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Abstract. Dynamical analysis upon biomedical signals are important represen-
tations of the physiological state in tissues, organs, or even entire human body.
Therefore, much attention is devoted to the study of analysis methods that helps
to extract the largest amount of relevant information from these data. This paper
presents an open-source and open-architecture software platform for biomedi-
cal signal analysis, called JBioS. Implemented in Java, in addition to providing
resources for data handling and pre-processing, it easily allows a rapid im-
plementation and integration of new computational functionalities or methods
through plugins, promoting validation process of new analysis methods. With
these features, JBioS presents itself as a tool with potential applications in both
research and clinical settings.

Resumo. Andlises sobre a dindmica dos sinais biomédicos sdo representagoes
importantes do estado fisiologico de tecidos, orgdos, ou mesmo todo o corpo
humano. Por isso, uma grande atengdo ¢é voltada para o estudo de métodos
de andlise que auxiliam na extracdo da maior quantidade de informagaes rele-
vantes a partir destes dados. Este trabalho apresenta uma plataforma de soft-
ware open-source e de arquitetura aberta para andlise de sinais biomédicos,
denominada JBioS. Implementada na linguagem Java, além de prover algu-
mas facilidades para manipulagdo e pré-processamento dos dados, ela permite
a implementagdo e integragdo fdcil e rdpida de novos métodos e funcionali-
dades computacionais através de plugins, promovendo o processo de validagdo
de novos métodos de andlise. Com essas caracteristicas, a JBioS apresenta-se
como uma ferramenta com potencial de aplicacdo tanto na pesquisa como no
contexto clinico.

1. Introducao

Em diversas dreas onde hd presenca de sistemas dindmicos, estudos sdo conduzidos através
do processamento e andlise de séries temporais ou sinais provenientes de seus sistemas
de interesse. No contexto da medicina, por exemplo, € esta andlise que frequentemente
permite uma melhor avaliagdo do quadro clinico de pacientes. Varios sdo os exames apli-
cados em pacientes que tém como resultado final um sinal biomédico, ou conjunto deles.
Tais sinais sdo séries temporais de medidas, invasivas ou ndo, obtidas do organismo hu-
mano, que representam a atividade dos sistemas fisiologicos e possibilitam a identificacdao
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de situagdes normais e patoldgicas. Com a ajuda destes resultados, os médicos especia-
listas podem tomar as medidas necessdrias e mais adequadas, viabilizando ao paciente a
oportunidade de um tratamento também mais adequado ou um diagndstico mais preciso.

Existem indmeros exemplos de sinais biomédicos. O eletrocardiograma (ECG),
o eletroencefalograma (EEG) e o eletromiograma (EMG) s@o exemplos de sinais basea-
dos em atividade elétrica de superficie corpérea. Por outro lado, a magnetocardiografia
e a magnetogastrografia sio sinais baseados na atividade magnética associada a 6rgaos
especificos. Outros exemplos de sinais que podem ser coletados a partir do corpo hu-
mano sao aqueles provindos da locomogao, da respiracdo, da pressdo arterial, do piscar
de olhos, entre outros.

Com o aperfeigoamento progressivo dos computadores, ampliando cada vez mais
a capacidade de processamento e armazenamento computacional, o processamento destes
sinais por software vem ganhando mais forca e destaque devido sua maior aplicabilidade
e facilidade de implementacio, comparado ao processamento por hardware.

Neste contexto, a proposta da plataforma JBioS € oferecer um ambiente de soft-
ware open-source para a andlise de dados biomédicos e novos métodos computacionais,
que prové portabilidade e extensibilidade através do suporte a integracdo de métodos de
processamento e andlise de sinais por meio de plugins. Existem ainda outras propostas
de software para processamento e andlise de sinais biomédicos, porém com dominios de
aplicacao especificos, sendo também, em sua maioria, desenvolvidos em arquitetura e
codigos fechados.

Com esta proposta espera-se colaborar, tanto no meio clinico como no de pesquisa,
com este importante campo da ci€ncia que envolve o estudo de sinais biomédicos.

2. Metodologia
2.1. Visao Geral

Como ilustrado na Figura 1, a andlise de sinais pode ser resumida, dentro do contexto
de um aplicativo de software, em um processo que segue sequencialmente as etapas de
selecdo (entrada) de sinais, possiveis pré-processamentos, processamento € andlise prin-
cipais, e geracdo e visualizacdo de resultados para posterior avaliacdo.

Pré-Processamento

. Processamento e
Sinais de Entrada Anlise Resultados

Figura 1. Esquema geral de um processo de analise de sinais, mostrando as
etapas constituintes.

Baseado neste modelo, a plataforma JBioS foi desenvolvida buscando agrupar
logicamente estas etapas gerais identificadas. Esta divisdo légica pode ser observada tanto
na interface grafica quanto na elaboracao das classes que compdem o sistema.
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A interface grafica estd definida em uma janela principal que apresenta painéis
diferentes para cada uma das etapas gerais (Figura 2). Elas sdo representadas pelos painéis
Signals, Analyse e Results, que sdo acessados por meio de abas presentes na barra superior
da janela.

Quanto a estrutura, a plataforma foi construida utilizando o paradigma de orien-
tacdo a objetos e as classes criadas foram dispostas em diferentes pacotes. A partir do
pacote raiz foram definidos os subpacotes analysis, gui, math e signal. Em gui estdo as
classes que constroem as interfaces graficas; em signal, as que representam os sinais e as
formas de entrada; em analysis, as relacionadas com os métodos de andlises, inclusive os
plugins; e em math, as que realizam calculos utilizados por métodos de anélise.

Objetivando a portabilidade em diferentes sistemas operacionais, o desenvolvi-
mento do JBioS foi feito em linguagem Java, através da versao 6 da Java Platform, Stan-
dard Edition (JavaSE 6), utilizando o ambiente de desenvolvimento integrado Netbeans
IDE, disponibilizados pela Sun Microsystems. Os recursos gréaficos para exibicao, tanto
dos sinais quanto dos resultados das anélises, foram obtidos a partir da biblioteca open-
source JFreeChart [Gilbert and Morgner 2010], que permite a criacio de graficos de boa
qualidade.

2.2. Descricao das Funcionalidades

2.2.1. Sinais de Entrada

Em estudos que buscam validar métodos de andlise, somente o uso de dados reais, como
sinais obtidos de pacientes em procedimentos clinicos, torna o processo de valida¢ao mais
dificil. Usar sinais simulados permite avaliar o desempenho dos métodos em situacdes
nas quais se conhece as caracteristicas do sinal. Assim, a plataforma fornece diferentes
opg¢des quanto ao formato dos sinais de entrada, além de prover a simulagdo de sinais com
caracteristicas bem conhecidas.

Os sinais que podem ser gerados a partir de simulagdes sdo: ruido branco (uma
série de valores aleatérios, com distribui¢do uniforme), ruido 1/f (um fendmeno ubiquo
na natureza, cujo espectro de poténcia € a fungdo 1/f), mapa logistico [May 1976], mapa
de Hénon [Hénon 1976] e mapa quadratico [Grebogi et al. 1983].

Além dos sinais simulados, a plataforma permite a importacao de sinais através
de arquivos textos, em que cada arquivo pode ter um ou mais canais dispostos em colunas
e um pequeno cabegalho padronizado contendo minimas informagdes relevantes. O for-
mato de arquivo do protocolo de comunicagdo SCP-ECG [CEN 2007] para sinais eletro-
cardiograficos também pode ser usado para fornecer sinais de entrada para o sistema. Para
implementagdo deste médulo foi utilizado o suporte para leitura de arquivos deste formato
do software PixelMed Java DICOM Toolkit, PixelMed Publishing [Clunie 2009].

O sistema também oferece uma funcionalidade que permite a leitura de sinais di-
retamente da base de dados do Physionet [Goldberger et al. 2000], que disponibiliza uma
grande quantidade de dados de variados tipos de exames médicos. Esta implementacdo
baseou-se nas funcgdes oferecidas pela biblioteca WFDB Physionet, desenvolvida na lin-
guagem C, e foi realizada através da criacdo de uma biblioteca nativa dindmica para leitura
destes sinais.
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Figura 2. Painel de abertura do sistema, mostrando as opc¢oées iniciais: Signals
para as fontes de sinais simulados, de arquivos, ou via rede; Analyse para iniciar
uma analise; e Resultados provendo acesso aos resultados.

2.2.2. Ferramentas de Pré-processamento

Algumas ferramentas que podem ser usadas como operacdes de pré-processamento j4 es-
tao implementadas, como detector de picos com possibilidade de correcao manual, andlise
de componentes independentes (ICA), inversdo de polaridade e seletor de trecho. Sao
operacdes que podem ser aplicadas sobre os sinais antes que eles sejam submetidos ao
processo de andlise.

Para o detector de picos sdo propostas trés implementacdes [So and Chan 1997]:
RPeaks, que usa uma abordagem de threshold fixo; RPoints e MaximumSlope, que sio
abordagens de threshold adaptativo. A andlise de componentes independentes (ICA) esta
presente através do algoritmo FastICA [Hyvérinen 1999] .

2.2.3. Métodos de Analise

Os métodos de andlise sdo oferecidos sob duas perspectivas: métodos nativos da plataforma
e plugins adicionados pelo usudrio.

Dentro dos nativos estdao compreendidos tanto alguns métodos de andlise linear
quanto nao linear, sendo eles: Parametros no Dominio do Tempo [Malik et al. 1996],
Transformada de Fourier [Haykin and Veen 1998], Auto Regressao [Shiavi 2007], En-
tropia Aproximada e Amostral [Pincus 1991, Richman and Moorman 2000], Entropia Mul-
tiescala [Costa et al. 2002], Transformada g-Fourier [Umarov et al. 2006], e Anélise Sur-
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rogate [Theiler et al. 1992], sendo que esta ultima utiliza a Entropia Amostral como dis-
criminante estatistico. Todos os métodos de entropia e também a transformada q-Fourier
foram implementados utilizando o paradigma nado extensivo de Tsallis [Tsallis 1988], de
maneira que nesses métodos surge o parametro ¢ de ndo extensividade, e para ¢ = 1 as
formulacdes cldssicas originais sdo recuperadas [Silva 2010].

Para a funcionalidade de plugins, foi projetada e desenvolvida uma interface que
permite a interacdo destes com a plataforma. Os métodos nativos também foram im-
plementados usando esta estrutura. A possibilidade de adicionar novos componentes de
software a plataforma garante extensibilidade para o aprimoramento das suas funcionali-
dades.

2.2.4. Exibicao dos Resultados

Os resultados das andlises sdo apresentados por meio de graficos, construidos com suporte
da biblioteca JFreeChart. Junto aos graficos também podem surgir tabelas para represen-
tar as medidas singulares, nas quais cada linha € formada por um rétulo para a medida, o
seu valor e sua unidade. Em uma andlise feita pela escolha de varios métodos, cada um
deles terd seus resultados exibidos em diferentes abas dentro do painel de visualizacgao.

A plataforma prové suporte para que o usudrio consiga construir estas represen-
tacdes de exibicdo dos resultados obtidos pelos seus plugins. H4a também como salvar
os resultados de uma andlise para consulta futura, além da possibilidade de exportar os
graficos como imagens no formato PNG.

2.3. Estrutura de Plugins

A caracteristica de arquitetura aberta que a JBioS oferece permite que os usudrios imple-
mentem seus proprios métodos de anélise, de maneira que o sistema reconheca e disponi-
bilize tais métodos como plugins. Para isso, foi definida uma estrutura que os usudrios
devem seguir para a criacio dos plugins. Parte dela foi baseada em uma funcionalidade
similar oferecida pelo software de processamento de imagens ImageJ [Rasband 2010],
também de arquitetura aberta.

Basicamente, escrever um plugin consiste em criar uma classe Java que imple-
mente a interface AnalysisMethod, definida no pacote analysis, utilizando as classes au-
xiliares Signal, InputParametersDialog e AnalysisResult. A primeira contém a represen-
tacdo de um sinal no sistema, que serd usada para obter as amostras da série temporal e
outras informagdes que possam ser relevantes na andlise; a segunda permite obter alguns
parametros de entrada antes da execu¢do do método de andlise; e a terceira é necessaria
para agrupar e retornar os resultados finais de uma andlise, seja como valores singulares
ou séries de valores para a formacgado de graficos. A Figura 3 ilustra o diagrama de classes
envolvidas no processo de criagdo de plugins.

A interface AnalysisMethod possui trés métodos que deverdo ser implementados
em um plugin. No método doAnalysis o usudrio deve implementar toda a légica do pro-
cessamento dos sinais recebidos como parametro, retornando um objeto AnalysisResult
contendo todos os resultados do processamento. O método inputParameters ¢ chamado
pelo sistema ao selecionar o plugin na sua interface grafica, permitindo que o usudrio
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Figura 3. Diagrama de classes ilustrando as classes e métodos que sao utiliza-
dos na estrutura de criacao dos plugins. Esta estrutura tem AnalysisMethod
como principal interface, com alguns métodos que obrigatoriamente compoem
um novo plugin.

defina os pardmetros de entrada que serdo importantes para a andlise. A implementagdo
desta parte pode ser feita utilizando a classe InputParametersDialog, que oferece suporte
para facil obtencdo de parametros. O método getDescription deve retornar um objeto
String contendo uma breve descri¢do do plugin, que serd exibida na interface gréfica.

A classe AnalysisResult agrupa todos os resultados obtidos em dois grupos princi-
pais: resultados singulares e grupo de séries. O primeiro grupo de resultados é mostrado
em uma tabela, e o segundo em gréficos. Esses grupos de séries podem ser de cinco tipos
diferentes: séries XY, séries com drea preenchida, grafico de barras, grafico de pizza ou
histograma. Esta distin¢@o permite ao sistema identificar os tipos de resultado e exibi-los
de maneira apropriada.

O nome definido para um plugin deve terminar com um caracter underscore (*_"),
de modo que o sistema possa diferenciar as classes principais de classes auxiliares. Se um
plugin for composto de mais de uma classe é recomendado agrupar todas as classes em
um diretdrio e colocd-lo na pasta “plugins”. O sistema reconhece os plugins localizados
nesta pasta e nos diretorios de primeiro nivel.

Todos os métodos de andlise do sistema (nativos e plugins) utilizam a mesma es-
trutura de implementacdo descrita acima, e sua execugdo € disparada através de threads,
0 que permite a execucdo paralela de varios métodos. Isto impede que a interface grafica
congele e permite que operagdes como pré-processamento, visualizagao de outros resul-
tados e entrada de novos sinais possam ser feitas enquanto a andlise estd em execucao.
Para isso, o sistema é dotado de um gerenciador que identifica os métodos selecionados,
dispara sua execugdo e aguarda pelo término de todos, para somente entdo retornar os
resultados e exibi-los.
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Figura 4. Painel de manipulacao dos sinais, ilustrando as possibilidades de
fontes de sinais implementadas no sistema. Estas possibilidades englobam
sinais de arquivos, incluindo o padrao SCP-ECG; sinais simulados; e sinais de
banco remoto, via rede.

3. Resultados

A Figura 2 mostra uma imagem da tela de abertura do sistema. O painel superior contém
botdes que simulam um componente gréafico de abas. Além da aba Intro estdo presentes
as abas Signals, Analyse e Results, sendo que cada uma representa uma das etapas gerais
dentro do processo de anédlise de um sinal. O painel intermedidrio exibe o contetido da aba
selecionada, e o painel inferior € a barra de status que indica as a¢gdes sendo executadas,
informando ao usudrio o estado em que se encontra o sistema.

A Figura 4 mostra o painel Signals. Este painel € dedicado ao carregamento, visu-
alizacao e selecdo de sinais, além da execugdo de pré-processamentos que visam adequar
um sinal para a fase de andlise. O painel apresenta uma barra de menus, onde se encon-
tram as opgdes de entrada de sinais e pré-processamento. A esquerda ha uma lista, onde
sdo exibidos os sinais carregados, com botdes na parte inferior. Estes botdes controlam a
selecdo de sinais que serdo submetidos para etapa de andlise, bem como a exclusao deles
da lista de sinais carregados. A direita estd o painel de informacdes contendo, entre ou-
tros, o rétulo, o tipo, e o tamanho do sinal selecionado; abaixo dele esta o painel que exibe
a representacao grafica do sinal. Selecionar um dos sinais da lista exibe suas informacdes
e sua representacao gréfica nestes painéis da direita.

A Figura 5 mostra o painel Analyse. A funcionalidade deste painel € permitir ao
usudrio escolher, configurar e executar os métodos de andlise sobre os sinais selecionados
para este fim. Ele é formado por uma tabela, que mostra informacdes dos sinais sele-
cionados para andlise; dois conjuntos de caixas de selecdo (um de métodos nativos e outro
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Figura 5. Painel de selecdao dos métodos de analise, onde estao disponiveis os
plugins nativos do sistema (em preto) e os adicionados pelo usuario (em azul).

de plugins), que ao serem marcadas exibem caixas de didlogo para configurar possiveis
parametros usados pelo método; e botdes para iniciar e cancelar o processo de andlise.
Ao iniciar o processo de andlise todos os métodos entram em execucdo. O cancelamento
termina a execucao de todos eles e nenhum resultado € gerado.

A Figura 6 mostra o painel Results. Este painel apresenta os resultados e € com-
posto por uma lista a esquerda, que inclui as andlises realizadas; uma barra com botdes
para salvar e apagar resultados de andlises recém obtidas e para abrir outras salvas anteri-
ormente; e o painel para exibi¢cdo dos graficos e demais informacdes dos resultados.

Os resultados obtidos para cada andlise j4 realizada sdo agrupados e referenciados
por um item na lista. Os gréaficos e demais informagdes de cada andlise sdo separados em
abas, cada uma contendo os resultados de um método, e visualizados no painel a direita.

4. Conclusoes e Perspectivas

A plataforma apresentada neste trabalho é uma proposta de ferramenta extensivel e open-
source com dominio de aplicagdo no campo da pesquisa e também da pratica clinica.
Sendo open-source, as funcionalidades bésicas, como por exemplo as ferramentas de en-
trada de sinais e de pré-processamento, podem ser progressivamente melhoradas pela
comunidade; e sendo uma plataforma com arquitetura aberta, novos métodos de andlise
de sinais podem ser facilmente incorporados como plugins, exigindo o minimo de de-
senvolvimento por parte dos usudrios, e consequentemente promovendo o aumento do
nimero de métodos disponiveis para a plataforma. Assim, a plataforma JBioS apresenta
um grande potencial de aplicacdo, podendo contribuir significativamente nas dreas que
abrangem a andlise de sinais biomédicos.
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Figura 6. Painel de exibicdao dos resultados, mostrando abas que possibilitam a
visualizacao de diferentes resultados.

Essa ferramenta foi idealizada e desenvolvida no Laboratério de Computacdo em
Sinais e Imagens Médicas (CSIM) da USP, onde ja vem sendo utilizada em alguns traba-
lhos de pesquisa, o que contribuiu para a identificacao de problemas, correcao e ampliacao
das suas funcionalidades. Outras melhorias que estao sendo planejadas incluem o desen-
volvimento de outros tipos de sinais simulados e ferramentas de pré-processamento.

Espera-se em breve disponibilizar o acesso a esta plataforma para a comunidade
em algum repositério publico de amplo acesso.
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