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 Presentamos una propuesta de análisis y recuperación de datos en imágenes médicas obtenidas por un estudio y análisis de 

bioluminiscencia en Vivo (BLI- Bioluminiscence in vivo por sus siglas en inglés) en tejido infectado (cultivado) con células de 

SARS-CoV-2 en roedores. Para esto aplicamos y modificamos las técnicas de visión computacional y recuperación de fase con 

la finalidad de obtener en cada elemento del estudio BLI, imágenes de tejido cerebral en ratones a partir de imágenes 

tomográficas. 

   

 En la Fig. 1 (a), mostramos la selección de cuadros y su 

ubicación en la matriz 3D, mostrada por capas o datos niveles 

Por medio de nuestra numeración propuesta, obtenemos un 

marco teórico intermedio entre dos marcos experimentales 

adyacentes y disjuntos hasta alcanzar el tamaño de la matriz 3D 

deseada [M(512x512x512)]. Posteriormente, integramos los 

datos para obtener el objeto o curvas de nivel del objeto según la 

matriz 3D en la Fig. 1 (e)-(g). Sin embargo, debemos tener en 

cuenta en todo momento, que las isofotas de cada nivel se 

pueden obtener aumentando o potenciando el estudio de la célula 

en sus regiones internas, reconociendo los patrones no visibles 

en la tomografía.  

Figura. 1. Mostramos 4 capturas o cuadros de la Visualización 1 [6] alrededor de 

t=32 seg (a)-(d), y la segmentación para el mapeo en tonos de gris de la célula        

SARS-CoV-2. 
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I . Introducción  

 

 La tomografía por resonancia electromagnética nos permite 

observar y/o realizar un barrido sobre el tejido de interés. Dicho 

barrido incluye elementos, como las células de cultivo y demás 

anomalías parasitarias del organismo, los cuales también serían 

visibles, permitiendo el estudio de dichas células por capas, 

según sea la precisión del barrido. En el presente trabajo, 

proponemos un análisis numérico de recuperación de fase por 

cada frame o nivel en la tomografía, donde se aprecien células 

de SARS-CoV-2, con la finalidad de incluir la información 

contenida en cada frame para integrarlo numéricamente en los 

datos más probables, con información de la célula, obteniendo 

finalmente, una matriz 3D de la célula de SARS-CoV-2 que, 

posteriormente, mediante técnicas de modelado computacional 

3D se construya o genere un objeto 3D fiel a los datos de 

recuperación de la célula de SARS-CoV-2.  

 

 

II . Resultados  

 

 Para obtener nuestros resultados, mediante la integración de 

datos 3D, extraemos 4 fotogramas diferentes de la Visualización 

1 (Video S2 [6]), cerca de 32 segundos. Posteriormente, 

segmentamos la imagen en el marco superior derecho y 

seleccionamos de ella las celulas SARS-CoV-2 para su análisis. 

Realizamos un procedimiento de segmentación posterior y más 

afinado en cuanto a alturas de intensidad (con las células SARS-

CoV-2 en tonos más oscuros) y posteriormente en tonos de gris 

[0,255], para obtener la información de dichas células 

únicamente [Fig. 1 (a)-(d)], similar a una transparencia sólo con 

tonos de gris diferentes de 0 y 255 [Fig. 1 (e)-(g)]. 

 

Destacamos que la resolución del objeto 3D reconstruido 

depende de los cuadros y la calidad del video. Obtuvimos los 

resultados que se muestran en la Fig. 1 (e)-(g) para dos células 

SARS-CoV-2, identificadas en la Fig. 1 (a)-(d). 
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