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Resumen

La Fecundacion In Vitro es una técnica ampliamente
utilizada por parejas infértiles que buscan formar una
familia. Decidir qué embriones se implantan es
crucial pero incierto. A fin de brindar herramientas
que ayuden en esta decision, realizamos una
segmentacion automatica del blastocisto mediante
técnicas de vision por computador, obteniéndose
resultados competitivos con el estado del arte.

Introduccion

La infertilidad afecta entorno al 10-15% de todas las
parejas, y presenta una evolucion creciente en los
paises de occidente [1]. Las parejas que padecen la
infertilidad buscan atenciéon médica y se someten a
Tratamientos de Reproduccion Asistida entre los que
destaca la Fecundacion In Vitro (FIV).

A pesar de la tendencia negativa de la natalidad, el
numero de bebés FIV aumenta cada afio [2]. Dada la
importancia de esta técnica, se ha hecho un gran
esfuerzo de investigacion que ha resultado en
enormes avances tanto en técnicas como en los
procedimientos de la FIV. No obstante, sigue
habiendo muchas incognitas. Una de ellas es la
seleccion de embriones [3]. Actualmente, el método
estandar se basa en la evaluacion morfologica de las
estructuras del blastocisto (embrion en el dia 5): Zona
Pelucida (ZP), Masa Celular Interna (MCI) y el
Trofectodermo (TE). Este método esta sujeto a la
experiencia y al juicio del embridlogo. Este
desconocimiento impacta de manera contundente
con el éxito del proceso [3], y es que, solamente el
50% de los embriones considerados como excelentes
resultan en un embarazo exitoso. Estas
probabilidades son aun menos esperanzadoras
cuando se consideran embriones de peor calidad [4].

La investigacion en este campo no solo es necesaria
para mejorar el procedimiento de la FIV, sino
también para que la FIV sea una fuente de seguridad

y tranquilidad en aquellas parejas que buscan formar
una familia [5].

A la vista esta la necesidad de buscar un método
objetivo que sirva de herramienta a los embridlogos
para seleccionar los embriones. En este trabajo
realizamos una segmentacion automatica de las
estructuras del blastocisto (ZP, MCI, TE) mediante
técnicas de vision por computador, proporcionando
de esta manera una herramienta que facilite la labor
de los embridlogos.

Base de datos

Para este trabajo hemos utilizado un conjunto de
datos publico [6], utilizado por la mayoria de trabajos
en la literatura. Dicho conjunto consiste en 249
imagenes de blastocistos anotadas manualmente por
expertos del Pacific Centre for Reproductive
Medicine de Canada. Las anotaciones son mascaras
(ver figura 1) en las que aparecen las tres regiones
diferentes (ZP, TE, MCI).

Para nuestro estudio hemos realizado una division de
la base de datos del 85% para el entrenamiento y del
15% para el test.

Métodos

En este trabajo hemos seguido las 2 lineas de
investigacion que existen para llevar a cabo la
segmentacion del blastocisto. Una basada en técnicas
de procesamiento de imagen y la otra en modelos de
Deep Learning (DL). En cuanto a la primera, hemos
replicado trabajos anteriores [6, 7] en los que se
propone una sucesion de algoritmos para la
segmentacion de las estructuras. Para la segunda,
hemos replicado el modelo con mejores resultados en
el estado del arte [8] y, ademas, también hemos
entrenado diferentes modelos utilizando tres
arquitecturas de segmentacion estandar (U-Net,
Hrnet y DeepLab) implementadas en Pytorch. Los
tres modelos se entrenaron durante 45 épocas
utilizando una GPU NVIDIA GeForce RTX 3060.
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Estos tres modelos se entrenaron para segmentar las
estructuras de los tres blastocistos al mismo tiempo.

Resultados y discusion

Los resultados obtenidos al evaluar las distintas
estructuras con los distintos modelos construidos se
muestran en las tablas 1,2 y 3. Observamos que los
métodos basados en DL arrojan mejores resultados,
siendo la arquitectura HRnet la mejor de todas. En la
figura 2 se muestran los resultados de la prediccion
con dicho modelo en uno de los embriones.

Tabla 1. Resultados de la ZP

. Dice
p Accuracy | Precision | Recall coefficient
Yee et al. [6] 0.91 0.79 0.62 0.67
HRnet 0.97 0.93 0.84 0.89
Tabla 2. Resultados de TE
.. Dice
TE Accuracy | Precision Recall coefficient
Saeedi et al., [7] 0.91 0.78 0.91 0.69
Harun et al. [8] 0.96 0.78 0.88 0.82
HRnet 0.97 0.89 0.82 0.85
Tabla 3. Resultados de la MCI
. . Dice
MCI Accuracy | Precision Recall coefficient
Saeedi et al. [7] 0.91 0.79 0.86 0.64
Harun et al. 8] 0.98 0.87 0.88 0.86
HRnet 0.98 0.90 0.87 0.88
Conclusiones

La segmentacion de las estructuras del blastocisto es
una tarea muy beneficiosa ya no solo porque nos
ofrece informacion detallada del embrion, sino que
también mejora el flujo de trabajo. Por ejemplo, en
las biopsias es crucial no coger células de la MCI,
esto hace que el recall de la MCI sea la métrica mas
importante). En este trabajo hemos presentado dos
formas de abordar esta segmentacion. Una a través de
técnicas de tratamiento de imagenes y otra utilizando
modelos de Deep Learning. Los resultados obtenidos
estan en el estado del arte y a excepcion de trabajos
anteriores todo el codigo es  publico
(https://github.com/mavillot/Blastocyst-Seg).

FIGURAS

Figura 1. Imagen de un blastocisto y su mascara

Figura 2. Predicciones del modelo HRnet
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