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RESUMEN

En la actualidad, la Colonoscopia Virtual (CV) es una importante alternativa no-invasiva para ef estudio del colon.
Es mucha la investigacion que se le ha dedicado a este método, siendo uno de los mayores retos producir resulta-
dos precisos, en poco tiempo. Una de las fases mas importantes de la CV es Ia deteccion de candidatos a polipos,
en la que se buscan automdticamente posibles lesiones en las paredes del colon. Frecuentemente, esta etapa re-
qitiere de computos intensivos por lo que es importante el desarvolio de nuevas técnicas para reducir su tiempo de
ejecucion. Fste trabajo presenta una técnica de deteccion automdtica de candidatos a polipos basada en el andlisis
de curvatura que reduce el tiempo de respuesta utilizando programacion paralela en CUDA. Adicionalmente, se in-
troduce una nueva tenica para descartar falsos positivos, basdndose en la silueta del candidato en un corte pla-
nar. En los resultados obtenidos se evidencia una notoria reduccion del tiempo de deteccion con respecto a una
implementacion en CPU y una baja tasa de falsos positivos.

ABSTRACT

Nowadays, Virtual Colonoscopy (VC) is an important non-invastve alternative for the study of the colon. Substan-
tial research efforts have been dedicated to this method, and one of the major challenges has always been produc-
ing accurate results in a short period of time. One of the most crucial phases of VC is the detection of polyp candi-
dates, where possible lesions on the colon walls are automatically detected. Frequently, this stage requires inten-
sive computations and therefore it is important to develop new techniques for reducing its execution time. This pa-
per presents a technique for automatic detection of polyp candidates based on curvature analysis that reduces the
execution time using parallel programming in CUDA. Addifionally, we introduce a novel technique for discarding
Jfalse positive detections based on the shape of a candidate in a planar cut. The obtained results show a remarkable

reduction in execution time with respect to a CPU implementation as well as a low rate of false positives.

Palabras claves: Colonoscopia virtual, deteceion de polipos, analisis de curvatura, CUDA.

1. Introduccion

Los polipos colorrectales son un crecimiento anormal en
¢l tejido a partir de la membrana mucosa que recubre la
pared del colon. Si estos polipos no son detectados v ex-
traidos pueden degenerarse hasta convertirse en cancer de
colon, lo cual produce la muerte de cientos personas al afio
en Venezuela [URLO1] v miles de personas alrededor del
mundo. La colonoscopia v sigmoidoscopia son los exame-
nes médicos clasicos que se utilizan para la deteccion de
los polipos, pero resultan dolorosos e incomodos para las
personas, por lo que la colonoscopia virtual constituye una
buena alternativa en la deteccion de polipos en el colon. En
la colonoscopia virtual, se captan imagenes del colon del
paciente mediante una Tomografia Computarizada, v estas
imagenes son luego procesadas y navegadas virtualmente
en un computador en la bisqueda de candidatos a polipos.

En la literatura es posible encontrar numerosos métodos
de deteccion de polipos. Entre estos se encuentran aquellos
que utilizan analisis de cwrvatura [YNO1][RZB09]
[HLS*10], lincas de curvatura [ZBB*06][RZB09], ajuste

de superficies [KHK*05], campos de difusion de calor
[KAO7] v planos de agua [BAHSO0S], etc. Todas estas
técnicas requieren de muchos calculos, lo que redunda en
elevados tiempos de respuesta.

En este trabajo se paraleliza el método de deteccion au-
tomatica de polipos basado en analisis de curvatura pro-
puesto por Yoshida y Nappy [YNO1]. Para la implementa-
cion paralela se explotan las bondades de los procesadores
graficos NVIDIA actuales, los cuales son programados
mediante CUDA [URL02]. Adicionalmente, va que ¢l ana-
lisis de curvatura suele generar falsos positivos, en este
frabajo se propone una cstrategia para realizar el descarte
mediante el estudio de la forma de un corte longitudinal del
candidato a pdlipo. Las pruebas realizadas sobre diversas
tomografias muestran una excelente reduccion del tiempo
de respuesta, asi como una eficaz disminucion de los falsos
positivos.

2. Trabajos Previos

En la actualidad existen numerosos métodos para la de-
teccion de polipos en datos volumétricos. Estos métodos en
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general suelen implementar dos fases. L.a primera es 1a fase
de deteccidon de candidatos a polipos, en donde se detectan
lag estructuras que pueden ser polipos. La segunda fase
consiste en la eliminacién de falsos positivos.

Para detectar los candidatos a polipos, Yoshida y Nappi
[YNO1] proponen en el 2001 un método basado en curvatu-
ras que extrae una region gruesa de la pared del colon a fin
de eliminar la mayor cantidad de falsos positivos. Este
método extrae loz atributos geométricos 3D de los polipos
utilizando un indice de forma y un indice de curvatura,
agrupa los candidatos a polipo vy posteriormente determina
otros atributos que ayudan a reducir los falsos positivos.
En el 2008, Huang et al. [HLS*10], investigaron el plan-
teamiento del Frente de Pareto para evaluar vy mejorar los
algoritmos de regidn creciente basados en curvatura,
comunmente usados parala deteccion de candidatos a poli-
pos.

En el 2005 Kitasaka et al. [KHK*05] proponen detectar
polipos calculando la curvatura en base al ajuste de super-
ficies en lugar de hacer analisis de curvatura basado en la
aproximacién de la primera y segunda derivada. Usando
este método, Kitasaka et al. [KHK™05] reportan menos
falsos positivos que los obtenidos aplicando el método
basado en curvaturas. Ese mismo afio Bitter et al.
[BAHS05] plantean el método del plano de agua. E1 méto-
do se basa en simular que la pared del colon se llena de
agua a partir de un vértice cualquiera, desde el exterior del
colon hacia el interior, hasta detectar el momento a partir
del cual el agua se derrama.

En el 2006 Zhao et al. [ZBB*06] introdujeron una técni-
ca para caracterizar y visualizar las lineas de curvatura en
la superficie del colon con el fin de detectar pdlipos. La
idea basica consiste en mostrar la superficie del colon con
iluminacion y mejorarla desplegando las lineas de curvatu-
ra de estas superficies. La principal virtud de esta técnica es
que permite mejorar las imagenes de la colonoscopia vir-
tual agregando las lineas de curvatura que permiten al ra-
didlogo caracterizar polipos facilmente. Sin embargo, este
método aun no ha sido adaptado para permitir 1a deteccidn
automatica de los mismos.

En 2007 Konukoglu et al. [KA07] proponen el campo de
difusion de calor (HDF - Heat Diffision Fields). E1 proceso
de difusidn tiene un efecto de realce ya que el HDF utiliza
la estructura de colision del calor propagado que llevaala
informacion estructural de toda la superficie de los polipos;
en otras palabras, el HDF hace un resumen de la superficie
del colon en un barrido local. El método se basa en la de-
teccion y caracterizacion de los hundimientos en conjunto
con la distribucidn local de los voxeles en torno a él. Los
resultados de este método sugieren una mejora respecto al
método de Yoshida [YNO1], pero no se pudo hacer una
comparacion directa va que trabajaron con datos distintos.
A pesar de esto, su principal desventaja es el alto costo
computacional requerido.

L os trabajos mencionados anteriormente demuestran que
es posible detectar pdlipos tanto como protuberancias en
una representacion explicita (superficie de malla) o como
en una representacion implicita (niveles de grig) de la pared
del colon. Van Ravesteijn et al. [RZB09] presentan en el
2009 un patron para el reconocimiento de polipos, que
combina log dos enfoques v revela que en cierta manera

son complementarios. Cada enfoque caracteriza diferentes
aspectos de los candidatos, los cuales son detectados por
medio de 1a deformacion de una representacidn explicita de
la superficie del colon o mediante la modificacion de los
datos de intensidad que contiene una representacion impli-
cita.

Qui et al. [QFY*08] implementan un algoritmo de disec-
cién y aplanamiento del colon (virtual colon flattening)
utilizando CUDA. En nuestro caso, se utiliza CUDA para
acelerar el calculo de las derivadas de primer y segundo
orden, las cuales son necesarias para calcular las curvaturas
en cada voxel de las paredes del colon.

3. Método

En este trabajo nos basamos en el trabajo de [YNO1] para
determinar los candidatos a polipos. Inicialmente, se seg-
menta el colon del paciente. Con el colon segmentado, se
obtienen los voxeles que se encuentran sobre la superficie
de la pared del colon. Estos voxeles son clasificados segiin
su curvatura, y agrupados para generar la lista imicial de
candidatos a pdlipos. Esta lista es refinada, elimindndose
los posibles falsos positivos mediante el estudio de la for-
ma del candidato a polipo en un corte longitudinal.

A continuacién se describe en detalle cada una de las
etapas del método.

51=0 «—> copa “

§1=0.25 « > sureo \
SI=0.5 « > silla ' )

de montar §
S5I=0.75 « > canto "/
SI=1 < > casquillo

Figura 1: Relacion de superficies cldsicas con los valo-
res del ST

3.1 Segmentacion del volumen

Para segmentar el volumen, se utilizé un algoritmo basi-
co de tegion creciente basandose en la intensidad de los
véxeles de aire dentro de la cavidad del colon y los voxeles
de la pared de colon, este proceso se describe en detalle en
[COTO09]. Una vez marcados los voxeles de aire, se dilata
el subvolumen correspondiente en 2 véxeles, para entonces
obtener los voxeles de las paredes del colon que se utilizan
en las etapas siguientes.

3.2 Clasificacion de los voxeles

Los voxeles de las paredes del colon son clasificados
seglin el indice de curvatura o Shape Index (ST) acorde al
trabajo propuesto por Yoshida y Nappi [YNO1]. En su tra-
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bajo, ellos determinaron que los véxeles con un 57 cercano
a 1 podian formar parte de un polipo debido a la similitud
de la forma de un casquillo con la forma terminal de un
polipo (ver Figura 1).

Para el célculo del ST se utiliza la siguiente formula:

S](p):l—larcmn Kl(p)+x2(p)
2 & x(p)-x,(p)

donde x{p)y xAp)son las curvaturas principales en el
punto p.

Tas curvaturas principales son las curvaturas de m#éximo
valor ¥y de minimo valor, y para calcularlas utilizamos la
formula propuesta por Monga v Benayoun [MB92]:

- hTHh + uTHu + /(RTHR — uT Hu)? + 4(hT Hu)}?

A 2
donde
o, ) fie S ofad
h= = - = L0, H= fyx fw .fyz »
i+ Fi+rd e B odn

W= ( I 5 Ji il

hagd [rhegtast (e rhetest [rhertest

2
con [, = % Y fap = % y f representa la funcién de la
imagen de entrada.

Para obtener el calculo aproximado de las derivadas
parciales de primer v segundo orden en un punto, se debe
realizar la convolucidn en el punto con un kernel de convo-
lucién adecuado. Para este trabajo se utilizé el método
propuesto por Méller et al. [MMEK*98] para el disefio de
filtros. A partir del desarrollo de Taylor de la suma de con-
voluciones y a partir de las restricciones dadas por el grado
de la derivada, el grado del error y la continuidad deseada,
se obtiene un sistema de ecuaciones. Al resolver este sis-
tema de ecuaciones ge obtiene la férmula del filiro w(z)
definido en trozos wy (7). Por ejemplo, el filtro de interpola-
cidn (derivada 0) con un error de grado 3 y continuidad ¢,
e definido en 4 trozos de la siguiente manera:

3

w_y(t) = —7° +ET4 57

2

15 9 : 1.
w_y (t) = 37° —?T‘* +ET3 + ETZ +ET

15 9
wy(T) = 375 + ?‘1’4 . 573 —1241

3 1 1
TRV T, S T
wy(t) =7 57 +2"r +2"r 57

Para construir el filtro w{t} a partir de sus trozos wy, (T},
hay que considerar que el soporte de cada trozo wy, (7} es
[0,1], pero representa el dominio [-%,-#+1] en w{z} acorde
a (ver Figura2):

wi(tl=w(z+k)

woo(D) | wa(®) | we(@ | wi(D)

2 1 0 1 2
Figura 2: Filtro w dgfinido por 4 trazos.
Para este trabajo se obtuvieron los filtros de interpola-

cién (derivada 0), derivada 1 v derivada 2, cadauno con un
grado de error 3 y continuidad €.

A partir de los filtros obtenidos ze forman los kernels
unidimensionales. Para esto se toman muestras igualmente
espaciadas en el dominio del filtro. Las muestras en los
bordes del filtro no son tomadas, ya que su valor siempre
ez 0. Por lo tanto, si se desea obtener un niimero # de mues-
tras, se debe dividir el dominio del filtro en n + 1 intervalos
de igual tamafio v las muestras se tomardan en log puntos
que se encuentran entre 2 intervalos. Cabe destacar que #
debe ser impar.

Cada uno de los kemels de convolucién tridimensionales
W ge obtienen a partir de la siguiente formula:

Wi, k] = we[i] - wy[f] - walk]
donde w, , wy, ¥ w; son los kemels unidimensionales de las

derivadas que se desean obtener en la direccion de x, y ¥ z
respectivamente. Por ejemplo, para construir el kernel que
aZ

a_;:,
para el kernel unidimensional de derivada 2, mientras que
wy, ¥ wy tendran log valores obtenidos para el kernel unidi-
mensional de interpolacidon {(derivada 0). Para aproximar
todas las derivadas parciales requeridas, se construyen 9
kernels de convolucién: 3 para lag derivadas parciales de

: B Br_ @ :
primer orden é, ﬁy a_i’ v otras 6 para las derivadas par-
a%F 3%F 3F°T  #°F a2F a2F

ciales de segundo orden: —, —, =—, —— —= ;
8 Fac?” By’ 3227 Bedy’ Budz ¥ dydz

aproxime el valor de w, tendra los valores obtenidos

Una vez obtenidos los kemels de convolucidn, se obtie-
nen los valores aproximados de las derivadas parciales de
primer ¥ segundo orden en los puntos que se encuentran
sobre la superficie de la pared del colon. Sea € una arreglo
que almacena dicho conjunto de puntos, asumiendo que la
posicion central de un filtro W es el punto (0,0,0), el valor
de la convolucién en un punto p € € viene dado por la
térmula:

Fpl= Y flo+q)-Wid]
qELWY
donde fF™I[p] es el valor de la derivada parcial en p
aproximado por el kemel de convolucién W. Para los valo-
res de p + g que estdn fuera del volumen se congidera que
los valores en los bordes se repiten indefinidamente hacia
afuera del volumen, para evitar que cortes abruptos en el
borde produzcan detecciones erréneas.

Calcular la convolucién para todos log puntos p € € es
un proceso que requiere mucho céalculo. Por esta razdn, esta
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parte del método es implementada utilizando programacion
paralela en CUDA, mediante la cual se pueden ejecutar
multiples hilos de ejecucién en multiples nicleos de proce-
samiento CUDA. La idea general es tener miltiples hilos
que gjecuten las mismas instrucciones para diferentes datos
(ver Figura 3). Si el tiempo de ejecucion de los hilos fuese
irrestricto, cada hilo podria calcular las distintas convolu-
ciones de un determinado p € €. Sin embargo, existen res-
tricciones para el tiempo de ejecucion de los hilos. Por
consiguiente, el calculo asignado a cada hilo es simplemen-
te un término de la sumatoria de una convolucion para un
p € C. En cada activacion de un hilo, se calcula un término,
y actualiza la suma parcial de la sumatoria con el término
calculado. Para evitar posibles problemas de consistencia,
se debe realizar una sincronizacién de hilos antes de calcu-
lar cada término de la sumatoria. Este proceso se repite
hasta que todos los términos de la convelucién hayan sido
calculados.

| kernel

Figura 3: Cada kilo CUDA tiene un punto p € € y cal-
cula un término de una convolucién para dicho punto.
Cuando todos los hilos que calculan un término de Ia con-
volucion finalizan su ejecucion, se inicia la ejecucion de
los kilos que calculardn el siguiente término.

Para reducir la cantidad de sincronizaciones, cada hilo
calcula un término de cada una de las 9 convoluciones que
deben hacerse en cada punto. Asi, cada activacion de un
hilo realiza 9 calculos de la forma:

sumatoria = sumatoria + f(p + g - W(g)
3.3 Seleccion y agrupacion de los candidatos

Por lo general, la parte superior de un polipo se asemeja
a una cupula o casquillo. Por lo tanto se desea seleccionar
los puntos cuyo entomo se asemeje a esta forma. Como se
puede apreciar en la Figura 1, si el valor del S7 se acerca a
1 la superficie alrededor del punto presenta una forma simi-
lar a la deseada. Empiricamente seleccionamos que un
punto puede pertenecer a un polipo si ST > 0.85. Los puntos
que satisfacen esta condicion se almacenan en un arreglo
que llamaremos S.

Es de suponer que sobre la parte superior de un pélipo
existiran varios puntos seleccionados. Ademas, es muy
probable que si varios de los puntos seleccionados se en-
cuentran cercanos entre si, todos estén sobre la parte supe-
rior del mismo pdélipo. Por lo tanto, después de seleccionar
los puntos se procede a formar grupos de puntos seleccio-
nados que se encuentren cercanos entre si. Para realizar
esta tarea en forma eficiente en tiempo de respuesta, se
cred un arreglo booleano tridimensional B con las mismas
dimensiones que el volumen original y se marcan en dicho
arreglo las posiciones de los puntos seleccionados.

El algoritmo para formar los grupos a partir de los pun-
tos seleccionados es el siguiente:

1. Se creaun grupo G vacio y una cola auxiliar 4
vacia.

2. Se mueve un punto cualquiera de la lista S
hacia la cola 4, ¥ se desmarca como seleccio-
nado en B.

3. Se extrae un punto (que llamaremos p) de la
cola4 y se agrega al grupo G.

4. Serevisa en una region cibica alrededor del p
en busca de otros puntos seleccionados cerca-
nos (marcados en B).

5. Si existen otros puntos seleccionados en la re-
gion clbica, estos se agregan a 4, se borran de
S, y se desmarcan en B.

Si quedan puntos en 4, se vuelve al paso 3

7. Si no quedan puntos en A4, el grupo G constitu-
yve un candidato a pélipo, y se guarda en un
arreglo de grupos.

8. 8i quedan puntos en S, se vuelve al paso 1.

Cada uno de los grupos formados de esta manera sera
considerado como un candidato a polipo.

3.4 Extraccion del corte planar

Luego de haber formado los grupos que seran considera-
dos como candidatos a pélipo, se desea obtener una imagen
de un corte plano de cada candidato.

Para cada candidato tenemos un grupo de puntos selec-
cionados, los cuales suponemos que se encuentran en la
parte superior de un polipo. Si esto es asi, al obtener el
centro volumetrico 7, de los puntos seleccionados pertene-
cientes al candidato, dicho punto central deberia encontrar-
se en la parte interna del pdlipo. Por otra parte, si obtene-
mos un vector N normalizado, que es el promedio de las
normales en los puntos seleccionados pertenecientes al
candidato, y colocamos su origen en el centro del candida-
to, podriamos suponer que dicho vector apunta hacia la
parte superior del polipo. Con la normal N y el punto P,
podemos construir la ecuacion del plano (P-PoyN=0, que
nos permitira capturar un corte planar del candidato a poli-
po (ver Figura 4), para posteriormente estudiar su forma.

Promedio de
las normales

Polipo

Figura 4: Corte planar del candidato a pdlipo.
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3.5 Analisis selectivo

Luego de haber obtenido el corte planar se realiza el ana-
lisis del mismo para seleccionar fuertes candidatos a polipo
v descartar posibles falsos positivos.

Se espera que la figura central de un candidato a pélipo
gea una figura aislada, es decir, una figura de intensidades
claras rodeada completamente por una region de intensida-
des oscuras. Si la regidn central no estd completamente
rodeada de una regidn de intensidades oscuras, la regidn
central de intensidades claras toca el borde de 1a imagen y
dificilmente sea un polipo. En este caso el candidato es
descartado (ver Figura 5). Para detectar las figuras aisladas,
se utiliza un algoritmo sencillo de region creciente a partir
del centro de 1a imagen con un umbral determinado.

(a) (b) (c)

Figura 5: (a) Es fuerte candidato a polipo. (b) y (c) Se
descartan como candidatos porque la region clara toca el
borde de la imagen.

Aunque se haya encontrado una figura aislada en el cen-
tro del corte, =i esta figura es muy alargada, es poco proba-
ble que sea un buen candidato. Para descartar dichos candi-
datos se establece la signiente relacion entre el perimetro p
y el area A:

2

Rioor=i
(pa) A

Esta relacion es un buen indicador de cuan alargada es la

figura. Por ejempl freulo R, == &
gura. Por ejemplo, para un circulo Ry == o=
47 ~ 12,56, para un cuadrado Ry, = == (t? =16 y para

un rectangulo con lado mayor L=9 y lado menor /=],
p?  (2L+420F 400 .

Rpagy=—=——=—=40. Entonces, mientras mayor
A L-L 140

sea Ry, mas alargada es la figura.

Para conocer el perimetro v el area de la figura encontra-
da en el corte planar, simplemente se cuentan el numero de
pixeles en la figura (para el area) v el niimero de pixeles en
el borde de 1a figura (para el perimetro). Luego, se descar-
tan los candidatos en los cuales R, sea mayor a un de-
terminado umbral. Los candidatos que no fueron descarta-
dos por este criterio son considerados fuertes candidatos a
polipo.

4. Pruebasy Resultados

Se realizaron pruebas de la aplicacion con 6 volimenes
distintos, ver Tabla 1. En principio, se realizaron pruebas
con diferentes tamafios # para el kernel unidimensional (ver
la Seccion 3.2) para determinar cual de los tamafios es el
mas apropiado. Los tamarios de kernel utilizados oscilaron
entre 11 y 29 muestras. Al realizar las pruebas se pudo
notar que el tamafio de kernel utilizado afectaba directa-
mente al tamafio de las protuberancias detectadas. Para
detectar tanto las protuberancias pequefias como las gran-

des se decidié combinar los resultados obtenidos con ker-
nels de dos tamafios diferentes. Los tamafios seleccionados
fueron 13y 21.

#Volumen Dimensiones Tamaiio
XxYxZ) (MB)
1 512x512x442 221
2 512x512x544 272
3 512x512x548 274
4 512x512x469 234
5 512x512x463 231
6 512x512x426 213

Tabla 1: Caracteristicas de los volumenes de prueba

Para el algoritmo de region creciente utilizado en el ana-
lisis selectivo (ver Seccion 3.5) el umbral utilizado fue 475
para cinco de los volumenes, del #2 al #6. Su utilizé 930
para el volumen #1 porque tiene un rango dindmico mas
amplio vy con mayores intensidades que el resto de los
volimenes. También se descartaron los candidatos con un
Ry, 4 Mmayor a 30 para todos 1os volimenes.

S6lo se contd con el diagnostico médico para dos de los
volumenes, el volumen #5 y el volumen #6. Estos volime-
nes pertenecen a un mismo paciente, uno fue tomado en
posicion tendida y otro en posicion supina. Ambos fiueron
obtenidos gratuitamente, junto con sus informes médicos,
de [URLO03]. Para dichos volumenes, los polipos diagnosti-
cados fieron detectados en su totalidad por el método pro-
puesto. La Figura 6 muestra capturas de pantalla de los
polipos detectados. Aunque también se obtuvieron algunos
falsos positivos, ver Figura 7.

Figura 6: Polipos exitosamente detectados en los volu-
menes #5 y #6.

Figura 7: Falsos positivos detectados en los vohimenes
H5 y #0.
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Pese a que no se contd con el diagnostico médico para el
resto de los volumenes, igualmente se visualizaron los
resultados v se pudo observar que un gran numero de las
detecciones obtenidas presentaron la forma caracteristica
de un pdlipo. La Figura 8 muestra algunos resultados.

ra

Figura 8: dlgunos candidatos a pdlipo detectados en los
voltimenes del #1 al #4.

El nimero total de detecciones en cada uno de los volu-
menes de prueba, para cada tamafio de kernel, se muestran
en la Tabla 2. Esta tabla también muestra el numero de
falsos positivos detectados por el algoritmo de analisis
selectivo presentado en este trabajo. Notese la reduccion
dramatica de candidatos a polipos obtenida. Como era de
esperarse, en muchos casos para un mismo volumen se
detecta la misma regidén con un kernel de tamafio 13 que
con uno de tamafio 21, por lo tanto se calculd el numero de
candidatos a polipo combinados, eliminando las repeticio-
nes.

Tamaiie i Falsos . Candidatos a
# Volumen del Dette;::]lnnes positivos C:mdl;: atos polipo
kernel otales detectados apolipo (combinados)
1 13 266 266 0 o
21 268 268 0
2 13 334 334 0 o
21 296 294 2
3 13 760 748 12 18
21 734 722 12
13 302 300 2
4 2
21 249 249 0
5 13 388 387 1 5
21 387 382 5
6 13 404 402 2 3
21 383 380 3

Tabla 2: Caracteristicas de los PCs de prueba.

También se implemento una version secuencial del algo-
ritmo que se ejecuta en el CPU en su totalidad para compa-
rar su tiempo de ejecucion con la version propuesta. Ambas
versiones se gjecutaron en los dos computadores descritos

en la Tabla 3. En la Tabla 4 se muestran los resultados de
las pruebas en cada volumen, cada PC de prueba vy cada
tamafio de kernel. En el primer PC, se logré reducir el
tiempo de ejecucion entre un 60% y un 74,67% siendo la
version propuesta entre 2,5 v 3,94 veces mas rapida. En el
segundo PC se logro una reduccion del tiempo entre
94.73% vy 98,14%, siendo la version propuesta entre 19 y
53 veces mas rapida.

Ahora bien, la jerarquia de hilos en CUDA agrupa a los
hilos en bloques, donde cada bloque tiene un espacio de
memoria compartida de acceso rapido para los hilos perte-
necientes a un mismo bloque, permitiendo asi la colabora-
cion entre dichos hilos para incrementar la velocidad de
respuesta. Dado que CUDA permite al desarrollador deci-
dir cuantos hilos perteneceran a un bloque, se realizaron
varias pruebas cambiando la cantidad de hilos por bloque.
Sin embargo, no se observd un cambio significativo de los
tiempos de respuesta entre las diferentes pruebas, con res-
pecto a los reportados en la Tabla 4.

Sistema Larjeta # Cores Anchioide Memoria
#PC | Procesador | RAM %, i Grafica o Banda TE
erativo)
P (TG) TG

Tntel Core 2
1 Qe dzrjo 3 gp | Vindows | GeFores | 0| ) ms 640 MB
S P 32 bits| 8800 GTS 2

Ghz
Windows
Intel Corei3 GeForce
2 3:07 Gliz 4GB 641“5 p—— 448 |[133.9GB/s| 1280 MB

Tabla 3: Caracteristicas de los PCs de prueba.

#Volumen #PC Tamaiiodel | Tiempo (segundos)
kernel CPU GPU
13 110 34
! 21 537 136
! 2 13 {0 3
21 484 10
1 13 102 37
21 470 123
= 13 78 4
4 21 401 10
13 247 03
! 21 1195 372
’ 2 13 200 =
21 1077 20
13 85 34
4 ' 21 409 126
2 13 69 3
21 369 10
1 13 94 39
3 21 484 169
2 13 76 4
21 136 11
1 13 80 36
6 21 436 140
2 13 72 4
21 393 10

Tabla 4: Tiempos de ejecucion del algoritmo secuencial
(CPU) y el algoritmo paralelo en CUDA (GPU), por volu-
men, PC de pruebay tamario de kernel.

5. Conclusiones y Trabajos Futuros
En este trabajo se acelerd un algoritmo para la deteccion

automatica candidatos a poélipos aprovechando el parale-
lismo que proveen las tarjetas graficas. En especifico, la
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deteccion se realizo mediante el analisis de curvatura, en el
que se requiere de los calculos de las denvadas de primer y
segundo orden de los voxeles del volumen, los cuales fue-
ron implementados en CUDA. Los resultados muestran una
reduccion en el tiempo de calculo de hasta un 98% al com-
parar la version implementada en CUDA con la version
secuencial que corre en procesadores convencionales.
También se realizaron varias pruebas del algoritmo cam-
biando la cantidad de hilos de CUDA por bloque, pero no
se observo un cambio significativo del iempo de respuesta
entre las diferentes prusbas.

Se implementé una heuristica para eliminar acuellos
candidatos a polipos que no presentan forma de polipos. La
misma consistio en analizar la forma 2D de un corte planar
del candidato a polipo en funcidn de su perimetro y area.
La cantidad de falsos positivos climinada con esta heuristi-
ca es bastante significativa. Los candidatos a polipos arro-
jados finalmente por el programa parscen ser, en su mayor-
ia, fuertes candidatos a palipos (segtin su forma). Sin em-
bargo, no se pudo establecer un porcentaje de sensibilidad
del programa va que no todos los volumenes de prucba
fueron analizados por médicos especialistas.

Como trabajo futuro se propone realizar mas prucbas y
analizar los resultados con médicos especialistas para asi
determinar un porcentaje concreto de sensibilidad v una
tasa de falsos positivos. También seria de interés realizar
pruebas con polipos planos para determinar si el programa
los detecta.

Se sugiere probar otros métodos de segmentacion del co-
lon, asi como implementar algoritmos para eliminar ciertos
residuos presentes en el colon que estorban en el proceso
de deteccion. También se podria aplicar un filtro para de-
teccion de bordes (2.g. Sobel) al corte planar antes de hacer
¢l analisis de la forma y comparar los resultados.

Se puede aplicar el analisis de la forma del corte planar a
otros métodos de deteccion (por gjemplo, el desarrollado
por Kitasaka [KHK*05]). Ademas, se podria utilizar el
corte planar para la segmentacion de los polipos. La idea es
mover el centro del corte en la direccion de la normal en
ambos sentidos y obtener varios cortes mientras la condi-
cion del analisis selectivo se cumpla v scleccionar los
voxeles correspondientes a las muestras de la figura central
del corte.

Posterior a la segmentacion de los pélipos, también podr-
ia realizarse un estudio para la clasificacion y caracteriza-
cion de los candidatos a polipos utilizando descriptores
(como por ¢jemplo la covarianza) que serian utilizados por
una Maquina de Soporte Vectorial (SVM — Support Vector
Machine) para una fase adicional de reduccion de falsos
positivos.
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