPEG-LS JPEG2000
Imagen Signos GPR Imagen  Signos

HST/JPEG2000 Neves
GPR imagen  Signos GPR Imagen  Signos

Q
~
=

1 92,52 1,20 6,28 91,91 1,27
2 92,97 1,18 5,85 92,56 1,21
3 93,03 1,19 5,78 92,68 1,21
4 93,21 1,16 5,63 92,97 1,16
5 93,10 1,17 5,73 92,81 1,19
6 92,93 1,20 5,86 92,58 1,23
7 91,70 1,37 6,93 91,31 1,39
8 91,08 1,45 7,47 91,00 1,39
9 92,65 1,25 6,10 92,45 1,24
10 92,51 1,28 6,21 92,20 1,31
11 91,99 1,27 6,75 91,73 1,23
12 93,06 1,15 5,79 92,72 1,17
13 91,64 1,38 6,98 91,33 1,39
14 93,03 1,13 5,84 92,8 1,07
15 92,67 1,16 6,17 92,43 1,18
16 93,39 1,03 5,58 93,13 1,06
17 92,44 1,20 6,36 92,26 1,12
18 93,01 1,16 5,84 92,77 1,15
19 93,08 1,14 5,78 92,82 1,14
20 92,42 1,21 6,36 91,98 1,20
21 92,15 1,20 6,65 91,80 1,16
22 91,39 1,31 7,30 91,05 1,23
23 92,26 1,24 6,50 91,68 1,26
24 91,77 1,32 6,91 91,44 1,26
25 89,55 1,55 8,90 89,48 1,45
26 91,05 1,33 7,62 90,66 1,24
27 92,17 1,34 6,49 91,76 1,37
28 92,35 1,31 6,34 92,01 1,34
29 92,89 1,24 5,87 92,44 1,29
30 93,08 1,21 5,71 92,73 1,23
31 92,81 1,16 6,03 92,50 1,20
32 92,66 1,26 6,09 92,31 1,29
33 93,14 1,27 5,59 92,68 1,34
34 93,22 1,26 5,52 92,67 1,33
35 92,75 1,22 6,03 92,37 1,26
36 92,06 1,35 6,59 91,65 1,38
37 92,06 1,37 6,57 91,63 1,41
38 93,33 1,14 5,53 93,10 1,16
39 93,62 1,13 5,25 93,42 1,15
40 92,92 1,27 5,82 92,33 1,34
41 93,08 1,25 5,67 92,50 1,33
4 93,92 1,09 4,99 93,72 1,11
43 92,12 1,26 6,62 91,72 1,27
44 92,93 1,13 5,94 92,64 1,11
Media total 92,71 1,23 6,06 92,40 1,24

6,81 93,18 1,07 5,75 89,8 1,59
6,23 93,15 1,11 573 92,20 1,27
6,11 93,21 1,12 5,66 90,74 1,53
5,87 93,33 1,10 5,57 90,70 1,53
6,00 93,23 1,12 5,65 90,46 1,58
6,20 93,21 1,12 5,66 90,65 1,54
7,31 92,86 1,14 6,00 92,67 1,17
7,61 92,77 1,12 6,11 90,39 1,49
6,31 92,85 1,18 5,97 92,44 1,24
6,40 92,74 1,22 6,04 91,79 1,38
7,04 92,26 1,15 6,58 91,11 1,33
6,11 93,14 1,11 576 91,93 1,30
7,27 92,19 1,26 91,68 1,34
6,08 93,22 1,01 90,99 1,35
6,39 92,96 1,10 89,07 1,70
5,81 93,51 1,00 88,26 1,81
6,62 92,72 1,05 91,14 1,28
6,08 93,16 1,09
6,04 93,24 1,07
6,81 92,67 1,10
7,04 92,36 1,08
7,72 91,75 1,13
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estos resultados se puede observar que ,a diferencia de los
archivos de signos almacenados que ocupan entre un 1.06 y
un 2.02 por ciento del total, los valores de los archivos GPR
son bastante significativos ya que oscilan entre 4.97 y 10.61.
Esto se debe a que este proyecto se ha centrado en buscar una
mejorfa en la compresién concreta de las imdgenes y estos
archivos externos no se han llegado a optimizar. Teniendo en
cuenta que hay informacién no utilizada que se esta comprim-
iendo en estos dos archivos externos, la optimizacién de la
compresioén de estos significaria una diferencia importante en
la tasa de compresién. Aunque para mejorar los resultados de
los codificadores originales, haria falta mejorar la codificacion
y la compresién de las imagenes codificadas.

V. CONCLUSIONES

En una industria en pleno crecimiento como es la biomedic-
ina, y especialmente la relacionada con la investigacién del
genoma humano es necesario aportar las herramientas nece-
sarias para que los diferentes profesionales del sector puedan
tanto almacenar como compartir sus conocimientos. El andlisis
de las imdgenes DNA microarray estd ain en desarrollo y la
repeticién de algunos de estos experimentos es dificil o im-
posible. Es por esto que es necesario tener una forma eficiente
de almacenar las imagenes resultantes de cada experimento.

En este articulo se presenta un algoritmo de codificaciéon
y compresion sin perdida basado en la autosimilaridad de las
imagenes DNA microarray. Este algoritmo utiliza los archivos
GPR del corpus IBB para facilitar la bisqueda y comparacion
de spots. Este archivo GPR nos da la posicién del centro de
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cada spot y el didmetro de cada spot. Partiendo de que los
spots pertenecen a un mismo gen de dos en dos, la aplicacién
utiliza esta posiciéon y didmetro maximo de todos los spots
de la imagen para realizar una prediccién pixel a pixel del
segundo spot de una pareja a partir del primero.

A partir de las pruebas realizadas se ha demostrado que en
algunos casos es posible mejorar los resultados de compresion
obtenidos por diferentes métodos. Por lo tanto, la hipdtesis
planteada de que la tasa de compresién de las imdgenes DNA
microarray puede ser mejorada codificando estas imdgenes a
partir de una prediccién basada en la autosimilaridad de las
mismas ha quedado demostrada pero no en la totalidad de
los casos. Los resultados experimentales indican que con el
algoritmo aqui explicado se llega a mejorar los resultados
de algunas de las imdgenes en hasta 2,88 bpp sin tener en
cuenta los archivos externos. Con unos archivos externos que
ocupan hasta un 8% del tamafio total para la decodificacién sin
perdida de toda la informacién de la imagen, se puede mejorar
notablemente los resultados optimizando la compresion de
estos.

El sistema utilizado para la codificacion puede ser mejorado.
Como trabajo futuro, ademds de almacenar exclusivamente la
informacién necesaria del archivo GPR para la recuperacion de
la imagen, se podria indagar mds en el sistema de prediccién.
Por ejemplo, se podria realizar un emparejamiento mds elab-
orado para que la similitud de los spots en una pareja sea
maxima.

También se podria agrupar los spots en diferentes cantidades
para optimizar la informacién almacenada en la compresion.
Y por tltimo habria que considerar el impacto que tendria no
utilizar un tamafo méximo de didmetro para todos los spots
de la imagen sino que utilizar un tamafio maximo para cada
pareja de spots. Esto supondria guardar la mitad de los valores
de didmetros, en vez de uno solo médximo, pero podria resultar
en un beneficio general respecto a las comparaciones de spots.

Este proyecto abre la puerta a un posible camino a seguir,
basdndose en la autosimilaridad para obtener mejores resulta-
dos de compresién en las imagenes DNA microarray.
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