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a la biomedicina

A la izquierda: imagen de fluorescencia de un embrion de pez cebra. A la derecha: fluorescencia, modelos geométricos y esquemas 3D representan
cambios asimétricos entre izquierda y derecha en estructuras del cerebro del embridn, entre las 26 y 38 horas postfertilizacion. Imagen: C.G. Lemus,

J. Jara, M.L. Concha, S. Hartel (LEO, SCIAN-Lab).
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La ciencia e ingenieria computacional es una
disciplina que permite entender, predecir y/o
resolver problemas complejos que surgen
tanto en el disefo y andlisis de problemas,
no solo en ingenieria, sino también en el
estudio de fendmenos naturales desde la
astrofisica a las ciencias de la vida, con
creciente frecuencia e impacto. En ciencias
biomédicas, el desarrollo de nuevas técnicas
microscopicas, nanoscopicas o genéticas
generan avalanchas de datos que requieren
un enfoque ingenieril en combinacién
con modelos matematicos para reconocer
patrones, crear nuevos componentes
activos a escala nanométrica, o extraer y
filtrar informacion de arreglos de expresion
génica. Con la creciente capacidad de
adquisicion de datos a mdiltiples escalas,
aumenta también la complejidad en el
manejo e interpretacion de éstos, por lo
que se requiere del desarrollo y aplicacion
de nuevos modelos computacionales
tanto de andlisis como de simulacion con
enfoques multidisciplinarios, generalmente

asociados a estrategias de computacién de
alto desempeno.

Actualmente, las aplicaciones de ciencia
e ingenieria computacional resultan
innumerables. Entre las mas conocidas
estan: simulacion de semiconductores
y VLSI en ingenieria eléctrica; anélisis
de elementos finitos en ingenieria civil;
simulacién de estructuras moleculares y sus
propiedades en fisica/quimica; simulaciones
de Monte-Carlo y eventos discretos, y
optimizacion matematica en ingenieria
industrial; modelamiento de reservas de
petréleo y yacimientos mineros en geologia
y mineria; simulacion de la fisica del
universo y deteccion automatica de cuerpos
celestes en astronomia; modelamiento de
la fisica de particulas y célculo automatico
de sus interacciones en fisica; modelos
de prediccién del tiempo en geofisica; y
analisis del genoma de los organismos,
simulaciones del comportamiento de
organos, andlisis y modelamiento multinivel
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de estructuras biolégicas en biologia y
medicina. Dentro de las técnicas usadas
hay modelos matematicos para la solucion
numérica de ecuaciones diferenciales
parciales y ecuaciones lineales, métodos
de modelamiento y andlisis estadistico,
optimizacién, modelos computacionales
representados por algoritmos y estructuras
de datos eficientes, tanto para resolver
problemas discretos como continuos,
algoritmos geométricos, programacion
paralela, técnicas de visualizacién y analisis
de grandes voliimenes de datos.

Durante las tltimas décadas ha habido un
enorme avance tanto en la capacidad de
célculo y almacenamiento computacional
como en las tecnologias para la adquisicién
de imagenes, en particular para la medicina
y ciencias de la vida. El uso tradicional
de las imagenes biomédicas ha sido para
visualizar e inspeccionar las estructuras
celulares o anatémicas. Hoy en dia, las
imagenes se han convertido en fuente de
informacién crucial para planear, simular y
visualizar cirugias en tiempo real, analizar
y modelar el desarrollo de enfermedades,
o entender el comportamiento y evolucion
de organismos vivos y sus estructuras
componentes a distintas escalas. En este
contexto, el desarrollo de la computacion
con algoritmos geométricos y andlisis de
imagenes se potencia con un nimero
creciente de aplicaciones de uso cotidiano
o de ciencia basica [1,2]. Uno de los
grandes desafios en este ambito es mejorar
la eficiencia y precision de los algoritmos
actuales para (1) identificar regiones
de interés (regions of interest, ROls)
en imagenes, a través del proceso de
segmentacion, (2) construir representaciones
geométricas de ROls, (3) caracterizar y
clasificar estas representaciones geométricas
a nivel subcelular, celular o supracelular,
y (4) analizar y visualizar los resultados en
el contexto biomédico correspondiente.
Estas son tareas dificiles debido no sélo a
la gran cantidad de datos a manejar, o la
complejidad y variabilidad de las estructuras
en estudio. Al mismo tiempo aparecen
errores e incertidumbres inherentes a los
datos y la microscopia, como limitaciones de
resolucion espacio-temporal, y marcacion

imperfecta de las estructuras de interés
que causa que bordes de ROIs no se vean
0 no aparezcan cerrados [3].

En este articulo describiremos algunos
de los métodos de andlisis de imagenes
y de representacion geométrica que
hemos estado desarrollando [4,5] para
caracterizar el proceso de generacién de
organos en embriones de pez cebra y el
uso de procesamiento de imagenes para
obtener imagenes de stper resolucion en
microscopia de fluorescencia.

LA COMPLEJIDAD
DE ANALIZAR
ORGANOGENESIS
EN EL PEZ CEBRA

;Por qué usar el pez cebra? Se trata de
un modelo de desarrollo de organismos
vertebrados para el cual se conocen diversas
técnicas de experimentacion genéticay de
manipulacion de embriones. Los embriones
de pez cebra son casi transparentes, lo
que permite usar técnicas de marcacion
fluorescente y luz visible para observar
al mismo tiempo distintas estructuras
subcelulares o celulares con uno o mas
“colores” (longitudes de onda). La Figura 1
muestra el enfoque general que utilizamos
para el procesamiento de imagenes de
fluorescencia en embriones de pez cebra.
Luego, en la Figura 2 se muestran modelos
geomeétricos para representar y cuantificar
la morfologia en células del complejo
pineal-parapineal en el cerebro, ademas
de los cambios que ocurren durante su
desarrollo. Utilizando estos acercamientos
estudiamos el desarrollo de la asimetria
izquierda/derecha en el sistema nervioso
durante la organogénesis del cerebro en el
pez cebra. Andlisis de este tipo se realizan
en condiciones normales y alteradas, con
multiples aplicaciones en estudios de
enfermedades o de terapias [6].

La proliferacién, migracién y cambios
en la organizacion de células durante la
formacion de cualquier érgano involucran
procesos en intervalos de tiempo que van
de segundos a dias. Para la observacion
in vivo de estos fenébmenos se recurre a
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la microscopia confocal de fluorescencia,
que permite observar embriones marcados
con moléculas exégenas o proteinas
fluorescentes (fluoréforos) que no alteran
al sistema vivo y sin necesidad de fijarlos
a una placa, como en el caso de la
microscopia electronica. Mediante un
sistema de espejos y filtros es posible
obtener imagenes de varios canales de
fluorescencia en un mismo espécimen (por
ejemplo, longitudes de onda en rojo para
nucleos y verde para membranas celulares)
y realizar capturas de imagenes tanto en
dos como tres dimensiones a intervalos
de tiempo controlados.

Actualmente existen en Chile mas de
una decena de microscopios confocales
“convencionales” en distintas universidades
y centros de investigacion, y unos pocos
orientados a alta resolucion espacio/
temporal y la adquisicién automatizada
para experimentos simultaneos con
mdltiples muestras: (1) el spinning disk
microscope (SDM, Facultad de Medicina
U. de Chile) es capaz de adquirir imagenes
2D atasas de ~10 imagenes/seg. (de unos
1.024x1.344 pixeles), permitiendo observar
procesos de transporte y reorganizacion de
estructuras intracelulares como el reticulo
endoplasmatico. En 3D, el SDM permite
capturar un volumen de datos del orden
de 1.024x1.344x70 voxeles (“pixeles 3D”)
cada cinco minutos, permitiendo observar la
dinamica de conglomerados de células como
en el caso del complejo pineal y la habénula
en el cerebro (Figura 1y 2). (2) el Large scale
imaging (LSI) o macro-zoom (U. de Chile),
permite observar estructuras en escala de
milimetros a nanometros en placas con
hasta 96 muestras, mediante fluorescencia
o sin ninguna marcacion (contraste de fase),
y cuenta con software programable para
realizar capturas automatizadas durante
horas o dfas. Un experimento tipico en
estos microscopios con 1-2 canales de
fluorescencia genera 20-80GB de imagenes
“crudas” (raw), los que pueden aumentar
5-10 veces segln la informacion extra
que se requiera generar, como imagenes
con reduccion de ruido, mejoras en la
resolucion y/o modelos geométricos
asociados a las estructuras de interés. La
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Figura 1 esquematiza una secuencia de
procesamiento de imagenes tipicas para el
estudio del desarrollo asimétrico del 6rgano
parapineal, que ocurre entre las 24 y las 36
horas postfertilizacion (hpf) de un embrion de
pez cebra. Una vez adquiridas, las iméagenes
de fluorescencia se someten primero a
una etapa de tratamiento para minimizar
el ruido y las distorsiones del microscopio
(deconvolucién); posteriormente, diversas
técnicas de andlisis se enfocan en extraer
informacion tanto sobre las imagenes
como sobre las estructuras de interés que
se puedan detectar; finalmente, las tareas
de comprension o interpretacién apuntan
a consolidar la informacion obtenida en
las etapas anteriores para responder a las
preguntas de alto nivel que motivan el
procesamiento. Nos centraremos ahora
en la parte de analisis, particularmente
en la segmentacién, modelamiento y

optimizacion de caracteristicas de forma
y organizacion de ROIs a nivel subcelular,
celular y supracelular.

El andlisis de imagenes, a nivel de células o de
sus organelos constituyentes, complementa
al uso de técnicas de biologia a nivel
molecular, como la genética o protedmica,
ya que permite observar fenomenos a una
escala mayor que la sola expresion de genes
y proteinas (cientos de veces mas pequenos).
Por ejemplo, la organizacion de multiples
células en forma de rosetas o intercaladas
en capas obedece no solo a interacciones
moleculares a escala de nanémetros, sino
también a interacciones en el orden de

Figura 1

I=Nxvzct)

micrémetros, y caracteristicas como posicion
relativa, tamano y forma de las células.
Para llevar a cabo caracterizaciones de
este tipo resulta clave contar con algoritmos
precisos para:

Identificar ROIs en imagenes 2D/3D, en
el llamado proceso de segmentacion.

Cuantificar caracteristicas morfolégicas
(e.g. tamafo, orientacion, curvatura
del borde), topoldgicas (conectividad
de estructuras, ramificaciones) y de
organizacion o patrones (compactacion,
alineamiento, adyacencia o proximidad
entre ROIs).

Realizar andlisis en series de tiempo,
incluyendo estimacion de movimiento y
seguimiento de ROls (tracking), ademas
de los cambios de caracteristicas de
cada una.

Procesamiento de imagenes en un embrion de pez cebra. Un microscopio laser confocal permite observar embriones marcados con
proteinas fluorescentes (1), generando imagenes 3D en el tiempo de estructuras cerebrales (2,3). Sobre estas imagenes se aplican
algoritmos de mejora y deteccion de regiones de interés como membranas celulares (4), luego se construyen modelos geométricos
que son optimizados (4) para obtener descriptores de forma y organizacion (5). Imagen: Carmen Gloria Lemus, Karina Palma, Lorena
Armijo, Néstor Guerrero, Miguel Concha (LEO, Facultad de Medicina), Jorge Jara (DCC, SCIAN-Lab) y Steffen Hartel (SCIAN-Lab,

Facultad de Medicina).
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Cambios morfoldgicos en las células del rgano parapineal del embridon de pez cebra. Mediante una representacion simplificada de
modelos de caja, se observan cambios significativos en la morfologia de las células del complejo parapineal, en el periodo de 26 a 38
horas postfertilizacion (hpf). Imagen: Carmen Gloria Lemus, Miguel Concha (LEO, Facultad de Medicina) y Steffen Hartel (SCIAN-Lab,

Facultad de Medicina).

Para segmentar imagenes usamos modelos
de contorno activo [7], que representan al
borde de cada ROl mediante poligonos
simples en 2D, o mallas de superficie
en 3D compuestas por caras poligonales
(poliedros). La idea general es definir una
serie de caracteristicas deseables en forma
de fuerzas que deforman a cada contorno
hasta alcanzar un estado de equilibrio que
representa una segmentacion optimizada.
La accién de las fuerzas es modelada
por ecuaciones diferenciales parciales
discretizadas, que se resuelven en forma
iterativa. Tipicamente se definen fuerzas
internas intrinsecas a la morfologia del
contorno, tales como su continuidad o
curvatura, y fuerzas externas caracteristicas
de laimagen tales como las transiciones de
color o intensidad.

En nuestro caso, el proceso de segmentacion
consiste en obtener primero una estimacién
inicial de las ROls en cada imagen, mediante
operaciones (filtros) a nivel de pixeles, tales
como clasificacién semiautomatica [8], o
bien mediante dibujos de bidlogos expertos
para los casos mas dificiles. Las imagenes
filtradas terminan en blanco y negro, con
los pixeles en blanco representando a la(s)

ROI(s) y en negro al fondo. Para imagenes
3D, esto se hace de modo similar con varias
imagenes 2D (plano xy) que se “apilan” en
el eje z para formar un volumen compuesto
por voxeles (cubos cuyo lado es un pixel).
Un algoritmo de tipo marching cubes [9]
genera una malla de triangulos que representa
la superficie de cada ROI reconocida. Las
triangulaciones generadas estan compuestas
de hasta cientos de miles de vértices, arcos
y tridngulos. Debido a la complejidad de
las estructuras celulares, las triangulaciones
generalmente no son conformes, es decir
que sus elementos constituyentes no estan
bien conectados, generando casos como
superficies que no encierran un volumen,
0 cuyas caras son poligonos que se
intersectan entre si. Ademas, los tridngulos
pueden tener angulos muy pequenos, muy
grandes, o un drea muy pequena. Dado
que estas triangulaciones las usamos para
calcular propiedades morfo-topologicas
de las estructuras, y los algoritmos que
las calculan requieren que la malla sea
conforme y de buena calidad, realizamos
un proceso de reparacién y mejoramiento
de calidad. Para reparar la malla usamos
implementaciones de algoritmos en librerias
de software abierto [10], que detectan y

resuelven las inconsistencias. Para mejorar
los angulos minimos manteniendo las
caracteristicas geométricas usamos el
algoritmo de Delaunay, y para simplificar
la malla eliminando triangulos de area
pequena usamos una implementacion local
de un algoritmo basado en el colapso de
aristas [11].

Usaremos el concepto de eje medial o
esqueleto (skeleton) para un objeto o
ROI 2D (poligono) o 3D (poliedro), como
una estructura geométrica de tipo grafo
formando lineas (1D) ubicadas en el
interior del objeto original, y conservando
varias de sus propiedades. En el caso de
los sistemas bioldgicos, esto nos permite
cuantificar, por ejemplo, el nimero de nodos
(puntos terminales y de unién), la cantidad
de bifurcaciones en cada nodo, largo de
arcos y angulo entre los nodos, entre otras
propiedades, que dan cuenta de patrones
arquitecténicos a nivel celular y subcelular,

39



40

tales como ramificaciones y conexiones
entre neuronas, o redes de transporte de
proteinas (reticulo endoplasmatico) y fibras
estructurales (citoesqueleto) al interior de
células. La Figura 3 muestra ejemplos de
skeletons de la habénula en pez cebra, desde
imagenes 3D de fluorescencia.

Existen varios algoritmos para calcular
skeletons, pero no todos conservan las
mismas propiedades del objeto original.
Para representar las conexiones neuronales,
nos interesa un algoritmo que mantenga
el nimero de componentes conectados,
taneles y cavidades, que sea invariante
bajo transformaciones isométricas (como
rotaciones o escalamiento), que esté
aproximadamente centrado con respecto
al objeto que representa y que sea poco
sensible al ruido del borde de éste. Debido
a esto elegimos trabajar con un algoritmo
que recibe como entrada la triangulacion
que describe la superficie del objeto y le
aplica (1) un proceso de contraccion, (2) la
transformacion en lineas para generar un
skeleton, y (3) un postproceso a las partes
del skeleton que queden fuera o cerca del

borde del objeto original, o que sean poco
representativas de la forma original [12,13].
Para esto se utiliza una representacion de
caras (triangulos) compuestas por aristas
(segmentos de recta) y vértices (puntos).

La etapa de contraccién consiste en
desplazar los vértices de la triangulacion
hacia el interior del objeto, en una direccion
que se calcula en funcion de los vértices
vecinos. Este proceso se realiza hasta que
el 4rea de la superficie contraida alcanza
el 15% del area de la triangulacién original
aproximadamente. Si se visualiza esta
malla, se asemeja a un skeleton (Figura 3).
La etapa de transformacion a un skeleton
elimina todos los triangulos a través de
un colapso de aristas dejando solo aristas
conectadas entre si. Se usa un algoritmo
“avaro” o greedy, que iterativamente calcula
el costo de colapso para todas las aristas de
la malla, y luego remueve la de menor costo.
La funcion de costo incluye un término de
forma y un término de muestreo. El costo
de forma cuantifica la distorsién producida
al colapsar una arista particular y el costo
de muestreo cuantifica el largo de las

Figura 3

Skeletons de proyecciones neuronales en la habénula de un embrion de pez cebra. A partir de la imagen
de fluorescencia 3D (1), se identifican las proyecciones neuronales y se representan con modelos de
superficie 3D. Un algoritmo de esqueletonizacion genera un modelo de lineas que representa el patron de
conectividad de las proyecciones (2). Imagen: Karina Palma (LEO, Facultad de Medicina) y Pablo Aguilar

(DCCQ). Distincion en concurso Nikon Small World 2009.

aristas (o espaciamiento entre los puntos
que las unen). Finalmente, en la etapa de
postprocesamiento se evalta si existen partes
del skeleton que necesitan centrarse vy, si
es asi, se usa la informacion de los vértices
originales que fueron colapsados a cada
parte para centrarla.

MICROSCOPIA DE SUPER
RESOLUCION SOF]

La resolucion de la microscopia 6ptica
clasica esta limitada por la difracciéon
de la luz (ley de Abbe). En la dltima
década esta restriccion ha sido superada
mediante técnicas avanzadas de Optica
combinadas con analisis matematico
y procesamiento de imagenes. Una de
ellas, SOFI (Superresolution Optical
Fluctuation Imaging) se basa en las
fluctuaciones temporales estocasticas
e independientes de los emisores de
fluorescencia (asociados a las estructuras
de interés) y en el procesamiento estadistico
postadquisicion de imagenes que registran
estas fluctuaciones [14]. Mediante el calculo
de correlaciones, mediante cumulantes
de orden superior y andlisis de Fourier,
es posible “filtrar” la fluorescencia cuya
fluctuacion se ajusta al patron de los
marcadores, localizandola con precision
subpixel (o subvoxel) y eliminando la
fluorescencia espuria como ruido foténico o
autofluorescencia (Figura 5.1). La generacién
de una imagen de stper resolucion requiere
de miles de imagenes adquiridas a muy
alta velocidad (~200-500 GBytes en 2D),
y para incrementar la resolucién en factor
n se requieren O(n?) de memoria temporal
y cantidad de célculos. La ventaja de SOFI
sobre otras técnicas similares recae en que
no se necesita equipamiento electronico
o sistemas de adquisicion sofisticados, lo
que repercute significativamente en su
costo. En colaboracion con el laboratorio
del Dr. Jorg Enderlein en la Universidad de
Gottingen (Alemania), inventor de la técnica,
hemos desarrollado algoritmos de SOFI,
protocolos para tincién simultanea de dos
proteinas en longitudes de onda distintas
(rojo y verde), adquisicién de imagenes y
analisis de co-localizacién de receptores
de neurotransmisores en neuronas de
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Construccién del modelo de skeleton para una neurona de un embrién de pez cebra: imagen de fluorescencia de una neurona (1), mallas de
superficie 3D detectadas (3) y optimizadas (4), y las etapas del algoritmo de esqueletonizacion (4-6). Imagen: Karina Palma (LEO/SCIAN-Lab,
Facultad de Medicina), Liliana Alcayaga (DCC), Mauricio Cerda, Jorge Jara (DCC, SCIAN-Lab).

hipocampo. Utilizando un microscopio de
epifluorescencia obtenemos series de diez
mil imagenes por cada longitud de onda,
para generar un incremento de resolucion
de /2 (SOFI de orden 2, Figura 5.2).

TRABAJO ACTUAL Y
FUTURO

Actualmente nos encontramos desarrollando
métodos para combinar la segmentacion
con técnicas de estimacion de movimiento,
para conocer, ademas de la posicién de cada
ROls en el tiempo, qué tipo de movimiento
realiza y los cambios que experimenta
en relacion a su entorno. La dindmica de
estructuras biolégicas observadas in vivo
incluye movimientos con deformaciones
de diversos tipos, como la formacién y
retraccion de membranas con formas
caracteristicas, cambios de orientacion
en conjuntos de células y formacién de
adhesiones célula-célula, por nombrar
algunas. En el caso del desarrollo del 6rgano
parapineal, sus células se desacoplan del
resto del complejo, para luego migrar en
una direccion preferente, a la vez que se
forma una especie de roseta con un punto
de convergencia. Hasta ahora se conocen
algunos genes y proteinas que participarian
del proceso y, aunque sus patrones de
expresion se han visto sincronizados con la
dindmica descrita en el parrafo anterior, los
mecanismos a nivel celulary supra-celular
se desconocen. Un entendimiento detallado
de este fenomeno permitiria acercarse a

las causas de enfermedades del sistema
nervioso, ademas de sugerir blancos y
estrategias terapéuticas. Una problematica
similar encontramos en otros 6rganos del
pez cebra, ademas de modelos de células en
cultivo sujetas a migraciéon y deformaciones.
Es por esto que nos encontramos trabajando
en métodos variacionales de flujo éptico
para estimacion de movimiento, buscando
una herramienta flexible que podamos
aplicar en diversos escenarios [5,15].
En este contexto, la participacién como
plataforma biomatematica en el Instituto
Milenio de Neurociencia Biomédica (BNI)
diversifica las tareas y desafios de nuestras
colaboraciones. Aplicando una estrategia
integrada y multidisciplinaria, el BNI explora
la organizacion estructural y funcional
del cerebro en condiciones normales y
patolégicas, tanto a nivel de organismos
completos como a nivel celular; capacita
una nueva generacion de investigadores
y clinicos; produce investigacion clinica
de alto nivel, y transfiere sus resultados
a la sociedad mediante nuevos enfoques
diagnosticos y terapéuticos para mejorar la
calidad de vida de los pacientes neurolégicos
0 con trastornos psiquiatricos.

En nuestra experiencia, una vez ideado
o encontrado un algoritmo descrito para
abordar un problema de imagenes, existe
una brecha importante entre la teoria y su
implementacién en imagenes biomédicas.
Esto se debe tanto a consideraciones
numéricas y de calibracion de parametros
como al tipo de imagenes, que suelen ser

mas complejas y requieren margenes de
error muy acotados. Los algoritmos probados
con éxito en benchmarks sintéticos resultan
insatisfactorios en este contexto, y hemos
debido desarrollar benchmarks sintéticos con
estructuras biologicas representativas, para
poder escoger los métodos numéricos a usar,
los parametros 6ptimos de cada algoritmo,
entender sus capacidades y limitaciones en
cada escenario y proponer mejoras [13,15,16].
Esto mismo nos ha servido para dar un
marco de trabajo a los biélogos, que pueden
ajustar las condiciones de adquisiciéon de
los microscopios de modo de optimizar la
segmentacion y la estimacion de movimiento,
con miras a automatizar procesos que aun
son realizados en forma manual y/o que
pueden ser propensos a error.

También consideramos importante la
reproducibilidad de los resultados obtenidos,
asi como la disponibilidad de los algoritmos
implementados. Es por esto que publicamos
algoritmos en repositorios de domino publico
como ImageJ (NIH), y hemos comenzado a
participar de un proyecto para publicacion
arbitrada de algoritmos en imagenes,
acompanados de implementaciones
documentadas y ejemplos de uso, y de acceso
abierto al publico general. Se trata de la
revista electrénica Image Processing Online
(IPOL), iniciada en Francia. Mediante una
colaboracion con el Grupo de Tratamiento de
Iméagenes de la Universidad de la Republica
en Uruguay, tenemos un primer algoritmo
en revisién y proyectamos seguir nuestros
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Figura 5
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Imagenes de stiper resolucion con SOFI. Se muestra el aumento de resolucion obtenido para: imagenes de prueba con quantum dots sobre
un cubreobjetos (1) a distintos niveles de stiper-resolucion (6rdenes de cumulante), y subunidades de receptores para neurotransmisores
en neuronas de hipocampo (2). Barra de escala: 5 ym. Imagen: Omar Ramirez, Felipe Santibaiiez (SCIAN-Lab, Facultad de Medicina).

desarrollos futuros no sélo publicando
nuestros métodos en revistas de teoria y
aplicacion, sino también poniéndolos a
disposiciéon de la comunidad cientifica y
general, tanto para su evaluacion y critica
como para su uso y difusion.

El volumen de datos y tiempo de procesamiento
de imagenes con el equipamiento actual ya
sobrepasa las capacidades de un computador
personal. Los algoritmos de skeleton para
estructuras complejas pueden tardar de
horas a dias en calcularse. Esto nos lleva a
trabajar en estrategias para computo de alto
rendimiento, aprovechando el nuevo cluster
de computacién en el National Laboratory
for High Performance Computing (NL-HPC)
del Centro de Modelamiento Matematico
(CMM). Finalmente, apuntamos a generar
una infraestructura de red de alta velocidad
que conecte a las instalaciones de iméagenes
en la Facultad de Medicina de la Universidad
de Chile (campus norte, en Independencia)
con el cluster, permitiendo el desarrollo
futuro de aplicaciones en telemedicina (a
través de centros de andlisis remotos como
el recién formado Centro de Espermiogramas
Digitales Asistidos por Internet (CEDAI) o el
Centro de Patologia Digital (CPD), biologia a
nivel celular y bioinformatica a gran escala,
contribuyendo al desarrollo de la ciencia 'y
la salud en el pais.
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ACERCA DE SCIAN-LAB

SCIAN-Lab retine a un equipo en la interfaz
de computacién, matemdticas e investigacion
biomédica, y colabora estrechamente con
laboratorios del Centro de Modelamiento
Matematico (CMM) y del DCC, representado
por la profesora Nancy Hitschfeld y tesistas
de pre y postgrado, formando la Advanced
Imaging and Bioinformatics Initiative (Al-BI).
En aios recientes esta red se ha constituido en
una iniciativa de colaboracion tnica en Chile
y América del Sur, combinando experticias
en biologia molecular, neurociencia, biologia
del desarrollo, neuropatologia, reproduccién
humana, computacién, telemedicina y analisis
de imagenes in vivo para abordar problemas
de ciencia bésicay salud, con investigacion
y desarrollo de nivel internacional.sirs
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