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Resumen

En el presente documento se presenta un interfaz de sencillo
manejo en Matlab™~ con el objetivo de hacer fdcil el uso de
algoritmos en el dmbito del procesado de seriales biomédicas.
Incluye métodos relacionados con procesado de sefiales cardio-
vasculares, asi como andlisis multimodal. Esta plataforma puede
tratar un solo registro o trabajar en lotes dada una base de datos
como suele hacerse en investigacion. Ademds, su estructura mo-
dular permite fdcilmente la incorporacion de nuevos métodos.

1. Motivacion

El Grupo de Tecnologias de la Comunicacién (GTC) es
un grupo de investigacién que, entre otros estudios, tra-
ta el procesado de sefiales biomédicas. Durante los lti-
mos 14 afios el GTC ha estado envuelto en el desarrollo
de sistemas automadticos para estimar y estudiar parame-
tros de electrocardiogramas (ECG) con relevancia clinica.
Recientes desarrollos incluyen el andlisis de registros poli-
somnograficos dentro del estudio de apneas del suefio en
nifios y otros proyectos relacionados con sefiales del tipo
electrogramas (EGM), presion arterial (ABP) y respirato-
rias. Los algoritmos de uso general han sido desarrolla-
dos para delinear y caracterizar las ondas del ECG, anélisis
de indices de riesgo de muerte stbita, caracterizacion del
sistema nervioso auténomo como la variabilidad del ritmo
cardiaco, etc.

Este trabajo ha sido desarrollado en colaboracién con otros
grupos de investigacion, los cuales han puesto de mani-
fiesto la necesidad de transferir la tecnologia de una forma
sencilla. Uno de los problemas que podemos encontrar es
que los investigadores normalmente implementan sus pro-
gramas dependiendo de los datos de que dispongan y de los
objetivos especificos del estudio dando menos importancia
a su generalizacion. De esta forma, los métodos no estdn
preparados para ser usados facilmente por otros, y sélo lle-
gan a ser una herramienta disponible para el usuario en la
ultima fase de la investigacion.

La creacién de un interfaz, en el que todos estos algorit-
mos estén disponibles, es el paso siguiente para mantener-
los. De esta forma, los investigadores tendran unas herra-

mientas de procesado de sefiales biomédicas con un inter-
faz sencillo y los médicos estardn provistos de una herra-
mienta de diagndstico auxiliar que puede ser utilizada sin
tener un conocimiento técnico especifico.

Este interfaz, BioSigBrowser, esta siendo desarrollado en
Matlab'®, lenguaje que es usado para realizar calculos
matemdticos, analizar y visualizar datos y generar progra-
mas. Aprovechando si es preciso la potencialidad de las
rutinas en C y C++.

La estructura modular de BioSigBrowser permite una facil
incorporacién de nuevas metodologias o médulos. Es un
software multiplataforma que puede ser usado en los sis-
temas operativos Windows, Linux o Mac y que ademads
presenta una alta compatibilidad con Octave (GNU Gene-
ral Public License) permitiendo una futura migracién con
el minimo esfuerzo potenciando su distribucion.

Para ser mds adaptable al uso en la practica clinica, BioSig-
Browser puede ser autoejecutable, sin requerir la insta-
lacion de Matlab© manteniendo sus funcionalidades y
evitando cualquier tipo de licencia.
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Figura 1. Diagrama de flujo de la estructura de BioSigBrowser.
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Figura 2. En la Signal Window (izquierda arriba) se muestra la sefial con los puntos de interés contenidos en un archivo de anotaciones.
La Control Window (derecha arriba) tiene todas las herramientas de navegacion y enfoque para la sefial y la navegacion por eventos.
Abajo, se muestran las series de interés derivadas de las anotaciones, en este caso series latido-latido.

2. Estructura

La estructura del software estd especialmente adaptada
para sefiales ECG, sin excluir por supuesto otras sefiales
biomédicas. En el andlisis de sefiales biomédicas es muy
importante recuperar marcas de eventos durante el registro
llamadas anotaciones, las cuales tienen significado fisiol6-
gico. Por lo que estardn disponibles dos tipos de datos: la
sefial biomédica y sus anotaciones.

Estos eventos pueden ser generados manual o automadtica-
mente haciendo uso de las aplicaciones implementadas en
el software.

La Figura 1 presenta la estructura del software com-
puesto de mddulos responsables de las tareas especifi-
cas. El camino de la sefial muestra los flujos de trabajo
disponibles y podemos observar que sélo disponiendo de
la sefial es suficiente para usar todas las aplicaciones. El
archivo de anotaciones puede ser creado usando el mddulo
generador de archivos de anotaciones o puede ser genera-
do por otras aplicaciones 0 manualmente. El camino de las
anotaciones es opcional, por el contrario la sefial debe estar
acompafiada por anotaciones para usar el modulo de proce-
sado. A continuacién nos centramos en la descripcién de
los médulos:

2.1. Lectura/Escritura

El médulo de lectura/escritura permite cargar un So-
lo archivo de sefial con o sin anotaciones relacionadas
o toda una base de datos de una forma secuencial te-
niendo siempre la posibilidad de salvar cualquier resul-
tado ya sea final o intermedio que pueden ser de in-
terés en los andlisis. El formato de datos por defecto
es el WFDB (WaveForm DataBase) usado en Physionet
(www.physionet.org) [1], y la version actual presenta com-
patibilidad con equipos comerciales de adquisicién de
datos, como Mortaralnstruments'= Digital Holter y
Biopac© data acquisition MP Systems. La caracteristi-
ca modular del software permite la incorporacién de otros
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tipos de formatos de una forma sencilla.

2.2. Modulo de visualizacion

Este médulo permite la visualizacion de datos (ECG multi-
derivacionales o registros multimodales, i.e. ABP, poli-
somnograficas, EGM, etc), anotaciones relacionadas con
el registro cargado y series de interés extraidas de estas
anotaciones como las series de intervalos RR derivadas de
anotaciones de latidos de ECG.

La sefial se muestra en la Signal Window (Figura 2 arriba
izquierda) y las herramientas para la navegacion y para el
enfoque estdn disponibles en la Control Window (Figura 2
arriba derecha).

Varios archivos de anotaciones pueden ser seleccionados
para estar simultdneamente mostrados sobre la sefial y/o
para realizar la navegacion por eventos. La navegacion por
eventos permite al usuario navegar a lo largo de eventos
temporales entre los que distinguimos dos tipos: latidos y
episodios. Los latidos estan etiquetados de acuerdo con un
codigo estandar de anotaciones (i.e. cédigo MIT-BIH) y
los episodios son otro tipo de marcas fisioldgicas (i.e. en
ECG: nivel ST, inicio y final de un cambio de ritmo...). Las
herramientas para esta navegacion también estan presentes
en la Control Window.

Las series de eventos pueden ser definidas desde las anota-
ciones, como la serie de intervalos RR obtenidas del ECG.
Tienen una ventana especifica para su visualizacion lla-
mada Trend Window (Figura 2 abajo). Durante la nave-
gacioén por eventos, el evento actual estard marcado con
un cuadrado azul. Pulsando el botén derecho del ratén so-
bre él, un submeni aparecerd mostrando los valores de las
series para ese tiempo en concreto y nos dard el acceso
a otro interfaz grafico llamado Annotation File Manager.
Desde aqui seremos capaces de modificar estas series ya
que permite insertar nuevos, eliminar o editar anotaciones
existentes. Cualquier cambio serd actualizado automatica-
mente en la Trend Window pudiendo ser guardados para su
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uso posterior. Pulsando el bot6n derecho del ratén sobre la
Signal Window y la Trend Window seremos capaces de ex-
portar el segmento mostrado o toda la sefal o las series en
el workspace de M atlab®©.

El médulo de visualizacién permite al usuario aplicar los
diferentes mddulos sobre la sefial mostrada usando los
menus de la Signal Window.

2.3. Generadores de archivos de anotaciones

BioSigBrowser permite la generacién de archivos de ano-
taciones manual a través del Annotation file manager o
automadticamente por uno de los anélisis. Por ejemplo, el
delineador/detector de ECG genera un archivo incluyendo
las anotaciones referidas a los inicios/picos/finales de ca-
da complejo QRS y ondas P y T. Esta tarea esta llevada a
cabo por un sistema automadtico de delineacién de ondas de
ECG basado en andlisis wavelet [2].

Para el analisis de otras sefales biomédicas ademas del
ECG, este médulo puede ser extendido para atender nuevas
especificaciones, i.e. detectar frentes de onda en EGM o
detectar y delinear ondas en sefiales ABP.

2.4. Modulo de preprocesado

Es muy probable que las seflales biomédicas estén con-
taminadas por artefactos. Este médulo estd definido para
limpiar y preparar la sefial para el analisis posterior. Han
sido incluidos varios métodos, como la eliminacion de
la linea de base (usando splines cubicas, filtros variante
o invariante en el tiempo o filtros a la carta) y la in-
terferencia de la red eléctrica (usando un filtro no lineal

[31,[41,[51,[6D.

Con respecto a las sefiales de ECG, han sido incluidas he-
rramientas para obtener derivaciones usando relaciones li-
neales: 1) estimar la falta de alguna derivacién de las ex-
tremidades a partir de las otras dos; ii) estimar las deriva-
ciones de las extremidades aumentadas a partir de las
derivaciones de las extremidades; iii) estimar las deriva-
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Figura 3. Annotation file manager permite al usuario insertar
nuevas y eliminar o editar anotaciones existentes. El interfaz
muestra las anotaciones **’. Si el archivo de anotaciones con-
tiene puntos fiduciales, el principio ’(’ y el final ’)’ de las ondas
caracteristicas del ECG y los picos correspondientes son mostra-
dos estd considerada la medicion de los segmentos de interés
dentro de un latido.

ciones vectocardiogréficas (VCG) a partir de la matriz in-
versa de Dower o por el método de Levkov teniendo 8 0 9
de las derivaciones estandar o de las derivaciones de las ex-
tremidades o de las precordiales; iv) estimar las 12 deriva-
ciones estandar a partir de las VCG usando la matriz de
Dower.

Por otro lado, se han incluido varias herramientas de ex-
ploracién en el dominio frecuencial como la transformada
de Fourier rdpida, la densidad espectral de potencia a partir
del método de Welch y la estimacion de coherencia.

2.5. Médulo de procesado

Los siguientes métodos de andlisis han sido desarrollados
y validados por el grupo en anteriores proyectos de investi-
gacion. Una vez maduros y estables han sido incorporados
para formar parte del software. Actualmente, los métodos
de anélisis incluidos son:

= Detector de isquemia basado en la raiz cuadritica me-
dia [7]. La isquemia es una restricciéon en el sumi-
nistro de oxigeno, generalmente debido a factores en
los vasos sanguineos, con dafio resultante o una dis-
funcién del tejido. La isquemia cardiaca puede causar
dolor toracico, conocido como angina de pecho.

= Detector de alternancias en la onda T (TWA) [8]. La
TWA es un fenémeno que aparece en la superficie
del ECG como una fluctuacién consistente en la mor-
fologia de repolarizacién (segmento ST y onda T).
Es un marcador de riesgo tanto para la vulnerabilidad
ventricular como para la muerte cardiaca subita.

= Estimacién de la frecuencia respiratoria basada en
el ECG [9]. Se explotan los patrones oscilatorios de
la rotacién de los dngulos de los ejes eléctricos del
corazén inducidos por la respiracion. Las series de
rotacion de los dngulos es susceptible al analisis es-
pectral de potencia y por lo tanto da una estimacién
de la frecuencia respiratoria.

Varios de estos andlisis pueden generar archivos de ano-
taciones relacionados con los resultados obtenidos, como
intervalos de alternancias en la onda T o isquémicos. Por
lo que estas anotaciones estaran disponibles para ser car-
gadas y poder navegar sobre ellas 2.3.

Todas estas metodologias requieren una inicializaciéon de
pardmetros que esta disponible en los mendus de la Signal
Window. Una vez el método es ejecutado, los resultados y
la configuracidn inicial de los mismos sera guardada en un
archivo asociado al archivo de anotaciones cargado y los
resultados serdn mostrados para su comprobacion visual.

3. Trabajo futuro

En un corto periodo de tiempo serdn incorporados dos
nuevos moédulos de andlisis. Uno esta relacionado con
la caracterizacion del sistema nervioso auténomo. Este
dara una estimacion de la variabilidad del ritmo cardiaco
[10] y turbulencias del mismo [11]. El otro trata sobre la
deteccion de apneas del suerio sobre sefiales cardiovascu-
lares (fotopletismografia (PPG) y/o ECG) [12].
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