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Abstract— Se sabe que durante la división celular el material 

genético (ADN) contenido en el núcleo de la célula se replica y se 

divide uniformemente dando lugar a dos células hijas idénticas, 

proceso llamado mitosis; Este proceso se puede reproducir 

incorrectamente debido a errores durante la replicación y a su 

posterior división del ADN. El cromosoma sufre ruptura ya sea 

por el efecto de las radiaciones o sustancias genotóxicas, 

produciendo la pérdida del mismo y como resultado una 

distribución de material genético no equitativa. 

Un micronúcleo (MN) se considera una aberración genética ya que 

se produce cuando hay pérdida total o parcial de la cromátida 

(brazos) que conforma el cromosoma, originando un nuevo núcleo 

de tamaño más pequeño que el primario, visible bajo el 

microscopio óptico [1]. 
Esto ocurre durante la anafase dando como resultado fragmentos 

cromosómicos acéntricos.  

 

La medición de micronúcleos (MN) en linfocitos de sangre 

periférica y epitelio bucal  es usada frecuentemente en el campo de 

epidemiología molecular como uno de los métodos preferidos para 

evaluar el daño genético resultado de exposiciones mutagénicas al 

ambiente; dando como resultado enfermedades degenerativas, 

malformaciones, respiratorias, etc.   

El conteo de micronúcleos no es la única forma pero si la más 

aceptada para realizar este diagnóstico, sin embargo, una de las 

desventajas de éste test es la complejidad técnica del proceso, que 

puede llegar a ser muy laborioso pudiendo tener probables 

errores, ya que se necesitan tener una muestra de calidad para 

lectura de 200 células binucleadas por paciente, esta muestra es 

sometido a conteo visual por parte del técnico abarcando gran 

cantidad de tiempo[1]. Esto siendo muestra por paciente; 

suponiendo que se tenga un muestreo de más  de 50 muestras de 

pacientes, el periodo de recolección así como el de análisis puede 

creceré de manera exponencial de días a meses. 

 

Se tiene la intención de aplicar técnicas de procesamiento de 

imágenes como una herramienta  alternativa de evaluación en el 

conteo de micronúcleos (MN), esta generara resultados de una 

manera más rápida, innovadora, sencilla, eficiente y confiable, 

para las personas encargadas en realizar el conteo. 

Se espera desarrollar un software que realizara el análisis de 

imágenes con los criterios de inclusión,  exclusión y eliminación 

determinados por el personal del área.  

Esto para facilitar el análisis del mismo. 
 

I. INTRODUCCION  

La medición de micronúcleos (MN) en linfocitos de sangre 

periférica [2] y epitelio bucal [3] es usada frecuentemente en el 

campo de epidemiología molecular como uno de los métodos 

preferidos para evaluar el daño genético resultado de 

exposiciones mutagénicas al ambiente.  

Una de las desventajas de éste test es la complejidad técnica del 

proceso, ya que se necesitan leer 200 células binucleadas por 

paciente, algunas veces abarcando lecturas de hasta 5 o 6 

muestras, invirtiendo 6 a 8 horas del técnico por muestra para 

su evaluación. [1]. 

Desde el final de la década de los 90´s se han propuesto técnicas 

de procesamiento de imágenes como una alternativa a la 

evaluación de MN que genera resultados de una manera más 

rápida [4-6], no obstante existen diferentes opiniones, entre los 

expertos, sobre la sensibilidad y especificidad de la 

aproximación por procesamiento de imágenes. 

En éste proyecto se busca explorar la generación de un software 

que utilice el procesamiento de imágenes para la evaluación de 

micronúcleos ya sea en sangre periférica o epitelio bucal y 

compararlo con la sensibilidad y especificidad de un técnico 

certificado en éstas lecturas. 

 

A. Técnica de micronúcleos 

Durante la división celular, el material genético contenido en el 

núcleo celular, se replica y divide equitativamente dando lugar 

a dos células hijas idénticas; este proceso puede producirse de 

manera errónea debido a alteraciones durante la replicación y 

posterior división del ADN, a roturas cromosómicas y al efecto 

de radiación y de sustancias genotóxicas, produciéndose 



 

 

 

perdida cromosómica y haciendo que el reparto del material 

genético no sea equitativo. [7] 

 
Fig.1. Esquema que muestra de manera resumida lo que ocurre durante la 
mitosis[8] . 

Al ocurrir esto, el material genético que se desprende y, por 

tanto, queda excluido y no se incorpora correctamente al núcleo 

de la célula hija, originando un nuevo núcleo de menor tamaño 

que el primero denominado micronúcleo (MN), visible 

fácilmente al microscopio óptico, el cual se originan de 

fragmentos cromosómicos acéntricos o cromosomas enteros 

que han quedado rezagados en la anafase durante la división 

nuclear. [7] 

Entre las definiciones planteadas, los micronúcleos son masas 

de cromatina que tienen un aspecto similar al del núcleo 

principal y se ven como pequeños núcleos en el citoplasma de 

las células interfásicas que es la etapa previa a la mitosis donde 

la célula se prepara para dividirse. Se describe como un núcleo 

más pequeño, comparado con el presente normalmente la 

célula, fácilmente identificable por microscopía de luz luego de 

la obtención de la muestra respectiva, previa preparación y 

tinción del frotis, haciendo posible evidenciar el número de 

micronúcleos presentes en los eritrocitos y policromáticos. [7] 

A nivel molecular es generada una perturbación expresada a 

través de los micronúcleos, que se forman por condensación de 

fragmentos cromosomales o cromosomas enteros que no fueron 

incorporados en el núcleo hijo durante la mitosis (anafase), 

debido tanto a rupturas como a mala segregación cromosómica. 

De tal forma que pueden observarse en el citoplasma separados 

del núcleo principal. [9] 

 

 
Fig.2. Célula con presencia de micronúcleo[10].  

 

Varios factores podrían ocasionar esta perturbación, así por 

ejemplo, la exposición a residuos contaminantes, como, 

pesticidas, con conocidas propiedades genotóxicas y 

clastogénicas lo cual genera respuestas a distintos niveles en los 

organismos vivos. [11] 

 

1) En la anafase, una cromátida céntrica y fragmentos 

cromosomales rezagados con retraso cuando los elementos 

céntricos van hacia los polos del huso. Los micronúcleos se 

presentan de fragmentos cromosomales o cromosomas 

acéntricos que no son incorporados en el núcleo hijo en la 

mitosis porque carecen de centrómero.  

2) Los elementos rezagados pueden ser incluidos en el núcleo 

de las células hijas, pero una proporción de una o varios núcleos 

secundarios los cuales son mucho más pequeños que los 

núcleos principales (1/5 o 1/20), y son por lo tanto llamados 

micronúcleos. Los cuales no pueden ser observados hasta 

después del primer ciclo celular.                                   

Por otra parte los MN pueden formarse de fragmentos 

acéntricos y por cromosomas enteros que derivan de 

fragmentos acéntricos se forman por ruptura directa del ADN, 

replicación del ADN dañado e inhibición de la síntesis de ADN, 

en tanto que, los que se originan de cromosomas enteros se 

forman por alteraciones del huso mitótico, del cinetocoro, daño 

en las subestructuras del cromosoma u otras partes del huso 

mitótico y alteraciones en la fisiología celular. [12] 

 

 
Fig.3. Posibles errores de segregación de los cromosomas dicéntricos durante 

la mitosis provocando perdida anafásica a la cual se le conoce como 

micronúcleos [13]. 

 

B.  Análisis computacional de micronúcleos 

Los micronúcleos (fig.2) pueden apreciarse como imágenes con 

formas y dimensiones específicas, por lo que puede ser factible 

identificarlos y cuantificarlos por métodos computacionales. 

 

Algunos trabajos previos han utilizado algoritmos de 

segmentación que se basan en la biología matemática 

mezclándolo con métodos de reconocimiento de patrones que 

se basan en los principios de desenfoque de la lógica difusa. 

Tomando en cuenta que la otra técnica utilizada es identificar 

el contorno celular con el que pueden obtener las coordenadas 

de los contornos de una célula y así buscar la información que 

necesitan por medio de un procesamiento de imágenes para la 

obtención de un análisis más rápido en la búsqueda de 

micronúcleos. 

 

 

C.  Técnicas de procesamiento de imágenes. 

El Procesamiento de imágenes tiene como objetivo mejorar el 

aspecto de las imágenes y hacer más evidentes en ellas ciertos 

detalles que se desean hacer notar. La imagen puede haber sido 



 

 

 

generada de muchas maneras, por ejemplo, fotográficamente, o 

electrónicamente, por medio de monitores de televisión. El 

procesamiento de las imágenes se puede en general hacer por 

medio de métodos ópticos, o bien por medio de métodos 

digitales, en una computadora[14]. De los cuales nos podemos 

ayudar para la obtención de información de una imagen.  

 

 

II. DECLARACION DEL PROBLEMA 

Una de las desventajas de éste test es la complejidad técnica del 

proceso, ya que se necesitan leer 200 células binucleadas por 

paciente, algunas veces abarcando lecturas de hasta 5 o 6 

muestras, invirtiendo 6 a 8 horas del técnico por muestra para 

su evaluación. Esto dando 48 horas en las que el técnico debe 

hacer el conteo. También debemos de tomar en cuenta que la 

vista de una persona promedio pierde su eficacia de conteo con 

precisión al cabo de 15 a 20 minutos asiendo que el resultado 

sea poco preciso y más largo. 
 

III. JUSTIFICACIÓN  

El proceso que se realiza en el conteo de micronúcleos (MN) 

llega a ser un proceso largo dada la complejidad del mismo. 

 

IV. OBJETIVOS 

Crear un proceso de adquisición de datos para la evaluación de 
daño genético  para el conteo de micronúcleos de manera 
operativa estandarizada que sea funcional. 

 

V. PREGUNTAS 

 ¿Cómo desarrollar un software eficaz que atienda la 
necesidad de un conteo de micronúcleos de forma 
rápida?  

 ¿Es posible realizar el conteo de micronúcleos en base 

a programas parecidos que reconozcas patrones? 

 ¿El procesamiento de imágenes es lo más óptimo para 

realizar un conteo de micronúcleos? 

 

 

VI. HIPOTESIS 

Un conteo de micronúcleos por medio de adquisición y 

procesamiento de imágenes de manera estandarizada.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

VII. METODOLOGIA 

 

 
Se plantea que los micronúcleos son formas circulares, por lo 

que se puede proponer procesamiento de imágenes para 

analizarlo, para esto utilizamos  el  procesamiento digital de 

imágenes con el objetivo de mejorar la calidad o facilitar la 

búsqueda de información[15] que es necesaria para la 

identificación de los micronúcleos. 

Para llegar al resultado esperado fue necesario hacer una 

correlación de los datos de un micronúcleos para buscarlo en la 

imagen utilizando ciertos filtros de frecuencia que procesan una 

imagen trabajando sobre el dominio de la frecuencia en 

la Transformada de Fourier de la imagen. Para ello, ésta se 

modifica siguiendo el Teorema de la Convolución 

correspondiente: 

1. se aplica la Transformada de Fourier, 

2. se multiplica posteriormente por la función del filtro 

que ha sido escogido, 

Para concluir re-transformándola al dominio espacial 

empleando la Transformada Inversa de Fourier. 

A. Teorema de la Convolución (frecuencia):  

F (u, v): transformada de Fourier de la imagen original. 

H (u, v): filtro atenuador de frecuencias. 

Como la multiplicación en el espacio de Fourier es idéntica a la 

convolución en el dominio espacial, todos los filtros podrían, 

en teoría, ser implementados como un filtro espacial[16]. 

 

Fig.4. Etapas del filtrado de imágenes en el dominio de la frecuencia[17]. 
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VIII. RESULTADOS 

En el transcurso del desarrollo de este proyecto, se analizaron 

técnicas de procesamiento de imágenes para la identificación y 

conteo de micronúcleos (MN) utilizando Matlab como 

herramienta principal para su desarrollo. Además se estudiaron 

distintos tipos de reconocimiento de patrones y procesamientos 

de imágenes. El análisis de estas técnicas permitió establecer 

caminos sólidos en los cuales se realizaron un modelado 

correcto del software y la implementación correcta de los 

algoritmos necesarios para la obtención de los resultados más 

óptimos a nuestras necesidades. 

En la forma que se construyó el proyecto hizo posible que 

obtuviera las siguientes características: 

 

 Simplicidad del código debido a que el lenguaje de 

programación elegido (Matlab), puede resolver 

problemas muy complejos en pocas líneas de código y 

fáciles de entender, además de contar con una guía de 

ayuda muy completa. 

 La arquitectura en que se construyó el software hace 

que sea fácil de comprender ya que no son muchas 

líneas de código y las cuales cuentan con comentarios 

precisos de su funcionalidad. 

 Matlab es una herramienta robusta para el 

procesamiento de imágenes y cumple con todos los 

requerimientos para la realización del proyecto. 

 Conteo e identificación aceptable de micronúcleos 

presentes en una imagen.  

 

 
Fig.5. Mapa de colores para identificar superficies[18]. 

 

Se utilizó un mapa de colores para poder identificar las células 

y sus micronúcleos pudiendo observar la superficie de la 

imagen con mayor claridad. 

Un mapa de colores es la matriz de valores entre 0 y 1 que 

definen los colores para gráficos de objetos como objetos de 

superficie, de imagen y de parche. Matlab dibuja los objetos 

mediante la asignación de valores de datos de colores en el 

mapa de colores. 

 

 
Fig.6. Mapa de colores de células con presencia de micronúcleos. 

 

En la (fig.6) se puede observar un mapa de colores donde 

fácilmente se pueden observar algunas células y sus 

micronúcleos en los cuales al realizar una correlación aplicando 

a la transformada de Fourier, una herramienta de procesamiento 

de imagen importante que se utiliza para descomponer una 

imagen en sus componentes seno y coseno[19]. Y así buscar el 

máximo de correlación con una imagen logrando identificar y 

cuantificar los micronúcleos, obteniendo los datos de una forma 

muy rápida. 

 

 
Fig.7. Consola de resultados de Matlab. 

 

Se puede observar en la (fig.7) el número de objetos 

encontrados que son la cantidad de micronúcleos presentes en 

la (fig.6) encontrando de forma precisa el número de 

micronúcleos presentes en la imagen, a pesar del ruido que 

contiene. 

 



 

 

 

IX. CONCLUSIÓN  

A lo largo del transcurso de este proyecto se ha estudiado 

herramientas y técnicas de procesamiento de imágenes, 

desarrollo de interfaces, conocimiento de programación en 

Matlab, con ese propósito se realizó un programa para la 

identificación y conteo de micronúcleos (MN). Gracias a los 

grandes avances de la tecnología en las técnicas de 

procesamientos de imágenes, liberación de códigos open source 

y el aumento de investigación es este tipo de áreas permiten el 

desarrollo de proyectos como este.  

La ayuda que Matlab ofrece en el procesamiento de imágenes  

son muchas. Con conocimiento medio de programación y 

apoyándose en la ayuda de Matlab que se encuentra en internet 

se pueden crear aplicaciones realmente poderosas con pocas 

líneas de programación esto gracias al lenguaje de Matlab que 

cuenta con librerías muy poderosas para la creación de 

software, dando como resultado la creación de una herramienta 

capaz de identificar y cuantificar micronúcleos con base a 

imágenes creadas tomando las características de muestras de 

imágenes de laminillas con presencia de micronúcleos dando 

un gran primer paso para la creación de un software más robusto 

para aplicarse en la técnica de micronúcleos.   

 Este proyecto ha sido para el autor un gran reto y una de las 

mejores experiencias en cuanto a desarrollo de software por el 

hecho de obtener como resultado un software de conteo de 

micronúcleos cumpliendo con los requerimientos establecidos. 

Solo queda por esperar que este proyecto sea útil para aquellos 

que deseen utilizarlo como punto de partida para mejorar el 

software o considerarla como punto de partida para nuevos 

proyectos o para el uso de experimentación personal. 

 

X. TRABAJO FUTURO 

Este proyecto puede verse como primera fase de un proyecto 

más ambicioso que será complementado con varios trabajos 

futuros e investigaciones que complementen la presente. La 

finalidad de este proyecto es la creación del software que no 

solo detecte micronúcleos si no que al mismo tiempo 

identifique las células apostosicas y binucleadas que también 

son parte de aberraciones genéticas. Evidentemente, a un falta 

mucho trabajo por realizar para poder llegar a un resultado 

óptimo, se puede empezar avanzando en algunos aspectos como 

los que se encuentran en la siguiente lista: 

 Creación de GUI de Matlab  

 Trabajar con muestras de micronúcleos en tiempo real  

 Considerar más técnicas de procesamiento de 

imágenes  

 Emplear algoritmos más complejos para obtener 

mejores resultados en futuras pruebas  
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XII. CODIGO  

 

 

 

 

 
% Codigo para aplicacion de correlacion 
% Hecho por Hector Temich y Gerardo Romo 
% FIT UM, Nov 2014 

  
clc 
close all 
clear all 
clc 

  
bw = not(im2bw (imread('MN6.png')));  

  

  

  

  
size (bw) 

  
a = bw(263:290,158:187); 
a = bw(190:203,567:580); 

  

  

  
x1x2 y1y1 

  
imshow(bw); 
figure, imshow(a); 

  

  

  
C=real(ifft2(fft2(bw).*fft2(rot90(a,2), 460,819))); 
C=real(ifft2(fft2(bw).*fft2(rot90(a,2), 460,819))); 

  
%visualizar 
figure, mesh(C) 
colormap(jet) 

  

  
max(C(:)) 
M = [460, 819] 

  

  

  

  
thresh=38;  
figure, imshow(C>thresh) 

  
D=(C>thresh); 
figure,imshow(D) 



 

 

 

  

  
LB = 8; 

  
IL = bwlabel(D); 
R = regionprops(D,'Area'); 
ind = find([R.Area] <= LB); 

  
Iout = ismember(IL,ind); 
figure, imshow(Iout); 

  

  
CC = bwconncomp(Iout) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

XIII. RESULTADOS EN IMAGENES  
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