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Resumen. Los algoritmos de Redes Neuronales son ampliamente utilizados
en técnicas de Inteligencia Artificial (IA) para la resolucién de problemas en
diferentes campos de la ciencia que no pueden ser resueltos por la computacién
simbdlica tradicional. En este trabajo, presentamos un conjunto de experimentos
que involucran la implementacién de varios modelos basados en word2vec,
una representacion de palabras basada en la semdntica distribucional. Nuestros
experimentos se desarrollaron con el propdsito de establecer un conjunto de
métricas replicables para el entrenamiento de un modelo word2vec capaz
de ser integrado a un modelo para generar oraciones literarias coherentes
y con un contexto bien definido. En este trabajo, presentamos resultados
alentadores del andlisis de oraciones generadas con nuestros modelos mediante
evaluaciones manuales.

Palabras clave: Redes neuronales artificiales, procesamiento del lenguaje
natural, generacion de textos literarios, word2vec.

Study of Hyperparameters of Neural Models in the
Generation of Literary Sentences

Abstract. Neural Network algorithms are widely used in Artificial Intelligence
(AI) techniques for solving problems in different fields of science that cannot be
solved by traditional symbolic computation. In this paper, we present a set of
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experiments involving the implementation of various models based on word2vec,
a word representation based on distributional semantics. Our experiments were
developed with the purpose of establishing a set of replicable metrics for
training a word2vec model capable of being integrated into a model to generate
coherent literary sentences with a well-defined context. In this paper, we present
encouraging results from the analysis of sentences generated with our models
using manual evaluations.

Keywords: Artificial neural networks, natural language processing, literary text
generation, word2vec.

1. Introduccion

Los modelos basados en Redes Neuronales (NN por sus siglas en inglés) han sido
ampliamente usados en diversos campos de estudio, dada su eficiencia y efectividad en
métodos predictivos, para el andlisis de datos y tareas de tipo cognitivas. Estos modelos
son idéneos cuando se requiere procesar y analizar una cantidad importante de datos. En
Procesamiento de Lenguaje Natural (PLN), las NN son comtiinmente usadas en tareas
de clasificacion de textos, recuperacion de informacidn, traduccién automadtica, entre
otras [6, 9, 17].

En el campo de la literatura, estos modelos neuronales son usados para crear
estructuras complejas del lenguaje para la generacion de texto literario [18, 20] en un
area denominada Creatividad Computacional [3]. En Creatividad Computacional las
NN son entrenadas con cantidades importantes de datos a partir de ciertos artefactos
artisticos como: la pintura, la musica, novelas, cuentos, etc. La intencién es detectar
patrones para imitar el Proceso Creativo® que permite la creacién de cada obra artistica.

En este trabajo analizamos como los diferentes hiperpardmetros (dimension,
ventana contextual, ocurrencias, etc.) pueden ser indicadores interesantes para el
entrenamiento de modelos basados en representaciones vectoriales Word2vec [8]
utilizados en la generacion de frases literarias. Con el fin de estudiar el efecto de los
hiperparametros, integramos nuestros experimentos al modelo propuesto en [11], donde
se realiza un estudio semantico-contextual para la generacién de texto literario.

Word2vec produce un vector numérico (embeddings) para cada palabra dentro
de un vocabulario de aprendizaje. Estos vectores son calculados bajo un parametraje
especifico, de acuerdo a las caracteristicas del corpus y los objetivos pretendidos. A
partir de los embeddings es posible calcular la distancia entre estos, y determinar cudles
estdn mds proximos entre si, estableciendo un primer anélisis de tipo semantico.

Este estudio exploratorio basado en Word2vec puede servir para determinar el
parametraje que mejor se ajusta a un corpus literario, la intencién es obtener una
aproximacion semdntica adecuada para la generacién de frases coherentes. Para ello,
buscamos que los embeddings produzcan una semadntica de tipo literaria. Por ejemplo,

5 Término explicado ampliamente en [1], donde establecen algunas directrices para estudiar las habilidades cognitivas del
hombre desde un enfoque computacional.

Research in Computing Science 150(5), 2021 8 ISSN 1870-4069
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dada la palabra “azul” se esperaria que las palabras cercanas fueran “mar” o “cielo”, y
no “verde” o “rojo”.

En la seccién 2, presentamos el resumen de algunos trabajos con el mismo enfoque
sobre implementaciones de modelos Word2vec. El corpus usado para el entrenamiento
de nuestros modelos es descrito en la seccién 3. Posteriormente, en la seccién 4
detallamos los distintos pardmetros usados para el entrenamiento, asi como algunas
gréficas con resultados.

En la secciéon 5 mostramos algunas frases generadas por los modelos que
consideramos mejor entrenados, de acuerdo a nuestro criterio de dispersién. Los
resultados de la evaluacién manual efectuada sobre las frases generadas son
presentados en la seccion 6. Finalmente, en la seccién 7 se presentan las conclusiones
sobre los resultados.

2. Estado del arte

Los modelos de NN han sido abordados con mayor determinacién en los
ultimos afios por investigadores del drea de Creatividad Computacional, sobretodo
para la generacién de texto literario. A continuacién presentamos algunos
trabajos relacionados.

2.1. Generacion de texto no literario

Lebret et al. [6] proponen un algoritmo para generar frases biogrificas, que es
entrenado con un conjunto de datos biogréficos extraidos de Wikipedia®. Otro modelo
para la generacidn automdtica de texto se presenta en [16]. En este trabajo se propone
la generacién de descripciones para fragmentos de cédigo Java. En el modelo se
consideran elementos como: nombre de los constructores, de las llamadas, de las
instancias, etc., para generar una descripcion apropiada.

Otras implementaciones basadas en Word2vec para la generacién automdtica
de textos son propuestas en [4], donde Kharazmi et al. analizaron los embeddings
propuestos por su modelo y los combinaron con una serie de n-gramas, con la intencién
de calcular la coherencia de un documento. Se tiene también el trabajo de Kiddon
et al. [5], presentan un modelo de Word2vec para conservar la coherencia en el
texto generado.

2.2. Generacion de texto literario

Zhang et al. [20] proponen un modelo basado en Redes Neuronales Recurrentes
para la generacién de poesia en chino, el aprendizaje se basa en el reconocimiento de
estructuras lingiiisticas. Las estructuras analizadas se convierten en vectores que luego
se usan para calcular la probabilidad de aparicion de la siguiente estructura.

Otra propuesta basada en NN para poesia es presentada en [12], este modelo recibe
una palabra como entrada y construye el texto con elementos relacionados a ésta.

ISSN 1870-4069 9 Research in Computing Science 150(5), 2021
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Tabla 1. Caracteristicas de MegaLite y cGoethe corpus (K: mil, M: millén).
Megal.ite cGoethe

Frases 92M 19519
Tokens 99.7M 340K
Media por frase 11 17
Letras 604 M 2M
Media por frase 65 103

Existen investigaciones, como el proyecto MEXICA [13], donde se ha logrado generar
textos literarios con una longitud considerable, sobrepasando la barrera a nivel de frases.

MEXICA genera cuentos sobre la época pre-colombina de la mitologia Azteca
empleando el proceso denominado engagement-reflection propuesto en [15]. Otro
algoritmo basado en NN para el andlisis contextual fue propuesto en [2] para la
generacién de historias de ficcién.

Finalmente, en [11] se propone un modelo para la generacion de frases literarias,
donde los embeddings son procesados bajo una interpretacion geométrica para
seleccionar las palabras que mejor obedecen a un contexto definido y formar frases
coherentes y semanticas.

3. Corpus

En este trabajo empleamos dos corpus con textos literarios en Espafiol (algunos
traducidos de otros idiomas). El primer corpus es MegaLite [10], que contiene
aproximadamente 5 000 documentos (en su mayoria libros), los cuales corresponden
a los géneros: cuentos, poesia, teatro y ensayos. Por la cantidad considerable de textos
contenidos, el corpus MegaL.ite fue utilizado para los distintos entrenamientos de las
instancias basadas en la representacion vectorial Word2vec.

El segundo corpus, cGoethe, estd constituido por las obras principales de
Johann Wolfgang von Goethe. La utilidad de este corpus es identificar y replicar las
asociaciones semdnticas que el autor emplea al momento de redactar sus obras. El
corpus cGoethe fue usado para la fase de generacion textual que se describe en la
seccion 5, dedicada a experimentos. Para construir ambos corpus, se convirtié cada
documento al formato de codificacién de caracteres utf8.

Ademis, se segmentaron los textos de cada documento en una frase por linea
empleando la biblioteca NLTK’ de Python. Posteriormente se selecciond la novela
“Los lamentos del joven Werther” [19] de Goethe, esto por la fuerte carga emocional y
ciertos aspectos psicoldgicos observados en los personajes principales. De esta novela,
se eligieron manualmente las frases que se consideraron como “literarias”, es decir, se
determind que estas frases contenian un vocabulario estético, ademads de tener ciertas
figuras literarias como la rima, la anéfora, la parafrasis y otras.

Con estas frases se construyd el subconjunto cWerther utilizado en la fase de
generacion textual descrito en la seccion 5. En la tabla 1 se muestra informacién

6 https://www.wikipedia.org
7 https://www.nltk.org/api/nltk.tokenize.html
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Tabla 2. Caracteristicas del subconjunto cWerther.

cWerther Media por frase

Frases 134 —
Tokens 1635 12
Letras 9321 69

Tabla 3. Valores de pardmetros para los modelos Word2vec.

Parametro Valores
Iteraciones (7) 1,5,7, 10
Conteo minimo (m) 3,5
Tamaino del vector (s) 60, 100
Tamano de la ventana (w) 5,6,7

estadistica sobre los corpus Megalite y cGoethe. El corpus cWerther es descrito
en la tabla 2.

4. Representacion vectorial de palabras

Uno de los intereses principales de este estudio es analizar el impacto de las
representaciones vectoriales de palabras en la generacion de frases literarias Por esto
entrenamos 48 diferentes modelos de  Word2vec utilizando el corpus MegalL.ite. La
tabla 3 muestra los diferentes pardmetros y valores utilizados para entrenar los modelos.
“Iteraciones”(¢) hace referencia al nimero de ciclos de entrenamiento completados con
el corpus Megal.ite.

“Conteo minimo”(m) indica el nimero minimo de veces que una palabra debe
aparecer en el corpus para ser incluida en el vocabulario del modelo. “Tamafio del
vector”(s) especifica la dimensién de los vectores de palabras. Por dltimo, “Tamafio
de la ventana”(w) representa la cantidad de palabras adyacentes (contexto) que son
relacionadas a una palabra estudiada en una oracién durante la fase de entrenamiento.

Entrenamos todos los modelos siguiendo el enfoque de skip-gram [8] con un
muestreo negativo de cinco palabras y un umbral de submuestreo igual a 0.001. El
tamafio del vocabulario para los modelos con m = 3 consta de 295 838 palabras,
mientras que para los modelos con m = 5 el vocabulario es igual a 222 095 palabras.

Para analizar la relacion entre los 48 diferentes modelos de Word2vec, realizamos
una evaluacién basada en los trabajos de Pierrejean y Tanguy [14] donde se comparan
pares de modelos. Este método estima la tasa de variacién global entre un par de
modelos M, y M, a partir de un vocabulario Q).

En primera instancia, definimos sim%ﬂ (¢) como el conjunto de las N palabras
en M, mas similares (en términos de su similitud coseno) a una palabra objetivo
q; de igual forma definimos sim]]\\gb (¢). La tasa de variacién de una palabra ¢ € Q

depende entonces del nimero de palabras en la interseccién de los conjuntos simﬁa (q)

ISSN 1870-4069 11 Research in Computing Science 150(5), 2021



Luis-Gil Moreno-Jiménez, Juan-Manuel Torres-Moreno, Carlos-Emiliano Gonzalez-Gallardo, et al.

y sim%b (¢), que esté definida como:

| sim}y, (¢) Nsimyy, (9)]
variy, a, (@) =1 — —— e (1)

donde | simﬁa (@)n sim]\N@ (q)| corresponde al niimero de palabras (la cardinalidad) en

la interseccién. Finalmente, la tasa de variacién global Gvarf\\;m M,» entre My y My
sobre @, con cardinalidad |Q)|, es definida como:

> variy, ag, (9)

q€Q
Q)

Pierrejean y Tanguy [14] condujeron un estudio para determinar el mejor valor de
N. Encontraron que para N = 25, la correlacion media entre las tasas de variacion,
obtenida a partir de un conjunto de diferentes valores de N era maximizada. Basandose
en este resultado, fijamos el valor de IV a 25. Para crear el vocabulario (), seleccionamos
de MegalLite s6lo aquellas palabras con un minimo de 100 ocurrencias pertecientes a
alguna de las siguientes categorias gramaticales: adjetivo, adverbio, sustantivo y verbo.

Después de este proceso de filtrado, el nimero total de palabras contenidas en () es
42 681. Por cada una de las siguientes palabra objetivo, obtuvimos las 25 palabras mas
similares a partir de la similitud coseno de sus representaciones vectoriales: “amor”,
“odio”, “tristeza”, “alegria”, “miedo”, “mujer”, “hombre” y “azul”. La figura 1 muestra
los diagramas de caja resultantes de los 48 modelos ordenados por similitud coseno
media. En esta figura se observa que aquellos modelos con una sola iteracién y tamafio
del vector mas pequefio obtienen resultados mas altos.

En contraste, los modelos con varias iteraciones y tamaifio del vector mas grande
obtienen menores resultados. También es posible observar que, en general, los modelos
con similitudes promedio mds grandes presentan una menor dispersién al compararlos
con aquellos modelos con similitudes promedio menores. Este comportamiento puede
ser mejor observado en la figura 2, en donde se muestra, por cada modelo, la desviacion
estandar de las similitudes coseno agrupadas por palabra objetivo.

Al comparar ambas figuras, se puede ver que para los modelos con una sola
iteracion, los resultados de similitud son mds altos y las desviaciones estindar més
pequefias. En constraste, los modelos con varias iteraciones y tamafo del vector
mas grande presentan resultados de similitud mds bajos y desviaciones estidndar mds
altas. De hecho, existe una fuerte correlacién lineal negativa igual a —0.96 entre las
similitudes coseno agrupadas por palabra objetivo y sus correspondientes desviaciones
estandar. Con estos resultados, seleccionamos los mejores y peores modelos en términos
de dispersion de similitud de coseno, sobre el conjunto de palabras objetivo.

2

Gvarjz\vfla M, =

5. Generacion textual
En esta seccion describimos brevemente el modelo presentado en [11], ilustrado en
la figura 3, para la generacién automdtica de frases literarias. El modelo consiste en

dos etapas, siendo la segunda etapa donde integramos nuestra propuesta de modelo de
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Fig. 1. Similitud coseno por cada modelo Word2vec.

representacion vectorial Word2vec. El proceso inicia con una palabra (query) provista
por el usuario. Esta palabra define el contexto para la generacion de la nueva frase. La
frase generada se construye reemplazando el vocablo de una frase original escrita por
un humano, ésta es extraida del conjunto cWerther. Esta frase debe conservar el estilo
y el contenido emocional que el autor expresa en la frase original.

Durante la primera etapa, el conjunto cWerther es procesado con FreeLing®,
un analizador morfosintactico. Por cada frase original se detectan y reemplazan las
palabras léxicas’ por sus etiquetas gramaticales (POS) correspondientes. El resto de
las palabras son conservadas. Como resultado una Estructura Gramatical semi-Vacia
(EGV) es generada, esta EGV se compone entonces de etiquetas POS y palabras
funcionales (articulos, conectores, adverbios, etc.).

Este método, basado en estructuras lingiiisticas fijas, se conoce como Canned Text
y ha sido empleado en trabajos donde se proponen modelos para la generacion rapida
de didlogos y frases cortas [18, 7]. En la segunda etapa, las etiquetas POS de la EGV
se reemplazan con un vocabulario semanticamente ad-hoc.

Es decir, los sustantivos deben acercarse mds al nuevo contexto, definido por el
usuario, mientras que los verbos y adjetivos deben estar mds préximos al contexto de
la frase original. El vocabulario utilizado para el proceso de reemplazo se obtiene de
los modelos Word2vec descritos en la seccidn 4. En esta etapa, el modelo generativo
emplea tres elementos importantes:

— PO: La palabra que correspondia a la frase original.

8 FreeLing se encuentra disponible en http:/PLN.Isi.upc.edu/freeling
9 Sustantivos, verbos principales y adjetivos.
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Fig. 2. Desviacion estdndar por cada modelo Word2vec.

— VG: El vocabulario extraido del corpus cGoethe.

— Q: El nuevo contexto.

A través de operaciones matematicas y calculos de distancias entre vectores,
podemos utilizar los modelos Word2vec para elegir del vocabulario VG la palabra
mds proxima a PO, si se trata de un verbo o adjetivo; si se trata de un sustativo,
se elige la palabra mds cercana a Q. Més detalles del modelo generativo pueden
consultarse en [11].

A continuacién mostramos algunas frases generadas en la fase experimental de
este proyecto. Las frases fueron generadas usando los cuatro modelos de Word2vec
considerados como relevantes segiin nuestro criterio de dispersion (ver seccién 4). Las
instancias elegidas son: i1_m3_s60_w5 (i=1, m=3, s=60, w=5), il_.m3_s60_w6 (i=1,
m=3, s=60, w=6), i110_.m5_s100_w5 (=10, m=5, s=100, w=5) y i10-m3_s100_w5
(1=10, m=3, s=100, w=>5).

Por motivos practicos, de aqui en adelante llamaremos a estas instancias: m3s60wS5,
m3s60w6, m5s100 w5 y m3s100wS5, respectivamente. En los ejemplos a continuacion
se muestran las frases originales con las palabras reemplazables en negrita, seguidas
por las nuevas frases guiadas por (Q).

— Instancia m3s60wS5.
Frase original: Pero en sus [cercanias] la [naturaleza] [brilla].
— f(AMOR) = Pero en sus penas forma la gloria.
— f(ODIO) = Pero en sus mejillas forma la alegria.
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Fig. 3. Estructura general del modelo generativo de frases literarias.

— f(MUJER) = Pero en sus hermanas desaparece la mujer.
— Instancia m3s60w6.
Frase original: El [buen] o [mal] [humor] no [obedece] a nuestra [voluntad].
¢ f(AMOR) = El seguro o loco amor no cuenta a nuestra alma.
¢ f(0DI0) = El necesario o loco amor no considera a nuestra desesperacion.
¢ f(MUJER) = El tnico o buen padre no considera a nuestra amiga.
— Instancia m5s100wS5.
Frase original: El [llanto] se [agolpd] en mis [0jos].
¢ f(AMOR) = El amor se agolpd en mis deseos.
* f(0ODI0) = El miedo se agolpd en mis sentimientos.
¢ f(MUJER) = El nifio se agolp6 en mis padres.
— Instancia m3s100wS5.
Frase original: jQué [gracia], qué [agilidad] en sus [movimientos]!
¢ f(AMOR) = jQué pasion, qué felicidad en sus deseos!
¢ f(ODIO) = jQué desesperacion, qué angustia en sus sentimimentos!
¢ f(MUJER) = jQué mujer, qué criada en sus hijos!

Los ejemplos anteriores fueron generados a partir de frases originales tomadas
aleatoriamente del corpus cWerther. Se observa que, en algunos casos, algunas palabras
no son reemplazadas, esto ocurre cuando una palabra no es encontrada dentro del
modelo Word2vec.

6. Evaluacion
Se efectud una evaluacion de los modelos Word2vec entrenados en los experimentos
de la seccion 5. La evaluacién fue manual y para ello se consideré un nimero

asequible de frases que el evaluador debia analizar. Las frases se generaron utilizando
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Tabla 4. Distribucion de las frases evaluadas.

Primer Segundo Tercer

Descripcion Total
Conjunto Conjunto Conjunto
Numero de frases 16 16 8 40
Modelos Word2vec m3s60w5 m3s100w5 Frase original —
Contexto (queries) AMOR, ODIO, MUJER N/A —

dos modelos Word2vec, el de mayor y menor valor de dispersién, m3s100w5 y
m3s60w5 respectivamente.

Seis personas fueron elegidas como evaluadores, estas son hablantes nativos del
espafiol, con grados universitarios y cuentan con cierta experiencia literaria, sea como
lectores frecuentes o escritores amateurs. Se les pidié evaluar 40 frases (todas en
espaiiol): 16 del modelo m3s60w5, 16 del modelo m3s100w5 y 8 frases humanas
tomadas directamente de la obra traducida: Los lamentos del joven Werther. Los
criterios a evaluar fueron:

— Gramatica: Conjugaciones correctas y adecuada relacion entre género y nimero.

Coherencia: Las palabras en la frase deben situarse dentro del mismo contexto.

Percepcion literaria: Indicar si se consideraban las frases como literarias o no.

Percepcion emocional: Indicar la presencia de alguna de las siguientes emociones:
Miedo, Tristeza, Esperanza, Amor y Felicidad.

Las frases de ambas instancias fueron mezcladas junto con las frases humanas sin
ninguna preferencia antes de ser entregadas a los evaluadores. La distribucion de las
frases evaluadas se muestra en la tabla 4. Para los criterios: Gramatica y Coherencia, se
calcul6 un valor de precision, definido como el nimero de palabras correctas entre el
ndmero total de palabras reemplazables (Iéxicas), esto para cada frase. Luego se tomd
el valor promedio de precision calculado entre todas las frases para obtener un valor
representativo para cada criterio, los resultados se muentran en la figura 4a.

Se puede observar que el modelo m3s100w5 (en azul) obtuvo mejores resultados
para Coherencia con un 83.77 %, mientras que para Gramética, su desempeifio fue
menor en comparacién con el modelo m3s60w5 (en rojo), sin embargo, el resultado
es alentador con una precisién de 88.75 %. Para el criterio de Percepcion literaria,
el modelo m3s100w5 también obtuvo el mejor resultado, con un 64.7% de las
frases percibidas como literarias. Los resultados obtenidos muestran una mejora a los
presentados en [11] donde si bien, para Gramaética, las evaluaciones fueron aceptables;
para Coherencia, las frases no fueron bien percibidas.

Se puede apreciar que el modelo m3s60w5 arroja embeddings mds cercanos a un
query determinado, esto genera frases mas coherentes y permite manipular el nuevo
contexto de la frase segln se desee. Siguiendo nuestra estrategia (ver seccion 5) de
aproximar los sustantivos al nuevo contexto, dejando los verbos y adjetivos préximos al
contexto original, conseguimos generar una frase con un contexto nuevo, preservando
la carga emocional original. Esto puede ser observado en la figura 4b, donde se
aprecian los resultados del modelo m3s100w5, con frases fuertemente relacionadas a
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Fig. 4. Resultados de la evaluacién manual en frases generadas.

las emociones “amor” y “tristeza”, siendo estas las principales emociones percibidas en
la obra “Los lamentos del joven Werther”.

Para el modelo m3s60w5, la percepcién parece no seguir un patrén regular,
generando frases con una carga emocional aleatoria.

7. Conclusiones y trabajo futuro

En este trabajo hemos presentado resultados de experimentos con distintas
implementaciones basadas en Word2vec para la generacién de texto literario. Los
resultados sugieren que la dispersién calculada entre los embeddings puede ser un
indicador importante de la asociacién semdntica dentro de un espacio vectorial. El
hiperpardmetro discriminatorio que impacta en la dispersiéon de los modelos es el
niimero de dimensiones'? de la representacién. De acuerdo a la literatura, a mayor
tamafio del corpus, es necesaria una mayor dimensién para obtener una mejor exactitud
en tareas de asociacién de palabras [8]. Lo cual también es una intuicién razonable.
Nuestros resultados con los evaluadores humanos confirman esta intuicion.

Las instancias seleccionadas para nuestros experimentos demostraron un
comportamiento adecuado, generando frases mds coherentes que las reportadas en
[11]. La instancia con menor dispersion generd frases con una carga emocional y una
coherencia aceptable. Esto significa que bajo un entrenamiento idéneo, un modelo
Word2vec puede ayudar a la generacidon de frases con un contexto bien definido.
En el futuro pretendemos extender los experimentos utilizando corpus periodisticos,
técnicos o cientificos. Por otra parte, pensamos también estudiar la inclusién de
la rima combinada con los modelos Word2vec presentados para generar parejas de
frases literarias.

Agradecimientos. Este trabajo fue parcialmente financiado por el Consejo Nacional de
Ciencia y Tecnologia (CONACYT, Mexico), beca nimero 661101 y por la Fédération
de Recherche AGORANTIC — Avignon Université, (France).

10 Bgte hiperpardmetro es considerado al configurar el entrenamiento de un modelo Word2vec.
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Resumen. El cambio del color en las lesiones de la piel, también conocidas
como neoplasias, es una de las caracteristicas que permite una identificacién
visual entre las malignas y las benignas. Tanto la tonalidad de la neoplasia
como su nimero de cambios han sido descritos, de manera cualitativa, a partir
del andlisis visual que realizan los especialistas. No obstante, se ha llegado a
la conclusién de que entre mds tonalidades se identifiquen en la lesién hay
mds sospecha de malignidad. En el presente trabajo se realiza una descripcién
cuantitativa que busca parametrizar los cambios de tonalidad que puede tener una
neoplasia. Para ello se utiliza el filtro de Gabor bajo una configuracién empirica,
que utiliza la convolucién del filtro como un dato, para estimar la dispersion de
intensidad de los valores presentes en una imagen digital que contiene neoplasias
benignas y malignas. Los resultados experimentales sugieren que al analizar la
dispersion de los datos es posible obtener clasificaciones por arriba del 70 % en
las bases de datos ISIC Archive y PH2. La clasificacién se obtuvo mediante un
clasificador KNN y pruebas de 5 pliegues, teniendo asi un 71.74 % de precision.

Palabras clave: Melanoma, clasificador, filtro de Gabor.

Description of Tonality Changes in the Color of
Neoplasms Using Gabor Filters

Abstract. The color change in skin lesions, also known as neoplasms, is
one of the characteristics that allow visual classification between malignant
and benign neoplasms. The different skin tones found in the neoplasm have
already been described qualitatively from the visual analysis carried out by
specialists. However, it has been concluded that the finding of different tonalities
in a lesion increases the probability of it being malignant. In the present
work, a quantitative description is made seeking the parametrization of tonality
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changes that a neoplasm may have. Thus, the Gabor filter is used under an
empirical configuration, which uses the convolution of this filter as data to
estimate the intensity dispersion from the values found within a digital image
containing benign and malignant neoplasms. The experimental results suggest
that by analyzing the dispersion of the data, it is possible to obtain the correct
classification in over 70% of the cases in the ISIC Archive and PH2 databases.
The classification was created by a KNN classifier and 5-fold testing, thus having
a 71.74% accuracy.

Keywords: Melanoma, classifier, Gabor filter.

1. Introduccion

El melanoma es un tumor con o sin la capacidad de producir pigmento en la piel,
cuando se tiene sospecha de malignidad en una lesién cutinea, los especialistas deben
medir el grado de poder discriminante de acuerdo a las caracteristicas presentes en
la anomalia. Melanoma, nevos comunes y nevos atipicos; son tipos de cdncer de piel
que presentan caracteristicas en comun [14]. El melanoma es un tipo de cancer de piel
que se caracteriza por generar metdstasis rapidamente cuando el tumor tiene contacto
con la sangre.

Las células sanguineas contaminadas se esparcen en el cuerpo provocando la
aparicién de cdncer en otros 6rganos [2, 4]. Si se detecta en etapas tempranas este tipo de
neoplasia maligna, disminuye el riesgo de que afecte a otros drganos. Los especialistas
en cancer de piel utilizan métodos de detecciéon de melanoma que se sustentan en
analizar la presencia o ausencia de ciertos criterios dentro de la lesiéon[20]; dentro de
éstos métodos destacan la regla de las 7 caracteristicas y la regla ABCD, esta dltima se
basa en los criterios de asimetria (A), borde (B), color (C) y estructura diferencial (D),
que presente la neoplasia, ésta regla mejoro la precision diagndstica cuando se aplico a
diapositivas clinicas [11].

Estos procedimientos se soportan fundamentalmente en un analisis visual por parte
del especialista [20]. Sin embargo y de acuerdo con los datos proporcionados por
Heinze-Martin, en el afio 2018 se reportaba una tasa de 0.31 de médicos especialistas
en México por cada 100,000 habitantes con una especialidad en oncologia médica
[5] y no hay estadisticas de la proporcién de especialistas en cancer de piel. Este
hecho afecta claramente una deteccidn temprana de melanoma, el poder apoyarse de un
dispositivo confiable y capaz de predecir si una lesion es benigna o maligna, ayudaria a
los especialistas a filtrar el nimero de casos sospechosos.

La falta de especialistas en el drea no es privativo de México, sino un fenémeno
global. Como consecuencia se han desarrollado multiples técnicas que ayuden a la
deteccion de los diversos canceres de piel, en sus origenes se hacia uso de aceite
sobre la piel y una lupa para poder examinar el drea de pigmentacién. Al paso de los
afios se ha implementado el uso de las herramientas tecnoldgicas para visualizar mejor
las lesiones, de aqui nace el uso de la dermatoscopia; los dermatoscopios permiten
el aumento de 10 veces de la piel [10] el uso de luz integrada y un lente que pueda
aumentar la visualizacidn hace que el especialista tenga mds herramientas de mejora en
su trabajo de diagndstico.
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Fig. 1. Metodologia propuesta.

Piccolo [12] informa que médicos con 5 afios de experiencia en deteccion de cancer,
con el uso del dermatoscopio, aumentaron de un 71 % a un 90 % de sensibilidad
y especificidad en el diagnéstico. Ademds, de acuerdo con estudios realizados por
Vestergard [19], la dermatoscopia es mds precisa que el examen ocular sin mads
herramientas para el diagnéstico de melanoma cutineo cuando se realiza en el
entorno clinico. La dermatoscopia permite visualizar con una imagen amplificada las
caracteristicas de la regién de interés (ROI, por sus siglas en inglés), a partir de
esa imagen se implementa un procesamiento digital para hacer un prediagndstico de
malignidad automdtico de melanoma.

La mayoria de esos procesos automadticos se ven en la necesidad de realizar una
segmentacion de la ROI, es decir, separar la zona de piel no pigmentada de la si
pigmentada, para hacer un andlisis de caracteristicas, con esto realizan mediciones
automadticas que le permitirdn al especialista dar un diagnéstico mds cuantitativo y
menos cualitativo de la lesion [3, 14, 20]. El realizar estos analisis de forma cuantitativa,
automdtica y masiva con el objetivo de generar prondstico de malignidad en la lesion
cutdnea ha impulsado el uso de técnicas de vision por computadora.

La parte central para realizar el pronéstico de malignidad es segmentar la ROI y
aplicar la regla ABCD. Una vez segmentada la regién de interés se ha podido describir,
cuantitativamente tanto el borde como la asimetria de la ROI [17, 18]. Sin embargo,
la cuantificacién del color en la lesién no se ha trabajado tanto en comparacién con
los otros descriptores de la regla ABCD. En este trabajo se aplica un procedimiento
fundamentado en el filtro de Gabor que describe el color en la lesién como una
variacién de la textura.

El filtro es aplicado a dos clases de imdgenes: neoplasias benignas y neoplasias
malignas. Se ha concluido de diversas investigaciones [7, 16, 8, 15] que entre mis
colores existan en la ROI a analizar, serd mayor la sospecha de malignidad de la misma.
El hecho de utilizar la textura dentro de un clasificador como una descripcion del
color, capacita a nuestra propuesta de generar un descriptor con el suficiente poder
discriminante para proporcionar un prondstico confiable.
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Fig. 2. Algoritmo de segmentacién semi automatica.

El punto central de la presente investigacién, consiste en analizar la capacidad
discriminante de la textura presente en cada tipo de imagen, para ello se toman los
valores de la convolucién entre el filtro de Gabor y la imagen. Posteriormente se
obtienen sus pardmetros de dispersién y tendencia central para poder establecer un
umbral de clasificacion.

Cuando el filtro de Gabor recorre la imagen, los valores de dispersién obtenidos
muestran que a mayor dispersion, hay mayor probabilidad de malignidad. La propuesta
fue aplicada a las bases de datos ISIC Archive y PH2 en un clasificador KNN,
unicamente con el color como descriptor, se obtuvo un 71.74 % de clasificacién entre
neoplasias benignas y malignas.

Esto nos indica que al combinar este descriptor con los demas involucrados en
la regla ABCD, se tendrd mayor poder discriminante y un mayor porcentaje de
clasificacién en una maquina de aprendizaje. En la tercera seccién: Metodologia, se
muestra detalladamente cada una de las etapas del procedimiento propuesto, asi como
los algoritmos que fueron utilizados para los diferentes procedimientos automatizados.
Ademas, en esta seccion también se presentan las fases de experimentacion y resultados,
en conjunto con el andlisis y la interpretacién de los resultados.

2. Trabajos relacionados

La deteccién temprana de melanoma esté siendo un problema, la derivacién médica
que se lleva a cabo desde que se tiene sospecha de una pigmentacion hasta que se
confirma el diagndstico es muy tardada [1]. Por esa misma razén se ha buscado la
implementacién de procedimientos de deteccién automatizados, se han creado bases
de datos de imdgenes con neoplasias benignas y malignas para tener a disposicién
las instancias de prueba necesarias al momento de desarrollar un clasificador. La
base de datos PH2 es una de las mas completas en su area, consta de 200 imagenes
dermatoscdpicas junto con las anotaciones médicas correspondientes, estd compuesta
de 80 nevos comunes, 80 nevos atipicos y 40 melanomas malignos [9].
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Fig. 3. Vista gréfica de segmentacién semi automatica.

En el presente trabajo se utilizan como instancias de prueba 200 iméagenes
de neoplasias malignas de la base de datos PH2 y 200 imdgenes de neoplasias
benignas de la base de datos ISIC Archive [6], ésta dltima pone a disposicién tanto
imdgenes dermatoscOpicas malignas como benignas. En 2015 se publicé el articulo
[14] mostrando los resultados de una investigacién de diferenciacion entre melanoma
y nevos displdasticos (que son 2 tipos de neoplasias diferentes), la evaluacion reveld el
potencial de la textura para la diferenciacién de melanoma y nevos displasticos.

Pérez [8] muestra en su trabajo que la variacion de color y el histograma de color es
una caracteristica que se ha utilizado ampliamente en el pasado para la deteccién de las
caracteristicas del melanoma, ademds se pueden observar las técnicas que se estaban
utilizando para la deteccidon de melanoma, de las cuales destacan algunos estudios que
utilizaron momentos de color e histogramas de color.

Una tendencia creciente en los ultimos afios es el desarrollo de caracteristicas
visuales de alto nivel (clinicamente significativas) como la asimetria del color, la
variacion del color, la clasificacién del color, la deteccidn del color y la cuantificacion
del color, esta tltima tiene como objetivo reducir el nimero de colores, se usa
comuinmente como un paso de preprocesamiento para diversas tareas de procesamiento
de graficos e imdgenes. La mayoria de los métodos de cuantificacion estdn basados en
algoritmos de agrupamiento de datos.

Los filtros de Gabor han sido empleados en multitud de aplicaciones de
procesamiento de imdgenes, entre ellas clasificacion y segmentacién de texturas,
reconocimiento de imédgenes y objetos. Aplicando filtros de Gabor en diferentes escalas
y orientaciones, los patrones de textura pueden ser eficientemente descritos en el
dominio frecuencial y localizados en el dominio espacial [13]. En este trabajo se
configuré empiricamente un filtro de Gabor, experimentando el cambio de solo dos
de sus variables: el dngulo y el tamafio de ventana.
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Fig. 4. Ejemplo de recorrido de filtro de Gabor en una imagen.

3. Metodologia

Para realizar el presente trabajo se llevaron a cabo 3 etapas teniendo como primera:
Deteccion de la region de interés, donde se describe cdmo es que se llevd a cabo la
deteccion de la ROI, asi como los métodos realizados. En seguida se tiene la etapa:
Descripcion y experimentacidon, donde se muestran los métodos aplicados para la
descripcion del color y la experimentacion involucrada. Por dltimo, se tiene la etapa de:
Andlisis de datos, en ella se muestran los resultados obtenidos de la experimentacion,
asi como la interpretacién de los mismos. Todo este proceso se ejemplifica graficamente
en la Figura 1.

3.1. Deteccion de la region de interés (ROI)

Para la segmentacion de la ROI, se programé un algoritmo descrito en las Figuras
2y 3: el procesamiento de la imagen consiste en lo siguiente: primeramente se carga
la imagen original y se pasa a escala de grises, a esa misma imagen se le aplica un
filtro gaussiano con tamafio de ventana 13 x 13 y desviacién estdndar de 1.5, una vez
aplicado el primer filtro gaussiano se aplica uno nuevo cambiando tnicamente el valor
de la desviacién estdndar por 1.0.

Se toma la imagen filtrada y se aplica erosién en 5 iteraciones con tamafio de
ventana de 3 X 3, a esa imagen erosionada se aplica dilatacion en una iteracidon y se
binariza para obtener una mdscara que posteriormente se recorta elipticamente para
eliminar ruido. Finalmente se utiliza la mascara binaria generada para hacer un recorte
en la imagen original a partir de sus valores binarios, si el valor es 0 se conserva el valor
original RGB del pixel y si el valor es 1 se cambia por 255, dejando asi la ROI con
valores RGB y el fondo de la imagen en color blanco.
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% imagen filtada - o x

Fig. 5. Ejemplo de imagen filtrada.

Tabla 1. Resultados de pardmetros estadisticos.

Tamafio mdscara  Angulo Benignos Malignos
Media Desv. Std Media Desv. Std
60 185.51 40.49 180.15 46.75
70 187.92 41.27 182.37 47.49
3x3 80 183.93 40.00 178.67 46.25

100 187.12 41.00 181.63 47.25
140 184.71 40.24 179.41 46.50

60 224.23 57.44 216.40 62.70
70 120.24 32.86 121.02 37.29
6x6 80 86.43 37.90 89.93 42.21

100 225.80 59.62 218.38 63.91
140 135.31 32.93 134.80 37.28

60 68.93 43.80 73.97 48.30
70 49.43 50.48 56.08 55.11
9x9 80 222.42 63.10 217.04 63.94

100 134.47 3341 133.98 37.70
140 181.30 43.04 176.78 47.65

3.2. Descripcion y experimentacion

La descripcion de la textura se puede llevar a cabo de 3 formas: estadistica, basada
en modelos y basada en filtrado [13], en este trabajo se combind la parte de filtrado
y estadistica. Una vez que se obtuvieron las imdgenes segmentadas se debia aplicar
el filtro de Gabor porque el descriptor principal para el clasificador es la textura, se
propuso realizar un recorrido en la configuracién del filtro cambiando sus pardmetros
de 4ngulo y tamano de ventana. Bdsicamente el recorrido que se realiza es el que se
muestra en la Figura niimero 4, la ventana del filtro de Gabor recorre la imagen y va
modificando el valor de los pixeles. En la Figura 5 se muestra la imagen una vez que se
ha filtrado.
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Tabla 2. Valores ejemplo de desviacién estandar.

Clase Desviacion estandar
Malignos 75.23 55.7 49.21 72.25 71.75
Benignos 12.52 15.23 30.82 22.54 17.84

Imagen de neoplasia benigna
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Valor del pixel
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Fig. 6. Ejemplo de dispersion de valores por clase.

Imagen de neoplasia maligna
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Fig.7. Ejemplo de dispersion de valores por clase.

Se aplico el filtro de Gabor a las dos clases de imdgenes y se obtuvieron los
valores de los pixeles de cada una de ellas para obtener su media y desviacion estandar,
por ultimo se tom6 un promedio de sus pardmetros y los resultados se muestran en
la Tabla 1: en las columnas 1 y 2 se muestran los tamafos de ventana y angulos
que se configuraron, en la tercera y cuarta columna se pueden ver los promedios de
los estadisticos de la clase benignos, y en las dltimas dos columnas se observan los
estadisticos de la clase malignos.

3.3. Analisis de datos

Observando los resultados obtenidos en la Tabla 1, se puede concluir que la
desviacion estandar es el pardmetro que marca una notable diferencia entre clases.
Se calcul6é una diferencia entre los valores obtenidos en la clase benignos y en la
clase malignos y se pudo ver que la configuracién de tamafio de ventana 3x3 con
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angulo de 60°, fue la que marcé una diferencia mayor entre clases, asi que se tomé
esa configuracion para utilizarla en un clasificador KNN, éste arrojé un 71.74 % de
efectividad en la clasificacién, inicamente tomando en cuenta los valores de dispersién
para entrenarlo. Cabe mencionar que no se esta utilizando otro descriptor mas que el
del color y que solo se realiza una prediccién de malignidad o benignidad con base en
el entrenamiento del clasificador.

En la Tabla 2, se presentan los valores de la desviacion estdndar de 5 imagenes de la
clase benignos y 5 imédgenes de la clase malignos para hacer notar la variacién que hay
en sus pardmetros entre una y otra clase, ademads en la Figura 6 se muestra graficamente
la variacién de los valores de los pixeles en una imagen de la clase benignos, se observa
un comportamiento uniforme con menos variaciones en los valores de los pixeles, en
comparacion con la grafica de la Figura 7 que corresponde a la clase malginos, ya que
hay mads variacién entre los valores de los pixeles porque hay mds variacién en los
colores presentes en la imagen de neoplasias malignas.

4. Conclusiones y trabajo futuro

De acuerdo con los resultados obtenidos se ha demostrado que usar la dispersion
de los datos como descriptor entre clases, si permite su clasificacién teniendo una
efectividad de 71.74 %. Es importante destacar que en este trabajo no se estdn utilizando
bancos de filtro de Gabor, sino un solo filtro de Gabor con una configuracién especifica.

En el trabajo futuro se planea combinar éste descriptor con el uso de algtin otro
descriptor de Asimetria, Borde o estructura Diferencial, con la finalidad de evaluar
su efectividad en la clasificacion; ademds se tiene pensador programar un algoritmo
evolutivo para encontrar la configuracién adecuada de los pardmetros del filtro de Gabor
o el banco de filtros de Gabor que genere un porcentaje de clasificacién mayor.
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Resumen. La mala alimentacion en adicioén con factores como el sedentarismo
ha posicionado a la diabetes como una de las cuatro principales enfermedades no
transmisibles a nivel mundial de acuerdo con la Organizacion Mundial de la
Salud (OMS), siendo la diabetes tipo 2 la variante mas frecuente de esta
enfermedad [1]. La Asociacion Americana de Diabetes (ADA) senala, esta
enfermedad no es mortal, sin embargo, para evitar complicaciones que deriven
en tal conclusion ademas de tener una buena calidad de vida es crucial un
monitoreo continuo de los niveles de glucosa en sangre de los pacientes. De
acuerdo con la ADA, una de las metodologias mas confiables para monitorear
los niveles de glucosa es la llamada prueba de hemoglobina glicosilada (A1C), la
cual analiza el nivel de glicosilacion de la hemoglobina (proteina exclusiva del
torrente sanguineo). Las molestias derivadas de un prolongado periodo de ayuno,
asi como la necesidad de repetir la prueba en mas de una ocasion han permitido
realizar investigaciones con la finalidad de proponer metodologias alternativas
para asistir en la tarea de monitoreo de la glucosa en sangre [2]. En el presente
trabajo evaluamos la posibilidad de emplear espectros obtenidos mediante
espectroscopia infrarroja por transformada de Fourier (FTIR) de muestras de
saliva para estimar los niveles de hemoglobina en pacientes previamente
diagnosticados con diabetes tipo 2, para ello empleamos diversas técnicas
cominmente empleadas en el area de aprendizaje maquina.

Palabras clave: Aprendizaje maquina, espectroscopia FTIR, saliva,
diabetes, hemoglobina.

Hemoglobin Values Estimation from the FTIR Spectra
Analysis of Saliva Samples of Diabetic People

Abstract. Poor diet in addition to factors such as sedentary lifestyle has
positioned diabetes as one of the four main non-communicable diseases
worldwide, according to the World Health Organization (WHO), with type 2
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diabetes being the most frequent variant of this disease [1]. The American
Diabetes Association (ADA) points out, this disease is not fatal, however, to
avoid complications that lead to such a conclusion, in addition to having a good
quality of life, continuous monitoring of patients' blood glucose levels is crucial.
According to the ADA, one of the most reliable methodologies for monitoring
glucose levels is the called glycosylated hemoglobin test (A1C), which analyzes
the level of glycosylation of hemoglobin (a protein unique to the bloodstream).
The discomfort derived from a prolonged period of fasting, as well as the need to
repeat the test on more than one occasion, have made it possible to carry out
research with the aim of proposing alternative methodologies to assist in the task
of monitoring blood glucose [2]. In the present work we evaluate the possibility
of using Fourier transform infrared (FTIR) spectra of saliva samples to estimate
hemoglobin levels in patients previously diagnosed with type 2 diabetes, for
which we use various techniques commonly used in the area of machine learning.

Keywords: Machine learning, FTIR spectroscopy, saliva, diabetes, hemoglobin.

1. Introduccion

La diabetes se ha colocado como una de las principales enfermedades no
transmisibles a nivel mundial de acuerdo con lo sefialado por la OMS afectando
alrededor de 422 millones de personas en todo el mundo [1].

Una persona con diabetes tiene de dos a tres veces mas probabilidades de sufrir
afectaciones cardiacas, en mujeres diabéticas embarazadas un mal control de la diabetes
puede provocar muerte fetal y otras complicaciones, ademas, la diabetes es causante de
fallas renales, amputaciones de extremidades, perdidas de vision y afectaciones en las
terminales nerviosas de los pacientes.

La diabetes es una enfermedad crénica, compleja, que requiere el cuidado médico
continuo, con estrategias multifactoriales en la reduccion del riesgo y control glicémico,
de acuerdo con la Asociacion Americana de Diabetes (ADA) las cuatro metodologias
para llevar a cabo un correcto control glicémico son, la prueba A1C, Fasting Plasma
Glucose (FPQG), Oral Glucose Tolerance Test (OGTT), y Random Plasma Glucose Test
(RPGT) [2]. A pesar de que ninguna de las cuatro metodologias mencionadas es
considerada como gold standard, la prueba A1C es empleada con mayor frecuencia
debido al tiempo de vida de la hemoglobina en el cuerpo humano, entre 2 y 3 meses
aproximadamente, lo que permite conocer un historial de ese lapso de tiempo del
comportamiento de los valores de glucosa de los pacientes a diferencia de las otras
pruebas que reflejan el nivel de glucosa en el momento de la toma de la muestra. De
acuerdo a lo publicado por [3], el tiempo estimado para la obtencion de resultados de
la prueba A1C va de entre 6 y 9 minutos y debido a la necesidad de mezclar la muestra
con reactivos en conjunto con diversos pre procesamientos particulares el costo
estimado de la misma es de entre 7 y 9 dolares ademas de requerir personal capacitado
para realizar los procedimientos necesarios.

Si bien la hemoglobina es una proteina exclusiva del torrente sanguineo, es posible
encontrar otras proteinas que tienen la capacidad de vincularse con moléculas de
glucosa (glicosilacion) en distintos fluidos corporales como la saliva [4, 7].

La espectroscopia FTIR es una técnica que permite conocer la composicion
molecular de una muestra a partir de las vibraciones los enlaces de los elementos
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quimicos que la conforman; la muestra es sometida a radiacion con frecuencias (Hertz)
electromagnéticas pertenecientes a la region del espectro infrarrojo [8, 9],
especificamente para el analisis de muestras biologicas se emplean frecuencias de la
region media del infrarrojo (de 11.9 a 119.9 THz aproximadamente) [10, 11. 12].

La interaccion de la muestra con las distintas frecuencias provoca las vibraciones de
los enlaces que la conforman, cada enlace vibra con una frecuencia especifica en
funcién de los elementos que vincula y de su estructura (enlace sencillo, doble o triple);
estas vibraciones se registran en un vector denominado espectro FTIR. El espectro
FTIR de una muestra bioldgica ha sido ya segmentado en distintas regiones atribuidas
a los principales grupos macromoleculares que la conforman: lipidos, proteinas y
carbohidratos y acidos nucleicos [13, 14].

A partir del analisis de los espectros FTIR mediante técnicas comunmente empleadas
en el area de aprendizaje maquina, se propone en el presente trabajo una metodologia
no invasiva para su asociacion con valores de hemoglobina registrados por 258
pacientes. Los resultados obtenidos sugieren la viabilidad de emplear espectroscopia
FTIR con muestras de saliva para estimar los niveles de hemoglobina de un paciente,
al no requerir de reactivos ni pre procesamientos complejos la metodologia propuesta
podria ser una opcidn mas agil y accesible que la forma tradicional de realizar el estudio
mediante muestras de sangre.

2. Meétodos

En el periodo de 2019-2020 se recolectaron 258 muestras de saliva de pacientes
previamente diagnosticados con diabetes tipo 2 en la Unidad de Especialidades
Meédicas (UEM) de la Secretaria de la Defensa Nacional (SEDENA). Los criterios de
inclusion fueron pacientes de mas de 18 afos de edad que tuvieran un periodo de ayuno
de cuando menos 8 horas.

Los criterios de exclusion contemplados fueron pacientes que se hubiera cepillado o
enjuagado la cavidad oral con enjuague bucal antes de la toma de la muestra y pacientes
que tuvieran algun tratamiento de ortodoncia u otro tratamiento oral.

Las muestras de saliva se procesaron con el espectrometro Jasco FTIR-6600
empleando el accesorio attenuated total reflectance (ATR), con una resolucion de 4
cm! y 120 escaneos como sugiere [8] y posteriormente normalizados mediante la
técnica standard normal variate (SNV) (1) siguiendo lo sefialado por [15]. Empleando
la configuracion mencionada se obtuvieron espectros constituidos por 3736 variables o
numeros de onda que representan las frecuencias con las que fue analizada la muestra:

z="" (1)

En (1), x es un valor real obtenido mediante espectroscopia FTIR, p es la media del
espectro que se analiza y ¢ la desviacion estandar de la sefial obtenida (espectro).

La complejidad del uso de espectros FTIR en el diagnostico clinico radica en la
naturaleza de las muestras orgénicas y en la cantidad de componentes de las mismas, al
compartir gran parte de sus enlaces y al estar conformada por una gran cantidad de
moléculas, los valores registrados en el espectro FTIR contemplan los mismos enlaces
de todas las moléculas que constituyen la muestra que se analiza, tal es el caso de las
proteinas, en la region 1700-1600 cm™! (50.96472 a 47.96679 THz) del espectro FTIR
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se registran vibraciones principalmente producidas por el doble enlace carbono oxigeno
(C=0) atribuidos a las proteinas (especificamente a la amida I), sin embargo, si la
muestra que se analiza esta constituida por mas de un tipo de proteinas, los enlaces C=O
de todas ellas aportan a la medida registra en el espectro FTIR en esa region, ademas,
si otro componente de la muestra también tiene ese enlace de igual manera se registrara
en el espectro FTIR [13, 16].

Lo anterior ha dificultado la adopcién de una metodologia fiable para analizar
espectros de muestras biologicas complejas con fines de apoyar en el diagnostico
clinico. En [15] se recopilan un conjunto de técnicas de clasificacion/regresion que han
permitido obtener buenos resultados en la caracterizacion de poblaciones a partir de
espectros FTIR, las técnicas mencionadas son K-Vecinos mas cercanos (K-NN),
Analisis Discriminante Lineal (LDA), Modelos de regresién multi-variable (MLRM),
Maquinas de Soporte Vectorial (SVM) y Redes Neuronales Artificiales (ANN). Debido
a que el objetivo del presente trabajo fue analizar la posibilidad de estimar una variable
numérica (valor de hemoglobina glicosilada) no categorica, se evaluo el desempefio de
modelos de los modelos de regresion MLRM, SVM y ANN.

La estructura de la ANN con la que se experiment6 corresponde a la estructura mas
simple como se sugiere en [17] con la finalidad de tener una perspectiva general de esta
metodologia y posteriormente modificarla incluyendo mas capas o neuronas. La
configuracion consistio de una sola capa con una neurona que implementa una funcion
de activacion del tipo tangente hiperbolica.

La SVM con la que se experimentd implementa una kernel polinomial de grado 2
con un costo penalizacion (C) por violacion de restricciones de 1 y un valore & de la
funcion de pérdida de 0.1. EIl MLRM es similar al modelo de regresion simple con la
salvedad de que considera dos o mas variables independientes (todos los valores del
espectro FTIR para el presente caso de estudio). Para evaluar los modelos se emplearon
las técnicas de validacion cruzada Leave-One-Out (LOOCV) y Hold out con una
distribucion 80-20 (para esta ultima), es decir, el 80% de las muestras se emplearon en
el entrenamiento y 20% se usaron para el proceso de evaluacion.

3. Resultados

El género, edad promedio y promedio de afios de la evolucion de la diabetes de los
pacientes participantes se presentan en la Tabla 1. Los valores de hemoglobina
registrados por los pacientes oscilan entre 5 y 11 mg/dl de acuerdo a los registros de la
UEM. En la Fig. 1, se proporciona un histograma con la distribucion de los valores
registrados, en ella se puede apreciar que la mayoria de los pacientes presentaron
valores de entre 5.5 y 6.0 mg/dl valor que de acuerdo con lo sefialado por la ADA
corresponde a personas diabéticas controladas.

Para la realizacion del estudio se agruparon los valores de hemoglobina en
incrementos de 0.5 mg/dl, asi, por ejemplo, el grupo 1 considera espectros de personas
que registraron valores de entre 5 y 5.5 mg/dl. Los grupos quedaron conformados como
se indica en la Tabla 2. En la Fig. 2 se presenta un espectro promedio de cada uno de
los 12 grupos conformados. En la Fig. 3, se presentan los resultados obtenidos mediante
un diagrama de cajas con la finalidad de identificar si las metodologias generan algin
valor atipico y evaluar el comportamiento de las salidas de los modelos de regresion
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con la finalidad seleccionar el que permita obtener la mayor distancia entre grupos con
rangos lo mejor posible definidos para los valores de salida. Con fundamento en la Fig
3. es posible determinar que considerando el modelo de segmentacion LOOCV de la
base de datos para los procesos de entrenamiento-evaluacion, los mejores resultados se
obtienen mediante ANN, ya que las salidas del modelo presentan rangos definidos y
unicos para los 12 grupos de valores de hemoglobina, adicionalmente podemos inferir
que los resultados obtenidos presentan una fuerte correlacion inversa ya que el grupo 1
que contempla espectros con los menores valores de hemoglobina registrados por los
pacientes (5-5.5 mg/dl) producen los valores de salida mas altos mientras que el grupo
12 que contempla espectros con los mayores valores de hemoglobina registrados por
los pacientes (10.6-10.9 mg/dl) registran los valores de salida mas bajos.

Puntualmente los rangos de los valores de salida de ANN se presentan en la Tabla
El porcentaje correlacion obtenido tras comparar los valores de salida de ANN con los
valores reales de hemoglobina registrados por las pacientes fue de -99%, lo cual
confirma la fuerte correlacion inversa; el grado de relacion permite inferir que si se
incorpora un modelo de regresion lineal simple (LM) seria posible tener un valor
aproximado al valor definido de los grupos (de 1 a 12). Los resultados de evaluar
mediante un modelo de regresion las salidas de ANN vy los valores de los conjuntos
definidos para agrupar los distintos valores de hemoglobina (de 1 a 12) se presentan en
la Fig. 4, en ella es posible apreciar que los valores estimados mediante ANN+LM se
aproximan de buena manera a los valores reales asignados.

A través del modelo ANN+LM fue posible obtener un coeficiente de determinacion
(%) de 0.99 y un valor para la raiz del error cuadratico medio (RMSE) de 0.055 lo que
sugiere que considerando la metodologia LOOCYV, es posible asociar espectros FTIR
de muestras de saliva con valores de hemoglobina de pacientes diabéticos. Ademas de
no requerir ningun reactivo para el preprocesamiento de la muestra, el tiempo de
procesamiento de las 258 muestras mediante ANN+LM fue de aproximadamente 125
segundos lo que indica que la presente metodologia podria ser empleada de buena
manera para realizar este estudio de una manera mas agil y a menor costo que la
metodologia tradicional basada en sangre.

A pesar de que es posible encontrar diversos trabajos que emplean el modelo
LOOCYV para evaluar las técnicas de clasificacion /regresion, en trabajos como los de
[15] sugieren que los resultados obtenidos mediante LOOCYV se deben al denominado
overffiting de los métodos, sefialando incluso que LOOCYV resulta conveniente con una
base de datos de hasta 20 muestras.

Por otra parte, trabajos como los de [18, 19] sefialan que LOOCYV resulta conveniente
cuando se cuenta con una cantidad de muestras inferior a la cantidad de variables que
componen a cada sefial, tal es el caso del presente trabajo ya que se cuenta con un total
de 258 espectro y cada espectro se componen de 3736 variables.

Con la finalidad de evaluar la metodologia propuesta en el presente trabajo, se
segmento la base de datos considerando una distribucion 80-20 (hold out) para realizar
los procesos de entrenamiento y evaluacion respectivamente, de esta forma el
subconjunto de entrenamiento quedd conformado por 206 espectros y el subconjunto
de evaluacion por 52, los resultados se presentan en la Fig. 5, en ella se puede apreciar
que a diferencia de la metodologia LOOCV, con hold out el traslape entre clases
aparece para todos los modelos de regresion. Los valores de r* y RMSE obtenidos
mediante hold out se presentan en la Tabla 4.
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Tabla 1. Informacion de los pacientes analizados.

Género Edad promedio Tiempo de evolucion de la
(afios) enfermedad (afios)
Masculino 119
Femenino 139 60=11 118

Frecuencias de los valores de
los valores de hemoglobina de los participantes

35
|

Frecuencia
20 25
L 1

15

10

r T T T T T 1
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Valores de hemoglobina (mg/dl)

Fig. 1. Distribucion de los valores de hemoglobina de los pacientes participantes.
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Fig. 2. Espectros promedio de cada una de las poblaciones conformadas a partir de las

258 muestras.

Con fundamento en la Fig. 5 y Tabla 4 puede sefialarse SVM como la mejor opcion
considerando hold out. La necesidad del constante monitoreo del nivel de glucosa en
sangre de personas diagnosticadas con diabetes ha permitido que distintos trabajos de
investigacion encaminen sus objetivos a proponer metodologias mas accesibles y/o que
ocasionen una menor incomodidad fisica del paciente.

En el presente trabajo se evalud la viabilidad de emplear espectros FTIR de muestras
de saliva con la finalidad de estimar los valores de hemoglobina de un paciente
diabético. El uso de espectroscopia FTIR con la finalidad de estimar los valores de
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Fig. 1. Salidas obtenidas de los modelos evaluados considerando LOOCV.
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Fig. 4. Comparacion de valores de reales de hemoglobina contra los valores estimados mediante
un modelo ANN+LM.

hemoglobina de pacientes diabéticos ha sido abordado por trabajos como los de [20]-
[23] con particulares diferencias con respecto al objetivo del presente trabajo.

En [20] se propone una metodologia basada en regresion lineal que permite obtener
una r? de 0.99 lo que sugiere que es una técnica muy exacta, sin embargo, los autores
analizan una solucion artificial no un fluido corporal; al tener control sobre los
componentes con los que se realiza esta solucion, las variaciones en los espectros FTIR
estaran en funcién de la cantidad de glucosa afiadida a cada muestra de la solucion y el
comportamiento de los fluidos del cuerpo humano presentan una variacidn mas
compleja dependiendo de las condiciones actuales del paciente, por lo que el modelo
de regresion propuesto en [20] pudiera presentar complicaciones al momento de
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Tabla 2. Agrupacion de espectros en funcion de niveles de hemoglobina de los pacientes.

Grupo Rango de Espectros del Grupo Rango de Espectros
glucosa grupo glucosa del grupo
(mg/dl) (mg/dl)
1 5-5.5 11 7 8-8.5 32
2 5.6-5.9 32 8 8.6-8.9 11
3 6-6.5 29 9 9-9.5 31
4 6.6-6.9 14 10 9.6-9.9 12
5 7-7.5 32 11 10-10.5 29
6 7.6-7.9 11 12 10.6-10.9 14

Tabla 1. Rangos de salida de ANN.

Grupo Rango de Glucosa Espectros del Rangos de Salida
(Mg/DI) Grupo

1 5-5.5 11 6.384928-6.385555
2 5.6-5.9 32 6.381706-6.380961
3 6-6.5 29 6.377074-6.377816
4 6.6-6.9 14 6.373185-6.373867
5 7-1.5 32 6.369281-6.370033
6 7.6-7.9 11 6.365584-6.366089
7 8-8.5 32 6.361489-6.362205
8 8.6-8.9 11 6.357612-6.358347
9 9-9.5 31 6.353717-6.35441
10 9.6-9.9 12 6.349809-6.350548
11 10-10.5 29 6.346014-6.346679
12 10.6-10.9 14 6.342136-6.342791

evaluarlo con muestras reales. Los autores de [21] también emplean un modelo de
regresion para estimar los valores de hemoglobina de pacientes, pero a través de
espectros obtenido de la piel y labios de pacientes diabéticos. El modelo de [21]
permitié obtener una 1> de 0.62 en una poblacion de 28 pacientes.

Uno de los principales inconvenientes sefialado por los autores de [21] es la
metodologia que emplearon para estimar su r? ya que es una técnica propuesta por ellos,
no la metodologia tradicional, aunque reconocen que, para emplear su método en un
ambiente real, su técnica de estimacion de hemoglobina debe evaluarse apropiadamente
siguiendo una metodologia convencional, lo anterior impide contrastar los resultados
obtenidos en el presente trabajo con [21].

En [22] se propone un modelo de regresion por minimos cuadrados parciales para
estimar los valores de hemoglobina de 232 muestras de sangre de distintos pacientes,
si bien el modelo empleado permite obtener una 1 de 0.96, los autores requirieron de
hemolizar la muestra para facilitar el analisis de las mismas pese a que en la sangre es
posible encontrar hemoglobina a diferencia del bio fluido (saliva) empleado en el
presente proyecto.

Aunque la técnica propuesta en [22] podria agilizar la estimacion de los valores de
hemoglobina, la necesidad de usar reactivos para el pre procesamiento de la muestra y
el malestar fisico ocasionado a los pacientes por la extraccion de sangre permanece
constante. En [23], de manera similar a [22], se analizaron 232 muestras de sangre,
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Fig. 2. Resultados obtenidos mediante los modelos regresion considerando la metodologia
hold out 80-20.

Tabla 2 Métricas obtenidas a partir de los modelos ANN, SVM y MLRM considerando la
metodologia hold out.

Método r? RMSE
ANN 0.007 3.28
SVM 0.055 4.25

MLRM 0.013 2947

pero empleando un modelo de regresion lineal. A través de su modelo reportan una r?
de 0.94. Para el estudio de [23], las muestras también se hemolizaron lo que ocasiona
los mismos inconvenientes que los sefialados para [22].

A pesar de que los resultados obtenidos en el presente trabajo empleando hold out
son menores a los resultados expuestos por [22, 23] la naturaleza del fluido que se
analiza resulta considerablemente distinta, en nuestro caso, se analiza saliva, fluido en
el que no hay presencia de hemoglobina, ademas, la muestra analizada no es sometida
a ningUn pre procesamiento con algiin reactivo y la cantidad de muestras analizada en
el presente estudio es superior.

Aunado a lo anterior, siguiendo la metodologia de validacion cruzada LOOCV fue
posible proponer una técnica basada en redes neuronales y regresion lineal simple que
permite obtener un valor de r? superior a los trabajos relacionados.

4. Conclusiones y trabajo a futuro

En el presente trabajo se evaluo la posibilidad de asociar espectros FTIR con valores
de hemoglobina glicosilada en pacientes diabéticos. Se evaluaron los modelos de
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regresion configurados a partir de ANN, SVM y MLRM mediante las metodologias de
validacion cruzada LOOCV y Hold out con una distribucion 80-20.

Considerando la metodologia LOOCYV fue posible conseguir un valor de r* de 0.99
y un RMSE de 0.055 mg/dl acoplando un ANN y LM para la estimacion de los valores
de hemoglobina de un paciente a partir del analisis de espectros FTIR de muestras de
saliva, estos valores sugieren que la metodologia propuesta resulta mejor opcion que
las propuestas por trabajos similares, sin embargo, al emplear una segmentacion hold
out los mejores resultados fueron obtenidos mediante SVM permitiendo obtener
valores de 0.055 y 4.25 para r> y RMSE respectivamente.

A partir de estos valores concluimos que la metodologia propuesta resulta viable,
pero es necesario recabar un mayor namero de muestras para poder obtener valores
similares al modelo ANN+LM, pero con una segmentacion hold out de la base de datos.

En este mismo sentido, es necesario experimentar con técnicas de pre procesamiento
y seleccion de atributos con la finalidad de reducir la cantidad de nimeros de onda o
frecuencias requeridas para segmentar las poblaciones no sélo para reducir el tiempo
de procesamiento sino para poder identificar las frecuencias (nimeros de onda)
fundamentales y asi construir un dispositivo portable que emita Uinicamente esas
frecuencias y no todas las de la regién media del espectro IR, este dispositivo evaluaria
los valores obtenidos median ANN+LM (o el método mas adecuado) y permitiria
estimar los valores de hemoglobina del paciente usando saliva, esta medicion resulta
mas relevante que los valores que se obtienen mediante los glucometros tradiciones en
donde las mediciones de glucosa reflejan tinicamente el estado actual del paciente y no
un historial de entre 2 y 3 meses como los valores de hemoglobina.
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Resumen. En el afio 2020 inici6 una etapa de medidas gubernamentales para
controlar la diseminacion del COVID-19 en México. Esto con el objetivo de
evitar el colapso de hospitales y demas servicios de atencién médica, al mismo
tiempo que mantener las actividades econdmicas en los diferentes sectores. Un
avance importante al final de 2020 fue la creacion de vacunas para este virus, lo
que inicio la etapa critica de distribucion de estas a todos los paises y regiones
del mundo. En los primeros meses de 2021 se inicio6 la aplicacion y distribucion
en la zona central de México. Sin embargo, esta distribucion esta sujeta a la
recepcion en un solo punto del pais, el cual es el Aeropuerto Internacional de la
Ciudad de México. Con el objetivo de aumentar la distribucion de estas vacunas,
se propone un esquema de entrega acrea en los estados con mayor tasa de
crecimiento de casos por contagio. Esto para controlar aquellas regiones que
potencialmente contribuyen con la mayor diseminacion del virus, y para agilizar
la entrega de vacunas a estados aledafios. Los resultados obtenidos, basados en
un modelo logistico de ubicacion y cobertura, dan soporte a la recomendacion de
hacer envios principales a 6 estados para una cobertura eficiente del
territorio nacional.

Palabras clave: COVID-19, distribucion de vacunas, logistica, ubicaciéon y
asignacion de instalaciones.

Proposal for the Air Distribution of COVID-19
Vaccines in Mexico for States with a High
Rate of Increase in Cases

Abstract. In 2020, a stage of government measures began to control the spread
of COVID-19 in Mexico. This with the aim of avoiding the collapse of hospitals
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and other health care services, while maintaining economic activities in the
different sectors. An important advance at the end of 2020 was the creation of
vaccines for this virus, which began the critical stage of their distribution to all
countries and regions of the world. In the first months of 2021, the application
and distribution began in the central area of Mexico. However, this distribution
is subject to reception at a single point in the country, which is the Mexico City
International Airport. In order to increase the distribution of these vaccines, an
air delivery scheme is proposed in the states with the highest growth rate of cases
due to contagion. This is to control those regions that potentially contribute to the
greatest spread of the virus, and to expedite the delivery of vaccines to
neighboring states. The results obtained, based on a logistics model of location
and coverage, support the recommendation of making main shipments to 6 states
for efficient coverage of the national territory.

Keywords: COVID-19, vaccine distribution, logistics, location and allocation
of facilities.

1. Introduccion

En diciembre de 2019 diversos casos de neumonia de etiologia desconocida
comenzaron a presentarse en Wuhan, la capital de la provincia de Hubei en China. E1 7
de enero de 2020, el Centro de Prevencion y Control de Enfermedades de China
identifico esta afectacion como sindrome respiratorio severo agudo por coronavirus 2
(SARS-CoV-2). Los casos en China fueron solo el comienzo de una pandemia mundial
que la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) nombré como Coronavirus 2019
(COVID-19) [1]. Pandemia que ha puesto a prueba los servicios de salud publica en el
mundo y hace imprescindible que los paises cuenten con sistemas de salud fuertes, con
infraestructura y recursos necesarios para enfrentarla [2].

Para el 11 de marzo de 2020, la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) declard
la pandemia de COVID-19, la primera no debida a influenza [3]. Desde su aparicion,
los gobiernos han estado interesados en encontrar la forma de mitigar la enfermedad
por COVID-19, dado que, cuando una pandemia de esta magnitud ocurre, los servicios
de salud se saturan, incrementando asi la tasa de mortalidad [4]. Por su parte en México,
el Consejo de Salubridad General, 6rgano que tiene el caracter de autoridad sanitaria
del pais, reconoce oficialmente el 23 de marzo de 2020, la epidemia de enfermedad por
COVID-19 en México, como una enfermedad grave de atencion prioritaria [5].

En julio de 2020, se reportd en mas de 200 paises, arriba de 10 millones de casos,
solo la mitad era de la region de las Américas. En ese entonces, se esperaban contar con
las vacunas necesarias para controlar la pandemia, y disminuir su impacto en la salud,
la economia y la sociedad [3].

Sin embargo, debido a la alta tasa de contagio del COVID-19, la ausencia de
tratamientos efectivos para reducir su tasa de mortalidad, y la dificultad para producir
una vacuna efectiva y segura en el corto plazo representd un reto sin precedentes para
todos los paises. Aunque a finales del 2020 se tuvieron las primeras vacunas en fase 111
cuya efectividad se estimo arriba del 90%, el reto se present6 en la logistica necesaria
para su produccion y distribucion en gran escala para todos los paises y sectores sociales
prioritarios [3]. Los responsables de la salud publica en los diferentes paises tienen el
reto de atender planes de vacunacion de dimensiones jamas conocidas; Se desarrollaron
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las vacunas en tiempo récord, es tarea de ellos organizar la logistica de vacunacion
también en tiempo ciertamente rapido [6].

Las vacunas contra el COVID-19 que se tienen registradas con estatus regulatorio
en México son ocho, sin embargo, solo cinco han sido autorizadas hasta el 9 de febrero
de 2021 para su aplicacion y son: BNT162b2 de Pfizer, Inc. y BioNTech; AZD1222 de
AstraZeneca y la Universidad de Oxford; Sputnik V del Instituto Gamaleya; Ad5-nCoV
de CanSino Biologics Inc y CoronaVac de Sinovac Research and Development Co [7].
Finalmente, la pandemia de COVID-19 no solo ha exhibido la problematica en los
sistemas de salud mundiales, sino a los retos que enfrentan paises y farmacéuticas como
la logistica en el traslado de las dosis.

El presente estudio pretende controlar aquellas regiones que potencialmente
contribuyen con la mayor diseminacién del virus y agilizar la entrega de vacunas a
estados aledafios. Por lo tanto, el principal objetivo de este trabajo es presentar una
propuesta para la distribucion de estas vacunas, mediante una descentralizacion del
punto de llegada de estas a otros puntos en México para posteriormente hacer una
entrega a zonas cercanas.

Esta propuesta considera que, aunado al Aeropuerto Internacional de la Ciudad de
México, se identifiquen otros aeropuertos internacionales en México con caracteristicas
similares para la recepcion de lotes de vacunas del exterior. Con esto se pretende hacer
una entrega inmediata dentro de los estados donde se encuentran estos aeropuertos, y
una entrega mas agil a los aeropuertos nacionales en los estados cercanos.

Con el objetivo de favorecer el control de la epidemia en México, se consideran
como candidatos los aeropuertos internaciones en los estados en donde haya mas
numeros de contagios. En este documento se utiliz6 el modelo logistico de la p-Mediana
para hacer la asignacion mas apropiada entre aeropuertos principales (candidatos) y los
demas estados (vecinos). Considerando i = 1, ..., I posibles centros de distribucion,
instalaciones o plantas (en este caso, los aeropuertos internacionales principales en
México a donde llegaré la vacuna desde el exterior), yj = /, ..., J destinos o clientes
(en este caso, los aeropuertos nacionales a donde llegaran las vacunas desde los
aeropuertos internacionales principales en México) [8].

El presente documento se estructura de la siguiente manera: En la seccidén 2 se
describen los trabajos relacionados. En la seccion 3 se presenta el resultado del analisis
de datos. En la seccion 4 se describe el modelo logistico de ubicacion y asignacion
utilizado. En la seccion 5 los resultados obtenidos. En la seccion 6 las conclusiones y
trabajos futuros y finaliza con el listado de referencias.

2. Trabajos relacionados

El tener cadenas de suministro eficientes ha sido vital para la correcta operacion de
los sectores productivos y de servicios en el Mundo. En la presencia de desastres
naturales, esto también ha influido en la entrega oportuna de ayuda para la poblacion
en zonas afectadas.

La distribuciéon de medicamentos a través de la cadena de suministro siempre sera
un proceso complicado. Las cadenas de suministro farmacéuticas y médicas han fallado
durante la pandemia de COVID-19 a raiz de la implementacion de cadenas de
suministro globales ajustadas; por lo menos el 94% de las empresas de Fortune 1000
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(las 1000 empresas estadounidenses mas grandes clasificadas por su ingreso, de
acuerdo con lo compilado por la revista de negocios estadounidense Fortune) han
informado interrupciones en la cadena de suministro como resultado de la pandemia de
COVID-19 [9].

Por lo tanto, bajo la situacion actual, la adaptacion y la planeacion de las cadenas de
suministro son necesarias para reducir el impacto econdémico y social de las
restricciones causadas por las medidas de distanciamiento social establecidas alrededor
del Mundo para reducir los contagios por COVID-19 [10].

En el caso particular del sector publico en México, la distribucién de la vacuna se
realiza a través de las diferentes dependencias e instituciones del gobierno federal. En
este contexto, se identifican como prioritarias las siguientes operaciones: planificacion,
adquisicion, distribucion, prescripcion y dispensacion. En cualquiera de estas etapas
pueden existir fallas que puedan comprometer la operacion eficiente de la cadena de
suministro y, por consiguiente, la disponibilidad de medicamentos y vacunas para los
diferentes sectores poblacionales.

En cuanto a la distribucion de medicamentos, la cual se gestiona después de su
adquisicion, los esquemas mas utilizados han sido la subcontratacion y la distribucion
directa. La integracion eficiente de estos agentes es importante para agilizar su
operacion bajo el presente escenario de emergencia sanitaria [9,10].

En la actualidad, la demanda global de escala sin precedentes de la vacuna COVID-
19, imposible de satisfacer debido a la falta de preparacion de los sistemas de
produccion y distribucion. Disponibilidad que estd limitada por factores externos a
Meéxico. La Secretaria de Salud a través del Grupo Técnico Asesor de Vacunacion
Covid-19 (GTAVCovid-19) desarrolld recomendaciones sobre la estrategia de
vacunacion, tomando en cuenta la mejor evidencia disponible.

Consideré tomar en cuenta la distribucion geografica de la mortalidad; en la
implementacion de la campafa, se puede aprovechar la infraestructura del pais,
aumentando asi el beneficio mediante la velocidad de cobertura y tener mayor efecto
sobre la reduccion de la mortalidad [13].

En México, el gobierno federal, a través de la Secretaria de Salud report6 al 17 de
febrero de 2021, 2 millones 13 mil 563 casos confirmados con 177 mil 61 muertes por
COVID-19 [14]. Con estos datos, para la primera etapa de vacunacion se eligieron a la
Ciudad de México y el Estado de Coahuila dado que se encuentran en el centro-norte
de la Republica Mexicana y son los lugares en donde comenz6 el fendémeno de rebrote
de contagios.

En esta fase también se incluyeron a Querétaro, Nuevo Leén y el Estado de México.
En cuanto a la llegada de las vacunas a México desde el exterior, fue hasta el 12 de
enero de 2021 que se recibieron las primeras 546 mil 975 dosis, y se inici6 su aplicacion
en la Ciudad de México, Coahuila, Estado de México, Querétaro y Nuevo Leon [15].

E120 de enero de 2021, en conferencia de prensa el secretario de la Defensa Nacional
del Gobierno de México explico que, a diferencia al plan anterior de distribucion de
vacunas, en esta ocasion se redujo el tiempo de entrega de las vacunas en las rutas del
norte del pais. La Defensa Nacional puso a disposicion del Operativo Correcaminos 32
aeronaves; ademas, la Secretaria de Marina, un avién y dos helicopteros, y la Guardia
Nacional, tres helicopteros [16]. Por lo anterior, se propone aumentar la distribucion de
las vacunas, a través de un esquema de entrega aérea en los estados con mayor tasa de
crecimiento de casos por contagio. Con el fin de controlar aquellas regiones que
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Tabla 1. Analisis de Pendientes de Crecimiento de Casos por Entidad Federativa en México.

Entidad Federativa Cuatrimestre 2020 Pendiep te entre Pendiente
Cuatrimestres Total
(Estado) 1Q 2Q 3Q mip my3 mi3 Myotal
FDé?)TEI}{Ich) 0.10% 1.11% 270% 0010 0016  0.013 0.039
]SBSIJ{A CALIFORNIA 0.04% 0.94% 1.28% 0.009 0.003 0.006 0.019
QUERETARO 0.01% 0.29% 1.17% 0.003 0.009 0.006 0.017
DURANGO 0.00% 0.36% 1.02% 0.004 0.007 0.005 0.015
NUEVO LEON 0.01% 0.54%  0.96% 0.005 0.004 0.005 0.014
ZACATECAS 0.01% 0.32%  0.95% 0.003 0.006 0.005 0.014
COAHUILA 0.01% 0.69%  0.89% 0.007 0.002 0.004 0.013
GUANAJUATO 0.01% 0.54%  0.83% 0.005 0.003 0.004 0.012
SONORA 0.01% 1.01%  0.80% 0.010 -0.002 0.004 0.012
AGUASCALIENTES  0.02% 0.39%  0.80% 0.004 0.004 0.004 0.012
SAN LUIS POTOSI 0.01% 0.68%  0.77% 0.007 0.001 0.004 0.011
CHIHUAHUA 0.02% 0.26% 0.73% 0.002 0.005 0.004 0.011
TABASCO 0.05% 1.08%  0.62% 0.010 -0.005 0.003 0.009
COLIMA 0.00% 0.50% 0.52% 0.005 0.000 0.003 0.008
YUCATAN 0.03% 0.66% 0.51% 0.006 -0.001 0.002 0.007
HIDALGO 0.01% 0.34%  0.46% 0.003 0.001 0.002 0.007
BAJA CALIFORNIA 0.06% 0.43%  0.50% 0.004 0.001 0.002 0.007
TAMAULIPAS 0.02% 0.69%  0.43% 0.007 -0.003 0.002 0.006
MEXICO 0.03% 0.40%  0.44% 0.004 0.000 0.002 0.006
JALISCO 0.01% 0.25%  0.38% 0.002 0.001 0.002 0.006
MICHOACAN 0.01% 0.33% 0.37% 0.003 0.000 0.002 0.005
OAXACA 0.00% 036% 0.35% 0.004 0.000 0.002 0.005
TLAXCALA 0.02% 0.48%  0.35% 0.005 -0.001 0.002 0.005
PUEBLA 0.01% 042%  0.31% 0.004 -0.001 0.001 0.004
GUERRERO 0.01% 041% 0.31% 0.004 -0.001 0.001 0.004
SINALOA 0.04% 0.51% 0.31% 0.005 -0.002 0.001 0.004
QUINTANA ROO 0.06% 0.57%  0.31% 0.005 -0.003 0.001 0.004
MORELOS 0.03% 0.24%  0.26% 0.002 0.000 0.001 0.003
NAYARIT 0.01% 039% 0.22% 0.004 -0.002 0.001 0.003
VERACRUZ 0.01% 0.34%  0.17% 0.003 -0.002 0.001 0.002
CAMPECHE 0.01% 0.57%  0.15% 0.006 -0.004 0.001 0.002
CHIAPAS 0.00% 0.12%  0.03% 0.001 -0.001 0.000 0.000

potencialmente contribuyen con la mayor diseminacion del virus, y agilizar la entrega
de vacunas a los estados cercanos.

3. Analisis de datos

A partir de los datos proporcionados por el gobierno federal [17], se procedio a
obtener el porcentaje de contagios para cada estado en los tres cuatrimestres del afio
2020. Posteriormente, se estimd la tasa de crecimiento mediante el calculo de la
pendiente entre los tres cuatrimestres del afio 2020. Finalmente, se obtuvo la pendiente
total para determinar aquellos estados con las mayores tasas de crecimiento. Estos
calculos se presentan en la Tabla 1, destacando los primeros 12 estados con mayor tasa.
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Fig. 1. Aeropuertos candidatos en estados con mayor tasa de crecimiento de casos
COVID- 19.

Como se puede observar, la Ciudad de México es la entidad con mayor tasa de
crecimiento de casos, en tanto, Chiapas es la entidad con la menor tasa. Aqui es
importante seflalar que una tasa alta no necesariamente se correlaciona con un niimero
alto de personas contagiadas, sino con una alta velocidad de crecimiento de contagios,
lo cual es importante para controlar la curva de contagio que representa a todas las
personas que se enfermaron por COVID-19 (p.e., “aplanar la curva”) lo que significa
que las medidas de contencion y mitigacion han logrado reducir la saturacion de los
servicios de salud y el nimero total de casos de contagio [18]. También una alta tasa
de crecimiento estd correlacionada con una alta diseminacion del virus a
regiones aledafas [7].

Para propositos de hacer mas sencilla la planeacion, se escogen de manera preliminar
los 12 estados con mayor tasa como candidatos para recibir de manera prioritaria los
cargamentos de vacunas desde el exterior para los mismos estados y para sus estados
vecinos. En la Figura 1 se muestran las ubicaciones de los aeropuertos principales de
estos estados (candidatos), incluyendo aquellos en los estados cercanos (vecinos).

4. Modelo logistico de ubicacion y asignacion

Para hacer la asignacion mas apropiada entre aeropuertos principales (candidatos) y
los demas estados (vecinos), se hizo uso del modelo logistico de la p-Mediana.
Considerando i = 1, ..., I posibles centros de distribucion, instalaciones o plantas (en
este caso, los aeropuertos internacionales principales en México a donde llegara la
vacuna desde el exterior), yj = 1, ..., J destinos o clientes (en este caso, los aeropuertos
nacionales a donde llegaran las vacunas desde los aeropuertos internacionales
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Fig. 2. Asignacion de aeropuertos candidatos (internacionales) y vecinos (nacionales) en estados

con mayor tasa de crecimiento de casos COVID-19.

principales en México), el modelo matematico de la p-mediana se define como [8, pp.
18-19]:

Minimizar ¥ X jej d;jcijXij, €))
S.A.
Zierxij=1, Vj€], (2)
Yier¥i =D, 3)
xj—yi<0Viel je], “4)
y; €{0,1} Vi€, (5)
xj=0Vielje]j. (6)

En donde (1) representa la funcion objetivo la cual minimiza el costo o distancia
total ponderada de la asignacion de aeropuertos candidatos i a los aeropuertos de los
estados j (en este caso, c; representa el costo o distancia entre cada origen i y destino j
en particular, y d; la demanda del destino o estado j); (2) representa la restriccion de
que toda la demanda en el destino j debe satisfacerse; (3) representa la restriccion que
establece que exactamente se seleccionen p instalaciones (o aeropuertos candidatos
finales) para hacer la distribucion a los destinos j; (4) son restricciones que establecen
que los destinos j solo se pueden asignar a instalaciones i que son abiertas, habilitadas
o seleccionadas.

Finalmente, las restricciones (5) y (6) definen la naturaleza de las variables de
decision: x; es una variable binaria no-negativa, que es igual a “1” si se hace la
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Tabla 2. Detalles de la asignacion de aeropuertos candidatos (internacionales) y vecinos
(nacionales) en estados con mayor tasa de crecimiento de casos COVID-19.

Entidad

Federativa (Estados) Vecinos

(Estados)
Candidatos

DISTRITO FEDERAT
BAJA CALIFORNIA SUR
QUERETARO
DURANGO
NUEVO LEON
ZACATECAS
COAHUILA
GUANAJUATO
SONORA
AGUASCALIENTES
SAN LUIS POTOSI
CHIHUAHUA
TABASCO
COLIMA
YUCATAN
HIDALGO
BAJA CALIFORNIA
TAMAULIPAS
JALISCO
MICHOACAN
OAXACA
PUEBLA
GUERRERO
SINALOA
QUINTANA ROO
MORELOS
NAYARIT
VERACRUZ
CAMPECHE
CHIAPAS

DISTRITO
FEDERAL
QUERETAR
[6)
DURANGO X X X X X

NUEVO
LEON
SONORA X X X

AGUASCA
LIENTES

asignacion entre el origen i y el destino j, y es igual a “0” en caso contrario. Para este
problema en particular, ¢; se define como la longitud de arco geografico entre los
aeropuertos candidatos y los aeropuertos vecinos de todos los estados de la
Republica Mexicana.

Esta longitud de arco se usa frecuentemente para determinar la distancia aérea
recorrida por aviones. Considerando las coordenadas geograficas de longitud (L) y
latitud (¢) entre dos ubicaciones (p.e., i yj) en la Tierra esférica, la longitud de arco
terrestre entre ambos se puede estimar como [19, p. 81]:

cij =RX Arcos(sinﬁ-sinfj + cosficosficos(l; — lj)), )

en donde R es el radio de la Tierra y es igual a 6,371 km.

5. Resultados

Para propositos de calculo de ¢; y visualizacion de la solucion fue utilizado el
software GNU Octave 6.2.0 [20]. Para la resolucion del problema de p-Mediana, fue
utilizado el software de optimizacion Lingo 19.0 [21] considerando 6 aeropuertos
principales a escoger de los 12 que fueron candidatos (véase Tabla 1). El resultado
obtenido se presenta en la Figura 2.

La Tabla 2 presenta los detalles de la asignacion mostrada en la Figura 2. Como se
puede observar, aunado al Aeropuerto Internacional de la Ciudad de México (que
coincide con el Estado de México y el Distrito Federal), se recomienda tener como
aeropuertos de llegada de lotes de vacunas desde el exterior (Estados Unidos, China,
Rusia, Inglaterra) a aquellos en los estados de Querétaro, Durango, Nuevo Ledn, Sonora
y Aguascalientes.
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A partir de estos aeropuertos se puede hacer la entrega nacional a los demas estados
de la Republica Mexicana. Por ejemplo, de Durango, se puede hacer de manera
inmediata la entrega al mismo estado, y hacer el envio nacional a los aeropuertos de los
estados de Baja California Sur, Coahuila, Sinaloa y Nayarit.

Notese que para evitar la saturacion de los 6 acropuertos candidatos, a lo mucho,
cinco estados vecinos son asignados a cada uno. Esta es la razon por la cual, algunos
estados vecinos que pudieran estar mas cerca de un acropuerto candidato son asignados
a otro aeropuerto, aunque esté un poco mas alejado. Sin embargo, es importante
recordar que la distancia esta ponderada por el numero de casos (véase Seccion 4) por
lo que un estado puede tener menor prioridad en la asignacion si tiene pocos casos,
aunque se encuentre mas cerca.

6. Conclusiones y trabajo a futuro

Actualmente el aspecto de la entrega de vacunas a México y su posterior distribucion
en el territorio nacional son tareas de gran importancia para reactivar el sector
econdmico y reducir la saturacion del sector salud. En este trabajo se presenta una
propuesta para agilizar la distribucién mediante la llegada de vacunas del exterior a 6
aeropuertos internacionales en México a partir de los cuales se puede hacer la
distribucion a los demas estados. En particular, se hace énfasis en la recepcion directa
en los estados con mayor tasa de contagios.

La recepcion y distribucion a través de los aeropuertos internacionales y nacionales
se propone para hacer mas rapida y segura su llegada a los estados. Esta red aérea se
puede conectar de manera eficiente con la logistica de “Gltima milla”, definida como el
ultimo segmento de un proceso de entrega, que a menudo se considera el aspecto mas
caro y menos eficiente de una cadena de suministro [22, p. 309] que, involucra a los
demas agentes implicados en su distribucion como son la Guardia Nacional y las
autoridades estatales.

Como trabajo futuro dentro de la misma linea de investigacion se debe considerar el
poder incorporar el analisis de asignacion de aeropuertos vecinos, basado en diversas
variables vinculadas con la tasa de contagio estatal, que permitan delimitar los criterios
esenciales de distribucion de recursos y suministros.

Ademas de comparar los resultados del modelo propuesto con el plan de distribucion
de vacunas en México publicado por la Defensa Nacional. Asimismo, realizar un mapeo
para establecer centros de distribucion en zonas estratégicas para el control de la vacuna
de COVID-19 y el resto de los medicamentos del sector salud.
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Resumen. Hoy en dia los procesadores de palabras nos son familiares y
cotidianos. Ademads de permitir a los usuarios crear documentos, estos pueden ser
revisados y corregidos por software incluido que normalmente permite revisar si
las palabras estan correctamente escritas. El enfoque mas usado es depender de un
diccionario con cientos de miles de palabras para hacer la correccién ortogréfica.
Aqui presentamos un sistema experto que saca ventaja de las caracteristicas del
idioma espafiol para hacer la correccion ortogréfica sin necesidad de usar un
diccionario. Ademds, el enfoque puede servir para aprender y entender el uso
de muchas reglas comunes del idioma espaiiol.

Palabras clave:  Correcciéon ortogrifica, sistemas expertos, reglas
ortogréficas, algoritmos.

An Expert System for Proofreading Using Spelling Rules

Abstract. Word processors are very familiar to us. In addition to allowing users
to create documents, a word processor can review and correct the documents
trying to find spelling mistakes. The most widely used approach is to rely on a
dictionary with hundreds of thousands of words to do the spell checking. Here we
present an expert system that takes advantage of the characteristics of the Spanish
language to do the spell checking without the need of a dictionary. In addition,
this approach can serve to learn and understand the use of many common rules of
the Spanish language.

Keywords: Text proofreading, expert systems, spelling rules, algorithms.

1. Introduccion

Los correctores ortograficos son parte de muchos paquetes de software para la
oficina, entre los que se cuentan los procesadores de palabras. LibreOffice, OpenOffice
y Microsoft Word son tres ejemplos de programas que contienen un procesador de
palabras con corrector ortografico, el cual en su forma mds general, utiliza un enorme
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diccionario de términos en donde se busca que las palabras estén correctamente escritas.
Este tipo de software hace biisquedas muy rdpidas y en general trabaja adecuadamente.

Sin embargo, en el idioma espafiol existe un nimero grande de reglas ortograficas
las cuales definen, sin ambigiiedad, cémo deben escribirse muchas palabras. Un buen
corrector ortografico, sin embargo, bien puede apoyarse de otras técnicas para hacer su
tarea. Esto es, debe ser capaz de:

Usar un diccionario con unos 500,000 términos.

Usar diccionarios personalizados.

Usar otras tecnologias para buscar errores, como patrones equivocados de letras.
Usar un diccionario de verbos ya conjugados.

— Usar reglas ortogréficas.

Un sistema hibrido sin duda es mejor que un sistema que s6lo sigue una técnica en
particular. Nosotros nos concentraremos en el sistema experto de correccion basado en
reglas ortograficas, aunque mencionaremos al final del articulo la implementacién de
las otras posibilidades.

2. Sistemas expertos

Un sistema experto es “un programa de computadora inteligente que usa
conocimiento y procedimientos de inferencia para resolver problemas que son los
suficientemente dificiles para requerir la expertez significativa de un ser humano para
su solucién” [6]. Dicho de otra manera, un sistema experto es un sistema que emula
las habilidades de decisién de un experto humano. Los sistemas expertos trabajan en
dominios restringidos y en general contienen tres grandes apartados:

1. Interfaz con el usuario.
2. Base de conocimientos.
3. Sistema de inferencia.

En el caso de la correccion ortografica, considerando el nimero de reglas
sobre el uso de las diferentes palabras, se puede utilizar un sistema experto que,
a través de la aplicacion de las reglas ortograficas conocidas, pueda decidir (sin
necesidad de consultar un diccionario de palabras necesariamente) si las palabras estan
bien escritas o no.

El idioma espafiol consigna centenares de reglas [10], las cuales son la parte
fundamental de la base de conocimientos del sistema experto. Por lo que se refiere
al sistema de inferencia, se usard el que utiliza por definicién Prolog, que es
encadenamiento hacia atrds, backward chaining, el cual se usa en un nimero de
sistemas expertos.

Finalmente, la interfaz del usuario se plantea como un proceso por lotes (batch), (en
Prolog), en donde el usuario le indica al sistema que revise el texto escrito para ver si
hay errores ortogréficos, es decir, no se hace la correccion en tiempo real. Sin embargo,
también se ataca el problema de hacer correccién después de que el usuario escribe
alguna palabra en el procesador de palabras (tiempo real), incluso usando aplicaciones
comerciales como Word de Microsoft.
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3. Trabajo relacionado

La verificacién y correccion de textos es parte cotidiana en el mundo digital. Por
afios se ha trabajado en el tema, particularmente en el idioma inglés. Se ha encontrado
que los errores ortograficos son consecuencia de diferentes factores:

1. Errores tipograficos: Ocurren cuando el usuario escribe mal una palabra por error.
Aqui no se puede adjudicar el error a un criterio lingiifstico sino a errores en la
escritura. En [3] se muestra que el 80 % de los errores tipograficos caen en alguna
de estas categorias:

a) Insercion extra de una o mas letras.

b) Borrado de una o mas letras.

¢) Sustitucién de una letra por otra.

d) Transposicion de dos letras adyacentes.

2. Errores cognitivos: Ocurren cuando el usuario no conoce la manera en cdmo se
escribe las palabras (simplemente ignorancia). En muchos casos esto tiene que ver
la manera en cémo el usuario pronuncia las palabras [8].

Existen dos tipos de software: los verificadores ortograficos y los correctores
ortograficos. Un verificador tiene una tarea relativamente sencilla: debe identificar,
dado un archivo de texto (entrada), las palabras que estdn mal escritas. En cambio,
un corrector ortografico tiene que hacer dos cosas: detectar las palabras mal escritas y
tratar de hallar cémo se escriben dichas palabras correctamente [12].

Existen muchas técnicas para verificar y corregir un texto. Una de las mds usadas
es la busqueda de las palabras en un diccionario (dictionary lookup) [2], cuya dnica
dificultad consiste en tener un diccionario de palabras lo suficientemente grande de
forma que pueda abarcar gran parte del idioma de los usuarios escritores. Normalmente
se usa un algoritmo de bisqueda binaria, por ser muy rapido y eficiente [13], aunque
también hay esquemas como las busquedas por hash [4].

Por otra parte, la idea de utilizar reglas ortograficas no es nueva, pero aparentemente
s6lo se ha aplicado a idiomas como el inglés [9] o incluso sueco [1, 5]. Esto ocurre
igualmente en lo que se refiere a crear sistemas expertos para esquemas de correccion
ortogréfica [14, 11].

4. Elsistema experto de correcion ortografica por reglas

Si consideramos que un sistema experto puede validar la idea de hacer correccidén
ortogréfica usando reglas, entonces debemos describir los elementos de lo que consta el
software en cuestion.

4.1. Descripcion de las reglas en Prolog (base de conocimientos)

Tenemos tres posibilidades en las reglas ortograficas!.

! https://www.urosario.edu.co/Centro-Multicultural-y-Multilingue-old/Centro-de-Lectura-y-
Escritura-en-Espanol/Material-de-Apoyo/Material-de-Apoyo/Material-de-apoyo-Uso-de-las
-letras-B-y-V/
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Palabras que contienen una o varias letras especificas:
Se escriben con B, las palabras que lleven rr en su escritura.

Excepciones: ferroviario, corrosivo, verruga, correctivo, verrojo.
Ejemplos: barrer, arrabal, borrador, becerro, berrear, burro.

Palabras que terminan con una o varias letras especificas:
Se escriben con B, las terminaciones en bundo, bunda, bilidad.

Excepciones: movilidad, civilidad.
Ejemplos: vagabundo, nauseabunda, amabilidad, afabilidad, habilidad.

Palabras que empiezan con una o varias letras especificas:
Se escriben con B, las palabras que comienzan con bur, bus, buz.
Ejemplos: burla, buzo, buscar, buzon, burécrata, busto.

Esto nos hace pensar que en muchas ocasiones no hay necesidad de revisar cada
palabra (candidata a una correccién), usando un diccionario, sino que bien podriamos
aplicar la regla ortografica para hallar si estd bien o mal escrita. El espaiiol, como todo
lenguaje humano es cambiante.

Palabras, expresiones y reglas que se usaban en el pasado son obsoletas ahora y
considerando esto, se decidi6 mantener las reglas ortograficas en un archivo especial,
el cual es consultado cada vez que el sistema se ejecuta. Este archivo, en el software
creado, se denomina Reglas.DB, y contiene alrededor de 260 reglas ortograficas de uso
comun en el idioma espaiiol. Las reglas pueden ser editadas con cualquier procesador
de palabras (o editor de textos) que utilice el formato ASCII sin caracteres de control o
simbolos especiales.

Por ejemplo, el block de notas. Cada una de las reglas ocupa un renglén en el
archivo Reglas.Db. Asi entonces, escribir una regla nueva significa, finalmente, agregar
una linea mds al archivo ya mencionado. Las reglas ortograficas, para que puedan ser
entendidas por el programa, requieren estar en un formato especifico para poder ser
leidas por el sistema. Las reglas ortogréficas tienen tres posibles alternativas, las cuales
pueden aplicar a:

— Prefijo (p) de la palabra analizada (parte inicial de la palabra en cuestion).
— Sufijo (s) de la palabra analizada (parte final de la palabra en cuestion).

— Subcadena (sb) de la palabra analizada (en cualquier parte de la palabra
en cuestion).

[P TR T}

Las letras “p”, “s”, y “sb” corresponden respectivamente a prefijo, sufijo y
subcadena, y estas letras serdn usadas para informarle al corrector en qué parte de la
palabra se aplica la regla ortografica.
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La regla entonces sigue el siguiente formato:
letra palabra clave lista
Cuya descripcién puede verse aqui:

— letra. Indica la letra a la cual se aplica la regla. Por ejemplo, si la regla ortografica
es sobre el uso de la v, éste es el pardmetro que se utiliza. (Véanse los ejemplos
mas adelante).

— palabra. Indica la palabra que no cumple precisamente con la regla que estd
siendo definida, es decir, muestra el ejemplo de la contraposicién a la regla
ortogréfica misma.

— clave. Es exactamente lo que indica el alcance de aplicacién de la regla (prefijo,
sufijo o subcadena). Utilicese solamente las siguientes palabras claves (entre doble
comillas: p, s, sb).

— lista. Se refiere a la lista de palabras que son la excepcidn a la regla en cuestion. Tales
palabras deben aparecer entrecomilladas y separadas por comas.

Algunos ejemplos ilustrativos. Considérese la siguiente regla:
Las palabras que empiezan con env se escriben siempre con v
La regla en el archivo Reglas.DB se escribira entonces asi:
venb p

El software reconoce la regla de la siguiente manera: Las excepciones a las palabras
que empiezan con env nada mds pueden ser aquellas que comienzan con enb, que en este
caso no hay tales excepciones a la regla y el rango de aplicacién de la misma es al inicio
(por eso le denominamos prefijo) de las palabras. Ahora considérese la siguiente regla:

Todas las palabras que terminan con ave se escriben con v.
Esta regla puede expresarse en el lenguaje descrito de la siguiente forma:
v abe s arabe jarabe

La cual puede ser descrita de la siguiente manera: Las excepciones a las palabras
que terminan en ave nada mas pueden ser aquellas que terminan con abe, las cuales
son, drabe, jarabe (y nada mas), y el rango de aplicacién de la regla son los sufijos de
las palabras. Por dltimo, un ejemplo de una regla que se refiera a subcadenas:

Las palabras que tienen dentro de ellas (en cualquier parte de la misma) las letras
ilv se escriben siempre con v.

La cual se traduce en el archivo de reglas de la siguiente forma:

v ilb sb bilbao
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Y se interpreta de la siguiente manera: Las excepciones a las palabras que tienen
como subpalabra ilv se escriben siempre con v, excepto la palabra bilbao. Un fragmento
del archivo de reglas es este (ya con la sintaxis legal de Prolog):
ex(“v”,“enb”,[1,“p™)
ex(“v”,“db”,[],sb”)
ex(“v”,“nb”,[],sb”)
ex(“v”,“1b”,[“elba”],“sb”)
ex(“v”,“lb”,[“bilbao”],"sb”)
ex(“v”,“clab”,[],“sb”)
ex(“v”,“mob”,[“mobiliario”],*“sb”)

99 ¢ 99 <

ex(“v”,“seb”,[“sebo”,“sebastidn”,“sebastopol”’],“p”")

Las excepciones se encuentran como una lista de Prolog tradicional, entre
paréntesis cuadrados.

4.2. Mecanismo de inferencia

En un sistema de reglas, como en el caso que nos ocupa, el mecanismo de
inferencia determina cémo utilizar las mismas. El mecanismo natural en Prolog es el
encadenamiento hacia atrds, el cual se basa en plantear una hipétesis (lo que queremos
demostrar), para asi llegar a la conclusién deseada.

Por ejemplo, en un sistema de diagndstico médico, un sintoma podria ser que el
paciente tenga congestion nasal, lo cual se toma como la hipétesis. A partir de esto el
sistema podria llegar a la conclusién de que el paciente tiene gripa si se demuestran
otros sintomas, es decir, si se satisfacen los hechos en las reglas [6].

Para el caso de las reglas ortogréficas, al recibirse la palabra a corregir, podemos
empezar por la hipdtesis (la regla), de que dicha palabra estd mal escrita a partir de la
primera regla en el archivo Reglas.DB. Si no cumple con las caracteristicas de esa regla
particular, el esquema de inferencia la desecha y continda con la siguiente regla. Prolog
siempre hace una bisqueda exhaustiva con todas las reglas definidas.

4.3. Interfaz con el usuario

El sistema experto de reglas incluy6 originalmente un editor con las caracteristicas
del antiguo programa WordStar?, el cual era el estindar de facto y que, ademds, era un
predicado que venia incluido en Turbo Prolog 2.0°. Este software no trabaja en tiempo
real, sino por lotes (batch), de forma que las correcciones quedan grabadas todas en un
archivo de texto, el cual contiene las palabras ofensoras (o equivocadas), y lo que debe
hacerse para corregirlas. Sin embargo, el sistema contempla una opcidn para hacer una
pausa cada vez que se genera una correccion.

2 WordStar fue un procesador de textos, incluido en las computadoras Osborne 1. En particular, WordStar
fue el dltimo procesador de textos comercial para el sistema operativo CP/M y fue lanzado en septiembre
de 1978.

3 Lo que quiere decir que un predicado de Turbo Prolog genera todo el editor de textos, similar al que se
usa en el IDE de este sistema.
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Ayuda Entrada-Salida Opciones Finalizar

enbiar

Diagndstico
Las palabras gque EMPIEZAN con ’’enb’’
se escriben con v
*’enbiar’’  parece estar mal escrita.

Dprima [Enter] para continuar..._

Fig. 1. La correccion que hace Prolog, indicando la regla usada.

Sin embargo, una vez que la prueba de concepto mostré el funcionamiento del
corrector ortografico usando reglas, se decidié implementar una version que fuese capaz
de trabajar con el estdndar actual, Microsoft Word, a través de la comunicacién entre
procesos. Esto puede verse en la seccién de resultados.

5. Resultados preliminares

Para las primeras pruebas, se escribié un programa en Turbo Prolog 2.0%, el
cual funciona bajo MsDOS (usando DOSBox)’, pero que da algunas facilidades para
depurar facilmente el software. De hecho, todo el sistema experto de reglas ortogréficas
trabaja sobre archivos de texto ASCII sin caracteres de control. El software lee ese
archivo de texto y lo separa, palabra por palabra, el cual se pasa como pardmetro a la
base de conocimiento de las reglas.

Entonces, mediante el encadenamiento hacia atras, Prolog revisa la palabra y busca
saber si estd bien o mal escrita. En caso de hallar que la palabra esté mal escrita,
el sistema mandard un mensaje que indica el error —de acuerdo a la regla— y cémo
debe solucionarse. En caso de que la regla no se cumpla, a través del mecanismo del
backtrack, se buscard si cumple con la siguiente regla y asi sucesivamente.

Prolog revisa todos los nodos del arbol solucidn.

4 Turbo Prolog 2.0 es un sistema completo de desarrollo de software que incluye un compilador y un entorno
de desarrollo integrado (IDE) para el lenguaje de programacién PROLOG, desarrollado por Borland.

5 DOSBox es un emulador que recrea un entorno parecido al sistema DOS con el objetivo de poder ejecutar
programas y videojuegos originalmente escritos para el sistema operativo MS-DOS de Microsoft en
computadoras mas modernas o en diferentes arquitecturas.
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Diagnbstico

Las palabras gue EMPIEZAN con ’“enb’’
se escriben con v
*’enbiar'’ parece estar mal escrita.

Diagnostico

Dprima [Enter] para continuar..._
1s palabras que CONTIENEN

parece estal
Diagnodstico
Dprima [Enter] para coi
Las palabras gue CONTIENEN *’nb’”
se escriben con m
*enbiar’’  parece estar mal escrita.

Oprima [Enter] para continuar. . ._

Fig. 2. M4s de una regla se dispara con la palabra “enbiar”.

Archivo Verifica Opciones Ayuda

Ejecutar Word Ir al inicio del documento Acerca del corrector
Leer documento Revisar documento completo Ayuda general
Guardar documento Cambiar parametros

Nuevo documento Modificar reglas ortograficas

Cerrar documento

Salir

Fig. 3. La estructura del programa de correccidn por reglas, en Windows.

La figura 1 muestra cémo el sistema hace la correccién ortografica, indicando
incluso el uso de la regla: Cabe sefialar que mds de una regla puede ser desplegada. Por
ejemplo, en la figura 2 puede verse que la palabra “enbiar” consulta mas de una regla.

5.1. Enlazando el corrector con MsWord en Windows

Escribir un procesador de palabras que contenga un corrector ortografico es una
labor que requiere de mucho trabajo. Ademds, es dificil que las personas cambien de
software pues ya hay un apego y costumbre a usar lo que ya han aprendido. Hoy los
usuarios procesan textos con algin programa de una suite de oficina.

El estdndar es Microsoft y la mayoria de los usuarios usan Word para Windows.
Considerando esto, la idea de probar el corrector ortografico por reglas (bautizado como
“Lapsus”), debiese hacerse enlazando éste a Word de alguna manera.

Afortunadamente Microsoft ofrece un mecanismo de comunicacion entre su suite de
oficina y aplicaciones de terceros. De esta manera, podemos pedirle a Word que mande
las palabras a analizar al corrector ortografico y este ultimo le responde precisamente
con los mensajes de correccion, palabra por palabra, en tiempo real si se desea.

Esto se realiza a través de la automatizacién OLE (Object Linking and Embedded),
que es el mecanismo de comunicacién entre dos procesos que corren bajo Windows.
Para nuestro propésito, usamos OLE y Delphi®. Para ello nos basamos en los articulos
de Ron Gray [7].

6 Delphi es un entorno de desarrollo de software disefiado para la programacién de propésito general con
énfasis en la programacion visual, basado en Object Pascal, ya con 26 afios de existencia.
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Fig. 4. Lapsus detectando el error en la palabra “honbre”.

En la figura 3, se describe la estructura del corrector Lapsus, el cual es un programa
escrito en Delphi que se comunica con Word a través de la automatizacion OLE:

Hay que sefialar que la implementacion del sistema experto en Delphi requiere
emular las caracteristicas que tiene Prolog [15], de buscar exhaustivamente la solucién,
moviéndose por todos los nodos en el arbol de bisquedas, en este caso, en todas las
reglas definidas en el sistema. Una vez implementada esta parte, se hicieron las pruebas
correspondientes y en la figura 4 puede verse el corrector trabajando sobre la palabra
“honbre”, evidentemente mal escrita.

6. Resultados, conclusiones y trabajo futuro

Se utilizé6 una computadora AMD Ryzen 5 PRO 1600 con seis procesadores,
corriendo a 3.20 GHz y con 16 GB de RAM.

6.1. Resultados usando DosBox y Turbo Prolog 2.0

Para el primer lote de pruebas se usé DosBox (que emula MsDOS) y Turbo
Prolog 2.0. Por ende, la memoria disponible no sobrepasa los 640 Kbytes y no
hace uso de la memoria extendida. Se midieron tiempos de correcciéon en diferentes
escenarios. Usando el texto:

“La noche estaba muy oscura. Tenia la ventana abierta y por ella me llegaba el

resplandor de un anuncio de cerveza Superior. No se veian las estrellas, no habia luna,
nada mads el rostro sonriente de la rubia de categoria, y fugaz intermitente, la luz roja
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de una frase: ‘La rubia que todos quieren es cerveza Superior’. La habitacion, entre los
ires y venires de la luz exterior, quedaba abandonada al humor pajizo de las menguadas
veladoras. Del otro lado, en el cuarto contiguo, solamente se escuchaba el radio (ahora
un locutor decia con voz trémula: ‘Su programa favorito, Serenaataaa. Su estacidn, la
B grande de México.’), de Sealtiel Alatriste’, el sistema tardé 21.2 segundos, usando
solamente un diccionario de 500 mil palabras, es decir sin utilizar las reglas ortogréficas.

El sistema pudo revisar unas 5.09 palabras por segundo, teniendo el texto 107
palabras. Usando el mismo texto y solamente las reglas ortograficas, el sistema tard6
13.02 segundos, lo que representa 8.29 palabras revisadas por segundo.

Para probar la efectividad del corrector usando solamente reglas ortogréficas, se
encontrd que el sistema pudo analizar —de un texto con 65 palabras mal escritas a
proposito (todas con problemas en su construccién ortografica)— en 12.03 segundos,
logrando una efectividad de 5.40 palabras por segundo.

Sin embargo, haciendo el mismo proceso incluyendo el diccionario de 500 mil
términos, el sistema tardé 27.62 segundos, logrando unas 2.35 palabras por segundo
analizadas. Cabe decir que el total de reglas contempladas es de alrededor de 260, las
cuales son aplicadas a cada palabra a corregir.

6.2. Resultados usando Windows 10, MsWord y Lapsus en Delphi

En el segundo lote de pruebas, usando el sistema escrito en Delphi (dentro de
Windows 10), y conectado via OLE con MsWord, se encontrd que, para el texto de
Alatriste —que consta de 107 palabras— el sistema pudo revisarlo en 5.04 segundos,
usando solamente las reglas ortogréficas. Esto muestra una eficiencia de 21.23 palabras
analizadas por segundo.

Para el texto con 65 palabras mal escritas, es decir, que no cumplen con alguna
de las reglas ortograficas, Lapsus tardd 2.77 segundos en hallar todos los problemas
ortogréficos usando solamente su conjunto de reglas. Se logré una eficiencia de unas
23.4 palabras por segundo en la version para Windows.

Cabe sefialar que en la version de Lapsus para Windows, no se utiliza el diccionario
de 500 mil términos, pues se usa el que viene integrado en Word. Se esperaba —como
ocurrié— que este segundo lote de pruebas presentara mayor velocidad pues el sistema
no estd limitado por la memoria como en el caso de DosBox.

6.3. Conclusiones

La correccién de textos no es un asunto trivial, pues los idiomas contienen
no solamente muchisimas palabras, sino que también hay giros idiomadticos,
palabras que pueden considerarse erréneas (por ejemplo, “revolver” y “revélver”,
en donde dependiendo del contexto son palabras correctamente escritas), acentos
diacriticos, etcétera. No obstante, lo que queda claro es que la correccién ortografica
basada solamente en un diccionario con cientos de miles de palabras no es suficiente.

7 http://www.materialdelectura.unam.mx/index.php/cuento-contemporaneo/ 1 3-cuento-
contemporaneo-cat/241-111-sealtiel-alatriste?start=4
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Este es un primer enfoque que soluciona dificultades pero que requiere entender que
se puede sacar ventaja de la estructura del propio idioma para hacer un corrector mucho
m4s robusto. La correccién con reglas ortograficas para el idioma espafiol es un primer
paso a futuros correctores mucho mas inteligentes.

6.4. Trabajo futuro

Un esquema hibrido parece ser mucho mejor idea: combinar un diccionario
de muchisimos términos, ademds de diccionarios especializados (por ejemplo, de
medicina, de términos legales), ademds de un esquema de verificacién basandose en
silabas validas en el espafiol e incluso, el uso de diccionarios con palabras que no existen
en el espafiol (por ejemplo, nombres de empresas), pueden hacer mds robusto el sistema.

Igualmente los futuros correctores deben analizar no solamente las palabras, sino
frases enteras y si es necesario, sugerir o indicar errores. Es probable que un andlisis
estadistico de como se usan las palabras y los contextos en donde aparecen, puede ser
un camino nuevo en la correccién de textos. La correccion ortogréfica es sin duda un
tema abierto en computo.
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Resumen. La deteccidon temprana del cdncer de mama es crucial en el
tratamiento de esta enfermedad, como primer instrumento de diagndstico se tiene
la mamografia, la cual es uno de los estudios por imagen mas utilizados por el
especialista debido a su forma no invasiva. En este articulo se presenta un Sistema
de Deteccion Asistida por Computadora (CADx) para el andlisis de imdgenes
de mamografia digitales, el cual, clasificara si la imagen presenta una lesién
de tipo maligna o benigna. Los métodos que se utilizan en el sistema CADx
propuesto son el uso de la Transferencia de Aprendizaje, Maquinas de Soporte
Vectorial y reduccién de caracteristicas a través del Anadlisis de Componentes
Principales (PCA). El sistema obtuvo resultados favorables en comparacién de
los métodos del estado del arte utilizando las métricas de calidad tales como
Exactitud, Especificidad, Sensibilidad, Medida-F1.

Palabras clave: Mamografia, pseudocolor, CADx, CNN, PCA, SVM,
transferencia de aprendizaje.

Breast Cancer Classification Via CADx System
Based on Transfer Learning and Pseudocolor

Abstract. Early detection of breast cancer is crucial in the treatment of this
decease, as the principal diagnoses tool mammography is employed, which is
one of the most used medical studies due to no invasive form. In this paper,
a Computer-Aided Detection System (CADX) is presented for the analysis of
digital mammogram images. The methods used in the proposed CAD system
are Transfer Learning, Support Vector Machine Classifier, and Feature Reduction
based on Principal Component Analysis. The system has demonstrated improved
performance in comparison with state-of-the-art methods in terms of quality
metrics such as Accuracy, Specificity, Sensibility, and F1-Score.

Keywords: Mammograph, pseudocolor, CADx, CNN, PCA, SVM,
transfer learning.
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1. Introduccion

Céncer es el nombre que se le da a diversas enfermedades las cuales estdn
relacionadas al crecimiento desproporcionado de células, el cual se debe a un dafio
en el ciclo de reproduccién de las células, este puede ser ocasionado por diferentes
factores como estilo de vida, ambientales o genéticos. Esto causa la formacién de una
masa referida como tumor o neoplasia, normalmente estas masas pueden ser de tipo
maligno o benigno [14, 20]. Los tumores benignos crecen a un ritmo no acelerado,
ademads de que no se diseminan o infiltran a partes vecinas y cominmente al extirpase
no reaparecen.

Los tumores malignos se pueden expandir a tejidos cercanos o infiltrarse a través del
sistema linfatico y circulatorio, creando nuevos tumores en distintas partes del cuerpo
usualmente al extirparse estas tumoraciones pueden reaparecen en el mismo sitio. El
cancer de mama es una de las principales enfermedades mortales que afectan a las
mujeres de México y el mundo. De acuerdo con la Organizacién Mundial de la Salud
(OMS) [33] cada afio se detectan 1.38 millones de nuevos casos y fallecen 458000 por
este padecimiento.

En México, representa la primera causa de muerte en mujeres y la tasa de mortalidad
es de 17 defunciones por cada 100000 mujeres entre 20 afios o mas [9]. La manera
eficaz de erradicar esta enfermedad es la deteccidon temprana [13]. Los estudios de
imagenologia que nos permiten realizar un diagnéstico temprano del cdncer de mama es
la mamografia (MG), la cual es considerada en primer lugar debido a que es el método
mas practico para obtener una representacion visual del area sospechosa y es accesible
a la poblacién en general debido a su bajo costo.

De ser necesario que especialista requiera el andlisis con mayor detalle del area
sospechosa se realizan estudios complementarios de imagenologia como la Ecografia
(US), Imagen por Tomografia Computarizada (CT), Imagen por Resonancia Magnética
(MRI y, por dltimo, en caso de ser necesario se procede a realizar una biopsia, en la
cual se extrae una porcién de tejido mamario el cual se examina a través de un estudio
histopatolégico para determinar su malignidad [4].

El sistema Breast Imaging Reporting and Data System (BI-RADS) es un esquema
el cual nos permite clasificar de manera estandarizada los hallazgos obtenidos en una
imagen MG. Este permite determinar si en el tejido mamario contiene alguna masa
y si esta puede ser de tipo maligno o benigno, ademds de categorizar el grado de
sospecha de malignidad o benignidad de la lesién con el fin de brindar un diagnéstico
de forma no invasiva y por consiguiente el proceso que se debe seguir el especialista
para su tratamiento [2, 27], la categorizacién del sistema BI-RADS se detalla a en la
siguiente tabla 1:

Los sistemas de Diagnostico Asistido por Computadora (CAD) son sistemas
que son capaces de realizar el procesamiento de datos con el fin de ayudar a los
especialistas médicos. Estos sistemas se consideran inteligentes debido a que usan la
retroalimentacion para adquirir nuevos conocimientos y asi mejorar su rendimiento. Se
consideran 2 tipos de estos sistemas, los dedicados a la deteccion de alguna anomalia
normalmente llamados Deteccién Asistido por Computadora (CADe) o los dedicados
a determinar un diagnostico denominados Diagnostico Asistido por Computadora
(CADx) [35]. Un sistema CADx consta de basicamente 4 etapas:
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Tabla 1. Resumen de sistema BI-RADS.

Categoria
8 Definicion Acccién
BI-RADS
0 Incompleto Se necesita una evaluacion adicional.
1 Negativo No hay sospecha para reportar.
2 Benigno Se describe como un nodulo benigno.
3 Lesién probablemente benigna Sugiere un nuevo estudio a corto plazo.
4 Anormalidad Sospechosa Consideracion de toma de muestra por Biopsia.
5 Alta sospecha de Malignidad . . . L
Debe considerarse intervencion por el especialista.
6 Malignidad confirmada por biopsia

1. Preprocesamiento: En esta etapa se hacen mejoras a la imagen como ajustes del
contraste, disminucion del ruido, entre otros.

2. Segmentacion: En esta etapa de la imagen del estudio se obtiene el drea donde se
encuentra la anomalia o lesién que se analizara, es decir se obtiene la regién de
interés (ROI).

3. Extraccion de caracteristicas: Se obtienen algunas caracteristicas de la region
de interés para realizar su posterior clasificacién. Algunas caracteristicas que se
obtienen son forma, color, textura, entre otras.

4. Clasificacion y evaluacién: A partir de la extracciéon de las caracteristicas
establecidas, en esta el sistema debera ser capaz de determinar las caracteristicas
sobresalientes por cada clase y asi poder discriminar entre una clase u otra.

En este trabajo se propone un Sistema CADx para el andlisis de imdgenes de
mamografia, el cual, clasificara si la imagen presenta una lesién de tipo maligna
o benigna. Los métodos que se utilizan en el sistema CADx propuesto son el
uso de la Transferencia de Aprendizaje, Maquinas de Soporte Vectorial (SVM) y
la reduccién de caracteristicas a través del Andlisis de Componentes Principales
(PCA). El sistema obtuvo resultados favorables en comparacién de los métodos del
estado del arte utilizando las métricas de calidad como Exactitud, Especificidad,
Sensibilidad y Medida-F.

2. Trabajos relacionados

Tsochatzidis et al. [32] utilizan dos esquemas para la clasificacién binaria (benigno
y maligno) de imagenes mamograficas. A partir de la extraccion manual de la
Regidén de interés (ROI) de las imdgenes obtenidas de la base de datos DDSM-400,
posteriormente se aplica un redimensionamiento de las imagenes como extractor de
caracteristicas utilizan arquitecturas basadas en Redes Neuronales Convolucionales
(CNN), las arquitecturas utilizadas son AlexNet [16], VGG-16/19 [26], ResNet [12],
GooglLeNet [29] e Inception-BN v2 [30]. En el primer esquema el clasificador es
remplazado y entrenado desde O y en el segundo esquema el clasificador es afinado
es decir se inicializan con los pesos establecidos y en cada imagen se actualizan.
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Los mejores resultados fueron obtenidos en el segundo esquema con la red
ResNet-101 con AUC = 0.859 y Exactitud = 0.785. Ragab, et al. [23] proponen
un sistema CADx usando la arquitectura de Red Neuronal Convolucional Alexnet
para extraer las caracteristicas de la base de datos DDSM y CBIS-DDSM para la
clasificacién binaria de lesiones contenidas en la mama, extrayendo ROI de manera
manual y por medio de una técnica de umbralizacién basada en el valor de los pixeles
de la imagen.

En la etapa de clasificacién reemplazan el clasificador original de la arquitectura
Alexnet por un clasificador de tipo Totalmente Conectado y finalmente conectado
a una Maquina de Soporte Vectorial. Los mejores resultados obtenidos son:
Exactitud = 0.872, AUC = 0.94, Sensibilidad = 0.862, Especificidad = 0.877,
Precision = 0.88, Valor-F1 = 0.871.

Arora, et al. [5] proponen una metodologia utilizando la base de datos CBIS-DDSM
para clasificar masas como malignas y benignas, analizando 1318 imdgenes de ROI
contenidas en esta base. Implementan las arquitecturas CNN: Alexnet, VGGI16,
GoogLeNet, Resnetl8, InceptionResNet [28] como extractores de caracteristicas
posteriormente son concatenadas.

Finalmente utilizan una Red Neuronal Artificial obteniendo una Exactitud = 0.88,
AUC = 0.88, Presicion = 0.85, Exhaustividad = 0.91. Lévy et al. [17] proponen
un sistema CADx basado en la red AlexNet y GoogLeNet, utilizando la base de datos
DDSM. Al utilizar la Trasferencia de Aprendizaje y la técnica de Aumento de Datos
alcanzan una Exactitud = 0.929 Precision = 0.924 y Exhaustividad = 0.934.

Comparando los sistemas anteriormente mencionados, la mayoria utiliza
caracteristicas extraidas por Redes Neuronales Convolucionales con la ayuda de la
técnica de Transferencia de Aprendizaje basadas en arquitecturas del estado del arte
[16, 26, 12, 29, 30, 28] para la clasificacion de Imagenet [25]. Sin embargo, la
desventaja de dichos métodos es la extraccion manual de la Region de Interés esto
perjudica a la evaluacidn de los sistemas debido a que se requiere el conocimiento de
un especialista para determinar esta region.

3. Metodologia

3.1. Desarollo CADx

El sistema CADx propuesto es ilustrado en la Fig.1. En primera instancia la
imagen mamografica es segmentada de forma manual eliminando artefactos como
etiquetas, entre otros. Posteriormente se realiza una Pseudocoloracién con el fin
de resaltar las partes de mayor interés contenidas en la imagen mamograficas.
Subsecuentemente se obtienen las caracteristicas basadas en una arquitectura de
Red Neuronal Convolucional, la cual fue entrenada para la tarea de clasificacion.
Finalmente, estas caracteristicas son reducidas a partir del Anélisis de Componentes
Principales y Clasificadas por una Maquina de Soporte Vectorial. Los detalles de cada
etapa del sistema propuesto se describen a continuacion.
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Fig. 1. Diagrama a bloques del sistema CADx implementado.

(a) (b)

Fig. 2. Resultados de la etapa de segmentacion: a) Imagen Original b) Regidén de interés.

3.2. Segmentacion

Al obtener una imagen de mamografia cominmente son afectadas por artefactos
como etiquetas, instrumentacién médica o en el caso especifico la aparicién del musculo
oblicuo pectoral. Para eliminar dichos artefactos se procedié a realizar un recorte
manual con el fin de preservar la mayor cantidad posible del drea del seno y eliminar los
artefactos antes mencionados (Fig.3), este proceso se realizd para todas las imédgenes
utilizadas en este trabajo.

3.3. Pseudocolor

La pseudocoloracién de imédgenes en escala de grises es un proceso el cual se
utiliza para complementar informacién visual de varias aplicaciones de las imédgenes
de Rayos-X, mejorando la deteccion de caracteristicas, estructuras o patrones. El
propdsito principal de la pseudocoloracion es aprovechar las capacidades perceptuales
del Sistema Visual Humano [11, 18]. En este trabajo se aplica la pseudocoloracién con
el fin de mejorar la imagen de la lesién I, (x, y) la cual fue segmentada forma manual.
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Fig. 3. Resultados de la etapa de segmentacion, de izquierda a derecha: a) Imagen generada a
partir de la ec.1 b) Imagen generada a partir de la ec.2 ¢) Imagen generada a partir de la ec.3 d)
Imagen generada a partir de la ec.4.

La pseudocoloracién de la imagen de la lesién I,,(x,y) estd basada por

las ecuaciones:
Rlz,y) = |sin(2m x (1 4 T
= 1n —_— —
DY) PI AT 955 T

. I, T
G(l'7y) = bln<2ﬂ' X <25 + 4))

. I, s
B(z,y) = Sm<27r X <255 + 6>) . 3)

Finalmente, se concatenan las imagenes anteriores para generar la imagen final
I,(z,y) a partir de:

(1

2

Ip(l',y) = [R(Z',y),G(I,y),B(I,y)] (4)

3.4. Extraccion de caracteristicas

Red neuronal convolucional (CNN) es un método del Aprendizaje Profundo que
consiste en 2 bloques genéricos, el bloque convolucional en donde se encuentran las
capas convolucionales, las capas de agrupacion y las funciones de activacion propuestas
seguidas del bloque de clasificacion. Normalmente las primeras capas de las CNN
pueden detectar caracteristicas basicas como circulos, lineas o bordes y las capas mas
profundas detectara patrones complejos y especificos para cada clase [3].

Transferencia de aprendizaje es un método del aprendizaje automatico en donde
un modelo utilizado para resolver una tarea dada es reusado para resolver una
tarea especifica [36, 21]. Comunmente esta técnica es usada en métodos basados
en Aprendizaje Profundo debido a la gran cantidad de datos que se requieren para
entrenar estos métodos desde 0, lo cual es el problema principal al implementar dichos
métodos. Existen dos estrategias que deben ser consideradas al utilizar este método
a partir de un modelo preentrenado: El ajuste afinado y el uso del modelo como
extractor de caracteristicas.
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Fig. 4. Vista conceptual de 1a Transferencia de Aprendizaje.

El Ajuste Afinado de un modelo implica reentrenarlo desde una capa convolucional
especifica y reemplazar su clasificador por uno el cual, se ajuste a nuestra tarea
especifica, con ello este método ajusta al modelo a la nueva informacién que se le
provee. Al usar el modelo como extractor de caracteristicas, involucra remover el bloque
de clasificacion y obtener los valores de la tltima capa convolucional del modelo, con
el fin de obtener las caracteristicas que el modelo detecta antes de ser clasificadas, estas
caracteristicas se deben considerar como genéricas debido a que el modelo las detectara
basadas en su conocimiento en una tarea similar.

Finalmente, para clasificar estas caracteristicas se debe utilizar un clasificador
adecuado para nuestra tarea especifica (ver Fig.4). NASNet es una arquitectura de
Red Neuronal Convolucional propuesta por Zoph et al. [37], para la base de datos
CIFAR-10 y posteriormente modificada para ILSVRC [25] en el cual obtuvo el
82.7% de Precision. Esta arquitectura contiene 2 tipos de células llamadas células
normales y de reduccion.

Las células normales contienen operaciones convolucionales, que devuelven un
mapa de caracteristicas de una misma dimension, mientras que las células de reduccién
el mapa de caracteristicas es reducido por un factor 2, con el fin de reducir el ancho
y el alto del mapa de caracteristicas obtenido. En este trabajo se utiliza la arquitectura
NASNet-A 4@64 donde el primer niimero (4) es el nimero de células que se repiten y
el segundo (64) indica el nimero de filtros que se encuentran en la penultima capa de
la red obteniendo finalmente 4032 caracteristicas.

En este trabajo, se utiliza el método de Extraccién de Caracteristicas basado en la
arquitectura NasNet [37] la cual fue entrenada en la tarea de clasificaciéon ILSVRC
[25]. Grad-CAM propuesto por Selvaraju et al. [6] este algoritmo permite visualizar
las caracteristicas mds relevantes para la Red Neuronal Convolucional al realizar la
prediccion de una imagen utilizando el gradiente la dltima capa convolucional de la
arquitectura utilizada. En este trabajo se utiliza para garantizar que la arquitectura
detecte los patrones extraidos dentro de la Regién de interés.
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Fig. 5. Resultados de la etapa de visualizacion por Grad-CAM: a) Imagen Original, b) Mapa de
Activacién obtenido por Grad-CAM, c) Interpolacién de la imagen a) y b).

3.5. Reduccion de caracteristicas

Posteriormente de extraer las caracteristicas de tipo profundas, es necesario reducir
el nimero de ellas ya que una gran cantidad incrementa el tiempo de cdmputo para
realizar una prediccidn. Para resolver este problema el Andlisis de Componentes
Principales (PCA) es empleado.

El Andlisis de Componentes Principales este método estadistico se utiliza para
transformar un conjunto de datos de p-dimensiones en otro conjunto de datos de
g-dimensiones llamados componentes, proyectando el vector original en basicamente
una menor dimension [10].

PCA es usado para obtener los atributos 6ptimos para la etapa de clasificacion
donde las ventajas de usar PCA son evitar el sobreajuste y mejora la precision en la
prediccion [22]. Para este trabajo se encontro que el resultado dptimo corresponde a
obtener 404 componentes.

3.6. Clasificador

El clasificador utilizado en este trabajo es la maquina de soporte vectorial la cual
pertenece a los algoritmos de aprendizaje automdtico supervisado. Estd basado en
el concepto de planos de decisién los cuales, son capaces de separar clases que se
representan como conjuntos de puntos a partir de un hiperplano el cual, es generado
por un subconjunto de elementos de las dos clases llamados vectores de soporte [8].

En muchos casos el conjunto de datos no puede separarse con precisién por un
hiperplano, por lo que se utiliza una funcién llamada nicleo. Algunos de los nicleos
comunmente utilizados son el Lineal, Polinomial, Funcién de Base Radial (RBF) este
ultimo, asigna los datos originales a un nuevo espacio de identidades en el que se puede
encontrar separabilidad entre las clases. En el presente trabajo se implementa un SVM

con niicleo RBF con pardmetros C' =1y v = Z clemontos’
elementos
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4. Resultados experimentales

El método descrito fue implementado en la plataforma Google®Collaboratory en la
que se asigné una plataforma Linux con 12 GB de RAM y una GPU Nvidia®Tesla K80
con 12 GB VRAM, Python 3.x y las librerias Keras, Sk-learn y TensorFlow.

4.1. Bases de datos

En este trabajo se utilizaron 2 conjuntos de datos publicos los cuales serdn descritos
a continuacion:

Conjunto de Datos CBIS-DDSM: (Curated Breast Imaging Subset of DDSM)
contiene 2620 imagenes de mamograffa. Contiene casos normales, benignos y malignos
con informacién patoldgica verificada por especialistas. Las imdgenes se encuentran en
el formato DICOM. Para este trabajo se utilizaron las imagenes que contienen lesiones
de masas. La cantidad de imagenes utilizadas de la base de datos CBIS-DDSM son: 370
para entrenamiento y 121 para prueba de la clase Benigna y 121 para entrenamiento y
80 para prueba de la clase Maligna.

Conjunto de Datos UIC contiene 286 imagenes, las cuales se obtuvieron en el
marco de un Protocolo aprobado por la Junta de Revisién de la Universidad de Centro
Meédico de Chicago. Estas imagenes se encuentran en escala de grises y formato PNG
[31]. La cantidad de imagenes utilizadas de esta base de datos son: 111 de la clase
Benigna y 175 de la clase Maligna.

4.2. Criterios de calidad

Para evaluar el rendimiento de nuestro sistema utilizamos las siguientes métricas
de calidad. Exactitud (ACC): es el nimero total de predicciones correctas entre el
nimero total de muestras, estd dada por:

vp + un
vp+on+ fp+ fn’

Exactitud = (®)]
Tasa de verdaderos positivos o Sensibilidad (SEN): es el niimero de casos positivos
que se predijeron correctamente como positivos con respecto a todos los casos positivos

se calcula como:
up

vp+ fn’

Tasa de verdaderos negativos o Especificidad (SPC): es el nimero de casos
negativos que se predijeron correctamente como negativos con respecto a todos los
casos negativos se calcula como:

Sensibilidad = (6)

wn

Especificidad = ——.
P wn + fp

(7
Precision (PRE): es el nimero de resultados positivos correctos entre el nimero de
resultados positivos predecidos por el clasificador.

vp

Precision = ————.
vp+ fp

®)
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Medida-F1 (F1): mide la media arménica entre precision y sensibilidad.

2up

L= St ot o’ ©)

donde vp son los verdaderos positivos, vn son los verdaderos negativos, fp son los
falsos positivos y fn son los falsos negativos. Para la validacion de resultados se
empled la técnica de K-fold la cual, es una técnica comtin para evaluar el sistema en
donde el conjunto de datos se divide en k-divisiones y se entrena un clasificador usando
K — 1 divisiones, y un valor de error se calcula probando el clasificador en el conjunto
restante, para este trabajo se propuso k£ = 5 obteniendo resultados comparativos con los
encontrados en [32, 23].

Desde nuestro punto de vista esto se debe a 3 factores principales: el uso de
la pseudocoloracién para explotar las cualidades de deteccidon las Redes Neuronales
Convolucionales, segundo, el uso de la red NASNet como extractor de caracteristicas y
su correcta deteccién en el drea de interés (region mamaria), y finalmente la reduccion
de caracteristicas a partir del andlisis de componentes principales.

5. Conclusiones

En este trabajo se presentd el disefio de un sistema CADX para la clasificacién
de lesiones benignas o malignas en imdgenes de mamografia, en el cual se emplea
el método de Pseudocolor para complementar la informacién perceptual tanto para el
especialista como del método de Extraccidn de caracteristicas. Al evaluar el método
propuesto, se obtuvieron aproximaciones a los resultados publicados en [32, 23], es por
ello que se debe mejorar la etapa de seleccidon de caracteristicas.

Como a trabajo a futuro se disefiard un método para la clasificacién de estas
lesiones, a partir de una Red Neuronal Convolucional desde entrenada desde O la
cual, nos permita determinar la etapa BI-RADS perteneciente de la lesion. Ademads,
se implementara un método que sea capaz de realizar la segmentacidn automatica de la
ROI, con técnicas de tipo artesanales o técnicas basadas en aprendizaje profundo.
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Resumen. La estadistica de la marcha antidlgica, como consecuencia de diversas
enfermedades desarrolladas por el ser humano, sostiene un crecimiento exponen-
cial. Los métodos cldsicos de diagnéstico advierten subjetividad en el resultado.
El empleo del reconocimiento automético es una alternativa que garantiza certeza
y reduccién de tiempo en el diagndstico. En este articulo, se presenta un marco
de trabajo para el reconocimiento automatico de la marcha para clasificar las
marchas antidlgica y no antidlgica, basado en la medicién de la cantidad de acti-
vidad. Para ello es empleado el giroscopio embebido en un teléfono inteligente.
El muestreo, reduccidn, extraccion y seleccién de caracteristicas son elementos
del marco propuesto que preservan la esencia de los datos brutos. En el estudio
comparativo de algoritmos de clasificacién para seleccionar el método idéneo
para el caso de estudio, se evaldan los algoritmos de: i) Analisis Discriminante
Lineal (LDA), ii) k-Vecinos mds Cercanos (kNN), iii) Mdquinas de Soporte
Vectorial (SVM), iv) Naive Bayes (NB), y v) Arboles de Decisién (DT). El
desempefio de los algoritmos fue determinado empleando las métricas de tasa
de clasificacién correcta (CCR), sensibilidad (R), especificidad (SP) y precision.
Siendo SVM el mejor con CCR = CR = R = SP = P = 100%. Los
resultados obtenidos permiten determinar la viabilidad de emplear el marco de
trabajo para diagndstico objetivo y soporte de toma decisiones en los tratamientos
asociados a la marcha antidlgica en escenarios médicos reales.

Palabras clave: Anilisis de la marcha, aprendizaje automdtico, marcha antidlgi-
ca, giroscopio.
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Automatic Recognition of Antalgic Gait from the
Measurement of the Amount of Activity Using
the Gyroscope of a Smartphone

Abstract. The statistics of the antalgic gait, as a consequence of various diseases
developed by the human being, sustains an exponential growth. Classic diagnostic
methods warn of subjectivity in the result. The use of automatic recognition is an
alternative that guarantees certainty and reduction of time in the diagnosis. In this
article, an automatic gait recognition framework is presented to classify antalgic
and non-antalgic gaits, based on the measurement of the amount of activity. For
this, the gyroscope embedded in a smartphone is used. Sampling, reduction,
extraction, and feature selection are elements of the proposed framework that
preserve the essence of the raw data. In the comparative study of classification
algorithms to select the ideal method for the case study, the algorithms of: i) Lin-
ear Discriminant Analysis (LDA), ii) k-Nearest Neighbors (kNN), iii) Support
Vector Machines (SVM), iv) Naive Bayes (NB), and v) Decision Trees (DT). The
performance of the algorithms was determined using the correct classification
rate (CCR), sensitivity (R), specificity (SP), and precision metrics. Being SVM
the best with CCR = CR = R = SP = P = 100%. The results obtained allow
us to determine the feasibility of using the framework for objective diagnosis
and decision-making support in treatments associated with analgesic gait in real
medical scenarios.

Keywords: Gait analysis, machine learning, antalgic gait, gyroscope.

1. Introduccion

La marcha humana es la forma mds importante de locomocién que el ser humano
tiene para desplazarse de manera autonoma usando sus extremidades inferiores [34]. El
analisis cuantitativo de este proceso, permite evaluar numéricamente la marcha median-
te la medicién de los datos clinicos y biomecanicos de ésta. El analisis de la marcha ha
sido muy {til en dreas como robdtica, biomecanica, deportes, seguridad, rehabilitacion
y diagndstico clinico [17, 28, 34].

En términos clinicos, esta herramienta ha sido util para diagnosticar padecimientos
asociados a la marcha antidlgica como: i) osteoartritis de rodilla, ii) artritis reumatoide,
iii) derrame cerebral , iv) mal de Parkinson, v) pardlisis cerebral, entre otras [16].
La marcha antidlgica es una de las mas comunes dentro de las marchas anémalas, la
mayoria de alteraciones en huesos, musculos, articulaciones y tejidos blandos deri-
vadas en este tipo de marcha no son tan evidentes, por lo que recientemente ha sido
de especial interés el desarrollo de herramientas asistenciales y de diagndstico para
este padecimiento.

Una de sus caracteristica es la presencia de cojera en el patrén de marcha, que
provoca que se acorte la fase apoyo con respecto a la de oscilacién [3]. Por ello, la
necesidad de determinar objetivamente la fase del ciclo de marcha con anomalia y su
relacién con los elementos del sistema musculo esquelético con mayor deterioro.
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Derivado de la gran cantidad de datos y naturaleza multivariable, multidimensional
e incertidumbre, el problema de andlisis de la marcha se puede resolver desde un enfo-
que basado en aprendizaje automatico que se conoce como reconocimiento automatico
de la marcha, el cual se centra en la evaluacién y comparacion de patrones de marcha
de diferentes sujetos, que permite distinguir la forma de caminar de cada persona [29].

Por lo que es necesario el desarrollo de algoritmos que identifiquen las formas
de caminar de las personas como lo es la marcha antidlgica [30]. La aceleracién y
velocidad angular de las articulaciones del sistema musculo-esquelético de una persona
durante el ciclo de marcha son diferentes respecto a otra. Lo que ha posibilitado que
este tipo de datos sean utilizados para identificar individuos.

Comunmente, los sensores se colocan en las partes de interés a evaluar del cuerpo
[23], como la rodilla por ejemplo. Hoy en dia, los desarrollos en términos de sensores
vestibles y electronica portable, ha permitido el desarrollo de sistemas sofisticados,
con alta precision, bajo nivel de integracién y bajo costo, embebidos en los teléfonos
inteligentes [33]. En este trabajo se considera el problema de clasificacién de personas
con un patrén de marcha antidlgica y marcha no antidlgica.

Para lo cual, se describe el desarrollo de un marco de trabajo de reconocimiento au-
tomatico para clasificar entre ambos tipos de marcha, basado en aprendizaje automatico
empleando el giroscopio embenbido de un teléfono inteligente como dispositivo de
adquisiciéon de datos. El cual aduce su aplicacién en escenarios médicos para el
apoyo en el diagndstico objetivo y soporte de toma de decisiones en tratamientos en
padecimientos relacionados a la marcha antialgica.

1.1. Trabajo relacionado

Recientemente, el reconocimiento automdtico de la marcha ha sido usado para
determinar anomalias en el patrén de marcha [7]. En términos de la marcha antialgica,
se han reportado trabajos para el diagndstico de: i) osteoartritis de rodilla [19, 35], ii)
artritis reumatoide [22], iii) mal de Parkinson [21], iv) derrame cerebral [8, 14] y v)
esclerosis mdltiple [1].

Hoy en dia, existen multiples plataformas de adquisicion de datos para el andlisis
automdtico de la marcha, por ejemplo, la instrumentacién de la fuerza de interaccién
entre la fascia plantar y la superficie de caminata, se ha utilizado para determinar
parametros asociados a condiciones normales o anormales de marcha [5, 36].

De igual manera, la vision artificial se ha empleado para este propdsito, en [15] se
ha reportado la clasificacién de la marcha normal y 5 tipos de marcha andémala entre
las que se encuentra la antidlgica, basado en una unidad recurrente cerrada (GRU) con
una exactitud del 90.13 %. Por su parte, en [20] se reporta hasta el 88.68 % de tasa de
reconocimiento usando redes Bayesianas. También se han usado otros algoritmos de
clasficacién como redes neuronales artificiales (ANN), redes neuronales convoluciona-
les (CNN) y k-vecinos mas cercanos (kNN)[30].

Sin embargo, hay factores asociados tanto al sensor de piso como a los sistemas
de visién que limitan el rendimiento de la plataforma de caracterizacién, ademds de
no permitir detectar de manera explicita el nivel de actividad humana como parte
complementaria al tipo de padecimiento [16, 29].
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Fig. 1. Marco de trabajo de aprendizaje automatico supervisado para la clasificacién de marchas
antidlgica y no antidlgica.

En este trabajo se reporta el uso de sensores de velocidad angular, como una
alternativa para la deteccién de marcha antidlgica basada en el nivel de actividad
humana. Aunado a lo anterior, se han desarrollado otros sistemas para el reconocimiento
de la marcha con un rendimiento de 94.4 % usando kNN [27]. Por su parte, Hoang
[13] usando el acelerémetro embebido en un teléfono y maquinas de soporte vectorial
(SVM) ha reportado una exactitud del 91 %. Gafurov et al., [12] usan acelerémetros
para el mismo propdsito, obteniendo una tasa de reconocimiento de 83.3 % mediante
métodos estadisticos.

Los sensores embebidos en un teléfono inteligente resuelven parcialmente el pro-
blema de la instrumentacién y acondicionamiento de sefiales inherente a este tipo
de sensores, en [2] se ha empleado este enfoque para reconocimiento de actividades
humanas como la caminata con una precision del 95.6 % implementando SVM y en [9]
se reporta el reconocimiento de la marcha con una tasa de reconocimiento de 87.6 % y
86.7 % usando LibSVM y modelo logistico de arboles, respectivamente.

El uso de varias unidades inerciales, aunque aumenta la complejidad en el procesa-
miento, mejora la capacidad del sistema para reconocer la marcha, en [11] se describe
el uso de dos acelerémetros. Mientras que Ngo et al., [23] han generado una de las
bases de datos mas grandes (OUISIR) usando 4 unidades inerciales para identificar si
una persona camina sobre una superficie plana o con pendientes positiva o negativa.

Debido a que la marcha es un proceso periédico, muchos de los trabajos que usan la
aceleracidn y la velocidad angular para reconocerla se basan en la deteccion del periodo
para construir patrones de marcha. También es posible emplear caracteristicas en el
dominio de la frecuencia, como la intensidad del espectro o la transformada de Fou-
rier [18].

De acuerdo a la revision de las aportaciones en la literatura, y como parte comple-
mentaria a lo reportado en [4], se establece el siguiente planteamiento:

Si bien existen muchos trabajos sobre el reconocimiento automdtico de la marcha,
pocos estdn desarrollados para identificar objetivamente marcha antidlgica y su rela-
cion con los elementos del sistema miisculo-esquelético, menos aun aprovechando las
prestaciones de una unidad inercial embebida en un teléfono inteligente para identificar
anomalias con base en la cantidad de actividad humana detectada. Adicionalmente, las
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Fig. 2. Disposicion del teléfono inteligente y correspondencia entre los ejes anatémicos del sujeto
y del giroscopio del teléfono.

condiciones de eficiencia en la clasificacion y validacion requeridas por especialistas
médicos del drea, respecto al diagndstico de padecimientos no han sido resueltas.

Este articulo estd organizado de la siguiente manera: Seccién 1, se presentan la
introduccién y las aportaciones en la literatura sobre el reconocimiento automético de
marcha antidlgica, empleando el giroscopio de un teléfono inteligente. El marco de
trabajo de reconocimiento automadtico y cada una de sus secciones son descritas en la
secciéon de materiales y métodos. Los resultados experimentales y una discusién sobre
los mismos se proporcionan en la seccién 3. Finalmente, se presentan las conclusiones
y el trabajo futuro.

2. Marco de trabajo de reconocimiento automatico de la marcha

Para el desarrollo de la tarea de clasificacion de marchas antidlgica y no antidlgica
basado en aprendizaje automético empleando un telefono inteligente como dispositivo
de adquisicién de datos planteada en este trabajo de investigacion, se requiere una serie
de tareas secuenciales e iterativas que procesan el conjunto de datos, la cual se conoce
como el marco de trabajo [32, 33].

En la Figura 1 se ilustra la metodologia de dicho marco. El marco de trabajo consiste
en 2 fases las cuales son entrenamiento y prueba [19]. Para ambas fases el punto de
inicio es la adquisicion de datos de la marcha, posteriormente se realizan las etapas de
acceso y preprocesamiento de datos, extraccion y seleccion de caracteristicas.

La quinta etapa de la primera fase consiste en el entrenamiento del modelo de
clasificacidn, para lo cual, derivado de la poca cantidad de secuencias se emplea el 80 %
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del conjunto de datos, mientras que el otro 20 % se usa en la fase de prueba. Cuando se
tiene un conjunto de datos con muchas instancias usualmente se emplea el 70 % para
entrenamiento, 20 % para prueba y 10 % de instancias no conocidas (nuevos ejemplos).

La plataforma de trabajo empleada para implementar este trabajo es el toolbox de
aprendizaje automdtico y estadistica de MATLAB®. A continuacién cada etapa es
descrita a detalle. El conjunto de datos asociados a la velocidad angular adquiridos,
consiste en las sefiales de los 3 ejes del giroscopio modelo bmil60 de BOSCH® (em-
bebido en un teléfono inteligente) con una precisién de 0.0001 rad/s y un intervalo
maximo de 34.9 rad/s.

El sistema operativo del celular es android 10.0, memoria RAM de 4.00 GB y
procesador de 8 nicleos a 2.32 GHz; el cual fue colocado en la parte lateral de la
rodilla derecha de los sujetos de estudio como se muestra en la Figura 2, debido a
que en este trabajo es la articulacién de interes. Sin embargo, puede ser colocado de
manera libre en otra parte del cuerpo. El eje anatémico anterior coincide con el eje z,
el eje superior del cuerpo con el eje y, mientras que el eje derecho con el eje z del
giroscopio, respectivamente.

Los datos brutos sin procesar, capturados con una frecuencia de muestreo de 406 Hz
contienen ventanas variables entre 19 y 12 segundos en promedio de marchas antidlgica
y no antidlgica, respectivamente. El experimento realizado fue el de la caminata de 10
metros [26], la cual es una medida de rendimiento utilizada para evaluar la velocidad
de caminata en metros por segundo en una distancia corta y que se emplea para
diagnosticar padecimientos como los citados en la introduccion.

La prueba fue realizada con 30 varones entre 18 y 49 afos [34], de las cuales se
obtuvieron 18 secuencias de una marcha no antidlgica y 12 de una marcha antidlgica
sintética, es decir la marcha antidlgica fue emulada para validar los componentes en
un ambiente de laboratorio con base en las especificaciones de un especialista clinico
(desarrollo tecnolégico de acuerdo a la metodologia TRL [24]).

Derivado a que no existe un patrén de marcha diferente para hombres o mujeres,
solo cambia la magnitud de los pardmetros evaluados, en este trabajo como primera
etapa se usé solo una muestra masculina. El primer paso en cualquier proyecto de
aprendizaje automatico es el acceso y exploracion de los datos mediante la inspeccion
de algunos ejemplos creando visualizaciones [25].

La Figura 3 muestra las sefiales de los 3 ejes del giroscopio durante una secuencia
de la prueba de caminata de 10 metros de una secuencia de marcha antidlgica y no
antidlgica entre la ventana de los 3 y 6 segundos. Las tareas de preprocesamiento de
datos, para resolver problemas de ruido, incompletez, inconsistencia y cantidad en las
bases de datos son: limpieza, integracién, reduccién, y transformacién [6].

En este trabajo no se consideran datos incompletos, sin embargo, si se aplica
un filtro digital pasabajas con una frecuencia de corte de 0.5 Hz. En la etapa de
integracion, los datos de las sefiales del giroscopio del eje = (Gx), eje y (Gy) y
eje z (Gz) de las secuencias de marchas antidlgica y no antidlgica se incorporan en
un solo conjunto de datos.

Posteriormente, se realizd una reduccion de dimensionalidad de todas las senales
originales mediante la extracciéon de los datos de la ventana entre (3 - 6) segundos
y una frecuencia de muestreo de 100 Hz, resultando secuencias de 305 datos con la
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Fig. 3. Visualizacién de las sefiales del giroscopio (Gx, Gy, y Gz) sin preprocesar para una
secuencia de: a) Marcha antidlgica y b) Marcha no antidlgica.

Tabla 1. Valores promedio del conjunto de datos para cada uno de los atributos de las marchas
antidlgica A y no antidgica N A.

Gz(m) Gy(m) Gz(m) Gz(s) Gy(s) Gz(s) Gz(r) Gy(r) Gz(r) Gz(p) Gy(p) Gz(p) Clase
0.032  -0.002 -0.009 0.280 0.724 0.670 0283 0.728 0.672 0.517 -0.480 -0.948 A
0.119 -0.040 0.038 0.700 1.058 1.280 0.715 1.062 1.285 -0.344 0.320 0.632 NA

misma representatividad que los originales. En la etapa de extraccidn de caracteristicas
los datos brutos se convierten en informacion ttil para los algoritmos de clasificacion,
eliminando redundancia y facilitando la generalizacién [32].

Existe una gran variedad de caracteristicas que se pueden extraer tanto en los
dominios del tiempo como de la frecuencia. Por simplicidad, en este caso se calculd
la media (m), la desviacién estandar (s), el valor de la raiz cuadratica media (RMS) (r)
y los valores del andlisis de componentes principales (PCA) (p) de cada sefial Gz, Gy
y Gz, respectivamente [33].

El conjunto de datos consiste de 30 instancias con 12 atributos y la clase (antidlgica
y no antidlgica) cada una como se ejemplifica en la Tabla 1. Por el tamafio del conjunto
de datos, en la tabla solo se presenta el valor promedio de cada uno de los atributos para
cada clase, respectivamente.

Los valores obtenidos permiten determinar que ambos tipos de marcha se pueden
diferenciar significativamente y a partir de esas métricas clasificarlas. Una vez que se
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han extraido las caracteristicas, se hace una seleccioén de éstas para escoger la menor
cantidad, para no tender al sobreajuste y mantener la escencia de los datos [25].

Mediante el método de fuerza bruta empleado sobre las tuplas {Gz(m), Gz(s),
Gz (r), Gz(p)}; {Gy(m), Gy(s), Gy(r), Gy(p)} y {Gz(m), G=(s), Gz(r), Gz(p)},
se determiné que la media, desviacion estandar y el valor RMS representan con mayor
precision el conjunto de datos de cada instancia con su respectiva clase. Para validar
dicho proceso se implementd el algoritmo de agrupamiento particional basado en
prototipos k-means [10], agrupando el 100 % de los ejemplos en su respectiva clase.

A través de la inclusion de las caracteristicas de la marcha y las clases, de manera
iterativa en la fase de entrenamiento, se generan los modelos de clasificacién. Los
algoritmos reportados en la literatura mas empleados para este propdsito y que son
implementados en este trabajo son: i) maquinas de soporte vectorial (SVM), ii) andlisis
discriminante lineal (LDA), iii) arboles de decisién (DT), iv) K-vecinos mds cercanos
(kNN) y v) Naive-Bayes (NB) [29, 33].

De los 30 sujetos de estudio (instancias), de manera aleatoria y derivado de que
son pocas instancias, el 80 % se utiliz para entrenamiento y el 20 % para prueba.
Las métricas empleadas para evaluar el desempefio de cada algoritmo de clasificacién
para n experimentos son: la tasa de clasificacion correcta (CCR), sensibilidad o recall
(R), especificidad (SP) y precision (P) [29]. En este trabajo, para ampliar el anélisis
de desempefio, ademds de las métricas anteriores se usan la tasa clasificacion errénea
(ECR), tasa clasificacién (CR) y predominio (Pr) [31]. A continuacioén, se presentan las
ecuaciones para calcular las métricas mencionadas.

— Tasa de clasificacion correcta (CCR):

S 1 VP, + VN
CC — 1
- ; (1
— Tasa clasificacion erronea (ECR):
1 FP; + FN
— 2
- 2:3 @
— Tasa clasificacion (CR):
1 n
- Z VP; + VN, + FP; + VN;), 3)
n
— Sensibilidad o Recall (R):
- 1 VP,
R=- —_ 4
— Especificidad (SP):
— 1< VN
SP =— —_ 5
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Tabla 2. Desempefio de los algoritmos empleados para la clasificacién de marcha antidlgica y
no antidlgica.

Meétrica/ Algoritmo LDA% KNN% SVM% NB% DT%

CCR 98.33 99.17 100 94.17 87.50
ECR 1.67 00.83 0 5.83 12.50
CR 100 100 100 100 100
R 100 100 100 90 90.50
Sp 97.75 98.75 100 96.50 90

P 95.83 98.33 100 94.17 82.50
Pr 35 40 48.33 39.17 33.33

— Precisién (P):

- 1< VP
P=- e 6
— Predominio (Pr):
_ 1 n
CR=— VP, 7
- ; (N

donde:

— Verdaderos positivos (VP): Instancias de marcha antidlgica clasificadas correctamente.

Verdaderos negativos (VN): Instancias de marcha no antidlgica clasificados correctamente.

Falsos positivos (FP): Instancias clasificadas como antidlgica y no lo son.

— Falsos negativos (FN): Instancias clasificados como no antidlgicos y si lo son.

N: Numero total de instancias del conjunto de prueba.

— M: Namero total de instancias de prueba clasificadas.

3. Analisis y discusion de resultados

El rendimiento del marco de trabajo para clasificar entre marchas antidlgica y
no antidlgica propuesto en este trabajo, fue evaluado mediante la ejecuciéon de 20
experimentos por cada algoritmo sobre el conjunto de prueba aleatorio. En la Tabla
2 se resume el resultado que define el desempeno de los algoritmos de clasificacion,
a partir de la evaluacion de las métricas (Ecuaciones: 1, 2, 3,4, 5, 6 y 7). La tasa de
clasificacién (CR) en todos los casos fue igual a 100 %, lo que implica que todas las
instancias fueron clasificadas por todos los algoritmos.

La tasa de clasificacion correcta (CCR), se relaciona a la probabilidad de clasificar
acertadamente el tipo de marcha dado un nuevo ejemplo, ya sea antidlgica o no
antidlgica, en este caso SVM y DT, tienen las tasas mds alta (100 %) y mds baja
(87.50 %), respectivamente. De igual manera que la CCR, tanto en la Tabla 2 como
en la Figura 4a se presenta la tasa de clasificacion errénea (ECR), la cual se refiere a la
probabilidad de clasificar de manera incorrecta un nuevo ejemplo.
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La Figura 4b y la Tabla 2 presentan los resultados de la sensibilidad (R) de los algo-
ritmos implementados, la cual se relaciona a la probabilidad de clasificar correctamente
una instancia de marcha antidlgica, siendo LDA, kNN y SVM los métodos con la tasa
mas alta (100 %) y NB la mas baja (90 %). Mientras que la especificidad (SP) (Figura
4c), corresponde a la tasa de clasificacién de sujetos con marcha no antidlgica.

En ambos casos, dichas métricas representan gran utilidad para la toma de deci-
siones en el diagndstico y tratamiento de los padecimientos relacionados a la marcha
antidlgica. En ese sentido, SVM presenta la mayor especificidad (100 %) y NB la menor,
con un 90 %. La precision (P) en este caso, implica la probabilidad de determinar a los
sujetos con marcha antidlgica sobre todos los sujetos clasificados correctamente, siendo
nuevamente SVM el algdritmo con mejor resultado (100 %) y DT el peor (82.5 %) como
se presenta en la Tabla 2 y la Figura 4d.

La utilidad médica de la precision se centra en la determinacion de sujetos con mar-
cha antidlgica. Finalmente, el predominio provee informacién de la tasa de deteccion
de los sujetos con una marcha antidlgica con respecto a todas las instancias, teniendo
un desempefio similar de ~ 55 % en todos lo casos. Como puede observarse en la Tabla
2 y la Figura 4 el algoritmo de clasificaciéon con mejor desempefio para el problema de
clasificacién de las marchas antidlgica y no antidlgica tratado en este trabajo es SVM.

4. Conclusiones

Ante la posibilidad de emplear a los sensores embebidos de un teléfono inteligente
(giroscopio y acelerdmetro), es factible la integracion de plataformas de instrumenta-
cién biomédica de bajo costo, particularmente para la medicion de la actividad humana.
El ciclo de marcha bipeda, a pesar de que representa una conducta espacial y no
temporal (porcentaje en fase de apoyo y oscilacién por zancada), puede ser evaluado
no sélo a través de la cadencia o cantidad de zancadas por unidad de tiempo, también a
partir del nivel de actividad (asociado a la energia total y rendimiento).

Es aqui en el que la sefal del giroscopio tiene sentido en la aplicacién (diagnéstico
de la marcha antidlgica y exclusién de la no antidlgica). Debido a las caracteristicas
y factor de forma de las sefiales emitidas por el giroscopio, fue indispensable realizar
una poda de datos muestreados (preparacion o preprocesamiento basado en técnicas de
sampling y reduccién) que resultan no ser indispensables, sin pérdida de la integridad
de los datos brutos significativos.

A partir del volumen de datos resultante; se realiz6 la extraccidn de caracteristicas
basado en RMS, media aritmética, desviacion estdndar y andlisis de componentes
principales (PCA), siendo excluida ésta ultima en la etapa de seleccién desarrollada
a partir del algoritmo de agrupamiento (K-Means).

La evaluacién de 5 algoritmos de clasificacion (LDA, kNN, SVM, NB y DT),
enfocados al estudio y clasificacién del tipo de marcha (antidlgica o no antidlgica),
resulté satisfactoria con la validacién de 20 experimentos, para los cuales, derivado del
bajo niimero de instancias, se ocup6 el 80 % en la etapa de entrenamiento y definicién
del modelo, y el 20 % restante para la etapa de prueba.

Para ello, fue propuesta una generalizacién de las métricas basado en la media

aritmética de la evaluacién sobre los sujetos de prueba (CCR, ECR, CR, R, SP, P
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Fig. 4. Métricas (CCR, ECR, R, SP, P) de los algoritmos de clasificacién implementados.

y Pr), que dependen de manera explicita de los elementos de la matriz de confusién
generada por cada algoritmo de clasificaciéon. Como se menciond anteriormente, la
tabla de resultados y las graficas de desempeifio a partir del estadistico de las métricas de
evaluacion, fue evidente que el algoritmo SVM (Méquinas de Soporte Vectorial) resulta
idéneo en la clasificacion de marcha antidlgica y no antidlgica.

Derivado del desempefio obtenido en la clasificacion es posible extender el marco
de trabajo para el diagnéstico de otras enfermedades reflejadas en la marcha o para
otro tipo de padecimientos, que derive en el diagndstico objetivo y soporte de toma de
decisiones en tratamiento de la enfermedades de estudio. Ademas, es posible mejorar el
desempefio del marco de trabajo en la etapa de clasificacién incrementando el nimero
de instancias tanto en la etapa de entrenamiento como en la etapa de prueba, asi como
la integracién de mds datos clinicos y biomédicos que robustezcan el diagndstico.
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Resumen. Este articulo presenta el primer sistema de traduccién automdtica
neuronal para la lengua ayuuk. En nuestros experimentos traducimos de ayuuk al
espaiol y de espaiiol a ayuuk. La lengua ayuuk es hablada en el estado de Oaxaca
en México por los Ayuukjd’dy (en espafiol cominmente referidos como Mixes).
Se usan diferentes fuentes escritas para crear en un corpus paralelo, esencial para
hacer traduccién automadtica, de mds de 6,000 frases que se considera como
de bajos recursos. Para algunos de estas fuentes usamos la metodologia de la
alineacién automatica. El sistema propuesto se basa en la arquitectura neuronal
Transformer y utiliza la tokenizacién a nivel de subpalabras como entrada.
Mostramos el desempeiio actual dado los recursos que hemos recolectado para la
variante del municipio de San Juan Giiichicovi, los resultados son prometedores,
hasta 7 en BLEU. Cabe destacar que nuestro desarrollo parte del proyecto
Masakhane para lenguas africanas.

Palabras clave: Lengua ayuuk, corpus, traductor automdtico, subpalabras,
transformers, BLEU.

Ayuuk-Spanish Neural Automatic Translator

Abstract. This article presents the first neural machine translation system for the
Ayuuk language. In our experiments we translate from Ayuuk to Spanish and
from Spanish to Ayuuk. The Ayuuk language is spoken in the state of Oaxaca in
Mexico by the Ayuukjd’dy (in Spanish commonly referred to as Mixes). Different
written sources are used to create a parallel corpus, essential for automatic
translation, of more than 6,000 phrases that are considered low-resource. For
some of these fonts we use the automatic alignment methodology. The proposed
system is based on the Transformer neural architecture and uses tokenization at
the subword level as input. We show the current performance given the resources
we have collected for the variant of the municipality of San Juan Giiichicovi, the
results are promising, up to 7 in BLEU. It should be noted that our development
is part of the Masakhane project for African languages.

Keywords: Ayuuk language, corpus, automatic translator, subwords,
transformers, BLEU.
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1. Introduccion

En los ultimos afios se han incrementado los esfuerzos para preservar y promover
la creacion de herramientas de PLN para las lenguas indigenas de las Américas,
en particular abordando los desafios que este esfuerzo requiere [7]. La traduccién
automadtica (MT) se ha convertido en uno de los principales metas a perseguir, ya que a
largo plazo puede ofrecer beneficios a las comunidades que hablan dichas lenguas.

Por ejemplo, MT podria brindar acceso al conocimiento en alguna lengua nativa
y podria facilitar el acceso a servicios como asistencia legal, médica y financiera.
En este trabajo trabajamos con la lengua ayuuk para la variante del municipio de
San Juan Giiichicovi, principalmente porque uno de los autores es un hablante nativo
de esta variante.

Hasta donde sabemos, no ha habido una construccién de tal sistema para el ayuuk
aunque existen recursos para otras variantes’ por ejemplo en el corpus JW300 [1].Este
trabajo se basé en mudltiples esfuerzos previos. En el nicleo de nuestra propuesta,
seguimos los pasos del proyecto Masakhane* que se centra en las lenguas africanas [9].
También contamos con las siguientes bibliotecas:

— Para la alineacién automdtica de nuestros recursos utilizamos el alineador YASA? [5].
— Para la tokenizacién usamos la biblioteca subword-nmt® [12].

— Para el entrenamiento de nuestros modelos utilizamos JoeyNMT7 [4].

Con estas herramientas desarrollamos nuestro cddigo base que se puede consultar
en linea junto con la parte del corpus que esté disponible con licencia libre®.

2. Ayuuk de San Juan Giiichicovi

Ayuukjd’dy se puede traducir como gente de la lengua de las montafias, la mayoria
de los herederos de esta cultura se concentra en 24 municipios del estado de Oaxaca.
Ellos son hablantes nativos de la lengua ayuuk aproximadamente 139, 760 hablantes en
Meéxico. La lengua ayuuk pertenece a la familia lingliistica mixe-zoqueana.

Esta familia lingiifstica estd compuesta por las subfamilias Mixe y Zoque®. En
particular, la subfamilia Mixe incluye las lenguas Mixe de Oaxaca, Sayula Popoluca
y Oluta Popoluca. Para el ayuuk hay seis variantes principales de la lengua, entre
ellas el Mixe bajo a la que pertenece la variante de San Juan Giiichicovi, con un
c6digo ISO 639-3 mir.

3 Coatldn Mixe (ISO 639-3 mco), ayuuk de la regién de Coatlan.

4 https://www.masakhane.io/ (Ultima visita en marzo de 2021)

3 https://github.com/anoidgit/yasa (Ultima visita en marzo de 2021)

6 https://github.com/rsennrich/subword-nmt (Ultima visita en marzo de 2021).

7 https://github.com/joeynmt/joeynmt (Ultima visita en marzo de 2021)

8 https://github.com/DelfinoAyuuk/corpora_ayuuk-spanish_nmt

9 Para obtener mds informacion, visite acerca de la familia mixe-zoqueana https:/glottolog.org/resourc/
languoid/id/mixe1284
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Tabla 1. Fuente de datos recopilados.

Recursos es mir
La Biblia Abierto No abierto
Cantos y poemas No abierto ~ No abierto
Constitucién Politica de los Estados Unidos Mexicanos Abierto No abierto
Coleccién personal de Albino Pedro Juan No abierto ~ No abierto
Fabulas de Esopo Abierto No abierto
Archivo Nacional de lenguas indigenas'” No abierto Abierto
Redes sociales'' Abierto Abierto
The dragon and the rabbit!! Abierto Abierto!!
Frases traducidos por el autor'! Abierto'? Abierto

En este municipio se puede estimar que hay aproximadamente 18,298 hablantes
ayuuk. Es importante notar que se estima que solo 3, 205 son monolingués. La variante
ayuuk de San Juan Giiichicovi no tiene una ortografia normalizada, hay esfuerzos
para acordar las convenciones ortogréficas, sin embargo, hay posiciones encontradas
referente al nimero de consonantes.

Una de estas posiciones, se conoce como “bodegeros” que propone 20 consonantes
(ver 1b.a) [2] y otra se conoce como “petakeros” que propone una reduccién a 14 (ver
1b.b) [10]. En términos de vocales, la variante de San Juan Giiichicovi tiene seis (ver 2)
que contrastan con las otras variantes del ayuuk que pueden tener hasta nueve vocales.

(1) a. bchddsgjklmniiprsttswxy’
b. ptkxtsmnwyjlrs’

(2) aeéiou.

Las siguientes frases son ejemplos de ayuuk de San Juan Giiichicovi, estos fueron
tomados de cuentos recogidos y escritos por Albino Pedro Juan, hablante nativo y
promotor de la lengua.

(1) Jantim xyondaak ja koy jadu’un.
El conejo se puso muy feliz.

(2) Kabgk je’e ti y’ok &jy y’ ok néjné.
Cuando todo se quedo en silencio.

2.1. Espaiiol

En el caso del espaiiol, nuestro sistema produce traducciones al espafiol mexicano
que pertenece a la variante del espafiol de América'?, identificamos la lengua por el
coédigo es del ISO-639-1.

10 https://github.com/DelfinoAyuuk/corpora_ayuuk- spanish_nmt

11 https://mexico.sil.org/es/resources/archives/55868

12 https://www.manythings.org/anki/

13 https://glottolog.org/resource/languoid/id/amer1254 (dltima visita en marzo de 2021 )
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Fig. 1. Perplejidad y BLEU del entrenamiento con direccién es-mir en el conjunto de desarrollo.
3. Sobre el corpus paralelo

Para la creacién del corpus paralelo, recolectamos textos de diferentes fuentes para
las cuales habia una traduccién disponible entre ayuuk y espanol, ver Tabla 1. Dado que
tenemos una diversidad de fuentes lingiiisticas fue necesario normalizar la ortografia
y algunas palabras. Para ello seguimos la propuesta derivada de la investigacion de
[11] quien ha seguido la unificacién de la lengua ayuuk evitando tomar partido en la
polémica sobre el nimero de consonantes. Principalmente hicimos dos reemplazos:
i/ny y ch/tsy. Algunas de las obras ya estaban alineadas, otras no.

Para aquellos que no se estaban alineadas, creamos alineaciones autométicas
usando la herramienta YASA [5]. Descartamos todas las alineaciones vacias y dobles.
Finalmente, dividimos aleatoriamente las oraciones en conjuntos de entrenamiento,
desarrollo y prueba. Para nuestro experimento, creamos dos versiones divididas, una
estricta y otra aleatoria.

En la version estricta usamos todas las frases del Archivo Nacional de lenguas
indigenas [6] como test. Dado que estas oraciones estdn motivadas lingiiisticamente
y tienen como objetivo mostrar aspectos lingiiisticos de la lengua, tienden a ser méis
dificiles de traducir. Esta division resulté en 5,847 / 700 / 912 (train/dev/test). En la
division aleatoria muestreamos oraciones al azar de nuestras fuentes, la division final
resulté en 5,941 / 700 / 912 (train/dev/test).
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Fig. 2. Perplejidad y BLUE del entrenamiento con direccion mir-es en el conjunto de desarrollo.

Observe que la cantidad de frases entre las dos versiones cambia, esto se debe a
que después de separar las frases de prueba (i.e., test) eliminamos frases repetidas o
similares para los conjuntos train/dev.

Nuestra intuicion era tener un entrenamiento/validacion mas uniforme, frases
Unicas, para la division aleatoria mientras que los ejemplos de test siguieran la
distribucién de las fuentes originales. Se siguié la misma metodologia para la creacion
de la version estricta.

4. Arquitectura neuronal

Nuestro modelo de traduccién se basa en la arquitectura Transformer [13]. Usamos
una configuracién codificador-decodificador. Para nuestros experimentos tenemos dos
configuraciones para el codificador y decodificador:

a) Numero de capas: 3, niimero de cabezales: 4, dimensién de embedding de entrada:
64, dimensién embedding: 64, tamaio de lote: 128.

b) Numero de capas: 6, nimero de cabezales: 4, dimension de embedding de entrada:
256, dimensién de embedding: 256, tamafio de lote: 128.
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Tabla 2. Puntuaciones BLEU de los entrenamientos con direccién es-mir y mir-es.

Configuracion A - 100 épocas Estricto es-mir Aleatorio es-mir Estricto mir-es Aleatorio mir-es

BLEU dev test dev test dev test dev test
Longitud médxima 50

ongituc maxima 172 005 166 171 064 010 091 0.66
BPE 2000
Longitud médxima 50

ongtiue masima 203 010 121 124 102 016 093 083
BPE 4000
Configuracion B - 100 épocas Estricto es-mir Aleatorio es-mir Estricto mir-es Aleatorio mir-es
BLEU dev test dev test dev test dev test
Longitud méxima 50

ongriud maxima 391 010 359 370 221 041 249 272
BPE 2000
Longitud médxima 50

ongituc maxima 502 013 417 420 233 028 213 223
BPE 4000
Longitud médxima 70

ongtiud maxima 758 010  5.83 5.56 403 027 364 3.52
BPE 4000
Configuracion B - 250 épocas Aleatorio es-mir Aleatorio mir-es
BLEU dev test dev test
Longit dxima 7/

ongitud mixima 70 5.83 556 3.64 3.52
BPE 4000

BLEU transformer (es-mir , mir-es) aleatorio PPL transformer (es-mir , mir-es) aleatorio

—— ES-MIR-ELEU-EPE4000-B-70
MIR-ES-BLEU-BPE4000-B-70

= ES-MIR-PPL-BEPE4000-B-70
MIR-ES-PPL-BPE4000-B-T0

w

T —
['8)
@ * £ 100
80
2
60
v - 40 T T T T T
0 2000 4000 5000 8000 10000 o 2000 4000 6000 8000 10000
steps steps
(a) BLEU strict (b) BLEU random

Fig. 3. Perplejidad y BLEU del entrenamiento es-mir y mir-es con 250 epocas.

Estos modelos se entrenaron en un servidor con dos GPU Tesla V100. Para obtener
el resultado de un modelo usualmente nos tomo alrededor de 2h por una cantidad de 100
épocas. También pudimos reproducir los experimentos en la plataforma Colaboratory.

S. Experimentos y resultados

Como se describié en la seccién anterior, tenemos dos versiones diferentes
de nuestras divisiones, estricto y aleatorio. Por cada divisién realizamos cinco
experimentos, dos para la configuracién con menos capas de la red Transformer (A)
y tres para la configuracién con mds capas (B). También modificamos:

a) La longitud médxima de la frase (50 o 70).
b) El vocabulario del algoritmo de subpalabras BPE (probamos 2000 o 4000).
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Fig. 4. Perplejidad y BLEU del entrenamiento es-mir y mir-es con 150 épocas.

Tabla 3. Puntajes BLEU de entrenamientos con la configuracién con 150 épocas en direccién
es-mir y mir-es.

Configuracion C - 150 épocas  Aleatorio es-mir  Aleatorio mir-es
BLEU dev test dev test
Longitud méxima 100
BPE 4000

7.34 7.29 6.18 5.82

La Figura 1 muestra la perplejidad y la puntuacién BLEU en el conjunto de
desarrollo durante el entrenamiento para la direccion del espafiol (es) a ayuuk (mir).
La primera parte de la Tabla 2, las columnas dos al cinco, presentan los resultados de
los conjuntos de desarrollo y prueba. La Figura 2 muestra la curva de aprendizaje en la
direccidén de traduccién ayuuk (mir) al espaifiol (es). La segunda parte de la Tabla 2, las
columnas del seis al nueve, presentan los resultados sobre el desarrollo y la prueba para
esta direccion de traduccion. Como podemos apreciar, estos conjuntos de experimentos
muestran que la traduccién es posible.

Tenemos algunas ganancias en el modelo con mds capas (B), esto no es trivial ya
que tenemos una pequeia cantidad de datos de entrenamiento. Por otro lado, la divisién
estricta como se esperaba muestra que es muy dificil de traducir, las puntuaciones
BLEU son minimas. Sin embargo, con las divisiones aleatorias, las puntuaciones BLEU
son mas prometedoras. También observamos que en la configuracién actual es mas
“facil” traducir del espanol al ayuuk que en la otra direccién. Dado los resultados
prometedores de la configuracion B en la divisidn aleatoria, se realizé un experimento
m4s grande con 250 épocas, siguiendo la intuicién de que atin no se ha alcanzado el
rendimiento correcto con 100 épocas.

En la Figura 3 se muestra la curva de aprendizaje en el conjunto de desarrollo
del entrenamiento en ambas direcciones, la parte inferior de la Tabla 2 muestra los
resultados finales. De acuerdo a los resultados, el entrenamiento con 250 épocas tiene
el mismo puntaje BLEU que con 100 épocas, lo que destaca es una elevacion de
perplejidad en el step 4,000. Finalmente, realizamos un experimento con 150 épocas
en ambas direcciones con la divisién aleatoria modificando la configuracién B, donde
reduce a 32 el nimero de lotes, se mantiene la BPE en 4,000 y se aumenta a 100 la
longitud médxima de frases.
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Tabla 4. Traducciones candidatos generados por el traductor automatico neuronal.

Traduccion espaiiol - ayuuk variante de San Juan Giiichicovi

Origen todos decian que soy malo

Objetivo age ném ajxy myana’any ko &étsy n’éxéégya’ayé

Candidato  a néje’e ajxy €najty my&naambé te’emjyédu’un kye’éxé’eky

Origen ustedes me vieron ayer en el mercado

Objetivo  mijts axé€y Xyijx jim ma too’ktaaktén

Candidato  xyijxétsy mijts axé€y ma too’ktaaktén

Origen le dijeron sefior, ven y ve

Objetivo ném ajxy nyémaay méj windsén, jam ukte’emy’ix

Candidato ném ajxy y’adsooy méj windsén, weenétsy n’ijxé’&ky

Traduccion ayuuk variante de San Juan Giiichicovi - espaiiol

Origen ném ajxy nyémaay méj windsén, jam ukte’emy’ix

Objetivo le dijeron sefior, ven y ve

Candidato y ellos le dijeron sefior,

Origen jim jaa koy y’aame’naay

Objetivo el conejo estaba escondido

Candidato estaba el conejo

Ori ném ja ya’ay ajxy y’adsooy ku &daa ya’eay éxyép kya’aku’uwand@yjéya’ayé, kap
rigen
€jts miitsy éxye€p t€ nyajké’edege’ ey

Objetivo  respondieron y le dijeron si éste no fuera malhechor, no te lo habrfamos entregado

Candidato ellos le respondieron si fuere necesario que no hagas

Dando como resultado final una disminucién de perplejidad y un aumento en el
puntaje BLEU, tanto para la direccion del espafiol (es) al ayuuk (mir) como del sentido
contrario, en la Figura 4 y en la Tabla 3 se muestran los resultados. Los puntajes
BLEU y perplejidad dan una idea de cémo pueden ser las traducciones candidatas que
proporciona el mejor modelo de traduccion generado hasta el momento.

En la Tabla 4 se muestran algunos resultados de traduccién que generan los
modelos que han sido entrenados en este trabajo. Las frases de entrada se escogieron
de manera aleatoria dentro del corpus test. Asimismo, en el tabla de resultados la
fila origen corresponde a la lengua que se quiere traducir, la fila objetivo contiene
la traduccién correcta y la fila candidato es la traduccién generada por el traductor
automatico neuronal.

6. Conclusiones y trabajos futuros

Las experiencias anteriores en MT basadas en la arquitectura de aprendizaje
profundo, particularmente en la configuracién de seq2seq, para las lenguas nativas de
las Américas no habian sido prometedoras [8]. En particular, porque hay pocos o ningin
dato de entrenamiento.
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Sin embargo, nuestro trabajo muestra que un modelo estindar basado en la
arquitectura Transformer y con una configuracién de recursos extremadamente baja
puede producir algunos resultados prometedores. Todavia son bajos para los estdndares
normales del campo de MT'#, sin embargo, son prometedores para un futuro donde hay
mas datos. Para mejorar el rendimiento del sistema, el trabajo futuro se centrard en:

1. Recopilar mas datos, especialmente teniendo en cuenta las diferentes variantes del
la lengua ayuuk. Hasta ahora en este trabajo abordamos una variante especifica, pero
existen multiples variantes que también carecen de una ortografia estandarizada.

2. Aunque la configuracién estricta penaliza fuertemente al sistema, creemos que
las frases motivadas lingiiisticamente podrian establecer una buena referencia para
evaluar el progreso y el rendimiento de nuestro sistema de traduccidén automatica.
En esta direccién, seguiremos evaluando bajo esta configuracion.

3. En este momento nos basamos en subpalabras, sin embargo, nuestro enfoque podria
beneficiarse de un anélisis morfol6gico méas profundo [3].

4. Nuestra normalizacion seguird respetando las posiciones de los “petakeros” y
“bodegeros”, y para otras variantes también incorporamos posiciones en cuanto al
ndmero de vocales.
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Resumen. En el sistema nacional de educacion de México, desde hace varios
afios se usa el Modelo Educativo Basado en Competencias (EBC) en todos los
niveles educativos. Por tal motivo, desde su incorporacion del modelo en el
sistema educativo nacional, la capacitacion de los maestros se convirtio en una
necesidad que conllevo a la realizacion de cursos y diplomados con mayor
frecuencia para mantenerlos actualizados. Entre las actividades que se tienen en
este modelo por parte del profesor para alcanzar el objetivo del modelo educativo
basado en competencias, es el realizar una planeacion de sus cursos mediante una
instrumentacion didactica (ID). En esta planeacion se deben describir las
actividades de ensefanza-aprendizaje en concordancia con las evidencias de
aprendizaje que muestren el nivel de competencia alcanzado por el alumno, asi
como los instrumentos con los cuales se pretende evaluar el nivel de logro antes
mencionado. En este articulo se describe un sistema que incluye una plataforma
Web para que el docente aprenda y comprenda la metodologia para el desarrollo
de una ID de acuerdo con el modelo EBC, realizando una mejor estructuracion
de la planeacion de sus cursos. A su vez, el sistema ayudard a tener una
retroalimentacion inmediata del analisis de la ID, algo que en la actualidad
requiere de dias para obtenerse por parte del departamento capacitado para la
revision de la ID. El sistema se ha desarrollado con el uso de una ontologia como
modelo de conocimiento, el procesamiento de lenguaje natural para el analisis de
la ID y un mddulo de recomendacion para la retroalimentacion al docente.

Palabras clave: Modelo basado en competencias, instrumentacion didactica,
ontologia, procesamiento de lenguaje natural, recomendador.

Intelligent System for the Development of Didactic
Instrumentation of Technological
Higher Education Subjects

Abstract. In Mexico’s national education system, the Competency-Based
Educational Model (CBE) has been used for several years at all educational
levels. For this reason, since its incorporation of the model into the national
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educational system, teacher training became a necessity that led to the completion
of courses and diplomas more frequently to keep them updated. Among the
activities, that the teacher has to do in this model is the planning of their courses.
To achieve the objective of the educational model based on competencies is to
carry out a planning of their courses through a didactic instrumentation (DI). In
this planning, the teaching-learning activities must be described in accordance
with the learning evidences that show the level of competence achieved by the
student, as well as the instruments with which it is intended to evaluate the
aforementioned level of achievement. This article describes a system that
includes a Web platform for the teacher to learn and understand the methodology
for the development of a DI according to the CBE model, making a better
structuring of the planning of their courses. Moreover, the system will help to
have immediate feedback on the DI analysis, something that currently requires
days to obtain from the department trained for the DI review. The system has
developed with the use of an ontology as a knowledge model, natural language
processing for the analysis of DI and a recommendation module for feedback to
the teacher.

Keywords: Competency-Based Educational Model, didactic instrumentation,
ontology, natural language processing, recommender.

1. Introduccion

Desde el afio 2008 [1] fue aprobada la reforma educativa promovida por la Secretaria
de Educacion Publica (SEP) de México y por consiguiente un nuevo paradigma
educativo que recibi6 el nombre de Modelo Educativo Basado en Competencias (EBC)
[2, 3]. Este modelo ha sido usado en el sistema nacional de educacion en todos los
niveles educativos. Uno de estos niveles, es el de educacion superior tecnologica [4],
al cual pertenece el Tecnoldgico Nacional de México, institucion, que atiende a una
poblacion escolar de mas de 600 mil estudiantes en licenciatura y posgrado en todo el
territorio nacional, incluida la Ciudad de México.

Entre las actividades que se tienen en este modelo por parte del docente para alcanzar
el objetivo del modelo educativo basado en competencias, es el realizar una planeacion
de sus cursos mediante una instrumentacion didactica (ID), donde se planteen las
actividades de ensefianza-aprendizaje en conjunto con las evidencias de aprendizaje
que se esperan obtener como retroalimentacion por parte del alumno y los instrumentos
con los cuales se pretenden evaluar [5, 6], teniendo una vision clara sobre la
metodologia a seguir y no una relativa sobre el procedimiento para una redaccion
ideal [7].

Sin embargo, atin con la capacitacion recibida por parte de los profesores del modelo,
se siguen teniendo algunos problemas, en particular, con respecto a la construccion de
la instrumentacion didactica. Por un lado, debido a que actualmente en México, para
ser un docente del nivel de educacion superior no es un requisito tener una formacion
pedagogica para laborar. Ademads, la mayoria de los que trabajan en este nivel son
profesionistas egresados de alguna licenciatura o posgrado acorde a la materia a
impartir, algunos tienen dificultades (en especial en los primeros afios en la labor) para
redactar la ID de sus cursos al desconocer la metodologia que se debe de seguir para
su elaboracion.
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Aunado a lo anterior, cada institucion tiene un departamento encargado de la
evaluacion de las ID, pero la carga de trabajo impide una rapida retroalimentacion al
docente, quien tiene que esperar dias (inclusive semanas) para recibir la aprobacion o
la lista de ajustes, lo que implica un nuevo proceso para cumplir con los requerimientos
del departamento.

Por tal motivo, se ha propuesto un sistema que permita al docente desarrollar su ID
a través de un proceso de capacitacion. Este sistema incluye una plataforma Web para
que el docente aprenda y comprenda la metodologia para el desarrollo de una ID de
acuerdo con el Modelo EBC, realizando una mejor estructuraciéon de la planeacion de
Sus cursos.

A su vez, la plataforma ayudard a tener una retroalimentacion inmediata de la
evaluacion, algo que en la actualidad requiere de dias para obtenerse por parte del
departamento capacitado para la revision al cual se le disminuiré la carga de trabajo,
haciéndoles participe solo de la evaluacion de la version final del documento después
de haber aprobado las recomendaciones de la plataforma.

El sistema se ha desarrollado con el uso de una ontologia como modelo de
conocimiento, el procesamiento de lenguaje natural para el analisis de la ID y un
modulo de recomendacion para la retroalimentacion al docente, lo cual se describe en
las secciones posteriores.

2. Trabajos relacionados

El uso de la tecnologia computacional en el &mbito educativo data de los afios setenta
del siglo pasado [8]. De alguna manera los avances tecnologicos de la computacion se
han ido utilizando para apoyar el proceso de enseflanza-aprendizaje, sin embargo, en
los ultimos afos las tecnologias de la Web Semantica se han aplicado en los entornos
educativos para diversos fines.

Una de estas aplicaciones es la representacion de conocimiento. En la Web
Semantica la tecnologia basica para la representacion de conocimiento es la ontologia,
en [9] se presentan dos experiencias que muestran el uso de ontologias como apoyo a
los procesos de evaluacion y otras aplicaciones para diferentes necesidades de los
usuarios en el entorno educativo.

El autor en [10] propone y plantea la construccion de un modelo de representacion
de conocimiento para las competencias educativas de ensefianza superior en el marco
de estudios de grado mediante la construccion de una red de ontologias, con lo cual
espera el desarrollo de aplicaciones que permita la busqueda de informacion oportuna
por parte de los estudiantes, personal académico y administrativo.

En [11] se describe una revision sistematica para buscar modelos de disefio
curricular, de competencias o de dominios especificos de formacion, en los cuales se
estuviera usando ontologias u otra representacion de conocimiento relacionados con el
dominio del disefio curricular basado en competencias. En este articulo [12] los autores
presentan el disefio y construccion de una ontologia para apoyar el disefio de secuencias
didacticas con un enfoque de competencias en educacion media superior.

La combinacion de ontologias y el procesamiento de lenguaje natural (PLN) para
representar competencias y su gestion es un campo de investigacion que esta
propiamente en sus inicios. En [13] presenta un esquema para la actualizacion de
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competencias profesionales y académicos desde perfiles obtenidos de la Web, a la vez
que se usan ontologias para modelar las competencias y el PLN para encontrar patrones
lingiiisticos mediante tesauros, con lo cual permite poblar las ontologias.

3. Antecedentes

Si bien, el Modelo EBC no tiene al docente como el nticleo central sino al estudiante,
su éxito depende en gran medida de la capacidad del primero para desempefiarse en el
aula donde la formacion pedagdgica juega un papel crucial para guiar el conocimiento
[1]. Por ello, es importante que se conozca y se desarrollen los temas de la asignatura
de una manera critica y formativa haciendo énfasis en su comprension, con el fin de
aplicarlo a problemas reales de interés para el estudiante en funcion del perfil de egreso
deseado [1, 6].

En este punto, la capacitacion y formacion son importantes para poder disefiar una
ID adecuada con la que se puedan cumplir las competencias planteadas [1, 6]. Sin
embargo, la comprension del término competencia por si mismo es complejo [7],
debido a que cada docente lo entiende a su manera en base a las experiencias de
redaccion de afos anteriores, acumulando errores de comprension sin percatarse de
su existencia.

El desconocimiento de una metodologia clara que permita la realizacion de una ID
que relacione las actividades de ensefianza y aprendizaje para posteriormente hacer una
evaluacion del desempefio del estudiante haciendo uso de un instrumento adecuado,
han retrasado significativamente los resultados del Modelo EBC [6, 14]. Como base,
una ID tiene 4 secciones importantes para definir las actividades que se utilizaran a lo
largo del curso y el como estas seran evaluadas [6, 12]:

— Actividades de Aprendizaje: procedimientos o actividades realizadas por los
alumnos para participar en el proceso de formacion con el fin de reforzar los
conocimientos proporcionados en clase o, de forma autodidacta, adquirir nuevos.

— Actividades de Ensefianza: actividades, técnicas, métodos o procedimientos que el
docente utiliza para conducir el proceso de ensefianza-aprendizaje. También se le
conoce como estrategias instruccionales.

— Evidencias de Aprendizaje: producto de forma individual y/o grupal que
demuestran los resultados del proceso de aprendizaje por parte del alumno.

— Instrumentos de Evaluacion: herramientas utilizadas para evaluar las evidencias
del desempefio del estudiante entregadas durante el proceso de
ensefianza- aprendizaje.

En la secuencia que se utiliza para llegar desde las actividades de ensefianza hasta
los instrumentos de evaluacion, es vital que se tenga una congruencia entre estas etapas
con el fin de dar coherencia a las competencias a desarrollar por el estudiante en la
asignatura [7].

Por lo tanto, es importante que el docente comprenda la importancia de estas
relaciones y, a la vez, que cuente con una profesionalizacion pedagdgica que le permita
hacer uso de la metodologia para una correcta redacciéon de su ID acorde al paradigma
del Modelo EBC.
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Fig. 1. Arquitectura general del sistema.

Como apoyo a esta labor del docente, se han realizado distintas clasificaciones sobre
objetivos de aprendizaje para el diseflo de estrategias de ensefianza, siendo una de las
mas utilizadas la Taxonomia de Bloom [15].

4. Estructura general del sistema

Como se puede apreciar en la Fig. 1, el sistema esta constituido de tres componentes
principales: la plataforma Web, el médulo de Analisis de la Instrumentacion Didactica
(ID) y el mdédulo de Recomendacion. Cada uno de esto componentes se describen a
detalle posteriormente.

La plataforma Web permite al docente desarrollar la ID correspondiente a los cursos
a impartir en el semestre. Se tiene interaccion con el moédulo de Analisis de la ID, el
cual es un algoritmo inteligente que evalta la ID de asignaturas de nivel superior
tecnoldgica utilizando técnicas de PLN y un modelo de conocimiento.

Asimismo, dependiendo del resultado del anélisis, el moédulo de Recomendacion
permite que el docente reciba una retroalimentacion al ir desarrollando su ID y tenga el
apoyo por parte del sistema y por el instructor que esté realizando la capacitacion
correspondiente, teniendo como objetivo el obtener una ID correcta.

4.1. Plataforma Web

El objetivo de la plataforma Web es tener las funcionalidades necesarias para realizar
el desarrollo de la ID, de tal manera, que se deben tener todos los servicios para el
‘back-end’ (servicios transparentes para el usuario), asi como, las diferentes vistas del
‘front-end’ (interfaz grafico de la pagina web) y sus correspondientes modelos de datos
y conocimiento. El back-end, Fig. 2, procesa las interacciones del usuario (realizadas
en el front-end) con los datos, y realiza todos los procesos con estos ultimos.

Esta parte es la que proporciona realmente de funcionalidad al sistema, aunque sin
el front-end, no funcionaria pues no podriamos interactuar con los datos y sus procesos.
Es en esta parte donde subyacen todos los algoritmos que realizan el trabajo requerido
del sistema, el acceso a los datos, su manipulacion, al tiempo que desarrollan
sus funcionalidades.
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Fig. 2. Arquitectura Cliente Servidor de la plataforma.

4.2. Disefio e implementacion de la ontologia de la instrumentacién didactica

El disefio y construccion de una ontologia requiere del seguimiento de una serie de
actividades que permitan modelar el dominio a nivel conceptual a partir de la
adquisicion de conocimiento, para posteriormente ser transformado a un modelo formal
en algun lenguaje ontologico como puede ser OWL o RDF. Una de las metodologias
que permite su disefio y construccion, partiendo desde un nivel de conocimiento es la
metodologia Methontology compuesta por 5 pasos esenciales [16]:

—  Especificacion: limita el dominio a un area especifica de conocimiento.

—  Conceptualizacion: mediante la adquisicion de conocimiento, permite la creacion
de glosarios que contienen los conceptos, atributos, taxonomias y sus relaciones.

— Formalizacion: admite convertir el modelo de conceptualizacion en un modelo
formal utilizando lenguajes ontoldgicos.

— Implementacion: haciendo uso de herramientas tales como Protége, se convierte el
modelo formal en computable.

—  Mantenimiento: permite realizar actualizaciones.

El dominio de la presente ontologia contiene informacion referente a la terminologia
y relaciones encontradas en una ID de asignaturas de nivel superior tecnologica, por lo
que su dominio es especifico de esta tematica.

Debido a que esta metodologia es muy minuciosa y es imposible describirla
totalmente en este articulo, s6lo se presenta algunos aspectos de la ontologia. Una parte
crucial de la ontologia es la que abarca la Taxonomia de Bloom que esta relacionada,
mediante los verbos de dominio, a las clases correspondientes a las actividades de
aprendizaje, actividades de ensefianza, instrumentos de evaluacion y a las evidencias
de aprendizaje, tal y como se muestra en la Fig. 3.

Ademas, la subdivision de la Taxonomia en sus 6 clases principales (analisis,
aplicacion, conocimiento, sintesis, comprension y evaluaciéon) adjunto a la
correspondencia con las actividades, implica una extensa lista de relaciones que pueden
inferirse. Por lo que el uso de la ontologia para almacenar la informaciéon de la
taxonomia y la deduccion del motor de inferencia para crear nuevas relaciones a partir
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Fig. 3. Vista de la Taxonomia de Bloom en la ontologia.

de las ya existentes, son la principal justificacion para su utilizacion en la
presente investigacion.

Primeramente, se jerarquizaron las clases y subclases formando la taxonomia de la
ontologia, donde se obtuvieron 21 clases principales mostradas en la Fig. 4 como una
vista parcial de los 83 conceptos. También, se puede observar a las actividades de
aprendizaje separadas en predefinidas y seleccionadas.

En la primera categoria se tienen subclases correspondientes a los dominios de la
taxonomia de Bloom, separacion que facilita su recuperacion especifica. La misma
logica se sigue para las actividades de ensefanza, las evidencias, los instrumentos y los
verbos de la competencia.

En Protégé [17], las relaciones entre los conceptos reciben el nombre de propiedades
de objetos y permiten hacer inferencia de conocimiento mejorando la recuperacion de
la informacion al aportar por si mismas conocimiento. En este modelo se cuenta con 49
propiedades de objeto diferentes. Las instancias son representaciones de objetos en el
dominio sobre el cual se esta trabajando y su relacion con las clases generalmente esta
dada del tipo “esUn”.

La taxonomia de Bloom establece una lista predeterminada de verbos y actividades,
por lo que es necesario hacer su declaracion como instancias y asi estos puedan ser
consultados por el modulo de analisis. En total, se cuenta con 486 individuos que, en
su mayoria pertenecen a los verbos de la taxonomia y a las actividades predeterminadas.

En cuanto a la validacion de la ontologia, se realiz6 con dos herramientas, jla primera
de ellas es OOPS! (Ontology Pitfall Scanner) la cual permite en linea realizar un analisis
de la ontologia para encontrar hasta 26 tipos de problemas en la construccion de la
ontologia. La segunda evaluacion se realiz6 dentro de Protégé con OntoDebug, la cual
permite encontrar inconsistencias o incongruencias.

ISSN 1870-4069 107 Research in Computing Science 150(5), 2021



César Rose-GOmez, Daniel Hernandez-Carrasco, Abelardo Mancinas-Gonzalez, et al.

v owl:-Thing
v ActividadesAprendizaje
v AA_Predefinidas
AAP_Analisis
AAP_Aplicacion
AAP_Comprension
AAP_Conocimiento
AAP_Evaluacion
AAP_Sintesis
AA_Seleccionadas
> ActividadesEnsefianza
AnalisisCompetenciasEspecificas
ApoyosDidacticos
Asignatura

Fig. 4. Vista parcial de los conceptos de la ontologia.
4.3. Analisis inteligente de la competencia especifica

El proceso de analisis inteligente de la ID tiene dos subprocesos: el primero
corresponde a la poblacion de la ontologia con los datos recibidos de la plataforma de
capacitacion; mientras que el segundo es el proceso de analisis utilizando técnicas de
Procesamiento de Lenguaje Natural (PLN) y consultas al modelo de conocimiento con
el lenguaje SPARQL para la recuperacion de informacion.

Para una mejor visualizacion, en la Fig. 5 se muestra el diagrama DFD del proceso
de andlisis y a continuacion, se describen algunos de los procesos:

Proceso 1 Autémata: Segmentacion de la competencia especifica utilizando un
analisis morfologico para la deteccion de las partes esenciales (verbo, actividad y
finalidad o condicién de ejecucion), asi como la determinacion del dominio al cual
pertenece basandose en la Taxonomia de Bloom.

En México, las competencias especificas estan redactadas en base a la Taxonomia
de Bloom clasificada en seis niveles que contienen verbos claves para su identificacion.

En ella, los niveles van aumentando gradualmente de complejidad y, generalmente
suelen ser representados como una piramide, jerarquia que ayuda a clasificar tanto el
verbo como a los objetos de aprendizaje.

Partiendo de esa informacion y del conocimiento de los expertos, se puede concluir
que una competencia estd compuesta por tres secciones:

competencia = verbo + objeto + (finalidad y/o condicion de ejecucion)

Siguiendo ese patron en su redaccion, la deteccion de las entidades que componen
la competencia se realiza mediante un analisis morfologico para determinar el papel
gramatical que desempefia cada una de las palabras dentro de la oracion. La Fig. 6
contiene el flujo del analisis partiendo desde el texto redactado por el profesor hasta la
obtencion de la lista de actividades en base al dominio de la taxonomia.

Para el andlisis morfolégico, se emplea la libreria de Freeling! que otorga el
etiquetado de la categoria gramatical de las palabras. El automata utiliza para la
segmentacion aquellas palabras cuya etiqueta gramatical® indique que es un verbo,
conjuncidn, sustantivo, pronombre o inclusive signos de puntuacion, cuyas variantes

Uhttp://nlp.lsi.upc.edu/freeling/mode/1
2 https://www.cs.upc.edu/~nlp/tools/parole-sp.html

Research in Computing Science 150(5), 2021 108 ISSN 1870-4069



Sstema inteligente para el desarrollo de la instrumentacion didactica de asignaturas ...

[ Competencia > Proceso 1
especifica | Automata
[ Competencia
especifica o
temario

Actividades de
| S

aprendizaje

Actividades de |
ensefianza

Actividades de —
SRS Proceso 3

Consulta

<——> Ontologia P g

Consuna

Ontologia Pg

Consulta

<«— > Ontologia Pg

Evidencias de Match
aprendizaje >
= e
__evaluacion |
— v
Actividades de
aprendizaje | Proceso4 | Consuta  ——m—
—> Actividlad <——> Ontologia Pg
Evidencia _—
Evidencias de
‘ aprendizaje

cias de —
e

{vamaay

evalu GC!OI‘\

Consulta

——>| Evidencia <—> Ontologia Pg

Fig. 5. Diagrama del proceso de analisis de la competencia especifica.

permiten realizar el cambio entre los estados del automata. Secuencia, esta ultima, que
se puede observar en la Fig. 7 donde se muestra un estado inicial (S0) y tres posibles
estados finales (S0, S3, S5). En cuanto a su alfabeto es el siguiente:

V: El token es un verbo.

NP: Sustantivo propio.

CC: Conjuncion coordinada.
PR: Pronombre de tipo relativo.

CS: Conjuncién subordinada.
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Fig. 6. Secuencia de analisis de la competencia especifica.

FC: Signo de puntuacion de tipo coma.
X-Y: Cualquier etiqueta gramatical que sea excepcion de las anteriores.
E1-E2-E3: Representan excepciones a la regla.

Para determinar el dominio de una competencia, esta debe de comenzar con un verbo
0 un sustantivo propio, de no ser asi no es posible determinar su dominio.

Ademas, se toma en consideracion que se puede tener mas de un verbo de dominio
en la competencia, siendo la transicion del estado S1 al S2 en el cual se determina
esta accion.

En cuanto a las excepciones de la regla, son situaciones en las cudles la redaccion
contiene elementos inicos que provocan que no se pueda hacer la segmentacion de
acuerdo con el esquema convencional, siendo estas excepciones quienes permiten
realizar la separacion y obtener la finalidad y/o condicion de ejecucion.

Por ejemplo, si se analiza la competencia “Comprende y aplica estructuras de datos
lineales para solucion de problemas”, se tiene el siguiente resultado:

Verbo: Comprende y Aplica Objeto:  estructura de Finalidad: para solucion de
datos problemas

Con la deteccion de los verbos de la competencia, se determina su dominio haciendo
una consulta a la ontologia para recuperar las actividades y verbos del dominio
utilizados en el proceso de match. Ademas, teniendo el tercer elemento identificado se
busca su relacion con las actividades de aprendizaje.

Proceso 2 Match de actividades de aprendizaje: La condicion de ejecucion de la
competencia debe de estar relacionada con al menos una de las actividades de
aprendizaje que han sido redactadas. A la vez, estas deben de estar enfocadas en alguno
de los temas de la unidad.

Debido a que el Modelo EBC centra al alumno como el actor principal en el proceso
educativo, las actividades de aprendizaje que se han elegido son un punto de inflexion
al estar relacionadas directamente con la competencia de la unidad y el temario.

Primeramente, el tercer elemento que compone a la competencia debe de estar
relacionado directamente con al menos una de las actividades redactadas, de las que
también se espera que esté complementada con alglin subtema.
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Fig. 8. Proceso de match de actividades de aprendizaje.

La Fig. 8 contiene un esquema base del proceso que se sigue para la blisqueda del
match, considerando el pre-procesamiento del texto y el ciclo repetitivo que se rompe
cuando se ha encontrado una relacion entre la competencia y al menos una de
las actividades.

4.4. Modulo de recomendacion

El modulo de recomendacion emite trece tipos de recomendaciones en base al
analisis inteligente de la competencia especifica, debido a que se dan dos tipos de
recomendacion para cada uno de los elementos: verbo, verbo en infinitivo, relacion
entre competencia y actividades de aprendizaje, relacion entre actividades de
aprendizaje y evidencias de aprendizaje y, relacion entre evidencias de aprendizaje e
instrumentos de evaluacion

La primera vez que se encuentra un error, se muestra una lista de objetos de
aprendizaje recomendados para cada caso en especifico, esto se muestra en la Fig. 9.
En el caso de las relaciones también se muestran las actividades, evidencias e
instrumentos de evaluacion en los que se haya errado. Por otro lado, a partir del segundo
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Tabla 1. Resultados evaluacion del analisis de la ID.

Actividad Total Igual Diferente Bien Mal Porcentaje
Competencia 19 19 0 13 6 100
Actividades de 116 104 12 74 30 89.65
aprendizaje

Actividades de 91 86 5 55 31 94.50
enseflanza

Evidencias de 65 61 4 40 21 93.84
aprendizaje

Instrumentos de 65 65 0 63 2 100
evaluacion

Match Competencia- 114 85 29 53 32 74.56
Aprendizaje

Match Aprendizaje- 116 112 4 82 30 96.55
Evidencia

Match Evidencia- 65 62 3 58 4 95.38
Aprendizaje

Match Evidencia- 65 65 0 59 6 100
Instrumentos

Total 715 658 57 496 162 92.02

intento tanto en la creacion de la competencia como en las relaciones, se recomiendan
verbos, actividades, evidencias o instrumentos especificos segun sea el caso.

5. Resultados

Para evaluar el desempefio del algoritmo para el analisis de la ID, se realiz6 una
comparativa entre sus resultados y los de uno de los expertos que aportd su
conocimiento al modelo ontologico. La Tabla 1 contiene los datos de los 715 elementos
analizados durante las pruebas donde se coincidio en 658 (92.03%) de ellos. De estos
ultimos, 496 (75.37%) se considerd que cumplian con el patron de redaccion y 162
(24.63%) fueron enviados directamente a revision debido a la inexistencia de un verbo
o subtema para acompafiar al objeto didactico.

Como punto negativo, en 57 (7.97%) de los elementos analizados, el algoritmo y el
evaluador obtuvieron resultados diferentes de los cuales 29 (50.87%) se dieron en la
relacion entre la competencia especifica y las actividades de aprendizaje. Cabe resaltar
que la mayor parte de estas divergencias se dieron al incluir el conocimiento empirico
del evaluador, debido a que en el texto la correlacion no estaba explicitamente escrita
y era necesario inferir conocimiento muy especifico que no fue incluido en la ontologia.

6. Conclusiones y trabajo a futuro

En las pruebas realizadas se encontraron deficiencias en la redaccion de las
actividades donde son omitidos elementos basicos como el verbo para identificar el
dominio o el tema que sera tratado con dicha actividad.
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Fig. 9. Vista de una recomendacion.

A pesar de que la mayor parte de los analisis se realizaron a ID redactadas por
docentes que atn no han llevado el curso de capacitacion y formacion de la plataforma,
en el caso de la prueba piloto qued6 demostrado que es posible que un docente redacte
su ID en base a la metodologia del modelo EBC y el algoritmo sea capaz de detectar si
cumple o no con el patrén.

Como principal contribucion, esta el disefio del modelo de conocimiento aplicado a
ID de educacion superior, asi como el algoritmo de PLN para la extraccion de
informacion con el fin de encontrar los patrones de redaccion. Los resultados obtenidos
denotan el cumplimiento de los objetivos planteados al inicio de la investigacion. Asi
mismo, se muestra la factibilidad de la aplicacion del algoritmo para otorgar una
evaluacion al momento, ya que se obtuvo una eficiencia del 92% evaluando una ID del
area superior tecnologica.

Por otra parte, el tiempo que este requiere para analizar una ID completa es de
aproximadamente 25 segundos, a diferencia del tiempo que requiere un evaluador
certificado que puede tardar mas de 30 minutos para la misma labor. El médulo puede
servir, de igual forma, para aminorar la carga de trabajo de este ultimo al requerir de su
participacion unicamente en la evaluacion final.

A futuro, a partir de una coleccion de ID redactadas, obtenidas a partir de la
capacitacion de docentes siguiendo la metodologia de la plataforma, es factible el
utilizar aprendizaje maquina para la deteccion de patrones entre ellas, extrayendo las
caracteristicas y relaciones que no han sido consideradas en el algoritmo actual debido
a la cantidad limitada de ID con las que se contd para las pruebas. También, este
apartado ayudaria a mejorar la deteccion de la relacion entre la competencia y las
actividades de aprendizaje.

Agradecimientos. Se agradece al Consejo Nacional de Ciencia y Tecnologia
(CONACYT), por el apoyo econémico otorgado al segundo autor mediante la beca
numero 15989 y al quinto autor mediante la beca nimero 56046.
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Resumen. Las enfermedades cardiovasculares son una de las principales causas
de muerte en el mundo. En México cada afio fallecen alrededor de 140 mil
personas a consecuencia de estas enfermedades. Por estas razones se estan
realizando soluciones para prevenir y dar seguimiento a las enfermedades
cardiovasculares, mediante el uso de condiciones, arboles de decision, algoritmos
y modelos de prediccion. En este trabajo se propone una solucién enfocada a la
deteccion temprana de enfermedades cardiovasculares, para apoyar a la
poblacion a prevenir alguna complicacion en su salud, mediante el estudio y
seleccion de biomarcadores, asi como modelos de prediccion que ofrecen la
mejor exactitud. Con el propodsito de ofrecer a las personas sintomaticas o
asintomaticas una herramienta validada por médicos especialistas se ha
desarrollado una aplicacion para dispositivos méviles que contiene el medio de
extraccion de datos y proporciona los resultados obtenidos de la deteccion
temprana a través de interfaces graficas de usuario amigables.

Palabras clave: enfermedades cardiovasculares, modelos de prediccion,
biomarcadores, aplicacion movil.

Early Detection of Cardiovascular Diseases from
Biomarker Analysis Using Prediction Models

Abstract. Cardiovascular diseases are one of the leading causes of death in the
world. In Mexico each year around 140 thousand people die as a result of these
diseases. For these reasons, solutions are being developed to prevent and monitor
cardiovascular diseases, through the use of conditions, decision trees, algorithms
and prediction models. In this work, a solution focused on the early detection of
cardiovascular diseases is proposed, to support the population to prevent any
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complication in their health, through the study and selection of biomarkers, as
well as prediction models that offer the best accuracy. In order to offer
symptomatic or asymptomatic people a tool validated by medical specialists, an
application for mobile devices has been developed that contains the means of
data extraction and provides the results obtained from the detection in friendly
graphical interfaces.

Keywords: Cardiovascular diseases, prediction models, biomarkers, mobile app.

1. Introduccion

En las ultimas décadas se ha observado un notable incremento de las enfermedades
cronicas no trasmisibles asociadas a estilos de vida no saludables. En poblacion adulta
el sobrepeso y la obesidad se asocian con una mayor mortalidad por distintas causas,
particularmente el aumento del indice -cintura-cadera revela mayor riesgo
cardiovascular y el perimetro de cintura asociado a un indice de masa corporal elevado
constituye un factor de riesgo independiente para enfermedad cardiaca coronaria y
diabetes tipo 2 [1].

Sumandole a estos datos el hecho de que algunas personas fuman, tienen
antecedentes familiares con enfermedades cardiovasculares y ademds no practican
alguna actividad fisica, suma a la probabilidad de contraer una
enfermedad cardiovascular.

Para evitar complicaciones a futuro, investigadores y médicos elaboran soluciones
implementando calculadoras de riesgo cardiovascular, arboles de decision y modelos
de prediccion, utilizando datos obtenidos de andlisis sanguineo y revision de los
pacientes con sintomas.

A diferencia de las soluciones revisadas, en este trabajo se realiz6 un estudio de
biomarcadores y medios de adquisicion que permitan visualizar los cambios de
frecuencia cardiaca, sintomas, alteraciones y movimiento fisico tanto de pacientes
sintomaticos como asintomaticos; para proveer una herramienta que brinde el
porcentaje de riesgo de alguna enfermedad cardiovascular, de esta manera ayudar a
prevenir a tiempo y mejorar las condiciones de vida de las personas.

El documento se divide en tres apartados, la primera consta de la revision de trabajos
similares a la propuesta y datos actuales de las complicaciones que presentan las
enfermedades cardiovasculares.

El segundo apartado trata de los artefactos de investigacion utilizados, en la que se
describe a detalle el proceso de analisis y seleccion de biomarcadores, modelos de
prediccion y el despliegue de datos en los dispositivos moviles. Por ultimo, se
encuentran las conclusiones y el seguimiento que se pretende dar en un futuro.

2. Trabajos relacionados

De acuerdo con Sacco et al., [2] las enfermedades cardiovasculares (ECV) son una
de las principales causas de muerte en el mundo, sobre todo en paises donde
predominan el consumo de cigarro, alimentos altos en grasas saturadas y azucares, asi
como la falta de actividad fisica.
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Los autores proyectaron que para el afio 2025 mas de cinco millones de hombres y
2,8 millones de mujeres tendran una muerte prematura por ECV. Los resultados
presentados muestran la variabilidad sustancial en la carga global de mortalidad con
una probabilidad mucho mayor en los paises de ingresos bajos y medios que en los
paises de ingresos altos

Con base en lo anterior, y de acuerdo con [2] los proyectos que analizan la deteccién
temprana de ECV buscan reducir la muerte prematura a 3,5 millones de hombres y 2,2
millones de mujeres, contemplando principalmente factores de riesgo como: presion
arterial, tabaquismo, diabetes mellitus y obesidad.

Para comprobar la efectividad de los modelos predictivos, en [3] realizaron una
comparacion de algunos modelos entre ellos se encontraron Random Forest, modelos
de Cox y Regresion Logistica. En las pruebas realizadas encontraron que los modelos
basados en datos utilizados sobre conjuntos de datos extendidos pueden superar a los
modelos convencionales para el prondstico de enfermedades, sin preprocesamiento de
datos ni imputacion de valores perdidos.

Aunado a esto, Ogundimu et al., [4] indic6 que otra manera de evaluar un modelo
de prediccion es el uso de una evaluacion externa e independiente de la validacion del
conjunto de datos, es decir; se realizar una seleccion de variables autorizadas por
médicos especialistas, que son utilizadas en el modelo, con una tarea llamada Evento
por Variable (EPV).

Para obtener una deteccidon confiable es importante manejar datos reales de las
personas para ello, en [5] usaron sensores incorporados en teléfonos inteligentes para
recopilar datos, los cuales fueron tratados con transformaciones matematicas, para
eliminar los componentes de vagabundeo y ruido.

Mientras que en [6] y; [7] utilizaron sensores con la finalidad de inspeccionar la
actividad fisica que realizan las personas y los movimientos bruscos que alteran la
frecuencia cardiaca, para brindar acompafiamiento a distancia de cada persona y
proporcionar sugerencias que mejoren su salud.

Los resultados cumplieron satisfactoriamente los objetivos propuestos para apoyar a
las personas a prevenir las ECV.

En [8] revisaron los wearables para conocer su funcionalidad y las distintas
herramientas que contienen para ser aprovechadas en la generacion de soluciones
tecnologicas para la deteccion de enfermedades. Finalmente, en [9] realizaron una
comparacion de las mediciones de frecuencia cardiaca que captan los dispositivos,
usando tres wearables: un reloj inteligente, un rastreador de ejercicios y un
dispositivo especializado.

Los autores demostraron que los datos capturados por los wearables son confiables,
reales y aptos para ser manipulados por otros dispositivos para ser tratados con
algoritmos, condiciones y calculos para brindar a las personas los resultados sobre su
salud actual.

Como se observa en estas aportaciones, es sumamente importante la participacion
que tiene el avance de la tecnologia en el area de la salud, para la prevencion y
seguimiento de enfermedades cardiovasculares.

La extraccion de datos y el uso de los modelos de prediccion permiten conocer
riesgos a futuro. Este trabajo tiene por objetivo apoyar a la deteccion temprana de ECV,
de personas que presentan sintomas, tienen familiares con alguna enfermedad o son
asintomaticas, utilizando dispositivos que proveen datos actuales y de manera
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Fig. 1. Arquitectura de la solucion.

automatica sobre la frecuencia cardiaca, actividad fisica y presion arterial.
Complementando la informacidn con datos manuales para obtener un mejor resultado
y dar a conocer la probabilidad general y parcial a las personas, es decir, mostrar los
porcentajes de las posibles enfermedades que puede llegar a tener el paciente, a partir
de esto brindarle sugerencias para mejorar sus condiciones de salud.

A diferencia de los trabajos analizados, nuestra iniciativa realiza un analisis para
valorar el porcentaje de riesgo de padecer una enfermedad cardiovascular, utilizando el
modelo que se ha seleccionado de acuerdo con las pruebas realizadas a partir
del wearable.

3. Artefactos de la investigacion

Para proporcionar una alternativa de solucion en apoyo a la deteccion temprana de
enfermedades cardiovasculares, se plantea una aplicacion para dispositivos moviles que
realice una deteccion temprana de las ECV, brindando a las personas el porcentaje total
y parcial de obtener alguna ECV con los datos que se analicen.

La deteccidn se realiza mediante la implementacion de un modelo de deteccion. En
la Fig. 1 se presenta la arquitectura de la solucion.

La arquitectura muestra la interaccion de los tipos de usuarios, los cuales son: 1)
Pacientes o personas con problemas cardiacos: Personas sintomaticos o asintomaticos
que tienen interés o recomendacion de analizar la probabilidad de llegar a obtener
alguna ECV, con una deteccion temprana; 2) Médicos: Personal médico especializado
en enfermedades cardiacos y cardiovasculares, que aprobaran los datos a ingresar en el
software y los resultados finales y, 3) Familiares: Personas a quienes sera posible
compartir la informacion obtenida en la aplicacion.

También se representan los dispositivos de monitorizaciéon de signos vitales, esto
corresponde a los wearables en este caso se utilizé el Fitbit Charge 4 para extraer de
manera automatica biomarcadores del paciente mientras que el teléfono inteligente es
el medio para recuperar datos de manera manual, asi como para presentar los resultados
obtenidos de la deteccion temprana de ECV.
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Tabla 1. Variables para los modelos de deteccion.

Variable Descripcion
Sexo 1=M,0=F
Edad En afos
Fumador 0=No, 1=Si
Uso de medicamento 0=No, 1 =Si
Antecedente de preinfarto 0=No, 1 =Si
Antecedentes familiares con hipertension 0=No, 1=Si
Antecedentes familiares con diabetes 0=No, 1=Si
Colesterol En mg/dl
Presion sistdlica En Mm
Presion diastolica En Mm
Masa corporal Kg/m
Frecuencia cardiaca Frecuencia maxima
Glucosa En mg
RiesgoECV 0=No, 1=Si

Tabla 2. Clasificacion de variables por método de extraccion.

Automatico (wearable) Manual
Presion sistolica Sexo
Presion diastolica Edad
Frecuencia cardiaca Fumador

Uso de medicamento

Antecedente de infarto

Antecedente de hipertension

Antecedente de diabetes

Colesterol

Masa corporal

Glucosa

Para llevar a cabo la investigacion se llevo a cabo una metodologia que consta de
5 fases:

1. Identificacion de variables criticas en la ocurrencia de ECV.

2. Extraccion de biomarcadores. Se extraen biomarcadores a partir del wearable
del Fitbit.

3. Analisis de modelos para la deteccion temprana de ECV.
Disefio de pruebas de los modelos y seleccion de la muestra.
5. interpretacion de resultados.
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1 /*Uso de bibliotecas y extensiones*/

2 import React from 'react’;

3 import { useTranslation } from 'react-il8next’;

4 import { Col, Container, Row } from 'reactstrap’;

5 import AnimatedLineFormwWithLabels from
'./components/AnimatedLineFormWithLabels";

import showResults from '../Show';

const FloatingLabelsForm = () => {
const { t } = useTranslation('common');

50 /*Disefio de interfaz para las graficas de resultados*/
51 return (

52 <Panel 1g={12} x1={6} md={12} xs={12} title={t('Resultados parciales')}>
53 <div dir={dir}>

54 <ResponsiveContainer className="dashboard__chart-

pie dashboard__chart-pie--commerce" height={360}>

55 <PieChart className="dashboard__chart-pie-container">
56 <Tooltip position={coordinates} {...getTooltipStyle
s(themeName)} />

57 <Pie

58 data={data@1l}

59 dataKey="value"

60 cy={180}

61 innerRadius={130}

62 outerRadius={160}

63 label

64 onMouseMove={onMouseMove}

65 />

66 <Legend layout="vertical" verticalAlign="bottom" wr
apperStyle={style(dir)} content={renderLegend} />

67 </PieChart>

68 </ResponsiveContainer>

69 </div>

70 </Panel>

71 );

72 };

3.1. Médulo de recuperacion de datos

Para recuperar los datos manuales se han generado interfaces graficas utilizando las
siguientes tecnologias: React Native, Visual Studio Code, JavaScript, CSS,
PostgreSQL, PHP, MaterialX, Firebase, para las pruebas en el teléfono celular Samsung
A10 se utiliz6 el Sistema Operativo Android.

A continuacion, se presentan listados de codigo implementado en React Native. Es
importante mencionar que una vez ingresada la informacion no es posible editarla,
porque queda como historial médico y para consultas futuras.

3.2. Modelo de deteccion temprana

Para valorar el uso del modelo adecuado en la aplicacion se siguié un proceso con
los siguientes pasos: a) analisis de variables; b) seleccion de variables; c¢) seleccion de
muestra; d) seleccion de modelos de prediccion; e) pruebas de prediccién en los
modelos y; f) andlisis de resultados. Para el primer paso se realizd un analisis de 22
variables que definen la probabilidad de padecer una enfermedad cardiovascular, de las
cuales se valoraron con mayor importancia 13 datos.
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Fig. 2 Dispersion de datos sobre la Fig. 3 Dispersion de datos sobre la
frecuencia cardiaca. presion sistolica.

Tabla 3. Rendimiento de modelos de prediccion.

Modelo Exactitud Precision Recall Puntuacién Rocauc
Fl

Logistic Regression 67.95 75.00 29.03  41.86 61.32
Support Vector 67.95 80.00 25.81 39.02 60.78
Classification

KNeighbors Classifier 66.67 72.73 25.81 38.10 59.71
Decision Tree Classifier 74.36 64.10 80.65 71.43 75.43
Random Forest Classifier 69.23 64.00 51.61 57.14 66.23
GradientBoosting 69.23 62.96 54.84  58.62 66.78
Classifier

XGBREF Classifier 65.38 56.67 54.84 5574 63.59
LGBM Classifier 65.38 57.69 4839  52.63 62.49
CatBoost Classifier 71.79 69.57 51.61 59.26 68.36
MLP Classifier 62.82 60.00 1935 29.27 55.42
AdaBoost Classifier 61.54 51.22 67.74 58.33 62.59

Durante la seleccion de variables se eligieron las que permitieran una valoracion
general de enfermedades cardiovasculares, que proporcionaran resultados parciales, asi
como un acercamiento a alguna ECV en particular.

En la Tabla 1 se describen cada una de las variables, el ultimo dato es la variable
clave para conocer el riesgo de una ECV. Ademas de los datos de la Tabla 1, también
se recuperan datos de perfil del paciente: nombre completo, fecha de nacimiento, correo
electronico y ocupacion.
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Con la finalidad de ofrecer personalizacion a los resultados finales de la deteccion
temprana de ECV. Toda la informacion se agrupa en dos formas de extraccion
organizados en la Tabla 2. Para evaluar los modelos de prediccion se tomd como
muestra un grupo de datos de 260 personas, quienes otorgaron datos personales para la
prediccion de ECV, proporcionaron datos evaluados por médicos asignados e
interactuaron con el wearable Fitbit Charge 4.

Research in Computing Science 150(5), 2021 122 ISSN 1870-4069



Deteccion temprana de enfermedades cardiovasculares a través de anélisis de biomarcadores ...

Datos De Deteccién Célculos Parciales

TEST1

Fig. 7. Datos de la frecuencia cardiaca Fig. 8. Deteccion de ECV persona 1.
obtenido con el wearable.
Célculos Parciales
Fig. 9. Deteccion de ECV persona 2. Fig. 10. Datos ingresados.

Los datos se agrupan de acuerdo a las siguientes graficas, la Fig. 2 muestra la
diversidad que hay de los registros de frecuencia cardiaca, el dato que mayor repeticion
tiene es de 70 a 75 con alrededor de 72 personas. La Fig. 3 presenta los datos sobre la
presion sistolica con mayor frecuencia de 125 a 130 con 65 personas y le continua el
rango de 120 a 125 con 62 personas.

Como siguiente paso fue elegir los modelos de prediccion, las que tienen mayor
confiabilidad y certeza, por ello se seleccionaron once: Logistic Regression, Support
Vector Classification, KNeighbors Classifier, Decision Tree Classifier, Random Forest
Classifier, GradientBoosting Classifier, XGBRF Classifier, LGBM Classifier,
CatBoost Classifier, MLP Classifier y AdaBoost Classifier. Para probar los modelos se
utilizaron las siguientes tecnologias: Anaconda, Python, Jupiter y datos en
formato CSV.
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Fig. 11. Datos ingresados con alerta. Fig. 12. Sugerencias para el cuidado de la

salud.

Al momento de realizar las pruebas de prediccion en los modelos se utilizaron los
datos recuperados y la técnica de validacion cruzada, el rendimiento generado y las
mejores puntuaciones se presentan en la siguiente tabla.

Como se aprecia en la Tabla 3 la mayor exactitud lo brindan Decision Tree, CatBoost
y en empate Random Forest y GradientBoosting; y la mayor precision lo brindan
Support Vector Classification, Logistic Regression y KNeighbors Classifier. Una vez
analizado los resultados se apreciar en la Fig. 4 que no existe un riesgo de obtener una
ECV en la mayoria de las personas y un resultado afirmativo en el menor numero de la
muestra.

De acuerdo al sexo en la Fig. 5 se percibe que las mujeres tienen un 60.99% de no
padecer alguna ECV y un porcentaje de 39.01% de padecer alguna enfermedad. Los
hombres tienen un 46.22% de tener alguna enfermedad y un 53.78% de no, por lo que
la mayoria no tienen riesgo en el futuro si cuidan sus condiciones de salud.

Ademas de los valores generales, se cred una grafica de acuerdo a la dispersion de
edades para obtener una visualizacion sobre los riesgos que tiene la poblacion en las
ECV; enla Fig. 6 se aprecia que las personas de 40 a 44 afios tienen menor probabilidad
de obtener alguna enfermedad cardiovascular, mientras que personas en el rango de con
51 a 60 afios tienen mayor posibilidad de padecer alguna ECV.

Con este analisis se puede definir que las personas mayormente susceptibles son los
adultos mayores, a quienes se les debe tener un seguimiento a los factores de riesgo y
mayor cuidado en las condiciones de salud para prevenir complicaciones futuras.

3.3. Médulo de despliegue de datos en dispositivos moviles

Para dar a conocer los resultados obtenidos en el tratamiento de datos, se
desarrollaron interfaces graficas de usuario utilizando las mismas tecnologias que se
mencionaron en el apartado 3.1.
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El uso de estas tecnologias permite al usuario interpretar la informacion de manera
facil para obtener el conocimiento necesario respecto a padecer alguna ECV. Al
momento en que el usuario ingresa a la aplicacion se presentan los resultados generales
de las evaluaciones realizadas para detectar la probabilidad de una ECV, la
monitorizacion que realiza el wearable utilizado, en la que se detecta la frecuencia
cardiaca y la actividad fisica.

En la opcion Grafica general se puede observar el resultado general del analisis, pero
es necesario dar a conocer a las personas un valor definido. En las graficas parciales se
visualizan las enfermedades mas comunes que derivan de las ECV, como lo son la
arritmia, hipertension, angina de pecho y posibilidad de infarto.

La gréfica se desglosa de acuerdo a la informacién que se recupero del paciente; en
las Figuras 8 y 9 se presentan los resultados de dos personas diferentes, la primera
presenta mayor porcentaje en contraer hipertension, en cambio el segundo tiene una
posibilidad de llegar a padecer alguna arritmia.

Ademas de las graficas proporciona de manera tabular la informacion obtenida y se
representan las irregularidades en la salud del paciente mediante colores utilizando un
formato de tipo semaforo. La Fig. 10 muestra las alertas y el enfoque a esos datos,
también se describe el valor maximo, permitiendo al paciente revisar los limites que
sobrepasa. Mientras que la Fig. 11, muestra su estado de salud en formato de semaforo.

Para apoyar a la persona a mejorar sus condiciones de vida y reducir los riesgos y
complicaciones de salud, se ofrecen sugerencias dentro de la aplicacion (ver Fig. 12),
las cuales han sido aportadas por médicos expertos en casos de prevencion.

Las sugerencias buscan apoyar a distancia, pero no sustituyen a la asistencia personal
con el médico especialista en diagndstico, prevencion y monitorizacion de ECVs. En
este contexto se recomienda hacer el analisis de deteccion temprana a cierto tiempo
para valorar los avances del paciente.

4. Conclusiones y trabajo a futuro

Para apoyar a la disminucion de muertes a causas de enfermedades cardiacas,
actualmente hay soluciones que se enfocan principalmente en personas que presentan
sintomas o ya padecen alguna enfermedad y la solucién es para dar seguimiento. Como
se observa en este trabajo, el enfoque va hacia la deteccion temprana de ECV, sin
importar si la persona no ha presentado algiin sintoma. Para generar la deteccion de la
ECV se seleccionaron datos que permiten conocer a la persona, su estado de salud, sus
relaciones familiares y con apoyo del wearable se obtiene la informacion real y de
manera automatica sobre las condiciones cardiacas que presenta, por lo que se genera
un resultado acertado.

Con las sugerencias al paciente se apoya a cambiar las actividades cotidianas, los
habitos y la alimentacion, si el paciente sigue al pie las recomendaciones y realiza otro
analisis se mostrara una reduccion en los porcentajes. La aplicacion para dispositivos
moviles permite una interaccion amigable y facil de utilizar, con la finalidad de que el
usuario disponga de ¢l en los casos necesarios y comparta la informacién con médicos
y familiares para su seguimiento. El trabajo con los tres modulos permitié el desarrollo
de una solucion viable a usuarios de cualquier edad y condicion.
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Como trabajo a futuro, se mejorara el método de extraccion de datos utilizando
técnicas de Web Scraping y de Procesamiento de Lenguaje Natural, asi como la
integracion de otros wearables y sensores que proporcionen biomarcadores del estado
de salud de los pacientes con el proposito de apoyarlo con la disminucion de la captura
manual de datos.

También se analizaran otros modelos para la prediccion de ECVs que seran
implementados dentro de la aplicacion, para realizar una comparacion detallada de los
resultados que permita identificar los biomarcadores indispensables para detectar otras
ECVs y clasificar los modelos de prediccion que proporcionan mayor precision para la
deteccion temprana de ECVs mas comunes en México, incluyendo arritmias,
arteriopatia coronaria, insuficiencia cardiaca, valvulopatias cardiacas, miocardiopatias
y pericarditis.
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Resumen. Derivado de la pandemia que se vive en México y en el mundo por
el SARS-CoV-2 causante de la COVID-19, la Organizacién Mundial de la Salud
(OMS) recomend6 ampliamente el uso del cubreboca. La OMS puntualiza en el
correcto uso del cubreboca para personas que se encuentran en lugares publicos,
abiertos o que no puedan mantener como minimo dos metros de distancia entre
ellas. Por ende, surge la necesidad de desarrollar una herramienta computacional
que permita identificar a personas en zonas publicas sin cubreboca o que no
lo usen de manera correcta. El modelo que se ha propuesto en el presente
trabajo utiliza técnicas de aprendizaje profundo tales como las redes neuronales
convolucionales (RNC) asi, como también algunos mddulos de las siguientes
herramientas de programacién en Python: OpenCV, Scikit-learn, TensorFlow,
Keras, etc. El modelo toma como entrada el video que se estd transmitiendo en
vivo desde una cdmara, e identifica rostros de personas que no llevan puesto
el cubreboca. Finalmente se muestra en la pantalla de la computadora una
alarma visual, indicando que la persona no trae cubreboca o no lo usa de
manera correcta. El sistema propuesto tiene una exactitud de 97 % de buen
reconocimiento de cubrebocas.

Palabras clave: Covid-19, redes neuronales convolucionales, python, OpenCYV,
scikit-learn, tensorflow, keras, extraccion de caracteristicas, clasificacion.

Artificial Intelligence Based System for the
Identification of Mask and their Correct Use

Abstract. Derived from the pandemic that is experienced in Mexico and
in the world by the SARS-CoV-2 that causes COVID-19, the World Health
Organization (WHO) widely recommended the use of the mask. The WHO points
out the correct use of the mask for people who are in public, open places or
who cannot keep at least two meters of distance between them. Therefore, the
need arises to develop a computational system that allows identifying people in
public areas without a mask or who do not use it correctly. The model that has
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been proposed in this work uses deep learning techniques such as convolutional
neural networks (CNN) as well as some modules of the following Python
programming tools: OpenCV, Scikit-learn, TensorFlow, Keras, etc. This work
makes it possible to identify people with and without face masks, using CNN;
consists of two main stages: a) Characteristics extraction; are the elements that
describe an object (size, shape, color, texture, etc.) contain the greatest amount
of information, b) Classification; At this stage is where the model learns from
the training set, allowing it to distinguish between different images and thus be
able to classify them from a visual representation of the same. This project can
be implemented for security purposes in any hospital, clinic, school, company
(public or private), etc., since its implementation is easy and efficient in terms of
the resources it needs.

Keywords: Classification, content—based image retrieval, image retrieval,
image classification, Wiener-Granger causality, convolutional neural network,
OpenCY, scikit-learn, tensorFlow, keras.

1. Introduccion

Las enfermedades virales son sumamente comunes, de hecho, son las principales
razones por las cuales visitamos al médico. Segiin la OMS, las enfermedades
respiratorias son aquellas que afectan directamente las vias nasales, los bronquios y
los pulmones. La mayoria de las infecciones que causan los virus se pueden prevenir si
se toma en cuenta una serie de recomendaciones pertinentes; lavarse las manos con
suficiente agua y jabon, evitar el contacto directo con personas infectadas y el uso
correcto del cubreboca, pueden ser algunas de estas medidas.

En diciembre del 2019 hubo un brote epidémico de neumonia de causa desconocida
en Wuhan, China; las autoridades chinas confirmaron 41 casos detectados entre el 8 de
diciembre de 2019 y el 2 de enero de 2020. La rapida expansién de una enfermedad
desconocida, hasta ese momento, hizo que la OMS la declarara emergencia sanitaria
de preocupacion internacional. El 11 de marzo de 2020 la enfermedad se hallaba ya en
mas de 100 territorios a nivel mundial [15].

Para prevenir la expansion de dicha enfermedad los gobiernos han propuesto
una serie de restricciones tales como: cancelacidn de viajes, cancelacion de eventos,
cierre de establecimientos, etc. La reciente enfermedad ha tenido un alto impacto en
muchos paises alrededor de todo el mundo; ha cambiado de manera impresionante la
vida de las personas modificando las rutinas a las cuales estaban acostumbradas. Los
profesionales de la salud, hospitales, clinicas, organizaciones sanitarias e investigadores
han hecho un enorme esfuerzo para sacar una vacuna que pueda ayudar a superar estd
grave enfermedad.

A pesar de tener resultados exitosos, esto no es suficiente puesto que el virus se
propaga a través del aire. Cuando una persona infectada habla o estornuda las gotas que
salen de su boca o nariz se diseminan por el aire y asi, afecta a otras personas [14],
por lo que usar cubreboca puede ser una medida de gran importancia para disminuir el
riesgo de ser contagiado.

Research in Computing Science 150(5), 2021 130 ISSN 1870-4069



Sstema basado en inteligencia artificial para la identificacion de cubrebocasy su correcto uso

La inteligencia artificial (IA) comprende un amplio conjunto de algoritmos, y su
efectividad estd estrechamente relacionada con la calidad de la informacién de la cual
se aprende [16]. El aprendizaje profundo es uno de los campos de la IA, que mas
ha despertado el interés en cientificos e investigadores debido a su enorme campo de
aplicacién [17]. La deteccién de objetos en imdgenes digitales es quizd la tarea mas
importante del aprendizaje profundo y, la técnica mas utilizada para llevar a cabo dicha
terea son las RNC que han logrado resultados prometedores.

Con el enorme desarrollo que han tenido estas técnicas, la deteccién de rostros
en imagenes digitales, parece ser un problema que se ha solventado de manera
correcta [3], sin embargo, la deteccion de rostros humanos con objetos tales como:
lentes, pasamontafias, gorras, sombreros, cubreboca etc., hacen que los detectores de
rostros sean cada vez mds complejos y que su implementacion, no proporcione los
resultados esperados.

En el presente trabajo hemos propuesto un sistema que identifica a personas que
no portan cubreboca o que no lo usan de manera correcta. El sistema hace uso de un
modelo de aprendizaje profundo, el cual estd compuesto de una RNC de dos capas
internas, una capa que recibe todos los atributos obtenidos de las capas anteriores, una
capa interna que evita el sobre entrenamiento del modelo, una capa oculta compuesta
por 50 valores de salida y finalmente una capa de salida con dos clases.

El trabajo propuesto en este articulo también hace uso de un método de la libreria
OpenCV que se llama “detectMultiScale” de la interfaz “CascadeClassifier” la cual nos
permite identificar el rostro de una o mas personas de manera frontal. Este método
permite obtener un rectdngulo delimitador, donde se encuentra la cara de la (s) persona
(s) en la imagen. Para entrenar el modelo se utilizaron 1376 imdgenes de rostros
humanos; de las cuales 690 imdgenes son de personas que traen puesto el cubreboca
y 686 imagenes son de personas que no traen cubreboca.

Para reducir el costo computacional que implica el preprocesamiento de la
informacién, las imagenes fueron convertidas a escala de grises, asi, como también
se redujo el tamafio de estas quedando de 32 x 32. Finalmente, las imagenes
en su representacion matricial fueron normalizadas para comprimir ain mas los
datos que entran al modelo. Los datos obtenidos han sido divididos con el método
“train_test_split” de la librerfa Scikit-learn, utilizando el 80 % para entrenamiento, 20 %
para prueba y dejando la configuracion del método de manera aleatoria. La exactitud
del modelo es de 97 % con 20 épocas.

El resto del trabajo estd organizado de la siguiente manera: en la seccién 2,
se describen los trabajos que se han llevado a cabo con respecto a esta drea de
investigacion, en la seccién 3, se explica la metodologia propuesta que se llevé a cabo,
en la seccion 4, se muestran los resultados obtenidos. Finalmente, en la seccion 5, se
ponen las conclusiones y el trabajo futuro.

2. Trabajos relacionados

Los algoritmos convencionales de deteccion de objetos fueron principalmente
derivados del aprendizaje automatico; siendo este una disciplina que construye modelos
matematicos y algoritmos para realizar tareas especificas utilizando computadoras [12].
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Los cientificos de la computacion han desarrollado numerosas arquitecturas que
ayudan a identificar y clasificar objetos en una imagen digital, utilizando técnicas de
aprendizaje profundo. El aprendizaje profundo ha mostrado un enorme potencial en
muchas aplicaciones en la vida cientifica y practica, la deteccién de rostros, texto,
logotipos, video, vehiculos, imagenes médicas; son algunas de estas aplicaciones [11].

Proporciona un grupo de algoritmos que se pueden emplear para problemas de
aprendizaje supervisado, no supervisado y/o reforzado, sobre cualquier tipo de datos,
sefales, imdgenes digitales, videos, etc.

La idea fundamental del aprendizaje profundo proviene de neuronas artificiales,
el cual es un modelo de aprendizaje jerirquico muy robusto que permite aprender
representaciones complejas directamente de los datos de entrada, el aprendizaje
profundo ha ido de la mano de las RNC obteniendo resultados prometedores.

En esencia la identificacion y clasificacion de objetos es utilizar cuadros
rectangulares delimitadores para localizar los objetos en la imagen [20]. Se compone
principalmente de cuatro etapas:

1. Identificaciéon de objetos; obtiene la categoria a la que pertenecen los objetos
en la imagen.

2. Deteccién de objetos; ubica los objetos con cuadros delimitadores rectangulares.
3. Segmentacion semdntica; predice las categorias de cada pixel.

4. Segmentacioén de instancias; necesita predecir tanto las categorias de cada pixel
como de cada objeto [13].

Las RNC han tenido una evolucién significativa en la clasificacién de imdgenes[19]
siendo el tipo de aprendizaje supervisado preferido para problemas de visién por
computadora. Sin embargo, disefiar mejores arquitecturas de RNC sigue siendo una
pregunta inicial. A continuacién, se muestra una breve descripcién de los algoritmos
mds utilizados de RNC.

— Deteccidn de objetos: Probablemente es la tarea mds importante de la visién por
computadora. Esta técnica utiliza una ventana de tamafio MxN que selecciona el
objeto en la imagen, los objetos ubicados son encerrados en cuadros delimitadores
[7]. Inicialmente, un clasificador se prepara con un conjunto de datos de
entrenamiento (imagenes), si encuentra el objeto de interés, lo marca como una
imagen positiva, de lo contrario como una imagen negativa.

— Faster R-CNN: Comprende dos médulos, la red de propuesta de regiéon (RPN), en la
que se distingue la region del objeto en la imagen y una red que permite clasificar los
objetos en la region propuesta [1]. Faster R-CNN es considerada una de las técnicas
de deteccidn de objetos mds precisas.

— YOLO - You Only Look Once: Una sola RNC predice simultineamente
multiples cuadros delimitadores y probabilidades de clase para detectar objetos
en imdgenes [18]. Estd técnica divide la imagen en regiones, poniendo cuadros
de identificacion y probabilidades por cada regién. Los cuadros son ponderados
a partir de las probabilidades predichas y utiliza sus funciones para predecir cada
cuadro delimitador [6].
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Transmitir video en tiempo real.lll Identificar a personas de manera frontal.lﬁ

. AEREW.
Grupo de personas. Camara de video. Modelo OpenCV.

I_gGenerar alarma visual!% | Identificar a personas sin cubrebocal.% &
i

AR, { .
Reconocimiento facial.

Mostrar en pantalla. Modelo CNN

Fig. 1. Metodologia general de sistema de identificacion de cubreboca.

— Single shot detector (SSD): Encuentra numerosos objetos en la imagen con tan solo
una muestra. La RNC se ejecuta una sola vez obteniendo el mapa de caracteristicas
de la imagen. Utiliza rectdngulos delimitadores para predecir objetos que tienen
diferente tamafio, la RNC combina n predicciones de mapas de caracteristicas
con diferentes resoluciones. El nicleo de SSD es predecir puntuaciones de cada
categoria para un conjunto fijo de cuadros delimitadores predeterminados que utilizan
pequeiios filtros convolucionales aplicados a los mapas de caracteristicas [10].

— RetinaNet: Es una técnica que estd compuesta de dos arquitecturas: YOLO y SSD,
cuenta con redes piramidales para la deteccién de objetos. RetinaNet es un modelo
unificado, compuesto por una red que utiliza como columna vertebral y dos subredes
especificas de tareas. La red que utiliza como columna vertebral se encarga de obtener
las caracteristicas de la imagen de entrada. La primera subred realiza la clasificacién
de objetos. La segunda subred crea un cuadro rectangular delimitador, utilizando la
salida de la red troncal [5].

Como se ha mencionado anteriormente las RNC han demostrado gran capacidad
para resolver problemas de clasificaciéon de imdgenes, este aprendizaje se obtiene
gracias a la enorme cantidad de informacién (millones de pardmetros) que utilizan
las redes para su entrenamiento. Por otro lado, el reconocimiento facial representa
un enorme campo de aplicacion para estos modelos. La deteccién de rostros se
refiere al uso de un método para determinar la posiciéon del rostro en cualquier
imagen o video [21].

Los detectores de rostros modernos pueden identificar facilmente el rostro de una
persona de manera frontal[9]. Sin embargo, la precision de la deteccion de rostros puede
verse afectada por varios factores ajenos al modelo, ejemplo: iluminacién desigual,
elementos extrafios, los rostros estan de perfil, angulos complicados, oclusidn, etc. La
investigacidn sobre deteccidn y reconocimiento facial se ha estudiado ampliamente en
los tdltimos afios.
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Fig. 2. Red neuronal convolucional.

Las aplicaciones de reconocimiento facial juegan un papel importante en muchas
dreas como la seguridad, vigilancia con cdmaras, verificacion de identidad en
dispositivos electrénicos modernos, investigaciones criminales, sistemas de gestién de
bases de datos, aplicaciones de tarjetas inteligentes, etc. [2] Algunas de las ventajas
que tienen los sistemas de reconocimiento facial son: utilizan medios no invasivos,
pueden encontrar a una persona dentro de una gran base de datos, identificar a personas
concretas en tiempo real, etc. [8].

El objetivo principal del reconocimiento facial es autenticar e identificar los rasgos
faciales de una persona. Sin embargo, los rasgos faciales se capturan en tiempo real
y son procesados por un modelo previamente entrenado, las RNC han demostrado ser
un enfoque altamente eficiente para esta tarea[4]; para lograr esta precision Optima el
conjunto de datos de entrenamiento es elevado.

3. Sistema propuesto

La metodologia general del sistema propuesto se muestra en la figura 1. La
propuesta inicia con: a) La captura de video en tiempo real a través de una camara
Optica, b) Identificacién de rostros de manera frontal, ¢) Red neuronal convolucional, y
d) Mostrar resultados en pantalla. Los médulos son descritos a continuacién:

Etapa de entrenamiento

— Aumento de datos:
El proyecto estd compuesto por el médulo “DataAugmentation”, encargado de
aumentar los datos que son utilizados para el entrenamiento del modelo, las
imagenes son leidas de las carpetas “mask™ y “without_-mask”. La clase se
llama “ImageDataGenerator” e implementa el método “flow”, su tarea principal
consiste en cambiar las propiedades de cada imagen obtenida, generar una nueva
imagen y finalmente guardar las imdgenes generadas en las mismas carpetas de
donde se obtuvieron.

— Preprocesamiento de la informacion:
Viene la etapa de preprocesamiento de la informacién, es decir las imdgenes que
fueron generadas ahora van a hacer los insumos de nuestro modelo. La clase
encargada de llevar a cabo esta tarea se llama “Dataln” y su tarea inicial es leer
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las imdgenes de los directorios “mask” y “without_mask”, convertirlas a escala de
grises y asi poder obtener un solo canal que va desde 0 hasta 255. Después de haber
realizado este primer paso, también se ha disminuido el tamafio de cada imagen,
quedando de la siguiente manera: 32 x 32 x 1, lo cual equivale a tener una matriz
de 1024 valores (pixeles) o lo que es lo mismo tener una matriz de 32 filas por 32
columnas. Los datos han sido normalizados entre 0 y 1 para trabajar con valores mas
pequeiios. Finalmente usando el método “to_categorical” de Keras obtenemos una
matriz binaria etiquetando con 0 a las personas que traen puesto el cubreboca y con
1 a personas sin cubreboca.

— Imagenes de entrenamiento:

El médulo central del proyecto se llama “Classify” y su tarea inicial consiste en
obtener los datos de entrenamiento y prueba que ocupa el modelo. Como se mencion6
anteriormente los datos estdn divididos en dos partes: 80 % para entrenamiento y
20 % para prueba,; esta tarea se llevé a cabo haciendo uso del método “train_test_split”
del api de Scikit-learn y dejando la configuracién del método de manera aleatoria.
Para la extraccién de caracteristicas se ha utilizado una RNC secuencial con dos
capas internas. El diagrama se puede ver en la figura [2].

— Parametros de entrenamiento de la RNC:
Como se muestra en el diagrama la RNC toma como entrada una imagen de 32 x 32
de un solo canal (escala de grises), para el proceso de convolucién se han utilizado
200 filtros de 3 x 3 y una funcién de activaciéon ReLu, finalmente para obtener la
informacién mds representativa se configuro un submuestreo al maximo de 2 x 2
(Max-Pool) y con esto se da por terminada la configuracion de la capa 1.

Para el proceso de convolucién de la capa 2, se tomaron 100 filtros de 3 x 3,
un “padding same” para no reducir el tamafio de la imagen y una funcién de
activaciéon ReLu. Para obtener la informacién mds representativa de las imagenes
se utilizé un Max-Pool de 2 x 2, asi, como un stride de 2 X 2 que minimiza aun mas
el tamaiio de las imédgenes.

— Etapa de clasificacion de la RNC:
Para la etapa de clasificacidn, se cuenta con una capa completamente conectada, por
sus siglas en ingles “Full-connected layer” que recibe todos los atributos extraidos
de las capas anteriores y se colocan en un vector Nx1, donde N es igual al nimero
de atributos; en nuestro caso igual a 6,400. Para evitar el sobre entrenamiento del
modelo (overfitting), utilizamos una capa de regularizacién (Dropout), inhabilitando
el 20 % de los pardmetros.

El modelo cuenta con dos capas internas de salida; la primera estd configurada
para tomar 50 valores o lo que es lo mismo tener 50 clases diferentes, ademds de
una funcién de activacién ReLu; en la segunda capa el niimero de valores ha sido
reducido, quedando el modelo con 2 clases, se utiliz6 una funcién de activacién
“Softmax”, con la cual forzamos a tener una sola clase ganadora, es decir la clase
que tenga mayor probabilidad entre 0 y 1 es la clase que gana. En la figura [3] se
muestra el diagrama de la capa “Full-connected layer”.
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C

Fig. 3. Capa completamente conectada.

Para optimizar el costo del modelo se utilizé la funcién del descenso del gradiente
estocastico “adam”, dejando su configuracién por default, asi como la medida de
precisiéon “entropia cruzada binaria”, utilizada para ajustar los pesos del modelo
durante el entrenamiento. Finalmente, el modelo ha sido entrenado, obteniendo el
97 % de exactitud con 20 épocas.

El ultimo médulo del sistema se llama “DataOut”, su tarea inicial consiste en cargar
en el disco de la computadora el modelo obtenido en el paso anterior, posteriormente
se utiliza la interfaz “VideoCapture” del api de OpenCV, la cual toma el control de
la cdmara y la entrada del modelo es el resultado de la interfaz “VideoCapture”, la
cual consta de un video en escala de grises que se transmite en vivo desde la cdmara
interna de la computadora.

— Deteccion de rostros en la imagen:
Para detectar el rostro de una persona, se utiliza el método “detectMultiScale” de
la interfaz “CascadeClassifier”, utilizando un rectangulo delimitador de color verde
donde se encuentra el rostro de la (s) persona (s) identificadas en el video. Finalmente
se muestra en la pantalla de la computadora una alarma visual, indicando que la
persona no trae puesto el cubreboca. Para finalizar, el sistema libera los recursos de
la computadora, es decir, destruye la ventana emergente que aparece en la pantalla y
libera la cdmara de la computadora.
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Fig. 4. Perdida y exactitud. Fig. 5. Personas capturadas en tiempo real.

4. Resultados

Para probar la metodologia propuesta, asi como evaluar su eficiencia, se utilizé
la base de imdgenes del repositorio!. La base de imdgenes esta conformada de
1,376 imégenes, de las cuales 690 son de rostros de personas con cubreboca y 686
son de rostros de personas sin cubreboca. El trabajo se realizé sobre el lenguaje
de programacién Python, utilizando ademads las principales API’s de aprendizaje
automadtico (TensorFlow, Keras y Scikit-learn) que ayudan a la implementacién del
modelo propuesto, asi como también OpenCV que permite la manipulacién de
imigenes e implementacién de la interfaz “CascadeClassifier” para detectar el rostro
de las personas de manera frontal.

El modelo propuesto en el presente trabajo, fue entrenado con 20 épocas. La figura
4 muestra las gréaficas de pérdida y exactitud respectivamente. Como se puede apreciar
en dicha gréfica, el error (gréfica izquierda) de entrenamiento es menor al 0,5 % (ver
trazo azul). Por otra parte, la precision alcanza un desempefio del 98 % (ver trazo
azul, de la gréfica izquierda). En cuanto al desempefio global, usando toda la base de
imdgenes, se logra una exactitud del 97 %. En la figura 5 se muestra un ejemplo de la
deteccién correcta del cubreboca, asi como la deteccion de la persona que no porta el
cubreboca. Como se puede apreciar en la figura 5, la persona del lado derecho no porta
el cubreboca, indicdndolo en un recuadro rojo y con el texto respectivo.

5. Conclusiones y perspectivas

El sistema que se ha desarrollado en el presente trabajo es una medida de seguridad
de las muchas que recomienda la OMS para disminuir el riesgo de contagio de la
COVID-19, sirve para identificar a personas en tiempo real que no traen cubreboca
0 que no lo usan de manera correcta, esta herramienta podria permitir automatizar
el proceso que se lleva a cabo en establecimientos publicos, donde hay una persona
encargada de revisar que las personas que quieren ingresar al lugar lleven puesto su
cubreboca o que lo usen de manera correcta.

! https://github.com/prajnasb/observations/tree/master/experiements/data
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El sistema propuesto proporciona una eficiencia del 97 %, presentando un recuadro
rojo en pantalla con el mensaje “sin cubreboca” cuando la persona no lleva puesto
su cubreboca o no lo use de manera correcta. Una ventaja del sistema es que trabaja en
tiempo real (procesar al menos 24 imagenes por segundo) en una computadora estandar.

Una limitante del sistema propuesto es que solo sirve para detectar a personas de
manera frontal. Para trabajo futuro se ha pensado en complementar el sistema; el cual
permitird identificar el rostro de una persona, no solo de manera frontal, sino también de
perfil, ademds de detectar la temperatura corporal utilizando una cdmara termogréfica.
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Resumen. En este articulo, se propone un método para reduccion y clasificacion
de audios de personas con la enfermedad de Parkinson. Primero se genera una
preseleccion de las mejores sefiales utilizando un método de filtro de datos.
Después, un esquema de clasificacion es implementado utilizado una red
neuronal artificial. El sistema busca clasificar una sefial de audio para generar un
posible diagndstico de la enfermedad de Parkinson. Los resultados obtenidos se
comparan con diferentes resultados de métodos reportados en la literatura.

Palabras clave: Biosenales, enfermedad de Parkinson, red neuronal artificial,
preprocesamiento, clasificacion.

Reduction and Classification of an Audio Database
Using Artificial Neural Network and Data Mining
for Diagnosis of Patients with Parkinson's Disease

Abstract. In this paper, a method for reduction and classifying audios from
people with Parkinson's disease is proposed. First, a pre-selection of the best
signals is generated using one data filter method. Then, a classification scheme
is implemented using an artificial neural network. The system seeks to classify
an audio signal to generate a possible diagnosis of Parkinson's disease. The
results obtained are compared with different results of methods reported in
the literature.

Keywords: Biosignals, Parkinson's disease, artificial neuronal networks,
preprocessing, classification.
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1. Introduccion

Una sefal es un medio de transmision que contiene informacion sobre la fuente que
la gener6. En el caso de las biosefiales, la fuente de informacion son los diferentes
sistemas fisiologicos de un organismo. Su captaciéon permite al bidlogo extraer
informacion sobre el funcionamiento de los diferentes Organos para emitir un
diagnostico y/o prondstico de alguna enfermedad como el Parkinson [1]. Sin embargo,
las biosefiales son dificiles de estudiar, su caracteristica principal es una alta dimension
debido a que el numero de frecuencias emitidas por el organismo son
considerablemente mayor (usualmente miles), en comparacion con la cantidad de
muestras analizadas (usualmente menos de 100) [2].

Ademas, los audios almacenados combinan informacion relevante de personas que
padece la enfermedad de Parkinson (EP) con sefiales ruidosas y redundantes, lo que
ocasiona que su estudio sea complejo y los resultados sean erroneos y no sirvan para
generar un diagnostico efectivo.

Debido a esto, diferentes trabajos en la literatura proponen métodos novedosos para
la seleccion y clasificacion de sefiales que ayuden en el diagndstico de la enfermedad
de Parkinson, por ejemplo, el trabajo de Kit Pun [3], propone un método basado en el
diagnostico estadistico y prueba de diagnostico precisa, el resultado proporciona una
precision del 90% para diagnosticar pacientes con EP.

Kostas M. Tsiouris [4] empled técnicas de mineria de datos para mejorar el
rendimiento y la toma de decision para la conversion de la escala de calificacion de la
enfermedad de Parkinson, los resultados estiman una precision en la etapa clasificacion
de 87% de aciertos para diagnosticar sintomas de la enfermedad de Parkinson. Geeta
Yadav [5] formula tres métodos para la clasificacion de sintomas de la EP.

Los métodos son: arbol clasificador, clasificador estadistico y una maquina de
vectores de soporte, el rendimiento de estos tres clasificadores se mide con tres
matrices: precision, sensibilidad y especificidad, la principal tarea de este documento
es averiguar qué modelo identifica mejor a las personas afectadas por enfermedad de
Parkinson. En el trabajo Spielman, & Rami [6] se emplearon 4 algoritmos diferentes
para a seleccion de los audios, los cuales son: LASSO, mRMR, RELIEF, LLBFS. Los
conjuntos de caracteristicas obtenidos se clasificaron con una SVM y un clasificador
bosques aleatorios.

Los resultados fueron validados con un 10-fold croosvalidation y una iteracion de
100 veces consiguiendo aproximadamente un 99 % de tasa de éxito. A pesar del nimero
de métodos que se han implementado, aun no se tiene una respuesta exacta al momento
de clasificar frecuencias que ayuden en el diagndstico de la enfermedad de Parkinson,
lo que conlleva a proponer nuevos modelos basados en técnicas especializadas para
generar un mejor estudio de los audios de personas con enfermedad de Parkinson.

En este documento, se propone un modelo hibrido basado en métodos de filtro
combinada con una red neuronal artificial, para la seleccion y clasificacion de senales
de audio de personas con la enfermedad de Parkinson.

El método se ha divido en dos fases, en la fase uno se realiza una primera reduccioén
del tamafio de la base de datos utilizando un método estadistico para el filtrado de
las sefiales.
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Fig. 1. Conexiones entre corteza, neostriatum y sustancia negra. DARPP-32 ([7]).

En la fase dos, se clasifica una sefial de audio utilizando una red neuronal artificial.
Con la combinacion de estas técnicas, se buscan las mejores sefiales de audio que
ayuden en el diagnoéstico y/o pronostico de pacientes con EP.

2. Enfermedad de Parkinson

La Enfermedad de Parkinson es una enfermedad neurodegenerativa cronica
caracterizada por bradicinesia (movimiento lento), rigidez (aumento del tono
muscular), temblor y pérdida del control postural. Se crea debido a una inestabilidad
postural combinada con caidas recurrentes, generan pérdidas de células en ciertas partes
del cerebro, especialmente en la sustancia negra la cual es una porcion heterogénea del
mesencéfalo, una region especifica del cerebro, concretamente, constituye una porcion
dorsal del cerebro que se caracteriza por poseer neuronas que contienen neuromelanina,
un pigmento oscuro especifico del cerebro (véase Figura.l) [7]. La pérdida de estas
células conduce a una escasez de dopamina en el cerebro lo que conduce a los sintomas
de la EP.

3. Bioseiiales

Los potenciales bioeléctricos de los organismos son el resultado de una actividad
electroquimica de un determinado tipo de células, conocidas como células excitables;
las cuales componen tejidos musculares, nerviosos y glandulares [8]. Otra fuente para
obtener seflales es a partir de los sonidos que emite un organismo. Captar las
vibraciones que se producen en diferentes frecuencias ayuda al diagndstico o pronostico
de algunas enfermedades [9].

Las sefales de audio generadas por una persona, se usan como una herramienta de
cobertura simple con un enfoque en seleccionar voces que exhiben diferentes tipos de
frecuencia. El estudio de biosefiales, fomenta el desarrollo de nuevos algoritmos de
seleccion de caracteristicas, que originalmente, se habian disefiado para bases de datos
provenientes de otras fuentes. Ahora, con varios miles de sefiales de audio, la extraccion
del mejor subconjunto de audios relevantes es un proceso computacionalmente viable.
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Fig. 2. Proceso general de seleccion y clasificacion de sefiales de audio de pacientes con EP con
el modelo propuesto.

Probando y generando modelos novedosos que utilizan diferentes técnicas de
mineria de datos, aprendizaje maquina y/o procesamiento de sefiales con el objetivo de
encontrar las mejores biosefales que ayude a la prediccion de una enfermedad.

4. Seleccion y clasificacion de audios de pacientes con enfermedad
de Parkinson

La seleccion y clasificacion de sefales de audio para identificar si existe o no la
posibilidad de que el paciente presente la EP es un problema que se intenta resolver de
diferentes formas.

En este trabajo se emplea un modelo hibrido que se ha creado para seleccionar un
conjunto de sefiales de audio dentro de una base de datos de pacientes con EP, el modelo
propuesto esta dividido en dos etapas (Figura. 2), donde cada etapa del modelo cumple
una fase de seleccion y clasificacion de los audios, las dos etapas se describen a
continuacion.

4.1. Preprocesamiento de datos

Esta etapa se divide por dos pasos. En el primer paso se utiliza una normalizacién
de las seiiales, utilizando el método min/max. [10], con el objetivo de tener los audios
en un rango entre cero y uno para mejorar su clasificacion y evitar un
sobre entrenamiento.

4.2. Normalizacion min/max

Las frecuencias vocales contenidas en los audios de personas con EP, se encuentra
en diferentes escalas numéricas, esto podria generar un sobrentrenamiento al clasificar.
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Al entrenar con datos dispersos, el algoritmo puede confundir una variable ruidosa y
clasificarla como una relevante.

Para solucionar este problema se genera una transformacion de las frecuencias a un
rango entre cero y uno para facilitar su estudio. En este trabajo como primer paso del
preprocesamiento se realiza una normalizacioén basada en una técnica min-max. [10]:

¥ = X —min().() , 0
max(X) — min(X)
donde: X es la base de datos de audios de pacientes con EP, min(X) es el valor minimo
dentro de la base de datos de audios, max(X) es el valor maximo dentro de la base de
datos de audios de Parkinson usada.

Después de normalizar la base de datos, el paso dos de esta etapa es hacer una
primera seleccion de sefiales efectivas utilizando un método estadistico de filtrado de
datos. Los filtros funcionan en una etapa de preprocesamiento, su funcion principal es
limpiar o seleccionar subconjuntos de caracteristicas tomando cada variable
individualmente y calcular una medida de puntuacion para utilizarla posteriormente
como indicador discriminatorio para descartar o filtrar las caracteristicas redundantes o
irrelevantes [11].

En este estudio se utiliza un filtro basado en la Relacion Sefial Ruido (SNR) [12].
Este filtro se utiliza por sus capacidades estadisticas, ya que prioriza una sefial de audio
en particular, evaluando su comportamiento dentro de la base de datos, colocando las
sefales mas estables en las primeras posiciones y las mas ruidosas al final. La forma de
como trabaja el filtro de describe a continuacion:

4.3. Relacion seiial a ruido (SNR)

Este filtro identifica los patrones de expresion con una diferencia maxima en la
expresion media entre dos grupos y la variacion minima de expresion dentro de cada
grupo. En este método, los audios se clasifican de acuerdo a sus niveles de
expresion [12]:

_ M1 K2
SNR = | 521, @)

donde p; y u, denotan los valores medios de expresion de la clase 1 y clase 2,
respectivamente, o;yo, son las desviaciones estandar de las muestras en cada clase.

4.4. Clasificacion

El resultado que se obtiene al utilizar el método de filtro en la etapa de
preprocesamiento, da la posibilidad de que se obtenga informacion no ruidosa y no
redundante, generando una primera reduccion significativa de la base de datos, pero
atn es imposible obtener informacion relevante de este resultado.

En la segunda etapa se busca una mejor clasificacion de las sefiales de audio de
personas con EP, para esto utilizamos una técnica de clasificacion basada en una red
neuronal artificial, la idea es obtener un porcentaje de clasificacion aceptable para poder
distinguir a personas que presentan la enfermedad de personas que no la presentan y asi
identificar que audios nos pueden ayudar a generar un diagnodstico efectivo de la EP.
Los resultados que obtiene la red neuronal se validan mediante un método k-fold
cross validation.
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Fig. 3. Funcionamiento de la RNA.

4.5. Red neuronal artificial (RNA)

Las RNA son redes interconectadas masivamente en paralelo de elementos simples
(usualmente adaptativos) y con organizacion jerdrquica, las cuales interactiian con los
objetos del mundo real del mismo modo que lo hace el sistema nervioso biologico [13].
Las redes neuronales son sistemas de simples elementos de proceso fuertemente
interconectados [14]. Debido a su constitucion y a sus fundamentos, las redes
neuronales artificiales presentan un gran numero de caracteristicas semejantes a las
del cerebro.

Por ejemplo, son capaces de aprender de la experiencia, de generalizar casos
anteriores a nuevos casos, de abstraer caracteristicas esenciales a partir de entradas que
representan informacion irrelevante. Esto hace que ofrezcan numerosas ventajas y que
este tipo de tecnologia se aplique en multiples areas [15].

En nuestro caso utilizamos un perceptréon multicapa (MLP). Para el entrenamiento
de nuestra red neuronal MLP se implemento el algoritmo BP, esté ajusta los pesos entre
las conexiones mediante la regla de aprendizaje delta widrow-Hoff. Esté regla calcula
el error cuadrado medio de la salida de la RNA y respectiva salida (salida deseada), el
conjunto de las muestras de entrada se pasa por la red para minimizar el valor del error,
establecido por 4 pasos principales:
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—  Se inicializan los pesos, a cada peso en la conexion se le asigna un pequefio
valor comprendido entre 0,1 (valor aleatorio).

—  Se calcula el avance; cada neurona en la capa de entrada recibe un valor,
esté valor es propagado a cada neurona en la capa oculta. Para cada neurona
oculta, la funcién de activacion se calcula y propaga a cada neurona en la
capa de salida, luego la neurona de salida calcula la funcién de activacion
para formar la respuesta del patrén de entrada dado.

—  Se propagan los errores, cada neurona de salida calcula la diferencia entre
su salida y la salida deseada para determinar el error asociado en esa
neurona, luego, estos errores se distribuyen desde la capa de salida a todas
las neuronas en las capas anteriores.

—  Se actualizan los pesos y sesgos, y se repite el proceso.

El algoritmo se describe a continuacion.

1.

Segun la naturaleza del problema, facilmente se puede determinar la cantidad de
neuronas en la capa de entrada y en la capa de salida, sin embargo, el nimero de
capas ocultas y la cantidad de neuronas en estas capas no sigue ningin patréon o
regla definida y se atiende mas a la experiencia en la soluciéon de problemas
similares y a la complejidad matematica del problema a resolver; para este caso en
particular se implementaron 14 neuronas de entrada y una de salida para
configuraciones de la RNA, asi como una capa oculta con dos neuronas.

Los datos de entrada para el MLP son los obtenidos en el preprocesamiento. La
informacion fue normalizada por un método de nombre Min — Max. Después se
hizo una primera reduccion del tamafio de la base utilizando un filtro basado en
SNR. Como entrada de datos, el Algoritmo Hibrido inicia con una base de dato de
audio de pacientes con EP dividida en Test (evaluacion) y Train (entrenamiento),
cuya poblacion es de 1040%26 y 128*26 patrones sonoros, respectivamente.

Seleccion de datos para entrenamiento y validacion: En la implementacion sera
utilizado el 70% de los datos para realizar el entrenamiento de la red, y el 30%
restante se utilizard para realizar la validacion del modelo obtenido y verificar si
realmente el modelo entrega resultados aceptables al presentarle patrones que
pueden ser desconocidos.

La inicializacion de los pesos para el entrenamiento del Perceptron se hace de
forma aleatoriamente en el vector de pesos asociado, el cual se ira actualizando
para conseguir mejores resultados.

Se propagan los pesos hacia atras para que los errores sean cada vez mas cercanos
a 0 y por tanto el aprendizaje en las capas mas alejadas de la capa de salida sea casi
nulo, con la finalidad de entrenar a las redes neuronales con un numero elevado
de capas.

La red neuronal propaga los pesos hacia adelante lo cual se conoce como una
funcion R”n en R"m con n unidades en la capa de entrada y m unidades en la capa
de salida. En el desarrollo de este proyecto es utilizada como un clasificador
booleano de conjuntos en R”*n, donde m = 1, con la que se tiene dos opciones
de clasificacion:

a. Si se tienen funciones de activacion o bipolar, se considera un valor de salida
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Tabla 1.Parametros usados en el método propuesto de Enfermedad de Parkinson.

Método Parametros
Numero de iteraciones 50, 100, 150, 200
Numero de neuronas en la capa entrada 14

RNA Numero de neuronas en la capa oculta 1,2,3,4,5,6,7,10
Numero de neuronas en la capa de salida 1
Umbral 0.1

Base de datos Original
1500

1000

500

400 1200

Fig. 4. Base de datos de EP Original.

(el 1, por ejemplo) como “SI” y el otro como “NO”.

b. Si se usa el sigmoide, se considera un valor de salida por encima de 0.5 como
“SI” y un valor por debajo como “NO”.

c. Paraclasificaciones con m posibles valores, cada unidad de salida corresponde
con un valor de clasificacion; la unidad con mayor salida es la que indica el
valor de clasificacion.

Aprendizaje: Los pesos sinapticos de la red son ajustados con el objetivo de
capturar la informacion que se presenta, y de esta forma obtener respuestas
adecuadas. Este proceso basicamente consiste en la presentacion de un conjunto
de datos, conocido como conjunto de patrones de entrenamiento, determinado
niamero de veces, conocido como ciclos, hasta que se produzca uno de los
siguientes eventos:

—  El error entre la salida de la red y la deseada alcanzo un valor aceptable.

—  Se alcanzé el nimero maximo de ciclos.
Para una sefial de audio X se aplica la validacion de la RNA, el cual sirve para
calcular la exactitud (el resultado arrojado cuando es mayor a 0.5 indica que es un
paciente con EP de lo contrario, el paciente no presenta la EP) promedio de un

subconjunto de audios. Los datos de la muestra se dividen en K subconjuntos de
prueba y el resto (K-1) como datos de entrenamiento.

Se efectua la clasificacion de sefiales de audio de pacientes con EP en base a su
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Base de datos Normalizada

Normalizada min/max
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Fig. 5. Base de datos de EP Normalizada min/max.
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Fig. 6. Método SNR.

experiencia con la base de datos Train, clasifica y evalta la informacion de la base
de datos Test de la cual obtiene caracteristicas determinadas a la salida final.

10. El MLP genera una salida en formato binario 0/ 1, la cual representa pacientes con
EP o sin ella. En la Figura 3 se muestra el funcionamiento de la RNA.

5. Experimentos y resultados

En esta seccion, se presentan los parametros bajo los que ha trabajado el algoritmo
hibrido, también se muestra los resultados obtenidos y un estudio de comparacion con
otros métodos reportados en la literatura.
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5.1. Parametros

El método AHEP ha sido implementado en Matlab (Version 9.0.0.341360), el cual
trabaja con una base de datos de dominio publico que esta conformada por un total de
1040 sefiales de audio tomadas de la frecuencia cuando un paciente emite una vocal
especifica con un poco de tartamudeo. La Tabla 1 muestra los parametros utilizados en
este experimento.

5.2. Base de datos

El sistema trabaja con una base de datos de audio donde los pacientes dicen una
vocal y se toma la frecuencia con la que se emite una sefial de tartamudeo. Est4 formada
por 20 Pacientes con EP (6 mujeres, 14 hombres) y 20 individuos sanos (10 mujeres,
10 hombres), obteniendo un total de 168 sefales de audio [16]. Las sefales se pueden
ver en la Figura 4.

La imagen muestra que cada sefial genera 1024 patrones para ser analizadas, por lo
cual, es necesario reducir la informacion de la base de datos para poder estudiar las
sefiales. Para solucionar este problema se propone un algoritmo de dos fases, la fase de
preprocesamiento y la fase de clasificacion, los resultados que se obtuvieron se
describen a continuacion.

5.3. Resultados de preprocesamiento

En esta etapa se realizd una estandarizacién y una preseleccion de las sefiales de
audio que tienen una mejor informacion sobre la EP. Los resultados obtenidos en esta
etapa se describen a continuacion.

5.4. Normalizacion

A menudo, los atributos no se encuentran en un rango fijo, esto puede generar un
sobre entrenamiento del algoritmo de clasificacion, al estandarizar los datos colocamos
los atributos en un rango entre 0 - 1 con la finalidad de obtener un resultado aceptable
por el algoritmo de clasificacion, la Figura 5 muestra la base de datos de
Parkinson normalizada.

Como se muestra en la figura 5, los patrones de audio toman una nueva escala
numérica sin perder caracteristicas representativas. La intencion de este paso es
homogeneizar los patrones a datos mas pequefios de su escala normal, ya que trabajar
con los datos en bruto (escalas numéricas reales), pueden generar un sobreajuste al
momento de ser clasificados.

5.5. Filtro SNR
Después de la normalizacion, se hace una pequefia seleccion de las mejores senales
existentes dentro de la base de datos de Parkinson. La idea en esta fase, es seleccionar

una o varias sefiales efectivas para que el clasificador (RNA) trabaje con un
subconjunto de audios y pueda identificar que sefial ayuda en el diagnéstico de la EP.
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Tabla 2. Tasa de clasificacion obtenida por la RNA.

Iteraciones RNA
50 0.9762
100 0.9996
150 0.9975
200 0.9944

Tabla 3. Comparacion de resultados obtenidos por los tres clasificadores.

Iteraciones SVM KNN RNA
50 0.9300 0.9227 0.9762
100 0.9649 0.9628 0.9996
150 0.9769 0.9749 0.9975
200 0.9825 0.9808 0.9944

El filtro se emplea para precisar el nivel sonoro ponderado de la sefial obtenida de
pacientes con EP. Este filtro calcula el nivel efectivo de precision sonora, eliminando
la incertidumbre contenida en la BD de audio de Parkinson. Los resultados obtenidos
por el filtro SRN se muestran en la Figura 6.

El filtro reduce la dimension de la base de datos, seleccionando solo sefiales efectivas
que ayudan a entrenar mejor al algoritmo de clasificacion. Con el subconjunto obtenido
por el filtro, se entrena una red neuronal como proceso de clasificacion de las sefales
de audio. Los resultados obtenidos se describen a continuacion.

5.6. Resultados de la clasificacion

En el protocolo experimental, se realizo una seleccion de un subconjunto de sefales
de audio para hacer una primera reduccion de la dimension de la base de datos,
utilizando el filtro estadistico Relacion sefial a ruido (SNR). Con el resultado obtenido
por este proceso, se entrena una Red Neuronal Artificial para obtener una mejor tasa de
clasificacion y distinguir pacientes que presentan la enfermedad de Parkinson y los que
no lo tiene.

El algoritmo es ejecutado con diferentes iteraciones que van desde 50,100, 150 y
200 veces para obtener una mejor clasificacion. Los resultados obtenidos en cada
iteracion demuestran un rendimiento eficaz de la red neuronal, clasificando con
exactitud las sefiales de audio.

Las tasas de clasificacion obtenidas por la red neuronal se muestran en la Tabla 2.
Para verificar que la RNA ha obtenido la mejor tasa de clasificacion, se clasifican las
seflales de audio con dos métodos clasicos de aprendizaje maquina.

La idea es medir el rendimiento que obtienen cada uno de los métodos y comparar
su mejor resultado. Los métodos con los que se ha comparado son el clasificador SVM
y el clasificador KNN con 3 k-vecinos. Los resultados obtenidos se muestran en la Tabla
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Mstodos de Clasifcacion

Fig. 7. Comparacion de los tres clasificadores.

Tabla 4. Comparacion con métodos reportados en la literatura.

Autores EP % Iteraciones Métodos
Pun et al. [3] 90 % -- Mineria de datos
Tsiouriset al. [4] 87 % -- Mineria de datos
Yadavet al. [5] 97 % 50 SVM
Brezocnik et a.l [17] 86.47 % 250 RNA + PCA de Kendall
Christensen et al. [18] 91 % 50 RNA
Actonl et al. [19] 94.4 % -- RNA
Venhovens et al. [20] 90 % _ Aplicacion de elgctrodos de

superficie

Najiya.M. [21] 98.5 % 700 RNA
AHEP 99.96 % 100 RNA+SRN

3 En la Tabla 3 se observa que la RNA alcanza una tasa de clasificacion del 99.96 %
con 100 iteraciones.

Para el SVM son 200 iteraciones obteniendo un rendimiento de 98.25% y para el
KNN consiguen un rendimiento de 97.49% con 150 iteraciones. Otra evaluacion que
se ha realizado al método propuesto es la comparacion con diferentes métodos
reportados en la literatura.

La Tabla 4 muestra el estudio de comparacion de la siguiente manera, en la primera
columna, se muestran los autores con los que se han comparado los resultados
obtenidos. En la segunda columna se muestra el porcentaje obtenido por cada autor. La
tercera columna muestra el numero de iteraciones y la cuarta muestra el método
utilizado. Cada autor con el que se han comparado los resultados obtenidos, trabaja con
un modelo similar al que se propone. Utilizando diferentes modelos de aprendizaje
maquina o métodos de clasificacion.

El estudio de comparacion muestra que el método propuesto obtiene una tasa de
clasificacion alta. Al comparar los resultados obtenidos con los diferentes métodos
como el SVM, PCA, RNA propuestos por los autores. Se nota que se ha logrado superar
sus tasas de clasificacion y en ocasiones utilizar un nimero menor de iteraciones.
Demostrando que el algoritmo propuesto mejora la clasificacién de la base de datos
de EP.
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6. Conclusiones

En este trabajo, se presentd un método para la seleccion y clasificacion de un
conjunto de sefiales de audio que son utilizados para la identificacion de la EP. Se utilizo
un método de filtrado de datos para hacer una primera reduccion de la dimension de la
base de datos.

Para realizar la clasificacion dentro del subconjunto obtenido por el método de filtro,
se ha usado una Red Neuronal Artificial. El método propuesto determina una tasa de
clasificacion alta obtenida con un subconjunto de sefiales de audio pequeio. Se
realizaron dos estudios de comparacion, el primero consiste en utilizar otros
clasificadores (SVM y KNN) para verificar si la RNA obtiene un mejor porcentaje de
clasificacion. El segundo estudio se realizd al comparar los resultados con otros
métodos reportados en la literatura.

En este estudio, se puede notar que el método propuesto supera a los demas métodos
implementados, logrando obtener una tasa de clasificacion alta a diferencia de cada
método reportado. La meta es aumentar al maximo la exactitud de la clasificacion vy,
por otro lado, minimizar el nimero de sefiales de audio a utilizar.
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Resumen. Este trabajo presenta el andlisis de modelos de clasificacion textual
para determinar automaticamente el semaforo epidemiolégico regional mexicano
a través de noticias de COVID. Se recolect6 una base de datos con 4270 noticias
referente a COVID, desde el 1 de junio de 2020 hasta el 28 de marzo de 2021.
La etiqueta de cada noticia es el color del seméforo epidemiolégico que el
gobierno mexicano catalogd en la semana de la publicacién de la noticia. Se
aplicaron clasificadores como: SVM, KNN, Random Forest y Deep Learning.
Los resultados muestran que es posible aprovechar la informacién que se publica
en las noticias para determinar el color del semdforo hasta con 4 semanas de
anticipacion obteniendo resultados de hasta 0.74 de F-measure, el cual es un
resultado competitivo tomando en cuenta el desbalance de clases de esta tarea.

Palabras clave: COVID-19, procesamiento de lenguaje natural, clasificacién
textual, semaforo epidemiolégico.

Automatic Determination of the Color of the Mexican
Traffic Light of COVID-19 from the News

Abstract. This paper presents the analysis of textual classification models
to automatically determine the Mexican regional epidemiological traffic light
through COVID news. A database with 4,270 news items regarding COVID was
collected from June 1, 2020 to March 28, 2021. The label of each item is the
color of the epidemiological traffic light that the Mexican government cataloged
in the week of publication of the news. Classifiers such as: SVM, KNN, Random
Forest and Deep Learning were applied. The results show that it is possible to
take advantage of the information published in the news to determine the color
of the traffic light up to 4 weeks in advance, obtaining results of up to 0.74 of
F-measure, which is a competitive result taking into account the imbalance of
classes. of this task.

Keywords: COVID-19, natural language processing, textual classification,
epidemiological traffic light.
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1. Introduccion

En 2020, México, al igual que todos los paises del mundo, se enfrentd a la
pandemia generada por el COVID-19, declarada como emergencia de salud publica
de importancia internacional [4]. Esta pandemia obligd a varios sectores econémicos
a pausar su actividad (principalmente el sector turistico), lo que provocd una
pérdida econdémica importante en distintos niveles como en alojamiento, restaurantes,
transporte, comercio, entre otros [5].

Para mitigar en mayor medida las pérdidas econdmicas derivadas de la pandemia,
mientras se minimiza el peligro de contagio, el gobierno mexicano implementé un
seméforo epidemioldgico, el cual, dependiendo de su color permite ciertas actividades.
De esta manera, el color del semaforo se vuelve muy importante para conocer las
medidas que se deben tomar y estimar el movimiento que podria haber entre clientes y
prestadores de servicios.

Enla Figura 1 se muestran los 4 niveles del semaforo epidemioldgico. Es un sistema
de cuatro colores ordenados: rojo, naranja, amarillo y verde, donde rojo es el color
mads restrictivo y verde el que concede mayor movimiento e interaccién. El color del
semaforo se actualiza de manera semanal y es independiente en cada estado del pais.

El color se calcula a partir de diversos factores, como la inercia de la curva
epidemioldgica, camas disponibles en los hospitales, ritmo de contagio entre otros
[11]. Aunque el gobierno publica el color semanal unos dias antes de su entrada
en vigor, si se pudiera conocer con mayor antelaciéon esta informacién, podrian
tomarse mejores medidas y estar mejor preparados para los cambios que involucra una
variacion en el seméforo.

Los datos relevantes que se consideran para calcular el color semanal del seméaforo,
son dados a conocer indirectamente a través de las noticias estatales, normalmente a
través de sitios web de noticieros. De esta manera surge la posibilidad de tomar todos
estos datos y con ayuda de Inteligencia Artificial (IA), tratar de predecir el color del
semaforo epidemioldgico.

Esto se puede aterrizar como una tarea de clasificacion, donde las instancias son las
noticias que tienen que ver con el COVID-19 en algtin estado de la reptblica y la clase
seria el color del semaforo. De esta manera, para el tratamiento del texto de las noticias
se aplicarian métodos de Procesamiento de Lenguaje Natural (PLN).

La problemaética de tratar de solucionar la predicciéon del seméforo, recae en la poca
cantidad de informacién, ya que desde que hay registro del seméaforo epidemioldgico a
la fecha, han pasado 43 semanas. Por lo que las técnicas de clasificacion textual que han
tenido mucho éxito en los ultimos afos, como los Transformers [16], no funcionarian
de manera 6ptima en este tema.

También, existe un claro desbalance de datos, ya que colores como el verde han
ocurrido pocas veces, desde que inici6 la pandemia. En este trabajo de investigacion,
se propone implementar modelos de clasificacion textual a través de las noticias de
COVID, planteando dar respuestas a 3 preguntas de investigacion:

1. ;Existen datos relevantes en las noticias de COVID regionales de tal manera que

pueden ser aprovechados para un modelo de clasificacién textual y determinar el
color del semaforo epidemiolégico?
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SEMAFORO POR REGIONES

MAXIMO DE ALERTA SANITARIA
So6lo estan en operacion las actividades esenciales.
Incluye mineria, construccion y fabricacion de equipo de transporte.

Operacion de actividades esenciales y reducida en no esenciales.
Maximo cuidado a los trabajadores vulnerables.

~ Actividades acotadas en el espacio publico y actividad econémica plena.

Reanudacion de actividades escolares, sociales y de esparcimiento.
Actividad economica plena.

Fig. 1. Seméforo epidemiolégico regional en México'.

2. (Cudles son las mejores representaciones textuales y qué algoritmos de clasificacion
funcionan mejor para la tarea de clasificacion del seméforo epidemioldgico a través
de las noticias tomando en cuenta la cantidad de datos y el desbalance de clases?

3. ;Con cuantas semanas de anticipaciéon se puede predecir el color del seméaforo
epidemioldgico de tal manera que se obtenga un resultado razonable?

De todos los estados de la republica mexicana, el que mas cambios en el color del
seméforo ha tenido es Veracruz. Este estado ha cambiado de color de una semana a otra
10 veces. Ademads de que es de los pocos que ha pasado por los 4 colores del semaforo
e incluso ha tenido retrocesos de color en sus cambios. De esta manera, se utilizaran los
datos de este estado para llevar a cabo esta investigacion. Se recolecté una coleccion
de 4270 noticias de Veracruz relacionadas con el COVID-19 (aproximadamente 99.3
noticias por semana).

El resto del documento estd organizado de la siguiente manera: en la seccién 2
se describen algunos trabajos de investigacion sobre noticias que se han llevado a
cabo para analizar el COVID-19 desde el punto de vista informativo. En la seccién
3 se detalla la metodologia que se llevo a cabo para determinar el color del seméaforo
epidemioldégico de Veracruz a través de las noticias. En la seccién 4 se muestran los
experimentos y resultados obtenidos. Finalmente, en la seccién 5 se presentan las
conclusiones y el trabajo a futuro derivado de esta investigacion.

2. Noticias y COVID-19

Hoy en dia, el apoyo de nuevas tecnologias y aplicaciones de la IA, Internet de
las Cosas (IoT), —Big Data y Machine Learning contra el COVID ha sido de gran
importancia debido al poder de deteccion, seguimiento, prediccion y toma de decisiones
ante los diferentes panoramas asociados a la pandemia [15, 8, 6].

! https://augecorp.com.mx/asi-funciona-el-semaforo-de-reinicio-de-actividades/
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Fig. 2. Metodologia propuesta.

Particularmente, las noticias en linea han tomado un papel importante para
mantenerse informado sobre la pandemia. Y en relacién a esto, han surgido recientes
estudios sobre la relaciéon entre la COVID-19 y las noticias. En [1] modelan los
predictores sobre compartir noticias falsas entre los usuarios de las redes sociales, en
[10], los autores crearon un sistema automatizado para verificar noticias e informacién
sobre el COVID-19.

En [12] predicen la rentabilidad de las acciones combinando noticias financieras
con noticias relacionadas a salud. Los autores de [2] analizan segmentos de videos con
noticias de COVID para determinar la informacion transmitida sobre el COVID. En [7]
desarrollan nuevas técnicas para medir la deteccion de mentiras usando noticas falsas
sobre COVID-19.

Con los ejemplos mencionados, se puede ver como las noticas estin jugando
un papel importante en la era del COVID-19. En este trabajo, a diferencia de los
trabajos mencionados, proponemos predecir el color del semaforo epidemioldgico
de los estados de la repuiblica mexicana, particularmente del estado de Veracruz,
mediante la implementacién de modelos de clasificacion textual aplicado a las noticias
relacionadas con el COVID.

3. Metodologia

La principal idea detrds de este trabajo es tratar de capturar las caracteristicas
importantes de las noticias que hablan de COVID-19 para determinar el color del
semaforo epidemioldgico. Para lograr esto se propone una metodologia dividida
en 5 etapas:

Recoleccién de datos.
Agrupaciones de datos.
Pre—procesamiento de datos.
Representacion de datos.

A

Clasificacion de los datos.

En la Figura 2 se muestra una representacion grafica de la metodologia propuesta. A
continuacidn se describirdn cada una de las etapas.
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Numero de noticas por noticiero

elsoldeorizaba.com.mx

7,8%

infobae.com

7,8%

Otros (229 Noticieros) milenio.com
37,6% 7,5%

jornada.com.mx

5,5%

elsoldecordoba.com.mx

5,0%

noticieros.televisa.com animalpolitico.com
2,5% 4,7%
mexico.as.com eluniversal.com.mx
2,9% 4,2%
veracruz.lasillarota.com elfinanciero.com.mx
3,1% 4,2%
eleconomista.com.mx diariodexalapa.com.mx
3,2% 4,2%

Fig. 3. Cantidad de noticias de la coleccién divididas por noticiero.

3.1. Recoleccion de datos

Para recolectar las noticias en este trabajo, se desarroll6 una herramienta en lenguaje
de programacion Python y el uso de la libreria BeautifulSoup. La herramienta generada
fue configurada para utilizar el motor de bisqueda de Google Noticas de México, con
noticias solo en espafiol, usando las palabras claves “COVID y Veracruz”. La bisqueda
de las noticas se realizé por periodos semanales a partir del 1 de junio de 2020 hasta el
28 de marzo de 2021, dando un total de 43 semanas.

Se limité a recolectar un maximo de 100 noticias por semana. Es importante
mencionar que una ventaja de usar el motor de busquedas de Google es que ordena
las noticias por relevancia, lo cual nos da certeza de que la informacién recolectada
no contenga noticias falsas. Un total de 4270 noticias fueron recolectadas en todo el
periodo de tiempo de 242 noticieros online.

La Figura 3 muestra el nimero de noticias obtenidas por noticiero. Se puede
observar que en 13 noticieros se concentra mas del 60 % de los datos (2665 noticias),
donde elsoldeorizaba.com.mx aporta mas informacién con un total de 334 noticias
(7.8 % del total de la informacién recolectada). El 37.6 % de las noticias se repartié
en 229 noticieros con un promedio de 7.01 noticias y una desviacién estandar de 14.03.

De estos noticieros, 8 aportaron entre 100 y 50 noticias, 27 noticieros aportaron
entre 50 y 10 noticias, y 193 con menos de 10 noticias (donde 114 noticieros reportaron
solo 1 nota). Todos los datos recolectados se pueden descargar a través del siguiente
repositorioz. De las 43 semanas recolectadas, en 9 semanas hubo seméforo en rojo, 13
semanas el semaforo estuvo en naranja, 19 en amarillo y solo 2 en verde. Estas cifras
complican el problema de clasificacién por el evidente desbalance de datos.

2 https://github.com/moncho-arac/News-COVID- Veracruz.git
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& EL UNIVERSAL Q

Al actualizar el semaforo epidemiolégico por Covid-19, el
subsecretario de Prevencién y Promocién de la Salud, Hugo
Lépez-Gatell Ramirez, indicé que 16 entidades permaneceran en
color rojo y 16 en tono naranja.

Aguascalientes, Baja California, Campeche, Chiapas, Chihuahua,
Ciudad de México, Estado de México, Guanajuato, Guerrero,
Morelos, Oaxaca, Querétaro, Quintana Roo, Sinaloa, Sonora'y

Tlaxcala son los estados en semaforo naranja.

Mientras que Baja California Sur, Coahuila, Colima, Durango,
Hidalgo, Jalisco, Michoacén, Nayarit, Nuevo Leon, Puebla, San
Luis Potosi, Tabasco, Tamaulipas, Veracruz, Yucatan y Zacatecas
tendran color rojo, con maximo riesgo de contagio.

(a)

& ELUNIVERSAL Q

Al actualizar el semaforo epidemiolégico por Covid-19, el
subsecretario de Prevencién y Promocién de la Salud, Hugo
Lépez-Gatell Ramirez, indicé que 16 entidades permaneceran en
color rojo y 16 en tono naranja.

Aguascalientes, Baja California, Campeche, Chiapas, Chihuahua,
Ciudad de México, Estado de México, Guanajuato, Guerrero,
Morelos, Oaxaca, Querétaro, Quintana Roo, Sinaloa, Sonoray
Tlaxcala son los estados en seméforo naranja.

Mientras que Baja California Sur, Coahuila, Colima, Durango,
Hidalgo, Jalisco, Michoacan, Nayarit, Nuevo Ledn, Puebla, San
Luis Potosi, Tabasco, Tamaulipas, Veracruz, Yucatan y Zacatecas
tendrén color rojo, con méximo riesgo de contagio.

(b)

Fig. 4. Ejemplos de noticias durante (a) semaforo en rojo, y (b) semaforo verde®.
3.2. Agrupaciones de datos

Como se menciond en la seccién 3.1 las noticias estdn agrupadas en semanas. Se
proponen dos maneras de agrupar los datos. Primero, utilizar cada noticia individual
como una instancia. Asi se contarfan con 4270 instancias etiquetadas. La segunda
manera propuesta es juntar todas las noticias de una semana en un solo texto
concatenado. De esta forma, se tienen 43 instancias etiquetadas.

3.3. Pre—procesamiento de datos

Con el fin de extraer las caracteristicas mas importantes de los textos, se aplicé una
fase de pre—procesamiento. Las transformaciones que se llevaron a cabo son:

Se convirtieron las mayusculas en mintsculas.
Se retiraron las palabras vacias.

1

2

3. Se removieron los signos de puntuacién.

4. Se reemplazaron los digitos por la letra °’d’.
5

. Para evitar que las fechas influyan, también se eliminaron las palabras de los
meses del afio.

Se aplicé stemming a cada una de las palabras en los textos.

Se removieron los tokens que aparecen menos de 15 veces* en toda la coleccidn.

3.4. Representacion de datos

Ya que lo importante del texto se centra en el contenido de la noticia y no
en el estilo, se plantea trabajar a nivel de palabras. Una de las técnicas que
funcionan bien para representar el contenido con pocos datos es el de N—gramas
de palabras [3]. Para representar los datos se propone utilizar N = {1,2,{1,2}}. Es
decir, se extraerdn unigramas, bigramas y finalmente se fusionardn los dos espacios
de unigramas y bigramas.

3 eluniversal.com.mx/tag/veracruz
4 Niimero elegido de manera empirica
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Tabla 1. Caracteristicas del algoritmo de Deep Lerning aplicado.

Capas ocultas 5

Nimero de neuronas por capa 1000

Funcién de activacion de las capas ocultas  Relu

Neuronas de la capa final 4

Funcion de activacion de la capa final Softmax

Funcion de pérdida Categorical Cross Entropy
Optimizador Adam

Epocas 50

A partir del pre—procesamiento de datos descrito en la seccién 3.3 y de la
representacion de N-gramas se propone aplicar al texto el modelo de pesado de TF-IDF
(Term frequency — Inverse document frequency) [9].

Esta representacién se basa en no solo premiar las palabras mas frecuentes de
un documento (en este caso, una noticia), sino que también castiga a las palabras
que aparecen en muchos documentos. Asi palabras que no son importantes o que
aparecen a lo largo de toda la coleccion tendran un peso bajo, mientras que las palabras
importantes en una noticia y que no aparecen mucho en otras noticias tendran un
valor de pesado alto.

En la Figura 4 se presentan dos ejemplos de noticias, la primera (4a) es una
noticia cuando el semaforo estaba en rojo y la segunda (4b) cuando el seméforo
estaba en verde. Como es posible observar, el vocabulario que se utiliza en ambas
noticias es muy distinto, lo cual permite pensar que un pesado como el de TF-IDF
es ideal para esta tarea.

3.5. Clasificacion de los datos

Para clasificar las noticias, se optd por aplicar una divisién de datos de 10-fold
cross—validation [13]. Posteriormente se aplicaron los algoritmos mdas populares para
tareas de clasificacion supervisada [14]. Estos algoritmos son:

Support Vector Machine (SVM).
K-Nearest-Neighbor (KNN), con K = {1,3,5,7}.
Decision Tree (DT).

Random forests (RF).

Naive Bayes (NB).

Deep learning (DL).

AR S

Para el algoritmo de Deep Learning (DL) se hizo una implementacién en python
3 con la paqueteria de keras con TensorFlow versiéon 2. En la Tabla 1 se describen
las caracteristicas de la arquitectura del algoritmo de Deep Learning. Para los demds
algoritmos de clasificacion se utiliz6 la paqueteria de sklearn de python. Para todos
y cada uno de los algoritmos aplicados, se debe evaluar el rendimiento. Las métricas
utilizadas para los resultados son Accuracy y F-measure [14].
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Tabla 2. Mejores resultados para las noticias separadas.

m Representacion Algoritmo  Accuracy F-measure
0 Unigramas DL 54.56 0.53
0  Bigramas DL 57.23 0.57
0  Unigramas + Bigramas DL 57.75 0.55
1 Unigramas DL 53.46 0.54
1 Bigramas DL 58.50 0.58
1 Unigramas + Bigramas DL 57.35 0.57
2 Unigramas DL 55.92 0.54
2 Bigramas DL 58.26 0.58
2 Unigramas + Bigramas DL 56.15 0.56
3 Unigramas DL 55.48 0.54
3 Bigramas DL 59.13 0.57
3 Unigramas + Bigramas DL 59.13 0.57
4 Unigramas DL 56.88 0.57
4  Bigramas DL 59.92 0.59
4 Unigramas + Bigramas DL 59.53 0.59

3.6. Clasificacion de semanas futuras

La razén principal de construir los modelos mencionados de clasificaciéon es
predecir el color del seméforo epidemioldgico. Sin embargo, no es util determinar dada
una noticia de alguna semana, el semaforo de esa misma semana, esto debido a que ese
semdéforo ya se sabe. Lo interesante seria determinar los seméaforos futuros.

Para este trabajo proponemos inferir, dada una noticia de alguna semana S, el
semaforo epidemioldgico de la semana S + m donde m € {0,1,2,3,4}. Cuando
m = 0, se estard infiriendo la semana de la noticia que se estd analizando y cuando
m = 4 se estard infiriendo el semaforo del siguiente mes (4 semanas) desde que la
noticia se publico.

4. Experimentos y resultados

En esta seccidn se describen los resultados obtenidos a partir de los experimentos
seguidos por la metodologia descrita en la seccién 3. En la Tabla 2 se muestran los
mejores resultados obtenidos cuando se analizan las noticias separadas. En este caso,
la coleccién tiene un total de 4270 instancias. La dimension de caracteristicas para
unigramas fue de 6595, para bigramas fue de 12975 y la combinacién de unigramas y
bigramas obtiene una dimensionalidad de 19560 caracteristicas.

En esta tabla aparecen los mejores resultados obtenidos por cada combinacién, tanto
de semanas a futuro como de representacion de datos. Es notable ver que en todos los
resultados el mejor algoritmo de clasificacién fue el de Deep Learning (DL).

También es importante mencionar que los bigramas obtuvieron los mejores
resultados respecto a los unigramas y su combinacién. También, en estos resultados
es posible ver que los resultados van desde 0.57 de F-measure hasta 0.59 lo que da una
idea de que los resultados varian muy poco entre ellos.
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Tabla 3. Resultados para las noticias unidas por semana.

m  Representacion Algoritmo  Accuracy F-measure
0 Unigramas DT 69.76 0.54
0 Bigramas KNN-1 69.76 0.53
0 Unigramas + Bigramas ~ KNN-3 67.44 0.51
1 Unigramas KNN-1 69.76 0.68
1 Bigramas KNN-1 67.44 0.74
1 Unigramas + Bigramas =~ KNN-1 67.44 0.74
2 Unigramas DT 62.79 0.47
2 Bigramas DL 63.50 0.63
2 Unigramas + Bigramas DL 62.50 0.58
3 Unigramas DL 57.00 0.50
3 Bigramas KNN-1 60.46 0.63
3 Unigramas + Bigramas ~ KNN-1 51.16 0.56
4 Unigramas KNN-1 62.79 0.47
4 Bigramas KNN-1 65.11 0.50
4 Unigramas + Bigramas ~ KNN-7 69.76 0.52
Tabla 4. Resumen de resultados para las noticias unidas.
m  Representacion Algoritmo  Accuracy F-measure
0 Unigramas DT 69.76 0.54
1 Bigramas KNN-1 67.44 0.74
2 Bigramas DL 63.50 0.63
3 Bigramas KNN-1 60.46 0.63
4 Unigramas + Bigramas =~ KNN-7 69.76 0.52

El peor resultado se obtiene cuando m = 0y el mejor cuando m = 4. Por otro lado,
en la Tabla 3 se muestran los resultados obtenidos por el andlisis cuando las noticias
se unen de manera semanal en un solo documento. En esta tabla es posible ver que los
resultados son mas altos que los resultados obtenidos por las noticias separadas.

Es importante mencionar que para este caso se analizan 43 documentos en lugar
de 4270. Sin embargo parece que al unir esta informacién los algoritmos son capaces
de capturar mejor informacion a pesar de la poca cantidad de instancias. También es
importante notar que los algoritmos con mejores resultados son mds variados, ya que
aparecen otros algoritmos diferentes a Deep Learning.

Esto se puede explicar por la misma disminucién de instancias. En este caso
aparecen algoritmos como DT y KNN, sin embargo, también vuelve a aparecer DL
en 3 ocasiones. En la Tabla 4 se muestra el resumen de resultados obtenidos al analizar
las noticias unidas semanalmente. En esta tabla se puede ver el peor resultado se obtiene
cuando m = 4 con 0.52 de F-measure mientras que el mejor resultado se obtiene cuando
m = 1 con 0.74.

También es importante ver que aunque los bigramas dan buena informacién, los
unigramas son mejores cuando m=0 y la unién de unigramas y bigramas es mejor
cuando m = 4.
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Tabla 5. Top 10 bigramas con ganancia de informacién.

Top 0 1 2 3 4
1 cambi roj acces vacun asciend dd aglomer paseant acat med
2 casdefuncion  actualiz semafor bajla aislamient domicili fiest play
3 centr hospitalari antros bar batall covid amarill naranj reabr puert
4 confirm fallec  asciend dd contagi ddd ampli capac reactiv activ
5 confirm millon aument contagi  cuatr seman buen result realiz fiest
6 cuant fallec confirm fallec ddd sospech cam diput sospech ddd
7 ddd victim protocol sanitari  diagnost posit  concentr person sospech port
8 mil contagi contagi ddd impact econom reactiv activ muert contagi
9 muert acumul  transmision virus industri turist  realiz fiest confirm millon
10 quedat cas ola cov mal manej variant sudafrican muert acumul

4.1. Analisis de los resultados

En esta seccién se pretende responder a las preguntas de investigacién planteadas
para este trabajo.

Pregunta 1: ;Existen datos relevantes en las noticias de COVID regionales de
tal manera que pueden ser aprovechados para un modelo de clasificacién textual y
determinar el color del seméforo epidemiolégico?

A partir de los resultados, es posible notar que los algoritmos estdn aprovechando
informacién importante de las noticias para poder tomar decisiones. Para poder observar
esta informacion se obtienen las caracteristicas con mayor ganancia de informacién.
Estas caracteristicas representan los tokens que contribuyen mds para clasificar entre
los cuatro colores del seméforo.

En la Tabla 5 se muestran las 10 caracteristicas mds importantes para clasificar el
color del semaforo con m = {0,1,2,3,4}. Lo primero que se observa es que cuando
m = 0, 1y 2, lo que mds informacién aporta son estadisticas de contagios y fallecidos
como se ve en bigramas como “confirm fallec”, “ddd victim”, “contagi ddd” o “baj la”.

Esto indica que efectivamente, esta informacién es compartida por las noticias y
se estd aprovechando. También se debe notar que en la semana 2 empiezan a aparecer
temas como impacto econdmico o industria turistica, lo cual puede dar evidencia de que
el factor econdmico también ayuda a que el gobierno cambie el color del seméaforo.

Por otro lado, mientras se aleja en el futuro, las caracteristicas mas importantes se
centran en noticias que hablen de aglomeraciones y fiestas, por ejemplo en bigramas
como “aglomer paseant”, “realiz fiest” o “concentr person”. Esto podria indicar que
es posible calcular el efecto que un evento masivo puede tener en el seméforo
epidemioldgico futuro a través de este tipo de técnicas.

También es interesante ver que “cam diput” es un bigrama importante para calcular
el color del semaforo. Finalmente, algo a notar es la importancia del bigrama ““variant
sudafrican” el cual se refiere a la variante sudafricana que aparecié a mediados de
diciembre de 2020 y que empeord la situacién de la pandemia.
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Tabla 6. Promedio del ranking de los algoritmos de clasificacion.

Noticias Unidas Noticias Separadas

Algoritmo Promedio Algoritmo Promedio

DL 1.93 DL 1.00
KNN-1 2.86 DT 2.86
KNN-5 4.13 RF 3.33
KNN-3 4.53 KNN-1 3.66
KNN-7 4.80 KNN-7 6.20
NB 5.26 SVM 6.40
RF 5.40 KNN-3 6.66
DT 6.86 KNN-5 6.93
SVM 8.66 NB 7.93

Pregunta 2: ;Cudles son las mejores representaciones textuales y qué algoritmos
de clasificacién funcionan mejor para la tarea de clasificacion del semdaforo
epidemioldgico a través de las noticias tomando en cuenta la cantidad de datos y el
desbalance de clases?

Cuando se trabaj6é con noticias separadas, las mejores combinaciones siempre
fueron con bigramas de palabras. Cuando se trabajé con las noticias unidas
semanalmente, cuando m = 0y a 4 el mejor resultado se obtuvo con unigramas y
bigramas con unigramas respectivamente. En las demds combinaciones lo mejor fue
obtenido con bigramas.

Esto da evidencia de que los bigramas son una mejor representacion que los
unigramas ya que captan de mejor manera el contenido del texto. También parece que
la unién de los bigramas con los unigramas no representa una mejora importante por
lo que parece que no vale la pena mezclar ambas caracteristicas. Por otro lado, cuando
se comparan los algoritmos de clasificacién, cuando se analizan las noticias separadas,
siempre el mejor algoritmo es el de Deep Learning (DL).

Esto seria posible porque existen mds instancias que cuando se analizan las noticias
unidas, que es cuando funcionan mejor este tipo de algoritmos. Para las noticias unidas
semanalmente, el algoritmo que mejores resultados obtuvo fue KNN, apareciendo 10
veces de las 15 combinaciones posibles, como se puede ver en la Tabla 3. De estas 10,
8 veces fue utilizando k=1, y una vez k= 3 y finalmente una vez k=7.

Dos combinaciones tuvieron mejores resultados con el algoritmos de Decision Tree
(DT) y 3 combinaciones con el algoritmo de Deep Learning. En la Tabla 6 se puede
observar el promedio del ranking obtenido, por algoritmo, para cada una de las posibles
combinaciones. Es decir, por cada experimento que se hizo, se otorgd un nimero entre
1y 9 alos algoritmos de clasificaciéon dependiendo el lugar que alcanzaron, donde 1 se
le otorgaba al algoritmo con el F-measure mas alto y 9 al mas bajo.

Todos estos ranks se sumaron y se dividieron entre 15 (5 semanas, incluyendo a la
semana cero multiplicado por 3 representaciones textuales de unigramas, bigramas y su
combinacién) para obtener el promedio del ranking de cada algoritmo.
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Tabla 7. F-measure por clase de los mejores resultados pora los valores de m.

m Rojo Naranja Amarillo Verde

0 0.85 0.46 0.76 0.00
1 0.70 0.58 0.71 1.00
2 0.80 0.41 0.67 0.66
3 0.80 0.43 0.65 0.66
4 0.71 0.62 0.78 0.00

Tabla 8. Matriz de confusién para m = 1 con KNN-1 y bigramas.

Rojo Naranja Amarillo Verde
Rojo 7 2 0 0
1
11
0

Naranja

S| 3|
[\ el i e]

3
Amarillo 1
Verde 0

Esto se llevd a cabo para el andlisis de las noticias unidas y separadas.
Sorpresivamente, para las noticias unidas, aunque el algoritmo de KNN obtuvo mejores
resultados en 10 de 15 combinaciones, el algoritmo de Deep Learning obtuvo un mejor
promedio. Sin embargo, después de este algoritmo todas las variantes de KNN vienen
detrés, siendo la mejor opcién utilizar k = 1.

Es muy probable que conforme la base de datos siga creciendo, el algoritmo de Deep
Learning empiece a tener mejores resultados que el resto de algoritmos. Por otra parte,
para las noticias separadas, como ya se habia dicho, el algoritmo de DL obtuvo siempre
el primer lugar, sin embargo los algoritmos que le siguen en la tabla son Decision Tree
(DT) y Random Forest (RF).

Pregunta 3: ;Con cudntas semanas de anticipacion se puede predecir el color del
semaforo epidemioldgico de tal manera que se obtenga un resultado razonable?

En la Tabla 4 Se observan los mejores resultados obtenidos para clasificar el
semaforo epidemioldgico. Estos resultados se obtienen analizando las noticias unidas
de manera semanal. Es interesante ver que los peores resultados se obtienen cuando
m = 0y a4, es decir, cuando se analiza el seméaforo actual a las noticias y el semaforo
del mes siguiente con un F-measure de 0.54 y 0.52 respectivamente.

Cuando m = 2y 3 el resultado es de 0.63 que, considerando el desbalance de clases
y los pocos datos es un resultado competitivo. El mejor resultado se obtiene con m = 1,
es decir, cuando se predice el semaforo de la semana siguiente a la noticia, en este caso
se obtiene (.74 de F-measure. Este resultado se obtiene con KNN-1 y su ventaja es que
es capaz de capturar, en buena medida, instancias minoritarias.

En la Tabla 7 se muestran los resultados de F-measure por cada clase para los
mejores resultados en cada valor de m. En estos resultados se puede ver que los bajos
resultados en m = 0y 4 se deben a que no pudieron clasificar instancias de la clase
verde, sin embargo obtienen buenos resultados para los otros colores.

Por otro lado cuando m = 1 se observa que el resultado se debe a que fue capaz
de clasificar correctamente las instancias verdes. En la Tabla 8 se muestra la matriz de
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confusion resultante, donde se puede ver que tanto con las instancias en rojo como en
verde se tiene un buen rendimiento.

De esta manera es posible capturar informacién de los 4 colores al menos para
m = {1, 2,3}, sin embargo para m = {0, 4}, aunque no se obtienen buenos resultados
para la clase verde, los demds colores tienen buen rendimiento.

5. Conclusiones y trabajo a futuro

En este trabajo de investigacion se evaluaron diversas representaciones textuales y
modelos de clasificacién para determinar de manera automatica el color del seméaforo
epidemioldgico del estado de Veracruz. Los resultados dieron evidencia de que, de
las noticias locales, es posible extraer informacién importante para poder alimentar
clasificadores automadticos y generar modelos capaces de determinar el color del
semaforo, incluso hasta con 4 semanas de antelacion, siendo el mejor resultado obtenido
a la semana 1 después de publicada una noticia.

Los mejores resultados se obtuvieron uniendo todas las noticias de una semana
en un solo documento utilizando el color del seméforo como etiqueta. También, la
mejor representacion para esta tarea resulté ser la de bigramas de palabras. Los mejores
clasificadores fueron una arquitectura de Deep Learning y el algoritmo de KNN.

También es importante ver que mientras se vaya alimentando estos modelos
con informacién semanal, los resultados pueden mejorar. Como trabajo a futuro se
propone extender estos modelos para los demas estados de la republica mexicana.
También se plantea implementar estrategias de fusién ya que muchos modelos se
complementan entre si.
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Resumen. La enfermedad del cancer en todos sus tipos se sigue estudiando para
poder entenderla mejor, dado que su padecimiento es de diversas formas y son
muchos los factores que pueden relacionarse con un diagnéstico final de si una
persona tiene o no un determinado tipo de cdncer. En este trabajo presentamos una
primera propuesta de andlisis del cancer de mama, a partir de una base de datos
de expedientes clinicos bien reconocida en el medio de la comunidad de estudio
del reconocimiento de patrones. Se propone el uso de memorias asociativas
evolutivas como herramienta de andlisis desde el aprendizaje automadtico, que de
acuerdo a la investigacion realizada en el estado del arte de nuestro problema no
ha sido usada hasta el momento, y estas han demostrado resultados prometedores.
Nuestro objetivo es brindar un nuevo punto de vista de los factores de la
enfermedad como componentes de los patrones; y analizar el comportamiento de
la clasificacién desde una base de datos conocida. Cabe sefialar que no se busca
una reduccién de dimensiones del patrén, sino de arrojar luces de los factores
posiblemente relacionados con la enfermedad.

Palabras clave: Memorias asociativas evolutivas, diagnéstico clinico,
reconocimiento de patrones, programacion genética.

Analysis of Clinical Records for Breast Cancer
Diagnosis by Means of Evolutionary Associative
Memories: A First Approach

Abstract. Cancer disease in all its types is still being studied in order to better
understand it, given that its condition is of various forms and there are many
factors that can be related to a final diagnosis of whether or not a person has a
certain type of cancer. In this work, we present a first approach for the analysis
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of breast cancer, based on a well-recognized database of clinical records in
the pattern recognition study community. The use of evolutionary associative
memories is proposed as an analysis tool from machine learning, which according
to the research carried out in the state of the art has not been used so far, and
these have shown promising results. Our goal is to provide a new point of view
of cancer factors as components of patterns; and analyzing the classification
behavior from a known database. It should be noted that it is not intended to
reduce the size of the pattern, but rather to shed light on the factors possibly
related to the disease.

Keywords: Evolutionary associative memories, pattern recognition, clinical
records, genetic programming.

1. Introduccion

El céncer es una de las primeras causas de muerte en el mundo alcanzado 8,2
millones de muertes en 2012 [6]. Para el caso de México, entre enero y agosto de
2020 se tuvieron 683,823 muertes, de los cuales el 9 % fue debido a esta enfermedad
(60,421). Un afio antes, en 2019 se registraron 747,784 defunciones, de las cuales el
12 % (88,683) fue debido al cancer [3]. En México, con datos de 2017, y considerando
los diferentes tipos de cancer, el cancer de mama constituye la principal causa de
morbilidad en la poblacién de 20 afios y mds [3].

Existen diferentes bases de datos que han sido extraidas de expedientes clinicos
electrénicos que pueden ser analizadas con el objetivo de reconocer los patrones que
posiblemente estén relacionados con la enfermedad. En este trabajo se utilizé la base
de datos para cédncer de mama de la Universidad de Wisconsin [14], una base de datos
clasica para la comunidad de ciencia de datos.

En este trabajo presentamos una propuesta de andlisis de una base de datos de
cancer, del tipo expediente clinico, desde la herramienta de una red neuronal artificial
evolutiva especifica para este tipo de patrones, la memoria asociativa evolutiva (MAE)
[13], con la finalidad de brindar una perspectiva nueva sobre la caracterizacion de los
patrones en sus componentes acerca de cudles son relevantes para la clasificacion, y
por ende, buscando presentar a los profesionales de la salud un enfoque de cudles
pardmetros o datos de los expedientes son los relevantes para poder determinar si el
paciente tiene cancer o no.

En la seccién 2, presentamos el estado del arte de este problema de estudio, tanto
desde el estudio de este tipo de bases de datos, como de las MAE como herramienta
de andlisis de datos desde el computo evolutivo con la programacién genética. La
metodologia de andlisis se describe en la seccidn 3, y nuestros experimentos con los
resultados obtenidos en la seccidn 4. Finalmente, en la seccién 5 compartimos nuestras
conclusiones y lineas de trabajo futuro.

2. Estado del arte

El estudio de la enfermedad del céancer, a partir de expedientes clinicos, se puede
abordar desde la parte ingenieril, y por ende desde la inteligencia artificial, a partir de
un andlisis numérico de los datos de los expedientes conformados como patrones.
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Tabla 1. Descripcion de las diez variables de la DB, siendo las 9 primeras las caracteristicas del
expediente clinico, y la tltima la de clasificacion del tumor como benigno o maligno.

No. Nombre de la variable Descripcion Dominio
1  Clump Thickness Espesor del grupo [1,10]
2 Uniformity of Cell Size Uniformidad del tamafio de la célula [1,10]
3 Uniformity of Cell Shape Uniformidad de la forma de la célula [1,10]
4  Marginal Adhesion Adhesién marginal [1,10]
5 Single Epithelial Cell Size Tamafio de célula epitelial simple [1,10]
6 Bare Nuclei Nicleos desnudos [1,10]
7 Bland Chromatin Cromatina blanda [1,10]
8 Normal Nucleoli Nucléolos normales [1,10]

9 Mitoses Mitosis [1,10]
10 Class Clase 2:Benigno, 4:Maligno

Se tienen diversas bases de datos en repositorios tales como el de la Universidad de
Californa, Irvine (UCI), y de ahi es que se muestra en este trabajo la posibilidad de
realizar un estudio a partir de una base de datos representativa. La base de datos (DB)
usada en nuestro estudio para cdncer de mama es de la Universidad de Wisconsin y se
denomina Breast Cancer Wisconsin [14].

Esta DB estd compuesta de 699 instancias y de nueve atributos para el andlisis:
espesor del grupo, uniformidad del tamafio de la célula, uniformidad de la forma
de la célula, adhesion marginal, tamafio de célula epitelial simple, niicleos desnudos,
cromatina blanda, nucléolos normales y mitosis. Cada uno de estos atributos tienen un
valor € [1,10].

Para nuestro propésito, la DB estd formada por patrones tipo vector-renglon de
10 variables-componentes o atributos, 9 son independientes y la entrada final, la
componente nimero 10, indica si el tumor fue benigno (indicado con el nimero
2) o si es maligno (indicado con nimero 4). En la Tabla 1 se muestra esta
descripcion con detalle.

En [5], se propone la mejora en la precision de la clasificacion del diagndstico de
céncer de mama. En este trabajo realizan la clasificacion de caracteristicas utilizando un
algoritmo genético. Ademads, extraen la caracteristicas 6ptimas utilizando el algoritmo
Cost-Sensitive Support Vector Machine (CSSVM). Los autores utilizaron también el
conjunto de datos de Wisconsin Breast Cancer y Wisconsin Breast Cancer Diagnosis. El
resultado de la clasificacién obtuvo un 95.7 % de precision.

Las redes neuronales artificiales (RNA) se conciben como un paradigma de
aprendizaje y procesamiento automdtico que estd bio-inspirado en la forma en que se
describi6 el funcionamiento del sistema nervioso de animales en la década de los 60s
[7, 1]. Tal que las RNA se presentan como un sistema de interconexién de neuronas en
una red que coopera para producir un estimulo de salida.

3 UCI Machine Learning Repository [http://archive.ics.uci.edu/ml]. Irvine, CA: University of California,
School of Information and Computer Science.
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Fig. 1. Matrices de confusién de la primer prueba con el 75 % de entrenamiento, y 25 % de prueba
(a), y de la segunda prueba (b), con particién del 90 % y 10 %, respectivamente.

Las RNA han sido diversificadas en su disefio buscando lograr clasificar patrones
de clases que no son linealmente separables, asi como de clases mezcladas, pero
también proporcionan una herramienta para entender el problema de clasificacién en su
complejidad numérica ante el desafio del aumento de la cantidad de patrones, y de sus
componentes. Hace 20 afios, un dilema al momento de aplicar una RNA a un problema
de reconocimiento de patrones era la cantidad de componentes de los patrones, los
rasgos caracteristicos del patrén.

Se buscaba tener una reduccién de estos componentes con el objetivo de reducir
la complejidad numérica de la RNA y por la limitante del hardware (cantidad de
memoria a usar, los ciclos de reloj y la precision numérica). Es asi que se trabajaron
nuevos modelos de RNA a partir del cdmputo evolutivo [13, 10], buscando dos puntos
fundamentales: por un lado, la reduccién de la complejidad de la red en el nimero de
capas y neuronas; y por otro lado, proporcionar una nueva perspectiva para entender los
patrones de cada caso de estudio.

De entre los modelos RNA, es importante resaltar las memorias asociativas (MA),
un tipo de red que no tiene arquitectura de capas, ni involucra la retro-propagacion. Este
modelo se enfoca en realizar una asociacién de los patrones utilizando dos aspectos:
“auto asociativo”, cuando se entrena la red asociando al patrén-vector consigo mismo,
y “hetero-asociativo”, cuando al patrén se le asocia con otro. Un modelo més comuin de
MA es el inspirado por las memorias morfolégicas y la regla de aprendizaje de Hebb [9].

Una MAE se desarrolla a partir de la programacién genética (PG), como un proceso
co-evolutivo. Se realiza una primera evolucién para la etapa de asociacion, y se lleva
a cabo otro proceso evolutivo, en co-evolucién cooperativa con el primero, para la
recuperacién del patrén a partir de la MA construida en el primer proceso, y con una
funcién de aptitud conjunta [12].

La PG es considerada un método automdtico para la creacién de programas de
cOomputo como solucidén en alto nivel para el problema a solucionar [4]. Ademds, la
PG se considera también una técnica de aprendizaje automatico para optimizar una
poblacion de programas, de acuerdo a una funcién de aptitud que evalda la capacidad
de cada programa para resolver la tarea en cuestion.
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Fig.2. Metodologia co-evolutiva implementada para el desarrollo de MAE con
programacion genética.

En [13], se presenta una revision del estado del arte de las MA a profundidad, y se
muestra el detalle del desarrollo de la MAE, mostrando su efectividad para problemas
en patrones reales y binarios, y también para el caso duro de patrones con ruido mixto
y en problemas de visién artificial.

3. Metodologia

Las MAE nos proporcionan en su andlisis de datos una perspectiva de cudles
son las componentes de los patrones involucrados que tienen mayor importancia
o preponderancia [13]; por lo anterior, nuestro problema consiste en analizar la
enfermedad del cancer desde la perspectiva numérica, ya que no somos profesionales
de la salud.

Primero hicimos un andlisis de clasificacién de los patrones usando una RNA con
multicapa clésica, tomando la DB de Wisconsin y, dando como valores en la capa
de entrada las nueve variables de los patrones como vectores; para las capas internas
se consideraron tres capas de 100 neuronas y, finalmente, una sola salida para la
clasificacién si el tumor es benigno o maligno. Se realizé una primera prueba, con
una particién del 75 % de los patrones para entrenamiento y 25 % para prueba, donde
se obtuvo un porcentaje de clasificacion del 96 %.

Posteriormente, se realiz6 una segunda prueba, ahora con una particién del 90 % de
los patrones por clase para entrenamiento, y con 10 % de los patrones para prueba,
obteniendo un porcentaje de clasificacion del 95%. En la RNA se trabajé con el
optimizador de descenso de gradiente estocdstico (sgd) para el calculo del minimo de
la funcién de costo.
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Tabla 2. Resumen de los pardmetros evolutivos involucrados en las pruebas.

Métrica en funcion Nimero de MAE . Individuos por
Caso ) Generaciones .
de aptitud a generar generacion
| Arco coseno 5 20 10
1I Error cuadratico medio 5 20 17

Tabla 3. Resumen de las duplas como MAE generadas para el caso I.

MAE indice  Regla de Asociacion  Regla de Recuperacion  Aptitud

1 1 1 100 %
2 2 100 %
3 2 3 99.8 %
4 1 4 100 %
5 2 5 100 %

Estos resultados se aprecian mejor en la Figura 1 con las matrices de confusién de la
clasificacién, donde los porcentajes estdn redondeados a valores enteros de la cantidad
de patrones a considerar para caso de prueba. Como podemos ver los resultados
obtenidos de la clasificacién son bien conocidos en el medio de estudio de las RNA,
luego ahora la propuesta es estudiar a los patrones en si, con sus nueve caracteristicas
clinicas reportadas, en una MAE usando la auto-asociacion.

3.1. Parametros evolutivos para la PG

Se plantea desde la PG que ahora el individuo es un programa tentativo a
dar solucién al problema de hallar una asociacién del patrén, cada individuo se
asocia consigo mismo, tal que se genera un “dispositivo” de almacenamiento de sus
caracteristicas. Esto es, presentando un patrén de entrada se tiene la recuperacion
del mismo, diferencidndolo de otros patrones de ese repositorio, representado como
un “conocimiento” en la MAE.

En el proceso co-evolutivo, se trabajaron poblaciones con regeneracidon en cada
ciclo evolutivo con cruza al 70 % y mutacién del 10 % del individuo para generar un
30 % de individuos mutados de la nueva generacion, preservando con elitismo al mejor
individuo de cada generacion.

Este criterio es con base a la experiencia de analizar otros problemas de
reconocimiento de patrones con este tipo de proceso evolutivo de la PG. Cabe sefialar
que, como criterio de paro estd el alcanzar el 100 % de recuperacion, o tener cero error,
o bien agotar el nimero de generacién en co-evolucion.

En la etapa de la asociacion se trabajan operaciones a nivel escalar, con las entradas
del patrén, tal que el conjunto terminal de la auto-asociacién es T,, = {x;, y; }, para los
patrones de entrada y salida { X, Y}, respectivamente; y el conjunto de funciones en
esta etapa es: F,, = {+, —, min, max, times}.

La funcién de aptitud local, aptitudg, se aplica a considerar el porcentaje de
recuperacion por pareja asociada, luego el promedio de ellas. En la Figura 2, se muestra
el detalle tanto para el proceso de asociacién como de recuperacion.
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(a) MAE 1 (b) MAE 3

(c) MAE 4 (d) MAE 5 (e) MAE 2

Fig. 3. Reglas de asociacion de patrones de las MAE para el caso .

Para la etapa de recuperacion se trabajan las operaciones considerando a los
renglones de la matriz de asociacién generada en la primera parte, adicionales a los
patrones de asociacion involucrados, v, y a la misma matriz de asociacién generada,
My, tal que ahora el conjunto de terminales es 7. = {v, Ren;, Rens, ..., Ren,,, My},
y la funcién de aptitud co-evolutiva es aptitud;. En [13], se tiene mayor detalle de la
operacion y metodologia de las MAE.
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(a) MAE 3 (b) MAE 2
(c) MAE 1 (d) MAE 4 (e) MAE 5

Fig. 4. Reglas de recuperacién de patrones de las MAE para el caso I.

4. Experimentos y resultados

La implementacion se realizd en una computadora tipo WorkStation con
procesadores Intel Xeon 64-bit, con sistema operativo Linux y Matlab con Toolbox
GPLab [8], version 3.0. Realizamos dos experimentos de auto-asociacion con las MAE
sobre la DB buscando brindar dos aportaciones de cémo se comportan estos patrones.

El primer caso (I), fue considerando a la métrica del arco coseno como funcién
de aptitud, y el segundo caso (II), fue aplicando la medida del error cuadritico
medio. La intencién del caso I fue medir la similitud de los patrones en un espacio
multidimensional, dada la limitante del arco coseno [2]; y la intencién del caso II fue
analizar la posibilidad de cercania de estos patrones en ese espacio dimensional usando
el error cuadritico medio.
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(a) MAE 1 (b) MAE 2 (c) MAE 3

(d) MAE 4 (e) MAE 5
Fig. 5. Reglas de asociacion de patrones de las MAE para el caso 1.

En la Tabla 2, se muestra el resumen de valores para ambas pruebas. El nimero
de individuos y generaciones se considera con base a la experiencia del estado
del arte [13, 11].

4.1. Resultados para el caso I

Para el primer caso, la Figura 3 muestra las reglas de asociacién obtenidas al final
del proceso co-evolutivo de las 5 MAE generadas; mientras que la Figura 4 presenta las
reglas de recuperacion halladas. También podemos ver en el resumen de la Tabla 3 que,
de las cinco duplas obtenidas, cuatro de ellas logran una recuperacion perfecta, en este
caso, una auto-asociacién por similitud de los patrones con esas reglas de asociacioén y
recuperacion respectivas.
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(a) MAE 1 (b) MAE 2 (c) MAE 3

(d) MAE 4 (e) MAE 5

Fig. 6. Reglas de recuperacion de patrones de las MAE para el caso II.

Analizando los individuos-arboles generados para la recuperacion de la Figura 4, la
variable v representa el vector de entrada a recuperar, cada uno de la DB, y acorde a los
resultados de la Tabla 3, cuatro MAE lograron recuperacion perfecta por asociacion de
similitud, mientras que uno casi lo logra, la tercer dupla, que curiosamente involucra al
individuo mds complejo, el drbol con més nodos de la figura.

A partir de estos individuos, los resultados nos reflejan que son necesarios los nueve
rasgos de la DB para lograr la recuperacion perfecta, esto es en las duplas MAE con
indice 1,4 y 5; mientras que el individuo 2 involucra inicamente los rasgos del renglén
1y 5, que son el espesor del grupo y el tamafio de la célula epitelial simple.

4.2. Resultados para el caso I1

Ahora, analizando el resultado para el caso segundo, en la Tabla 4 se muestran los
valores de recuperacion obtenidos. Tras una bisqueda exhaustiva, por parte del proceso
evolutivo, se hallaron cuatro MAE con recuperacién al 100 %, y una, la segunda dupla
con recuperaciéon muy mala, del orden del 41.46 %. Atn asi, en las Figuras 5y 6 se
muestran los arboles de las reglas de asociacion y recuperacion correspondientes.
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Tabla 4. Resumen de las duplas como MAE generadas para el caso II.

MAE indice Regla de Asociacion Regla de Recuperacion Aptitud

1 1 1 100 %
2 1 2 41.46 %
3 1 3 100 %
4 1 4 100 %
5 1 5 100 %

De este proceso evolutivo, para el caso de la auto-asociacién por error cuadritico
medio, en la Figura 6 podemos visualizar que los renglones 2, 6 y 9 son los mds
relevantes de las nueve caracteristicas comprendidas de la DB, a saber de la descripcion
en la Tabla 1, los rasgos involucrados son: uniformidad de tamafio de célula, el nicleo
desnudo, y la mitosis. Esto se visualiza en los drboles generados MAE 3, 4 y 5, el
arbol-regla de recuperacion 2 lo descartamos por no haber logrado la recuperacién
perfecta de acuerdo a los valores mostrados en la Tabla 4. De estos resultados obtenidos,
las relaciones de asociacion arrojados por las MAE son meramente especulativas a este
nivel, el numérico, y lo comentamos porque nosotros como autores de este trabajo de
andlisis no somos profesionales de la salud.

5. Conclusiones

En este trabajo hemos presentado un primer avance en el andlisis de expedientes
clinicos para el diagndstico de cdncer de mama, a partir de las memorias asociativas
evolutivas, usando una base de datos reconocida en el medio de investigacién del
reconocimiento de patrones. Si bien es una DB con apenas 9 rasgos para tipificar si
se tiene o no la enfermedad, con la clase tumor maligno o benigno, nos proporciona
una herramienta poder adentrarnos en el estudio de este tipo de patrones para dar un
resultado que pudiera ser de apoyo para los profesionales de la salud desde una técnica
de inteligencia artificial.

Los resultados numéricos presentados no pretenden afirmar lo que pueda relacionar
un médico o profesional de la salud, insistimos en esto reconociendo nuestras
limitaciones como profesionales con formacién en ingenieria y ciencias basicas. Las
relaciones de asociatividad presentadas en este articulo sobre los rasgos caracteristicos
de la DB sobre el expediente de un paciente, nos indican una posible direccién de
cémo seguir apoyando a los profesionales de la salud, esto también nos invita a poder
extender esta linea de aplicaciéon hacia bases de datos mas extensas tanto en rasgos
como en pacientes.

Como trabajo futuro planteamos abordar DB sobre enfermedades que apremian un
estudio de apoyo, especificamente COVID-19 y diabetes, esta tltima enfermedad en
Meéxico, nuestro pais, donde 1 de cada 10 personas la padecen, y todo apunta a que no
cambiard este dato estadistico.

Agradecimientos. Este trabajo es resultado del proyecto divisional “Evolucién
artificial de descriptores estadisticos de textura de superficie para implementacién en
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Resumen. En este trabajo se presenta la implementacién computacional de
un modelo matemadtico-epidemioldgico que estima distintas variables sobre
el problema del virus SARS-COV2 que produce la enfermedad COVID-19.
El modelo considera tanto los datos estadisticos del INEGI como los datos
epidemiolégicos de la Direccién General de Epidemiologia. La implementacién
del modelo consiste en un programa que genera estimaciones del nimero de
infecciones, el nimero de pacientes hospitalizados en una Unidad de Cuidados
Intensivos UCI, el nimero de muertes y la tasa de contagio. La importancia del
desarrollo del modelo matemadtico consiste en una herramienta que estima los
contagios de COVID-19 en distintas regiones de México.

Palabras clave: COVID, modelo matemadtico, prediccidn, python.

Mathematical Spatiotemporal Model Implementation
for COVID-19 in Mexico

Abstract. This paper presents the computational implementation of a
mathematical-epidemiological model that estimates different variables on the
SARS-COV2 virus problem that produces COVID-19 disease. The model
considers both statistical data from INEGI and epidemiological data from the
General Directorate of Epidemiology. The implementation of the model consists
of a program that generates estimates of the number of infections, the number
of patients hospitalized in an Intensive Care Unit (ICU), the number of deaths
and the infection rate. The implication of the development of the mathematical
model consists of a tool for the visualization of COVID-19 infections in different
regions of Mexico.

Keywords: COVID, mathematical model, prediction, python.
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1. Introduccion

Un afio ha pasado desde que comenz6 la emergencia sanitaria mundial ocasionada
por el virus SARS- CoV-2 pero los contagios y muertes no han cedido. El reto social
ha sido dramatico, incidiendo en la calidad de vida y cambiando la cotidianidad de las
personas alrededor del mundo. A pesar de los esfuerzos, se continda amenazando la
integridad de los hospitales y sistemas de salud de las naciones.

Para enfrentar la crisis, se requieren tomar decisiones y generar medidas de politicas
publicas precisas fundamentadas en informacién actualizada y tecnoldgica que permita
sistematizar la informacién que se genera de distintas fuentes de datos confiables. En
este trabajo se presenta la implementaciéon computacional de un modelo matematico
para la propagacion de la epidemia espacio-temporal del COVID-19, el cual se adapté a
la realidad mexicana usando informacion estadistica del INEGI y los datos abiertos de la
DGE (Direccion General de Epidemiologia) sobre los casos de COVID-19 en México.

El software desarrollado produce estimaciones de nimero de contagios, nimero de
hospitalizaciones, nimero de muertes y tasa de contagios. El modelo formulado en este
articulo se ha inspirado de un modelo espafiol y se adapté a la situacién Mexicana. El
modelo que se presenta se implement6 en el lenguaje de programacién Python [1]. Los
coronavirus son una familia de virus que causan infeccién en seres humanos y en
animales como camellos, gatos y murciélagos.

Los coronavirus que afectan al ser humano (HCoV) pueden provocar desde el
resfriado comun hasta otros mas graves como los producidos por los virus del Sindrome
Respiratorio Agudo Grave SARS y del Sindrome Respiratorio de Oriente Préximo
(MERS-CoV). La primera aparicién del SARS en 2003, ocasioné mas de 8.000 casos
en 27 paises con mortalidad del 10 %. Por otro lado, desde 2012 se han reportado 2499
casos de MERS-CoV en 27 paises, principalmente en Arabia Saudita hasta con una
letalidad de 34 % [2].

El virus que enfrentamos desde el afio 2020, es un coronavirus en un sentido
amplio. Sin embargo, dentro de la taxonomia de los coronavirus, el virus actual
pertenece a la categoria Beta, su nombre oficial es SARS-CoV-2, el cual produce
la enfermedad COVID-19 en humanos. El SARS-CoV surgié en 2002 en China
aproximadamente después del HCoV-HKU|, sin embargo, el SARS-CoV generaba un
sindrome respiratorio agudo en grupos de riesgo. Por su caricter nocivo, produjo un
brote que infecté a mas de 8.400 personas en 26 paises entre Asia, Europa y América.

Se registraron 800 muertes traducidas en una letalidad del 9,6 %. La pandemia
fue controlada afio y medio después [3]. A partir de este problema de salud mundial,
muchos son los desafios en dar solucién al aplanamiento de la curva de contagios, la
cual obedece a que las medidas de restriccion puedan ser modeladas en la matematica y
la computacién. Es en este punto donde se inserta el desarrollo del proyecto: Se describe
un modelo matemaético propuesto para mapear la evolucién de la pandemia de 2020 a
nivel nacional ante miultiples escenarios. El presente articulo se encuentra organizado
en las siguientes secciones:

1. Introduccién.
2. Modelo de esparcimiento epidémico.
3. Busqueda y extraccién de datos nacionales relacionados al COVID-19.
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4. Implementacién computacional de un modelo matematico flexible para predecir
el comportamiento de la epidemia a nivel nacional, estatal y municipal en
diferentes escenarios.

5. Hacia la interpretacién de datos en un SIG.
6. Discusion de resultados y conclusiones.

2. Modelo de esparcimiento epidémico

Desde que la pandemia sorprendi6 a principios del 2020, distintos investigadores
tanto de manera individual como en grupos y grandes empresas se dieron a la tarea de
desarrollar propuestas diversas para dar respuesta al problema de salud del COVID-19.
Respecto a estudios de cohorte retrospectivo y multicéntrico para adultos enfermos
hospitalizados de COVID-19 y mayores a 18 afnos de edad en Wuhan-China, se
analizaron los enfermos que habian sido dados de alta o habian fallecido antes del 31
de enero de 2020.

Se extrajeron datos demograficos, clinicos, de tratamiento y de laboratorio,
incluidas muestras seriadas para la deteccién de ARN viral y se compararon entre
supervivientes y no supervivientes para identificar los factores de riesgo asociados
con la muerte intrahospitalaria. Para ello los autores utilizaron métodos de regresion
logistica univariable y multivariable [4].

Otros hallazgos metodolégicos se ocupan de 3 prioridades iniciales para
estimaciones de contagios y decesos categorizadas como: a) locales (la poblacion,
movilidad, morbilidad de la zona, cultura y economia), b) globales (impacto en
otras zonas) y c) totales (casos confirmados, casos recuperados fallecimientos
etc.). Para ello se utiliza el modelo SIR (Susceptible, Recuperada, Infectada) y
técnicas multicriterio [5].

Recientemente una propuesta de simulador considera 13 variables extraidas de la
secretaria de salud en México. El software simulador genera distintos escenarios para
alertar a la poblacién si las medidas de salud se relajan [6]. Por otra parte, los datos
de la (Organizacién Mundial de la Salud) fueron procesados para la prediccion del
comportamiento de los contagios por COVID-19. Los datos adquiridos se sometieron a
una estimacion que utiliza una funcion logistica para generar prondsticos de contagios
con buena aproximacién [5, 7].

En este apartado se describe el modelo de esparcimiento epidémico de COVID-19
descrito en el articulo de Arenas-Cota y Gémez-Gardefies [1]. En tal manuscrito, los
autores se basan en un estudio previo de evolucién de pandemias en metapoblaciones
estructuradas que incluyen agentes sujetos a patrones de mobilidad recurrentes. Es
decir, se describe matematicamente que la dispersion de la enfermedad en una regién es
estimada en pequeifis grupos geograficos, donde el resultado se apoya de la observacion
de interaccidn entre personas que se derivan de la movilidad entre los grupos.

La idea subyacente da lugar a introducir el concepto de meta-poblacion, las cuales
son creadas a partir de una poblacién que se distribuye en una coleccién de grupos
poblacionales bien definidos, de distinto niimero de individuos. Los individuos dentro
de un grupo estdn mezclados y el patégeno puede ser transmitido entre cualesquiera
agentes del grupo con la misma probabilidad.
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El otro aspecto importante de la meta-poblacién es la movilidad de los agentes, cada
individuo tiene la posibilidad de migrar de su grupo a otro, esparciendo el patégeno a
nivel del sistema. La movilidad de estos agentes se representa como una red en la que
cada nodo es un grupo y flechas entre ellos representan la posibilidad de moverse de
un grupo a otro. Esta informacién de importancia sustancial, se codifica en una matriz
denominada matriz de movilidad, R.

Las distintas investigaciones epidemioldgicas relevantes al COVID-19, sugieren
que se agreguen propiedades a los grupos poblacionales para simular adecuadamente
la forma en la que el patégeno se propaga. Una de estas consiste en separar dentro
de cada grupo a los individuos en distintos estratos de edad como jévenes, adultos
y ancianos. Esta consideracién es relevante dado que se ha observado que personas
jovenes reaccionan de formas distintas al virus respecto a las personas mayores.

Esta situacion mal atendida podria implicar consecuencias catastrdficas a la salud.
La otra propiedad en los grupos es que cada individuo puede pertenecer a uno de
ocho grupos posibles: susceptible (S), expuesto (E), asintomatico (A), infectado (I),
hospitalizado en una unidad de cuidados intensivos (H), muerto (D), y recuperado
(R). La evolucién de las fracciones de agentes en el estadom € {S, E, A, I, H, D, R}
y estrato de edad g € {1,2,3} enel grupo i € {1,... N}, denotadas por p;"9(t) esta
dada por:

It+1
B9t 41

(1= IT7 (1)) p 9 (¢), (1)
I () () + (1 —n?)pl 9 (1), 2)

(t+1) =
(t+1) =

P+ 1) =00 () + (1 — af)p (1), 3)

pro(t+1) = a%p) (t)+( )pz() )
It +1) = pI99p 0 (1) + w9 (1 — )P0 (1) + (1 — wI) (1 = x9)pi(t), (5)

pr(t+1) = wiy?p! q(t)+p;g() ©6)
It +1) = p?(1—7)p 9 (1) + (1 — w)x?p () + pfo9 (t). (7)

Estas ecuaciones representan la dindmica en tiempo discreto de los agentes (cada
paso temporal representa un dia), y estdn basadas en trabajos previos en dindmicas
de pandemias con enfoque en cadenas de markov microscOpicas. Los pardmetros
involucrados en estas ecuaciones estdn descritos en la Tabla 1, a excepcién de IT7(¢),
que representa la probabilidad de que un agente susceptible sea contagiado por un
agente expuesto o infectado, convirtiéndose en un agente expuesto. La expresion
analitica de dicho valor es:

N

I (t) = (1= p*)PY(t) +p° Y R P(1), ()

j=1

donde P! (t) es la probabilidad que agentes de estrato de edad g se infecten del patégeno
en el grupo poblacional 7 y p? es la probabilidad de movilidad de los agentes en el
estrato de edad g. Para determinar P (t) se asume que los contactos en el grupo i
incrementan monoténicamente segin la densidad poblacional, como dicta la funcién
f(z) =1+ (14 %), ademds se considera la matriz de contactos C' cuyas entradas
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Cy,1, definen la fraccién de contactos que un individuo el el estrato de edad g tiene con
individuos en el estrato de edad h. De esta forma la férmula para calcular P () se
define como:

Ak

sokop (2 )y <%,m> s (e, (w)
N T )TeR\ Tk T )Yeh\ Tl
Pz'g(t) = 1_Hi:1 Hj:l(l_ﬁA) o0 (1-8r) o0 . (9)

Los exponentes de las bases (1 — 84),(1 — ;) en la Ecuacién 9 representan el
nimero de contactos estimado de un agente en el grupo ¢ en el estrato g con pacientes
asintomaticos e infectados respectivamente. De esta forma el doble producto es la
probabilidad que un agente no se infecte después de dichos contactos. Es importante
explicar que el término z9k9 f (nfﬁ[ /s;) es el nimero promedio de contactos de un
agente, ya sea con agentes infectados o no infectados, y z9 es un factor normalizante
del efecto de la funcién f(x), este se calcula como:

29 = 3. . (10)

_ -
zﬁ&(ﬁ)o&#

Y las poblaciones efectivas representan la cantidad esperada de agentes activos en
el grupo poblacional ¢, tomando en consideracién las migraciones:

3
nd =3 ()7, (11)
g=1
N
(n?)¥ = p, ZRJF””? + (1 —pg)ni. (12)

j=1

Finalmente, los ultimos miembros de los exponente en la Ecuacion 9 son nffi(t)
y njﬁl(t), los cuales representan el nimero de agentes del estrato de edad h en estado
asintomadtico o infectado y que han migrado de la regién j a la region ¢. Y pueden ser
calculados de la siguiente forma:

nfui(t) = nf " (6) [(1 = p")3(0, ) + PRy (13)

Con 6(4,j) la funcién delta de Kronecker. El articulo original sefiala en su
formulacién politicas de aislamiento mediante un porcentaje ko de poblaciéon en
aislamiento y se han omitido los detalles, sin embargo se recomiendan las lecturas [1,
4, 5]. El modelo formulado aqui puede ser aplicado a la dindmica espacio temporal de
otros fendmenos, como la transmisién de informacion y congestion del trafico.

3. Bisqueda y extraccion de datos
En la Seccién 2 se menciona que una de las bondades del modelo reside en la

posibilidad de modificar las variables para ajustarlo a la realidad de una poblacién
particular a tratar, definiendo una macro-poblacion adecuada.
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Tabla 1. Parametros del modelo.

Simbolo Significado Valor estimado en Espaiia
Ba Infectividad de pacientes asintomadticos 0,06
Br Infectividad de pacientes infectados 0,06
(k%) Numero promedio de contactos (11,8,13,3,6,6)
n9 Tasa de latencia 2’13 1
a? Tasa de infeccién asintomadtica ( ! , ! , ! >
5,06 2,86 2,86
w9 Tasa de salida < 110 , 3%2 , 3T2>
~9 Porcentaje de casos necesitados de UCI (0,002, 0,05, 0,36)
w? Tasa de fatalidad en UCI 0,42
P9 Tasa de mortalidad %
x? Tasa de descarga de UCIs 1 3’ 0
0,5980 0,3849 0,01711
C Matriz de contactos 0,2440 0,7210 0,0350
0,1919 0,5705 0,2376
I3 Factor de densidad 0,01
(p?) Factor de movilidad (0,0,1,0,0,0)
o Habitantes promedio por hogar 2,5
ko Porcentaje de confinamiento Ajustable

La macro-poblacién para México consiste en tomar como grupo poblacional a cada
uno de los municipios de la Republica. Esta conceptualizacion se justifica porque las
interacciones econdmicas y sociales en cada municipio obligan a los individuos a estar
en constante contacto, cumpliendo la hipétesis de ser un grupo bien mezclado donde el
patégeno puede ser transmitido en la misma probabilidad. En esta seccidn se describen
los métodos de obtencién de datos necesarios para esta macro-poblacion.

3.1. Datos pandémicos de México

Los datos corresponden a los casos de COVID-19 en México, los cuales se han
descargado de la pdgina de datos abiertos del gobierno mexicano [7,8,9]. En este
sitio también se consigue informacién proveniente de la DGE sobre las pruebas de
COVID-19 realizadas a nivel nacional. La informacién sobre COVID-19 respecto a los
pacientes, contiene la siguiente informacién:

— Entidad y municipio de residencia del paciente.
— Edad del paciente.
— Resultado de la prueba (negativo/positivo).
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— Tipo de paciente (ambulatorio/hospitalizado).

Si el paciente requiri6 de cuidados intensivos (si/no).

Si el paciente fue intubado (si/no).
— Fecha de inicio de sintomas en el paciente.

Fecha de ingreso a hospitalizacion (Si es que ingreso).

Fecha de defuncidn (Si es que el paciente fallecid).

De acuerdo con las caracteristicas de estos datos, una muestra representativa del
problema es tomada para el ejercicio del modelo y los datos se consideran como
epidemioldgicos para el modelo matematico formulado en este trabajo.

3.2. Informacion demografica

La informacién demogréfica que nutre al modelo: a) La poblacién total presente en
laregién. b) La densidad poblacional de la region. ¢) El nimero promedio de habitantes
por hogar. Estos pardmetros se valoran a nivel nacional, estatal y municipal tal que las
cifras son obtenidas del INEGI (Instituto Nacional de Estadistica y Geografia). En este
trabajo se utilizaron datos recientes que el INEGI reserva para el ptiblico y corresponden
al censo nacional realizado en 2015 [10, 11].

3.3. Informacion geografica

Los datos corresponden a la informacion topogrédfica de los municipios, en
particular los poligonos que describen la aproximacion territorial de estos se obtuvieron
de la plataforma CARTO [12]. El formato de esta informacién es geoJSON y con esta
pueden graficarse regiones en un mapa. Cada municipio y estado de la reptiblica tiene
su propio geoJSON, y a través del modulo de manejo de datos JSON de Python pueden
ser manipulados. La exposicién de los mapas con los resultados que arroja el modelo
se encuentra en desarrollo.

4. Implementaciéon computacional del modelo

En esta seccién se describen aspectos importantes de la implementacién que se
codificé en Python y adicionalmente se describen los cdlculos de las variables claves
que han sido modificadas a partir de la informaciéon demografica de México. El
resultado alcanzado es un software capaz de simular escenarios futuros de la pandemia
en México a escala municipal. Se explican las variables manteniendo la notacién del
modelo de original, descritas en la Tabla 1.

4.1. Definicion de variables del modelo matematico

Tres estratos de edad son necesarios: jovenes (0 a 25 afios), adultos (26 a 65 afios)
y personas mayores (mds de 65 afios). Los estados en los que cada agente en un grupo
puede encontrarse se denominan como: susceptible (5), expuesto (F), asintomatico
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(A), infectado (I), hospitalizado en unidad de cuidados intensivos (H ), recuperado (R)
y muerto (D). La matriz de contactos C, asi como el niimero promedio de contactos de
un agente por estrato de edad &, se reutilizaron del modelo espafiol [1]. Se justifica tal
situacion dadas las similitudes culturales entre ambas naciones. Sin embargo, el cédlculo
de estos valores pueden adaptarse de mejor forma e incluso afadir el estado vacunados,
lo cual se resolverd en un trabajo futuro.

De acuerdo con los datos obtenidos en la Seccién 3.2, se estimé el niimero promedio
de habitantes en cada hogar 0 = 3,7. La légica para el cdlculo de la matriz de
movilidad de regiones R se resume en la siguiente premisa: un agente tendrd mayor
probabilidad de migrar a un municipio cercano al que pertenece que de migrar a un
municipio alejado.

Este planteamiento se ha inspirado en leyes fisicas de fendmenos naturales, en
particular en la ecuacién de Coulomb, por lo que se asume que tal relacién es
inversamente proporcional al cuadrado de la distancia entre los municipios. Usando
los datos recopilados en la Seccién 3.3, se toma el poligono de aproximacion territorial
de cada municipio y se calcula el centroide geométrico del municipio para almacenarlo
en una estructura llamada tabla de municipios. La matriz de movilidad se calcula como:

oI
" Zk;ﬁi fd(i, k)’

donde f(z) = 1/2%, y d(i, j) es la distancia euclidiana entre los centroides del i-ésimo

i #j; Rii=0, (14)

municipio y el j-ésimo municipio de la tabla de municipios. Cabe sefialar que f(x)
puede ser sustituida por otra funcién monétona decreciente adecuada y d(i, j) por otra
métrica que mejor describa la distancia entre municipios, por ejemplo la generada por
la red de carreteras de México.

Finalmente, para el célculo de la distribucién inicial de la poblacién p(ty), por
municipio, por estrato de edad y por cada uno de los siete estados, se procesa la
informacién epidemioldgica descrita en la Seccién 3.1. A cada registro de los datos
se le asigna el estrato de edad al que pertenece y se clasifica en uno los estados posibles
de la siguiente forma:

— Si el resultado de la prueba fue positivo, el paciente vive y han pasado mds de 14 dias
desde la fecha de sintomas, se clasifica como paciente recuperado.

— Si el resultado de la prueba fue positivo, el paciente vive y han pasado menos de 14
dias desde la fecha de sintomas, se clasifica como paciente portador.

— Si el resultado de la prueba fue positivo, el paciente vive y el paciente estd
hospitalizado en una Unidad de Cuidados Intensivos (UCI) o esta intubado, se
clasifica como paciente hospitalizado en UCIL.

— Si el resultado de la prueba fue positivo, y el paciente se encontraba intubado o en
una UCI, y tiene asociada una fecha de defuncién, se clasifica como paciente difunto.

Posteriormente, con la informacién de la poblacién de cada municipio por estratos
de edad, se calcula el porcentaje de poblacién en cada uno de los estados. El resto de la
poblacion supone se encuentra en estado susceptible.
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El resto de las variables como el ritmo de mortandad, infectividad de pacientes
asintomadticos e infectados, entre otros se reutilizan de la Tabla 1, por ser propiedades
del patégeno y no de la region.

4.2. Implementacion en Python

El modelo matemdtico ha sido implementado en un médulo de Python llamdo
Mappand, apoydndose de la libreria de computo Numpy. La libreria se compone de
la clase MMC (Micro-Markov Chain) que implementa las férmulas expuestas en la
Seccidén 2, las cuales son necesarias para evolucionar el esparcimiento del patégeno
en el tiempo y la clase Modelo que se encarga de encapsular los métodos necesarios
para leer los datos de entrada y almacenar los resultados en una base de datos. La
lectura puede ser desde una base de datos o de archivos CSV. Las entradas de la
clase MMC son:

El numero de grupos poblacionales de la macropoblacién, N.
— La matriz de contactos C, arreglo de numpy con forma (3, 3).
— La matriz de movilidad R, arreglo de numpy con forma (N, N) .

— La matriz poblaciéon por municipio y estrato de edad n, arreglo de numpy con
forma (NN, 3).

— La densidad de poblacién por municipio s, arreglo de numpy con froma (N, 1).

— La distribucién de poblacién inicial p(tg), un diccionario de Python, cuyas llaves son
los 8 distintos estados {S, E, A, I, H, D, R} y cuyos valores son arreglos de numpy
con forma (N, 3).

— El diccionario de pardmetros del modelo, que guarda la informacién de las variables
descritas en la Tabla 1.

Una vez instanciado un objeto con estos datos, el método evolve se encarga de
evolucionar en el tiempo el esparcimiento del patégeno en la macro-poblacién. Las
entradas al método son: el nimero de dias a evolucionar en el tiempo At y el porcentaje
de aislamiento social estimado k. Esta evolucion se realiza de la siguiente forma:

1. Se actualizan los pardmetros {n<'7, 29, n;‘jz (t), niiz(t), PI(t),II7(t)} al tiempo

actual ¢, como indican las Ecuaciones 8 a 13.

2. Se calcula la evolucién de la poblacién p(t + 1) segin las formulas descritas de la
Ecuacioén 1 a la Ecuacioén 7.

3. Se guarda la nueva poblacién p(t + 1) en un arreglo y se repite el procedimiento
tomando p(¢ + 1) como nueva poblacién a evolucionar.

El algoritmo se repite At veces, y el valor de retorno es el arreglo con las
poblaciones estimadas. Las férmulas que implementa la clase MMC hacen uso
de técnicas de vectorizacion de la libreria numpy. MMC también es generalizable
cambiando las entradas del programa por variables particulares de una meta
poblacioén arbitraria.
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Tabla 2. Simbologia.

Notacion Significado

CE Total de casos estimados

CA Total de casos actuales

AC Nuevos casos estimados

HE Total de hospitalizaciones estimadas
HA Total de hospitalizaciones actuales
AH Nuevas hospitalizaciones estimadas
ME Total de muertes estimadas

MA Total de muertes actuales

AM Nuevas muertes estimadas

5. Hacia la interpretacion de datos en un SIG

La parte final del proyecto consiste en la interpretacién de los resultados del modelo
matematico. Una vez se ha calculado la distribucién de la poblacién hipotética por cada
uno de los municipios, se calculan los valores:

3 R H D
Casosi(to + At) = 3. (pf*(to + A1)+ pf"(to + At) + o (1o + A1) ) n. (1)
g=1

Esta suma encapsula los casos estimados por la vigilancia centinela pasados At
dias, suponiendo un porcentaje de aislamiento nacional kg:

3
Hosp, (to + At) = > p/"(to + At)nf. (16)

g=1

Esta ecuacidn retine el nimero de pacientes hospitalizados en una UCI pasados At
dias, suponiendo un porcentaje de aislamiento nacional kg:

3
Muertes; (tg + At) = Z pf’g(to + At)nd. a7
g=1

Aqui se concentra el nimero de muertes acumuladas, pasados At dias, asumiendo
un porcentaje de aislamiento nacional ky. En trabajo futuro mediante el médulo de
manejo de datos JSON de Python, se afiadirdn estos resultados al archivo geoJSON de
cada entidad y municipio como nuevas propiedades llamadas casos, hospitalizados y
defunciones respectivamente.

Que posteriormente con la libreria JavaScript de cddigo abierto, Leaflet, se
encargard de mostrar los datos geoJSON de los municipios y entidades aplicando una
escala de colores pertinente en base a la propiedad de casos.
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Tabla 3. Evolucién: At = 7,ko = 0,5. El cuarto renglon indica que Baja California tiene
5023 casos confirmados y el modelo predice 5269 casos dentro de una semana si el 50 % de la
poblacién estd en confinamiento.

Entidad CE CA AC HE HA AH ME MA AM
Republica Mexicana 95104 87347 7757 814 312 502 10012 9767 245
Aguascalientes 912 815 97 7 2 5 36 34 2
Baja California 5269 5023 246 39 7 32 873 861 12
Baja California Sur 625 605 20 2 0 2 36 36 0
Campeche 595 563 32 9 12 -3 72 68 4
Coahuila 1174 1084 90 8 1 7 79 77 2
Colima 157 141 16 2 2 0 20 19 1
Chiapas 1982 1705 277 33 21 12 148 137 11
Chihuahua 1631 1569 62 13 16 -3 320 314 6
Ciudad de México 26181 24263 1918 223 42 181 2273 2203 70
Durango 416 365 51 6 3 3 38 37 1
Guanajuato 1712 1463 249 19 10 9 115 108 7
Guerrero 1966 1827 139 19 9 10 276 270 6
Hidalgo 1852 1670 182 16 5 11 286 284 2
Jalisco 1969 1660 309 31 17 14 148 136 12
Edo. De México 15698 14264 1434 107 31 76 1615 1588 27
Michoacan 2043 1869 174 14 1 13 163 160 3
Morelos 1523 1376 147 14 2 12 265 262 3
Nayarit 607 552 55 7 3 4 53 50 3
Nuevo Leén 1546 1372 174 14 6 8 93 88 5
Oaxaca 1421 1291 130 12 5 7 151 148 3
Puebla 3282 2914 368 39 23 16 357 345 12
Querétaro 973 875 98 10 5 5 94 92 2
Quintana Roo 1944 1843 101 20 19 1 354 346 8
San Luis Potosi 996 882 114 10 3 7 52 50 2
Sinaloa 3433 3261 172 26 15 11 493 484 9
Sonora 1992 1864 128 13 2 11 124 121 3
Tabasco 4336 4009 327 34 8 26 519 510 9
Tamaulipas 1688 1554 134 14 6 8 102 99 3
Tlaxcala 1084 989 95 10 12 -2 143 139 4
Veracruz 3872 3624 248 29 17 12 533 524 9
Yucatan 1920 1771 149 14 6 8 148 144 4
Zacatecas 305 284 21 0 1 -1 33 33 0

6. Discusion de resultados y conclusiones

A continuacién, se muestran las predicciones de nimero de casos, nimero de
hospitalizaciones en UCI (unidad de cuidados intensivos) y nimero de muertes en cada
entidad mexicana obtenidas del modelo implementado, usando la base de datos abiertos
de COVID-19 de la DGE correspondiente al dia 30/05/2020 y distintos valores para las
variables At y kq. Estos resultados se encuentran en las Tablas 3, 4 y 5. En la Tabla 2
se describen los components.
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Tabla 4. Evolucién: At = 7, ko = 0,75.

Entidad CE CA AC HE HA AH ME MA AM
Republica Mexicana 89817 87347 2470 726 312 414 10010 9767 243
Aguascalientes 846 815 31 6 2 4 36 34 2
Baja California 5113 5023 90 35 7 28 873 861 12
Baja California Sur 610 605 5 1 0 1 36 36 0
Campeche 573 563 10 8 12 -4 72 68 4
Coahuila 1117 1084 33 8 1 7 79 77 2
Colima 145 141 4 2 2 0 20 19 1
Chiapas 1793 1705 88 31 21 10 148 137 11
Chihuahua 1587 1569 18 12 16 -4 320 314 6
Ciudad de México 24961 24263 698 199 42 157 2272 2203 69
Durango 384 365 19 6 3 3 38 37 1
Guanajuato 1536 1463 73 17 10 7 115 108 7
Guerrero 1874 1827 47 18 9 9 276 270 6
Hidalgo 1723 1670 53 15 5 10 286 284 2
Jalisco 1754 1660 94 28 17 11 148 136 12
Edo. De México 14667 14264 403 87 31 56 1615 1588 27
Michoacan 1926 1869 57 13 1 12 163 160 3
Morelos 1412 1376 36 13 2 11 265 262 3
Nayarit 570 552 18 7 3 4 53 50 3
Nuevo Ledn 1419 1372 47 11 6 5 93 88 5
Oaxaca 1329 1291 38 9 5 4 151 148 3
Puebla 3027 2914 113 35 23 12 357 345 12
Querétaro 903 875 28 10 5 5 94 92 2
Quintana Roo 1882 1843 39 19 19 0 354 346 8
San Luis Potos{ 920 882 38 9 3 6 52 50 2
Sinaloa 3323 3261 62 24 15 9 493 484 9
Sonora 1902 1864 38 12 2 10 124 121 3
Tabasco 4124 4009 115 28 8 20 518 510 8
Tamaulipas 1599 1554 45 13 6 7 102 99 3
Tlaxcala 1010 989 21 10 12 2 143 139 4
Veracruz 3689 3624 65 28 17 11 533 524 9
Yucatan 1813 1771 42 12 6 6 148 144 4
Zacatecas 286 284 2 0 1 -1 33 33 0

6.1. Interpretacion de resultados

Segilin muestran las predicciones en las Tablas 3, 4 y 5, en el mejor de los casos el
valor minimo de nuevos casos pasados siete dias es de 2470 casos a nivel nacional, que
corresponde al escenario en el que el 75 % de la poblacién permanece en cuarentena
durante toda la semana. El hecho que el valor de Casos no disminuya en comparacion
a dias anteriores, evidencia que la curva de casos no se estd aplanando.

Ademds, se puede decir que partir de lo experimentado en este trabajo, la curva
solo se puede aplanar si se siguen manteniendo las medidas preventivas de salud en
cuanto a higiene, y disminuir el contacto con otras personas para evitar en la medida de
lo posible trasmitir el virus. De otro modo, con una observacién empirica, la curva no
podra ser aplanada a corto plazo.
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Tabla 5. Evolucién: At = 30,ko = 0,5. El doceavo renglén indica que Guanajuato tiene
10 pacientes en UCI y se predicen 48 nuevos pacientes en un mes si el 50 % de la poblacién
estd en confinamiento.

Entidad CE CA AC HE HA AH ME MA AM
Republica Mexicana 216707 87347 129360 1926 312 1614 11889 9767 2122
Aguascalientes 2281 815 1466 17 2 15 57 34 23
Baja California 7964 5023 2941 42 7 35 933 861 72
Baja California Sur 814 605 209 2 0 2 41 36 5
Campeche 923 563 360 4 12 -8 81 68 13
Coahuila 2420 1084 1336 17 1 16 100 77 23
Colima 438 141 297 5 2 3 23 19 4
Chiapas 6536 1705 4831 44 21 23 206 137 69
Chihuahua 2528 1569 959 10 16 -6 335 314 21
Ciudad de México 52577 24263 28314 569 42 527 2788 2203 585
Durango 1177 365 812 10 3 7 51 37 14
Guanajuato 5779 1463 4316 58 10 48 167 108 59
Guerrero 4173 1827 2346 27 9 18 312 270 42
Hidalgo 5070 1670 3400 39 5 34 330 284 46
Jalisco 7320 1660 5660 78 17 61 219 136 83
Edo. De México 41539 14264 27275 448 31 417 1955 1588 367
Michoacén 5110 1869 3241 31 1 30 194 160 34
Morelos 4106 1376 2730 46 2 44 305 262 43
Nayarit 1344 552 792 8 3 5 63 50 13
Nuevo Leén 4604 1372 3232 52 6 46 135 88 47
Oaxaca 4182 1291 2891 28 5 23 180 148 32
Puebla 9991 2914 7077 85 23 62 443 345 98
Querétaro 2527 875 1652 20 5 15 118 92 26
Quintana Roo 3070 1843 1227 13 19 -6 376 346 30
San Luis Potos{ 2720 882 1838 20 3 17 74 50 24
Sinaloa 5378 3261 2117 29 15 14 538 484 54
Sonora 3276 1864 1412 16 2 14 147 121 26
Tabasco 8251 4009 4242 61 8 53 591 510 81
Tamaulipas 3483 1554 1929 28 6 22 137 99 38
Tlaxcala 3055 989 2066 20 12 8 169 139 30
Veracruz 9020 3624 5396 63 17 46 596 524 72
Yucatdn 4188 1771 2417 32 6 26 186 144 42
Zacatecas 863 284 579 4 1 3 39 33 6

6.2. Trabajo futuro

Actualmente, se estdn generando archivos de documentacién del médulo de Python
con los resultados hasta hoy alcanzados. Se busca distinguir este proyecto de otros
similares con la creacién de un portal web que presente la posibilidad de realizar
predicciones personalizadas de contexto particular, adaptando el software de los autores
de este articulo un servicio en la nube.
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Resumen. La deteccion de vida dentro de los sistemas biométricos es una técnica
cuyo objetivo es determinar si la biometria que se estd capturando es una
medicion real de la persona viva autorizada que esta presente en el momento de
la captura. En este trabajo se realiza la deteccion de vida a través de las
caracteristicas de textura invariantes de Haralick en el dataset de “Spoof in the
wild” sobre la region del rostro de los sujetos de prueba. Para la clasificacion de
las caracteristicas se usaron cuatro clasificadores: arboles de decision, random
forests, support vector machine y gradient boosting tree teniendo los mejores
resultados en random forests y gradient boosting tree con una exactitud general
del 96% con un conjunto de entrenamiento del 20%.

Palabras clave: Deteccion de vida, textura, Haralick.

Liveness Detection Using Haralick Invariant
Texture Features

Abstract. Life detection within biometric systems is a technique whose objective
is to determine if the biometric being captured is a true measurement of the
authorized living person present at the time of capture. In this work, life detection
is carried out through Haralick invariant texture features in the Spoof in the wild
dataset over the face region of the test subjects. Four classifiers were used for
feature classification: decision trees, random forests, support vector machine and
gradient boosting tree, obtaining the best results with random forests and gradient
boosting tree. The overall accuracy of 96% with a training set of 20%.

Keywords: Live detection, texture, Haralick.

1. Introduccion

Junto a la digitalizacion de diferentes servicios como la banca se ha creado una
necesidad de medidas de seguridad contra los ataques de engafio. La biometria es una
de estas medidas de seguridad que se ha adoptado para combatir dichos ataques.
Algunas de las técnicas conocidas para identificacion son el reconocimiento facial, el
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reconocimiento de huellas dactilares, la verificacion de la escritura, la geometria de la
mano, escaner de retina e iris. Entre estas técnicas, la que se ha desarrollado
rapidamente en los Ultimos afios es la tecnologia de reconocimiento facial por ser mas
directa, facil de usar y conveniente en comparacion con otros métodos. Por lo tanto, se
ha aplicado a varios sistemas de seguridad.

Pero, en general, los algoritmos de reconocimiento facial no son capaces de
diferenciar si la persona realmente se encuentra in situ y el rostro detectado corresponde
a una persona que se encuentra en vivo en el lugar (live) o es alguna fotografia de dicha
persona que intenta engafiar al sistema haciendo creer que la persona se encuentra en
el sitio (spoof), esto es un problema de seguridad importante. Es una forma facil de
falsificar los sistemas de reconocimiento facial por medio de imagenes del rostro. Con
el fin de evitar este tipo de falsificacion, un sistema seguro necesita deteccion de vida
(liveness detection) [1].

La biometria es la tecnologia que permite establecer la identidad de un individuo
basandose en atributos fisicos caracteristicos de la persona. La importancia de la
biometria en la sociedad moderna ha sido reforzada por la necesidad de sistemas de
gestion de la identidad en gran escala cuya funcionalidad depende de la deduccion
exacta de la identidad de un individuo en el marco de varias aplicaciones.

Algunos ejemplos de estas aplicaciones son el intercambio de recursos informaticos
en red, conceder acceso a las instalaciones sensibles, realizar transacciones financieras
a distancia o abordar un vuelo comercial [2]. La principal tarea de un sistema de
seguridad es la verificacion de la identidad.

Larazoén principal de esto es evitar que los impostores accedan a recursos protegidos.
Las técnicas generales para fines de seguridad son las contrasefias o los mecanismos de
tarjetas de identificacion, pero estas técnicas de identidad pueden perderse,
obstaculizarse o ser robadas facilmente, lo que perjudica a la seguridad prevista. Con
la ayuda de las propiedades fisicas y bioldgicas de los seres humanos, un sistema
biométrico puede ofrecer mas seguridad para un sistema de seguridad [1].

El problema de la falsificacion debe ser resuelto antes de que los sistemas de
reconocimiento facial puedan ser ampliamente aplicado en nuestra vida diaria. Para
distintos tipos de métodos de deteccion de vida, en la interaccion hombre-computadora
es casi indispensable detectar el movimiento biologico de los usuarios.

Los movimientos mas utilizados incluyen el parpadeo de los ojos [3, 4], la rotacion
de la cabeza [4, 5], y el movimiento de la boca [6]. Uno de los principales problemas
de estos es que los usuarios deben ser altamente cooperativos y la duracion de la
deteccion de la vida es relativamente larga, lo que hacen que los usuarios se sientan
incomodos al usar dichos sistemas.

En los sistemas biométricos, el objetivo de las pruebas de vida es determinar si la
biometria que se esta capturando es una medicion real de la persona viva autorizada
que esta presente en el momento de la captura. Si bien los sistemas biométricos pueden
tener un excelente rendimiento y mejorar la seguridad, estudios previos han demostrado
que no es dificil engafiar a los dispositivos biométricos mediante dedos falsos, imagenes
o video de alta resolucion, lentes de contacto, etc.

Aunque los dispositivos biométricos utilizan informacion fisiologica para fines de
identificacion/verificacion, estas mediciones rara vez indican la vida util. La deteccion
de la vida util reduce el riesgo de falsificacion al requerir una firma de vida util ademas
de la informacion biométrica correspondiente. Los métodos pueden incluir mediciones
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médicas como la oximetria de pulso, un electrocardiograma o el olor. En unos pocos
casos, la informacion sobre la vida es inherente a la propia biometria, es decir, esta
medida no puede capturarse a menos que el usuario esté vivo, por ejemplo, el
electrocardiograma es un método biométrico que solo puede usarse si la persona esta
viva, ya que este registra la actividad eléctrica del corazon.

Si bien el algoritmo de liveness dificulta la suplantacién de identidad, es necesario
considerarlo como un componente de un sistema biométrico que trae consigo
caracteristicas de rendimiento, asi como factores como la facilidad de uso, la aceptacion
del usuario, la universalidad, la posibilidad de suplantacion de identidad, la
permanencia, etc.

Ningun sistema es perfecto en cuanto a su capacidad para prevenir los ataques de
engafio. Sin embargo, los algoritmos de liveness pueden reducir esta vulnerabilidad
para reducir al minimo el riesgo de falsificacion [7].

El uso del reconocimiento facial para la autenticacion es cada vez mas frecuente,
especialmente en los dispositivos moviles. Pero entre el facil acceso a las imagenes en
los medios sociales y los avances en la resolucion de imagenes digitales e impresas, los
sistemas biométricos tienen lagunas de seguridad que los estafadores pueden
aprovechar para falsificar con éxito un sistema de reconocimiento facial.

Para que la biometria facial pueda realmente ser adoptada por la mayoria como un
mejor modo de autenticacion, es esencial determinar si el rostro presentado es auténtico
o si se trata de un intento de falsificar el sistema presentando una representacion
artificial del mismo.

Asi pues, la deteccion automatizada de los ataques de presentacion y, concretamente,
la deteccion de la autenticidad se ha convertido en un componente necesario de
cualquier sistema de autenticacion que se base en la biometria facial para su
verificacion. El reconocimiento de vida facial ha surgido como una forma de detener el
fraude y asegurar la integridad de la biometria facial como medio de autenticacion.
Mientras que el reconocimiento facial para la autenticacion puede responder con
precision a la pregunta " Es esta la persona correcta?" no responde a la pregunta " Es
esta una persona real?". Esta es la funcion de la deteccion de la vida.

La mayoria de las tecnologias actuales de deteccion de la vida facial son "activas",
y requieren que los usuarios parpadeen, giren la cabeza o muevan el teléfono de un lado
a otro. Esto da lugar a tres problemas: En primer lugar, los estafadores pueden presentar
una foto recortada con agujeros en los ojos, utilizar una méscara o mostrar un video
para engafiar al sistema. En segundo lugar, las técnicas de desafio-respuesta ponen a
los atacantes en alerta de que estan siendo revisados.

Y, por ultimo, los métodos activos crean fricciones que ralentizan el proceso de
autenticacion, aumentan las tasas de abandono y disminuyen la experiencia general del
usuario. En este trabajo proponemos determinar la deteccion de vida en imagenes del
rostro considerando las matrices de coocurrencia de niveles de gris como una funcion
de densidad de probabilidad discreta, tal como lo propuso Lofstedt et al. [8]. Evaluamos
el desempefio de las caracteristicas extraidas de la region de interés con arboles de
decision, bosques aleatorios (random forest, RF), méaquinas de soporte vectorial
(support vector machines, SVM) y potenciacion del gradiente (gradient boosting
tree, GBT).
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El articulo se distribuye de la siguiente manera: en la Seccion 2 describimos la
metodologia empleada, en la seccion 3 se presentan los resultados y en la seccion 4 se
incluyen las conclusiones de esta investigacion.

2. Trabajos previos

La deteccion en vivo es crucial a la hora de sistemas biométricos como la deteccion
de rostro, permitiendo garantizar que la persona reconocida se encuentra realmente en
el sitio, para la deteccion en vivo se han propuesto diferentes enfoques como el uso de
caracteristicas de textura, movimiento como parpadeo, boca u ojos, forma, reflejos,
color y andlisis en el dominio de la frecuencia. Los rasgos de textura se extraen de las
imagenes de los rostros bajo el supuesto de que los rostros impresos producen ciertos
patrones de textura que no existen en los reales.

La textura es probablemente la evidencia més fuerte de la falsificacion, ya que mas
del 69% de las obras utilizan la textura sola o la combinan con otros descriptores en sus
contramedidas [9]. El andlisis de microtextura fue implementado por Jukka y otros [10].
La idea clave es enfatizar las diferencias de micro textura en el espacio de los rasgos.
Los autores adoptan los patrones binarios locales (LBP), que es un poderoso operador
de texturas, para describir las micro texturas y su informacion espacial. Los vectores en
el espacio del rasgo se dan entonces como entrada a un clasificador SVM que determina
si los patrones de microtextura caracterizan una imagen falsa o una imagen de
persona viva.

Los descriptores de movimiento son los segundos en importancia para la deteccion
de la suplantacion de la cara, y hay dos formas diferentes de considerar el movimiento
para este proposito. Una forma es detectar y describir las variaciones interfaciales,
como el parpadeo de los ojos, las expresiones faciales y la rotacion de la cabeza [9]. La
técnica basada en el analisis del movimiento de los ojos fue introducida por Hyung-
Keun Jee y otros para el sistema de reconocimiento facial incorporado [11]. Los autores
propusieron un método para detectar los ojos en imagenes de entrada secuenciales y
luego se calcula la variacion de cada region ocular y se determina si la cara de entrada
es real o no.

La suposicion basica es que, debido al parpadeo y a los movimientos incontrolados
de las pupilas en los ojos humanos, deberia haber grandes variaciones de forma [12]. A
su vez también se encuentran trabajos donde se combinan dos o mas métodos como en
[13], donde utilizaban un método para detectar ataques de "spoofing" facial
combinando la deteccion de texturas de HSV (Tono, Saturacion, Valor) y la deteccion
del movimiento del parpadeo de los ojos.

El algoritmo antispoofing consiste en tres mddulos principales: el detector de
parpadeo, el detector de HSV y el modulo de puntuacion combinada. La vision general
del flujo de trabajo es que, en primer lugar, la imagen del rostro capturada por la camara
se comprueba de antemano si el rostro que se ha obtenido es el verdadero o un falso
rostro resultante de un ataque de falsificacion de rostro. La imagen del rostro es una
captura cuadro a cuadro donde cada cuadro es el resultado de una captura de camara de
30 fps (cuadros por segundo).

Los resultados de esta foto se analizan a través del modulo detector de parpadeo
para producir un valor de puntuacion de parpadeo.
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(a) (b)
Fig 1. Ejemplos del dataset. a) Vivo b) Engafio. Tomado de [15].

Esald de grises

Fig 2. RGB a Escala de grises.

3. Metodologia
3.1. Dataset

El dataset considerado en este trabajo es el reportado por Liu, et. al. [14], el cual
contiene 165 videos de personas reales y videos con imagenes falsas de las mismas
considerando diversas variaciones. Para cada sujeto, se tienen 8 videos en vivo y hasta
20 falsos, en total 4,478 videos. Todos los videos estan en 30 cuadros por segundo,
aproximadamente 15 segundos de duracion y resolucion HD de 1080P.

Los videos en vivo se recogen en cuatro sesiones con variaciones de distancia, pose,
iluminacion y expresion. Los videos falsos se recopilan con varios ataques, como papel
impreso y reproduccion [15]. Todos los archivos de video se identifican como
SubjectID_SensorID_TypelD MediumID_SessionID .mov (o *.mp4). SubjectID varia
de 001 a 165. SensorID representa el dispositivo de captura. TypelD representa el tipo
de falsificacion del video. MediumID y SessionID registran detalles adicionales del
video, en la Fig. 1 se puede ver un ejemplo del dataset.

También se proporciona un archivo del cuadro delimitador de caras con el mismo
nombre del video correspondiente (es decir, SubjectID SensorID Ty
pelD MediumID _ SessionID.face). En cada archivo *.face, contiene una matriz de 4
por n, donde n es la longitud del marco. Cada fila registra las ubicaciones (x, y) de la
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esquina superior izquierda y la esquina inferior derecha del cuadro delimitador actual,
como [785 425 1070 710]. [0,0,0,0] significa que no se ha detectado ningun rostro [10].

3.2. Regiones de interés

Nuestra region de interés corresponde al area de rostro, la cual esta descrita por las
ubicaciones (X, y) descritas en la seccion anterior. Para la extraccion del rostro se itero
en cada fotograma del video y posteriormente se extrajo el rostro usando las
coordenadas correspondientes obtenidas del archivo *.face con el que cuenta
cada video.

3.3. Matriz de coocurrencia de niveles de gris

Una vez obtenida nuestra region de interés es necesario calcular la matriz de
coocurrencia de niveles de gris (GLCM, por sus siglas en inglés) para la cual se debe
transformar la imagen RGB a una imagen de intensidad o de niveles de gris, para lo
cual se utiliz6 la siguiente expresion

gray = 0.229R + 0.587G + 0.114B,

donde R, G y B corresponden a los componentes del rojo, verde y azul, respectivamente
de las imagenes a color. En la Fig. 2 se muestra el efecto de transformar una imagen
de RGB a escala de grises. La matriz GLCM se crea calculando la frecuencia con la
que un pixel con el valor de intensidad (nivel de gris) i aparece en una relacion espacial
especifica con un pixel con el valorj. Cada elemento (i, /) en la matriz GLCM resultante
es simplemente la suma del niimero de veces que el pixel con valor i ocurri6 en la
relacion espacial especificada con un pixel con valor j en la imagen de entrada.

Para calcular la matriz, es necesario definir una distancia y una direccion, ademas de
los pares de pixeles separados esa distancia, tal como se muestra en la Fig. 3. A partir
de esta matriz se pueden obtener distintas caracteristicas de segundo orden: contraste
(variacion local de intensidad en una imagen), correlacion (medida de la dependencia
lineal de los niveles de gris), autocorrelacion (evaluacion tanto de la regularidad como
de la tosquedad de la textura), cluster prominence y cluster shade (ofrecen informacion
sobre el grado de simetria), energia (mide la repeticion del pixel y expresa la regularidad
de la textura), entropia (representa la irregularidad en la distribucion de los valores de
intensidad y es inversa a la energia), diferencia de entropia, diferencia de la varianza,
solo por mencionar algunas.

3.4. Caracteristicas invariantes de Haralick

Debido a la carga computacional para obtener las matrices de co-ocurrencia, los
niveles de gris se cuantifican. En consecuencia, las caracteristicas resultantes dependen
en gran medida de la cuantificacion. Si la cuantificacion es idéntica, se puede garantizar
la reproducibilidad de las caracteristicas.
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Fig. 3. Ejemplo para obtener la matriz GLCM con distancia par y direccion 0°.

Al redefinir la matriz de co-ocurrencia como una funcién de densidad de
probabilidad discretizada [8], defini6 GLCM que son asintoticamente invariantes al
numero de niveles de gris. Con este enfoque, demostraron que las caracteristicas
invariantes tienen una mayor precision, y tienen rendimientos similares incluso si las
imagenes de entrenamiento y de prueba tenian una cuantizacion bastante diferente.

Una descripcion detallada de las 21 caracteristicas invariantes de textura de Haralick
y su calculo se puede encontrar en [8]. Entre estas estan: autocorrelacion, contraste,
correlacion, energia, entropia, homogeneidad, entre otras. Este conjunto de
caracteristicas ha mostrado un mejor desempefio en los clasificadores que las
caracteristicas originales.

3.5. Clasificadores

Para la clasificacion se us6 cuatro tipos de clasificadores Decision Tree (DT),
Random Forest (RF), Support Vector Machine (SVM) y Gradient Boosted Tree (GDT).
Del dataset [15] se extrajeron un total de 100817 imagenes divididas en dos clases: live
and spoof. Todos los clasificadores indicados se probaron con diferentes proporciones
en los datos para entrenamiento y prueba: 20/80, 30/70, 40/60, 50/50, 60/40, 70/30
y 80/20.

Para el algoritmo de DT se uso el algoritmo de CART, RF usa un conjunto de tres
decisiones para predecir la clase. Cada arbol de decision ha sido entrenado en un
subconjunto aleatorio del conjunto de entrenamiento y solo usa un subconjunto
aleatorio de las caracteristicas, el numero de arboles es de 100.

SVM separa los datos de entrenamiento en dos clases utilizando un hiperplano de
margen maximo, el kernel utilizado es Radial Basis Function, en cuanto al clasificador
GBT esta formado por un conjunto de arboles de decision individuales, entrenados de
forma secuencial, de forma que cada nuevo arbol trata de mejorar los errores de los
arboles anteriores. La prediccion de una nueva observacion se obtiene agregando las
predicciones de todos los arboles individuales que forman el modelo.

4. Resultados

En la Tabla 1, se muestras los resultados de exactitud obtenidos con los diversos
clasificadores considerando las razones de entrenamiento y pruebas mencionados
anteriormente. En la tabla podemos ver los resultados con el conjunto de datos de
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Tabla 1. Resultados obtenidos por diferentes conjuntos de entrenamiento y prueba, y
distintos clasificadores.

Train DT RF SVM GBT
/ Test Train Test Train Test Train Test Train Test
20/80 0.925 0.931 0.966 0.970 0.954 0.958 0.966 0.962
30/70 0.945 0.943 0.975 0.974 0.951 0.957 0.966 0.962
40/ 60 0.950 0.949 0.980 0.978 0.962 0.960 0.977 0.972
50/50 0.952 0.952 0.982 0.981 0.962 0.961 0.974 0.974
60 /40 0.957 0.957 0.984 0.984 0.960 0.961 0.977 0.975
70/30 0.966 0.961 0.987 0.987 0.962 0.961 0.975 0.976
80/20 0.961 0.961 0.988 0.987 0.965 0.963 0.977 0.974
o T p T
p
/[
|
|
(a) (b)
Yo y T
|
|
(c) _(d)

Fig 4. Curvas ROC. a) Decision Tree, b) Random Forest, ¢) Support Vector Machine, d)
Gradient Boosting Tree.

entrenamiento y prueba de los algoritmos de Decision Tree (DT), Random Forest (RF),
Support Vector Machine (SVM) y Gradient Boosting Tree (GBT), vemos que los
resultados de entrenamiento son muy similares a los resultados en la parte de prueba,
por lo tanto, el algoritmo no se sobre ajustan al conjunto de entrenamiento y generalizan
de forma aceptable el conjunto de datos de prueba. Un ejemplo de las curvas ROC
obtenidas con los clasificadores mencionados se muestra en la Fig. 4, la proporcion
considerada fue la de 20/80.

5. Conclusiones y trabajo futuro

En este trabajo se buscé la deteccion de vida en el rostro a través del andlisis de
textura, existen diferentes métodos que se han usado para la detecciéon de vida como el
parpadeo de los ojos, hacer que la persona haga ciertos movimientos cada vez que se
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desea comprobar esto, lea algin texto para confirmar que es ella realmente el problema
con estos enfoques es que solo funcionan teniendo al sujeto frente a la camara por cierto
periodo de tiempo y no son implementables en situaciones donde se necesite comprobar
que una fotografia fue tomada realmente a la persona, ademas de que el método de
analisis de textura es implementable en sistemas de video dado que un video se puede
ver como una serie de fotografias a alta velocidad, el objetivo principal se cumplié al
poderse comprobar que con este enfoque se pueden obtener buenos resultados. Como
trabajo futuro se busca la optimizacion del algoritmo y creacion de una libreria o API
para la facil implementacion en diversos sistemas.
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Resumen. En este trabajo se anonimizaron notas médicas y posteriormente se
realiz6 un proceso de extraccién de informacion relacionado a las comorbilidades
que presentan los pacientes. Para la evaluacién de los métodos desarrollados se
utilizé un corpus de 98 notas médicas de pacientes diagnosticados con el nuevo
SARS-CoV-2, la informacién fue proporcionada por la Secretaria de la Salud de
la Ciudad de México. Logramos anonimizar en su totalidad la notas médicas y
el método que desarrollamos extrajo el 96 % de las comorbilidades presentes en
las notas médicas. Ambos resultado se lograron haciendo uso de la distancia de
Levenshtein y la metodologia creada puede ser usada para distintas tareas de la
misma indole.

Palabras clave: Notas médicas, extraccion de informacion, distancia de
Levenshtein, anonimizacion de documentos, deteccion de comorbilidades.

Levenshtein Distance for Anonymization of Medical
Notes and Detection of Comorbidities

Abstract. In this work, medical notes were anonymized and subsequently an
information extraction process related to the comorbidities presented by the
patients was carried out. For the evaluation of the developed methods, a corpus of
98 medical notes of patients diagnosed with the new SARS-CoV-2 was used, the
information was provided by the Ministry of Health of Mexico City. We managed
to completely anonymize the medical notes and the method we developed
extracted 96% of the comorbidities present in the medical notes. Both results
were achieved using the Levenshtein distance and the created methodology can
be used for different tasks of the same nature.

Keywords: Medical notes, information extraction, Levenshtein distance,
anonymization of documents, detection of comorbidities.
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1. Introduccion

Para la realizacion de este trabajo se elaboraron métodos para anonimizar los datos
del paciente y extraer un listado de las posibles comorbilidades mencionadas en una
nota médica.

Las notas médicas, en las que se basé el presente trabajo, fueron proporcionadas por
la Secretaria de Salud de la Ciudad de México, quien solicit6 la completa anonimidad de
los pacientes a los que se refiere en las notas médicas. Por ello, anonimizar los datos del
paciente es esencial para el uso, experimentacion y etiquetado manual en notas médicas.

También es importante remarcar que al momento de anonimizar la nota médica
se desea conservar todo dato que no sea parte del nombre, ya que puede poseer
informacién relevante para futuros procesamientos.

Los expedientes médicos se almacenan en formato textual, por lo cual datos de
alta relevancia no siempre se encuentran disponibles para el computo estadistico. En el
ambito médico, las comorbilidades son altamente relevantes, ya que predisponen a mas
enfermedades y son un factor de riesgo importante.

Las comorbilidades se refieren a enfermedades o trastornos secundarios que afligen
al paciente, ademas de la enfermedad primaria por la cual se realiz6 la consulta médica
[4]. Para el caso de la deteccion de comorbilidades se usé como referencia el listado del
CIE-10 [3] de enfermedades y problemas relacionados con la salud, tomandolos como
las posibles comorbilidades.

El presente trabajo desarrolla un método para la deteccion de comorbilidades sin
necesidad de datos etiquetados. Se hace uso de uno de los métodos mas sencillos, pero
efectivo, para el etiquetado de términos especificos, la bisqueda en un texto de las
ocurrencias de los términos especificados con anterioridad en una lista.

Aunque existen una gran variedad de métodos para la bisqueda de palabras o frases
en un texto [8], la mayoria de estos no permiten errores en la escritura de la palabra.

La distancia de Levenshtein [2] es un método que sirve para medir la distancia entre
dos palabras respecto a su escritura y es comtinmente usado para corregir errores de
ortografia [1]. Sin embargo, comparar la distancia de Levenshtein de un gran nimero
de palabras es relativamente costoso computacionalmente hablando.

Este trabajo estd estructurado de la siguiente manera. En la Seccién 2, se describen
trabajos relacionados. En la Seccién 3, se presenta una breve descripcion del corpus
de notas médicas utilizado para evaluar los métodos desarrollados. En la Seccién 4, se
presentan los métodos desarrollados para la anonimizacién de las notas médicas y la
deteccién de comorbilidades. En la Seccidn 5 se presentan los resultados obtenidos. Y
finalmente, en la Seccidn 6 presentamos las conclusiones y trabajo futuro.

2. Trabajo relacionado

En el reconocimiento de entidades nombradas, especificamente, la deteccién y
etiquetado de nombres en el idioma espafiol, el proyecto de Stanza, realizado por la
universidad de Stanford [5], es uno de los que se encuentra mas a la vanguardia. Sin
embargo, muchos nombres comunes en México no son identificados como entidades.
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Esto en su mayoria se debe a errores en la escritura del nombre, nombres poco
comunes en el entrono que se entrend el modelo y palabras que cuentan con més
de un significado. Lamentablemente, para este trabajo no se cuenta con la cantidad
necesaria de datos para reentrenar un modelo de este tipo. Por otro lado, dado que
se cuentan con los datos del paciente de cada nota médica, pudimos usar métodos
mas tradicionales para la deteccion del nombre del paciente en la nota médica y
posteriormente su anonimizacion.

En el 4rea de la deteccion de comorbilidades, los trabajos previos cuentan
normalmente con una gran cantidad de datos etiquetados, lo cual permite una variedad
mas amplia a procesos a realizar como lo son el uso de los vectores de palabras (mas
conocidos como embeddings, en inglés) [10].

3. Corpus

Para el presente trabajo, SEDESA nos proporcioné un corpus de 98 expedientes
médicos electronicos de pacientes diagnosticados con el nuevo coronavirus
SARS-CoV-2 (COVID). Dichos datos fueron proporcionados en un formato XML el
cual venia organizado por secciones de las cuales se describen a continuacién:

— Nombre y apellidos del paciente.

— Edad del paciente.

— Sexo del paciente.

Estado y alcaldia.

Fecha de ingreso.

Fecha alta.

Fecha hora registro nota.

Nota médica (XML).

Signos vitales: contiene el resumen de los signos vitales del paciente.

Objetivo: contiene la descripcion del estado actual del paciente y motivo de la
consulta o revisioén hospitalaria.

Andlisis: contiene la descripcion del hallazgo del médico.

Diagnéstico: describe el diagnéstico de la enfermedad del paciente.

Plan de manejo: describe el tratamiento recetado al paciente, tanto de medicamentos
como dieta, estudios necesarios, etc.

Es importante destacar que el objeto de estudio de este trabajo es el andlisis de la
nota médica, por lo tanto, cada seccién del XML de la nota médica fue extraido para
formar un solo documento por paciente. En la Figura 1 se muestra un ejemplo del una
nota médica ya anonimizado por cuestiones de confidencialidad.

Inicialmente el texto de las notas médicas no contenia ningin tipo de etiquetado, la
Unica etiqueta que se tenia son las relacionadas con el paciente y el diagnéstico. Después
de animizar las notas médicas, con la colaboracién de tres expertos de SEDESA, se
etiqueté de manera manual cada nota médica del corpus de pacientes COVID mediante
la interfaz de una plataforma web de anotacién de datos Dataturks®. A continuacién se
enuncian las caracteristicas etiquetadas:

3 https://docs.dataturks.com/
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Nota Médica <paciente> ||} ]JJNEEEE o06/02/1962 515351 <paciente> Mujer <doctor>
HOSPITAL ABC <doctor> Signos Vitales 21/07/2020 06:52: Temperatura: 36.4 / Frecuencia
cardiaca - ADL: 82.0 / Frecuencia respiratoria - ADL: 20.0 / Sa02: 93.0 / Otras constantes de
hoy:Tension Arterial Sistdlica - ADL: 125.0 / Tension Arterial Diastolica - ADL: 80.0 / Tension
Arterial Media - ADL: 95.0 / Sintomas Se trata de <paciente> de 57 afios de edad, con Obesidad
grado I, sin otros antecedentes de importancia para la enfermedad actual. Niega dolor torécico,
Negd sintomatologia urinaria digestiva. La paciente niega la presencia de disnea. Objetivo Mujer
de edad aparente igual la cronoldgica, orientada en tiempo, persona, lugar circunstancia, alerta.
Coloracion normal de mucosas. Estado de hidratacion adecuado, con aporte de oxigeno
suplementario por puntas nasales 0.5lpm . Saturando 96%)

Fig. 1. Ejemplo de nota médica preprocesada.

1. Sintomas, se identifican las palabras que contienen referencia a sintomas
presentados por el paciente.

2. Comorbilidades, se identifican las palabras que hacen referencia a enfermedades
previas del paciente.

3. Medicamentos, se identifican los medicamentos recetados al paciente.

4. Medicamentos previos, se identifican los medicamentos de base que el paciente
estd tomando actualmente.

5. Dosis, se identifica la dosis de los medicamentos (recetados y previos).

6. Medidas (alternativas), identifica tratamientos alternativos como ozonoterapia,
dieta especial, etc.

7. Signos vitales, se identifican los signos vitales como frecuencia respiratoria (FR),
frecuencia cardiaca (FC), saturacion de oxigeno (SATO2), tensidn arterial sistélica
(TS) y diastélica (TD) y temperatura.

8. Datos antropométricos, se marcan el peso y la altura del paciente.

La Figura 2 muestra el ejemplo de una nota médica etiquetada con algunas de
las caracteristicas descritas previamente. Es importante destacar que no todos los
expediente contaban con todas las caracteristicas.

Para definir las posibles comorbilidades se usé el listado del CIE-10 [3] de
enfermedades y problemas relacionados a la salud. El listado se extrajo de la pagina
oficial del CIE-10 usando técnicas de webcrawling [9], con el objetivo de extraer
los méas de 10 mil casos especificos que la CIE-10 ha especificado y cubrir toda
posible comorbilidad.

En las siguientes secciones describimos los métodos desarrollados en este trabajo
para la anonimizacién de los datos paciente y la deteccién de comorbilidades de la
nota médica.

4. Anonimizacion del paciente

Como se menciond con antelacién se quiere anonimizar los datos del paciente
conservando la mayor cantidad de informacién del texto original. El siguiente ejemplo
muestra un registro del expediente médico donde se tiene los datos del paciente de
forma tabular y en la nota médica se vuelve a especificar el nombre del paciente:
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[ esanmrcs ] o | vesrcsrris REURR .- | e L] v Loz 1] 0 | renes Lo e

"Nota Médica < pa:lente>_< paciente> Hombre < doctor> HOSPITAL ABC < doctor=>
Signos Vitales 25/07/2020 22:46: Temperatura: / Frecuencia cardiaca - ADL: m / Frecuencia
respiratoria — ADL: / Sa02: m / Sintomas Se trata de < paciente> de 60 afios de edad, con
antecedentes de \WoEEREL). Al pase de visita el paciente niega dolor toracico. Negd sintomatologia urinaria

digestiva.actualmente paciente . Objetivo Hombre de edad aparente igual la cronoldgica,
orientade en tiempo, persona, lugar circunstancia, alerta. Coloracién normal de mucosas. Estado de hidratacién
adecuado. Sin oxigeno suplementario. Sin datos de dificultad respiratoria. Escala NEWS de 3 puntos Prueba PCR
para COVID-19 POSITIVA Analisis Paciente que cursa su 6° dia de estancia en UTC-19, en su 17° dia desde el
inicio de los sintomas. Se encuentra con mejoria con respecto al dia de ayer. Se mantiene con puntas nasales @.5
1t saturando al 96 %. Se mantiene en vigilancia estrecha. No presenta complicaciones. Se dieron informes su
familiar. Resultados de Laboratorio No hay informacién para mostrar. Plan de Manejo LRRAe=IHERN (VYR I
ANZANA/POLIMERICA 1 LATA DIARIA SIN FIBRARTIUISTIITH
Analgesia: Administrar m de , VO (PRN, en caso de dolor fiebre). Tromboprofilaxis:
m, SC cada 24 horas. Otros medicamentos: m IV Cada 24 horas (4/7)
(FI 23-07-20) FEHTE vo capa 12 HRS fZIETS orat pituido en agua cada
24 horas Oxigenoterapia: Cuidados Generales de enfermeria: Posicién
Toma de signos vitales 2 veces por turno Reportar saturacién menor de 90% Reporte de
eventualidades: aumento en el trabajo respiratorio, inestabilidad hemodindmica Fomentar ejercicios respiratorios

segin corresponda Fomentar deambulacidén Vigilar uresis evacuaciones por turno Diagnéstico Neumonia Por

Fig. 2. Ejemplo de una nota médica etiquetada con caracteristicas que se muestran en la figura.

Nombre: José Maria.

— Apellido Paterno: Sdnchez.

— Apellido Materno: de los Angeles.

Nota Médica: Se trata de José Maria Sanches de los Angeles de 57 anos de edad,
con Obesidad grado I, sin otros antecedentes de importancia para la enfermedad
actual. El sefior José Maria Sanches de los Angeles niega dolor torécico.

El objetivo de este proceso es eliminar las menciones del nombre del paciente para
luego proceder a analizar la nota médica sin riesgo de violar la confidencialidad del
paciente. El proceso de anonimizacion se describe de la siguiente manera:

1. Se realiza un preprocesamiento retirando signos de puntuacién, acentos, nimeros
y mayusculas. Se desea eliminar la mencién del nombre del paciente del texto,
pero conservar el resto del texto, lo cual incluye, entre otros elementos, signos de
puntuacién y acentos. Para no perder la informacién mencionada se cre6 una copia
del texto. El resultado del preprocesamiento en el ejemplo dado es el siguiente:

se trata de jose maria sanches de los angeles de arios de edad con obesidad grado
i sin otros antecedentes de importancia para la enfermedad actual el sefior
sanchez niega dolor toracico.

2. Una vez obtenido el texto preprocesado se utilizaron expresiones regulares [7]
para reemplazar los elementos que conforman el nombre completo del paciente
(nombres, apellido paterno y apellido materno) por un simbolo predefinido (#).
Cada uno de los elementos del nombre puede estar constituido por una o mas
palabras, por ello se remplazé cada elemento del nombre por la misma cantidad
de palabras marca. El resultado de este proceso en el ejemplo dado es el siguiente:
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se trata de # # # # # sanches de afios de edad con obesidad grado i sin otros
antecedentes de importancia para la enfermedad actual el sefior # niega dolor
toracico.

Es importante notar aqui que no todos los elementos del nombre del paciente
fueron reemplazados por el simbolo # ya que existen errores ortograficos. El error
ortografico en el apellido del paciente (sanches en lugar de sanchez) impide hacer
un reemplazo directo ya que la palabra sanches no estd en vocabulario de bisqueda.

3. Una vez remplazadas en el texto las ocurrencias bien escritas de los elementos
del nombre, se buscaron y remplazaron las ocurrencias mal escritas. Para ello se
separaron las palabras que conforman el nombre, se descartaron las palabras que
tengan una longitud menor a tres caracteres y se calculd la distancia de Levenshtein
con las palabras en el texto que tenian una longitud similar. Si la distancia entre dos
palabras (ponderada con la longitud de la palabra) es menor a cierto rango, definido
previamente, la palabra es remplazada con la palabra marca. El resultado de este
proceso en el ejemplo dado es el siguiente:

se trata de # # # # # # de arios de edad con obesidad grado i sin otros antecedentes
de importancia para la enfermedad actual el sefior # niega dolor toracico.

4. Finalmente, al tener una correspondencia uno a uno entre las palabras del texto
procesado y el texto original, se pudo recuperar todos los elementos eliminados en
el preprocesamiento. Y a su vez se remplazé la ocurrencia de una o mas palabras
marca consecutivas por la etiqueta paciente. El resultado de este proceso en el
ejemplo dado es el siguiente:

Se trata de <paciente> de 57 arios de edad, con Obesidad grado I, sin otros
antecedentes de importancia para la enfermedad actual. El sefior <paciente>
niega dolor tordcico.

5. Deteccion de comorbilidades

5.1. Preprocesamiento

Dadas las notas médicas anonimizadas se procedi6 a hacer un proceso de limpieza
del texto en donde se removié elementos no relevantes para la tarea a realizar, tales
como acentos y puntuacién. EI mismo proceso se realiz6 con el listado del CIE-10 de
enfermedades y problemas relacionados a la salud.

Dado que en su mayoria cada elemento del listado del CIE-10 se conforma por
mds de una palabra se extrajeron las palabras més relevantes para su bisqueda en las
notas médicas.

Para la extraccion de palabras del listado del CIE-10 primeramente se retiraron
todas las palabras vacias. Posteriormente, tomando cada elemento del listado como un
documento diferente, se calculd la frecuencia inversa de documento de cada palabra.
Obteniendo asi una forma de valorar que tan buen discriminante es cada palabra [6].

Esta informacién fue usada para extraer las 3 palabras mds relevantes de cada
elemento del listado del CIE-10 y crear un conjunto de palabras (5,968) a buscar en
las notas médicas. Para cada palabra a buscar se guard6 con que elementos del listado
estd relacionada y la relevancia tiene en cada elemento.
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5.2. Busqueda de miltiples palabras con posibles errores en un texto

Dado un conjunto de palabras y un texto, se realizé un proceso para obtener en
orden una lista de todas las palabras del conjunto que aparecen en el texto, considerando
posibles errores en la escritura de la palabras en el texto. Para ello se iterd sobre cada una
de las palabras que conforman el texto y se realizé lo que se presenta a continuacion:

1. Filtrado de candidatos

La ocurrencia que dos palabras tengan el mismo nimero de letras, a lo cual se denomina
como anagrama, es poco frecuente. Tal es el caso de nuestro conjunto de 5,968 palabras
a buscar, de las cuales solo hubo 63 casos de anagramas.

Por ello, lo primero que se realiz6 fue un proceso para que dada una palabra
objetivo y un conjunto de palabras, determinar un subconjunto de palabras que tenga
aproximadamente las mismas letras, a lo cual denominamos como semi-anagrama.

Para realizar de forma eficiente se realizé un preprocesamiento en donde se crean
subconjuntos de palabras que tienen el mismo niimero de veces la misma letra, a los
cuales denominamos como filtros. Ejemplo creacion de filtros:

Conjunto de palabras: {“ab”, “abc”, “aca”},

- (&, 0:{},
- (a, 1) : {“ab”, “abc™},
- (a,2): {“aca”},
- (b, 0): {“aca”},
— (b, 1) : {“ab”, “abc”},
(c,0): {“ab”},
(c, 1) : {“abc”, “aca”}.

Dada la informacién anteriormente procesada, para encontrar un subconjunto de
las palabras que sean anagramas de una palabra objetivo, solo se necesita calcular
el nimero que tiene la palabra objetivo de cada letra y sacar la interseccién de los
filtros correspondientes.

Sin embargo, seleccionar palabras que sean anagramas de otra solo permite
considerar errores en el orden de la escritura de la palabra, no en las letras que la
conforman. Para ampliar el nimero de candidatos es importante tener un umbral de
cuantas letras se pueden errar.

Dado x un porcentaje que se puede errar en una palabra, previamente definido, y una
palabra p de longitud [, se calcula u que corresponde a un nimero entero del nimero de
letras en p que se pueden errar; donde errar es cambiar una letra por otra, agregar una
letra o eliminar una letra. Una vez calculado u y teniendo los filtros correspondientes a
p, se puede calcular un subconjunto de palabras que sean semi-anagramas.

Lo primero a denotar es que toda palabra que sea semi-anagrama de p, puede
no estar en a lo mds 2u filtros. Esto se debe a que un cambio del tipo agregacién o
eliminacién de una letra retira la palabra de exactamente un filtro (en la letra agregada
o eliminada), sin embargo un cambio tipo remplazo elimina la palabra en dos filtros (en
la letra agregada y en la eliminada).
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Tabla 1. Ejemplo de comparacién de dos palabras con u = 1.

ejemplo eje jem emp mpl plo

eejemplo eej eje jem emp mpl

Elementos en comin  {e.e,j} {ej} {em} {mp} {pl}
Puntaje 3 2 2 2 2

Dadas estas observaciones, podemos eliminar, de un conjunto de palabras
candidato, las palabras que no son semi-anagramas. Esto se realiza con un sistema de
strikes, donde un strike a una palabra es no estar presente en un filtro.

Para calcular el conjunto de palabras candidato para p basta tomar la unién de
cualesquiera 2u + 1 filtros de p, ya que cualquier palabra que sea semi-anagrama de
p esta en al menos uno de esos filtros. Posteriormente, se calcula la interseccion entre
el conjunto de candidatos y de cada filtro.

Si un candidato no se encuentra en un filtro, acumula un strike. En el dado caso que
un candidato acumule 2u + 1 strikes, se retira del conjunto de candidatos.

Finalmente, si la suma de los strikes acumulados y la diferencia de longitud entre
una palabra candidato y objetivo es mayor a 2u, también se retira del conjunto de
candidatos. Esto se debe a que los errores de tipo remplazo de letra no afectan en la
longitud de la palabra, pero son los que afectan en dos filtros; y los errores de tipo
eliminacién y agregacién de letra afectan en a lo mds un filtro, pero también afectan en
una unidad la longitud de la palabra.

2. Filtrado individual

Una vez obtenido un conjunto de candidatos que son semi-anagramas de la palabra
objetivo, se realiza un proceso que hace una comparacién lineal entre cada palabra
candidato y la palabra objetivo. Primero se compara si la palabras son iguales, de no ser
asf se realiza otro proceso con el objetivo de descartar las palabras que tienen un orden
considerablemente diferente al de la palabra objetivo.

Este proceso se realiza obteniendo todas las 2u+ 1 secuencias de letras consecutivas
de cada palabra y comparando, en orden de aparicion, la interseccion de sus elementos,
un ejemplo se presenta en la Tabla 1.

3. Decision final

Una vez obtenido un conjunto menor de palabras a comparar con la palabra objetivo,
se calcula la distancia de Levenshtein de esta con cada una de las palabras del conjunto.
Si la distancia (ponderando con la longitud de la palabra) de una palabra candidato a
la objetivo es menor a cierto rango definido previamente, se establece que la palabra
aparecié en el texto y se puede agregar a la lista de palabras.

5.3. Seleccion de enfermedades por lista de palabras

Una vez obtenido una lista, en orden, de las palabras del conjunto que aparecen en
el texto, se realiza un proceso de seleccion para ver que enfermedades hacen referencia
a las palabras en la lista.
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Usando la relacién entre las palabras y las enfermedades que se guardo previamente,
se implement6 un algoritmo glotén. En el cual, para definir la primera enfermedad, se
toma desde la primera palabra en la lista la mayor secuencia de palabras consecutivas
que hagan referencia a una o mas enfermedades (en el dado caso que las mismas
palabras aparezcan en mas de una enfermedad).

Dada esta secuencia de palabras se calcula la relacién que tienen con la enfermedad
en la que aparecen, sumando el valor individual de las relaciones de cada palabra. Si
el valor calculado es mayor a cierto umbral definido previamente, se define que la
enfermedad aparece en el texto. Se eliminan las palabras de la lista y se vuelve a repetir
el proceso hasta que no queden elementos en la lista.

6. Resultados

A continuacién se presentan los resultados de los métodos de anonimizacién y
deteccion de comorbilidades.

6.1. Anonimizacion

La metodologia usada para anonimizar las notas médicas fue bastante efectiva
cubriendo todas las menciones del nombre del paciente, incluyendo las instancias
en donde hay errores en la escritura de este, sin embargo a su vez puede presentar
problemas. Un problema es la sustitucién de palabras que tienen una similitud con
alguno de los elementos que compone el nombre.

Si bien experimentando con el umbral de la distancia de Levenshtein se puede
evitar el remplazo de varias palabras, hay casos en donde dos palabras son demasiado
parecidas para evitar que sean confundidas por la misma palabra con un error en su
escritura. Ejemplo: Daniel y Daniela. La Figura 1 muestra una nota médica que ya
paso por el proceso de anonimizacién, donde el nombre del paciente fue reemplazado
por <paciente>.

6.2. Deteccion de comorbilidades

La metodologia que se desarroll6 fue pensada para buscar en notas médicas los
elementos del listado del CIE-10 de enfermedades y problemas relacionados a la salud,
sin embargo al realizarse el trabajo se procurd que pudiera funcionar para cualquier tipo
de texto y cualquier lista con una cantidad extensa de elementos que consten de una o
mads palabras.

Para la evaluacion de esta tarea se contd con la ayuda de personal médico que
etiquetd las comorbilidades que aparecieron en las notas médicas, como se menciono
en la Seccion de Corpus.

La comparacién uno a uno de términos médicos del listado del CIE-10 con los
términos usados en las notas médicas haria complicada la evaluacién. Por ello, para la
evaluacion se optd por usar una lista de todas las comorbilidades encontradas en las 98
notas médicas en lugar del listado del CIE-10.
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Tabla 2. Evaluacién deteccién de comorbilidades por umbral de similitud entre palabras.

Umbral 70-100 85-100 99-100
Recall 92.63 95.78 81.05
Precision 20.37 32.15 33.62
F1 33.39 48.14 47.52

Tabla 3. Comparacién de comorbilidades en una nota médica y de resultados con listado CIE-10
y total de comorbilidades usada para la evaluacion.

Comorbilidades etiquetadas Deteccion listado CIE-10 Deteccion listado etiquetas

DIABETES DIABETES DIABETES
MELLITUS 2 MELLITUS MELLITUS 2
HIPERTENSION HIPERTENSION
ARTERIAL ARTERIAL
SISTEMICA SISTEMICA,
HIPERTENSION
ARTERIAL
SISTEMATICA
EXFUMADOR OTRAS EXFUMADOR
ENFERMEDADES
CARDIOPULMONARES
COLECISTECTOMIA,
HIPOKALEMIA
AISLAMIENTO,
DISNEA, TOS,
CEFALEA

Se tomaron aleatoriamente 30 notas médicas para la evaluacién y se usaron 3
distintos umbrales para la similitud entre palabras.

El umbral de 99 a 100 de similitud entre palabras es equivalente a no aceptar errores
o alteraciones en una palabra (sin considerar acentos).

Se compararon los resultados entre el etiquetado y los resultado de la metodologia
presentada en este documento, los resultado se muestran en la Tabla 2. El mejor
desempeiio se logra con el umbral entre 85 a 100 de similitud entre palabras, equivalente
a permitir errores de una o dos letras en las palabras.

La metodologia desarrollada sirve para la busqueda de miiltiples elementos de mas
de una palabra en un texto, donde se considera que las palabras pueden tener errores en
su escritura. Alta importancia tiene en su efectividad la lista de elementos a buscar.

En la Tabla 3 se presenta la variacion en los resultado obtenidos al usar diferentes
listas y se compara con el etiquetado real de la nota médica.

En el caso de comorbilidades y el uso del listado del CIE-10 cabe destacar dos
problemas que se presentaron. El primero es que la distincion entre comorbilidades
y enfermedades o problemas de la salud puede llegar a ser bastante considerable,
abarcando estos tltimos sintomas.

El segundo problema proviene de las particularidades que puede llegar a tener a cada
uno de las enfermedades o problemas de la salud, no mencionadas en la descripcidn
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directa. Ejemplo: 110 Hipertensioén esencial (primaria) cubre el caso de Hipertension
arterial sistémica.

7. Conclusiones

Los métodos propuestos para la realizaciéon de este trabajo son bastante utiles
cuando no se cuenta con una cantidad muy grande de datos para entrenar modelos de
aprendizaje supervisado.

Particularmente, el uso de la distancia de Levenshtein para la anonimizacién puede
cubrir multiples omisiones de usarse otro método. Por el lado de la deteccién de
comorbilidades, el trabajo realizado puede servir para multiples tareas de la misma
indole (deteccién de una coleccién amplia de términos en un texto).

Como trabajo a futuro se sugiere el uso de un mejor listado de posibles
comorbilidades, como lo seria uno realizado por doctores, enfocado en las
comorbilidades mds relevantes. Al igual se propone en un futuro realizar las tareas
realizadas con métodos de aprendizaje de maquina.
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Resumen. A nivel mundial, el cdncer de mama es uno de los tipos de cdncer
que ha provocado mayor nimero de decesos entre la poblacién femenina.
Un diagnéstico temprano de la enfermedad permite que las pacientes logren
aumentar la expectativa de vida, o en el mejor de casos superar la enfermedad.
Recientemente, los sistemas asistidos por computadora se han enfocado en
el estudio de imdgenes mastogrificas, como herramienta de apoyo para al
andlisis de cdncer. El estudio de la textura, la forma, el color, asi como
descriptores estadisticos presentes en la imagen contribuyen a la deteccion y al
diagnéstico de la enfermedad; por ejemplo, la densidad de la masa se correlaciona
con los tumores. Las investigaciones actuales que hacen uso de técnicas de
aprendizaje automadtico, se centran en el mejoramiento del proceso de extraccion
de caracteristicas de imdgenes, permitiendo asi la disminucién de falsos positivos
y negativos en la deteccidn de cancer. El propdsito de este trabajo es presentar un
marco de trabajo, para un proceso de mejora de la extracciéon de caracteristicas
imdgenes. La metodologia implementada describe un modelo basado en los datos
de salida proporcionados por cuatro filtros para la reduccién de ruido cuyo
objetivo es disminuir los falsos positivos en la deteccion del cancer de mama.
El mejor resultado de los modelos de reduccién de ruido propuestos para las
métricas de precision, sensibilidad y especificidad de 79,3 %, 92,5 % 55,5 %.
respectivamente para el caso de la prueba de entrenamiento.

Palabras clave: Biomarcadores, ruido Gaussiano, falsos positivos, andlisis
de caracteristicas.

Machine Learning Approach
for Breast Cancer Detection

Abstract. The Breast cancer in women is the most common worldwide type
of cancer and the leading cause of cancer death. An early disease diagnosis
has caused that patients have been increasing life expectation, and in the best
case they overcome illness. Recently, the CAD systems have been focused on
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the study of the mammography, like supporting tools in the analysis of cancer.
Image texture, shape, color, and statistical feature descriptors are used to obtain
some image information. For example, how the density of masses is correlated
with tumors. Actually, research in machine learning techniques is focused on
the improvement in giving a significant process of extraction of features of
mammography , the reduction in false-positive and false-negative in the detection
of cancer. The purpose of this paper is to present a framework to obtain
an improvement of the extraction of features. The implemented methodology
describes a model based in the output data provided by four filters, which are
based on noise reduction where the main goal is to reduce the false positive in
detecting breast cancer. The best result of the proposed reducing noise models
for accuracy, sensitivity, and specificity metric was 79.3 %, 92.5 % 55.5 %
respectively for the training test.

Keywords: Biomarkers, Gaussian noise, false-positive, characteristics analysis.

1. Introduccion

El nombre de céncer refiere a un conjunto de enfermedades que se presentan en
el cuerpo. El cancer de mama ocupa el segundo lugar en decesos entre la poblacién
femenina a nivel mundial, solo superado por el cdncer de pulmén.

Las estimaciones del afio de 2019 presentan 2,088,849 de nuevos casos y 629,679
millones de defunciones [1, 2]. En México se diagnosticaron 27,283, y se presentaron
6,884 muertes seguidas por el cancer cervicouterino [1].

Sin embargo, algunas investigaciones refieren, a que mediante un diagndstico
temprano existe la posibilidad de un descenso en la letalidad femenina, ya que ésta
seria més vulnerable a un tratamiento curativo, aumentando la esperanza de vida [2, 4].

1.1. Trabajos relacionados

El cancer de mama es un tipo de cancer mortal entre las mujeres en todo el
mundo, alcanzando 9,6 millones de muertes y 2 millones de casos en 2019 y cantidades
similares para 2019 [1, 2].

Las Mamografias se utilizan como una herramienta para el diagndstico de cancer
de mama, y cuando se encuentra en sus primeras etapas (diagndstico precoz), los
tratamientos son mds eficientes, contribuyendo a reducir el niimero de muertes por esta
enfermedad [3, 5].

El andlisis asistido por computadora (En sus siglas en ingles CAD) permite ayudar
a visualizar la forma, el contorno, la densidad y el perimetro de la masa, y cuya
observacién permite realizar una estimacién de la clasificacion de la lesion de cancer
de mama [6, 10].

Las diferentes propuestas en la literatura se sustentan en el desarrollo de técnicas
informaticas para el mejoramiento de caracteristicas, para un diagnéstico éptimo de la
enfermedad.
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Por ejemplo, Galvan et al. [11], proponen un modelo multivariado para la
clasificacién de lesién de tumores benignos o malignos, mediante un algoritmo genético
realizando un andlisis de caracteristicas morfoldgicas de las lesiones y obteniendo una
clasificacién. Otros estudios proponen modelos cuyo foco principal es la reduccion
de falsos positivos, utilizando técnicas de optimizaciéon en imagenes para clasificar
las lesiones [12, 14].

Por otro lado, Hernandez et al. proponen una reduccién de falsos positivos mediante
la clasificacién grasa y grasa glandular, mediante un conjunto de caracteristicas
determinadas por micro-clasificaciones[15]. Otros enfoques de andlisis multivalente
han demostrado que la informacién de un prondstico y factores predictivos se puede
obtener al identificar el cancer de mama en sus primeras etapas [16].

Entre las diferentes técnicas de procesamiento de imagenes digitales y
reconocimiento de patrones que se han aplicado en la literatura en la deteccién de
céncer de mama, se encuentra el uso de informacién mutua y una selectividad para
el diagnéstico, utilizada cuando la informacién estd uniformemente distribuida [17].

Estudios anteriores relacionaron de descriptores de imdgenes combinados con datos
clinicos para el diagndstico de cdncer de mama [18]. Un estudio a partir de las
distribuciones de valores de intensidad, logra extraer en diferentes escalas cinco sub
regiones, y cuya optimizacion se realiza a partir de una maquina de vector (SVM) [19].

El estudio de un esquema de CAD basado en casos utilizando un conjunto
de caracteristicas de densidad mamografica global, textura, espiculacién y similitud
estructural seleccionadas de forma Optima de la imagen [20]. La extraccién de
caracteristicas basadas en operaciones morfologicas y utilizando filtros 16gicos de
coordenadas, segmentacién y mapas autorganizados son otra aportacién para el
mejoramiento de caracteristicas para la prediccién de calcificaciones [21] .

Otro enfoque basado la maquina de vectores de soporte (SVM) y el algoritmo de
busqueda gravitacional mixta (MGSA) se utilizado para detectar los tumores de cancer
de mama en imédgenes de mamografia [22].

Tang disefio del sistema implementado las transformadas wavelet discretas y la
transformada coseno de Fourier para analizar las imdgenes de mamografia y extraer
las caracteristicas estadisticas [23].

1.2. Contribucién y organizacién de articulo

Por tanto, este articulo propone una metodologia novedosa para andlisis de
caracteristicas obtenidas dentro de una imagen mamografia, utilizando un enfoque
de clasificacidn de caracteristicas y un modelo multivalente como clasificador de los
tumores benignos o malignos en donde cada caracteristicas proviene de un filtro con
diferente PSNR.

El articulo se organizado en cinco partes. La primera seccién comienza con una
breve introduccién sobre el cdncer de mama. En esta seccidon se presenta una vision
general del estado del arte. En la seccidn 2 se describen el los materiales y métodos
implementados en la metodologia. Finalmente, las conclusiones se realizan en la
seccién 4 y la bibliografia en la seccidn 5.
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Fig. 1: Diagrama de Bloques de la metodologia propuesta.
2. Materiales y métodos

Esta investigaciéon propone un enfoque para el desarrollo de un biomarcador
informatico, para el andlisis y extraccion de caracteristicas en una imagen mastografica.
Mediante técnicas de filtrado para la supresiéon del ruido Gaussiano, se genera un
modelo multivalente, y a través de técnicas de inteligencia artificial se realiza la
clasificaciéon de imagenes de tumores benignos y malignos. Las pruebas de eficiencia y
efectividad permiten evaluar el rendimiento del modelo propuesto en este trabajo (como
se muestra en la Figura 1).

El desarrollo de biomarcador informdtico se efectia en seis etapas. En la primera
etapa se realiza la adquisicién de una imagen con un formato JLPEG, el cual es
convertido a un formato PGM. (2) La etapa de segmentacidén permite abstraer la
mama o zona de estudio (ROI), convirtiendo toda la informacion fuera de ella en
ceros. La inferencia del ruido se suprime mediante filtros mediana, promedio, Winer y
Fuzzy C Means, pero coadyuvando a resaltar, suprimir u ocultar informacién contenida
en la imagen.

En la etapa (4), se extrae un conjunto de caracteristicas estadisticas para
utilizarlas como medio de caracterizacion de los senos. Posteriormente, (5) mediante
la implementacién de una red de retro- propagacién se realiza la clasificacién entre
lesiones benignas o malignas. Finalmente, la validacién del modelo propuesto (6), se
calcula utilizando el ROC (Area bajo la curva), cuyo término se refiere a la capacidad
del modelo para predecir correctamente la clase benigna o maligna.

2.1. Adquisicion y segmentacion de la imagen

Las imagenes utilizadas en esta investigacion son datos recolectados de una base
de datos DDSM ( Digital Data base for Screening Mammograph), provenientes del
Hospital General de Massachusetts, de la Escuela de Medicina de la universidad del Sur
Florida, de laboratorio nacional Sandia y de la Facultad de Medicina de la Universidad
de Washington.
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Fig. 2: Imagen Segmentada.

Esta base de datos tiene el propdsito del desarrollo de nuevas técnicas para el
didgnostico y deteccion de céncer. En este proyecto, se han seleccionado un conjunto
de 120 imagenes, de las cuales 60 imagenes son benignas y 60 imdgenes malignas.

Antes de la segmentacion mamaria, se realiza la conversién de formato jpg sin
pérdidas (LJPEG formato antiguo), a un formato PNM (Portable Any Map) sin péridas
de resolucion, para posteriormente ser leidas por funciones de Matlab. [24]

La etapa de segmentacion, se centra en la caracterizacién de la imagen de fondo
para crear una imagen binaria que se utiliza como mascara de segmentacién. Esta
técnica valida a un grupo de pixeles basados en un umbral global. EI método consiste
en encontrar la regién objetivo que puede ser una aproximacioén a la zona de la mama
(Eq. 1):

P(I(R;)i;) > 50, 1,
méx(ROT) = (1)
otra manera, 0.

La segmentacion valida un grupo de pixeles en diferentes areas de la imagen. Esta
técnica se basa en un umbral global. Por lo tanto, los objetivos seleccionados tienen un
valor de umbral superior a 50, por el contrario cero. El enfoque de la segmentacién es
seleccionar la mayor drea que representada la anatomia de la mama o ROI (Fig. 2).

2.2. Filtrado de la senal

La tarea fundamental de la etapa de filtrado, es la mejora de la calidad de
las caracteristicas extraidas de la imagen, proceso fundamental para una prediccion
correcta en la clasificacién de tumores malignos y benignos.

En la fase de adquisicion de la imagen, las imdgenes son contaminadas por
ruido (sefal aleatoria) y en las imdgenes Médicas, el ruido puede modelarse con una
distribucién gaussiana.

La eliminacién de ruido de las imdgenes es una importante tarea de procesamiento
de iméagenes. Existen muchas formas de eliminar el ruido de una imagen o de un
conjunto de datos. Tradicionalmente, se han utilizado modelos lineales y no lineales,
los cuales hemos implementados en esta investigacion:
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Tabla 1: Ecuaciones que representa forma fisica de la ROI en la imagen.

Caracteristicas Descripcion
arcag.p S5, w0 )
Perimetro S22 55 @it — @ ||+ || @ — 1 ||
Center de masas > (u—2)P (v —17)(u,v)
Orientacién 0 =1/2tan™' —+1
K20 —H02

Excentricidad €= W
Solido arca
Extentencién e
Circularida 4 —ared

perimeter
Nimero de Euler E=N-H
Longitud de eje Menor V(2 — X21)2 + (y2 — Y1)2
Redondez (GonuesPorimetrer)®
Regularidad max(Fy)

Filtro promediador se considera filtro como un filtro paso bajas, y se basa en
remplazar cada pixel central por el promedio de nivel de gris de cada vecino. Este tipo
sirve para resaltar componentes a gran escala eliminando la variabilidad local.

Sin embargo, el efecto de suavizado en los bordes y detalles de contraste son
desventajas al implementar este este tipo de filtros [25].

Filtro de la Mediana se utiliza en la reduccién de desenfoque de los bordes,
sustituyendo del valor de gris del pixel por la mediana de los valores vecinos. El
problema de la implementacion de este tipo de filtros es determinar el valor central
de cada pixel incluidos de los incluidos en la ventana [25].

El Filtro de Wiener es tipo de filtros es utilizado para la reduccién de ruido aditivo,
minimizando el error medio cuadrético entre la sefial estimada y la sefial deseada. La
desventaja de este método es que no da una imagen clara [25].

Finalmente, el filtro robusto fuzzy C Means es un tipo de filtro que se utiliza para
obtener mas robustez en la reduccion de cualquier tipo de ruido o en la combinacién de
ellos[26].

2.3. Extraccion de caracteristicas
La maéscara de segmentacion y los filtros de imagen se utilizan para caracterizar

los tejidos mamarios, mediante descriptores estadisticos, de forma y de intensidad los
cuales son extraidos de la imagen como se muestran en la ecuacion (2):

I(i’j):{()(u,v) ¢ C @

Las caracteristicas geométricas del borde frente a la regién en imagenes binarias se
definen en la Tabla 1.
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Tabla 2: Ecuaciones que representan la intensity de la imagen.

Caracteristicas Descripcion
Entropia e = (zi)logp(z:),
n m
Contraste D1 Dy Yi
6 o ~~m GG
Correlaccion Zi=1 Zj:l Tj’

Energia o uniformidad

> i Z;nzl Yi
n

Homogeneidad 1 Djei %
Tabla 3: Descriptores de intensidad.

Caracteristica Descripcion

Media % S X

Desviacion estandar

Vit T (X - 2)?

Iy (Xi—a)®

Oblicuidad -
(75 T, Xi—2)2)®
15 n )4
Curtosis z Liz1(Xio7) —
(55 T, Xi—2)?)?
Minimo Minimo intensidad de la ROI
Maximo Maximo intensidad de la ROI

Las Tablas a continuacidn representan la matriz de concurrencia, representada por
la textura de la ROL:

c-1a 3)
n

La Ecuacién (3) muestra la matriz de Concurrencia donde n representa el operador
de posicién y A es una matriz del tamafio N % NV, representa los puntos con niveles de
gris, Tabla (2).

Los momentos estadisticos de una imagen son representados mediante medidas:
como las media, desviacion estdndar e histogramas basados en la textura (Tabla 3).

2.4. Generacion del modelo

Con cada salida de los filtros, se genera un vector de caracteristicas X , y la unién
de todas las caracteristicas de salida de los filtros proporciona un modelo multivariante
(Eq.4y5):

}/i:Xf1UXf2UXf3UXf4, 4)

Yi=Xp1+ X2+ Xps+Xpa+ .0+ Xypg a7 (5

En primer lugar, los vectores Yi de Y se normalizan, la media es cero, y la
desviacién estandar 1. El proceso para generar un modelo utilizando una red neuronal es
representado en la Figura 3. La red neuronal artificial implementada con la herramienta
MatLab proporciona la clasificacion de tumores malignos o benignos.

El algoritmo de inteligencia artifical utilizado en esta red neuronal es, topologia
“backpropagation”. Esta red se implementaron 10 capas ocultas, dos capas de salida
binarias y el tipo aprendizaje utilizado es supervisado.
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Fig. 3: Imagen Segmentada.

La caracteristica de la red neuronal es la velocidad de convergencia debido al
algoritmo de gradiente conjugado, con una velocidad de convergencia superior al
descenso del gradiente [27].

La funcién de activacion, con la cual trabaja esta red es la funcién sigmoidal. Para
esta investigacion se utilizaron un total de 118 sujetos, agrupados en 75 casos benignos
y 75 malignos. El conjunto de datos se dividi6 en un 70 % para el entrenamiento y un
15 % para la prueba, y el 15 % para la validacién de los datos (Fig. 3).

La precision se utilizé como métrica para valorar el rendimiento de la red neuronal,
y el error medio cuadratico (MSE) se utilizé como métrica para optimizar los pesos de
la red neuronal.

3. Resultados

Una vez entrenada la red neuronal, en la matriz de confusién representada en la
Figura 5a , podemos ver que el modelo alcanzé una precision de entrenamiento del
75,6 %, una sensibilidad del 87,3 % y una especificidad del 53.6 %. La tasa de falsos
positivos fue del 13 % de clasificaciones correctas, y la tasa de clasificaciones erréneas
fue del 46.4 %.

En la prueba 4 (B), el modelo alcanz6 una precision de prueba del 66.6 %, una
sensibilidad del 83.3 % y una especificidad del 33.3 %.

La tasa de falsos positivos fue del 16.7 % de clasificaciones correctas, y la tasa de
clasificaciones erréneas fue del 33.3 %.

En la prueba 4 (C), el modelo alcanz6 una precision de prueba del 61.6 %, una
sensibilidad del 81.1 % y una especificidad del 28.6 %.

La tasa de falsos positivos fue del 18.2 % a de clasificaciones correctas, y la tasa de
clasificaciones erréneas fue del 71.4 %.

En la prueba 4 (d), el modelo alcanzé una precisién de prueba del 72.2 %, una
sensibilidad del 87.5 % y una especificidad del 46.3 %.
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(a) Modelo generado por una Imagen Cruda. (b) Modelo generado por una Imagen filtrada.

Fig.4: Comparacion de métrica de Presicion, sensitividad y especificidad de los dos
modelos porpuestos mediante Matriz de confusion.

La tasa de falsos positivos fue del 14.3 % de clasificaciones correctas, y la tasa de
clasificaciones erréneas fue del 46.3 %.

Figura 5b, podemos ver que el modelo alcanz6 una precisién de entrenamiento del
75,6 %, una sensibilidad del 87,3 % y una especificidad del 53.6 %. La tasa de falsos
positivos fue del 13 % a de clasificaciones correctas, y la tasa de clasificaciones erréneas
fue del 46.4 %. En la prueba 4 (B), el modelo alcanz6 una precisién de prueba del
66.6 %, una sensibilidad del 83.3 % y una especificidad del 33.3 %. La tasa de falsos
positivos fue del 16.7 % de clasificaciones correctas, y la tasa de clasificaciones erréneas
fue del 33.3 %.

En la prueba 4 (c), el modelo alcanzé una precision de prueba del 61.6 %, una
sensibilidad del 81.1 % y una especificidad del 28.6 %. La tasa de falsos positivos
fue del 18.2 % a de clasificaciones correctas, y la tasa de clasificaciones erréneas fue
del 71.4 %.

En la prueba 4 (d), el modelo alcanzé una precisiéon de prueba del 72.2 %, una
sensibilidad del 87.5% y una especificidad del 46.3 %. La tasa de falsos positivos
fue del 14.3 % de clasificaciones correctas, y la tasa de clasificaciones erréneas fue
del 53.7 %.

El grifico ROC de la Figura 5 muestra que la sensibilidad y la especificidad,
muestran una clasificacién perfecta entre imagenes benigna o maligna.

El modelo en presencia de ruido obtuvo un Area Bajo la Curva (AUC) de
entrenamiento de = 0.78, en la prueba y la validacién el modelo alcanz6 un AUC de
0.68 y 0.78 respectivamente.

El modelo con reduccién ruido obtuvo un Area Bajo la Curva (AUC) de
entrenamiento de = 0.61, en la prueba y la validacién el modelo alcanzé un AUC de
0.3 y 0.6 respectivamente.
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Fig. 5: Comparacién de métrica de Presicién por los dos modelos porpuestos mediante
tablas ROC.

La comparativa de las matrices de confusion, asi como las tablas ROC muestran
un mejor rendimiento con el enfoque propuesto en esta investigacion. Basado en la
combinacidén de caracteristicas se genera en un modelo a partir de la implementacién
de filtros para suprimir el ruido Gaussiano (4b y 5b).

La extraccion de caracteristicas con la imagen cruda, presenta un menor rendimiento
acorde a las métricas de precision, efectividad y sensibilidad (4a y 5a). Cabe hacer
mencién que los filtros implementados individuales no tendrian el mejor rendimiento,
debido desventajas propias de los mismos, como el suvizado de los bordes, el bajo
contraste, las imdgenes que no son claras etc.

La Figura 6 muestra los errores entre los valores objetivos y los valores predichos
después del entrenamiento los cuales son cercanos a cero. Lo que significa que el
70 % de los datos predichos por la red neuronal ha realizado con éxito la prediccion.
Sin embargo, un mayor nimero de conjuntos de datos provoca un desequilibrio en la
red neuronal.

Este problema se puede resolver reduciendo el nimero de caracteristicas en el
conjunto de datos. En este caso, el error cero 0.001502 y los datos de entrenamiento
estdn entre 27 y 10, los de validacién y prueba 33 y 10, divididos en 20 bins. El
rendimiento de la red neuronal se midi6 en términos del error cuadrético medio Fig. 7.

El grifico presenta perturbaciones debido a la gran cantidad de descriptores,
generados por los filtros de salida; por consecuencia la tasa de aprendizaje de la red
sera lenta. Esto se puede mejorar a traves de técnicas de selecciéon de caracteristicas,
buscando solo las aquella caracterisitcas que proporcionen informacidn relevante.

El mejor rendimiento de la red se obtiene en la época veintidés para los datos de
validacidn, prueba y ensayo respectivamente. En la Tabla 4 se hace referencia algunos
de los descriptores que presentaron mejor rendimiento individualmente.
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Sin embargo, se puede notar que los descriptores de intensidad, proporciona un
factor rendimiento, mucho mayor en la clasificacién de imdgenes en presencia del
céncer y tejido sano.
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Tabla 4: Caracteristicas individuales con el mejor desempefio en la clasificacion.

Caracteristicas extraidas de cada filtro Precision
Brillo (Filtro de media) 85 %
Perimetro 80 %
Uniformidad(FuzzyCMeans) 75 %
Entropia (FuzyCMeans) 74 %
Contraste (FuzyCMeans) 74 %
Energia (Filtro Winner )) 73 %
Entropia (Filtro Winner ) 72 %
Diametro 72 %
Maiximo Intensidad (Filtro Winner) 72 %
Oblicuidad(Filter Winner) 70 %
Contraste (Filtro Mediana ) 70 %
Brillo (Filtro Media ) 70 %
Area 70 %
Orientacién 70 %
Entropia (filter paso bajo) 70 %
Correlacion ( Filter Media) 70
Media Intensidad ( Fuzzy C means clustering) 70 %
Uniformidad ( Filtro Media) 70 %
Correlacion ( Filter Media) 70 %
Orientacion 70 %

4. Conclusiones

El presente estudio es un intento preliminar de mejorar la clasificacién de
tumores benignos y malignos estudiando los efectos del ruido Gaussiano para obtener
un modelo que presente mejores predicciones incorporandolos al trabajo de los
radi6logos para ayudar como segunda opinién, y ademads, puede utilizarse para evitar
biopsias innecesarias.

La inclusién de filtros relacionados con el ruido produjo al menos cuatro
caracterfsticas con una precision de hasta 79.3 % para predecir los tumores. Sin
embargo, el elevado nimero de caracteristicas provoc6 un bajo rendimiento. Se sugiere
que una seleccidén de caracteristicas mds robusta y en combinacién con caracteristicas
derivadas de dichos filtros podria ser una buena opcidn para mejorar la prediccion la
etapa de clasificacién de tumores.

Para trabajos futuros se estudiardn los efectos de ruido Gaussiano y Cudntico
con la finalidad los mejorar el modelos para las clasificaciones de tumores benignos
y malignos.

Referencias

1. World Health Organization: Cancer burden rises to 18.1 million new cases and 9.6 million
cancer deaths in 2018. International Agency for Research on Cancer (2018)

Research in Computing Science 150(5), 2021 228 ISSN 1870-4069



12.

13.

14.

15.

16.

Aprendizaje automatico para la deteccion de cancer de mama

. Ferlay, J., Colombet, M., Soerjomataram, 1., Mathers, C., Parkin, D. M., Pifieros, M., Znaor,

A., Bray, F.: Estimating the global cancer incidence and mortality in 2018: GLOBOCAN
sources and methods. International Journal of Cancer, vol. 144, no. 8, pp. 1941-1953 (2019)
doi: 10.1002/ijc.31937

. Kalager, M., Zelen, M., Langmark, F., Adami, H. O.: Effect of screening mammography on

breast-cancer mortality in Norway. The New England Journal of Medicine, vol. 363, no. 13,
pp. 1203-1210 (2010) doi: 10.1056/NEJMoal000727

. Nelson, H. D., Fu, R., Cantor, A., Pappas, M., Daeges, M., Humphrey, L.: Effectiveness

of breast cancer screening: Systematic review and meta-analysis to update the 2009 U.S.
Preventive services task force recommendation. Annals of internal medicine, vol. 164, no. 4,
pp. 244-255 (2016) doi: 10.7326/M15-0969

. Marmot M., Altman, D. G., Cameron, D. A., Dewar, J. A., Thompson, S. G., Wilcox, M.:

The benefits and harms of breast cancer screening: An independent review. British Journal
of Cancer, vol. 108, no. 11, pp. 2205-2240 (2012) doi: 10.1038/bjc.2013.177

. Freer, T. W., Ulissey, M. J.: Screening mammography with computer aided detection:

Prospective study of 12,860 patients in a community breast center. Radiology, vol. 220, no.
3, pp. 781-786 (2001) doi: 10.1148/radiol.2203001282

. Ng, K. H., Muttarak, M.: Advances in mammography have improved early detection of breast

cancer. Journal-Hong Kong College of Radiologists, vol. 6, pp. 126—131 (2003)

. Leung, J. W, Margolin, F. R., Dee, K. E., Jacobs, R. P, Denny, S. R., Schrumpf, J.

D.: Performance parameters for screening and diagnostic mammography in a community
practice: Are there differences between specialists and general radiologists? American
Journal of Roentgenology, vol. 188, no. 1, pp. 236241 (2007) doi: 10.2214/AJR.05.1581

. Oeffinger, K. C., Fontham, E. T. H., Etzioni, R., Herzig, A., Michaelson, J. S., Shih, Y. C.

T., Walter, L. C., Church, T. R., Flowers, C. R., LaMonte, S. J.: Breast cancer screening for
women at average risk: 2015 Guideline update from the American cancer society. Journal
of the American Medical Association, vol. 314, no. 15, pp. 1599-1614 (2015) doi: 10.1001/
jama.2015.12783

. Gardezi, S. J. S., Elazab, A., Lei, B., Wang, T.: Breast cancer detection and diagnosis using

mammographic data: Systematic review. Journal of Medical Internet Research, vol. 21, no.
7 (2019) doi: 10.2196/14464

. Galvan-Tejada, C. E., Zanella-Calzada, L. A., Galvdn-Tejada, J., Celaya-Padilla, J. M.,

Gamboa-Rosales, H., Garza-Veloz, 1., Martinez-Fierro, M. L.: Multivariate feature selection
of image descriptors data for breast cancer with computer-assisted diagnosis. Diagnostics,
vol. 7, no. 1, pp. 9 (2017) doi: 10.3390/diagnostics7010009

Li, Y., Chen, H., Rohde, G. K., Yao, C., Cheng, L.: Texton analysis for mass classification in
mammograms. Pattern Recognition Letters, vol. 52, pp. 87-93 (2015) doi: 10.1016/j.patrec.
2014.10.008

Wu, Y., Giger, M. L., Doi, K., Vyborny, C. J., Schmidt, R. A., Metz, C. E.: Artificial neural
networks in mammography: Application to decision making in the diagnosis of breast cancer.
Radiology, vol. 187, no. 1, pp. 81-87 (1993) doi: 10.1148/radiology.187.1.8451441
Eltoukhy, M. M., Faye, I.: An adaptive threshold method for mass detection in
mammographic images. In: IEEE International Conference on Signal and Image Processing
Applications, pp. 374-378 (2013) doi:10.1109/ICSIPA.2013.6708036
Hernandez-Capistran, J., Martinez-Carballido, J. F., Rosas-Romero, R.: False positive
reduction by an annular model as a set of few features for micro-calcification detection
to assist early diagnosis of breast cancer. Journal of Medical Systems, vol. 42, no. 8, pp.
1-9 (2018)

Dominguez, M. A., Marcos, M., Meirino, R., Villa-Franca, E., Duefias, M. T., Arias, F.,
Martinez, E.: Prognostic and predictive factors in early breast cancer (2001)

ISSN 1870-4069 229 Research in Computing Science 150(5), 2021



Maria dela Luz Escobar, José |. Dela Rosa, Carlos E. Galvan-Tejada, et al.

17.

18.

20.

21.

22.

23.

24.

25.

26.

27.

Khaire, U. M., Dhanalakshmi, R.: Stability of feature selection algorithm: A review. Journal
of King Saud University-Computer and Information Sciences, pp. 1060-1073 (2019) doi: 10.
1016/j.jksuci.2019.06.012

Moura, D. C., Guevara Lépez, M. A.: An evaluation of image descriptors combined
with clinical data for breast cancer diagnosis. International journal of Computer Assisted
Radiology and Surgery, vol. 8, no. 4, pp. 561-574 (2013) doi: 10.1007/s11548-013-0838-2

. Sun, W,, Tseng, T. L., Qian, W., Zhang, J., Saltzstein, E. C., Zheng, B., Lure, E., Yu, H., Zhou,

S.: Using multiscale texture and density features for near-term breast cancer risk analysis.
Medical physics, vol. 42, no. 6, pp. 2853-2862 (2015) doi:10.1118/1.4919772

Tan, M., Aghaei, F,, Wang, Y., Zheng, B.: Developing a new case based computer-aided
detection scheme and an adaptive cueing method to improve performance in detecting
mammographic lesions. Physics in Medicine and Biology, vol. 62, no. 2, pp. 358 (2017)
doi: 10.1088/1361-6560/aa5081

Quintanilla-Dominguez, J., Ruiz-Pinales, J., Barrén-Adame, J. M., Guzméan-Cabrera, R.:
Microcalcifications detection using image processing. Computacion y Sistemas, vol. 22, no.
1, pp. 291-300 (2018) doi: 10.13053/cys-22-1-2560

Melekoodappattu, J. G., Subbian, P. S. : A hybridized ELM for automatic micro calcification
detection in mammogram images based on multi-scale features. Journal of Medical Systems,
vol. 43, no. 7, pp. 1-12 (2019) doi: 10.1007/s10916-019-1316-3

Tang, X., Zhang, L., Zhang, W., Huang, X., losifidis, V., Liu, Z., Zhang, M., Messina,
E., Zhang, J.: Using machine learning to automate mammogram images analysis. In:
IEEE International Conference on Bioinformatics and Biomedicine, pp. 757-764 (2020)
doi: 10.1109/BIBM49941.2020.9313247

University of South Florida: DDSM: Digital database for screening mammography (2006)
http://www.eng.usf.edu/cvprg/Mammography/Database.html

Woods, R. E., Gonzdlez, R. C.: Digital image processing using Matlab. Education (2004)
Ahmed, M. N., Yamany, S. M., Mohamed, N., Farag, A. A., Moriarty, T.: A modified
fuzzy c-means algorithm for bias field estimation and Segmentation of MRI data. IEEE
Transactions on Medical Imaging, vol. 3, no. 21, pp. 193-199 (2002) doi: 10.1109/42.996338
Hagan, M. T., Demuth, H. B., Beale, M. H.: Neural Network Design (1995)

Research in Computing Science 150(5), 2021 230 ISSN 1870-4069



ISSN 1870-4069

Analisis de representaciones vectoriales en
bitacoras de mantenimiento en la Industria:
Hacia un sistema de recuperacion
de informacion

Jesus Roberto Enrique Leén Carmona', Samuel Gonzalez-Lopez!,
Esau Villatoro-Tello??, Jestis Miguel Garcia-Gorrostieta*

!Instituto Tecnoldgico de Nogales,
Sonora,
México
2 Universidad Auténoma Metropolitana,
Unidad Cuajimalpa,
México
3 Idiap Research Institute,
Martigny,
Switzerland

4Universidad de la Sierra,
Sonora,
México

17341003@itnogales.edu.mx, samuel.gl@nogales.tecnm.mx,
evillatoro@cua.uam.mx, Jjgarcia@unisierra.edu.mx

Resumen. La identificacion de informacién util en textos a través de aplicaciones
con diferentes técnicas de mineria de datos es poco utilizada en el contexto
industrial [1]. En este articulo se analizan representacion como Word2Vec,
Doc2Vec y TF-IDF para determinar la mas adecuada para la tarea de
recuperacion de informacion en bitdcoras de mantenimiento. Ademas, se propone
una metodologia para la recuperacion de informacion la cual brinde ayuda en el
area de produccion analizando el texto de los mantenimientos previos de esa area.
La metodologia propuesta ayudara a la toma de decisiones dandole resultados al
técnico de mantenimientos posibles soluciones previas con el mismo problema.
Se observaron resultados alentadores por parte del modelo Word2Vec Skip-Gram
para representar los documentos.

Palabras clave: Modelos de representacion textual, lineas de produccion,
procesamiento del lenguaje natural.

Analysis of Vector Representations in Maintenance Logs
in the Industry: Towards an Information Retrieval
System

Abstract. The identification of useful information in texts through applications
with different data mining techniques is little used in the industrial context [1].
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In this article, representations such as Word2Vec, Doc2Vec and TF-IDF are
analyzed to determine the most suitable for the task of retrieving information in
maintenance logs. In addition, a methodology for the recovery of information is
proposed which provides help in the maintenance area by analyzing the text of
the previous maintenance in the production area. The proposed methodology will
help decision-making, giving the maintenance technician results possible
previous solutions with the same problem. Encouraging results were seen from
the Word2Vec Skip-Gram model to represent the documents.

Keywords: Textual representation models, production lines, natural
language processing.

1. Introduccion

La identificacion de informacion util en textos a través de aplicaciones con diferentes
técnicas de mineria de datos es poco utilizada en el contexto industrial. Esto abre una
brecha para poder explorar la informacion y transformarla en conocimiento util [1].

La recuperacion de informacion (RI) se ha desarrollado desde finales de la década
de 1950. Actualmente adquiere un rol mas importante por el valor que tiene la
informacion, disponer o no de la informacion en tiempo y forma puede resultar en el
¢éxito o fracaso de una operacion. RI es el conjunto de tareas mediante las cuales el
usuario localiza y accede a los recursos de informacion [2].

La recuperacion de informacion es un area amplia, donde se abarcan diferentes
temas, algunos computacionales como el almacenamiento y la organizacion; y otros
relacionados con el lenguaje y los usuarios como la representacion, la recuperacion y
la interpretacion [3]. En los ultimos afios el crecimiento de las tecnologias junto con el
procesamiento del lenguaje natural abre las puertas a las empresas donde se pueda
extraer una cantidad considerable de texto para poder utilizar técnicas que nos ayude a
tomar decisiones. La incertidumbre de cuando ocurriran tiempos caidos, fallas en
alguna maquina o un mantenimiento preventivo es frecuente en las lineas
de produccion.

Una linea de produccion involucra estaciones de trabajo que pueden automatizar los
procesos de ensamble de algun producto. Estas fallas pueden suceder en cualquier
momento de un proceso de produccion. En este articulo proponemos una primera etapa
de la metodologia para la recuperacion de informacion la cual brinde ayuda en el area
de mantenimiento analizando el texto de los mantenimientos previos en el area de
produccion. El método incluye técnicas de procesamiento del lenguaje natural para
analizar textos de mantenimiento, la construccion de diferentes modelos con los datos
textuales y un método para analizar la similitud entre documentos.

Buscamos relacionar las causas raiz de un problema de una maquina con la solucion
que el técnico le dio a dicho problema. La metodologia ayudard a la toma de decisiones
dandole resultados al técnico de mantenimientos posibles soluciones previas con el
mismo problema y brindando la posibilidad de elegir la solucion se ajuste a la situacion,
ayudando a agilizar el proceso de encontrar la falla y reducir tiempos caidos '[4].

1 Corresponde al tiempo que la estacion de trabajo no realiza su actividad debido alguna falla
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2. Trabajos relacionados

El procesamiento de lenguaje natural (PLN) es una opcion viable para resolver
problemas dentro de la industria. Nuestro trabajo ha recurrido a técnicas para calcular
representaciones vectoriales continuas de palabras a partir de conjuntos de datos muy
grandes. La calidad de estas representaciones se mide en una tarea de similitud de
palabras y los resultados se comparan con las técnicas de mejor rendimiento basadas
en diferentes tipos de redes neuronales

Los modelos vectoriales de palabras o Word Embedding (en inglés) son un recurso
que puede ser utilizado como insumo para la resolucion de varios de los problemas del
area de PLN. Un modelo vectorial consiste en la codificacion de las palabras y/o frases
en un vector numérico de grandes dimensiones. Esta codificacion permite tener un
mapeo de “(palabra, vector)” que permite identificar cada palabra con su
correspondiente vector. Contar con este mapeo es importante ya que la gran mayoria
de los algoritmos utilizados estan pensados para trabajar con ntimeros (sobre todo las
redes neuronales) [5].

El proceso comienza con la recoleccion de los datos, asi las empresas pueden usar
sensores de bajo costo, conectividad inaldmbrica y herramientas de procesamiento de
bigdata para que sea mas barato y facil recopilar datos de rendimiento real y monitorear
el estado del equipo. Esto mediante el uso de algoritmos basados en datos que analizan
la informacion recopilada de una maquina determinada y su entorno ambiental, y luego
la procesa de regreso a la maquina para un control adaptativo para una planificacion de
produccion eficaz, eficiente y la programacion de mantenimiento a tiempo [6]. In [7]
se presenta un método para predecir fallas en el proceso de manufactura, utilizando
atributos no categorizados.

El primer paso del método es el agrupamiento de datos de aquellos procesos
similares, posteriormente aplicaron técnicas de aprendizaje, construyendo por cada
grupo formado un clasificador. Para la prediccion primero buscan clasificar el dato en
un grupo y después es clasificado. Los autores reportan una AUC (é4rea bajo la curva
ROC) de 0.69, lo que revela la complejidad del problema. El uso de una red Bayesiana
para predecir fallas ha sido estudiada en [8]. En este trabajo presentan una metodologia
que incluye 4 pasos.

El primero refiere a la recoleccion de los datos, el segundo se enfoca al aprendizaje
y optimizacion de la red Bayesiana. En el paso 3 se extraen patrones de todos los tipos
de fallas por separado y en el ultimo paso se realiza la prediccion de fallas recurriendo
a un conjunto de reglas. Reportaron diferentes desempefios por cada una de las reglas
establecidas y usaron el indice de predictibilidad (PI) para medir el rendimiento.

Por otro lado, el enfoque de las empresas que usan datos de éxito/falla (Ground
Truth), puede utilizar un marco de referencia sobre un aprendizaje supervisado, se
pueden crear modelos basados en los datos de exitosos o no para estudiar el
comportamiento de las predicciones midiéndolos, utilizando métricas de clasificacion
como precision, recuerdo, f-score, exactitud. El utilizar modelos que comparen
diferentes técnicas da una perspectiva mas amplia de como se comportan los datos
dentro de una empresa y dar una vision diferente [9].

Algunos de los datos de mantenimiento, alejandonos de los sensores, estan escritos
por el personal experto al realizar servicio a las instalaciones y equipos de manufactura
en Excel como una cadena de palabras. Una de las estrategias para revisar estos datos
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Tabla 1. Ejemplo de fallas y soluciones del corpus.

Diagnéstico del Operador Diagnéstico del Técnico Solucién
Problemas con cortos Programa movido Se ajustd programa

Se ajusto flux y limpio
Problemas con cortos Boquilla no tira flux boquilla
Por cortos Turno anterior Turno anterior

Cortos e insuficiencias en

ws2 No sale fluxer suficiente Se purgo fluxer

Se esta apagando la Se reviso precalentador y
maquina cada rato Precalentador reseteo equipo
Problemas con la flaxeadora  Bomba pierde presion Valvula dafiada

Baja temperatura en la olla ~ Maquina bloqueada Se reseteo maquina

es proporcionar un analisis de las palabras claves para facilitar la identificacion de
tendencias, asi el aprendizaje automatico sirve como puente entre los datos textuales
extraidos de los equipos y el personal ya que se utilizaran en el mapeo para clasificar
los textos [10].

3. Métodos y materiales
3.1. Corpus

El corpus proviene de 6853 registros escritos por el técnico del area, el cual se
almacena en una hoja de Excel, en ¢l se encuentra el diagndstico del operador “la
observacion del operador del problema”, la descripcion del problema por el técnico y
la solucion que este mismo le dio, la mayoria de estos casos contienen la descripcion
de dichos mantenimientos otros contienen casillas en blanco y otros con palabras o
simbolos sin sentido. La Tabla 1 muestra algunos ejemplos de los registros escritos
en mayusculas.

Después de observar los datos provenientes de Excel en formato. xIsx se observan
inconsistencias, posteriormente se lleva a un formato csv para ajustarlo para leer las
palabras separadas por comas y no por casillas esto facilita a word2vec a vectorizar los
datos. Donde cada coma “,” representa una celda y cada salto de linea representa una
nueva fila.

Salida del archivo csv:

— Fallas con el conveyor, conveyor se atora, se ajusto tornillos.

—  Pallets atorados en sello, cambio de turno, cambio de turno.

—  Problemas con la flaxciadora, problemas con la flaxer, se ajusto sensor.

— Los registros de mantenimiento a menudo se registran de manera desordenada y
no estandarizada: Estos registros se pueden escribir a mano y luego transcribir o
ingresar directamente desde el entorno operativo a través de dispositivos de entrada
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limitados, computadoras. Los datos de entrada subsiguientes, aunque
nominalmente son lenguaje natural, exhiben muchas caracteristicas que hacen
dificil el procesamiento de la entrada.

—  El vocabulario utilizado en las descripciones es inconsistente: por lo general, no
existe un conjunto estandar de términos utilizados para los nombres de las piezas
mecanicas o las actividades que se realizan en ellas. Por ejemplo, un registro puede
contener "cambiar el aceite" mientras que otro puede contener "reemplazar el
fluido", ambos se refieren a la misma accion.

—  El vocabulario puede no corresponder directamente a sistemas o componentes de
interés: el personal de reparacion puede referirse a un componente o parte de un
sistema sin mencionar explicitamente el sistema que la empresa esta interesada en
monitorear. Por ejemplo, “problemas con cortos" en realidad, puede ser "pre-
calentador no calienta" que debe clasificarse como una falla del sistema de
coordenadas y no como una falla de cortos en si.

— La entrada no estd bien formada: Debido a las limitaciones de longitud de los
caracteres y al probable tratamiento de las entradas del registro como tarea
secundaria, las descripciones del texto se limitan a frases cortas o fragmentos de
oraciones. Ademas, normalmente no se presta atencion a la ortografia y otras reglas
del lenguaje y, por lo tanto, los datos exhiben errores gramaticales y ortograficos.
Por ejemplo, “tiempo caido no funciona”, contiene un error tipografico, mientras
que “se corri6 pzas. Durante el tiquetse ajusto rpm altura y flux. Tiene 30 min run”,
No menciona el topico de la falla ni el porqué de ella.

— Son comunes la jerga y las abreviaturas: Debido al espacio de entrada limitado y
las presiones de tiempo de los técnicos de mantenimiento, las entradas de registro
suelen estar acompafiadas de abreviaturas y contienen una gran cantidad de jerga.
Por ejemplo, " limpieza de pot t/c 20 " podria ser de “tiempo caido”. El uso de la
jerga puede variar desde términos generalmente conocidos hasta términos muy
locales para maquinas o herramientas particulares.

— No se dispone de una gran cantidad de datos: Se trabaja con datos proporcionados
de una empresa maquiladora, estos datos se han recopilado por unos meses de los
registros de mantenimiento de alrededor de 6853 registros para una sola clase
de maquina.

Esta limitada la cantidad de datos provenientes de informes de mantenimientos en el
area de produccion, estan en formato XLSX: se trata de un libro de Excel que no cuenta
con ningun tipo de macros, y para mantener una integridad de los datos se pasan a
formato CSV estos (del inglés comma-separated values) son un tipo de documento en
formato abierto sencillo para representar datos en forma de tabla, en las que las
columnas se separan por comas (o punto y coma en donde la coma es el separador
decimal como en “se, corrid, pzas.

Durante, el, tiquetse, ajusto, rpm, altura, y, flux., Tiene, 30, min, run”,) y las filas
por saltos de linea. El formato CSV es muy sencillo y no indica un juego de caracteres
concreto, ni como van situados los bytes, ni el formato para el salto de linea. Estos
puntos deben indicarse muchas veces al abrir el archivo, por ejemplo, con una hoja
de calculo.

La idea basica de separar los campos con una coma es muy clara, pero se vuelve
complicada cuando los valores del campo también contienen comillas dobles o saltos
de linea. Las implementaciones de CSV pueden no manejar esos datos, o usar comillas
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Top N
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Documentos

Fig. 1. Metodologia propuesta.

de otra clase para envolver el campo. Algunos campos también necesitan embeber estas
comillas, asi que las implementaciones de CSV pueden incluir caracteres o secuencias
de escape. Ademas, el término "CSV" también denota otros formatos de valores
separados por delimitadores que usan delimitadores diferentes a la coma (como los
valores separados por tabuladores).

Un delimitador que no esta presente en los valores de los campos (como un
tabulador) mantiene el formato simple. Es importante indicar que por el momento el
corpus contiene informacion sensible de la empresa por la que no puede ser compartido
en su estado actual.

3.2. Metodologia

Se realizara un analisis utilizando técnicas de procesamiento de lenguaje natural, el
primer paso es procesar los datos que provienen de los mantenimientos correctivos del
area de produccion que los técnicos realizan, para resolver dicho problema se planteara
utilizar técnicas como Word2vec, entre otras y analizar dichos modelos para obtener el
modelo con mejores resultados.

Se propone una comparacion con cuatro técnicas de procesamiento de lenguaje para
atender el problema desde diferentes puntos de vista. En la Fig. 1 se observa la
metodologia propuesta en la cual primeramente se analizan los documentos del corpus
eliminamos palabras vacias y convertimos a minusculas. Posteriormente vectorizamos
los documentos para generar un vector para cada documento, para esto se probaron
técnicas tradicionales como TF-IDF y técnicas basadas en Word embeddings como
Word2vec y Doc2vec.

Una vez construidos los vectores de los documentos se utilizé la distancia coseno
para determinar la similitud coseno entre la consulta y los documentos buscados. En
esta primera etapa del estudio se busco identificar cual modelo de representacion se
adecuaba mejor a los datos. En una etapa futura del estudio se busca presentar y evaluar
los Top N documentos similares encontrados.

4. Disefio experimental

Los experimentos realizados consisten en analizar representaciones como
Word2vec, Doc2vec, TF-IDF para determinar cual modelo de representacion se adecua
mejor a los datos. Para ello dividimos nuestro corpus en 90% datos de entrenamiento
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Tabla 2. Resultados Similitud Coseno.

Modelo Resultado
TF-IDF 0.54499435
Word2Vec-CBOW 0.89598442
Word2Vec-SKIP-GRAM 0.94781154
Doc2Vec-DBOW 0.80774255
Doc2Vec-PV-DM 0.78620946

(5,900) y 10% para datos para prueba (590), con el fin de comparar los vectores
promedio resultantes del conjunto de entrenamiento contra el conjunto de prueba.

Finalmente analizamos la similitud coseno entre el vector promedio de
entrenamiento y el vector promedio de prueba de los modelos creados. Para el modelo
con Word2vec se obtiene una representacion vectorial densa de palabras que capturan
algo sobre su significado utilizando redes neuronales. La construccion del modelo se
logra con la libreria Gensim obteniendo vectores de tamafio 150 por cada palabra. Para
obtener la representacion vectorial de cada consulta se calcula el promedio de los Word
embeddings. Finalmente se calcula la distancia coseno de vector promedio de
entrenamiento y el vector promedio de prueba utilizando la herramienta sklearn. Para
el modelo de Doc2Vec el cual genera una representacion vectorizada de un grupo de
palabras tomadas como una sola unidad.

El modelo modifica el algoritmo de word2vec para el aprendizaje no supervisado de
representaciones continuas para bloques de texto mas grandes, como oraciones,
parrafos o documentos completos. Para la construccion de los vectores para cada
documento utilizamos la libreria de gensim con vectores de tamafio 150. Finalmente se
calcula la distancia coseno de vector promedio de entrenamiento y el vector promedio
de prueba utilizando la herramienta sklearn. El modelo de frecuencia de términos-
frecuencia inversa de documentos TF-IDF es un modelo de bolsa de palabras
con pesado.

El tamafio de los vectores generados esta en funcion del tamafio del vocabulario del
corpus. La generacion de los vectores TF-IDF para cada documento se construyd
utilizando la herramienta gensim. Finalmente se calcula la distancia coseno de vector
promedio de entrenamiento y el vector promedio de prueba utilizando la herramienta
sklearn.

5. Resultados

Los resultados de los diferentes modelos son comparados para determinar cual
modelo de representacion se adecua mejor a los datos de los registros de
mantenimientos correctivos.

Para ello utilizamos calculamos la distancia coseno entre el vector promedio del
conjunto de entrenamiento contra el vector promedio del conjunto de prueba. En la
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Tabla 2 observamos los resultados de la similitud coseno para cada modelo de
representacion. Al analizar los resultados notamos que algunos de los modelos son mas
adecuados para capturar la informacion textual y semantica de los registros
de mantenimiento.

Suponemos que la similitud coseno entre los vectores promedio del conjunto de
entrenamiento y prueba nos brinda una nocién de que una representacion que captura
mejor la informacion textual de los registros logra una mayor cercania. En base a esto
al revisar los resultados de los diferentes modelos, notamos que no estan tan alejados
unos de otros, esto podria interpretarse de que se esta reteniendo algo de informacion y
que el mejor modelo para representar los documentos es Word2Vec Skip-Gram al tener
una mayor puntuacion.

6. Conclusiones y trabajo a futuro

Con las representaciones utilizadas pudimos observar que tan similares son dos
documentos como si fuera un buscador tradicional al hacer biisqueda de concatenacion
de palabras, ya que nuestro corpus no nos permite trabajar con otras métricas por la
falta de datos y su escasez en el léxico con los que los técnicos describen los
mantenimientos realizados.

Los técnicos expertos realizan estos tickets de mantenimientos con su propia
experiencia y los describen con sus palabras dejando por un lado la estandarizacion con
la que se podrian escribir los tickets y asi obtener un mejor analisis y utilizar otras
meétricas que ayuden a comprender el comportamiento de los datos textuales descritos
por el personal de produccion y los técnicos.

Esta investigacion se utiliza la métrica de coseno inverso para mantener la integridad
de los datos redactados por el personal intentando encontrar una relacion entre lo
descrito por los técnicos y las busquedas que el usuario realiza al querer buscar una
solucién a un mantenimiento en comun, al buscar una concatenacion de palabras se
espera obtener respuestas cercanas a lo descrito ya que la consulta realizada estara
cercana “vectorialmente cercana” a la respuesta deseada intentando mantener las jergas,
mal escrituras, mal formuladas, signos y diferentes formas de describir problemas y
soluciones , como material para nutrir las bisquedas.

Con respecto a los resultados de Word2Vec skip-grams, este nos parece el mas
adecuado comparado con los demas modelos creados con Gensim por el hecho de
realizar consultas de concatenacion de palabras. Este modelo intentara predecir las
palabras “vectores” vecinas de esta busqueda, ya que estas palabras se estaran
asociando con sus palabras vecinas y dar una respuesta mas cercana a la buscada. En
este modelo no se interesa del todo las entradas y salidas de la red, sino que el objetivo
es simplemente aprender los pesos de la capa oculta que son en realidad los vectores de
las palabras que se esta intentando aprender de ellas.

La tarea para el modelo skip-gram seria, dada una palabra intentar predecir las
palabras vecinas, y esto esta definido por la ventana que en nuestro caso fue de 10.
Podemos concluir que son viables las técnicas utilizadas en este trabajo para aplicarse
en diferentes areas dentro de las industrias tales como en los datos textuales de
mantenimiento. En trabajos futuros se planea completar el proceso de recuperacion de
informacion al identificar los tops N mejores resultados para ser presentados al usuario.

Research in Computing Science 150(5), 2021 238 ISSN 1870-4069



Analisis de representaciones vectoriales en bitacoras de mantenimiento en la Industria: ...

Ademas, se pretende experimentar con técnicas de aprendizaje profundo como seq2sec
y BERT. Finalmente se pretende también crear una aplicacion amigable con el usuario
que muestre las respuestas de las consultas, con el proposito de suministrar al personal
de mantenimiento una herramienta mas visual y entendible para el personal de esa area.
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Resumen. La extracciéon de informaciéon de notas médicas es una tarea
importante en el drea de procesamiento de lenguaje natural. En este articulo
presentamos métodos de extraccién de informacién basado en reglas para la
identificacién de datos relevantes en las notas médicas como son: los signos
vitales, los datos antropométricos y las fechas. Para la evaluacién de los métodos
desarrollados utilizamos un corpus de 198 notas médicas de pacientes de la
Secretaria de Salud de la Ciudad de México. Los métodos desarrollados para
la extraccion de signos vitales y antropométricos logran extraer datos relevantes
en la mayoria de las notas médicas del corpus. El método de extraccién de fechas
obtiene una precisién del 99 % en el corpus de evaluacion.

Palabras clave: Notas médicas, extraccién de informacion, signos vitales, datos
antropométricos, identificacién de fechas.

Extraction of Vital Signs, Anthropometric
Measurements and Dates in Medical Records

Abstract. The extraction of information from medical notes is an important task
in the area of natural language processing. In this article we present rule-based
information extraction methods for the identification of relevant data in medical
notes such as: vital signs, anthropometric data, and dates. For the evaluation of
the methods developed, we used a corpus of 198 medical notes from patients from
the Ministry of Health of Mexico City. The methods developed for the extraction
of vital and anthropometric signs manage to extract relevant data in most of the
medical notes of the corpus. The date extraction method obtains an accuracy of
99% in the evaluation corpus.

Keywords: Medical notes, extraction of information, vital signs, anthropometric
data, identification of dates.
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1. Introduccion

La extraccion de informacién de las notas médicas es importante debido a que
estas poseen una gran cantidad de datos valiosos para analisis estadisticos [6, 2]. Esta
tarea resulta complicada debido a que la forma en como esta escrito el texto puede ser
ambiguo y sobre todo que los autores tienen distintos estilos de escritura, por lo que los
datos pueden variar en donde se encuentran.

En este trabajo no enfocaremos en identificar los signos vitales y los datos
antropométricos. Los signos vitales son parametros clinicos que reflejan el estado
fisiol6gico del organismo humano, los cuales son:

Temperatura: grado de calor conservado por el equilibrio entre el calor generado
(termogésis) y el calor perdido (termdlisis) por el organismo.

— Frecuencia respiratoria: el nimero de veces que una persona respira por minuto.

Frecuencia cardiaca: el nimero de latidos por minuto.

Presion arterial: es la fuerza que la sangre ejerce contra las paredes arteriales.

— Saturacion de oxigeno: mide el porcentaje de hemoglobina encuadernada del oxigeno
en la sangre.

Los datos antropométricos son mediciones técnicas sistematizadas que expresan,
cuantitativamente, las dimensiones del cuerpo humano, las cuales son:

Edad.
— Peso.
Talla.
Indice de Masa Corporal (IMC).

Por otro lado, la deteccién de fechas en notas médicas es de utilidad para ubicar en el
tiempo los elementos detectados en la misma. Por ejemplo, los datos antropométricos y
signos vitales pueden cambiar respecto al tiempo. De la misma manera, la identificacién
de fechas en las notas médicas servird para ubicar en el tiempo otros datos del historial
médico como: enfermedades, sintomas y medicamentos recetados.

Existen varias herramientas para la deteccion de fechas, sobre todo en el idioma
inglés [7], sin embargo, al trabajar con notas médicas hechas en México (escritas en
espaiiol), muchas de ellas necesitan ajustarse para detectar los formatos que fueron
usados. Otro problema que se tuvo durante la extraccion de fechas fue diferenciar entre
un afio y una cifra de 4 digitos en un contexto médico.

Este trabajo estd estructurado de la siguiente manera. En la Seccién 2, describimos
trabajos relacionados. En la Seccién 3, presentamos una breve descripcion del corpus
de notas médicas utilizado para evaluar los métodos desarrollados. En la Seccién 4,
introducimos los métodos de extraccion de signos vitales, datos antropométricos y
fechas; asi como las métricas de evaluacion. Finalmente, en la Seccién 5 presentamos
los resultados obtenidos y en la Seccidn 6 presentamos las conclusiones y direcciones
de trabajo futuro.
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2. Trabajo relacionado

En la extraccién de informacién en el dominio del procesamiento de lenguaje
natural, se ha trabajado sobre todo en métodos de aprendizaje automatico, como las
maquinas de soporte vectorial (SVM) [2] el cual es un método que bdsicamente
construye un clasificador binario utilizando muestras de entrenamiento intentando
encontrar el hiperplano 6ptimo, que maximiza la distancia entre clases de la muestra
de entrenamiento (llamados vectores de soporte) y de esta manera poder predecir si una
palabra es la entidad de interés.

Asi como redes neuronales convolucionales [4], que ocupan filtros para extraer
caracteristicas de los vectores de palabra y de esa manera poder realizar un
reconocimiento de entidades nombradas. Con la ventaja de que procesan efectivamente
grandes cantidades de datos de entrenamiento y ocupan menos pardmetros para la tarea
por lo que tienden a tener un menor sobreajuste. Consiguiendo resultados en el estado
del arte.

A pesar del buen rendimiento que tienen estos sistemas tienen el inconveniente de
que estos modelos no son interpretables, por lo que es muy dificil que se puedan mejorar
con un humano con su conocimiento de ese dominio. El otro inconveniente es que se
requiere una gran cantidad de recursos computacionales y datos etiquetados, es debido
a eso que nuestro sistema considera expresiones regulares [1], los cuales son modelos
basados en reglas, que tienen la ventaja de no requerir tantos datos y al ser un modelo
mads simple, es mds facil de ajustar para obtener un mejor rendimiento.

Adicionalmente, existen varias herramientas en la literatura que permiten la
extraccion de fechas en documentos escritos en lenguaje natural. Se han desarrollado
bibliotecas, como date-detector basado en expresiones regulares, y otras herramientas
en el lenguaje de programacion Python, sin embargo fueron desarrolladas para textos
en el idioma inglés [3].

También existen herramientas para el reconocimiento de entidades nombradas que
pueden ser utilizadas para la extraccion de fechas en textos escritos en espafiol, como
Stanza desarrollado por la universidad de Stanford [5].

El inconveniente de herramientas como Stanza es que no reconocen fechas en
una variedad de formatos, muy probablemente debido a que estos formatos no se
encontraban entre los datos con los que se realizé el entrenamiento de la herramienta.
Es por esto que se desarrolld el presente trabajo basado en expresiones regulares
que captura una amplia variedad de fechas en distintos formatos usados en el
idioma espaiiol.

3. Corpus

Para el presente trabajo, SEDESA nos proporcioné un corpus de 98 expedientes
médicos electronicos de pacientes diagnosticados con el nuevo coronavirus
SARS-CoV-2 (COVID). Por otro lado, se nos proporcionaron 100 expedientes
médicos adicionales de pacientes con distintas enfermedades, en el mismo formato
al de los expedientes médicos de pacientes con SARS-CoV-2. Dichos datos fueron
proporcionados en un formato XML el cual venia organizado por secciones de las cuales
se describen a continuacidn:
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Table 1. Corpus de notas médicas COVID vs No COVID.

Tipo de Nota Médica Niumero de Notas
COVID 98
No COVID 100

Nombre y apellidos del paciente.

— Edad del paciente.

— Sexo del paciente.

— Estado y alcaldia.

— Fecha de ingreso.

— Fecha alta.

— Fecha hora registro nota.

— Nota médica (XML).
Signos vitales: contiene el resumen de los signos vitales del paciente.
Objetivo: contiene la descripcion del estado actual del paciente y motivo de la
consulta o revision hospitalaria.

Analisis: contiene la descripcién del hallazgo del médico.
Diagnostico: describe el diagnéstico de la enfermedad del paciente.

Plan de manejo: describe el tratamiento recetado al paciente, tanto de
medicamentos como dieta, estudios necesarios, etc.

Es importante destacar que el objeto de estudio de este trabajo es el andlisis de la
nota médica, por lo tanto, cada seccidon del XML de la nota médica fue extraido para
formar un solo documento por paciente. La tabla 1 muestra la cantidad de notas médicas
existentes en el corpus por tipo de pacientes (COVID y No COVID).

Inicialmente el texto de las notas médicas no contenia ningun tipo de etiquetado,
la dnica etiqueta que se tenia son las relacionadas con el paciente y el diagndstico.
Con la colaboracién de tres expertos de SEDESA, se etiqueté de manera manual
cada nota médica del corpus de pacientes COVID mediante la interfaz de una
plataforma web de anotacién de datos Dataturks'. A continuacién se enuncian las
caracteristicas etiquetadas:

1. Sintomas, se identifican las palabras que contienen referencia a sintomas presentados
por el paciente.

2. Comorbilidades, se identifican las palabras que hacen referencia a enfermedades
previas del paciente.

3. Medicamentos, se identifican los medicamentos recetados al paciente.

4. Medicamentos previos, se identifican los medicamentos de base que el paciente estd
tomando actualmente .

5. Dosis, se identifica la dosis de los medicamentos (recetados y previos).

! https://docs.dataturks.com/
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CEDCCEDTD CEE D00 3 0 D O D
"Nota Médica < pa:xente:-_t paciente> Hombre < doctor> HOSPITAL ABC < doctor>

Signos Vitales 25/07/2020 22:46: Temperatura: / Frecuencia cardiaca - ADL: m / Frecuencia
respiratoria - ADL: / sa02: CLWY) / Sintomas Se trata de < paciente> de 60 afios de edad, con
antecedentes de . Al pase de visita el paciente niega dolor tordcico. Negd sintomatolegia urinaria
digestiva.actualmente paciente . Objetivo Hombre de edad aparente igual la cronolégica,
orientado en tiempo, persona, lugar circunstancia, alerta. Coloracidn normal de mucosas. Estado de hidratacidn
adecuado. Sin oxigeno suplementario. Sin datos de dificultad respiratoria. Escala NEWS de 3 puntos Prueba PCR
para COVID-19 POSITIVA Analisis Paciente que cursa su 6° dia de estancia en UTC-19, en su 17° dia desde el
inicio de los sintomas. Se encuentra con mejoria con respecto al dia de ayer. Se mantiene con puntas nasales 0.5
1t saturando al 96 %. Se mantiene en vigilancia estrecha. No presenta complicaciones. Se dieron informes su
familiar. Resultados de Laboratorio No hay informacién para mostrar. Plan de Manejo DER=) €L [NV MEERL]

ANZANA/POLIMERICA 1 LATA DIARIA SIN FIBRAENIITIMSol salina 0.9% 250cc para
Analgesia: Administrar m de , VO (PRN, en caso de dolor fiebre). Tromboprofilaxis:
m, SC cada 24 horas. Otros medicamentos: ‘m IV Cada 24 horas (4/7)
(FI 23-87-20) VO CADA 12 HRS fMETS orat piluido en agua cada
24 horas Oxigenoterapia: Cuidados Generales de enfermeria: Posicién

SRRy Tona de signos vitales 2 veces por turno Reportar saturacién menor de 90% Reporte de
eventualidades: aumento en el trabajo respiratorio, inestabilidad hemodinimica Fomentar ejercicios respiratorios

segln corresponda Fomentar deambulacién Vigilar uresis evacuaciones por turno Diagnéstico Neumonia Por

Fig. 1. Ejemplo de una nota médica etiquetada con caracteristicas que se muestran en la figura.

6. Medidas (alternativas), identifica tratamientos alternativos como ozonoterapia, dieta
especial, etc.

7. Signos vitales, se identifican los signos vitales como frecuencia respiratoria (FR),
frecuencia. cardiaca (FC), saturacién de oxigeno (SATO?2), tension arterial sistdlica
(TS) y diastélica (TD) y temperatura.

8. Datos antropométricos, se marcan el peso y la altura del paciente.

La Figura 1 muestra el ejemplo de una nota médica etiquetada con algunas de
las caracteristicas descritas previamente. Es importante destacar que no todos los
expediente contaban con todas las caracteristicas.

4. Metodologia

Para resolver la extraccion de signos vitales, datos antropométricos y fechas, se
desarrolla un sistema basado en expresiones regulares implementado en el lenguaje de
programacién python, en donde en cada signo vital, en cada dato antropométrico y en
cada formato especifico de fecha se busca una expresion regular que contemple todas
sus posibles variantes.

4.1. Pre-procesamiento

Los datos de las notas clinicas vienen en un formato XML, el cual tiene algunas
inconsistencias en las etiquetas, por lo que se tuvo que corregir una vez identificando la
estructura del XML y de esta manera evitar en lo posible pérdidas de informacion.
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Nota Medica <paciente> 7000000000486834 06/09/1962 515351 <paciente> Mujer <doctor>
HOSPITAL ABC <doctor> Signos Vitales 21/07/2020 06:52: Temperatura: 36.4 / Frecuencia
cardiaca - ADL: 82.0 [/ Frecuencia respiratoria - ADL: 20.0 / SaO2: 93.0 / Otras constantes de
hoy:Tension Arterial Sistolica - ADL: 125.0 / Tension Arterial Diastolica - ADL: 80.0 / Tension
Arterial Media - ADL: 95.0 / Sintomas Se trata de <paciente> de 57 afios de edad, con Obesidad
grado I, sin otros antecedentes de importancia para la enfermedad actual. Niega dolor toracico,
Nego sintomatologia urinaria digestiva. La paciente niega la presencia de disnea. Objetivo Mujer
de edad aparente igual la cronologica, orientada en tiempo, persona, lugar circunstancia, alerta.
Coloracion normal de mucosas. Estado de hidratacion adecuado, con aporte de oxigeno
Isuplememario por puntas nasales 0.5lpm . Saturando 96%.

Fig. 2. Ejemplo de nota médica preprocesada.

Una vez hecho esto se procedio a estructurar el XML a un formato de renglones y
columnas para la facilidad de la extraccién de datos antropométricos y signos vitales.

Posteriormente, se hizo una limpieza de los datos, ya que estos tenian errores de
codificacion por lo que acentos o caracteres especiales en las notas médicas venian
representados de manera distinta por lo que generaban ruido en el texto. Se extrajeron
los datos de la creacién de la nota médica para el uso posterior de deteccién de fechas
y el resto de la informacién de cada nota se agrupo en un solo texto.

Finalmente, el texto de la nota médica fue anonimizado para el etiquetado
mencionado previamente en la seccién Corpus, el cual se usa para evaluar la extraccién
de signos vitales y medidas antropométricas. En la Figura 2 se muestra un ejemplo
del texto que con el que se trabaja para la extraccién de signos vitales, medidas
antropométricas y fechas.

4.2. Signos vitales

Temperatura: Se extrae la temperatura de la nota médica a partir de una expresién
regular que busca una palabra que empiece por ‘temp’ seguida de hasta 7 caracteres
que puede seguirle de la palabra ’axilar’, o la palabra fiebre, seguida de un nimero que
contempla decimales de hasta dos cifras. Quedando la expresion regular siguiente:

?(2:temp\w{,7}(?: axilar)?|fiebre \w{,2}) \d{,2}(?:\\d{,.2HD".

Frecuencia cardiaca: Para la frecuencia cardiaca se ocupa una expresion regular que
busca el patrén: Una palabra que empiece por ‘cardiaca’ seguida de hasta 7 caracteres
o la palabra ‘fc’, seguida de un nimero que contempla decimales de hasta dos cifras.
Quedando la expresion regular siguiente:

»(%:cardiaca.{,6}|fc) (\d{.3}(2:\.\d{.2))?)".

Frecuencia respiratoria: Se extrae la frecuencia respiratoria de la nota médica a partir
de una expresion regular que busca una palabra que empiece por ‘respiratoria’ seguida
de hasta 6 caracteres o la palabra ‘fr’, seguida de un nimero que contempla decimales
de hasta dos cifras. Quedando la expresion regular siguiente:

(2:fr|respiratoria.{,6}) (\d{,3}(?:\.\d{,2H"".
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Saturacion de oxigeno: Para el caso de la extraccion de la saturacién de oxigeno se
busca una palabra que empiece por ‘sat’ seguida de hasta 6 caracteres o la palabra
‘sa02’, seguida de un nimero que contempla decimales de hasta dos cifras. Este es el
unico caso que se presenta en las notas médicas en donde hay mas de una ocurrencia
por nota, por lo que se consideran todas las coincidencias y se guarda en una lista.
Quedando la expresion regular siguiente:

?(2:sa02(sat\w{0,7}) (\d{,3}(2:\.\d{,2H)".

Presion sistolica: Se extrae la presion sistélica de la nota médica a partir de una
expresion regular que busca el patrén: Una palabra que empiece por ‘sist’ seguida de
hasta 7 caracteres o la palabra ‘ta’, seguida de un nimero que contempla decimales de
hasta dos cifras. Quedando la expresion regular siguiente:

»(sist.{,7} {6} |ta) \d{.3}(2\\d{,2H)".

Presion diastélica: Para la extraccion de la presién diast6lica se busca el patrén: Una
palabra que empiece por ‘diast’ seguida de hasta 7 caracteres, seguida de un nimero
0 una palabra que empiece por ‘ta’ seguida de un nimero y una diagonal seguida de
otro nimero para quedarnos con este segundo nimero que correspondera a la presion
diastdlica. Quedando la expresion regular siguiente:

“diast.{,7} .{.6} \d{.3}2\\d{ 2D )]ta \d{.3}2:\d{.2H7(\d{.3}2:\\d{.2})?)".

4.3. Datos antropométricos

Peso: Se extrae el peso de la nota médica a partir de una expresion regular que busca el
patrén: Un nimero que contempla decimales de hasta dos cifras seguidas de la palabra
’kg’, o una palabra que empiece por ’kg’ con o sin paréntesis seguida de un niimero que
contempla decimales con hasta dos cifras. Quedando la expresion regular siguiente:

"33\ \{.2D) ke[ \(kg)? \d{.3}(:\\d{.2)?)".

Talla: Para la talla se busca a partir de una expresion regular el patrén: Un nimero que
contempla decimales de hasta dos cifras seguidas de la palabra ‘cm’ o una palabra que
empiece por ‘cm’ con o sin paréntesis seguida de un nimero que contempla decimales
con hasta dos cifras. Cuidando que cuando haya una ocurrencia que sea menor a 2,
esta se multiplique por 100 debido a los casos escritos en metros, dejando todo en
centimetros. Quedando la expresion regular siguiente:

"O\A{3HEAN2D) em]\(em\)? ({3} N2
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IMC: Para el IMC se extrae con una expresion regular el patrén: Una palabra que
empiece por ‘imc’ seguida de un nimero que contempla decimales de hasta 2 digitos.
Para las notas médicas donde no haya una ocurrencia y se tenga la informacién tanto
de la talla como del peso, se calcula manualmente el indice de masa corporal. Siendo

la férmula:
Peso

IMC = ————.
Estatura?

Quedando la expresion regular siguiente:

»ime (\d{,3}(2:\.\d{,21?)".

4.4. Fechas

Primero, para obtener un conjunto de fechas como objetivo a extraer de las notas
médicas, se extrajo todas las posibles fechas detectadas con herramientas previamente
existentes como date-detector y Stanza, ademds de expresiones regulares que atrapan
toda expresion que contienen el nombre de un mes.

Una vez obtenido el conjunto de posibles fechas se descartaron manualmente
todas las que no lo eran. Teniendo un total de 428 fechas que se deseaban detectar.
Posteriormente se agruparon las fechas respecto a los diferentes formatos que presentan.

Los formatos que se detectaron fueron:

DD/MM/AAAA (con variaciones de longitud y separadores).
Mes Dia Afio (ej. Septiembre 24, 2020).

Dia Mes Afio (ej. 24 de septiembre del 2020).

— Mes Afio (ej. septiembre 2020).

Afio (ej. 2020).

Referencias al afio (ej. el afio pasado).

Definiciones y separadores: Dado los formatos mencionados, hay espacio para
variaciones en la escritura de los dias, mese y afos. Un dia, al igual que un mes,
puede variar entre uno y dos digitos. Un afo entre 2 y 4 digitos. Y un mes, ademas
de ser un ndmero, puede ser una palabra, una palabra con errores ortograficos o una
palabra abreviada.

De igual forma estos datos son distinguidos unos de otros por separadores,
conformados por una variedad de simbolos y palabras, espacios o signos de puntuacion.
Las expresiones regulares deben ser lo suficientemente robustas para cubrir todos
estos casos.

Diferenciacion entre un afio y un nimero de 4 digitos: Obtener un nimero de 4
digitos no es suficiente para juzgar si el nimero en cuestién es un afio o no. Verificar
si un ndmero se encuentra en cierto rango no es suficiente, ya que se encontraron
ejemplos, dentro de las notas médicas, donde un mismo niimero (2009) es usado como
una cantidad y como un afio.
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Por ello se identificaron palabras, expresiones o signos de puntuacién que preceden
a la mencién de un afio. Se encontr6 en el contexto de notas médicas que seguido de un
signo de puntuacién se puede presentar un afo, a diferencia de una cantidad. También
se encontré que las palabras que anteceden a un afio, pero no una cantidad son: en, el,
del, de o afio.

Referencias al afio: Dentro del corpus presentado se encontraron fechas que no
presentaban el afio, ya que se asumia que era el 2020, afo de escritura de la nota.
A su vez, se encontraron referencias informales al aflo, tales como “este afio” o “el
afio pasado”. Para poder obtener la fecha de referencias informales se capturaron las
expresiones usadas y se relacionaron con la fecha de escritura de la nota médica.

Extraccion de fechas y sus componentes: Se crean las expresiones regulares para
definir los distintos componentes de una fecha: dia, mes digito, mes palabra, afio,
separadores simbolos, separadores palabras, expresion informal para afio y antecedentes
al afio. Posteriormente, se crean las expresiones regulares que juntan los componentes
en los distintos formatos.

Al capturar la fecha, también se obtienen los datos del dia, el mes y el afio. En caso
que la fecha no cuente con el dato del dia, se asume que ocurri6 el primero del mes.
Si la fecha no cuenta con mes, se asume el primer mes del afio, enero. Y dado el caso
en que no se cuente con afo, se usa el afio de la creacién de la nota médica como se
menciond anteriormente. Esta informacién se guarda para un futuro uso y también se
crea una fecha en un formato estandar.

5. Resultados

5.1. Evaluacion de los métodos

En la Tabla 2 presentamos un resumen de la extraccién en notas médicas de
pacientes COVID y no COVID, siendo la primera columna la entidad que extrajimos,
la segunda y tercera columna su correspondiente niimero de notas médicas en donde
hubo una ocurrencia para pacientes COVID y no COVID. Es importante destacar que
las notas médicas en las que no hubo una ocurrencia de una entidad es debido a que esta
no contaba con la entidad a extraer.

Se puede observar en la tercera columna que la cantidad de datos faltantes es mucho
mayor a la de pacientes COVID, esto debido a que las notas son mds variadas y no
todas cuentan con todas las entidades. Los casos mds extremos son la presion sistélica
y diastdlica, en donde no hubo una sola ocurrencia en estas notas.

En la Tabla 3 se presenta el puntaje de la extraccion de los signos vitales, obtenido
a partir de un etiquetado manual hecha por expertos, notando que todas las entidades
tienen un buen puntaje.

Siendo solo el caso de la saturacidon de oxigeno el mds bajo, esto debido a que en las
notas médicas se hace una mencién de que se tiene que monitorear que la saturacion de
oxigeno no tiene que bajar de un valor y en el etiquetado no consideran ese valor debido
aque no es el que presenta el paciente. No pudiéndose evaluar los datos antropométricos
debido a que no se contaba con datos etiquetado para ello.
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Table 2. Resumen de la extraccién notas médicas.

Dato a extraer Datos pacientes COVID Datos pacientes no COVID
Temperatura 96 54
F. Cardiaca 95 52
F. Respiratoria 95 50
Saturacién de Oxigeno 91 53
P. Sistdlica 81 0
P. Diastdlica 81 0
Peso 20 64
Talla 13 54
MC 14 54

Table 3. Puntaje de la extraccién de los signos vitales.

Entidad Precision Recall
Temperatura 1.0 1.0
F. Cardiaca 1.0 1.0
F. Respiratoria 1.0 1.0
Saturacién de Oxigeno 0.9565 1.0
P. Sistdlica 1.0 1.0
P. Diastélica 1.0 1.0

5.2. Signos vitales

La Figura 3 presenta los datos que se extrajeron de los signos vitales en forma de
diagrama de caja, esto se hace para poder visualizar que los datos estas dentro del rango
que es de esperarse y que se encuentran en la misma escala.

Notando que la temperatura tuvo un minimo de 36°C y maximo de 37.75°C, lo cual
se encuentra dentro del rango de la temperatura corporal que va de 36 a 40°C.

De igual forma se observa que la frecuencia cardiaca tuvo un minimo de 28 y un
maximo de 143 latidos por minuto.

Para la frecuencia respiratoria se observa que su rango va de 14 a un maximo de 40
latidos por minuto, notandose que hay una gran cantidad de datos atipicos debido a que
las notas médicas de pacientes no COVID son en su mayoria nifios, los cuales tienen
una frecuencia respiratoria mayor.

Continuamos notando que la saturacién de oxigeno se encuentra dentro del rango
que es de esperarse, siendo el minimo 83% y el maximo de 100%. Para la presién
arterial se observa que tanto la presion sistélica como la diast6lica se encuentran dentro
del rango que es de esperarse siendo el minimo de 81 y 50 mm Hg y maximo de 142 y
91 mm Hg respectivamente.
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Fig. 4. Datos antropométricos.

5.3. Datos antropométricos

En la Figura 4, se hace un diagrama de caja para los datos antropométricos extraidos,
de igual manera para visualizar que los datos extraidos estén en el rango que es de
esperarse, observando que el peso tiene un minimo de 3 kg y maximo de 120 kg, siendo
importante mencionar que el minimo se debe a que las notas médicas de pacientes no
COVID son en su mayoria nifos.

De igual manera para la talla se observa un minimo de 82 y un maximo de 180 cm.
Por ultimo el IMC tuvo un minimo de 9.56 y un maximo de 44.
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Table 4. Ejemplo de diferentes formatos de fechas extraidos.

Ejemplos de fechas extraidas
17.07.2020
01/03/1976

19.07.20
18 de junio de este afio
19 de julio de 2020
abril 2019
julio de 2020
en 1994
12009

5.4. Fechas

Con el método propuesto se lograron extraer diferentes tipos de formatos de fechas,
en la Tabla 4 se pueden apreciar algunos ejemplos de fechas extraidas.

Las fechas detectadas por nuestro método cubren por completo el conjunto objetivo
de 428 fechas, ademas detecta otras fechas que no estaban contempladas.

Logramos extraer un total de 852 posibles fechas, de las cuales solo hubo 7 falsos
positivos, es decir 7 elementos que no eran fechas. Esto se traduce a una precision del
99.17% y un puntaje F1 de 99.49%.

6. Conclusiones

Los signos vitales y datos antropométricos tienen ciertos patrones en las notas
médicas que pueden ser encontrados con una correcta exploraciéon y teniendo la
suficiente variedad de notas médicas, por lo que nuestro sistema basado en reglas
funciona adecuadamente. Pudiendo extraer los datos correspondientes y validar que
efectivamente estdn correctos.

Este sistema al estructurar la informacién de los signos vitales y datos
antropométricos de las notas médicas, puede ser ocupado de base para una posterior
explotacién de la informacién encontrada.

Para la correcta extraccién de fechas es necesario detectar todo posible formato
utilizado para denotar una fecha.

La variedad de fechas presentadas y su clasificacion posterior fue lo que hizo posible
la creacién de expresiones regulares capaces de realizar la tarea.

Como trabajo futuro se puede probar este sistema con un etiquetado que permita
automatizar los resultados de los signos vitales y datos antropométricos, asi como con
nuevas notas médicas para volver mds robusta las expresiones regulares.

En un futuro, el trabajo realizado puede ser utilizado para definir el alcance de cada
fecha en la nota médica. De tal forma que se pueda ubicar en el tiempo otros datos tales
como signos vitales y datos antropométricos.
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Resumen. El presente trabajo clasifica documentos con secuencias de ADN para
identificar microorganismos presentes en la vaginosis bacteriana. Se aplica el
método probabilistico de Latent Dirichlet Allocation (LDA) para llevar a cabo
un andlisis de secuencia sin realizar ninguna técnica de alineacién de secuencias.
El proceso consiste en fragmentar secuencias de ADN en subsecuencias cortas
llamadas k-mer. Con la coleccién de k-mers contenidas en los documentos se
crea el corpus de documentos y se importa en LDA para generar la matriz de
términos y topicos. De la matriz de términos se mide la similitud coseno de
los temas resultantes con el gen codificante ARNr 16S de los microorganismos:
(Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Prevotella sp, Lactobacillus crispatus
y Lactobacillus inners). Si el resultado de similitud coseno es mayor al 40 %
se etiquetan los temas desconocidos con el nombre de la bacteria de mayor
puntuacién. De la matriz de tépicos, se observan las probabilidades con una
puntuacién de 99 % y se toman los documentos con las secuencias completas
de ADN para validar manualmente en el banco de secuencias RDP disponible
en la web. Los resultados hallaron los microorganismos presentes en la vaginosis
bacteriana del conjunto de secuencias de ADN mediante las técnicas de mineria
de texto.

Palabras clave: ADN, ARNr 16S, LDA, k-mer, vaginosis bacteriana.

DNA Sequence Mining for Identification of Bacteria
Associated with Bacterial Vaginosis

Abstract. The present work classifies documents with DNA sequences to
identify microorganisms present in bacterial vaginosis. The probabilistic method
of Latent Dirichlet Allocation (LDA) is applied to conduct sequence analysis
without performing any sequence alignment technique. The process consists of
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fragmenting DNA sequences into short subsequences called (k-mer). With the
collection of k-mers contained in the documents, the document corpus is created
and imported into LDA to generate the matrix of terms and topics. From the
matrix of terms, the cosine similarity of the resulting subjects with the 16S
rRNA coding gene of the microorganisms is measured: (Gardnerella vaginalis,
Atopobium vaginae, Prevotella sp, Lactobacillus crispatus and Lactobacillus
inners). If the cosine similarity result is greater than 40%, the unknown subjects
are labeled with the name of the bacteria with the highest score. From the matrix
of topics, probabilities with a score of 99% are identified and the documents with
the entire DNA sequences are taken for manual validation in the RDP sequence
bank available on the web. Results show that microorganisms present in bacterial
vaginosis were found in the set of DNA sequences using text mining techniques.

Keywords: DNA, 16S rRNA, LDA, k-mer, bacterial vaginosis.

1. Introduccion

La capacidad computacional en los dltimos afos ha incrementado
exponencialmente, lo que permite procesar enormes cantidades de informacion
en poco tiempo. Areas como la biologia se han beneficiado de estos avances, lo que ha
permitido generar una gran cantidad de datos de secuencias de ADN.

Estas secuencias son piezas fundamentales en el estudio de la filogenética, que
es una de las principales dreas de investigacion de la ciencia bioldgica. Hay muchas
investigaciones en el drea de las ciencias de la vida para las que la Informatica propone
emplear técnicas de inteligencia artificial, especificamente del dominio de la mineria de
datos y comparar datos de secuencias de ADN sin necesidad de emplear el alineamiento.

Otras bacterias se alojan en la vagina humana y actuan como la primera linea de
defensa contra las infecciones vaginales [10] y es importante en la salud integral de
la mujer [5].

La vaginosis bacteriana (VB) se diagnostica mayoritariamente en mujeres en edad
fértil, hasta ahora no se conoce con certeza la causa de su aparicién, aunque se cree
que implica la pérdida de lactobacilos vaginales y la adquisicién de comunidades
bacterianas que incluyen muchas bacterias asociadas a la VB [16].

La VB es una causa comin de vaginitis y aumenta el riesgo de enfermedades
inflamatorias pélvicas, resultados adversos del embarazo, riesgo de infecciéon por
inmunodeficiencia humana y problemas de infertilidad [16].

La clasificacién de las secuencias gendmicas para su identificacion ha desempefiado
un papel muy importante en el campo de la medicina y en el andlisis de la biodiversidad
[24]. La de clasificacion de las secuencias presentes en un meta-genoma se lleva a cabo
de la siguiente manera:

1. Comparando las secuencias contra genomas conocidos,

2. Extrayendo las secuencias de genes ribosomales (16S y 18S) y comparando contra
una base de datos [2].
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La bioinformdtica emplea técnicas de andlisis basadas en el alineamiento de
secuencias, que buscan la similitud comparando una secuencia desconocida con otra
conocida para identificar si existe una relacién entre ambas secuencias. Estas técnicas de
alineamiento son muy fiables. Sin embargo involucran operaciones con matrices y éstas
tienden a ser demasiado grandes, lo que ocasiona que los algoritmos de alineamiento
tomen mucho tiempo para presentar resultados.

Otro descubrimiento importante es la descomposicion de cadenas de ADN en
subcadenas cortas llamadas k-mer. Estos avances han permitido explotar las técnicas
de mineria de datos reduciendo la complejidad computacional de los problemas del
tipo NP (tiempo polinomial no determinista) [1] para el tratamiento de secuencias
genémicas con métodos de minerfa de textos [13].

2. Trabajos relacionados

En el campo de la bioinformadtica, el alineamiento de las secuencias gendmicas
[34] es el método utilizado para identificar regiones similares en las secuencias [19].
Actualmente, existen aproximaciones en el alineamiento empleando algoritmos de
programacion dindmica que garantizan un alineamiento 6ptimo pero requiere mucho
tiempo computacional [33, 1].

Los algoritmos para el alineamiento de multiples secuencias se consideran
problemas NP-duros [12]. Por otro lado, se han propuesto algoritmos que se basan en
la teorfa de que no es necesario el alineamiento [34].

Los algoritmos sin alineamiento son conocidos por el uso de métodos de
comparacién para cuantificar la similitud o disimilitud entre una o mds secuencias
bioldgicas en lugar del proceso de alineamiento [1].

La distancia genética puede considerarse como uno de los mejores criterios para
comparar diferentes especies, teniendo en cuenta sus caracteristicas [12]. Los modelos
probabilisticos se aplican principalmente en el campo de la mineria de texto, para
organizar un corpus de documentos de acuerdo a un conjunto de temas que representa
la ocurrencia de temas identificados a partir de esos documentos [8, 36].

El primer estudio computacional con ADN basado en las similitudes de la secuencia
por comparacion, fue a través de las distancias evolutivas de un conjunto de datos
gendmicos publicos [25].

Los modelos de temas se propusieron originalmente para el procesamiento de
palabras, luego se aplicaron al procesamiento de imagenes y de audio [27, 32], asi
como al procesamiento de musica [31].

Recientemente, algunos investigadores aplicaron el modelado de temas para el
procesamiento de datos bioldgicos, como la extraccion de relaciones proteina-proteina
a partir de resimenes cientificos de la literatura de MEDLINE [35].

3. Materiales y métodos

3.1. Secuencias de ADN a analizar

Las secuencias de ADN se descargaron en formato fastq del banco de secuencias
(ENA) [30].
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Estas secuencias de ADN a analizar estdn compuestas de 155 pares de secuencias
crudas para el andlisis de vaginosis bacteriana. Las secuencias se tomaron de 48 mujeres
embarazadas, de raza caucdasica, con inicio espontdneo de parto prematuro con o sin
RPM (< 365/7 semanas)(casos) y 107 mujeres embarazadas con inicio espontdneo de
parto con o sin ruptura prematura (RPM) o ceséreas planificadas a término (> 38%/7)
(controles) [20].

Del banco de secuencias GenBank [6] se tomaron las secuencias validas del
gen ARNr 16S de la regién vaginal V2 y V6: Gardnerella vaginalis (GenBank,
NR118377), Atopobium vaginae (GenBank, AF325325), Prevotella sp (GenBank,
KF007172), Lactobacillus crispatus (GenBank, AF243150) y Lactobacillus inners
(GenBank, AY526083).

Para la revisiéon manual y comparar los documentos de las secuencias completas de
ADN se usa la herramienta RDP [28], como la base de datos principal. RDP es una base
de datos en linea que contiene herramientas para el andlisis de la secuencia del gen 16S
ARN ribosomal [15].

3.2. Gen ARNr 16S

El gen ARNr 16S es considerado una buena opcién para la clasificacién de las
bacterias [26], es como un estandar para identificar microorganismos y se considera la
diana universal para la identificacidn bacteriana a partir del ADN [3, 23].

En este estudio, se consideran las secuencias del gen ARNr 16S de ADN de
cinco bacterias presentes en la vaginosis bacteriana y se obtienen del GenBank:
Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Prevotella sp, Lactobacillus inner y
Lactobacillus crispatus.

3.3. Modelado de temas (LDA)

El método LDA estd basado en el modelado probabilistico [8] Asignacién Latente
de Dirichlet (LDA) [9] de aprendizaje no supervisado. Es un modelo estadistico
aplicado inicialmente a documentos de texto con el objetivo de descubrir los temas
de una coleccién de documentos denominado corpus. Es un modelo que obtiene
informacion de los diferentes temas tratados con la distribucién de probabilidad sobre
el conjunto de las palabras.

La distribucién de probabilidad [24] se expresa como:

T
P(wi):ZP(wi|z:zj)P(z:zj), 1)

donde P (w;) es la probabilidad de que la palabra w; este en un documento dado;
P (z = z;) es la probabilidad de elegir una palabra del tema z; para el documento
actual; P (w;|z = z;) es la probabilidad de muestreo de la palabra w;, dado el tema zj
y T es el numero de temas.

1 La distribucién ¢ para cada tépico, representa la probabilidad de las ocurrencias
de palabras en cada tépico dado, como el conjunto de:

¢ =~ Dirichlet (§), (2)

Research in Computing Science 150(5), 2021 258 ISSN 1870-4069



Mineria de secuencias de ADN para identificacion de bacterias asociadas con Vaginosis Bacteriana

donde =~ quiere decir “estd distribuido como”.
2 La proporcién de © es la distribucion del tépico para el documento d como el
conjunto de:

O =~ Dirichlet (). 3)

Los modelos de temas LDA, tienen la caracteristica de seleccionar la cantidad de
temas que se desean generar para el estudio de la investigacion.

3.4. Muestreo de Gibbs

Gibbs es un algoritmo que genera una muestra aleatoria a partir de distribuciones
de probabilidades de datos completos o incompletos [21]. Se trata de un algoritmo
Metropolis-Hastings y es un método MCMC (Monte Carlo Markov Chain) y gracias a
los avances computacionales en la actualidad se aplica en dreas como la biologia [22].

La ecuacién para encontrar la distribucion de probabilidad de la asignacién de una
sola palabra w en un documento d de pertenecer al tema & esta dada por [18]:

Nask +o Vky Wan +*Wayn
S ngy a2 Vi tA

p(Zdan: k|zd,n,W,Oé,)\) = (4)

donde:

ng,k: vVeces que el documento d usa el tema k

Vi,w: Veces que el tema k usa la palabra dada w

ak: Pardmetro de Dirichlet para la distribucién de documentos a temas

Aw: Pardmetro de Dirichlet para la distribucién de tema a palabra

El muestreo Gibbs se configura con valor o = 0.1, puesto que da mejores
resultados [24].

3.5. Similitud coseno

Es una medida de similitud y describe el grado de semejanza o disimilitud de los
objetos comparados. Su formula esta dada en (5):

A.B

s = BT

(&)

Los objetos se consideran vectores de frecuencia de términos de los documentos
y su indice de similitud se mide a partir de la multiplicacién de dos vectores (A, B)
dividida por el producto de sus longitudes. Este resultado representa el dngulo coseno
de los dos vectores. Su valor cae en el rango [0, 1] donde: si el dngulo es cero, su
similitud es uno, y cuanto mayor sea el 4angulo menor serd su similitud [11].

Del resultado LDA, se mide la similitud coseno de cada tema conformado por las
subsecuencias k-mers para encontrar una relacion entre el conjunto de temas y las
secuencias ARNr 16S.
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Fig. 1. Flujo de trabajo para el andlisis de secuencias de ADN con técnicas de mineria de texto.
4. Estudio experimental

En esta investigacion se plantea estudiar secuencias de ADN sin métodos
tradicionales de alineacion para la identificacién de vaginosis bacteriana; en su lugar
se aplican técnicas de mineria de texto. Cada una de las secuencias limpias de
ADN representan los documentos y los k-mers las palabras. El desarrollo del trabajo
experimental se ilustra en la Figura 1.

4.1. Preparacion de las secuencias de ADN

Los procesos de secuenciacion, a través de los cuales se generan las secuencias de
ADN introducen errores de mala calidad en los datos secuenciados [7]. El conjunto de
secuencias de ADN utilizado en este estudio descrito en la seccién 3 son secuencias
crudas que requirieron un pre procesamiento para identificar y eliminar los posibles
errores de secuenciacion.

Este pre procesamiento se realizé con el algoritmo DADA?2 [7] en el lenguaje de
programacién estadistico R [20]. DADAZ2 es un paquete disponible en R y proporciona
un conjunto de herramientas para medir la calidad de las secuencias duplicadas y de
mala calidad DADA?2.

El algoritmo DADA?2 [7] recibe como entrada una o muchas muestras de secuencias
crudas. Estas muestras estdn compuestas de dos lecturas separadas forwardy reverse
realizadas por el secuenciador. DADA? realiza el pre procesamiento de las secuencias
crudas y genera una salida compuesta de un conjunto de secuencias unicas.

La cantidad de secuencias tnicas puede variar dependiendo de la configuracion de
los pardmetros en DADA?2.

Los valores de los pardmetros en este estudio para la funcion DADA?2 son:
truncLen=c(260,240) se eliminan los extremos de las secuencias de baja calidad,
trimRight = 5 nimero de nucledtidos que se eliminaran al final de cada lectura de
secuencias después de truncLen, maxEE=c(2,3) elimina las lecturas de secuencias con
los “errores esperados”, truncQ=2 para leer la primera instancia con el puntaje dado.

DADAZ? fusiona las secuencias tnicas y se obtienen secuencias completas sin ruido.
Estas secuencias fusionadas se almacenan por separado en archivos de texto plano en
formato txt. Cada una de las secuencias contienen las lecturas de nucledtidos (A, C,
G, T).
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nci >gi[365266830
Secuendia GCAGAAAAAATCAGCAGTCATACAGTGCTTGA...

GCAGAAAA
CAGAAAAA
AGAAAAAA
GAAAAAAT
AAAAAATC
8-mer AAAAATCA
AAAATCAG
AAATCAGC
AATCAGCA

Fig. 2. K-mer de longitud k£ = 8 nucleotidos.

Cada una de las secuencias limpias representa un documento, por lo tanto el
conjunto de secuencias almacenadas en archivos txt puede considerarse como el corpus
de los documentos.

Un k-mer es una subsecuencia de ADN, un pequefio fragmento de secuencia
definida por un tamafio &, donde k representa la cantidad de nucleétidos que conformara
el k-mer. Ver Figura 2.

Las secuencias limpias de ADN obtenidas del pre procesamiento de nucleétidos
descrita en esta seccidn, esta compuesta de una sola cadena de texto definida por los
nucleédtidos (A, C, G, T). Para extraer las palabras de las secuencias de ADN, se toma
cada una de la secuencia almacenada en los documentos y se fragmenta en subcadenas
de nucleédtidos con la funcién substring() en R y cada secuencia fragmentada se
almacena en un nuevo documento de texto plano txt.

Para este andlisis, la longitud de la cadena k-mer es k = 8 nucle6tidos. Para decidir
el valor de k nucledtidos, se realizaron tres pruebas con k = 8, k =9 y k£ = 10, dando
mejor resultado & = 8 con mayor puntuacién en la similitud del tema generado y la
secuencia 16S. En la préctica, la longitud k-mer (k) puede establecerse con seguridad
entre 8 y 10 para el gen ARNr 16S, como se describe en [4].

Con los nuevos documentos que contienen la coleccion de k-mers se crea el corpus
de documentos.

Este mismo procedimiento de fragmentado se aplica a las secuencias ARNr 16S
de la seccion 3.2, utilizadas para medir la similitud coseno con los temas generado
por LDA.

4.2. Latent Dirichlet Allocation (LDA)

Con LDA se procesa el corpus de documentos compuesto por la coleccidn de k-mer
y genera como resultado una matriz de términos y tépicos como se observa en la
Figura 3.

Los términos son la distribucion de los k-mers con las probabilidad de pertenecer
a uno de los temas generados y los tdpicos son los documentos marcados con la
probabilidad de pertenecer a un tema.
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Topicl Topic2 Topic3 Topic4 Topic5
[1,] agtaggga tgacgctg cgaaagcg attagata gaagaaca
[2,] cttttata tccggaat cgtaaagc agataccc gtctgatg
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Fig. 3. Términos y Tépicos.
4.3. Interpretacion de los temas

A partir del resultado LDA de la Figura 3 descrita en la seccién 4.2, LDA solo
genera los temas (temal, tema2, tema3, ...) y no tiene la cualidad de identificar el
significado de cada tema generado.

Para identificar y clasificar cada uno de los temas generados por LDA se toman los
primeros k-mers con las probabilidades mads altas de pertenecer al tema, cuanto mas
cerca este la probabilidad al valor 1 el k-mer pertenecera al tépico asignado.

Para asociar los temas desconocidos, se les asigna una etiqueta de la bacteria
midiendo la similitud coseno contra el conjunto de bacterias del gen ARNr 16S que
conforman la vaginosis bacteriana descrito en la seccion 3. Si los temas logran alcanzar
una similitud coseno con una puntuacién mayor a 40 %, se etiqueta el tema con el
nombre del gen comparado, tal como se sugiere en [14]. Ver las tablas de resultados del
apartado 5.

El valor del 40 % de la similitud coseno se tomo como umbral debido a que todas
las secuencias que cumplieron con este valor como minimo, se ingresaron al sitio RDP
para realizar su busqueda en la bases de datos de secuencias conocidas correspondiente
al gen codificante ARNr 16S. En todos los casos estas secuencias dieron un resultado

positivo, es decir la secuencia introducida coincide con la bacteria localizada en el gen
ARNr 16S.

Por ejemplo al introducir una secuencia de la bacteria Atopobium vaginae se
encontrd que coincide con la bacteria Afopobium vaginae ya conocida en el gen ARNr
16S. Por otro lado, se realiz6 este mismo procedimiento con secuencias cuyos valores
de similitud eran menores a 40 %, y en todos los casos el resultado obtenido de la
bisqueda en el sitio RDP fue negativo.

De la matriz de tépicos, a los archivos que obtienen una probabilidad de 99 %,
se toma la secuencia completa libre de impureza y se valida manualmente en el
banco de secuencias ribosémica RDP 16S disponible en la web [28]. Asi, se confirma
si la similitud coseno del tema generado por LDA y el gen ARNr 16S etiquetan
correctamente a la bacteria del conjunto de vaginosis bacteriana.

Si los resultados en RDP no confirman la existencia de la bacteria etiquetada con la
similitud coseno, es un indicativo para cambiar la cantidad de temas a generar en LDA
o también los pardmetros de limpieza en DADA2.
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Tabla 1. Muestra 1.

Temas Similitud ARNTr 16S

Tema 1 0.41742100 Prevotella sp

Tema 2 0.51097878 Gardnerella vaginalis
Tema 3 0.19383758 Atopobium vaginae
Tema 5 0.41727181 Lactobacillus Crispatus
Tema 5 0.41524543 Lactobacillus Inner

5. Resultados

Con la finalidad de observar la eficiencia y ajustar los temas idéneos a generar en
el algoritmo LDA. Se analizan las variaciones de los resultados de LDA en diferentes
situaciones, aumentando la cantidad de documentos de secuencias en el corpus y los
temas generados en LDA.

Se toma una secuencia de ADN de las 155 tomadas a las pacientes y posteriormente
se realiza una limpieza con DADA2. Se generan 174 documentos de secuencias de
ADN limpias de impurezas. Las 174 secuencias de ADN, se fragmentan por separado
en secuencias cortas k-mer, generando 174 nuevos documentos que almacenan la
coleccién de k-mer. En total se obtienen 6, 913-mer.

Se crea el corpus de documentos con los documentos k-mer y se generan 5
temas en LDA, la misma cantidad de microorganismo que se desean identificar de la
vaginosis bacteriana.

En la Tabla 1 estdn registrados los valores obtenidos al medir la similitud coseno
de los temas generados por LDA vy las bacterias del gen ARNr 16S correspondientes a
vaginosis bacteriana.

Con excepcion del Tema 3 cuya similitud es inferior al 40 %, el resto de los
temas superaron este porcentaje. Vea seccion 4.3 para la interpretacion de este umbral
del 40 %.

El Tema 2 con una similitud coseno = 0.51097878 es un indicativo de la presencia
del microorganismo Gardnerella vaginalis, mientras que el Tema 1 indica la presencia
de Prevotella sp y en el Tema 5 estdn presente dos bacterias Lactobacillus Crispatus y
Lactobacillus Inner.

En la siguiente ejecucion se toman 25 pares de secuencia de las 155 pacientes y
se obtiene en total 1,651 documentos de secuencias de ADN limpias con un corpus de
documentos de 21,889-mers. Se generan 5 temas en LDA. El Tema 2 clasifica positivo
para Gardnerella vaginalis con una similitud coseno = 0.52801140.

Sin embargo, se hallaron en el mismo tema, documentos que coinciden con
el mismo umbral de probabilidad del 99 % y al comprobar en la bases de datos
online RDP clasificé para Gardnerella vaginalis y otras bacterias tales como:
Actinobaculum massiliense, Mobiluncus, Corynebacterium todas pertenecientes a la
clase Actinobacteria. Con este hallazgo, se modifica la cantidad de temasde 5 a 10y se
ejecuta nuevamente el algoritmo LDA.

Los resultados en esta ejecucién para 10 temas, el tema clasificado como
Gardnerella continua con una similitud coseno = 0.52801140 y ahora comparte
caracteristicas similares a Bifidobacterium puesto que aun se tienen documentos
clasificados con probabilidades del 99 % de pertenecer al mismo tema.
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Tabla 2. 25 pares de secuencias con 15 temas.

Temas Similitud ARNr 16S

Tema 7 0.44190317 Prevotella sp

Tema 2 0.52801140 Gardnerella vaginalis
Tema 11 0.36626978 Atopobium vaginae
Tema 12 0.53305327 Lactobacillus Crispatus
Tema 13 0.53621329 Lactobacillus Inner

Tabla 3. 25 pares de secuencias con 20 temas.

Temas Similitud ARNTr 16S
Tema 6 0.51253985 Atopobium vaginae

Tabla 4. Similitud con 155 muestras y 20 temas.

Temas Similitud ARNTr 16S

Tema 4 0.45783722 Gardnerella vaginalis
Tema 8 0.52961422 Atopobium vaginae
Tema 10 0.54504403 Prevotella sp

Tema 14 0.45047193 Lactobacillus Crispatus
Tema 16 0.52807122 Lactobacillus Inner

Se incrementa la cantidad de temas a 15 y se ejecuta LDA. Gardnerella vaginalis
continua con una similitud coseno = 0.52801140 y al revisar los documentos con
las probabilidades de 99 % de pertenecer al Tema 2 como se muestra en la Tabla 2,
se observo que los documentos marcados con esta probabilidad solo pertenecian a
Gardnerella vaginalis.

Con 15 topicos, la similitud coseno=0.36626978 para el Tema 11 de la Tabla 2
es muy baja para Atopobium y no se puede determinar si existe o no documentos de
secuencias con presencia de la bacteria. Se ejecuta nuevamente LDA generando 20
temas y la similitud para Atopobium vaginae incrementa como se muestra en la Tabla 3.

Si la cantidad de temas generados por LDA son insuficientes para un corpus de
documentos demasiado grande, los términos contenidos en los documentos se mezclan
en un mismo tema cuando los términos comparten caracteristicas similares.

Después de este andlisis previo en los diferentes resultados del algoritmo LDA
variando la cantidad de temas a generar y documentos en el corpus, se toman las 155
pares de secuencias de ADN de las muestras tomadas a las pacientes, del resultado de
la preparacion y limpieza de las secuencias se obtiene un total de 5,933 documentos de
secuencias limpias y se generan 35,446-mers en total.

En esta ejecucion se generan 20 temas, siendo un indicador razonable considerar
[29]. En esta ejecucién se atribuyen los mayores pesos probabilisticos a los
documentos donde las palabras estdn principalmente correlacionadas y clasifican para
los microorganismos presentes en la vaginosis bacteriana, estos resultados se muestran
en la Tabla 4.

Con el aumento en la cantidad de temas, la distribucién de los k-mers se organizan
correctamente en los temas correspondientes. Al observar los resultados de la Tabla 4,
la similitud coseno de 0.45783722 calculada entre el Tema 4 y el gen codificante ARNr
16S de las bacterias que componen la vaginosis bacteriana, este valor es suficiente tal
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Fig.4. LDA, extraccién de los temas contenidos de la coleccion de k-mer. Cada rectangulo de
color azul representa un tema.

como se describe en la seccién 4.3 y en [14] para etiquetar el Tema 4 con la bacteria
correspondiente a Gardnerella vaginalis. De la misma forma se etiquetan los Temas 8§,
10, 14 y 16 con sus bacterias correspondiente.

En la Figura 4 se visualizan los 20 temas generados de los 155 pares de secuencias
de ADN. FEl eje z representa la diversidad cualitativa de los microorganismos presentes
en el microbioma vaginal.

En el eje y estan los documentos con las probabilidades del 99 % y representan la
diversidad cuantitativa en orden segtn la relevancia del tema. Cada bloque azul marino
concentra los documentos con mayor probabilidad de estar asociados a un tema.

6. Conclusiones

Gracias a la informacién disponible en los bancos de secuencias del GenBank es
posible descargar secuencias parciales especificas del gen ARNr 16S.

Los métodos probabilisticos son eficaces en el tratamiento de los datos. Aunque
clasifican muy bien, es importante generar la cantidad 6ptima de temas que pueden
estar presentes en un corpus de documentos.

El desarrollo de esta investigacion como primer paso se tomé en cuenta la calidad de
las secuencias de ADN, se buscd la calidad 6ptima en el filtrado y corte de error de las
secuencias crudas con el pre procesamiento de secuencias de la herramienta DADA?2.

El segundo paso consistié en transformar las secuencias limpias en secuencias
cortas llamadas k-mer. Estas secuencias cortas tomaron el papel de palabras
y se almacenaron en documentos para ser importados en los modelados de
temas probabilisticos.

LDA es una técnica de mineria de texto basada en modelos probabilisticos que
identifica el contenido de cada documento y los clasifica en temas.
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Un punto importante del algoritmo LDA, es que no identifica cada uno de los
temas generados, se puede inferir de acuerdo al contenido de las palabra asociadas a
cada tema.

La interpretacién de los tdpicos, puede llegar a ser compleja y gracias al
gen ARNr 16S en nuestro andlisis la interpretacion de la composiciéon de cada
topico se puedo identificar midiendo la distancia coseno. Estos nuevos métodos de
comparacién de secuencias sin alineacién, mejoran el rendimiento computacional [1].
Los métodos tradicionales de alineamiento de secuencias, tienen la cualidad de procesar
la informacién con mayor tiempo y recurso computacional.

Como linea de investigacion futura, se busca complementar todos los
microorganismos que conforman la vaginosis bacteriana, en conjunto con las lineas
de investigacion clinica para un prondstico confiable y su diagnostico oportuno.
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Resumen. La extracciéon de informacién de notas médicas es una tarea
importante en el drea de procesamiento de lenguaje natural. En este articulo
presentamos métodos de extraccidn basados en aprendizaje automdtico y en
diccionarios para la identificacién de datos relevantes en las notas médicas como
son los sintomas. Para la evaluacién de los métodos desarrollados utilizamos
un corpus de 98 notas médicas de pacientes de la Secretaria de Salud de la
Ciudad de México. Nuestro método basado en redes neuronales recurrentes para
la extraccidn de sintomas de las notas médicas obtuvo un F1-score de 96.02 %.

Palabras clave: Notas médicas, extraccion de informacién, sintomas, redes
neuronales recurrentes.

Extraction of Symptoms in
Medical Notes Written in Spanish

Abstract. The extraction of information from medical notes is an important task
in the area of natural language proceesing. In this article we present extraction
methods based on machine learning and dictionaries for the indentification of
relevant data in medical notes such as symptoms. For the evaluation of the
methods developed, we used a corpus of 98 medical notes from patients from
the Ministry of Health of Mexico City. Our method based on recurrent neural
networks for extracting symptoms from medical notes obtained an Fl-score
of 96.02%.

Keywords: Medical notes, information extraction, symptoms, recurrent
neural networks.

1. Introduccion

La pandemia del SARS-CoV-2 del 2020 ha provocado la necesidad de emplear
diferentes tratamientos para una enfermedad infecciosa de la cual no se tenian
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registrados tratamientos efectivos, el uso de machine learning para el procesamiento
de lenguaje natural en expedientes clinicos es una herramienta para la bisqueda de
patrones en pacientes infectados por COVID.

El propésito principal de este trabajo es extraer los sintomas que presentan los
pacientes e identificar cuales de ellos estdn negados. Los sintomas se deben extraer
directamente de notas médicas proporcionadas por la Secretaria de Salud de la Ciudad
de México (SEDESA).

El primer método que se probd para poder reconocer los sintomas fue mediante
busquedas en un diccionario de sintomas en espafiol. Para el segundo método se ocup6
el Named Entity Recognition (NER) mediante el uso de uso de redes neuronales
recurrentes (RNN).

Este trabajo estd estructurado de la siguiente manera. En la Seccién 2, describimos
el trabajo relacionado. En la Seccién 3, presentamos una breve descripcion del corpus
de notas médicas utilizado para evaluar los métodos desarrollados.

En la secciéon 4, introducimos los métodos de extracciéon de sintomas; asi
como las métricas de evaluacién. Finalmente, en la Seccién 5 presentamos los
resultados obtenidos y en la Seccién 6 presentamos las conclusiones y direcciones de
trabajo futuro.

2. Trabajo relacionado

Los métodos existentes para el reconocimiento y extraccion de entidades nombradas
estan sustancialmente divididos en dos categorias:

1. Métodos basados en reglas.

2. Métodos basados en el aprendizaje automaético.

Los métodos de extraccion de entidades basados en reglas se basan principalmente
en diccionarios. Expertos manualmente seleccionan caracteristicas, palabras clave, etc.
para construir plantillas de reglas, usan patrones de coincidencia y coincidencia de
cadenas para completar la extraccion de entidades.

Los métodos basados en el aprendizaje automético entrenan modelos de aprendizaje
a través de un corpus etiquetado.

Los modelos de aprendizaje comunes incluyen: Modelo ocultos de Markov (HMM),
que han sido utilizados para la extraccion e identificacion de reacciones adversas [3], el
modelo de maxima entropia (ME), los campos condicionales aleatorios (CRF) [5] y el
modelo bidireccional de memoria de corto y largo plazo (Bi-LSTM) que en los dltimos
afios ha mostrado mejoras en comparacion con los modelos ocultos de Markov y las
maquinas vector soporte para la anotacion de registros médicos en el idioma chino [7].

Ademds existen varios sistemas de extraccion de entidades que se han convertido
en herramientas ampliamente utilizadas en dominios biomédicos, como cTAKES
[4], que es un sistema de procesamiento de lenguaje natural de cédigo abierto que
extrae informacién clinica de texto no estructurado de historias clinicas electrénicas
y MetaMap. Tanto cTAKES como MetaMap manipulan el sistema de lenguaje médico
unificado (UMLS) para estandarizar conceptos y extraer entidades médicas.
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En el caso de la extraccion de sintomas a partir de notas médicas, se ha presentado
una sintesis de la literatura sobre el uso del procesamiento de lenguaje natural (PLN)
para procesar o analizar la informacién de los sintomas documentada en las narrativas
de texto libre [2] los enfoques de PLN incluian herramientas de PLN desarrolladas
previamente, métodos de clasificacién y procesamiento basado en reglas manual.

En el presente trabajo se propone un nuevo método de extracciéon de sintomas
mediante redes neuronales recurrentes y se comparard con un método basado en
diccionario con similitud en los trabajos previos pues utiliza como base el sistema de
lenguaje médico unificado (UMLS).

3. Corpus

Para el presente trabajo, SEDESA nos proporcioné un corpus de 98 expedientes
médicos electrénicos de pacientes diagnosticados con el nuevo coronavirus
SARS-CoV-2 (COVID).

Por otro lado, se nos proporcionaron 100 expedientes médicos adicionales de
pacientes con distintas enfermedades, en el mismo formato al de los expedientes
médicos de pacientes con SARS-CoV-2. Dichos datos fueron proporcionados en
un formato XML el cual venia organizado por secciones las cuales se describen
a continuacion:

Nombre y apellidos del paciente.

Edad del paciente.

— Sexo del paciente.

— Estado y alcaldia.

— Fecha de ingreso.

— Fecha alta.

— Fecha hora registro nota.

— Nota médica (XML).

— Signos vitales: contiene el resumen de los signos vitales del paciente.

— Objetivo: contiene la descripcion del estado actual del paciente y motivo de la
consulta o revisioén hospitalaria.

— Andlisis: contiene la descripcién del hallazgo del médico.
— Diagnéstico: describe el diagndstico de la enfermedad del paciente.

— Plan de manejo: describe el tratamiento recetado al paciente, tanto de medicamentos
como dieta, estudios necesarios, etc.

Es importante destacar que el objeto de estudio de este trabajo es el andlisis de la
nota médica, por lo tanto, cada seccion del XML de la nota médica fue extraido para
formar un solo documento por paciente. La tabla 1 muestra la cantidad de notas médicas
existentes en el corpus por tipo de pacientes (COVID y No COVID).

Inicialmente el texto de las notas médicas no contenia ningtn tipo de etiquetado, la
Unica etiqueta que se tenia son las relacionadas con el paciente y el diagnéstico.
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Tabla 1. Corpus de notas médicas COVID vs No COVID.

Tipo de Nota Médica Niimero de Notas
COVID 98
No COVID 100

Con la colaboracion de tres expertos de SEDESA, se etiqueté de manera manual
cada nota médica del corpus de pacientes COVID mediante la interfaz de una
plataforma web de anotacién de datos Dataturks'. A continuacién se enuncian las
caracteristicas etiquetadas:

1. Sintomas, se identifican las palabras que contienen referencia a sintomas presentados
por el paciente.

2. Comorbilidades, se identifican las palabras que hacen referencia a enfermedades
previas del paciente.

3. Medicamentos, se identifican los medicamentos recetados al paciente.

4. Medicamentos previos, se identifican los medicamentos de base que el paciente estd
tomando actualmente.

5. Dosis, se identifica la dosis de los medicamentos (recetados y previos).

6. Medidas (alternativas), identifica tratamientos alternativos como ozonoterapia, dieta
especial, etc.

7. Signos vitales, se identifican los signos vitales como frecuencia respiratoria (FR),
frecuencia cardiaca (FC), saturacion de oxigeno (SATO2), tensién arterial sist6lica
(TS) y diastélica (TD) y temperatura.

8. Datos antropométricos, se marcan el peso y la altura del paciente.

La Figura 1 muestra el ejemplo de una nota médica etiquetada con algunas
de las caracteristicas descritas previamente. Es importante destacar que no todos
los expediente contaban con todas las caracteristicas. Con respecto al etiquetado
de sintomas, solo 57 notas médicas contaban con etiquetas de sintomas para el
entrenamiento y evaluacién del modelo desarrollado en este trabajo.

4. Metodologia

Existen 3 problemas principales para la identificacién de sintomas con base en
historias médicas de pacientes COVID. El primero radica en extraer Ginicamente los
sintomas relacionados con el paciente y no otro sintoma que aparezca en cualquier
parte de la nota médica, para ello es necesario entender el contexto en que se encuentra
el sintoma.

El segundo problema se debe a los errores gramaticales cometidos por los médicos
a la hora de redactar la nota clinica. El tercer problema son los sintomas negados que
son sintomas que no presenta el paciente, es importante identificar este tipo de sintomas
ya que en varias ocasiones no aportan informacion relevante del estado del paciente.

! https://docs.dataturks.com/
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=0 3 ==y [ comrsitie | o | ] rc Pasttoz Ji ] 1ao | rervriur ] pee J e
“Nota Médica < paciente- | EEEEEEEEE - - i:r-- torbre < doctor> HOSPITAL ABC < doctor>

Signos Vitales 25/07/2020 22:46: Temperatura: / Frecuencia cardiaca - ADL: m / Frecuencia
respiratoria — ADL: / sa02: m / Sintomas Se trata de < paciente> de 6@ afios de edad, con
antecedentes de . Al pase de visita el paciente niega dolor tordcico. Negé sintomatologia urinaria
digestiva.actualmente paciente . Objetivo Hombre de edad aparente igual la cronolégica,
orientado en tiempo, persona, lugar circunstancia, alerta. Coloracidn normal de mucosas. Estado de hidratacidn
adecuado. Sin oxigeno suplementario. Sin datos de dificultad respiratoria. Escala NEWS de 3 puntos Prueba PCR
para COVID-19 POSITIVA Anilisis Paciente que cursa su 6° dia de estancia en UTC-19, en su 17° dia desde el
inicio de los sintomas. Se encuentra con mejoria con respecto al dia de ayer. Se mantiene con puntas nasales 0.5
1t saturando al 96 %. Se mantiene en vigilancia estrecha. No presenta complicaciones. Se dieron informes su
familiar. Resultados de Laboratorio No hay informacién para mostrar. Plan de Manejo
soluciones:
Analgesia: Administrar m de , VO (PRN, en caso de dolor fiebre). Tromboprofilaxis:
m, SC cada 24 horas. Otros medicamentos: m IV Cada 24 horas (4/7)
(FI 23-07-20) FEIE vo caba 12 Hes fZIFTS orat Diluido en agua cada
24 horas Oxigenoterapia: Cuidados Generales de enfermeria: Posici6n

=PRIy Toma de signos vitales 2 veces por turno Reportar saturacién menor de 90% Reporte de
eventualidades: aumento en el trabajo respiratorio, inestabilidad hemodindmica Fomentar ejercicios respiratorios

segin corresponda Fomentar deambulacién Vigilar uresis evacuaciones por turno Diagnéstico Neumonia Por

Fig. 1. Ejemplo de una nota médica etiquetada con caracteristicas que se muestran en la figura.

El marco de extraccion de entidades que se presenta consta de tres etapas. Primero,
analizamos los textos clinicos y aplicamos técnicas de procesamiento de lenguaje
natural que se detallan en la seccidn de pre-procesamiento.

En la segunda etapa se realiza la identificacion de sintomas basado en diccionario y
mediante una red neuronal recurrente. La tercera etapa identifica los sintomas negados
mediante el algoritmo de NegEx para dar como resultado los sintomas reales presentes
en cada nota médica.

4.1. Pre-procesamiento

El primer problema que se present dentro de la lectura de las notas médicas
fue la codificacién, las notas no se encontraban en formato UTF-8, esto causd que
se encontrardn muchas palabras con caracteres raros, esto se resolvid mediante la
implementacion de expresiones regulares para reemplazar los codigos que estaban
mal traducidos.

Se buscaron diversas herramientas que fueran capaces de realizar un pipeline de
pre-procesamiento, se encontrd que la biblioteca Natural Language Toolkit (NLTK) no
realizaba de manera correcta el etiquetado gramatical de las palabras ya que el modelo
de etiquetado gramatical esta entrenado en textos en Inglés, razén por la cual se descartd
el uso de esta biblioteca.

Seguido de esto, spaCy mostré mejores resultados, al contar con un modelo mucho
mads extenso con relacion al idioma espafiol de México. Después de esta estructuracion
de las notas médicas se buscé anonimizar las notas con el fin de no mostrar datos
sensibles del paciente en nuestro proceso de andlisis de dichas notas y se pasaron todas
las notas a minusculas.
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4.2. Identificacion de sintomas basado en diccionario

Primero se realizd la extraccién de sintomas mediante un método basado en
diccionarios (MBD), posteriormente se propone un marco de extraccion de entidades
nombradas que utiliza métodos de aprendizaje automdtico para el entrenamiento y
prueba del reconocimiento de entidades.

Se ha construido un diccionario con 377 sintomas a partir de la traduccién de
sintomas de la base de datos del Unified Medical Language System (UMLS) y una
correccion manual posterior. Al tener sintomas compuestos por varias palabras, como
en el caso de disnea de pequefios esfuerzos, se ha recurrido a los n-gramas para realizar
la separacién del texto por n cantidad de palabras y poder extraer estos sintomas
compuestos por varias palabras.

Tomando en cuenta los errores humanos al escribir las notas médicas se propuso
utilizar la distancia de Levenshtein [6], que toma la distancia entre dos cadenas de
caracteres como el nimero minimo de ediciones (es decir, inserciones, eliminaciones
o sustituciones) de un solo caracter que son necesarias para para cambiar una cadena
por otra. Se uso un umbral del 90 % de similitud para considerar que dos cadenas son
muy similares.

Pseudo cddigo para la extraccién de sintomas basado en diccionario:

def Levenshtein (symptom,n_gram, threshold):
extracted=list()
if symptom in n_gram:
Add sintoma to extracted
else:
for gram in n_gram:
gram= concat(gram)
if levenshtein_distance (sintoma,gram)>threshold:
Add sintoma to extracted
return concat(extracted)

def symptom_extraction(record,n_gram,threshold):
words=nota.split()
symptoms_extracted=list()
for symptom in dictionary:
extraction=Levenshtein (symptom,n_gram, threshold)
if extraction not empty:
symptoms_extracted.append(extraction)
return(symptoms_extracted)

def main (records, threshold=90):
extracted=list()
dictionary = translated UMLS symptoms
for record in records:
bigram= Transform record into bigrams
trigram=Transform record into trigrams
Add extraccion_sintomas(record,n_gram,threshold) to extracted
Add extraccion_sintomas(record,n_gram,threshold) to extracted
return (extracted)
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Fig. 2. Pérdida durante el entrenamiento.

4.3. Identificacion de sintomas usando redes neuronales recurrentes

Una red neuronal recurrente (RNN) es un tipo de red neuronal que contiene bucles,
lo que permite almacenar informacién dentro de la red. Las redes neuronales recurrentes
utilizan su razonamiento de experiencias anteriores para informar los préximos eventos.

Las redes neuronales recurrentes se pueden considerar como una serie de redes
conectadas entre si. A menudo tienen una arquitectura en forma de cadena, lo que
los hace aplicables para tareas como NER, reconocimiento de voz, traduccién de
idiomas, etc.

Imaginemos entrenar a un RNN con la palabra “dolor”, dadas las letras ”d, o, 1,
o, . El RNN se entrenard en cuatro ejemplos separados, cada uno correspondiente
a la probabilidad de que las letras caigan en una secuencia deseada. Por ejemplo, la
red estard capacitada para comprender la probabilidad de que la letra .°’deba seguir
en el contexto de ”d”. De manera similar, la letra ”’1”’deberia aparecer después de las
secuencias de ’do”.

Nuevamente, se calculard una probabilidad para la letra .°’que sigue la secuencia
”dol”. El proceso continuard hasta que se calculen las probabilidades para determinar
la probabilidad de que las letras caigan en la secuencia deseada. Entonces, a medida que
lared recibe cada entrada, determinard la probabilidad de la letra siguiente en funcién de
la probabilidad de la letra o secuencia anterior. Con el tiempo, la red se puede actualizar
para producir resultados con mayor precision.

Entrenamiento del modelo. Para la implementacién de la arquitectura de la red se
utiliz6 la libreria spaCy? los detalles de la arquitectura pueden encontrarse en su pagina
oficial para la version 2.

Se entrenaron dos RNN diferentes la primera red se entreno desde cero con las 57
notas que contenian etiquetas de sintomas. Después se re-entreno el modelo de spaCy
es_core_news_sm para poder aplicar transferencia de conocimiento.

La Figura 2 muestra como disminuye la pérdida del modelo a medida que avanzan
las épocas, llegando a la pérdida maxima aproximadamente en la época 25 con la red
RNN entrenada desde cero, también podemos notar que el modelo pre-entrenado sin
importar el numero de épocas las perdidas que presenta son mucho mayores.

2 https://v2.spacy.io/api/entityrecognizer
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Deteccion de negaciones. Una vez extraidos los sintomas debemos de diferenciar
o filtrar cuales de ellos estdn negados, para ello se ocupd un algoritmo para la
identificacién de negaciones llamado NegEX?.

Estos sintomas filtrados seran posteriormente usados junto con las caracteristicas
antes mencionadas para identificar los mejores tratamientos de los que se cuenta con
un registro. El algoritmo NegEX busca palabras clave llamados triggers en inglés, estas
son palabras que se usan para denotar negacion por ejemplo la frase no presenta.

El algoritmo verifica si una palabra de interés, en este caso un sintoma, se encuentra
dentro del alcance del trigger de negacién tomando en cuenta las palabras que se
encuentran entre el sintoma y la negacién y su ubicacion dentro de la oracion.

El algoritmo cuenta con las siguientes clases de triggers:

PREN: Trigger que indica negacién y precede al ending en la oracién (por ejemplo:no
se evidencia, no se observa).

— POST: Trigger que indica negacién y aparece después del ending en la oracién (por
ejemplo: negado, tiene que ser descartado).

— PREP: Trigger que indica posible negacién y precede al ending en la oracién (por
ejemplo: habra que descartar, no se correspondera).

— POSP: Trigger que indica posible negacién y aparece después del ending en la
oracién (por ejemplo: podré ser descartado).

— PSEU: Trigger que indica pseudo-negacién y puede preceder al ending o aparecer
después del el en la oracién (por ejemplo: disminuye, no se incrementa).

— CONIU: Trigger que indica conjuncién o terminacién (por ejemplo: pero, aunque).

Este algoritmo originalmente se disefio para el idioma inglés pero en base al trabajo
realizado por Costumero et al. [1] se elaboré una nueva adaptacion de NegEx para
espaiiol. Esta adaptacion incluye la traduccion de los triggers también, se incluyé una
nueva clase de friggers para las conjunciones negadas en el espaiiol.

Pseudo cédigo del algoritmo NegEX:

for each sentence do:
for each negation trigger (Negl) do:
if Negl is a pseudo—negation trigger then:
Go to next negation trigger in the sentence
else if Negl is a pre—negation trigger then:
// Find scope of Negl forward
if (a termination term is found or
another negation or pseudo—negation trigger or
end of sentence) then:
Finish scope of Negl
end if
else if Negl is a post—negation trigger then:
Find scope of Negl backwards based on word distance
end if
end for
end for

3 https://code.google.com/archive/p/negex/
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Al pase de visita se refiere con disnea de pequehos esfuerzos, niega cefalea, fiebre, dolor.
_.,

Fig. 3. Ejemplo de negacion de sintomas.

En la figura 3 se han identificado los sintomas de disnea de pequenos esfuerzos,
cefalea, fiebre y dolor. Podemos observar que la palabra niega afecta inicamente a los
sintomas de cefalea, fiebre y dolor.

4.4. Evaluacion

Para la evaluacién de ambos métodos se decidi6 ocupar las métricas de Precision,
Recall 'y F1-Score.

Para el modelo basado en redes neuronales debido a los pocos datos con los que se
cuenta se utilizaron diversas técnicas para la evaluacién del desempefio del modelo y
métodos de re-muestreo para obtener més ejemplos durante el entrenamiento a partir de
los datos proporcionados.

Validacion cruzada. La validacién cruzada es un procedimiento de re-muestreo
que se utiliza para evaluar modelos de aprendizaje automdtico en una muestra de
datos limitada.

1. Mezclar el conjunto de datos de forma aleatoria.
2. Dividir el conjunto de datos en k grupos.
3.

Para cada grupo tnico:
— Tomar un conjunto de datos de prueba.

— Tome los grupos restantes como un conjunto de datos de entrenamiento.

— Entrenar el modelo en el conjunto de entrenamiento y evaluarlo con en el conjunto
de prueba.

— Guardar la puntuacién de la evaluacién y descarte el modelo.

4. Resumir el rendimiento del modelo usando las puntuaciones de evaluacién
del modelo.

5. Resultados

En la Figura 4 se muestran los sintomas obtenidos de una nota médica de un paciente
que presenta COVID.

El método basado en diccionarios resulté tener las calificaciones mds bajas de
ambos modelos. El problema principal de este método es la gran cantidad de falsos
positivos obtenidos debido a que existen sintomas presentes en diferentes secciones
de las notas médicas como es la secciéon del plan de manejo, en esta seccion se le
hacen recomendaciones al paciente, como la toma de ciertos medicamentos en caso, por
ejemplo, de dolor o fiebre. Se sugiere que al segmentar la nota médica y sélo considerar
ciertas secciones el método basado en diccionarios pueda mejorar su precision.
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positivo razon de 1 botella al mes. 47 Exposicion biomasa: preguntado negado. Inicia su padecimiento actual el dia 14/07/2020 al presentar cefalea SWTOMA EVA §/10 de predominio
frontotemporal bilateral, fiebre SWTOMA cuantificada en 38.9°C, 10S SNTOMA  en accesos no cianozante, no disnezante, no hemetizante, malestar general,  CONJUNIIVItS SINTOMA
anosmia SWTOmA . disgueusia SNTOMA | hiporexia SWTOMA |, disneamedianos esfuerzos SNTOMA , mialgias SWToMA . arfraigias SWToMA | diaforesis noctuma
SINTOMA ., refiere manejo con paracetamol, refiere mejoria en Ia sintomatologia sin embargo aun no ceden los sinfomas, por lo que acude al Triage de Tialpan el dia de hoy 24/07/2020 dond:
se decide su ingreso nuestra unidad temporal COVID 19. El paciente refiere prueba de RT-PCR para SARS COV2 el dia 22/07/2020 en Clinica del IMSS en Tialpan, comenta que los resultados

se esperan el dia 27/07/2020 mediante forma telefonica. Actuaimente el paciente se refiere ~ asintomatico SINTOMA . Objetivo Se recibe < paciente> de edad aparente similar la cronolégica,

Fig. 4. Sintomas extraidos por nota médica y su localizacién.

Tabla 2. Resultados de la identificacién de sintomas por MBD sobre las notas médicas completa
y sin la seccién de plan de manejo.

Métricas Nota médica completa Nota médica sin la seccion
de plan de manejo

Precision 20 % 29 %

Recall 6 % 8 %

F1-score 9% 13 %

Tabla 3. Resultados de la identificaciéon de sintomas por MBD aplicando y no la distancia
de Levenshtein.

Métricas Con distancia de Levenshtein Sin distancia de Levenshtein
Precision 29 % 32 %

Recall 8 % 6 %

F1-score 13 % 11 %

Tabla 4. Resultados de la identificacion de sintomas en el conjunto de prueba con los métodos
basados en diccionario y redes recurrentes.

Métricas MBD RNN RNN re-entrenada
Precision 20 % 96.37 % 75.0 %
Recall 6 % 95.68 % 75.0 %
Fl1-score 9% 96.02 % 75.0 %

El cuadro 2 muestra las métricas de Precision, Recall y F1-Score del método basado
en diccionario sobre toda la nota médica y sobre la nota médica sin la seccién de plan
de manejo. Se encontré ademds que la distancia de Levenshtein podria ocasionar falsos
positivos, como lo es el caso de la conversion de uresis a enuresis.

El cuadro 3 muestra las métricas de Precision, Recall y F1-Score del método basado
en diccionario sobre la nota médica sin la seccién de plan de manejo, dado que ha
mostrado mejores resultados, aplicando la distancia de Levenshtein y no aplicando la
distancia de Levenshtein.

Como se puede observar en la Tabla 4 los resultados obtenidos con el modelo basado
en RNN a pesar de ser altos pueden variar mucho, esto sucede a menudo cuando se
entrena un modelo con pocos datos.

La red RNN re-entrenada tuvo peores resultados que la RNN entrenada desde cero,
esto puede deberse a que el contexto en que ambas fueron entrenadas es muy diferente.
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6. Conclusiones

En este articulo presentamos un método basado en redes neuronales para la
identificacidn de sintomas los resultados obtenidos se muestran en el cuadro 4.

Comparamos este método con un sistema basado en diccionarios y encontramos que
el método basado en aprendizaje automdtico logra mejorar los resultados en un 76.02 %
en comparacion con el método basado en diccionarios, esto dada la gran cantidad de
falsos positivos encontrados principalmente en la seccién de plan de manejo de la nota
médica, se sugirié que al segmentar la nota el método basado en diccionarios mejoraria
su precision, ademds de revisar que tanto la distancia de Levenshtein mejoraba o no
sus métricas.

Al final la segmentacidon logré mejorar los resultados y se observd que sobre
ese conjunto segmentado el no ocupar la distancia de Levenshtein mejoraba ain mas
los resultados.

Las redes neuronales recurrentes aplicadas al campo del Procesamiento de Lenguaje
Natural prometen un andlisis contextual, por lo que es un buen identificador del andlisis
contextual presente en la extraccién de entidades médicas, particularmente en el caso
de la sintomatologia.

Como trabajo futuro se espera poder recibir mas datos y poder re-entrenar el
modelo basado en redes neuronales y compararlo con otros modelos como Conditional
Random Fields.

También se desea probar otros métodos para la deteccioén de las negaciones, como
el método basado en POSTagging, el cual es un método basado en reglas que usa la
informacién morfoldgica de las palabras en cada oracidn para poder encontrar patrones
en comun. Estos patrones sirven para crear reglas que determinan si un término esta
negado o no.
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Resumen. El andlisis de informacién en las redes sociales hoy dia es un tema
de interés general para muchas disciplinas del conocimiento, esto porque se
han convertido en un instrumento de comunicacién de informacién masivo.
Actualmente es comun que las personas determinen su criterio por lo que
ven como informacién mayoritaria en la Internet y especificamente en redes
sociales. En este trabajo presentamos un andlisis de sentimientos, basados
en textos compartidos en la red social Twitter, los llamados tuits, mismos
que previamente han sido clasificados en tres estados. Los tuits tienen una
complejidad lexicografica que representan un nuevo reto para el reconocimiento
de patrones, y es asi que nosotros presentamos la aplicacién de la mdquina
de soporte vectorial sobre una gran cantidad de tuits referidos al tema de la
pandemia del COVID-19 y la vacunacién. El resultado alcanzado en clasificacién
en esta etapa preliminar no es alta por la poca cantidad de tuist categorizados, sin
embargo, podemos considerar que la continuacién del trabajo a futuro puede ser
de apoyo para criterios de politicas sociales y de salud, ademds de entender desde
una nueva perspectiva este tipo de patrones.

Palabras clave: COVID-19, reconocimiento de patrones, aprendizaje profundo,
analisis de sentimientos, redes sociales
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Preliminary Sentiment Analysis of COVID-19
Vaccination in Mexico

Abstract. The analysis of information in social networks today is a topic of
general interest for many disciplines of knowledge, because they have become
an instrument of mass information communication. Nowadays it is common
for people to determine their criteria by what they see as majority information
on the Internet and specifically in social networks. In this paper we present
a sentiment analysis, based on texts shared on the social network Twitter, the
called tweets, which have been previously classified into three states. The tweets
have a lexicographic complexity that represent a new challenge for pattern
recognition, and so we present the application of the support vector machine on
a large number of tweets referring to the topic of the COVID-19 pandemic and
vaccination.The result achieved in classification at this preliminary stage is not
high due to the small amount of categorized tweets, however, we can consider
that the continuation of the work in the future can be of support for social and
health policy criteria, in addition to understanding from a new perspective this
type of patterns.

Keywords: COVID-19, pattern recognition, deep learning, sentiment analysis,
social networks.

1. Introduccion

Hoy en dia los servicios de redes sociales han cambiado la forma en que las personas
expresan sus opiniones y puntos de vista [22] e.g., Twitter es una red social muy popular
de mensajes cortos, con 140 caracteres como maximo en su primera etapa, y desde el
afio 2020 permite 280 caracteres como maximo, que pretende ser un reflejo de lo que
estd pasando en un momento dado, como el brote de coronavirus que ha supuesto un
problema grave para la economia mundial y ha afectado a la mayoria de las naciones.

Lo anterior ha provocado restricciones de viaje, cierre de negocios no esenciales
y procedimientos de cuarentena. A la luz de estas medidas, la mayoria de la gente ha
recurrido a las redes sociales para expresar su opinion sobre todo lo que estd sucediendo
en el mundo. El impacto de las plataformas de redes sociales se estd volviendo mas
notable que nunca. Los sitios de redes sociales se consideran el gran centro de datos
global porque las personas usan sus aplicaciones e invierten mucho tiempo en estos
medios de comunicacién [1].

Los recientes desarrollos en el campo de los sistemas de informacién y las
plataformas de intercambio de opiniones han impulsado la investigacién para analizar
las opiniones expresadas en estas redes sociales, que se presenta en la literatura como
“andlisis de sentimientos” [1]. El limite de 140 caracteres por tuit hace que los tuits
sean concisos y faciles de entender, al tiempo que brindan una idea de las opiniones y
sentimientos de las personas, de ahi que hay varios estudios que pretenden usar Twitter
para analizar la situacién del COVID-19 a nivel mundial.
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Las vacunas son sin duda uno de los mayores logros de la medicina moderna, y
hay esperanzas de que puedan constituir una solucién para detener la pandemia de
COVID-19 en curso [10], sin embargo, en la tltima década la oposicion a las vacunas
ha encontrado un lugar en los medios digitales y sociales como medio principal de
organizacion y difusién de informacién, ademds aunado a la creciente preocupacion
por los derechos humanos y el escepticismo hacia la vacuna y sus efectos pueden hacer
que el proceso de vacunacion se convierta en una tarea complicada [16].

Desde el comienzo de la pandemia, las noticias recientes han puesto de relieve
el aumento de la desinformacién en linea y la oposicién a las vacunas [4]. Estudios
recientes han demostrado que los mensajes relacionados con la vacunacién son uno de
los vectores mds activos para la propagacién de informacidn errénea y desinformacion
sobre salud. Aunque son una pequena fraccién del publico en general, los oponentes a
las vacunas tienen una presencia enorme en linea y especialmente en Twitter.

A pesar de los recientes esfuerzos de Twitter para limitar la propagacién de
afirmaciones de salud falsas y engafiosas, muchas cuentas de usuario oponentes a las
vacunas permanecen activas en la plataforma. Aunque algunas cuentas tuitean casi
exclusivamente sobre vacunas, muchas otras también discuten otros tipos de contenido,
lo que permite identificar subgrupos en funcién de intereses compartidos como la
politica, la salud publica o la actualidad [12].

Esta investigacion tiene como objetivo identificar los sentimientos sobre la
vacunaciéon del COVID-19 en México a partir de tuits. El Analisis de Sentimientos
(AS) o mineria de opinién, es una tarea de clasificacion automdtica de textos
que utiliza diversas herramientas de disciplinas como Procesamiento de Lenguaje
Natural, Lingiifstica Computacional y Minerfa de Textos [7, 11]. En este trabajo de
tipo ingenieril nos apegamos a entender por “sentimiento” la primera acepcion del
diccionario VOX de la Lengua Espafiola®, que lo define como “Estado de dnimo o
disposicién emocional hacia una cosa, un hecho o una persona”.

Los tuits se clasifican en positivos, neutrales o negativos. Nos permitimos aclarar
esto para delimitar nuestro alcance de estudio desde la inteligencia artificial, respetando
a los profesionales de la salud mental, psicélogos y psiquiatras, que consideramos les
podemos aportar para ellos dar un andlisis apoyado en nuestras conclusiones.

En la secciéon 2 presentamos el estado del arte de nuestra investigacidn, la
metodologia propuesta la mostramos en la seccién 3, los experimentos y el andlisis
de sus resultados se exponen en la seccidon 4 y, finalmente compartimos nuestras
conclusiones en la seccién 5.

2. Estado del arte

La gran mayoria de los estudios de investigacién que cubren el andlisis del
sentimiento de los tuits se inclinan mas hacia los algoritmos de aprendizaje automatico
[18]. Los investigadores a menudo utilizan una metodologia exploratoria y descriptiva,
asi como los datos visuales y textuales, para obtener informacién valiosa basada en el
método de clasificacion de aprendizaje automético [22].

4 Diccionario General de la Lengua Espafiola Vox. Copyright © 2012, 2020 Larousse Editorial, S.L., under
licence to Oxford University Press. All rights reserved.

ISSN 1870-4069 283 Research in Computing Science 150(5), 2021



Luis Norberto Zafiga-Morales, Arturo Zafiga-Ldpez, Juan Villegas-Cortez, et al.

Sethi et al. [19], hizo predicciones de los sentimientos de las personas en Twitter
mediante la construcciéon de un modelo para explorar el sentimiento real de las
personas sobre COVID-19. Hicieron una comparacion entre cinco clasificadores, que
son regresion logistica, Naive Bayes multinomial, arboles de decision, bosque aleatorio,
XGBoost y Maquinas de soporte vectorial (SVM).

Los resultados mostraron que SVM vy los arboles de decisién superan al otro
clasificador. Sin embargo, el clasificador SVM es estable y confiable en todas las
pruebas. Ademas, la precisiéon médxima del modelo propuesto fue del 93 %, lo que indica
numéricamente que el modelo tiene la capacidad de analizar la emocién de las personas
dentro de los tuits “COVID-19”.

Chakraborty et al. [6], analizaron tuits retuiteados con aprendizaje profundo, el
andlisis revela que si bien las personas tuiteaban principalmente de manera positiva
sobre COVID-19, los usuarios de Internet estaban ocupados re-tuiteando tuits negativos
y que no se podian encontrar términos ttiles. La precision alcanz6 hasta el 81 % cuando
se usan clasificadores de aprendizaje profundo, mientras que el 79 % cuando se usa
el modelo formulado basado en una regla difusa para identificar los sentimientos de
los tuits.

Abdulaziz et al. [1], analizaron en un conjunto de datos de tuits en inglés sobre
COVID-19. La implementacion se realizé utilizando LDA (Latent Dirichlet Allocation)
para encontrar los temas mds importantes relacionados con el Coronavirus. Se entrend
con el 80% del conjunto de datos y se probd con el 20 %. Ademds, se utiliz6 el
sentimientos de los tuits recopilados utilizando un enfoques basados en el 1éxico para
clasificar los sentimientos de las personas.

Sontayasara et al. [22], analizaron sentimientos utilizando el algoritmo de maquina
de soporte vectorial. Los resultados mostraron una precisiéon de clasificaciéon del
75.83 % basada en tres clasificaciones de sentimiento: positivo y negativo. Por tanto,
este estudio podria proporcionar una idea de las opiniones y sentimientos de los viajeros
relacionados con el negocio del turismo.

Rustam et al. [17], realizaron un andlisis de opinién de los tuits de COVID-19
utilizando un enfoque de aprendizaje automatico supervisado. Se utiliz6 la arquitectura
Long Short-Term Memory (LSTM) del modelo de aprendizaje profundo, para la
obtencién de informacién. Singh et al. [20], estudian las opiniones de las personas
para comprender su estado mental, para lo cual realizan un andlisis de sentimientos
utilizando el modelo BERT en los tuits.

Utilizan dos conjuntos de datos; un conjunto de datos que se recopila mediante tuits
hechos por personas de todo el mundo, y el otro conjunto de datos que contiene los
tuits hechos por personas de la India. Los resultados experimentales muestran que la
precision de la validacién su modelo es de aproximadamente el 94 %.

3. Metodologia

Nuestro texto de trabajo comprende diversas publicaciones de Twitter cuyo tema
se encuentra relacionado con el COVID-19, para las cuales se busca determinar su
sentimiento para analizar su comportamiento con el tiempo.
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Fig. 1. Diagrama general de la metodologia propuesta. El bloque superior representa el médulo
de entrenamiento, mientras que el inferior representa el médulo de clasificacion.

Para lograr esta clasificacion, se propone un modelo compuesto de dos fases: 1)
Fase de entrenamiento, y 2) Fase de clasificacidn. La Figura (1) muestra la idea general
del modelo propuesto. En la fase de entrenamiento se busca entrenar un algoritmo de
aprendizaje supervisado con informacién previamente anotada.

Durante la fase de clasificacion, se utiliza el clasificador obtenido en el punto
anterior para determinar la clase de cada documento facilitando su posterior andlisis.

3.1. Construccion del conjunto de datos

La construccion del conjunto de datos consta de dos fases: la recopilacién de
informacién y el procesamiento de datos.

Recopilacion de datos. Para la recopilacion de datos se eligié Twitter como fuente de
origen. Especificamente, se utiliz6 la API v23 de Twitter, con una cuenta con acceso a
la modalidad de investigador académico.

El conjunto de datos incluye inicamente mensajes publicados entre el 1° de enero
de 2020 y el 31 de marzo de 2021, relacionados con COVID-19, en idioma espafiol
y cuyo origen geografico fuese México. Ademas, dentro de la consulta se especificd
evitar publicaciones marcadas como retuit para evitar la repeticién de publicaciones.

Para cada tuit se extrajeron los siguientes campos: texto, identificador del tuit, fecha
de publicacién y métricas publicas, la cual incluye conteos de retuits, respuestas, likes
y quotes. La Figura 2 muestra la distribucién de la informacién del conjunto de datos
en un periodo mensual.

Anotacion de datos. Para el modelo propuesto se consideran dnicamente dos clases
para los datos, “—1” y “1”. La etiqueta —1 se utiliza para denotar aquellos mensajes
que expresen un sentimiento negativo hacia el tema del COVID-19.

5 Twitter API v2, URL: https://developer.twitter.com/en/docs/twitter-api/early-access
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Fig. 2. Distribucion temporal del afio 2020 y parte del 2021, de los tuits recopiladas en el conjunto
de datos.

Por otro lado, la etiqueta 1 se usa para identificar mensajes con una inclinacién
positiva y ajena hacia el COVID-19. Para su anotacién, se recurrid a tres expertos en
el campo de salud publica a los que se les facilité una guia con las instrucciones de
anotacion. Al final, solamente se conservaron los tuits donde los tres expertos anotaron
el mismo valor.

Procesamiento de datos. El preprocesamiento de datos se encarga de normalizar el
texto para su posterior alimentacién a los algoritmos de clasificacién. El primer paso
es cambiar el texto de cada tuit a letra mintscula. En un tuit se presentan diversos
elementos que sirven para etiquetar diversos elementos de difusion, tales como el
hashtag (#), cashtag ($) o menciones de usuario (@).

Estas etiquetas, aunque utiles para identificar informacién relevante, no suelen
aportar informacidn para el clasificador al no ser propios de una clase [13]. En nuestro
caso, se eliminan cashtags debido a que no se habla de un tema financiero predominante
en la investigacion, y se eliminan las menciones de usuario por respeto a su privacidad.

Ademds, se elimina cualquier enlace a otro sitio presente en las publicaciones.
Posteriormente, el texto filtrado se somete a un proceso de tokenizacién y lematizacion
para su andlisis previo, pero no para la extraccién de caracteristicas.

3.2. Analisis de sentimientos

Para realizar el AS sobre el conjunto de datos que se construyd, se utiliza la
siguiente estrategia. Primero, se extraen caracteristicas del texto de cada tuit por medio
de BERT (Bidirectional Encoder Representations from Transformers). Después, las
caracteristicas extraidas se alimentan a un algoritmo de aprendizaje supervisado para
su entrenamiento.

Research in Computing Science 150(5), 2021 286 ISSN 1870-4069



Andlisis preliminar del sentimiento sobre la vacunacion del COVID-19 en México

g oo mm om mp aIp
/u:qnmqnaxpa:qnu:p

12 [ Encoder ]

.
BERT .
.

O ONT Ouh ONS OIS OYn own

Encoder ]

\Hmmmmmm

Encoder ]
| | | | | |

ID de los tokens [ 101 | [ 2122 | [ 1124 | [ 1108 | [ 1044 | [ 1233 | [ 102 |

Tokens de

entrada ‘ [CLS] ‘ ‘ amo ‘ ‘ la ‘ ‘ pizza ‘ ‘ con ‘ ‘ pifia ‘ ‘ [SEP] ‘

Fig. 3. Esquema general del modelo de lenguaje BERT en su modalidad base, la cual tiene 12
capas de encoders, 12 cabezales de auto atencidén y el tamafio del vector oculto es 768. Nétese
los tokens adicionales [CLS] y [SEP] que se aiaden al texto.

Extraccion de caracteristicas. BERT [8] es un modelo de representacion de lenguaje
basado en la idea de pre-entrenar modelos de lenguaje. La novedad de BERT es su
entrenamiento bidireccional, ya que considera el contexto de las palabras de derecha a
izquierda y viceversa, al mismo tiempo.

Para cumplir sus objetivos, BERT emplea Transformers [24], especificamente la
arquitectura de sus codificadores. Inicialmente, BERT fue entrenado para trabajar con
dos idiomas, chino e inglés, pero poco a poco se generaron modelos que abarcaron
distintos idiomas.

Para el modelo del articulo se utiliza BETO [5], un modelo de BERT pre-entrenado
con un gran corpus en espaiiol. El modelo consta de 12 capas de auto atencién cada uno
con 16 cabezales de atencion, donde el tamafio vector oculto es 1024.

Algoritmo de clasificacion. Para clasificar cada tuit segiin su polaridad, se utiliza un
algoritmo de aprendizaje supervisado. En particular, se elige a la Maquina de Vectores
de Soporte (MVS) [23], un método de clasificacién que mapea datos de un conjunto de
entrenamiento a diferentes espacios para construir un hiperplano que permita separar
los miembros de cada clase.

La MVS ha demostrado ser un algoritmo de aprendizaje fuerte para la clasificacién
de texto [14] y puede considerarse como un método para establecer un marco de
referencia al comparar distintos métodos de clasificacion debido a su desempefio en
tareas para clasificar la polaridad del sentimiento en tuits [9].

Validacion del clasificador. La matriz de confusion [21] permite visualizar el
desempefio de un algoritmo de clasificacién. Cada columna indica la clase que que
el clasificador predice y cada fila es la clase real a la que pertenece. La Tabla 1 muestra
la matriz de confusién para el caso de clasificacién binaria.
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Tabla 1. Matriz de confusidn para el caso de clasificacion binaria, donde se elige una clase para
que sea considerada la positiva y la otra la negativa.

Valor Predicho
Clase 1 Clase 2
Valor Clase 1 Positivo Verdadero(PV) Falso Negativo(F'N)
Real Clase 2 Falso Positivo(F P) Negativo Verdadero(N'V')

Para evaluar el desempefio de los clasificadores se emplean cuatro medidas:
precision (precision), exhaustividad (recall), exactitud (accuracy) y la medida F'1. En
el caso de clasificacion binaria se definen como:

Exactitud: la medida mads intuitiva, la razén de las instancias clasificadas
correctamente y el total de los elementos clasificados:

Exactitud — PV + NV (1)
" PV+NV+FP+FN’

Precision: examina la razén de instancias clasificadas positivamente correctas:

NS PV
Precisién = PV L FD 2)

Exhaustividad: efectividad del clasificador para identificar etiquetas positivas:

P
Exhaustividad = PV—l—iVFN . 3

Medida F1: es un promedio ponderado de la precision y la exhaustividad:

2 Exhaustividad - Precision

Fl = 4

Exhaustividad + Precisién

4. Experimentos y resultados

En esta seccidn se muestran los detalles de la implementacion expuesta en la seccion
anterior, asi como los resultados obtenidos y su analisis.

Para la implementacion del modelo se utilizé un equipo de cémputo con sistema
operativo MS-Windows ver 10, 64 bits, procesador Intel Core i7-7700HQ 2.80GHz,
16 GB RAM y una GPU GeForce GTX 1080. El modelo se programé en su totalidad
con Python 3.8.

En la Tabla 2 se muestra un pequefio resumen del conjunto de datos.

A continuacidn, se presenta un andlisis preliminar del conjunto de datos, el cual
permite obtener una idea general del contenido del mismo. En particular, se realiza
un andlisis visual por medio de una diagrama de nubes de palabras y se explora los
diferentes tépicos que conforman el conjunto de datos por medio de LDA.

En la Figura (4) se puede apreciar el diagrama de nube de palabras que se realiza al
procesar cada tuit en el conjunto de datos.
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Tabla 2. Resumen del conjunto de datos COVID-19 MX.

Periodo de Recoleccion 01/01/2020 - 31/03/2021
Cantidad de tuits recolectados 265,448
Query (vacuna OR vacunacién OR vacunar

OR covid OR covid19 OR covid-19)
lang:es, place_country:MX, -is:retweet

Campos solicitados author_id, text, retweet_count,
reply_count, like_count, quote_count,
id, created_at

/ =

7htag\\\

e =\

n \/idar_positivo positivo covid\ _
~ a_eluniversa

(dar_positivo positivo_covid19
\& hacer_probar p ovid. =

cer_proba
~— €a50_positivo pos

\\‘177 -

\_ Mmexico.city city mexico
- mtro_alfonso alfonso cepeda

()

Fig. 4. Diagrama de nube de palabras para (a) palabras lematizadas y (b) bigramas de palabras
lematizadas que consideran todos los tuits del conjunto de datos COVID-19 MX. Entre mds
grande sea la palabra en la imagen, mayor es su frecuencia entre los tuits.

Cabe resaltar que se lematiza cada palabra, lo que ayuda a reducir la dimensién
del conjunto conformado por las palabras tnicas de los tuits. Como es de esperar, 1o
relacionado con COVID-19 resulta ser el tema principal de los documentos.

Sin embargo, también es posible apreciar aspectos relacionados como la politica,
la situacién laboral y econdémica generada por la crisis, y la presencia de medios
informativos digitales, entre otros.

El modelado de temas [2] es un tipo de modelo estadistico que permite inferir
distintos temas que ocurren en una coleccién de documentos. La idea principal es que,
entre mds se relacionan ciertas palabras, se espera que aparezcan de forma conjunta en
varios documentos de la coleccidn.

El LDA [3] representa cada documento como una mezcla de temas por medio de
palabras y su probabilidad. En este trabajo, se utiliza la implementacién de LDA de
Gensim®, utilizando Term Frequency Inverse Document Frequency (TFIDF).

La Tabla (3) muestra los resultados obtenidos en el modelado de temas. Aunque
el algoritmo permite modelar los documentos por medio de ciertas palabras, es
responsabilidad de los autores interpretar los resultados.

6 URL: https:/radimrehurek.com/gensim/
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Tabla 3. Resultado del modelado de temas usando TFIDF.

Tema

Composicion

Vacunacion
y Vuelta a la
Normalidad

Palabra: 0.012*covid + 0.008*si + 0.008*covid19 + 0.007*ir +
0.006*hacer + 0.005*casa + 0.005*poder
+ 0.004*vacuna + 0.004*ver + 0.004*dar

Casos
confirmados y

Palabra: 0.020*caso + 0.013*confirmar + 0.012*covid19 + 0.008*méxico +
0.007*2020 + 0.007*nuevo + 0.007*coronavirus +

muertes 0.006*defuncién + 0.006*reportar + 0.006*mil
Palabra: 0.008*covid19 + 0.007*covid + 0.006*si + 0.006*decir
Vacunacién + 0.006*hacer + 0.005*ir + 0.005*vacuna

+ 0.004*dar + 0.004*gobernar + 0.004*19

Palabra: 0.008*covid19 + 0.008*mexico + 0.007*tiempo + 0.006*covid
+ 0.004*hacer + 0.004*dia + 0.004*poder +

0.004*bueno + 0.004*probar + 0.004*si

Consejos para
la pandemia

Personal e Palabra: 0.008*covid19 + 0.008*medida + 0.006*salud + 0.005*contingencia
instituciones + 0.004*prevencion + 0.004*sanitario + 0.004*hospital
de Salud + 0.003*evitar + 0.003*pandemia + 0.003*médico
Tabla 4. Estadisticas del entrenamiento clasificador.
Precision Exhaustividad Exactitud F1
75.83 % 75.34 % 76.12 % 75.83 %

4.1. Extraccion de caracteristicas

Para la extraccién de caracteristicas se utiliza el modelo pre-entrenado BETO y
su implementacién en Huggingface’ y Pytorch®. Para implementar BERT (y BETO),
se utiliza un tipo especial de tokenizacién [8], la cual se encuentra incluida en el
modelo, por lo que no se realiza el proceso de tokenizacion tradicional para extraer
word-embeddings.

En cuanto al vector de caracteristicas, Devlin et al. [8] ofrecen diversas opciones al
momento de considerar los word-embeddings para las palabras. Sin embargo, para la
tarea de clasificacion, utilizan el dltimo vector oculto del token especial [CLS], como
se ve en la Figura (3). Este tltimo es el vector de caracteristicas que se alimenta al
algoritmo de clasificacién (MVS) para determinar la clase a la que pertenece.

4.2. Algoritmo de clasificacién

Para la implementacion de la MVS se utiliz6 la libreria Scikit-learn [15], una libreria
de aprendizaje automdtico para Python. Utilizando los vectores de caracteristicas
extraidos con BETO, se utiliza una SVM con kernel de funcién de base radial utilizando
como pardmetros v = 2,3 x 1074y c = 1.

7 URL: https://huggingface.co/dccuchile/bert-base-spanish-wwm-cased
8 URL: https://pytorch.org/
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Matriz de Confusion

Clase correcta

Clase predicha
Fig. 5. Matriz de confusidn para el clasificador entrenado.

Ademais, se realiza validacién cruzada con 10 pliegues en una proporcién 80 —
20. En total, se usaron 2,113 datos anotados previamente para el entrenamiento
del clasificador.

La Figura (5) muestra la matriz de confusién del modelo entrenado, en la Figura
(6) se observa la distribucién de tuits positivos y negativos en un periodo mensual, y la
Tabla (4) muestra las estadisticas del clasificador construido.

5. Conclusiones

El andlisis en la redes sociales hoy en dia es un tema de interés general para
muchas disciplinas del conocimiento, esto porque se han convertido en un instrumento
de comunicacién de informacién masiva. Actualmente es comiin que las personas
determinen su criterio por lo que ven como informacién mayoritaria en la Internet y
especificamente en redes sociales.

Es este trabajo presentamos un andlisis preliminar basados en textos compartidos en
la red social Twitter, los llamados tuits, mismos que previamente han sido clasificados
en dos estados.

Los tuits tienen una complejidad lexicografica que representa un nuevo reto para
el reconocimiento de patrones, y es asi que nosotros presentamos la aplicacién de una
maquina de soporte vectorial sobre una cantidad tuits referidos al tema de la pandemia
del COVID-19 y la vacunacién para México, pero consideramos que se puede aplicar
este estudio para otros paises.

El resultado alcanzado en esta etapa preliminar no es alta si s6lo contemplamos
la poca cantidad de tuits categorizados (2,113), pero estamos por encima de otros
trabajos que presentan metodologias numéricas mas profundas, por todo esto podemos
considerar que la continuacién del trabajo a futuro puede ser de apoyo para criterios de
politicas sociales y de salud, ademas de entender desde una nueva perspectiva este tipo
de patrones.
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Fig. 6. Distribucion temporal de tuits positivos (azul) y negativos (amarillo) del conjunto de datos
completo. El etiquetado masivo se realiza mediante el clasificador entrenado (MVS) previamente.

La informacién en Twitter se genera de forma dindmica y creciente dependiendo
los temas de tendencia en una regidén geogrifica determinada, y esto nos ayuda a
orientar nuestros esfuerzos hacia un andlisis rdpido con ventanas de tiempo-captura
de la informacién, que pueda proporcionar a los especialistas de estudios sociales de
los temas de interés, una herramienta en tiempo real de los hashtags de interés. Para
trabajo a futuro se ha pensado en tener mds datos etiquetados y probar con otras técnica
de aprendizaje para compararlas y ver quien ofrece mejores resultados.
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Resumen. El perfilado de autor en redes sociales es una tarea que ha tomado
auge en los udltimos afios para tratar de predecir de forma automdtica los
atributos demograficos de una poblacién objetivo de usuarios, a partir de
la informacién que éstos generan o comparten. Estos atributos pueden ser
aprovechados por distintas organizaciones y compaiifas para propdsitos de
seguridad, mercadotecnia, educacién, estadisticas poblacionales, entre otros. En
este articulo se presenta un estudio sobre el andlisis de los mensajes de texto
publicados por celebridades de redes sociales (usuarios populares), para con base
en ello predecir el perfil demografico de tales usuarios, formado por su género,
ocupacién y afio de nacimiento. Para la tarea se utiliza un conjunto de datos
de 1,920 celebridades de Twitter, formado por 5,066,608 tweets principalmente
en inglés. A partir de estos datos se realizaron experimentos extrayendo una
serie de caracteristicas textuales de los tweets y con ellas se construyeron
diversos modelos de aprendizaje de maquina. Se realiz6 una evaluacién del
uso de caracteristicas y modelos siguiendo una validacién cruzada estratificada
de 10 partes y se midi6 el drea bajo la curva ROC. Los resultados indican
que algunos atributos como el afio de nacimiento son complicados de predecir.
Se observa de igual forma, que caracteristicas como los vectores de palabras
fastText presentan buen desempefio sobre todo en combinacién con modelos de
aprendizaje discriminativos.

Palabras clave: Perfilado de autor, mineria de datos, aprendizaje de maquina,
redes sociales.

Demographic Profiling of Celebrities
in Social Networks

Abstract. Author profiling in social media is a task that has become popular
in recent years to automatically predict the demographic attributes from a
population of users, based on the information they generate and share. These
attributes can be exploited by different organizations and companies for purposes
of security, marketing, education, population statistics, among others. This article

pp. 295-307; rec. 2021-04-28; acc. 2021-05-09 295 Research in Computing Science 150(5), 2021



Juan-Carlos Alonso-Sanchez, Luis-Miguel Lépez-Santamaria, Juan Carlos Gomez

presents a study on the analysis of text messages posted by social network
celebrities (popular users), to predict the demographic profile of these users,
conformed by their gender, occupation and year of birth. A dataset of 5,066,608
tweets, mainly in English, by 1,920 Twitter celebrities is used for the task. From
this data, experiments were conducted by extracting a series of textual features
from the tweets and with these features various machine learning models were
built. An evaluation of the different features and models was performed following
a stratified 10-fold cross-validation, measuring their performance with the area
under the ROC. The results indicate that some attributes such as year of birth are
difficult to predict. It is also observed, that features such as fastText word vectors
perform well, especially in combination with discriminative learning models.

Keywords: Author profiling, data mining, machine learning, social networks.

1. Introduccion

El perfilado de autor se entiende como el andlisis del contenido generado o
compartido por un usuario con la finalidad de predecir de forma automética atributos
demogréficos que caractericen a ese usuario, tales como su edad, género, ocupacion
[20], rasgos de personalidad [9], nivel educativo, orientacion politica [2], entre otros.

Esta tarea ha tomado relevancia en los dltimos afios gracias a la abundante
informacién que las personas generan y comparten en distintos medios a través
de internet.

Uno de los medios mas populares donde las personas crean y comparten
informacidn es en las redes sociales, que cuentan con millones de usuarios que todos
los dias expresan sus gustos, opiniones e ideas a través de publicaciones que contienen
informacién en varias modalidades, como texto, imdgenes y video.

El perfilado de autor en redes sociales tiene distintas aplicaciones, ya que permite
sectorizar a los usuarios por grupos dependiendo de sus atributos demograficos. Con
esta sectorizacién, distintas empresas y organizaciones pueden ajustar el contenido y
las herramientas que proveen a los usuarios con fines de mercadotecnia, promocién
politica, programas sociales, informacién educativa, entretenimiento, entre otros.

Por ejemplo, en la mercadotecnia puede apoyar a las empresas para realizar
campanas de productos para usuarios con caracteristicas especificas. Adicionalmente,
con el perfilado de autor se puede lograr una identificacién primaria de usuarios
que tienen un comportamiento anémalo (acoso, hostigamiento, intento de robo de
informacion, terrorismo) dentro de las redes sociales y cuya informacion demografica
estd oculta, esto con propdsitos de seguridad.

En el presente articulo se realiza un estudio sobre el perfilado demogrifico de
celebridades de redes sociales. Una celebridad se considera un usuario de la red que
tiene un nimero considerables de seguidores dentro de la misma. La tarea consiste en
analizar los mensajes de texto publicados o compartidos por la celebridad y con base
en ello predecir los atributos demograficos de género, ocupacién y afio de nacimiento.
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Para conducir el estudio, se utiliz6 el conjunto de datos de entrenamiento publicado
en PAN@CLEF 2020! que estd formado por los tweets de 1,920 celebridades.

En este conjunto, un usuario se considera celebridad si tiene al menos 10 seguidores.
Para este trabajo, del conjunto de datos original se filtraron los tweets que utilizaran un
alfabeto no occidental, quedando un total de 5,066,608 tweets, con un promedio de
2,639 tweets por celebridad.

Los tweets en su mayoria se encuentran en inglés, con algunos en otros idiomas
como el espafiol. En el conjunto de datos, las celebridades estin clasificadas en dos
géneros (hombre, mujer), cuatro ocupaciones (politico, creador, artista, deportista) y en
60 afios de nacimiento (entre 1940 y 1999).

Partiendo de estos datos, a los tweets de las celebridades se les extrajeron
las siguientes caracteristicas textuales: palabras, emoticones/emojis, etiquetas (# o
hashtags), menciones (@ o ats), abreviaturas y los vectores de palabras fastText. Cada
una de estas caracteristicas revela diferentes aspectos del contenido que generan o
comparten los usuarios.

Empleando las caracteristicas extraidas se construyeron modelos de aprendizaje
de mdaquina para realizar la prediccién de los atributos demograficos. Se entrenaron
y probaron los modelos de clasificadores multinomiales simples de Bayes (MNB o
Multinomial Naive Bayes), k vecinos mas cercanos (KNN o K-Nearest Neighbors),
bosques aleatorios (RF o Random Forest), regresién logistica (LR o Logistic
Regression) y mdquinas de vectores de soporte lineales (LSVM o Linear Support
Vector Machines).

Para el estudio, se experimenté con las combinaciones de modelos de aprendizaje
y caracteristicas utilizando una validacién cruzada estratificada de 10 partes, con
el fin de obtener resultados consistentes estadisticamente. El desempefio de cada
combinacién se midié utilizando la métrica del area bajo la curva ROC (AUC), que
es una métrica popular en clasificaciéon de textos, principalmente cuando se tienen
clases desbalanceadas (donde algunas clases tienen mayor cantidad de ejemplos de
entrenamiento que otras).

La contribucién de nuestro trabajo radica en el estudio del desempeifio de diferentes
caracteristicas textuales y modelos de aprendizaje para la tarea de perfilado demografico
de celebridades de redes sociales, intentando responde las siguientes preguntas de
investigacion: 1) ;Hay un modelo de aprendizaje de médquina con mejor desempefio? 2)
(Hay una caracteristica textual con un mejor desempefio? 3) ; Hay una combinacion de
modelo de aprendizaje y caracteristica textual con un mejor desempefio?

El resto del presente articulo se organiza de la siguiente manera. La seccién 2
presenta una revisiéon de los trabajos relacionados encontrados en la literatura. La
seccién 3 explica la metodologia utilizada para el estudio, incluyendo la descripcion
del conjunto de datos y los detalles de la experimentacion. La seccién 4 muestra
los resultados obtenidos con el estudio de modelos de aprendizaje y caracteristicas
textuales. Finalmente, la seccién 5 presenta las conclusiones y algunas ideas para
trabajos futuros.

! Disponible en: https://pan.webis.de/clef20/pan20-web/celebrity-profiling.html

ISSN 1870-4069 297 Research in Computing Science 150(5), 2021



Juan-Carlos Alonso-Sanchez, Luis-Miguel Lépez-Santamaria, Juan Carlos Gomez

2. Trabajos relacionados

El estudio de perfilado de autor en redes sociales utilizando el contenido
textual que generan los usuarios, se ha abordado a lo largo de los afos siguiendo
diferentes enfoques.

Dentro de los atributos demograficos que se han extraido para la tarea de perfilado
se incluyen la edad, el género, la ocupacién, el nivel socioecondémico, entre otros;
siendo la prediccién de edad y género los atributos mas populares para determinar [3].
Sin embargo, otras subtareas como la identificacién de rasgos de personalidad [9] u
ocupacioén [20], también han cobrado relevancia en afios recientes.

Uno de los principales eventos donde se han presentado investigaciones sobre el
estudio de perfilado de autor en redes sociales es en las conferencias de PAN?. PAN
forma parte de CLEF (Conference and Labs of Evaluation Forum), en donde desde el
2013 se realiza anualmente la tarea de perfilado de autor para la predicciéon de edad,
género, idioma nativo, ocupacién y rasgos de personalidad [14, 12, 16, 17, 15, 13].

En estas conferencias se han utilizado diversos conjuntos de datos extraidos de
Twitter, los cuales contienen el texto de las publicaciones generadas por los usuarios.
Los conjuntos de datos se han conformado principalmente por publicaciones en inglés,
aunque también se han agregado otros idiomas como el espafiol, el portugués, el
italiano, el neerlandés y el drabe.

A través de las ediciones de PAN@CLEF se han presentado una diversidad de
trabajos que han hecho uso de diferentes enfoques para la tarea de perfilado de autor.
Se han utilizado diferentes caracteristicas textuales como palabras, emoticonos/emojis
[7], bolsa de palabras (bag-of-words), n-gramas, diccionario de palabras, vectores de
palabras, entre otras.

De igual manera, se han utilizado diferentes modelos de aprendizaje de miquina
como maquinas de vectores de soporte, regresion logistica, clasificadores bayesianos y
modelos de aprendizaje profundo (Deep Learning).

Recientemente, en las conferencias de PAN@CLEF se ha presentado el estudio de
perfilado de celebridades. Considerando a una celebridad como un usuario de una red
social que tiene un nimero determinado de seguidores. El objetivo es la prediccion de
variables demograficas como el género, edad, ocupacién y grado de fama utilizando el
contenido generado en Twitter [19] por la celebridad o por sus seguidores [20].

Para el perfilado de celebridades utilizando el contenido generado por las mismas,
en [11] utilizaron méiquinas de vectores de soporte y regresion logistica para la
prediccién de ocupacion, edad y género. Los autores en [10] utilizaron un modelo de
regresion logistica para predecir la edad, género y grado de fama, mientras que para
predecir la ocupacién utilizaron un modelo multimodal simple de Bayes.

De igual manera, utilizaron un nimero promedio de palabras por tweet, emojis,
longitud de palabras, hashtags, hipervinculos, menciones, entre otra. En [8], los autores
emplearon vectores tf-idf (term-document frequencye inverse document frequency)
formados a partir de unigramas de palabras, asi como también trigramas de caracteres
delimitados por palabras.

? https://pan.webis.de/
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Los autores usaron clasificadores como maquinas de vectores de soporte con kernels
lineales y RBF, regresion logistica, bosques aleatorios, y clasificadores de potenciacion
de gradiente.

En cuanto al perfilado de celebridades utilizando el contenido generado por sus
seguidores, los autores en [1] usaron una matriz de tf-idf generada a partir del contenido
textual generado por los seguidores.

Esta matriz se introdujo en una red neuronal LSTM para la prediccion. Los autores
en [5] utilizaron caracteristicas como el promedio de todos los vectores de palabras de
los tweets de los seguidores, palabras vacias (stopwords), hashtags, emojis, menciones
y links.

Utilizaron modelos de regresioén logistica, maquinas de vectores de soporte y
bosques aleatorios. Por otro lado, en [6], los autores utilizaron representaciones 1éxicas
en conjunto con clasificadores de regresion logistica para la prediccién de la edad y
ocupacion, mientras que para la prediccion del género usan un modelo de maquinas de
vectores de soporte.

3. Metodologia

La metodologia se encuentra conformada por tres fases que son la adquisicién de los
datos, el procesamiento de los datos y la experimentacion. En la tltima fase se describen
los procesos de la construccion de modelos y la evaluacion de estos mismos. Las tres
fases se encuentran descritas a continuacion.

3.1. Adquisicion de los datos

En este articulo se utiliz6 el conjunto de datos de la conferencia PAN @CLEF 2020
para la tarea de celebrity profiling®, el cual se extrajo directamente de Twitter por
los organizadores de la conferencia. Este conjunto de datos estd conformado por el
contenido textual de las publicaciones realizadas por 1,920 celebridades.

Del conjunto original se eliminaron aquellas publicaciones con un alfabeto diferente
al occidental, quedando un total de 5,066,608 tweets, para un promedio de 2,639 tweets
por celebridad. Los tweets en su mayoria se encuentran en inglés, con algunos en otros
idiomas como el espafiol. Las celebridades se encuentran etiquetadas con tres atributos
demogréficos: género (hombre y mujer), afio de nacimiento (entre 1940 y 1999) y
ocupacioén (politico, creador, artista y deportista).

En la Tabla 1 se observa la distribucién de usuarios por género y ocupacion. Como
se puede ver en la tabla, el nimero de usuarios hombres (56 %) es ligeramente mayor
al nimero de usuarios mujeres (44 %).

Esta distribucién de género refleja en cierta medida la que se encuentra en Twitter,
donde el 68.5 % de los usuarios son hombres®. Por otro lado, se observa una distribucién
mas homogénea para cada una de las clases del atributo ocupacién.

Por motivos de ilustracién, se agruparon los afios de nacimiento en décadas, y su
distribucién con respecto al género se muestra en la Tabla 2.

3 Disponible en: https:/pan.webis.de/clef20/pan20-web/celebrity-profiling.html
4 https://bit.1y/2QqCiRs
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Tabla 1. Distribucién de usuarios por género y ocupacion.

Género Politico Creador Artista Deportista Total
Mujer 128 240 240 240 848
Hombre 352 240 240 240 1072

Total 480 480 480 480 1920

Tabla 2. Distribucién de usuarios por género y década de nacimiento.
Género 1940s 1950s 1960s 1970s 1980s 1990s Total

Mujer 20 64 119 217 285 143 848
Hombre 68 150 237 264 257 96 1072
Total 88 214 356 481 542 239 1920

En la tabla se observa un predominio de usuarios nacidos en los afios 1980s,
seguidos de los nacidos en los afios 1970s. En la tarea de prediccidn, se considera el
afio exacto de nacimiento.

3.2. Procesamiento de datos

En esta paso se procesaron los tweets para extraer diferentes caracteristicas
textuales. Primero se concatenaron todos los tweets correspondientes a un usuario en
una sola cadena de texto.

El proceso se aplicé a todos los usuarios, de tal forma que un usuario queda
expresado como una cadena de larga de texto. Posteriormente, se emplearon una serie
de expresiones regulares para extraccion de cinco caracteristicas textuales: palabras,
emoticones/emojis, etiquetas (# o hashtags), menciones (@ o ats) y abreviaturas
comunes. Para la palabras se realizé un proceso en donde se removieron aquellas
palabras que eran muy cortas (longitud < 3), muy largas (longitud > 35) y palabras
vacias (stopwords).

Para ello, se utilizé una lista de palabras vacias en inglés proporcionada por la
libreria NLTK. En el caso de las abreviaturas, se recopil6 a través de internet una lista
de las 1,374 abreviaturas mas comunes en Twitter.

Al final del proceso limpieza, agrupamiento de informacién y extraccién de
caracteristicas, se obtuvieron cinco archivos. Cada archivo contenia 1,920 lineas;
siendo cada una de estds lineas las caracteristicas de una celebridad. Utilizando una
validacién cruzada estratificada a 10 partes, se dividié cada archivo en 10 conjuntos de
entrenamiento y 10 conjuntos de prueba.

Para cada una de las caracteristicas textuales se extrajo un vocabulario
(caracteristicas unicas).

En la Tabla 3 se muestran los tamafios de cada vocabulario para el conjunto de datos
completo. En esta tabla se observa que las caracteristicas con vocabularios mas extensos
son las menciones y las palabras; mientras que las abreviaturas tienen el vocabulario
mas pequeflo.

Utilizando el vocabulario correspondiente de cada una de las caracteristicas, se
realiz6 un proceso de vectorizacion con el método tf-idf (term frequency inverse
document frequency), el cual se encuentra definido por la ecuacién 1:

tfidf (t,d) = tf(t,d) x idf (t), (1)
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Tabla 3. Tamafio del vocabulario por caracteristica.

Palabras Emoticones Etiquetas Menciones Abreviaturas
662,308 1,334 407,959 1,068,617 864

donde tf(t,d) es la frecuencia en la que ocurre la término ¢ en el documento d, y
término ¢df se encuentra definido por la ecuacién 2:

. 14+ ng
() =log T )

En la ecuacién 2, df (d, t) es el nimero de documentos d que contienen al término ¢,
el término ng4 es el nimero total de documentos. Para cada conjunto de entrenamiento de
cada caracteristica se calcul6 el término ¢df el cual seria utilizado para la vectorizacion
del conjunto de prueba.

Adicionalmente, se construyeron matrices usando como caracteristicas los vectores
de palabras fastText. El modelo fastText mide estadisticas de coocurrencia entre
palabras a partir de un conjunto de datos de entrenamiento.

Para este trabajo se utiliz6 un modelo preentrenado sobre un conjunto de datos en
inglés de Wikipedia y Common Crawl’, el cual contiene un diccionario de més de
2 millones de palabras, cada una representada con un vector de 300 caracteristicas.
Para las caracteristicas de vectores fastText se calculd el vector promedio de todos los
vectores de palabras encontradas en los tweets de un usuario.

De esta manera, cada celebridad se presenta como un vector promedio de 300
caracteristicas densas. El proceso de vectorizacién se aplico a todos los usuarios en
cada conjunto de entrenamiento y prueba.

+ 1. 2

3.3. Experimentacion

Al terminar el proceso de vectorizacion, se realiz6 una experimentacién con
diferentes modelos de aprendizaje de maquina. Los modelos que se utilizaron siguen
varios enfoques: probabilistico (clasificador simple de Bayes o MNB), basado en
instancias (k vecinos mds cercanos o KNN), reglas de decisién (bosques aleatorio o
RF), y discriminativos (méquinas de vectores de soporte lineales o LSVM, y regresién
logistica o LR).

Se decidi6 utilizar estos modelos ya que, como ha sido mencionado por otros
autores en la tarea de perfilado de autor utilizando informacién textual, los modelos
basado en aprendizaje profundo no han logrado mejorar el desempefio de modelos méas
tradicionales [18, 5].

Con cada uno de los modelos se aplicé la validacién cruzada estratificada de 10
partes, para que los resultados obtenidos fueran sélidos estadisticamente.

Con los modelos LSVM, LR, RF y KNN, se realiz6 una subvalidacién cruzada de 3
partes para cada conjunto de entrenamiento, con el fin de encontrar los valores 6ptimos
para sus hiperpardmetros. En la Tabla 4 se pueden observar los diferentes valores que
se consideraron en la optimizacion del hiperpardmetro de cada modelo.

Una vez encontrado el valor 6ptimo, se construye el modelo final con ese valor y
con todo el conjunto de entrenamiento.

3 Disponible en: https:/fasttext.cc/docs/en/supervised-models.html
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Tabla 4. Valores considerados para los hiperpardmetros.

Modelo Parametro Descripcion Valores

KNN k Numero de vecinos [1,2,3,5,10]
RF r Numero de arboles [5, 10, 15, 20]
LR c Parametro de regularizacion [0.1, 1, 10, 100]
LSVM ¢ Parametro de regularizacion [0.1, 1, 10, 100]

Para medir el desempefio de los modelos, se utilizé una métrica basada en la matriz
de confusion, formada por las celdas de: verdaderos positivos, verdaderos negativos,
falsos positivos y falsos negativos.

Esta matriz muestra la relacién entre las clases reales de los usuarios contra las
clases predichas por los modelos.

La métrica utilizada para evaluar a cada uno de los modelos fue el area bajo la curva
ROC (Receiver Operating Characteristic). La curva ROC grafica la razén de verdaderos
positivos contra la razén de falsos positivos en varios umbrales.

El 4rea bajo la curva ROC (AUC o Area Under the Curve) evalda el grado de
separabilidad, midiendo la probabilidad de que un modelo clasifique a un usuario
elegido aleatoriamente en una clase, mds que a un usuario de otra clase elegido
aleatoriamente. Esta métrica es particularmente ttil cuando la distribucién entre clases
no es uniforme, como es el caso de los atributos género y afio de nacimiento.

Como base de comparacién se consideran dos modelos. El primero es uno
totalitario, el cual asignaria todos los usuarios del conjunto de prueba a la clase
mayoritaria. El segundo es uno aleatorio uniforme, el cual asignaria un usuario a una
clase aleatoria con la misma probabilidad para todas. Para ambos modelos la métrica
AUC seria de 0.5.

Todos los cédigos para el procesamiento y experimentacion se realizaron en Python
utilizando las librerias NLTK, emoji, scikit-learn y fasttext. El codigo estd disponible
en el siguiente repositorio https://github.com/jcgcarranza/rcs_celebrity_profiling.
Los datos procesados como fueron usados en este articulo estan disponibles en https:
/lzenodo.org/record/4767751.

4. Resultados

En las tablas 5, 6 y 7 se muestran los resultados obtenidos por las
distintas caracteristicas textuales extraidas y los diferentes modelos de aprendizaje
utilizados para la prediccion de los atributos de género, ocupacién y afio de
nacimiento, respectivamente.

En las tablas, los renglones 3 a 7 indican los modelos de aprendizaje probados:
MNB, KNN, RF, LR, LSVM. Las columnas 2 a 7 indican las caracteristicas
textuales extraidas de las publicaciones para construir y probar los modelos:
palabras, emojis/emoticones, etiquetas, menciones, abreviaturas y los vectores de
palabras fastText.

Las celdas muestran el promedio de la métrica AUC para el uso de un modelo
con una caracteristica siguiendo la validacién cruzada, con la desviacién estandar
entre paréntesis.
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Tabla 5. Resultados (AUC) para género.

Caracteristica
9 % £
£ 2 2 2 e
3 E z g 2 < 5
S S =
Modelo & = = = = & A
MNB 0.71(0.37) 0.76(0.38) 0.71(0.36) 0.64(0.34) 0.57(0.31) — 0.68
KNN 0.75(0.36) 0.72(0.37) 0.69(0.35) 0.70(0.36) 0.68(0.35) 0.77(0.39) 0.72
RF 0.77(0.39) 0.77(0.39) 0.72(0.37) 0.72(0.37) 0.74(0.38) 0.77(0.39) 0.75
LR 0.88(0.44) 0.79(0.40) 0.71(0.37) 0.68(0.36) 0.78(0.40) 0.88(0.44) 0.79
LSVM  0.88(0.44) 0.78(0.40) 0.71(0.37) 0.69(0.36) 0.76(0.39) 0.88(0.44) 0.78
Promedio 0.80 0.76 0.71 0.69 0.71 0.83 -

El rengl6n 8 muestra el promedio de la métrica de forma transversal para todos los
modelos por caracteristica. De forma similar, la columna 8 muestra el promedio de la
métrica de forma transversal para todas las caracteristicas por modelo.

En lo que respecta al género, se observa que tanto la combinacién de las palabras
con los modelos LR y LSVM, como la combinacién de los vectores fastText con los
mismos modelos, producen ambos resultados similares, alcanzando un 0.88 en AUC,
siendo el resultado mas alto para la prediccion de este atributo y 38 % mads alto que la
base de comparacion.

Si se revisan los promedios generales por modelo, se observa que LR es el
que presenta el mejor desempefio con un 0.79, considerando el uso transversal de
las caracteristicas; aunque LSVM tiene un comportamiento similar. En cuanto a los
promedios generales de caracteristicas, se observa que fastText presenta el mejor
resultado a lo largo del uso de distintos modelos con un 0.83.

Considerando que los vectores fastText producen una representacién mas pequeiia
que el uso de palabras, y por lo tanto un tiempo de entrenamiento y prueba mds rapido,
se puede considerar a esta caracteristica como més adecuada para predecir el género de
las celebridades. En cuanto al modelo de aprendizaje, LR usa el mismo principio que
LSVM pero su tiempo de entrenamiento es menor, por lo que se puede considerar mas
adecuado para predecir el género de las celebridades. Por otro lado, dada la escala de
los valores obtenidos en la prediccion de este atributo, el atributo no es tan dificil de
predecir, pero hay margen para mejorar.

Se puede especular que los errores en este atributo pueden deberse a la
superposicion de palabras entre géneros. Es decir, que las celebridades de ambos
géneros utilizan palabras similares con la misma frecuencia. Adicionalmente, también
es posible que el desbalanceo entre las clases del atributo tenga una afectacién negativa
en el desempeiio.

Analizando los resultados para la ocupacion, se observa que los valores mas altos
de desempefio se obtienen con la combinacién de palabras o vectores fastText con los
modelos LR o LSVM. Todas estas combinaciones producen un valor de 0.94 para AUC,
siendo 44 % mas alto que la base de comparacidn.

Revisando los promedios generales por modelo, se determina que el valor mas alto
se obtiene con los modelos LR y LSVM, ambos obteniendo un desempefio de 0.89
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Tabla 6. Resultados (AUC) para ocupacion.

Caracteristica

% (7)) % g =]

3 E s - :

Modelo & S =) = = & -
MNB 0.91(0.38) 0.83(0.30) 0.89(0.35) 0.90(0.38) 0.80(0.31) - 0.87
KNN 0.90(0.36) 0.76(0.26) 0.86(0.32) 0.90(0.37) 0.77(0.26) 0.91(0.37) 0.85
RF 0.89(0.35) 0.79(0.28) 0.84(0.32) 0.87(0.35) 0.83(0.30) 0.91(0.38) 0.86
LR 0.94(0.40) 0.84(0.31) 0.88(0.35) 0.90(0.38) 0.85(0.33) 0.94(0.40) 0.89
LSVM 0.94(0.40) 0.84(0.32) 0.89(0.35) 0.90(0.36) 0.85(0.33) 0.94(0.34) 0.89

Promedio 0.92 0.81 0.87 0.90 0.82 0.92 -

promediado de forma transversal a todas las caracteristicas. En cuanto a los promedios
generales por caracteristica, tanto las palabras como los vectores fastText tienen el
mejor desempefio con el uso de todos los modelos, con un desempefio de 0.92.

Por las mismas razones que con el género, se puede considerar a los vectores
fastText y al modelo LR como las mejores opciones en cuanto a caracteristica y modelo
para predecir la ocupacion de las celebridades.

En este caso, la escala de valores para la métrica es mayor que la del género, por
lo que es un atributo mas sencillo de predecir. Se puede especular que hay una mejor
separacion entre las distribuciones de palabras.

Es decir, que las celebridades de las diferentes ocupaciones utilizan palabras
diferentes con diferentes frecuencias. Adicionalmente, el balanceo de los usuarios entre
las clases de este atributo, afecta positivamente el desempefio.

En el caso de los resultados para el afio de nacimiento, los valores de desempefio
mds altos se obtienen con la combinacién de palabras o vectores fastText con el
modelo LSVM, dando un valor de 0.69 para AUC, que es 19 % mas alto que la
base de comparacion.

El promedio més alto para un modelo a lo largo de las caracteristicas lo obtiene
LSVM con 0.64; mientras que el promedio mas alto para una caracteristica a lo largo
de los modelos lo obtiene tanto las palabras como los vectores fastText con 0.60.

De nueva cuenta, se puede considerar a los vectores fastText como la mejor
caracteristica para predecir el aio de nacimiento de las celebridades, aunque en este
caso el modelo recomendado es LSVM. Por las escalas de los valores de la métrica
AUC, se observa que predecir el afo de nacimiento es mds complejo que los otros
dos atributos.

Una razén importante es por el gran niimero de clases posibles (60 afios/clases);
considerando que para la clasificacién de textos, en general, entre mayor nimero de
clases existe, mas complejo es el problema, como se ha observado en otros dmbitos [4].

Una segunda razén es que se tiene un desbalanceo entre clases mds pronunciado
que en los otros atributos, lo cual afecta en mayor medida el desempefio.

En la Tabla 8 se presenta el promedio del desempefio de las combinaciones de
caracteristicas y modelos para los tres atributos: género, ocupacién y afio de nacimiento.
Las combinaciones que obtienen mejores resultados son el uso de las palabras o los
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Tabla 7. Resultados (AUC) para afio de nacimiento.

Caracteristica
g . g
) =

3 E E 2 = 5
Modelo & = = = < & &
MNB 0.59(0.02) 0.65(0.02) 0.60(0.02) 0.59(0.02) 0.59(0.02) — 0.60
KNN 0.51(0.01) 0.52(0.01) 0.51(0.02) 0.51(0.03) 0.51(0.01) 0.51(0.02) 0.51
RF 0.54(0.01) 0.54(0.01) 0.52(0.01) 0.53(0.02) 0.56(0.02) 0.55(0.02) 0.54
LR 0.66(0.02) 0.61(0.01) 0.57(0.02) 0.60(0.02) 0.63(0.03) 0.66(0.02) 0.62
LSVM 0.69(0.01) 0.68(0.02) 0.59(0.02) 0.57(0.02) 0.66(0.02) 0.69(0.02) 0.64
Promedio 0.60 0.60 0.56 0.56 0.59 0.60 -

Tabla 8. Promedio de resultados para los tres atributos (AUC).
Caracteristica

Modelo Palabras Emoticones Etiquetas Menciones Abreviaturas fastText Promedio
MNB 0.74 0.75 0.74 0.71 0.66 - 0.72
KNN 0.72 0.67 0.69 0.74 0.66 0.73 0.70
RF 0.74 0.70 0.70 0.71 0.71 0.74 0.71
LR 0.82 0.75 0.72 0.73 0.76 0.83 0.77
LSVM  0.84 0.77 0.73 0.72 0.76 0.84 0.78
Promedio 0.77 0.72 0.71 0.71 0.70 0.78 -

vectores fastText con el modelo LSVM alcanzando un valor de 0.84, un 34 % mas alto
que la base de comparacion.

El mejor desempefio general de LSVM con respecto a LR se debe al desempeiio de
LSVM con el atributo de afio de nacimiento, ya que en los otros dos atributos ambos
modelos se comportan igual.

5. Conclusiones

En este articulo se desarrolld6 un estudio del comportamiento de distintas
caracteristicas textuales en combinacidon con diversos modelos de aprendizaje de
maquina para la tarea de perfilado demografico de celebridades en redes sociales.

Para esta tarea se analizé los mensajes de texto publicados o compartidos por una
celebridad y con base en ellos se predijeron los atributos demograficos de género,
ocupacioén y afio de nacimiento.

Para ello se experiment6 con un conjunto de 5,066,608 tweets, mayormente
en inglés, correspondientes a 1,920 celebridades de Twitter. De acuerdo con los
experimentos, para el predecir el perfil demografico de celebridades de Twitter, se
concluye lo siguiente:
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Los vectores de palabras fastText, como caracteristica para representar el contenido
textual de las celebridades, tienen el mejor desempefio para predecir los atributos
demogréficos de éstas, tanto de forma individual como en su desempefio agregado.
Otras caracteristicas textuales como las palabras también muestran un buen
desempefio en la prediccidn; sin embargo, su uso implica una representacion
mas extensa que consume mas memoria, y requiere de un mayor tiempo de
entrenamiento y prueba de los modelos de aprendizaje.

El resto de caracteristicas textuales, emoticones, etiquetas, menciones Yy
abreviaturas, presentan un desempeflo moderado. Es de resaltar el uso de las
abreviaturas, que con un vocabulario tan pequefio mantienen un comportamiento
aceptable, con valores entre 3 % a 10 % abajo de los mejores resultados.

Los modelos de aprendizaje que siguen un enfoque discriminativo, LR y LSVM,
tienen el mejor desempefio para predecir los atributos de género y ocupacién para
las celebridades; mientras que el modelo LSVM tiene el mejor desempefio para
predecir el afio de nacimiento. De forma agregada, el modelo LSVM es el que
tiene el mejor desempefio. No obstante, el modelo LR presenta mejores tiempos de
entrenamiento y prueba, por lo que para los atributos de género y ocupacion seria
recomendable su uso.

Algunas ideas por explorar para trabajos futuros incluyen el uso de otros modelos

de clasificaciéon como las redes neuronales profundas, las cuales pueden funcionar
adecuadamente con caracteristicas densas como los vectores fastText. También se puede
considerar el uso de caracteristicas estilisticas, como las partes del discurso, o las
frecuencias de palabras funcionales, puntuaciones o errores gramaticales.

Por dltimo, seria interesante explorar el uso de métodos de extraccidén de

caracteristicas latentes tales como Latent Dirichlet Allocation, Latent Semantic
Indexing, Principal Component Analasis, Biased Discriminant Analysis y Non Negative
Matrix Factorization, los cuales se encargan de calcular asociaciones entre palabras para
agruparlas en tdpicos o temas.
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Resumen. En la presente investigacion se documentan los resultados de aplicar
métodos alineamiento de mdltiples secuencias (MSA) a un conjunto de datos de
secuencias con informacidn perteneciente al microbioma de mujeres caucdsicas.
El objetivo fue realizar un flujo de trabajo intuitivo para analisis filogenético en
R. Se definieron métodos MSA a través de una comparacién entre los métodos:
DECIPHER, ClustalW, ClustalOmega y MUSCLE, siendo ClustalW el mas
citado por la literatura. Estos resultados son importantes debido a que dentro
de un mismo flujo de trabajo se hace uso de la implementacién del algoritmo
DADA?2 para tareas de preprocesamiento y DECIPHER como herramienta MSA,
logrando facilitar y simplificar las tareas para el usuario final, permitiendo realizar
este tipo de tareas de manera practica.

Palabras clave: Alineamiento de maultiples secuencias, microbioma,
vaginosis bacteriana.

Multiple Sequence Alignment Comparison
in R for Phylogenetic Analysis from
Vaginal Sequence Data

Abstract. This research documents the results of applying multiple sequence
alignment (MSA) methods to a sequence data set with information pertaining to
the microbiome of Caucasian women. The objective was to create an intuitive
workflow for phylogenetic analysis in R. MSA methods were defined through
a comparison between the methods: DECIPHER, ClustalW, ClustalOmega
and MUSCLE, with ClustalW being the most cited in the literature. These
results are important because the implementation of the DADA?2 algorithm for
pre-processing tasks and DECIPHER as an MSA tool are used within the same
workflow, thus facilitating and simplifying the tasks for the final user, allowing
this type of analysis to be carried out in a practical way.

Keywords: Multiple sequence alignment, microbiome, bacterial vaginosis.
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1. Introduccion

El andlisis computacional de los datos de secuencias a menudo implica el uso
de distintos programas, c6digos o herramientas que no necesariamente se encuentren
relacionados entre si, o pueden estar escritos en diferentes lenguajes de programacion,
diseflados para plataformas especificas, o en el peor de lo casos poseer una
implementacién poco intuitiva.

Las tareas de preprocesamiento, clasificaciéon taxonémica, alineamiento de
miultiples secuencias (MSA) y obtencidén de arboles filogenéticos emplean métodos
matemdticos que estdn implementados en diferentes herramientas, lo que ocasiona
que existan diversos formatos para su almacenamiento, haciendo tediosa la tarea
del anélisis.

R [11], a pesar de ser un entorno para estadistica, permite andlisis filogenético
a través de paquetes e implementaciéon de funciones, lo cual ayuda a que el
manejo de secuencias y sus respectivos andlisis puedan realizarse dentro de una sola
plataforma. Una tarea central para el andlisis filogenético es la obtencién de un 4rbol
de distancias entre las secuencias, para lo cual se requiere que las secuencias sean
alineadas previamente [3].

Los MSA logran su objetivo mediante la programacién dindmica, método que
requiere tiempo y espacio en memoria de orden N x M, en donde N y M son
el ancho de las secuencias a y b, respectivamente. Debido a la complejidad que
implica el alineamiento de secuencias largas, heuristicas son utilizadas para acelerar
el alineamiento sin impactar negativamente en la precision.

Esta precision varia en funcién del nimero de secuencias que son afadidas al
alineamiento, pues puede ser que la identidad entre secuencias o similitud cada
vez sea menor, lo cual implicarfa la obtencién de un alineamiento impreciso. Este
problema se encuentra frecuentemente en muestras de secuencias donde hay gran
diversidad bacteriana, como en el caso de la microbiota vaginal. De acuerdo con
Ortiz-Rodriguez [10]:

”la vaginosis bacteriana, de origen polimicrobiano, es una alteracion de la
ecologia vaginal donde la flora normal se ve prdcticamente sustituida por gérmenes
anaerobios. Muchos microorganismos han sido propuestos como causa de esta
enfermedad, como la Gardnerella, Atopobium, Leptotrichia, Sneathia spp”.

Han surgido trabajos que ejemplifican el uso de una sola herramienta para lograr
un andlisis filogenético, como por ejemplo Dadasnake, de Weillbecker et al. [15], el
cual es un script en Python que hace uso del Divisive Amplicon Denoising Algorithm
(DADAZ2) [2] para el preprocesamiento de secuencias y ClustalOmega como método de
alineamiento, aunque no es su fin realizar un andlisis filogenético.

Su uso estd orientado a la ejecucidén en infreaestructuras de cémputo de alto
rendimiento, las cuales cuentan con abundantes recursos de hardware, por lo que
acceder a ellas en un principio podria implicar un problema al hacer estudios
preliminares de este tipo.

De igual manera, Toparslan et al. [14] realizan un flujo de trabajo para secuencias
de ADN mitocondriales escrito en su totalidad en R, pero no hay tareas de
preprocesamiento debido a la naturaleza de las secuencias. Se hace uso del método
de alineamiento ClustalW.
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El propésito de esta investigacién es proveer un flujo de trabajo unificado en R que
incluya implementaciones ya existentes para permitir tareas de andlisis filogenético en
una unica plataforma, asi como seleccionar métodos que puedan ser ejecutados en un
equipo de coémputo personal. Para ello se hace una comparacién entre implementaciones
de los siguientes MSA: ClustalW, ClustalOmega, MUSCLE y DECIPHER.

Fig. 1. Metodologia.

2. Materiales y métodos

A continuacién se detalla el conjunto de datos utilizado en el presente trabajo, asi
como conceptos relacionados con este articulo, como los distintos MSA utilizados. De
igual manera se describen las medidas de rendimiento utilizadas para la evaluacion
estadistica de los resultados obtenidos de cada alineamiento. Por ultimo, se mencionan
la paqueteria necesaria para obtener los resultados de este articulo.
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Tabla 1. Parametros de entrada de los métodos MSA.

Clustal W
Apertura de Hueco Extension de Hueco Maéximo de Iteraciones Orden
15 6.66 3 Entrada
ClustalOmega
Apertura de Hueco Extensién de Hueco Miximo de Iteraciones Orden
6 1 Sin limite Entrada
MUSCLE
Apertura de Hueco Extensién de Hueco Maiximo de Iteraciones Orden
400 0 16 Entrada
DECIPHER
Apertura de Hueco Extension de Hueco Maiximo de Iteraciones Orden
16 1 2 Entrada

2.1. Conjunto de datos

Las secuencias pertenecen a un grupo de 155 mujeres caucésicas embarazadas. El
microbioma de estas mujeres fue caracterizado mediante la secuenciacién del gen 16S
ARN ribosomal de las regiones V3-V4 en una plataforma MiSeq. La fuente de los datos
es del European Nucleotide Archive (ENA), con el nimero de acceso PRINA544732
y cargado por el Centro Médico Universitario de Liubliana, Eslovenia. Los datos
obtenidos se encuentran comprimidos con la extensién FASTQ [5].

2.2. Métodos de alineamiento de miltiples secuencias

El problema de alinear secuencias esté clasificado como un problema NP-completo
[3]. Los métodos MSA se dividen en 4 tipos: exactos (programacién dindmica),
progresivos, basados en consistencia, e iterativos [6]. Los métodos ClustalW,
ClustalOmega y MUSCLE se encuentran disponibles en R a través del paquete msa
[1], mientras DECIPHER se encuentra en el paquete DECIPHER [17]. A continuacién,
cada método MSA utilizado:

ClustalW: Este método MSA basado en alineamiento progresivo inicia alineando
pares de secuencias ya sea por el método k-tuple de Wilbur y Lipman o por el
método de programacién dindmica completo de Needleman-Wunsch, con los cuales
obtienen medidas de distancia con las que se construye un drbol guia con el método
Neighbour-Joining y por ultimo alinea progesivamente las secuencias mas cercanas
acorde al arbol guia [13].

ClustalOmega: Este método MSA, también progresivo, se basa en un método de
agrupamiento mBed para un alineamiento inicial, luego reagrupa por k-means. Utiliza
UPGMA como método para construer el arbol guia y produce un alineamiento final
alineando dos perfiles usando modelos ocultos de Markov (HMM) [12].
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Fig. 2. Puntuaciones preliminares MOS y AOS para los cuatro métodos MSA.

MUSCLE: A diferencia de los otros tres métodos, este tiene una aproximacion
iterativa, en lugar de progresiva. Se reevaldan los alineamientos a través de dos
distancias distintas: k-mer para pares de secuencias sin alinear y Kimura para las
alineadas. Este procedimiento se repite siempre que se encuentre un alineamiento con
una mejor puntuacioén que el anterior [4].

DECIPHER: Método MSA que toma en cuenta el contexto de las secuencias a
través de la prediccion de estructuras secundarias en el contexto de una secuencia
local, incrementando la precision del método. Esto permite la generacion escalable de
alineamientos de secuencias grandes manteniendo una precision alta atin en conjuntos
diversos de secuencias [16].

2.3. Medidas de puntuacion

Las tareas tales como las busquedas de homologia entre secuencias, anotacién
genémica, prediccién de la estructura de una proteina, asi como areas de biologia
evolutiva computacional, redes reguladoras de genes, y gendmica funcional dependen
del resultado de un método MSA.

El resultado obtenido de estas tareas bioinformdticas antes mencionadas tendrd
una mayor significancia bioldgica a mayor precision del resultado del MSA [7]. Sin
embargo, debido a que no existe una funcién objetivo para medir verdaderamente la
precision o correctividad biolégica de un alineamiento, existen métodos basados en
distintas suposiciones.
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Fig. 3. Puntuaciones finales MOS y AOS para los cuatro métodos MSA.

La comparacién cuantitativa de dos métodos MSA distintos ayuda a tomar
decisiones sobre qué regiones estdn preservadas o cudles deben ser removidas para
tareas posteriores [8].

Coincidencia (OS): La funcion refleja la similitud entre dos alineamientos Q. y Qp, Y
estd definida como la relacién entre la cardinalidad de la interseccién de dos conjuntos
de residuos alineados y la cardinalidad promedio de cada conjunto:

_ |Qa N Qb‘ 1
@b = Qa1 /2 W

Coincidencia promedio (AOS): Cada alineamiento se representa mediante el
concepto de residuos de pares alineados. Cada uno de estos pares son extraidos de todos
los alineamientos m de entrada. La dificultad de un caso de alineamiento estd definida
por la puntuacién de coincidencia promedio entre todos los alineamientos de entrada:

-1
ZZ" Z;n:ifl Oij

A0S = m(m—1) /2

2
Esta medida representa qué tan dispersos estan los alineamientos en el espacio

de todas las soluciones y se seleccioné como medida principal para decidir qué
alineamiento utilizar.
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Fig. 4. Puntuacidn de coincidencia OS respecto al método DECIPHER.

Para casos simples, un método MSA dard como resultado alineamientos similares y
el valor AOS serd muy cercano a 1, mientras en casos dificiles su valor sera cercano a 0.

Coincidencia multiple (MOS): Se asignan puntuaciones a cada par de residuos
alineados reflejando su proliferacién en todos los alineamientos. Sea n (o) el nimero
de los m — 1 alineamientos que contienen o.

Un par que ocurra en todos los alineamientos es, en consecuencia, asignado con la
puntuacién mayor (m — 1) mientras que un par que ocurre en un solo alineamiento
es asignado con la puntuacién menor de cero. Estas puntuaciones son sumadas para el
alineamiento @), para determinar su puntuacion de coincidencia maltiple:

MOS (Qa) = W 3)

El numerador suma las puntuaciones de cada par de residuos alineados presentes
en el alineamiento @, . El denominador refleja la puntuaciéon maxima posible. Los
residuos alineados que son encontrados en varios alineamientos son mas confiables,
y el alineamiento con el mayor nimero de tales pares se asume como el mas
significativo biolégicamente.
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Tabla 2. Tiempo de ejecucion de funciones principales.

Preprocesamiento
Proceso Tiempo estimado por tictoc Multihilo (verdadero o falso)
en segundos (s)
Filtro y recorte para Cutadapt 504.795 s Verdadero
Cutadapt 1098.482 s Verdadero
Filtro y recorte al resultado de Cutadapt 446.305 s Verdadero
Modelo de errores (forward) 38.051 s Verdadero
Verdadero 195.136 s Verdadero
Union de lecturas e inferencia muestral con DADA2 2637.742 s Verdadero

Clasificacién taxonémica

Tiempo estimado por tictoc

Proceso Multihilo (verdadero o falso)
en segundos (s)
Asignacién taxondmica 183.517 s Verdadero
Asignacién taxondmica 651.717 s Falso
Metodos MSA
Proceso Tiempo estimado por tictoc Multihilo (verdadero o falso)
en segundos (s)
ClustalW 2908.898 s Falso
ClustalOmega 100.779 s Falso
MUSCLE 2558.235's Falso
DECIPHER 61.368 s Verdadero
Validacion estadistica
Proceso Tiempo estimado por tictoc Multihilo (verdadero o falso)
en segundos (s)
MUMSA AOS =0.58 43.188 s Falso
MUMSA AOS = 0.50 115923 s Falso
MUMSA coincidencia OS 44.139 s Falso

2.4. Paqueteria utilizada

Se usaron los programas externos a R Cutadapt en su versioén 2.1 con Python 3.8.5 y
MUMSA en su version 1.0, pero se incluyeron dentro del flujo propuesto con llamadas
a los programas por medio de R.

Ademais, los paquetes en R versién 4.0.5 con las respectivas versiones de los
mismas fueron: msa 1.22, DECIPHER 2.18.1, dada2 1.18.0, gridExtra 2.3, phangorn
2.5.5, ShortRead 1.48.0, Biostrings 2.58.0, ggplot2 3.3.3, phyloseq 1.34.0, cluster 2.1.1,
dendextend 1.14.0, asi como tictoc 1.0, para la medicién del tiempo de ejecuciéon de
tareas centrales en el flujo de trabajo. Los paquetes fueron instalados junto con las
dependencias de cada uno.

3. Diseio experimental

En la Figura 1 se describe la metodologia, la cual inicia con la obtencién de las
secuencias a utilizar, en este caso pertenecientes a muestras vaginales. Como parte
inicial del preprocesamiento, con Cutadapt se removieron los primers o iniciadores con
secuencias ambiguas en los primeros 17 nucledtidos de las lecturas forward y primeros
21 para las reverse. DADA2 fue aplicado a lecturas forward y reverse con una calidad
minima de 20 basada en una puntuacién Phred.
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Fig. 5. Arbol jerdrquico por el método Ward2 con k = 2.

La longitud minima para las lecturas forward fue de 260 bases pareadas (bp) y
para las lecturas reverse, 240 bp. Una remocion de secuencias quimeras fue necesaria
posterior a la inferencia de variantes de secuencias (ASVs) a partir de la composicién
muestral, entendiendo por secuencias quimeras aquellas que se pueden construir
exactamente mediante la combinacién de segmentos izquierdo y derecho de dos
secuencias “padre” mds abundantes.

Este proceso dio como resultado 2,297 secuencias contenidas en las 155 muestras.
Para la asignacion taxondémica de las 2,297 secuencias, 1,974 fueron anotadas dentro
del reino “Bacteria”, 286 dentro de “Eukaryota”, 1 dentro de “Archaea” y 36 sin anotar
debido a que pertenecen al reino “Fungi”, el cual no esta presente en la base taxondmica
utilizada. Debido al enfoque de la investigacion referente a vaginosis bacteriana (VB),
se trabajo solo con las 1,974 secuencias del reino “Bacteria”.

Como principal pardmetro de entrada se utilizaron las 1,974 secuencias obtenidas
del preprocesamiento para los 4 MSA, cada método ejecutdndose con sus pardmetros
por defecto, los cudles se exponen en la Tabla 1.

Del resultado de cada método de alineamiento se obtuvo su respectivo arbol
filogenético, el cual no requiere un andlisis en esta etapa debido a que en etapas
posteriores puede llegar a ser filtrado, aunque si es requisito para la continuidad de
este flujo de trabajo.

Con toda esta informacién obtenida, se procedié al uso de MUMSA para la
validacion estadistica de los resultados obtenidos por los métodos MSA, con el fin de
definir el método MSA a incluir en el flujo de trabajo.
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Fig. 6. Grifico de dispersion de las 155 muestras analizadas con k = 2.

4. Resultados

R fue utilizado en su totalidad para la ejecucion de las pruebas, aun sirviendo
como interfaz para Cutadapt y MUMSA. Las caracteristicas generales del equipo
portatil tienen como SO Windows 10, procesador Intel Core i7-8750H de 12
nucleos a 2.208 GHz.

Para utilizar el total de nicleos en las tareas que asi lo permitian se usé el Subsistema
de Linux para Windows en su versién 2 con el SO Ubuntu 20.04 focal con kernel
x86_64 Linux 5.4.72-microsoft-standard-WSL2 y un total de memoria RAM disponible
de 25,562 GB.

Para todas las tareas realizadas se utilizé una sola semilla de valor 100, incluso
para los métodos MSA. Una vez obtenida la salida de los cuatro métodos el primer
uso de MUMSA fue predecir la dificultad del alineamiento partiendo de la coincidencia
multiple entre alineamientos y el resultado se observa en la Figura 2.

Esta primer medida no considera los residuos alineados a los huecos ni los pares de
residuos alineados. Al tener como resultado un AOS = 0.580479, se esta frente a un
caso de alineamiento de dificultad cercana a la media, recordando el rango de dificultad
[0, 1], lo que supondria que el método ClustalOmega pareciese ser el indicado para
cuestiones de este flujo de trabajo con un M O.S = 0.826458, ya que supera al resto de
los métodos.

Research in Computing Science 150(5), 2021 318 ISSN 1870-4069



Comparacion entre métodos de alineamiento de multiples secuencias para andlisis filogenético ...

SRR9122774 SRR9122845 SRR9122864 SRR9122868 SRR9122885 SRR9122889 SRR9122893 SRR9122901 SRR9122911 SRR9122918

Species
75-

crispatus
iners

jensenii

Abundancia

sanguinegens
vaginae
5.0- vaginalis

NA

E
-
:
=
-
-

m.
SHEJGOD
;
L
i
X%

el

oo w7 = DATITG DONC BMTOCDNNC. BITTOC00NC. RTINS 000NC. 2T 000C. 2R 000C
83 YRR 52009, F200, F20pVISTS T2 PRI 3 0280V FOSF
528823253 52298 52258 528883253 52! 528983250 528983258
‘83z5conus Bztoonos B2 82352 83358 B3g5goads 8% 833550258 837505458
S838550n £828500n 28 Sy 983 So S83BS00n S838500n o8, o 983056305 8255
5§82805m58 588805558 S88905m58 S8340575% 580805788 583005788 § ¢ 583005788 585665
9IS=F 83 3§82 83 38IS=P 83 3322 83 39 3 S 3 3 33

oOoe 85 "oObc 83 o0sc 8 @ 8p ~2 5 5 5 "¢

@ L4 5 @ @ 5 @/ 5 @ 5 @ @

@ G 5 G

E.
:
sn
g
i
SNYD0I(
SNJ20D(
i

B
wny

SHD:%OD
k

ellaBIyS);
eleBIyS);
elRBIySe
S
'SN22090
Ty
e
$n20090
euwise|

EIERIT]
elleBIyS);
e|jebys),

@ ejjabiys);
eleBIyS);
eljabiyS);

Fig. 7. Abundancia bacteriana de 10 muestras en rangos Genus y Species.

Sin embargo, al realizar la evaluaciéon que si toma las consideraciones de los
residuos se obtiene como resultado un AOS = 0.5, indicando una dificultad mayor
a la anteriormente obtenida, pero es el método DECIPHER con un valor MOS = 0.7

el que refleja una mayor confiabilidad estadistica en los pares de residuos alineados a
diferencia de los otros tres métodos (ver Figura 3).

Partiendo de la premisa de que el alineamiento con el mayor nimero de estos
pares supone el biolégicamente mas significativo, se calculd la coincidencia OS entre
métodos métodos respecto a DECIPHER, como se muestra en la Figura 4, en donde
se aprecia que hay una diferencia importante en la interseccién entre los demads
métodos MSA con DECIPHER, que podria estudiarse a partir del nimero de columnas:

ClustalW = 714, ClustalOmega = 908, MUSCLE = 2379, DECIPHER = 796, pero eso
estd fuera del enfoque de la presente investigacion.

En la Tabla 2 se detalla el tiempo de ejecucion de los principales procesos en el flujo
de trabajo, asi como la disponibilidad de multiprocesamiento de dicho proceso. Si solo

se considera el tiempo aqui expuesto, el total seria de aproximadamente 11,588 s, poco
mads de 3 horas.

Habria que considerar que si se utiliza solo DECIPHER, método MSA mas rapido y
biolégicamente mas significativo para este andlisis, el flujo de trabajo tomaria un tiempo
de ejecucién aproximado de 5,817 s, poco mas de una hora y media.
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Hasta esta etapa no se habian realizado exploraciones de la composicién bacteriana
a través de las muestras, ya que para esas tareas lo mds conveniente es crear un objeto
que pueda ser manipulable en R. El estudio de Hocevar et al. [5] posee informacién
clinica de las muestras que son utilizadas para su investigacion.

La aportacién mas grande del presente flujo de trabajo se centra en la posibilidad
de llegar a resultados comparables en cuanto a inspeccion de la diversidad bacteriana
de las muestras sin depender de datos clinicos, ademds de la posibilidad de aplicar un
agrupamiento jerarquico a las 155 muestras. Todo esto con el propdsito de verificar el
alineamiento obtenido por el método DECIPHER.

En [5] se agrupan las 155 muestras en dos grupos: parto temprano con n = 48 y
parto a término con n = 107. Debido a la ausencia de los datos clinicos propios de
dicho estudio, se procedié a calcular un agrupamiento jerarquico aglomerativo (HC)
mediante la funcién hclust usando Ward2 como método de agrupamiento, y el calculo
de valores disimilares mediante la funcion dist usando distancia euclideana.

Esto con el fin de saber si es posible aplicar técnicas de aprendizaje no supervisado
a este tipo de secuencias en particular y que los resultados puedan ser analizados por
los expertos. La semilla de valor 100 continué siendo utilizada y al arbol jerarquico
resultante se le hizo un recorte k& = 2 para obtener dos grupos como se muestra en la
Figura 5. También es posible su representacion de dispersion de las muestras como en
la Figura 6.

Los grupos se componen de 106 miembros el primero y 49 el segundo, lo que
representa una aproximacién muy cercana a lo obtenido por los datos clinicos. También
se identificaron las bacterias a través de sus niveles taxondmicos. Como ejemplo, en la
Figura 7 se muestran las bacterias mds abundantes para 10 muestras obtenidas de un
submuestreo del total de 155 con semilla de valor 100.

Los rangos comprendidos son Genus y Species en donde la mayoria de estas
muestras estdn conformadas en gran parte por Lactobacillus, aunque también se
aprecian muestras que podrian indicar VB debido a la alta concentracién de
Gardnerella, Atopobium o Sneathia ademds de una disminucién de Lactobacillus.

5. Conclusiones y trabajos futuros

El fin del presente articulo fue comparar métodos MSA para asi crear un flujo
de trabajo intuitivo que permita un andlisis filogenético en R e incluir validaciones
estadisticas para tareas del andlisis bioinformatico.

Para ello se utilizaron herramientas ya desarrolladas para el SO Ubuntu, Cutadapt
y MUMSA, y se llamaron mediante R para asi complementar las tareas de
preprocesamiento y validar estadisticamente los resultados de los alineamientos. El total
de lecturas pareadas contenidas en las 155 muestras analizadas fue de 22,154,990.

Después de un primer filtrado con Cutadapt se obtuvieron 21,326,390,
representando un 96.25 % del total. Estas fueron preprocesadas hasta llegar a 9,767,545,
representando un 44.08 % del total. El nimero total de ASVs resultantes del
preprocesamiento fue de 1,974 bacterias. Aun cuando los métodos MSA utilizados se
basan en la programacién dindmica, ClustalW, ClustalOmega y DECIPHER ademas
hacen uso de alineamientos progresivos.

Research in Computing Science 150(5), 2021 320 ISSN 1870-4069



Comparacion entre métodos de alineamiento de multiples secuencias para andlisis filogenético ...

MUSCLE se basa en una aproximacidn iterativa. DECIPHER destacé del resto
por la velocidad en la obtencién del alineamiento, debido al uso de heuristicas al
buscar k-mers de manera ordenada en la creacion del drbol guifa. Para este estudio
se compararon los alineamientos obtenidos entre si, una primera vez sin considerar
residuos y una segunda vez tomandolos en cuenta.

ClustalOmega result6 el de mejor puntuacion M OS para la primera, pero en la
segunda, DECIPHER result6 el de mayor valor M OS. Debido a que se defini6 utilizar
la puntuacion AOS como pardmetro, la segunda prueba tiene mayor significancia
estadistica, obteniendo un AOS = 0.5 contra el AOS = 0.580479 de la primera,
implicando que existe una mayor dificultad en el alineamiento.

La segunda medida considerada fue la puntuaciéon M O.S, siendo DECIPHER el de
mayor puntuacién con un M OS = 0.7, lo cual indica una mayor fiabilidad biolégica en
el resultado del alineamiento. Asi se tomé como referencia el resultado de DECIPHER
y comparé contra el resto para obtener la tercer y ultima medida, OS, cuyos valores
representan la coincidencia entre métodos respecto a DECIPHER y se visualiza en
la Figura 4.

A manera de trabajo a futuro estd la realizacién de una interfaz grifica en R que
permita el uso de este flujo de trabajo y sirva como herramienta practica para el andlisis
filogenético de secuencias del gen 16S ARN ribosomal.
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Resumen El uso de las redes sociales ha inundado nuestras vidas, no sélo
para pasar el tiempo libre y la conexién entre las personas, sino también como
una fuente de comunicacién y difusién via internet. Debido al aumento de
usuarios y empresas que interactian dentro de redes sociales, se han introducido
ciertos programas para interactuar con los usuarios, mejor conocidos como:
Bots. Los bots son programas los cuales pretenden tener un comportamiento
humano en las redes sociales. En los tltimos afios, el uso de bots ha aumentado
exponencialmente ya que pueden resolver ciertos problemas de manera rapida,
pero también se han utilizado para con otros fines como: Alteraciéon de
informacion, creacién de conflictos para usuarios humanos, difusién de noticias
falsas, manipulacién de opiniones, entre otros. Este trabajo de investigacién
muestra un método de clasificacion entre usuarios humanos y bots en redes
sociales principalmente Twitter. Los tweets de los usuarios son analizados y
utilizados en diferentes estructuras de Ngramas donde se usan para entrenar un
modelo de clasificacién. El método logré una precision superior al 90 % para los
idiomas inglés y espafiol.

Keywords: Deteccién de bots, redes sociales, procesamiento de lenguaje
natural, usuarios humanos, tweets, clasificacion, precision.

Bot Detection on Social Media using Natural
Language Processing Techniques

Abstract. Nowadays, social media is an essential component of our lives, not
only for leisure time and connecting with people, but also as a source of
communication and dissemination via the internet. Due to the increase of users
and companies that interact within social networks, certain programs have been
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introduced to interact with users, better known as bots. Bots are programs that
pretend to have human behavior on social media. In recent years, the use of bots
has increased exponentially since they can solve certain problems quickly, but
they have also been used for other purposes such as: alteration of information,
creation of conflicts for human users, dissemination of fake news, manipulation
of opinions, among others. This research work shows a method of classification
between human users and bots on social networks, mainly Twitter. Users’ tweets
are analyzed and used in different N-gram structures, which are used to train
a classification model. The method achieved an accuracy of over 90% for the
English and Spanish languages.

Keywords: Bot detection, social media, natural language processing, human
users, tweets, classification, accuracy.

1. Introduccion

En los dltimos afios hemos visto como las redes sociales han cambiado y se estan
convirtiendo en un medio de comunicacién masivo donde cada dia interactian mds
usuarios entre ellas. Ahora que vivimos en una pandemia, la interaccion en estos medios
ha aumentado un 23 % segtn los reportes de Twitter [8].

En consecuencia a esto, las interacciones en redes sociales aumenta y a su vez,
aumenta la difusién de informacién por estos medios. Estos aumentos en interacciones
se deben a que las redes sociales son principalmente usadas por la inmediatez, facilidad
y difusién de informacion.

Debido al uso cotidiano y en aumento en el uso de redes sociales; las empresas y
marketing se comienzan a migrar e involucrarse més en estas tecnologias, haciendo uso
estos medios para dar un mejor servicio como mostrar anuncios publicitarios, enfocar
usuarios objetivos, etc.

Podemos ver que esto tiene sentido para dar un mejor servicio y controlar
mejor al publico con el que se relacionan, pero también empiezan a usar diferentes
implementaciones que les ayudan a mejorar su rol de negocios. Una implementacién
que ha tomado relevancia en los udltimos tiempos son: Los bots.

Los bots en redes sociales son programas los cuales tratan de emular el
comportamiento humano, haciendo parecer que los usuarios estdn interactuando
con una persona como ellos a través de la red social, sin embargo es un
programa de computadora.

Este tipo de programas actualmente suelen ser muy utilizados ya que las peticiones
de los usuarios llegan a ser colosales y la mejor manera de distribuirlas y atenderlas es
con el uso de estos programas.

Podria parecer que el uso de bots en redes sociales llega a ser benéfico en muchos
aspectos pero la realidad muestra que estos programas se han visto muy involucrados
en muchas controversias, una de ellas es el referéndum por la independencia catalana
de octubre del 2017 [7], el cual se vio gravemente afectado por el uso de bots, ya que
uno cada tres usuarios que daba su opinién era bot, donde principalmente eran usados
para crear conflictos con los usuarios humanos.
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Tabla 1. Combinaciones de Ngramas.

Espaiiol Inglés
2 Caracteres-Ngramas 1 Caracteres-Ngramas
3 Caracteres-Ngramas 2 Caracteres-Ngramas
5 Caracteres-Ngramas 3 Caracteres-Ngramas
1 Palabras-Ngramas 2 Palabras-Ngramas
3 Palabras-Ngramas 3 Palabras-Ngramas

Este tipo de investigaciones muestra como este tipo de programas se ven
relacionados en problemas tan sensibles para la sociedad.

Como podemos observar los bots pueden tener tareas sencillas como la de
promocionar un producto o servicio, sin embargo también pueden tener tareas con otros
fines como: Crear controversias de opiniones hacia un cierto interés [3].

En relacién a este tipo de conflictos existen ciertas aplicaciones para ayudar a
realizar la clasificacién, uno de ellos es BorOrNot [2], el cual es una aplicacién que
nos indica la probabilidad de que un usuario en Twitter pueda ser un bot.

Esta aplicacién es una gran herramienta donde no sélo usa el texto de los tweets
para realizar la tarea, también emplea el uso de los metadatos de la cuenta para realizar
la clasificacién, como pueden ser: Cambios de foto de perfil, niimero de seguidores, si
la cuenta ha sido verificada, entre otros.

Es una aplicacién que relaciona todos estas caracteristicas para determinar su tarea,
sin embargo las tecnologias implementadas para el uso de bots también esta mejorando
y puede complicarse si se deja de lado este problema.

Debido a este problema decidimos adentrarnos y realizar esta investigacion
proponiendo una solucién utilizando técnicas de lenguaje natural sobre los tweets de
los usuarios para realizar una clasificacion e identificar los usuarios humanos y los bots.

Anteriormente participamos en PAN 2019 [5] para CLEF 2019 [1], con la tarea
“Bots and Gender Profiling” donde mostramos una solucién formada con estructuras
de Ngramas, en particular usamos bigramas de carcter; de manera que para esta tarea
decidimos usar la misma metodologia; utilizando una estructura de Ngramas mucho
mas amplia [9].

2. Metodologia

2.1. Conjunto de datos

Para realizar la investigacién usamos el corpus de PAN 2019 [5], el cual consta de
3000 usuarios; los cuales; 1500 usuarios son bots y 1500 usuarios son humanos, esto
para el idioma espafol. Para el idioma inglés usamos contamos con 4000 usuarios de
los cuales 2000 son bots y los otros 2000 son humanos. Cada usuario es representado
por un archivo XML el cual contiene 100 tweets de maximo 140 caracteres. Este corpus
lo usamos tGnicamente para entrenar el modelo.

ISSN 1870-4069 325 Research in Computing Science 150(5), 2021



Daniel Yacob-Espinosa, Helena Gomez-Adorno, Grigori Sidorov

Tabla 2. Evaluacidn de clasificacion entre bots y humanos en inglés en la tarea de PAN 2019 [5]
con el corpus de entrenamiento.

Método de clasificacion 1-grama 2-grama 3-grama
J48 63.44 65.54 71.29
NaiveBayes 66.48 69.25 69.25
RandomForest 83.21 85.55 83.24
RandomForest 86.79 83.24 89.31
SVM 90.42 91.86 89.41

2.2. Pasos del pre-procesamiento

Consideramos indispensable crear una capa de pre-procesamiento para cualquier
investigacion relacionada en el lenguaje, ya que en nuestro caso esta capa ayudd
a tener mejor precision para la clasificaciéon. Los pasos del pre-procesamiento
son los siguientes:

Se cambid todo el texto a mintisculas para todos los conjutos de datos.

Los signos de puntuacién fueron removidos.

Los digitos fueron removidos.

Los links y url fueron removidos directamente.
— Las menciones también fueron removidas sin ser etiquetadas.

— Los emoticones son removidos sin ser etiquetados.

2.3. Caracterisiticas

Ya que tenemos los datos preprocesados, pasamos a formar las caracteristicas que
nos ayuden a crear un modelo donde podamos clasificar dichos usuarios. Como parte
de la investigacion, decidimos entrar al concurso de PAN 2019, el concurso consistia
en realizar 2 clasificaciones: Dado el conjunto de datos, se debia clasificar si un usuario
era bot o humano, después ya identificados los humanos, la préxima tarea era clasificar
por el género.

Dentro del concurso nos fueron asignados algunos recursos tecnoldgicos muy
limitados por lo cual no podiamos sobrepasarlos ya que si lo haciamos, los procesos
daban por terminada la tarea y salimos sin resultados del concurso; por lo tanto;
teniamos que crear un modelo que fuera limitado pero eficaz para dicha clasificacion.

En nuestro caso usamos uUnicamente bigramas de caracteres. Utilizando los
bigramas de caracteres para ambos lenguajes arrojaron 84.13 % de precisién para la
clasificacién entre bots y humanos evaluados por el comité del concurso.

Debido al desempefio que mostraron los bigramas, decidimos incrementar las
caracteristicas con diferentes combinacion de Ngramas. La configuracién dependiendo
del lenguaje la podemos ver en la Tabla 1.

Estas caracteristicas fueron seleccionadas de esta manera debido a que mientras
realizdbamos los experimentos e ibamos agregando o modificando la combinacién de
Ngramas, notdbamos que bajaba la puntuacién de la clasificacién; como por ejemplo;
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Tabla 3. Resultados de precision evaluados en corpus de entrenamiento por PAN 2019 [5].

Clasificador Espaiol Inglés
J48 77.98 83.90
NaiveBayes B 84.83 87.22
RandomForest 89.98 92.31
SVM 94.13 96.04

cuando agregdbamos Ngramas de tamafio 4, la precision bajaba un 12 %, de esta manera
nos dimos cuenta que mientras haciamos mas grandes los Ngramas; tanto de caracteres
como de palabras; era peor la precisioén de la clasificacion.

Después de obtener las combinaciones de Ngramas donde obtuvimos los mejores
resultados, estos son contados y se obtiene la frecuencia de aparicion dentro de texto
entre todos los tweets de los usuarios. Con estas frecuencias agrupadas por cada usuario
podemos crear vectores los cuales si juntamos a todos los usuarios del mismo idioma
crearemos un modelo de espacio vectorial donde cada dimensién corresponde con un
usuario en particular.

2.4. Modelo de espacio vectorial

De esta manera representamos los tweets en un mddelo de espacio vectorial [6],
donde cada columna es representada por una formacién de Ngramas de los tweets,
llenando asi la matriz con todas las formaciones de Ngramas seleccionadas. Cada
usuario es representado por una nueva dimensién en la matriz.

Si existe un Ngrama que no este dentro la matriz de un usuario, esta caracteristica
serd incluida para todas las matrices y llenada con 0, esto es importante debido a que
pueden ayudarnos a diferenciar los datos dentro del algoritmo clasificador.

3. Experimentos

En la parte experimental usamos distintos algoritmos los cuales puedan identificar
similitudes entre los dos tipos de usuarios que tratamos de clasificar. Como habiamos
comentado; anteriormente participamos en el concurso de PAN 2019 y seleccionamos
la estructura de bigramas de caracteres debido a su buena precision con el clasificador
Support-vector machine.

Podemos ver en el Cuadro 4, los experimentos con las diferentes configuraciones,
todas estas pruebas fueron evaluadas con K-fold Cross Validation con un K=10. En ese
momento usamos este verificador debido a que no tenfamos acceso al conjunto de datos
de prueba. Los resultados para el idioma espaiiol se muestran en el Cuadro 2 y para el
idioma inglés se encuentran en el Cuadro 3.

Con respecto al concurso [5], el ganado fue Juan Pizzarro [4], donde selecciond una
arquitectura de Ngramas de caracteres y de palabras. Su resultado para la clasificacion
de bots en espafiol fue 93.33 % y en inglés fue 93.60 %, estos resultados fueron
evaluados con por el comite de PAN [5].
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Continuando con la investigacion, obtuvimos el conjunto de prueba de PAN 2019
[5]. Después seleccionamos esta metodologia debido a que la combinacion de Ngramas
mostrada en el Cuadro 1, incrementaban la precisién de la clasificacion.

Los resultado mostrados en el Cuadro 4 muestran diferentes clasificadores los
cuales fueron evaluados unicamente con precisioén en el concurso de PAN 2019 [5],
resaltando que el mejor resultado obtenido fue utilizando Support-Vector Machine con
la combinacién de Ngramas del Cuadro 1. Con los procedimientos en esta investigacion,
logramos obtener mejores resultados del estado del arte, en este caso a el ganador [4]
del concurso PAN de 2019 [5].

4. Conclusiones

Dados los resultados obtenidos en esta investigacion, consideramos viable el uso
de Ngramas para realizar una clasificacién entre bot y usuarios humanos dentro de una
red social. En este caso unicamente realizamos las pruebas con tweets debido al corpus
que utilizamos. Planteamos realizar la misma investigacién con otra red social ya que
pensamos que se puede replicar esta misma metodologia debido a que hacemos uso
Unicamente de texto y no de otro tipo de caracteristicas particulares como los metadatos
de los usuarios.

Algo sobresaliente que mostré esta investigacion en el concurso de PAN 2019 [5]
fue la precision de la clasificacién dnicamente usando bigramas de caracteres para
ambos lenguajes [9]. Podemos observar que ambos lenguajes guardan similitudes para
este tipo de tareas y si se realiza investigaciones entre estos dos lenguajes se pueden
usar metodologias muy similares para las clasificaciones.

Cabe resaltar que esta investigacién fue usando Unicamente tweets de Twitter, por
lo cual nos pareceria muy interesante replicar toda esta investigacion para bots de otra
red social, con esto podemos ver si existen similitudes y diferencias entre los bots de
distintas redes sociales.

En la actualidad y debido a la era en la que vivimos consideramos importante
continuar con mejoras de implementaciones y evolucién de los bots, asi mismo,
llevar estas evoluciones de manera responsable ya que lo importante de este tipo de
tecnologias es mejorar para ayudar y no obstaculizar o corromper a la sociedad misma.
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Resumen. El lenguaje es un recurso importante para los politicos. El andlisis
del lenguaje de politicos como el presidente de un pais es una tarea importante
para diferentes disciplinas como la lingiiistica, sociologia, y comunicacién. En
este articulo presentamos un método que incorpora la detecciéon automdtica de
tépicos en 534 conferencias matutinas del presidente de México, Andrés Manuel
Lépez Obrador, utilizando LDA. Posteriormente, a través de un sistema web,
al que denominamos DICTA, una persona puede visualizar de forma rapida los
temas tratados en dichas conferencias. En la evaluacién experimental, se obtuvo
el valor mds alto de coherencia al utilizar 18 tépicos.

Palabras clave: Deteccion y seguimiento de tépicos, LDA, discurso politico,
procesamiento del lenguaje natural.

Topic Analysis and Tracking from Mexico’s
President Daily Press Briefing

Abstract. Language is a very useful tool to politicians. Several areas such
as linguistics, sociology and communication consider important the study of
political discourse analysis. In this paper we present a method for topic detection
using LDA in 534 daily press briefing of the Mexico’s president: Andrés
Manuel Lépez Obrador. Subsequently, through a web system, which we call
DICTA, a person can quickly view the topics discussed in these briefing.
Through experimental evaluation we found the highest coherence value when
using 18 topics.

Keywords: Topic detection and tracking, LDA, political discourse, natural
language processing.
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1. Introduccion

El lenguaje humano es complejo y diverso. A través del lenguaje podemos expresar
pensamientos, sentimientos, emociones, etc. [15]. En la politica, el lenguaje puede
usarse para convencer de una idea, cambiar la forma de pensar de una comunidad
de personas, inspirar, pero también dividir. El andlisis del lenguaje en el contexto
politico se ha estudiado durante muchos afios por diversos campos como la lingiiistica,
sociologia, comunicacion entre otros [16].

Dependiendo de la disciplina, el estudio del lenguaje politico es diverso. Por
ejemplo, se estudia el vocabulario utilizado (aspectos Iéxicos), la relacién del 1éxico
dentro de una oracién (relacion lexico-gramatical) [13], el estilo del discurso, entre otras
caracteristicas. El andlisis del lenguaje en estos campos ayuda a entender fendmenos
sociales, econémicos y/o politicos [3, 13].

Usualmente, el andlisis de este tipo de fenémenos no depende del andlisis de un
sOlo discurso. Asi, cuando se requiere estudiar textos politicos que abarcan mas de
un documento (o discurso), los especialistas se enfrentan con el volumen de textos
a analizar [7].

El procedimiento manual involucra la lectura de todos los textos para realizar un
estudio a fondo sobre temas que aborda y su influencia o correlacién en otras dreas
como la afectacién (positiva o negativamente) en la economia, polarizacién [9], o
consecuencias sociales [8, 6].

Adicionalmente, la importancia o influencia del emisor del lenguaje estd
relacionado con el impacto de dicho discurso; particularmente en la politica. En
México, se podria argumentar que el actor de més influencia politica es el presidente de
la Republica, actualmente Andrés Manuel Lépez Obrador.

Desde el inicio de su gestion, en diciembre de 2018, Lopez Obrador ha establecido
una rutina de conferencias diarias donde presenta una variedad de asuntos que
quiere comunicar al pafs. En estas conferencias, que se transmiten en Vivo por
YouTube y que se reportan en la mayoria de los noticieros de cobertura nacional,
el presidente anuncia los programas sociales de su gobierno, da instrucciones a sus
colaboradoras y envia mensajes politicos. Con frecuencia, en las conferencias participan
funcionarios de su gobierno, seglin el tema que quiera abordar o para atender alglin
problema especifico [10].

La regularidad de estas conferencias genera una gran cantidad de informacion.
Informacién que deberd ser organizada y analizada tan pronto como se tiene disponible.
En este contexto, con ayuda del procesamiento automdtico de textos, se pretende
generar un sistema web que permita a los analistas politicos, pero también a la poblacién
general, explorar los tépicos o temas que son discutidos a lo largo de las conferencias
de prensa matutinas del actual presidente de México.

Para llevar a cabo la deteccién y el seguimiento de los tdpicos se utilizan las
transcripciones de las conferencias’. Este sistema no intenta sustituir la labor critica
y especializada de las personas expertas. El objetivo del sistema es apoyar en la
organizacion temadtica de lo que el presidente de México comunica en las conferencias
matutinas diarias.

3 La coleccién de transcripciones se pueden consultar en: https:/lopezobrador.org. mx/transcripciones/
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Fig. 1. Esquema general del sistema propuesto que contiene tres médulos principales: deteccién
de tépicos, seguimiento de topicos y la aplicacién web.

En este articulo se propone realizar un sistema web que i) incorpore un método
de deteccién automatico de tépicos que demuestre generar topicos de alta cohesion y
variados, ii) incorpore un método de seguimiento de los tépicos encontrados dentro de
un conjunto nuevo de transcripciones, y iii) permita explorar, mediante visualizaciones
propuestas, los tépicos en una o mds conferencias seleccionadas.

Por lo tanto, las aportaciones de este proyecto son dos. Primero, la evaluacion
de un modelo basado en LDA para la deteccién de tépicos en transcripciones en
espafiol. Segundo, el desarrollo de un sistema web que incorpore dicho modelo y que
permite explorar los topicos o temas que aborda el presidente de México en una o
mas conferencias.

2. Trabajo relacionado

La Deteccién y Seguimiento de Tépicos (TDT, por sus siglas en inglés) es un
drea de estudio dentro del procesamiento del lenguaje natural (PLN). El TDT esta
conformado por tres tareas [1]: i) Segmentacién de una fuente de informacién en
historias. ii) Deteccion de tépicos no conocidos por el sistema. Y iii) Seguimiento de
topicos conocidos por el sistema.

Existen herramientas que analizan textos en inglés para la deteccién de tépicos
para su posterior visualizaciéon. A continuacién se describen algunas que tienen
caracteristicas similares a las propuestas:
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— Terminology Extraction*. Esta herramienta identifica términos clave dentro de
un documento de texto. En resumen, se compara la frecuencia de palabras en
un documento dado, con la frecuencia de uso de las palabras dentro de un
lenguaje determinado. Para encontrar las palabras relevante, se utiliza la distribucién
de Poisson, el método de estimacién por maxima verosimilitud y la frecuencia inversa
de documentos. Ademads, utiliza un etiquetador probabilistico para identificar los
términos que serdn extraidos.

— Term Extraction’. Similar a la herramienta anterior, extrac la terminologia de
un texto de entrada. Pero Term Extraction permite la configuraciéon de ciertos
pardmetros, como el nimero de términos a buscar dentro del texto, y el nimero de
palabras que pueden conformar un término (un término se construye con un conjunto
de palabras).

— jSLDA®. Esta herramienta implementa, en el lenguaje de programacién JavaScript, el
modelo de deteccién de tépicos LDA. Permite realizar la bisqueda de temas dentro
de un conjunto documentos. Entre las configuraciones que un usuarios puede realizar
estan: el nimero de tépicos a ser encontrados y el nimero de iteraciones del modelo
sobre los documentos. Dentro de las visualizaciones disponibles, la herramienta
permite ver las correlaciones que hay entre los tépicos encontrados. Ademads, por
cada tépico es posible visualizar una serie de tiempo de su presencia en los
documentos. Adicionalmente, jSLDA muestra algunas estadisticas del vocabulario
encontrado, como la frecuencia del término y la especificidad de cada término con
respecto a los tépicos.

De manera general, todas las herramientas descritas son capaces de analizar textos
en inglés. Aunque la mayoria de ellas no tiene visualizaciones intuitivas para el publico
general. La herramienta capaz de aceptar diferentes parametros de configuracion,
jsLDA, produce visualizaciones orientada a describir el comportamiento del algoritmo
LDA, por lo que las grificas que genera estdn dirigidas a personas que conocen el
funcionamiento de LDA.

3. Sistema propuesto

La Figura 1 muestra el diagrama general del sistema propuesto que contiene tres
moédulos: i) Mddulo de deteccion de tépicos; ii) Mddulo de seguimiento de topicos; y
iii) Aplicaciéon Web Dicta. La descripcion de cada médulo se detalla a continuacion.

3.1. Moédulo de deteccion de tépicos

La fuente primaria del sistema propuesto, como ya se ha mencionado, son las
transcripciones que se publican diariamente en el sitio web del presidente de México
actual’. Por lo tanto, el primer paso del sistema es la obtencién de las transcripciones.

4 http://labs.translated.net/terminology-extraction/
5 http://termextract.fivefilters.org/

© https://mimno.infosci.cornell.edu/jsLDA/

7 https://lopezobrador.org.mx/transcripciones/
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PRESIDENTE ANDRES MANUEL LOPEZ OBRADOR: Buenos dias.

Bueno, vamos a informar y se trata de una muy buena noticia. Como se dijo desde el principio del gobiemo, se heredd un déficit de
especialistas médicos o médicos especialistas. Fue un saldo -otro mas- negativo de |a politica neoliberal...

ALEJANDRO SVARCH PEREZ, TITULAR DE LA COORDINACION NACIONAL MEDICA DEL INSTITUTO DE SALUD PARA EL BIENESTAR
(INSABI): Con su permiso, sefior presidente, sefior secretario. Muy buenos dias.

Como ustedes saben, lo hemos platicado en este espacio, nuestro pais lamentablemente tiene un déficit estructural de médicos
especialistas. Esto ha sido particularmente sensible en momentos como la pandemia que vivimos...

JORGE ALCOCER VARELA, SECRETARIO DE SALUD: Muchas gracias, sefior presidente.

Si, esta es una estrategia, pero no la tnica. Tenemos desde luego ya de afios atrds varias escuelas de medicina y que fueron
impulsadas por la doctora Sosa, que conduce este plan, también de becas de carreras de medicina y de otras especialidades a lo largo
de todo el pais, que superan las 100, ‘Benito Judrez' es su nombre y desde luego ahi hay 12 escuelas de medicina...

INTERLOCUTOR: Disculpe, secretario, ;tendrd alguna fecha de cuando va a iniciar en funciones esta Universidad de la Salud y con
cuantos estudiantes iniciard?...

PRESIDENTE ANDRES MANUEL LOPEZ OBRADOR: Nos acaban de informar que ya esta operando, funcionando...

(a) No segmentada

Buenos dias. Bueno, vamos a informar y se trata de una muy buena noticia. Como se dijo
desde el principio del gobierno, se heredd un déficit de especialistas médicos o médicos
especialistas(...) A ver, si puedes explicar sobre las nuevas universidades. Si, nada mas
que es importante que se dé a conocer que se han iniciado ya, incluso estan en operacion,
muchas escuelas de medicina en todo el pais, tanto del sistema de universidades ‘Benito
Judrez’ como iniciativas que tomaron gobiernos locales(...) Sigue habiendo clases, pero
virtuales Vamos a presentarles toda la cobertura, porque son 140 universidades publicas
nuevas que estan en proceso, es algo extraordinario. Acabo de inaugurar dos, una en
Agua Prieta y otra en Tlatizapan, Morelos; en Agua Prieta, Sonora, y en Tlaltizapan,
Morelos. Son 140 del sistema de universidades ‘Benito Judrez' y estan en los municipios,
en las regiones mas apartadas(...)

(b)Segmentada

Fig. 2. Fragmento de la transcripciéon del 5 de noviembre de 2019, antes y después de la
segmentacion usando como actor politico de interés a Presidente Andrés Manuel Lépez Obrador.

La salida general de este mdédulo es un conjunto de vectores, uno por cada
topico detectado. Cada vector-tdpico contiene un conjunto de términos asociados a
ese topico. Este médulo se compone por cuatro procesos: Extraccion, Segmentacion,
Representacion y Deteccion.

Extraccion. Este proceso es el encargado de realizar la recoleccién periddica de las
transcripciones. Para la implementacion de este proceso se usé la biblioteca de Python
Scrapy®. Al final de la extraccion, las transcripciones obtenidas son almacenadas en
formato CSV (Comma-Separated Values).

Segmentacion. Durante las conferencias de prensa diarias de Lépez Obrador a
menudo participan funcionarios de su gobierno. Estas participaciones también son
transcritas. Por lo tanto, el objetivo de este proceso es identificar el contenido textual
relacionado con el actor politico objetivo y el resto de las participaciones es eliminada.
En el caso de este proyecto, el actor politico objetivo es el presidente de México.

8 https://scrapy.org/
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Fig. 3. Representacion gréafica del modelo LDA.

Las transcripciones que contienen sélo la informacién del politico de interés
formardn parte del corpus de documentos que se usardn para la deteccion de los
topicos a través LDA. Como puede verse en la Figura 1 el corpus se almacena en una
base de datos que contiene el historial de las transcripciones que la aplicacién web
usara posteriormente.

En la Figura 2a, se puede observar un fragmento de una transcripcién sin segmentar
(entrada de este proceso) y posteriormente, en la Figura 2b aparece sélo el texto
correspondiente al actor de interés (i.e., Lopez Obrador). Este fragmento corresponde a
la transcripcion de la conferencia de prensa del 5 de noviembre de 2019.

Representacion. Una vez que se extraen y segmentan las transcripciones, se preparan
los textos para la representacion. Dado que el interés del sistema propuesto es la
deteccidn de temas o tépicos tratados dentro de las conferencias matutinas, se eliminan
todas las palabras que no sean sustantivos, con el fin de conservar tnicamente palabras
de contenido. El conjunto completo de pasos en el pre-procesamiento se lista a
continuacién (los tres primeros procesos fueron realizados con expresiones regulares):

Se transforma todo el texto a minudsculas.

— Se eliminan los nimeros contenidos dentro del texto.

Se elimina cualquier signo de puntuacioén.

De cada una de las transcripciones se extraen los sustantivos’.

Cabe destacar que las transcripciones se realizan con ayuda de una técnica
estenografica, por lo que en madltiples ocasiones existen errores ortograficos
contenidos dentro de la transcripcion y por ende dentro del conjunto de
documento ya preprocesado.

Deteccion. Una vez pre-procesado y representado el conjunto de documentos a
analizar, se utiliza el algoritmo de detecciéon de tdpicos para aprender los tdpicos
relevantes de ese conjunto. Especificamente, el modelo empleado para la deteccién de
topicos es Latent Dirichlet Allocation (LDA) [5].

9 Para obtener los sustantivos se utilizé: https://spacy.io/models/es
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Distribucién de tépicos en el tiempo.

Participantes en la conferencia del dia 2020-07-21 :

Nombre
0 SECRETARIO MARCELO EBRARD CASAUBON
1 HUGO LOPEZ GATELL RAMIREZ
2 PRESIDENTE ANDRES MANUEL LOPEZ OBRADOR
3 JORGE ALCOCER VARELA SECRETARIO DE SALUD

Participantes en las conferencias.

Fig. 4. Visualizaciones generales en DICTA.

En la seccidn 4 se presentan los experimentos para determinar el nimero adecuado
de topicos para este conjunto de documentos. La salida de este proceso son los tpicos
detectados por el modelo.

Cada tdpico esta asociado con un conjunto de términos que describen o que
pertenecen al tépico en cuestién. Junto a cada uno de los términos se encuentra un
valor que indica la pertenencia que cada término tiene con respecto al topico.

La idea general detrds del modelo LDA, consiste en que los documentos estan
representados como una distribucién aleatoria sobre topicos latentes, donde cada topico
se caracteriza por una distribucién de términos.

Esto es, se asume que los tdpicos existen antes que los documentos y que estos
documentos se construyen a partir de tales tépicos [5, 4]. En la Figura 3 se puede ver la
representacidsn gréfica del modelo LDA.
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Tépicos en la conferencia del dia: 2020-07-21 Presencia de cada tépico en la conferencia.
Tépico: 28
0.12
di des, periddico, prensa, 6n, periodistas, libertad, inf 6n, periodismo,

censura, radio, periodista, anlisis, campafias, opositores
Topico: 5 0.10

presidente, gobierno, pais, politica, paises, relacién, pueblos, mundo, compromiso, mexicanos,
respeto, gobiernos, cooperacion, frontera, desarrollo

L e o0
)

bi informacion, gent plan, propésito, cabo, secretario, situacién, informe, 2

personas, pas, lunes, ciudad 3 oios
go

Topico: 16

derecho, movimiento, expediente, campaa, libertad, respeto, diferencias, libertades, punto,
posibilidad, carta, asunto, cosa, vista, periédicos 0.04

Tépico: 13
presidente, ley, democracia, elecciones, reforma, caso, afos, consulta, derecho, ciudadanos, 0.02
iniciativa,fraude, eleccion, transparencia, trabajadores
Tepico: 21
0.00 v
15 20 25 30

transformacién, afios, régimen, cambio, periodo, historia, pais, conservadores, politica, cambios, o 5 10
conservadurismo, sexenio, oposicin, terreno, fecha Topicos

(a) Topicos detectados (b) Presencia de topicos

Transcripcién: Frecuencia de palabras en la conferencia.
e —— VYIRSV TRy ——vT 10
2qué hubiese pasado si llamamos a que la| se retirara a sus
_y N0 10908 hubiesen m? , Pues entonces el
contagio iba a ser mayor , masivo , y al mismo tiempo muchos més

Enfermos 194022 |y [ 6 188 ibamos a tener] hospitales 10402 | para atender

enfermos o7co 23 porque el régimen toricos anterior de €OrrUPCiOn TopIco 17

dej6 por los suelos elf/Sistéma 1orco2: de! salud 0AE82 . Entonces , cuando la g
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NO 10RE0 8 sale | esto 10RO S permite que el contagio, NO TORIEG S se dé con a
tanta intensidad y nos da tiempo para reforzar el Sistema oo 2+ de

salud 10pico 23 'y tener los. médicos 10Ac0 23 , que NO 10AKOE habian ,

especialistas 1071023 |, contratar personal To7co 15 , reconvertir 2

hospitales 1050 22 |, hacer{ ospitales 10402 |COVID , comprar ventiladores ,
que MO 1OMEO S teniamos , tener los @qUIPES 10Rco 23 para dar atencién 1oRco 25 N
a m_. Pero con \anue se aplicé , primero, ggissite s2383
insisto, porque la! actué de manera responsable , y lo tenemos que ;", Eg aé i A
agradecer , fue ejemplar el comportamiento del| pueblo “#c0 1¢ de México , ° ozt

Bsta THAEa R nos aviida miicha  Paraiie anui hav uin anravante e va va a = Palabras

(c) Transcripcién anotada con tépicos (d) Frecuencia de palabras

Fig. 5. Visualizaciones en DICTA que contiene informacién de una conferencia especifica.

Cada nodo es una variable aleatoria; o y 7 son distribuciones Dirichlet; 5 es una
distribucion de palabras, una para cada topico; 6 es una distribucién de tépicos, una por
cada documento; N, M y k denotan replicacién; N denota la coleccién de palabras
dentro de cada documento; M es el conjunto de documentos en la coleccion; y & el
nimero de tépicos. Finalmente, w denota una palabra en un documento y z un tépico
dentro de un conjunto de tépicos [5].

3.2. Moédulo de seguimiento de topicos

Este médulo hace el seguimiento de los tdpicos (previamente detectados)
en un conjunto dado de transcripciones de las conferencias matutinas. Para su
funcionamiento, este médulo necesita dos pardmetros.

El primer pardmetro es el periodo de tiempo de las transcripciones a analizar
del historial de transcripciones (ver Figura 1). Estas transcripciones deberdn ser
pre-procesadas y representadas usando los mismos procesos descritos en la etapa de
Deteccion de tépicos (ver Seccion 3.1).

El segundo parametro, es el conjunto de vectores correspondientes a los tdpicos
detectados que corresponde a la salida del Médulo de deteccion de tépico explicado en
la seccion anterior.
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(b) Tamafio del vocabulario de las transcripciones no segmentadas y segmentadas.

Fig. 6. Estadisticas del conjunto de datos usados en la evaluacion experimental.

La salida de este médulo es un nuevo vector que contiene los topicos encontrados
dentro de la transcripcién y el valor correspondiente a la pertenencia de cada tpico
dentro del documento analizado.

Luego, este vector es enviado al sistema web para generar la visualizacion
correspondiente. En la Figura 1 se representa esta salida como una distribucién
de los tépicos en los documentos analizados y las palabras (circulos) de cada
tépico encontradas.

3.3. Dicta: Aplicacion web de visualizacion de tépicos

El sistema web denominado DICTA'?, integra los médulos descritos anteriormente
y permite al usuario visualizar los tépicos de un conjunto de conferencias matutinas
dado un rango de fechas. Como puede verse en la Figura 1, la comunicacién con el
médulo de deteccion de tépicos se realiza a través de la seleccion del nimero de t6picos
simultdneamente con la opcién de actualizar los tdpicos.

La comunicacién con el médulo de seguimiento de tdpicos se lleva a cabo a
través de fijar el periodo de tiempo de andlisis y posteriormente, con la visualizacién
generada. Las funcionalidades m4s relevantes de DICTA son:

10 DICTA y 1a base de datos utilizada estén disponibles en https:/github.com/lyr-uam/dicta
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Tabla 1. Primeras 20 palabras asociadas a los cuatro tépicos generados con Top2Vec. Entre
paréntesis, el tema asignado por los autores a cada tépico.

Tépico ID Términos asociados

0 (politica exterior) migratorio Centroamérica ebrad marcelo donald humanos aranceles
fenémenos confrontacién migracién cooperacién relaciones
exteriores soberania guerra trump naciones paz derechos violencia

1 (educacién / clases) educativo gratuita maestros educativa educacién medicina apartadas
calidad normales servicios universidades medicinas mejorar
medicamentos superior vendian salud escuelas niveles unam

2 (salud) epidemia endemia coronavirus camas enfermos intensiva
terapia recomendaciones hugo ventiladores enfermeras salvar
proyecciones hospitalizacién especialistas medico crisis cuidarnos
normalidad cientificos

3 (energia) estancias pemex infantiles cancelar energética contratos transparencia
lopez simulacién obrador comision signifique expediente electricidad
debate gasoducto organizaciones llamada organismo barriles

— Fijar el nimero de topicos. Este proceso permite al usuario indicar cudntos tépicos
desea explorar. Entre mayor el nimero de tépicos, mds fina es la organizacién de
temas a visualizar. Si no se fija un nimero, el sistema usard el obtenido en la etapa
de evaluacién (que se describe en la Seccién 4).

— Actualizar tépicos. Esta opcion, permite lanzar el médulo de deteccién de topicos
para que se puedan acceder a las transcripciones mas recientes. Adicionalmente, se
considera como entrada el nimero de tépicos fijado por la opcién anterior.

— Fijar periodo de tiempo. Este proceso valida que las fechas ingresadas contengan una
transcripcion dentro de la base de datos (o historial de transcripciones). Usualmente
en los dias festivos en México o fines de semana no existen conferencias matutinas.
Después de esta validacion se cargan a memoria las conferencias que pertenezcan al
rango de tiempo especificado.

Una parte importante del sistema propuesto es la generacion de visualizaciones
dirigidas al publico general. Por lo tanto, el sistema genera seis diferentes graficos
divididos en informacién general de las conferencias (Figura 4) e informacion
especifica de una conferencia a analizar (Figura 5). A continuacién se describen
brevemente cada visualizacion.

— Distribucién de tépicos en el tiempo. Esta grafica (Figura 3.1) muestra la presencia,
en porcentajes de cada topico en la conferencias de prensa de la base de datos en
un momento dado. En el eje de las x se grafican las conferencias de la mas antigua
a la més nueva; y en el eje de las y se grafica el porcentaje relativo al 100 % de la
transcripcion dada, de la presencia de cada topico. Por ejemplo, el tdpico 5 aparece
en todas las conferencias entre el 10 y el 20 % del total de cada transcripcion.

— Participantes en las conferencias de prensa. Este grifico (Figura 3.1) muestra los
participantes de una conferencia dada. En este proyecto nos enfocamos en el anélisis
de un tnico actor politico: el presidente de México, sin embargo, existe informacién
que en un futuro puede ser relevante.
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Tabla 2. Primeras 30 palabras asociadas a los cuatro tdpicos generados con LDA (Gensim). Entre
paréntesis, el tema asignado por los autores a cada tépico.

Toépico ID Términos asociados

0 (intro. a la conferencia) vamos entonces va si mexico mil ahora pueblo gobierno gente
ver aqui van pais bien asi como voy caso bueno hacer decir
tiempo luego mismo importante haciendo mafianera ser puede

1 (sin asignacion) entonces vamos si va gobierno corrupcion ahora ver pues caso
ser bueno como mismo gente méxico ahi aqui van presidente as{
voy hacer poder puede bien tiempo pueblo luego pais

2 (salud / economia) mil va salud millones vamos si entonces empresas médicos
hospitales pesos ahora presupuesto medicamentos van como afio
avion créditos dos petroleo caso gente ahi trabajadores dinero
seguro bueno hacer deuda

3 (errores de transcripcion)  delpresupuesto alas demanera  vamos estesemana
periodneoliberal quese muybien poderlegislativo atransparenar
lacorrupcion enel ainformar delpoder camade elpresupuesto
antidemocratica  peregrinos  ingrese laseguridad enlos
experimentados siestamos tenemospetroleo sanchezcordero
supuestmenteesta combustibleque tenerproteccion
superdelegado tenganprincipios

Topicos detectados. Grafica (Figura 3.1) que lista los términos de los tépicos con
mayor presencia en la conferencia analizada. Cada tépico se lista con un color
particular y el tépico con mayor porcentaje de presencia en la conferencia se muestra
primero (note que el nimero del tpico es s6lo un identificador, no corresponde a la
importancia o0 mayor presencia).

— Presencia de tépicos. En esta grafica de barras (Figura 3.1) se muestra la presencia de
cada tépico en la conferencia analizada. El tépico se representa por un identificador
numérico y un color asignado (cabe hacer notar que el color del tépico es consistente
en todas las graficas mostradas en esta seccion).

— Transcripcién anotada. Esta visualizacién (Figura 3.1) muestra el documento
transcrito de la conferencia analizada indicando con un mismo color todos los
términos pertenecientes al mismo tépico. Se muestra el tépico al que pertenece dicho
término de modo que en conjuncién con la gréfica de la Figura 3.1 se pueda hacer un
analisis mds detallado de cada conferencia.

— Frecuencia de palabras. Finalmente, en esta grafica de barras (Figura 3.1) se muestra
la frecuencia de los términos mds mencionados en cada transcripcion analizada.
Esta grafica no estd relacionada con los tépicos directamente, sino que es un conteo
independiente del niimero de palabras en una conferencia.

4. Evaluacion del modelo de deteccion de topicos
Como complemento a la aportacidn principal presentada en este articulo, realizamos

dos tipos de validacién del modelo de deteccién de tépicos. Por un lado se compararon
de forma cualitativa dos algoritmos de deteccién de tdpicos para elegir el modelo a
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Fig. 7. Valor de coherencia en los tdpicos obtenidos usando LDA.

incorporar en DICTA. Por otro lado, una vez elegido LDA, se us6é una métrica de
cohesién para determinar el nimero de tépicos recomendado para la tarea.

4.1. Conjunto de datos

El conjunto de datos estd compuesto por 534 transcripciones segmentadas (como
se describe en la Seccién 3.1). Estas conferencias se dieron entre el 3 de diciembre
del 2018 y el 8 de febrero del 2021. Por un lado, en la Figura 3.2 se puede observar
que el tamafio promedio de caracteres de las transcripciones antes y después de la
segmentacion varia considerablemente, esto nos indica que la participacién del actor de
interés (el presidente de México) ocupa aproximadamente la mitad de las conferencias
diarias, a pesar de que el nimero de participantes es mas de 1.

Particularmente, el tamafo promedio de las transcripciones no segmentadas es
de 60364 caracteres (¢ = 17106) y el tamafio promedio de las transcripciones
segmentadas es de 28199 caracteres (¢ = 915). Por otro lado, en la Figura 3.2 se
pueden observar el tamafio promedio del vocabulario usado en las transcripciones, antes
y después de la segmentacion.

El vocabulario es definido como palabras unicas. Las transcripciones no
segmentadas tienen un tamaifo de vocabulario promedio de 9728 (¢ = 2746) palabras.
Las transcripciones segmentadas tiene en promedio un tamafio de vocabulario de
4834 (o = 1572).
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4.2. Seleccion del modelo de deteccion de topicos

En esta seccién se evaluaron dos modelos de deteccién de tépicos: Top2Vec [2]
y LDA [5] (bajo la implementacién de Gemsim!!). Top2Vec encuentra el nimero de
topicos de forma automdtica dentro del conjunto de documentos, mientras que a LDA
se debe especificar el parametro k (Figura 3). Por lo tanto, primero realizamos la prueba
con Top2Vec para después utilizar el nimero de tépicos encontrado como pardmetro de
k para la prueba con LDA.

En la Tabla 1 se pueden ver los 4 tdpicos generados por el modelo Top2Vec. De
aqui se observa que los tépicos son identificables en dreas generales del gobierno de
un pais: politica exterior, educacion, salud, y energia. Como segundo experimento se
utilizé6 LDA para generar 4 topicos (este nimero de tépicos fue guiado por el nimero
identificado de forma automética por Top2Vec). En la Tabla 2 se pueden observar los
topicos generados por LDA.

Es notorio que el conjunto de tépicos generados por LDA no son de la misma
calidad que los generados por Top2Vec. Sin embargo, debido a la gran variedad de
temas que se abordan en las conferencias matutinas del presidente de México actual, es
deseable tener la posibilidad de generar topicos mds finos. A partir de la observacién del
tépico 2 de la Tabla 2 es viable inferir que a un mayor nimero de tépicos LDA podria
generar temas de mejor calidad, dividiendo el topico 2 en dos o mds temas particulares.

4.3. Validacion del nimero de topicos

En este apartado se describe la validaciéon del nimero de tépicos para las
transcripciones de las conferencias del presidente de México, Lépez Obrador. La
calidad de los t6picos detectados por modelos como LDA, es medida por su grado de
coherencia. Se puede decir que un tépico es coherente si la gran parte de los términos
que describen a ese tpico en particular estdn relacionados [14].

Dado que LDA requiere que se especifique el valor de k (ver Figura 3), es
importante determinar un valor que de k£ que responda a las necesidades de la tarea.
Un valor pequefio de topicos resultard en topicos demasiado generales; mientras que un
valor muy grande de k podria resultar en tdpicos que no se pueden interpretar o que
podrian combinarse.

Asi, para medir la coherencia de los tdépicos se puede utilizar un conjunto de
métricas llamadas Coherence Measures. Estas métricas evalian los topicos a través de
un promedio de la similitud entre pares de términos, que son tomados de los términos
principales de un tépico [12]. En [11] se desarroll6 una nueva métrica denominada C',
y que tiene una alta correlacion con lo que los humanos consideran buenos tépicos.

Esta métrica esta basada en la combinacién de las siguientes tres Indirect
Cosine Measure, NPMI(Nomalized Pointwise Mutual Information), y Boolean Sliding
Window (la definicion formal de la métrica se puede encontrar en [11]). El valor de C,,
estd normalizado y va de 0 a 1; entre mayor el valor, mayor calidad de los topicos.

1 hitps://radimrehurek.com/gensim/
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Para este experimento se generaron modelos incrementando el nimero de tpico (de
15 a 35). En la Figura 7 se puede observar el valor de cohesion C,, de los 20 modelos
construidos. Los pardmetros de LDA utilizados para este experimento fueron: o = 0.1
y n = 0.9. De aqui, el mejor valor de coherencia obtenido es con un nimero 18 de
topicos, seguido de 28.

5. Conclusiones

En este articulo se presenté un sistema web que apoya en el andlisis del
discurso politico del presidente de México, Andrés Manuel L6pez Obrador. El sistema
comprende tres médulos principales: el mdédulo de deteccion de tépicos, el médulo de
seguimiento de topicos y la aplicacién web.

La aplicacién propuesta permite a un usuario visualizar los temas o tépicos que
estdn presentes en el dichas conferencias. Entre las funcionalidades del sistema se
encuentran: fijar un periodo de tiempo para el analisis, actualizar el modelo de deteccion
de topicos (fijando el nimero de tépicos a detectar).

El médulo de deteccion de tépicos utiliza LDA con la implementacion de Gensim
para la generaciéon automdtica de tépicos. Se evalud la cohesién de los tépicos
generados por LDA, obteniendo un valor maximo de Coherence score de 0.49 con 18
topicos. Actualmente el sistema analiza a un actor politico de interés. Como trabajo
futuro se buscard que el usuario pueda determinar el conjunto de actores politicos
(participantes en las conferencias) que desee analizar.
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Resumen. En la busqueda constante de mejorar los estandares de calidad en la
cirugia laparoscodpica o cirugia minimamente invasiva (MIS: Minimally Invasive
Surgery), se han desarrollado programas de entrenamiento objetivos que
permiten adquirir habilidades psicomotoras quirtrgicas del cirujano en
formacion, antes de los niveles de especialidad. Si bien existen dispositivos para
tareas o ejercicios educativos utilizando tecnologias como realidad aumentada o
realidad virtual, la mayoria no cuenta con una evaluacion en tiempo real y
comunmente usan software de licencia comercial. En el presente trabajo se
presenta un sistema de software desarrollado en Python, con OpenCV y Tkinter,
que implementa tareas de seguimiento de patrones geométricos en una Raspberry
Pi 4B. Se obtuvieron datos de 10 estudiantes de medicina, quienes llevan a cabo
sesiones de entrenamiento por cada patron geométrico seleccionado. Los
resultados indican una mejora significativa en el desempefio de la tarea conforme
pasan los dias. Lo anterior da pie a obtener datos de especialistas e incorporar
algoritmos de deep learning para establecer una clasificacion objetiva de
cirujanos expertos y sin experiencia.

Palabras clave: Cirugia minimamente invasiva, entrenador laparoscopico,
vision computacional, habilidades quirargicas, Python.

Tracking Geometric Patterns in Real Time for
Improving Psychomotor SKkills in Laparoscopic Surgery

Abstract. In the constant search to improve quality standards in laparoscopic
surgery or minimally invasive surgery (MIS: Minimally Invasive Surgery),
objective training programs have been developed that allow the acquisition of
psychomotor skills in the surgical experience of the surgeon in training, before
of specialty levels. Although there are devices for the completion of educational
tasks or exercises that use technologies such as augmented reality or virtual
reality, most do not have a real-time evaluation and usually use commercially
licensed software. This article presents a software system developed in Python,
with OpenCV and Tkinter, that implements a task of tracking geometric patterns
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generated by the system on a Raspberry Pi 4B. Data were obtained from 10
medical students, who carry out training sessions for each selected geometric
pattern. The results indicate a significant improvement in task performance as the
days pass by. As future work, we will obtain data from specialists and incorporate
deep learning algorithms to perform an objective classification of expert and
inexperienced surgeons.

Keywords: Minimally invasive surgery, laparoscopic trainer, computer vision,
surgical skills, python.

1. Introduccion

Desde hace algunos afios, se han realizado esfuerzos por mejorar los estandares de
calidad en la practica de la cirugia laparoscopica o minimamente invasiva (MIS:
Minimally Invasive Surgery). En este contexto, han surgido programas que permiten
que el cirujano en entrenamiento vaya desarrollando sus habilidades psicomotoras en
torno a la préctica de la MIS desde antes de llegar a los niveles de especialidad [1].

Para lograr lo anterior, se han desarrollado dispositivos educativos llamados
comunmente box trainers, o entrenadores de caja, que permiten llevar a cabo ejercicios
que fomenten dichas habilidades en el cirujano, operando en conjunto con algiin
sistema de software disefiado exprofeso [2].

Dentro de los entrenadores de caja es posible encontrar ejemplos en los que sus tareas
son totalmente fisicas [3, 4], algunos que utilizan realidad virtual [5-7] y otros tantos,
realidad aumentada [8, 9]. Aun con sus diferencias, todos ellos poseen tareas estandares
descritas en el Sistema Inanimado MISTELS [10].

El objetivo de los entrenadores es mejorar las habilidades laparoscopicas,
incorporando tareas como transferencia de objetos, corte, ligadura, sutura con nudo
intracorporeo y sutura extracorporea.

Para este proposito, existen ya algunos entrenadores consolidados en la literatura
especializada, tal como EndoVis (Endoscopic Orthogonal Video System): un sistema
de formacion y evaluacion objetiva de las habilidades psicomotrices y destrezas
quirargicas de los cirujanos [11, 12]; EVA (Endoscopic Video Analysis): un sistema
para obtener los movimientos de los instrumentos laparoscopicos basado en el
seguimiento de video [13]; TrEndo: un dispositivo de bajo costo con cuatro grados de
libertad para el rastreo de instrumentos quirargicos minimamente invasivos [14]; o el
de Allen [15], un nuevo método que combina multiples métricas discretas de analisis
de movimientos que se enfocan en la evaluacion y clasificacion automatica de las
habilidades laparoscopicas de los cirujanos en formacion. En todos ellos, es comiin que
el resultado del desempefio se dé de forma posterior.

Sin embargo, todos ellos incorporan directamente una tarea de las realizadas en una
intervencion quirtrgica laparoscopica. La idea principal de este trabajo es la de disefiar
estrategias para desarrollar en el usuario habilidades como la percepcion espacial y de
movimiento, asi como la coordinacién mano-ojo, ya que es comun que al comenzar a
usar los entrenadores el usuario presente dificultades debido a que la retroalimentacion
visual se da en una pantalla 2D y en una escala mayor al original.
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Fig. 1. Entrenador de caja.

En el presente articulo, se presenta un sistema de realidad aumentada desarrollado
en Python, con OpenCV y Tkinter, que implementa una tarea de seguimiento de
patrones geométricos generados por sistema, en una Raspberry Pi 4B y que se integran
en un entrenador de caja.

Para brindar el resultado en tiempo real, se mide el error relativo porcentual entre la
guia geométrica dada y el movimiento hecho por el usuario durante una sesion de
entrenamiento por repeticiones. Si bien el entrenamiento de este tipo de habilidades se
habia planteado en [16], utilizan una sola figura geométrica.

Este sistema pretende ser una opcidn para el entrenamiento de cirujanos aprendices
en formacion y su mejora de habilidades quirtrgicas en cirugia laparoscopica,
proponiendo generar una mejor curva de aprendizaje.

2. Sistema de entrenamiento propuesto
2.1. Materiales

Para la implementacion del sistema, se construyé un entrenador de caja con
componentes de facil acceso y no exclusivos del area médica (véase Fig. 1). El material
utilizado para su construccion es MDF (Medium Density Fiberboard), un producto
derivado de la madera seleccionado por ser resistente, duradero y de menor costo en
comparacion a la madera convencional. Incorpora dos camaras colocadas de manera
ortogonal.

Para mantener una adecuada iluminacion en el espacio de trabajo se ha incorporado
internamente una tira de LED de luz blanca. En aras de brindar mayor realismo al
usuario, se utiliza una pinza grasper de la marca Tyco Healthcare Autosuture, mostrada
en la Fig. 2, con un grosor de 5 mm y un largo de 33.5 cm aproximadamente. Esta
pinza se ingresa al entrenador en uno de sus tres orificios utilizando un trocar como
medio de sujecion. En la punta de la pinza, se coloca un marcador de color verde para
su posterior deteccion con el software.
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Fig. 2. Pinza grasper.

Fig. 3. Esquema de hardware.

2.2. Hardware

Con el objetivo de integrar un dispositivo capaz de realizar los ejercicios de
seguimiento de patrones geométricos con ayuda de la vision computacional, se utilizo
una plataforma embebida y componentes descritos a continuacion (véase Fig. 3):

—  Plataforma embebida: Permite ejecutar el sistema de software desarrollado. Se
ha elegido la Raspberry Pi 4B ya que aporta una mayor capacidad de memoria
RAM y mejor velocidad de procesamiento a comparacion de otras.

— Pantalla: Para visualizar el software y los movimientos del usuario.

—  Teclado: Para ingresar el nombre de los participantes.

—  Mouse: Para seleccionar la figura sobre la cual se entrenara.

— Camaras: Divididas en camara maestra y esclava, las cuales permiten ocupar
la vision artificial para llevar a cabo el entrenamiento.

2.3. Métodos

Los ejercicios de seguimiento de patrones geométricos fueron desarrollados en el
lenguaje de programacion Python utilizando para ello OpenCV, asi como un entorno
grafico de usuario con Tkinter.
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Ejecucion del script Ejercicio Imagen de video Difuminado

¥ Cinuga Laparoscopica -

Sistema para la clasificacion objetiva de habilidades

HSV

Antes de llevar a cabo los ejercicios, se realiza la deteccion del instrumento
laparoscopico por medio del marcador verde, a manera de calibracion inicial. Para ello,
lleva a cabo el procedimiento siguiente (véase Fig. 4):

Deteccién de objeto
Mascara de color Implementacion del ejercicio

-/

Fig. 4. Procesamiento de imagen de video.

—  Se obtiene la imagen de video en RGB, con una configuracion en dimensiones
de 640 x 480 pixeles (ancho por alto).

— Enseguida, se realiza un filtro de difuminado de mediana a la imagen de video,
lo cual resulta 1til para eliminar el ruido.

— Posteriormente, se realiza una conversion del espacio de color RGB a HSV,
ya que HSV separa la saturacion, del matiz y valor del color y se puede extraer
el color de un objeto con mayor facilidad.

—  Se obtienen umbrales HSV para identificar una gama de color verde.

— Finalmente, por medio de operaciones morfologicas y un elemento
estructurante cuadrado, se elimina el ruido que pudiera existir en los umbrales
de la imagen HSV.

Para iniciar el entrenamiento, se selecciona el ejercicio de seguimiento de patrones
geométricos con el numero de repeticiones deseadas; en este trabajo se tomaron en
cuenta 5 repeticiones por participante.

Cada una de las figuras o patrones geométricos, tiene como finalidad la de entrenar
al usuario en movimientos tipicos de las siguientes tareas laparoscopicas:

—  Figura 1. Recta: Tarea de transferencia de objetos
—  Figura 2. Infinito: Sutura
—  Figura 3. Elipse: Corte

A continuacion, se detallan las acciones del usuario cuando ejecuta una sesion de
entrenamiento, que también es descrito en la Fig. 5:

— Inicia la interfaz grafica del sistema, donde el usuario debera ingresar su
nombre en el campo correspondiente. Seleccionara la figura o patron
geométrico, asi como la cantidad de repeticiones por entrenamiento; en este
trabajo se tomaron en cuenta 5 repeticiones por participante.
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Deteccién de objeto
Implementacion del ejercicio
por figuras
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Fig. 5. Funcionamiento del ejercicio de seguimiento de patrones geométricos.

—  El software dibuja en pantalla, la figura seleccionada.

—  El usuario realiza el recorrido con el instrumento desde el punto de inicio
establecido por el software identificado con un circulo amarillo y el punto final
identificado con un circulo de anaranjado. La cdmara superior obtiene las
coordenadas en la misma visualizacion del usuario, mientras la camara esclava
tiene una vista lateral del instrumento, y obtiene la profundidad en la que se
realizan los movimientos durante el recorrido.

—  Cuando el marcador es colocado en el inicio, el tiempo es activado e inicia el
recorrido por medio de la guia dibujada punto a punto. A la vez que se ejecutan
tales acciones, las coordenadas del marcador son guardadas en un archivo
CSV. Finaliza la repeticion cuando el usuario llega al punto final, el sistema
guarda las coordenadas y el tiempo en que se realizo el recorrido.

— Se muestra en pantalla la grafica del patron geométrico, asi como la grafica
del recorrido hecho por el usuario para una retroalimentacion visual.

— Se calcula el error absoluto porcentual para brindar el resultado de la
evaluacion, y también se provee el tiempo que tomo al usuario la tarea.

3. Resultados

La implementacion del software con vision computacional que incorpora un
ejercicio de seguimiento de patrones geométricos permite brindar un resultado en
tiempo real. En este trabajo durante 5 dias consecutivos se obtuvieron datos de 10
estudiantes de medicina, previamente capacitados para llevar a cabo 5 repeticiones de
cada uno de los patrones geométricos del sistema propuesto con el uso del entrenador
de caja.

Para ello, se mide el error relativo porcentual (1) entre la guia geométrica dada y las
coordenadas del movimiento hecho por el usuario durante una sesion de entrenamiento
de habilidades en cirugia laparoscopica por repeticiones.
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V@ = V.(D)

o x 100, (1)

en donde ¥, es el valor ideal del recorrido por medio de las coordenadas de la guia
geométrica, V. es el valor estimado dado por las coordenadas del movimiento del
usuario y N es el nimero total de coordenadas.

Estableciendo dicha féormula de medicion, se ha codificado dentro del software
hecho en Python para que, al finalizar cada repeticion en una sesion de entrenamiento,
se genere el porcentaje del error relativo en una comparativa entre la guia geométrica y
el movimiento realizado por el usuario. Se considera como sesion de entrenamiento, a
la eleccion de la figura a utilizar para el ejercicio durante un numero establecido
de repeticiones.

Enla Fig. 6, se puede observar el patron geométrico generado por el sistema de color
verde y el recorrido de un usuario de color rojo, a su vez el célculo del error
relativo porcentual.

En la parte de arriba se muestra la primera repeticion realizada y en la parte de abajo
la ultima repeticion, esto ha demostrado una mejoria en las habilidades psicomotoras
del usuario como la precision de movimiento y la coordinacién mano-ojo, a través de
una curva de aprendizaje generada por la ejecucion de una sesion de entrenamiento de
5 repeticiones por cada una de las figuras presentadas.

En la Fig. 7 se muestra una grafica del comportamiento promedio (lineas delgadas)
por dias en torno al error obtenido por los 10 participantes y el promedio global (linea
gruesa), asi como el tiempo que les tomo llevar a cabo la tarea de seguimiento.

Al observar las graficas de error por cada figura se observa una disminucion de éste
conforme los dias de entrenamiento transcurren; sin embargo, no sucede asi para el
tiempo requerido.

Es decir, si bien el tiempo permanece aproximadamente constante, la disminucién
del error es indicativo que el usuario comienza a coordinar mejor sus movimientos,
adaptandose al entorno de trabajo y al espacio del entrenador. Esto sucede de forma
similar para los tres patrones geométricos.

Ademas, con la finalidad de obtener una medida para identificar si existe una
variabilidad significativa entre las repeticiones de los dias de entrenamiento de los
participantes, se llevé a cabo la prueba de Kruskal-Wallis tomando en cuenta como
significativo un valor p < 0.01. Esta se aplicé tanto a los valores de error promedio
obtenidos por dia, asi como al tiempo promedio por dia que necesitaron los usuarios
para llevar a cabo la tarea de seguimiento. El resultado de esta prueba en cuanto al error,
se obtiene un valor p = 1.5E-5, p = 5.4E-6, y p = 6.2E-10, para el patron de recta,
infinito y elipse respectivamente.

Como una medida global se calcul6 la prueba estadistica del error tomando en cuenta
los resultados de todas las figuras para cada dia; el resultado fue un valor de p = 4.4E-
10, lo cual habla de una diferencia significativa en el desempefio de los participantes al
irse adaptando al entorno; esto puede verse en la Fig. 8. El valor p para el tiempo
requerido por las tareas fue p > 0.01 en todos los casos, es decir no es significativo.
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Fig. 7. Grafica del error (izquierda) y tiempo (derecha) del seguimiento de patrones geométricos
realizado por los participantes.

4. Conclusiones y trabajo a futuro

El desarrollo de sistemas de software con vision computacional se ha establecido
como una herramienta util para el &mbito de la salud, especificamente en la ensefianza
médica de la MIS. Esto se debe a su gran aporte, a través del uso conjunto con un
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Fig. 8. Resultado de la prueba de Kruskal-Wallis durante los dias de entrenamiento para los
patrones de seguimiento.

dispositivo conocido como el box trainer o entrenador laparoscdpico que permite a los
estudiantes entrenar en un entorno virtual simulando los procedimientos reales.

Este sistema de software que incorpora ejercicios de seguimiento de patrones
geométricos, pretende ser una opcion en el entrenamiento de cirujanos aprendices en
formacion para la mejora de las habilidades quirurgicas en cirugias laparoscopicas,
proponiendo generar una mayor curva de aprendizaje y retroalimentacion del nivel de
competencia en tiempo real.

En este trabajo se ha mostrado cdmo el hecho de llevar a cabo ejercicios que no son
propiamente del tipo laparoscopico como se estipulan en el FLS, puede también tener
beneficios en las habilidades de psicomotrices del cirujano en entrenamiento. La prueba
estadistica de Kruskal-Wallis indica que existen diferencias significativas en el
desempeiio de los participantes respecto de los tres patrones de seguimiento al pasar los
dias de entrenamiento.

Lo anterior da la pauta para seguir desarrollando el entrenador propuesto. El
siguiente paso sera obtener mas datos de estudiantes, asi como datos de especialistas
del area, lo cual se ha complicado por el momento critico de pandemia y confinamiento
que estamos viviendo actualmente.

Con los datos de ambos grupos, experimentados y sin experiencia, serd posible
realizar pruebas utilizando algoritmos de deep learning, tales como las memorias largas
a corto plazo (LSTM: Long short-term memories) o redes neuronales convolucionales
(CNN: Convolutional neural networks).
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Resumen. En este trabajo se analiza el comportamiento y rendimiento del
algoritmo basado en el forrajeo de bacterias TS-MBFOA usando poblaciones de
bacterias generadas con distribucién gaussiana y exponencial. TS-MBFOA es
una metaheuristica de inteligencia colectiva que emula el comportamiento de las
bacterias E.Coli, probado con éxito en problemas de optimizacién numérica con
restricciones. Sin embargo, este algoritmo requiere de un costo computacional
elevado debido a sus multiples pardmetros, por ende, en este trabajo se busca
mejorar el rendimiento del algoritmo reinicializando la poblacién de bacterias con
distintas distribuciones. En este estudio preliminar el algoritmo fue probado en
los problemas conocidos como la esfera y resorte de tension/compresion, donde el
algoritmo con distribucién exponencial genera soluciones con mejor consistencia.

Palabras clave: Optimizacién, forrajeo de bacterias, metaheuristica,
distribucién uniforme, distribucién gaussiana, distribucion exponencial.

Performance of the Algorithm based on

the Foraging of Bacteria with Uniform,
Gaussian and Exponential Distribution

Abstract. In this paper, the behavior and performance of the algorithm based on
the bacterial foraging TS-MBFOA is analyzed using swarm of bacteria generated
with gaussian and exponential distribution. TS-MBFOA is a swarm intelligence
metaheuristic that emulates the behavior of E.Coli bacteria, successfully tested on
constrained numerical optimization problems. However, this algorithm requires
a high computational cost due to its multiple parameters, therefore, this work
seeks to improve the performance of the algorithm by reinitializing the population
of bacteria with different distributions. In this preliminary study the algorithm
was tested in the problems known as the sphere and tension/compression
spring, where the algorithm with exponential distribution generates solutions with
better consistency.

Keywords: Optimization, bacterial foraging, metaheuristic, uniform
distribution, gaussian distribution, exponential distribution.
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1. Introduccion

Los algoritmos bio-inspirados en la naturaleza son ampliamente usados para
resolver problemas de optimizaciéon numérica con restricciones. La comunidad
cientifica ha hecho uso de ellos para resolver problemas complejos de diversas dreas
como medicina [5].

Estos algoritmos son conocidos como metaheuristicas, las cuales permiten resolver
problemas de optimizacién con o sin restricciones, combinatorios o numéricos de
manera aproximada, es decir generan una o mas soluciones factibles cercanas al 6ptimo.

Un problema de optimizacién es también conocido como un problema general de
programacién no-lineal y se puede definir como: Minimizar 6 Maximizar f(Z) sujeta
a:g;(Z) <0,i=1,..,mylohj(¥)=0,j=1,...,p.
donde & € R™ tal que n > 1, es el vector de soluciones & = [z1, T2, ..., 7,]T, donde
cadax;, 7 = 1,...,n estd delimitada por el limite inferior y superior L; < x; < U;; mes
el nimero de restricciones de desigualdad y p es el niimero de restricciones de igualdad
(en ambos casos, las restricciones podrian ser lineales o no lineales). Si denotamos
con F' a la regién factible (donde se encuentran todas las soluciones que satisfacen al
problema) y con S a todo el espacio de busqueda, entonces F' C S.

Los algoritmos bio-inspirados se dividen en dos grandes grupos, los Algoritmos
Evolutivos (AEs), cuyo funcionamiento se basa en emular el proceso de evolucion
natural y la supervivencia del mas apto y los algoritmos de Inteligencia Colectiva (IC) se
basan en el comportamiento social y cooperativo de organismos simples e inteligentes
como insectos y aves [6].

En el afo 2002 K. Passino propone al algoritmo del forrajeo de bacterias (BFOA,
por sus siglas en inglés), en el cual cada bacteria trata de maximizar su energia
obtenida por unidad de tiempo empleada en el proceso de forrajeo, donde también
evade sustancias nocivas. Mds aun, las bacterias se pueden comunicar entre s{ mediante
la segregacion de sustancias [10].

Su funcionamiento consiste en cuatro pasos: quimiotdxis (movimientos de
nados-giros), agrupamiento, reproduccién y eliminacidn-dispersién. Una mejora de
BFOA es el algoritmo BFOA modificado (MBFOA), el cual hace una disminucién de
los pardametros y ciclos del algoritmo [9]. Este algoritmo aplica un mecanismo para el
manejo de las restricciones usando las reglas de factibilidad de Deb [3].

Otra propuesta del algoritmo es el Improved MBFOA donde la modificacion
implementa un mecanismo de sesgo para crear la poblacién inicial, dos operadores de
nado, tamafios de paso dindmico y el buscador local [6].

Recientemente, el algoritmo TS-MBFOA, una propuesta basada en MBFOA,
intercala dos nados en el proceso quimiotaxico, el primero es el nado original con
tamafio de paso aleatorio y el segundo nado incluye el operador de mutacién usado
en los algoritmos evolutivos para mejorar la capacidad de exploracion y explotacion del
algoritmo [7].

Uno de los inconvenientes de esta propuesta es la convergencia prematura donde
algunas veces el algoritmo puede caer en Optimos locales, esto debido a la poca
diversidad en el cimulo de bacterias provocado por los procesos de agrupamiento y
reproduccion del algoritmo.
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Fig. 1. Procesos generales de TS-MBFOA.

Las propuestas MBFOA, IMBFOA, TS-MBFOA hacen uso de la distribucion
uniforme para generar cada una de las bacterias de la poblacién generacional
del algoritmo.

Revisando el estado del arte, algunas propuestas de algoritmos bio-inspirados hacen
uso de distintas distribuciones como gaussiana, gamma y exponencial para mejorar su
rendimiento con la prevalencia de diversidad en la poblacién lo que conlleva una mejor
distribucién de la poblacion en el espacio de busqueda.

En la propuesta realizada por Chen et al. [2], se hace uso de una mutacion gaussiana
para mejorar el rendimiento de la propuesta basada en BFOA con el objetivo de
aumentar la diversidad de la poblacién y evitar una convergencia prematura.

En esta propuesta los autores generan las nuevas posiciones de las bacterias usando
una longitud de paso y la mutacién gaussiana que consiste en generar un ndmero
aleatorio entre [0,1] con distribucién gaussiana que escala la posicion actual de la mejor
bacteria de la poblacién.

donde los autores obtuvieron competitivos resultados, al resolver problemas de pruebas
clasicos, con mayor precisién y una mejor convergencia comparando contra la versién
original de BFOA y otras metaheuristicas.

En las propuestas [14, 1, 13, 11], se hace uso de la distribucién gaussiana y gamma
para mejorar la diversidad de la poblacién de algoritmos evolutivos, especificamente
hacen uso de estas distribuciones para el operador de mutacidn.

En este articulo se propone hacer un reinicio a la mitad de la poblacién de bacterias,
cuando la mitad de la poblacién de bacterias sean factibles, es decir, cuando no se violen
restricciones del problema a resolver. Este reinicio se hard en una tinica ocasién durante
las generaciones del algoritmo.

La generacion de la nueva poblacién de bacterias hace uso de la informacién de
todas las bacterias factibles de la poblacion, para la distribucion gaussiana y exponencial
el valor de la media es obtenido del conjunto de las bacterias factibles de la poblacién.

Esto con el objetivo de que las nuevas bacterias estén dentro o cerca de la region
factible del problema a resolver y evitar generar bacterias fuera del espacio de bisqueda
del problema.
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2. Two-Swim Modified Bacterial Foraging Optimization
Algorithm (TS-MBFOA)

El TS-MBFOA es un algoritmo derivado de MBFOA propuesto para resolver PONR
[4], en el cual una bacteria ¢ representa una solucién potencial y se denota como
0%(j, G), donde j es el ciclo quimiotdxico y G es el ciclo generacional.

Una generacion consta de un proceso quimiotaxico, agrupamiento, reproduccién y
eliminacién-dispersion. En el proceso de quimiotdxis dos nados se intercalan, en cada
ciclo solo un nado de explotacion o exploracion es realizado. El proceso comienza con
el nado de explotacion (nado clasico).

Sin embargo, una bacteria no necesariamente intercalara exploracién y explotacién
en los nados, ya que si la nueva posicién de un nado dado, §%(j + 1, G) tiene una mejor
aptitud (basado en las reglas de factibilidad) que la posicién original #(j, G), otro nado
en la misma direccion se llevard a cabo en el siguiente ciclo.

De lo contrario, un nuevo giro serd calculado.n EI proceso se detiene después de N,
intentos. El nado de exploracién usa la mutacién entre bacterias y es calculado con la
Ecuacién 1:

0'(j +1,G) = 0'(j,G) + (B)(01 (4, G) — 03(j, G)), (1)

donde 07(j,G) y 05(j,G) son dos bacterias diferentes seleccionadas aleatoriamente
de la poblacién. S es un parametro definido por el usuario utilizado en el operador
de agrupamiento el cual define la cercania de la nueva posicién de una bacteria con
respecto a la posicion de la mejor bacteria de la poblacidn, en este operador, 5 es un
pardmetro de control positivo para escalar los diferentes vectores en (0,1], es decir,
escalas de la zona donde una bacteria puede moverse. El nado de explotacién es
calculado con el Ecuacién 2:

0'(j+1,G) = 0'(j,G) + C(i, G)o (i), )

donde la direccién del paso ¢(7) se calcula con el operador de giro original de BFOA
definido en la Ecuacién 3:
) Al
o) = —20)__ 3)
A()T A7)

donde A(i) es un vector aleatorio generado con elementos dentro de un
intervalo[—1,1]. C(4, G) es el tamafio de paso aleatorio de cada bacteria actualizado
con la Ecuacién 4:

C(i,G) = R+ 6(i), (4)

donde O(i) es un vector generado de forma aleatoria de tamafio n con elementos dentro
del rango de cada variable de decisién: [Uy, Lg], & = 1,....n, y R es un pardmetro
definido por el usuario para escalar el tamafio de paso, este valor debe ser cercana a cero
(por ejemplo 5.00e-04). La inicial C(z, 0) se genera utilizando (). Este tamafio de paso
aleatorio permite que las bacterias se puedan mover en diferentes direcciones dentro del
espacio de busqueda y evita la convergencia prematura como se sugiere en [8].
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Algoritmo 1: Pseudocddigo de TS-MBFOA.

1 Crear una poblacién inicial de bacterias aleatorias 6" (4, OVi, i=1, ..., Sp

2 Evaluar f(0°(j, 0))Vi, i = 1, ..., Sp

3 for G = 1to GMAX do

4 for i = 1to S, do

5 for j = 1to N. do

6 En el proceso quimiotaxico intercalar los nados propuestos con las
Ecuaciones 1y 2. Aplicar el operador de agrupamiento con la Ecuacién 5
usando J3 para la bacteria 6° (4, Q)

7 end

8 end

9 if G mod RepCycle == 0 then
10 Realizar el proceso de reproduccién ordenando la poblacién de acuerdo a las

reglas de factibilidad y eliminar a S, peores bacterias y duplicar el resto de
bacterias S — S,

11 end

12 Realizar el proceso de eliminacién-dispersion eliminando a la peor bacteria
0“7 (4, G) de la poblacion actual considerando la técnica de

manejo de restricciones.

13 Actualizar el vector de tamaio de paso usando la Ecuacion 4.

14 end

En el ciclo medio del proceso quimiotdxico es aplicado el operador de agrupamiento
con la Ecuacién 5, donde (8 es un pardmetro positivo definido por el usuario entre (0,1):

0'(j +1,G) = 0'(j,G) + B(6(G) — 0°(j, G)), (5)

donde 6% (j + 1, G) es la nueva posicién de la bacteria i, 07 (G) es la actual posicién de
la mejor bacteria generacional y 3 es un pardmetro llamado factor de escalamiento, el
cual regula qué tan cerca estard la bacteria i de la mejor bacteria 65,

Sin embargo, si una solucién viola el limite de las variables de decisién, una
nueva solucién de x; es generada aleatoriamente entre los limites inferior y superior
L; < z; < U, delas variables de decision.

En la reproduccién se ordenan las bacterias con base en la técnica de manejo de
restricciones, eliminando a las peores bacterias S, — S, y duplicando a las mejores
cada cierto ntimero de ciclos, definido por el usuario con el parametro RepCycle.

En la eliminacién-dispersion se elimina a la peor bacteria de la poblacién 6% (5, G)
(basado en las reglas de factibilidad) y se genera una nueva aleatoriamente. Aunque en
su propuesta original de TS-MBFOA se utiliza un mecanismo de sesgo para generar la
poblacién inicial aleatoria y un buscador local, en este articulo no se hace uso de dicho
mecanismo para consumir menos costo computacional.

Cabe recalcar que el manejo de restricciones de este algoritmo se hace mediante
las reglas de factibilidad de Deb [3], las cuales fueron incluidas desde la version
MBFOA. La estructura del TS-MBFOA se presenta en la Figura 1. El pseudocédigo
de TS-MBFOA es presentado en el algoritmo 1.

ISSN 1870-4069 363 Research in Computing Science 150(5), 2021



Margarita Herndndez-Hernéndez, Betania Hernandez-Ocafia, José Adan Hernandez-Nolasco, et al.

3. Distribuciones

3.1. Distribucion uniforme

La distribucién uniforme es una distribucién continua que modela un rango de
valores con igual probabilidad y se especifica mediante cotas inferior y superior [a, b].
Siz ~ u(a,b), su funcién de distribucién viene dada por:

0 para z < a,
F(z) = Z:Z para a < x <b, (6)
1 para x>b.

Aplicando el método de inversién de la funcién de distribucién se obtiene el
siguiente esquema:

1. Generar un numero aleatorio .

2. Tomar z = a + u(b — a).

3.2. Distribucion gaussiana

La distribucién Gaussiana o normal es, sin duda, la distribucién de probabilidad
mads importante del Célculo de probabilidades y de la Estadistica.

Fue descubierta, como aproximacién de la distribucién binomial, por Abraham De
Moivre (1667-1754) y publicada en 1733 en su libro The Doctrine of Chances; estos
resultados fueron ampliados por Pierre-Simon Laplace (1749-1827), quién también
realiz6 aportaciones importantes.

En 1809, Carl Friedrich Gauss (1777-1855) publicé un libro sobre el movimiento de
los cuerpos celestes donde asumia errores normales, por este motivo esta distribucion
también es conocida como distribucién Gaussiana.

La importancia de la distribucién normal queda totalmente consolidada por ser la
distribucién limite de numerosas variables aleatorias, discretas y continuas, como se
demuestra a través de los teoremas centrales del limite [12].

Teorema Central del limite especifica que: Sean =z, ...,x, variables aleatorias
independientes e idénticamente distribuidas con media g y desviacién tipica o.

Entonces, la distribucién de:
n

Sx;—np
i=1
—_— 7
s (N
Es aproximadamente N(0,1) cuando el tamafio muestral n es suficientemente
grande. La distribucién normal queda totalmente definida mediante dos pardmetros:
la media (p) y la desviacién estdndar o desviacion tipica (o). Su funcién de densidad
es simétrica respecto a la media y la desviacion estdndar nos indica el mayor o menor
grado de apertura de la curva que, por su aspecto, se suele llamar campana de Gauss.
Esta distribucién se denota por N (u, o).
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Fig. 2. Poblacién de bacterias con distribucién uniforme, gaussiana y exponencial.

La distribucién N (u, o) se puede relacionar con la distribucién N (0, 1), mediante
el siguiente proceso al que se denomina tipificacién o estandarizacion:

X —p
—

X N(p,0)= 27 = ®)

A la distribucién N (0, 1) se le denomina Normal Estédndar. En diversos lenguajes
de programacioén como java, existen funciones programadas que permiten generar un
nidmero aleatorio con distribucién normal con media y desviacién estandar de cero. El
siguiente esquema permite generar un nimero aleatorio con distribucién normal con
media y desviacion estdndar definida por el usuario final:

1. Generar un nimero aleatorio « con distribucién N (0, 1).
2. Definir los valores de o y p de un conjunto de valores.

3. Tomarx = u X ¢ + .

3.3. Distribucion exponencial

La distribucién exponencial es una distribucién continua que se utiliza para modelar
tiempos de espera para la ocurrencia de un cierto evento. Esta ley de distribucién
describe procesos en los que interesa saber el tiempo hasta que ocurre determinado
evento; en particular, se utiliza para modelar tiempos de supervivencia [12].

Esta distribucién se puede caracterizar como la distribucién del tiempo entre
sucesos consecutivos generados por un proceso de Poisson; por ejemplo, el tiempo
que transcurre entre dos heridas graves sufridas por una persona. La media de la
distribucién de Poisson, A, que representa la tasa de ocurrencia del evento por unidad
de tiempo, es el pardmetro de la distribuciéon exponencial, y su inversa es el valor
medio de la distribucién.
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Tabla 1. Mejor bacteria del algoritmo TS-MBFOA con diferentes distribuciones.

TS-MBFOA con distribucién T1 To f(@) = 2 + 23
Uniforme 1.81824E-12 -3.86054E-12 1.82097E-23
Gaussiano 4.02235E-15 -1.85888E-15 1.96347E-29
Exponencial 3.80961E-14 4.19444E-14 3.21064E-27

Para generar un valor de una variable aleatoria X con distribucién exponencial y
pardmetro A a partir de un valor de una variable aleatoria u = w(0,1) se utiliza el
método de la transformada inversa para obtener la siguiente ecuacion:

1
X=—"In(1—u). )
A
Utilizando el hecho de que si v = u(0,1) entonces 1 — u = u(0, 1). El esquema
para generar un nimero aleatorio con distribucién exponencial es:

1. Generar un nimero aleatorio u .

1
2. Tomar z = Y In(u).

3.4. TS-MBFOA con reinicio de poblacion

En esta propuesta, el algoritmo TS-MBFOA es adaptado para reiniciar la mitad
de la poblacidn, en este caso las peores bacterias, con una poblacidn aleatoria con
distribucién gaussiana o exponencial. El reinicio es tnico durante las generaciones del
algoritmo y se lleva acabo cuando la mitad de las bacterias de la poblacién es factible,
es decir, no se violan restricciones.

Esto para garantizar que la nueva poblacién de bacterias este cerca o dentro
de la region factible del problema y evitar que se generen bacterias fuera del
espacio de busqueda determinado por el rango de las variables del problema a
resolver. Inicialmente TS-MBFOA la poblacién de bacterias es totalmente generada
con distribucién uniforme.

De igual manera, se incluye un validador y corrector de niimeros aleatorios con el
objetivo de generar nimeros dentro del espacio de busqueda del problema. Después de
generar cada nimero aleatorio con distribuciones gaussiana o exponencial.

Para ello, cada niimero es validado verificando que se encuentre dentro del rango
minimo y maximo de cada variable de disefio del problema a resolver. Cuando un
nimero aleatorio viola los rangos permitidos, un nuevo nimero aleatorio es generado
con el mismo tipo de distribucidn usada. Para el caso de la distribucién uniforme, una
bacteria es generada con la Ecuacién 10:

0'(j,G) = Lix; +u* (Usz; — Liz;), (10)

donde L;x; es el limite inferior de la variable x;, U, z; es el limite superior de la variable
z; y u es un nimero aleatorio entre (0,1). Una bacteria con distribucién gaussiana o
normal es generada con la Ecuacién 11:

0'(j, G) = ux o(x;) + p(x;), (11)

Research in Computing Science 150(5), 2021 366 ISSN 1870-4069



Rendimiento del algoritmo basado en el forrajeo de bacterias con distribucion uniforme, ...

Tabla 2. Estadisticas bdsicas de las 30 ejecuciones independientes de TS-MBFOA con
diferentes distribuciones.

Criterios TS-MBFOA uniforme TS-MBFOA gaussiana TS-MBFOA exponencial

Mejor 0.012665672 0.012665852 0.012665788
Media 0.012670502 0.012670288 0.012669101
Peor 0.012682834 0.012692327 0.012680927
Desv. Est. 4.25232E-06 5.1684E-06 3.8474E-06

donde u es un nimero aleatorio con distribucién N (0, 1), en lenguaje java corresponde
a la funcién nextGaussian(). o es la media de la mitad de la poblacién de bacterias
factibles para cada variable z; y o es la desviacidn estandar de la mitad de la poblacién
de bacterias factibles para cada variable x;. Una bacteria con distribucién exponencial
es generada con la Ecuacién 12:

0'(j,G) = <—i) In(u), (12)

donde u es un nimero aleatorio entre [0,1] y A es la media de la mitad de la poblacién
de bacterias factibles para cada variable x;. La media y desviacion estdndar utilizada
en estas distribuciones hacen uso de la informacién obtenida por las bacterias hasta la
generacion donde la mitad de la poblacion de bacterias es factible.

4. Resultados

El algoritmo TS-MBFOA con reinicio de poblacién fue probado en dos problemas
de pruebas y ejecutado una computadora con las caracteristicas: Laptop de 4GB RAM,
procesador de 2.3Ghz y un sistema operativo Windows de 64 bit. El lenguaje de
programacién fue java con el entorno de desarrollo integrado Netbeans IDE 8.0.2.

Dos experimentos fueron realizados para analizar el rendimiento del algoritmo con
diferentes distribuciones. En el experimento 1, TS-MBFOA es probado con el problema
conocido como la esfera con el objetivo de observar de manera grafica la distribucion
de la poblacidn de bacterias con las diferentes distribuciones, cabe mencionar que el
algoritmo TS-MBFOA inicia con una poblacién con distribucién uniforme.

El problema de la esfera se representa como f(#) = 27 + 23, en este problema el
rango de ambas variables es [-5, 5]. Los pardmetros del algoritmo TS-MBFOA fueron
calibrados con un conjunto de 50 ejecuciones independientes con cinco combinaciones
de valores diferentes a los parametros.

La mejor combinacién de valores resultante fue: bacterias (Sp) = 50, tamafio de
paso (R) = 0.0005, factor de escalamiento () = 1.8, ciclo quimiotaxico (N.) = 12,
bacterias a reproducir (S;.) = 1, frecuencia de reproduccién (RepCycle) = 100 y nimero
de evaluaciones = 15,000.

En la Figura 3.2 se presenta la poblacion inicial de bacterias del algoritmo
TS-MBFOA en tres ejecuciones independientes. En el problema de la esfera es posible
graficar sus variables debido a que solo cuenta con dos dimensiones.
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Tabla 3. P-value de la prueba Wilcoxon signed rank test aplicada a los resultados de TS-MBFOA
con diferentes distribuciones.

TS-MBFOA TS-MBFOA TS-MBFOA
uniforme vs exponencial uniforme vs gaussiana exponencial vs gaussiana
0.05744 0.68916 0.28914

Este problema no tiene restricciones de igualdad o desigualdad, por lo tanto, el
reinicio de poblacién con distribucidén gaussiana y exponencial es llevada a cabo en
la generacidon 10 del algoritmo para efectos de visualizar como quedan dispersas las
bacterias en el espacio de biisqueda.

Como se puede observar en las grificas, la poblacion de bacterias con distribucion
exponencial se encuentra mas agrupada hacia el origen, cabe mencionar, que el valor
optimo de la funcidn de la esfera se encuentra en dicho lugar, cuando x; y x5 toman el
valor de cero.

La poblacion de bacterias con distribucién uniforme es la que abarca més lugares
en el espacio de biisqueda, lo cual permite una mayor diversidad en la poblacidn, sin
embargo, esto puede alentar al algoritmo a encontrar las zonas prometedoras donde se
encuentre el éptimo global del problema.

Finalmente, la poblacién de bacterias con distribucién gaussiana hace el efecto de
campana, generando pocas bacterias en los limites del espacio de bisqueda y concentra
a muchas en la parte central de los limites de ambas variables de disefio.

En la Tabla 1 se presenta a la mejor bacteria de la poblacién al finalizar la
ejecucion del algoritmo TS-MBFOA con diferentes distribuciones, donde el algoritmo
TS-MBFOA con distribucién gaussiana obtuvo el mejor resultado.

En el experimento 2, el algoritmo TS-MBFOA con diferentes distribuciones fue
probado en el problema del resorte de tesion/compresion, donde se busca minimizar
el peso de un resorte sujeto a restricciones de desviacién minima, tensién de corte,
frecuencia de oleada, limites sobre el diametro exterior, esto sobre variables de diseqo.

El disefio de la funcién para ser procesadas en el algoritmo TS-MBFOA cuenta con
las siguientes variables de disefio: Didmetro del cable d(x), Didmetro del rollo D(x>),
y el niimero de rollos involucrados N(z3). Formalmente, el problema puede expresarse
de la siguiente manera:

(x3 + 2)xo 22 (13)
Sujeto a:
g1(X) =1 — (w5 x3)/ (71785 z7)) < 0, (14)
92(X) = ((4 23 — 21 12)/12566(29 25 — 271))) + (1/5108 23) —1 <0,  (15)
g3(X) =1 — (140.45 z1 /x2 x3) < 0, (16)
donde

0.05 < x; < 2
025 < x5 < 1.3, (18)

2 < a3 < 15.
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Fig. 3. Convergencia de TS-MBFOA con distribucion uniforme, gaussiana y exponencial.

El algoritmo TS-MBFOA fue ejecutado en 30 corridas independientes con los
mismos valores a los pardmetros usados en el experimento 1. Los resultados estadisticos
de las ejecuciones se presentan en la Tabla 2 donde la versién del TS-MBFOA con
distribucién uniforme obtuvo la mejor solucién al problema, sin embargo, el algoritmo
TS-MBFOA con reinicio de poblacién exponencial obtuvo los mejores resultados en
media, peor y desviacion estandar.

La prueba no paramétrica de Wilcoxon signed rank test fue aplicada con un 95 % de
certeza sobre el conjunto de las 30 mejores soluciones encontradas por cada version del
algoritmo TS-MBFOA. Los resultados indican que no hay una diferencia significativa
al comparar las tres versiones del algoritmo TS-MBFOA como se muestra en la Tabla 3.

La gréfica de convergencia del algoritmo TS-MBFOA es presentada en la Figura 4.
Los datos usados para generar las graficas corresponden a la ejecucién nimero 15, la
cual es la mediana de las 30 ejecuciones independientes realizadas. En esta gréfica se
puede observar que el algoritmo TS-MBFOA con distribucién exponencial converge de
manera mas rapida antes de la generacién nimero 5.

Los algoritmos con distribucién uniforme y gaussiana convergen después de la
generacién nimero 5, aunque en la version con distribucién uniforme se logra apreciar
como el algoritmo converge en algtin 6ptimo local antes de la generacién ntimero 5, sin
embargo, logra salir y converger en el 6ptimo global.

En general, el algoritmo TS-MBFOA obtiene resultados competitivos para el
problema de prueba con las diferentes distribuciones. La versiéon con distribucidn
exponencial obtiene resultados con menos desviacion estandar, lo cual permite inferir
que es mas estable que las otras versiones.

5. Conclusion
El algoritmo basado en el forrajeo de bacterias E.Coli TS-MBFOA fue probado con

distintas distribuciones. La versién original del algoritmo probado crea su poblacién de
bacterias con distribucién uniforme.
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En este articulo se propuso reiniciar la mitad de la poblacién de bacterias (peores)
con una poblacién de bacterias aleatorias con distribuciones gaussiana y exponencial
con el objetivo de observar el rendimiento del algoritmo en problemas de optimizacién
numérica con restricciones.

El reinicio de la poblacidn se lleva acaba en una sola ocasién cuando la mitad de
poblacién de bacterias es factible debido a que se hace uso de la media y desviacién
estandar de esta mitad de bacterias para poder generar las nuevas bacterias con
distribucién gaussiana o exponencial.

Dos experimentos fueron realizados, en el primero el problema de la esfera fue
implementado para observar de manera grafica como se distribuyen las bacterias en
el espacio de busqueda. En el segundo experimento, TS-MBFOA fue probado en un
problema de disefio ingenieril conocido como resorte de tensién/compresion.

30 ejecuciones independientes fueron realizadas a las tres versiones del algoritmo
con distribucién uniforme, gaussiana y exponencial. Donde los resultados presentan una
mejor consistencia con la versién del TS-MBFOA con distribucién exponencial.

Sin embargo, la prueba no paramétrica de Wilcoxon signed rank test con el 95 % de
confianza determiné que no hay diferencia significativa entre los resultados de las tres
versiones del algoritmo.

Como trabajo futuro, se espera probar cada una de las versiones del algoritmo
TS-MBFOA con diferentes distribuciones en otros problemas de optimizacién numérica
con restricciones y comprobar si el uso de otra distribucién diferente de la uniforme
permite una convergencia mas rapida del algoritmo sin ser una convergencia prematura.
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Resumen. Este trabajo presenta la utilizacion de un algoritmo metaheuristico, en
el disefio de una plantilla para protesis de pie hecha con materiales compuestos,
con el fin de obtener los parametros adecuados de disefio para soportar los
esfuerzos especificos a los que estara sujeta. Se emple6 el algoritmo de la colonia
artificial de abejas. El problema en este tipo de disefios es encontrar el espesor
adecuado de la pieza, lo que implica el niimero de laminas y las respectivas
orientaciones de las fibras que la conformaran, para lo cual existen demasiadas
posibles combinaciones al trabajar con laminados de composites. La metodologia
de disefio propuesta considera la teoria clasica de laminados, el proceso de
fabricacion y las cargas externas a las que estara sometida la plantilla para
protesis de miembro inferior. La principal contribucion de este trabajo, es el uso
de metaheuristicas para resolver problemas de diseflo con composites planteados
como problemas de optimizacion. Los experimentos realizados resultan en un
diseno factible de este tipo de estructuras utilizando fibra de carbono/epoxi.

Palabras clave: Optimizacion evolutiva, algoritmos metaheuristicos, materiales
compuestos, plantilla para protesis.

Design of an Insole with Composite Materials for Foot
Prosthesis Using Metaheuristic Algorithms

Abstract. This paper presents the use of a metaheuristic algorithm in the design
of an insole for a prosthetic foot made of composite materials, in order to obtain
the appropriate design parameters to withstand the specific stresses to which it
will be subjected. The Artificial Bee Colony algorithm was used. The problem in
this type of design is to find the appropriate thickness of the part, which implies
the number of laminates and the respective orientations of the fibers that will
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form it, for which there are too many possible combinations when working with
composite laminates. The proposed design methodology considers the classical
laminate theory, the manufacturing process and the external loads to which the
lower limb prosthesis insole will be subjected. The main contribution of this work
is the use of metaheuristics to solve design problems with composites posed as
optimization problems. The experiments carried out result in a feasible design of
this type of structure using carbon fiber/epoxy.

Keywords: Evolutionary optimization, metaheuristic algorithms, composite
materials, insole for prostheses.

1. Introduccion

Los materiales compuestos o composites son conformados por dos o mas elementos,
fibra y refuerzo. De manera macroscopica, son distintos de las aleaciones. Mientras que
en los composites las deformaciones sufridas son diferentes en cada uno de sus lados,
en los «materiales tradicionales» son iguales en los tres ejes (x, v, z). Por ende, el disefio
topoldgico del material compuesto representa un desafio de ingenieria para obtener las
especificaciones mecanicas requeridas [1].

En investigaciones previas relacionadas al disefio 6ptimo de estructuras, describen
que en las ultimas décadas las industrias como la aeronautica y la automotriz prefieren
utilizar composites en lugar de materiales tradicionales, debido a su excelente relacion
resistencia/peso y alta rigidez especifica, lo que es muy atractivo y adecuado para el
disefio de protesis de miembro inferior. Otra ventaja de usar estos materiales, es que la
pieza se puede disefiar seleccionando la fibra y las orientaciones adecuadas para
cumplir con los requerimientos solicitados.

La flexibilidad en seleccionar estas variables para obtener los requisitos solicitados
introduce complejidad en problemas de disefio, de los cuales, en la mayoria se conocen
ciertas especificaciones a priori, como el espesor de la lamina, opciones para
orientaciones de las mismas y el tipo de material.

Por lo tanto, el disefio de una estructura mediante composites se reduce a buscar
orientaciones discretas de capas apropiadas y parametros geométricos en un rango
dado, para lograr la resistencia y rigidez solicitadas [2].

Este trabajo propone una metodologia a partir de plantear los problemas de disefio
con materiales compuestos como problemas de optimizacion y resolverlos mediante
técnicas metaheuristicas, lo que implica el desarrollo y uso de diversos métodos, los
cuales han sido una herramienta bastante util para obtener mejores soluciones y de
manera mas rapida. La optimizacion de estructuras hechas con composites tiene como
tarea encontrar las mejores soluciones de configuracion topologica del material para
resolver un problema especifico.

Uno de los principales objetivos al implementar metaheuristicas en problemas de
optimizacion, es el de resolver situaciones complejas y buscar soluciones factibles [3].
Para este trabajo, se realiza la busqueda del nimero de laminados y mejor secuencia de
apilamiento en el disefio de una plantilla para protesis de tobillo-pie hecha de fibra de
carbono/epoxi. Primero, se selecciona el material a utilizar; después, se realizan los
calculos tedricos necesarios; posteriormente, se propone un disefio aleatorio que
cumpla con un criterio de falla; finalmente, se utiliza el algoritmo de la colonia artificial
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Fig. 1. Elementos a considerar en el disefio con materiales compuestos.

de abejas (ABC, del inglés, Artificial Bee Colony) para obtener los parametros de
disefio adecuados, que soporten las cargas y esfuerzos requeridos en su
trabajo especifico.

2. Antecedentes y trabajos relacionados

En [4] se disefio un arbol de transmision para automoviles hecho de composites, la
metodologia de disefio implicé encontrar la combinacion adecuada del material para
que la pieza no falle en su funcionamiento utilizando un algoritmo de busqueda
propuesto por el autor, los resultados obtenidos fueron satisfactorios.

Mientras que en [5] se utilizaron algoritmos genéticos para el mismo propdsito y en
[6] ademas se implementd un algoritmo de inteligencia de enjambre, obteniendo el
espesor y la secuencia de apilamiento 6ptima de composites para la pieza, para este caso
se disefi6 con fibra de vidrio y fibra de carbono, realizandose la comparacion respecto
al diseflo con acero, concluyendo que el disefio con composites es viable.

Con respecto a protesis para tobillo-pie, se ha propuesto en trabajos previos la
optimizacion de la geometria y elasticidad en un pie protésico, especificamente en la
plantilla de este, en donde la funcidén de costo a minimizar, esta dada por la diferencia
entre los pares de la rodilla y el pie al caminar con una prétesis transfemoral.

El disefio 6ptimo en una proétesis de este tipo depende de la actividad para la cual la
requiera el usuario. Otro aspecto a considerar para optimizar la elasticidad del material
usado en la protesis, es analizando la rigidez del mismo, porque estos conceptos estan
relacionados matematicamente con sus matrices inversas [7].

En una protesis para pie desarrollada en Venezuela, se utiliz6 la técnica de modelado
paramétrico de solidos, con la finalidad de crear un prototipo virtual en 3D para aplicar
el método de elementos finitos (MEF) y determinar la capacidad mecanica y funcional
de la protesis, después se optimizo el disefio combinando el método de elementos finitos
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Antes del proceso de curado

Después del proceso de curado

Laminado no simétrico Laminado simétrico

Fig. 2. Laminado simétrico [12].

y la técnica de disefio de experimentos, con el objetivo de verificar la calidad del
modelo [8].

En otros trabajos se ha abordado la interaccion del pie con el suelo mediante un
modelo de contacto esfera-plano, a través de una formulacion dindmica multicuerpo
[9], y planteando el disefio como un problema de optimizacidon, obteniendo buenos
resultados en el estudio del contacto pie-suelo, que pueden servir como referencia en el
disefio de plantillas para protesis y ortesis de miembro inferior [10].

En Biomecanica se emplean metaheuristicas como algoritmos genéticos, redes
neuronales, el algoritmo de abejas y la evolucion diferencial para la optimizacion y
sintesis de mecanismos en el disefio de protesis roboticas. Por ejemplo, en [11] se
optimizan las longitudes de los eslabones y los angulos para un mecanismo de cuatro
barras, con el que se reproduce el funcionamiento de una rodilla policéntrica.

Respecto a los antecedentes presentados, en general no existen trabajos similares a
lo que se esta proponiendo, porque todos han aplicado diferentes metodologias de
disefio para prétesis de miembro inferior, si bien algunos utilizan optimizacion
mediante metaheuristicas, ninguno ha considerado el disefio topoldégico del material
compuesto para esta aplicacion en particular.

Ademas, en los trabajos que han disefiado con composites en otras aplicaciones, las
desventajas son que los resultados obtenidos son muy ideales y dificiles de llevar a la
practica, porque obtienen configuraciones topoldgicas del material muy complejas.

Una de las principales contribuciones de esta investigacion es subsanar esta
situacion, mediante la implementacion de restricciones que permitan obtener resultados
factibles de materializar y que conlleven a utilizar esta metodologia para diversos
disefios con composites en ingenieria.

3. Metodologia

De acuerdo a la literatura, las metaheuristicas pueden adaptarse al disefio con
materiales compuestos, porque son métodos de optimizacion global y se utilizan para
problemas no lineales o de variables discretas [2].

Para este caso se analiza el sistema como se observa en la Fig. 1, donde las
consideraciones a realizar en el disefio de una pieza hecha con composites son, las
cargas externas aplicadas como las fuerzas, momentos y apoyos que actian sobre la
plantilla para protesis de miembro inferior para este caso, la teoria clasica de laminados
que fundamenta los calculos de la mecanica de materiales para composites bajo ciertas
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Fig. 3. Definicion del sistema de coordenadas global (izquierda), local (derecha), en las
ecuaciones anteriores c=cosf y s=senf [13].

Yy N2 at M

Fig. 4. Direcciones de las cargas y momentos que actiian sobre la lamina [12].

Tabla 1. Parametros del ABC [16].

Simbolo Descripcion
Nombre P
Numero de soluciones SN Numero de soluciones (fuentes de alimento)
Numero de ciclos MCN Numero total de ciclos (iteraciones) que
ejecutara el ABC
Limite limit Nuomero de ciclos que se conservara una

solucion sin mejorar antes de ser reemplazada
por una nueva generada por una abeja
exploradora

caracteristicas, y el proceso de fabricacion en el que se consideran aspectos importantes
como las temperaturas de servicio y curado, y el porcentaje de humedad en la pieza.

3.1. Teoria clasica de laminados

Este trabajo considera un laminado simétrico, para que la pieza no se pandee después
del proceso de curado, como se muestra en la Fig. 2. Para disefiar tomando en cuenta
las cargas aplicadas a la plantilla para protesis de pie y los esfuerzos internos que se
producen en el material, se tiene que aplicar la teoria clasica de laminados.

Para crear una relacion lineal entre esfuerzo-deformacion para un material
anisotropo se parte de la teoria de elasticidad como se muestra en la ecuacion (1),
mediante la ley de Hooke generalizada [4]:

{01} = [Qij]{es;} Siendo i, j=1,2,3,4,5,6, (1)
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donde [Qi j] recibe el nombre de la matriz de rigidez. Para un material genérico, esta
matriz tiene 36 componentes para definir completamente el material como se muestra
en la ecuacion (2):

Qll QIZ Q13 Q14- le Q16
Q21 Q22 Q23 Qs Q25 Q26
1 |0n Qs Qs Qu Qs Qa6
il =10 h G Qu Qo Qe @
Q51 QSZ Q53 Q45 QSS Q56
Q61 Q62 Q63 Q46 Q65 Q66

Para este tipo de disefios los laminados de materiales compuestos son delgados y se
considera que la deformacion fuera del plano es despreciable [13], entonces se analizan
como problemas de deformacion plana y se definen como en las ecuaciones (3) y (4):

01 &1
] -1} ®
T12 Y12

41 Qi1 Q2 O &
{‘72 } = [Qn Qn O ] { &2 } 4
T12 0 0 Q66 Y12

Las ecuaciones para analizar las fibras respecto a una referencia se obtienen tomando
en cuenta el esquema mostrado en la Fig. 3. Cada orientacion de lamina demanda un
sistema de coordenadas local, refiriendo la respuesta de cada lamina al sistema de
coordenadas global o viceversa.

Segln la teoria clasica de las placas laminadas, la ecuacion constitutiva se puede
escribir como en se muestra en la ecuacion (5). Al considerar un laminado simétrico,
resulta que [Bi j]:O, por lo que se simplifica la ecuacion (5) y se obtiene las ecuaciones

6) y (7): .
P!

Ny A A A (&
Ny b+ =[Az1 Az Az & (6)
Nyy Aig Aze Asel \y2
M, D1y D1 Dig)( kx
My b =1Dy1 Dy Dag|{ Ky ¢, (7
Mxy D16 D26 D66 kxy

donde:

€% = Vector de deformaciones en el plano medio.

k = Curvaturas en la lamina.

Ademas, hay que calcular los coeficientes A y D respectivamente, y que dependeran
del espesor de la pieza hasta la enésima lamina correspondiente. Las fuerzas y los
momentos estan acoplados por la matriz [B] y estan definidos por unidad de longitud
del lado sobre el que actiian. Las direcciones de las cargas y momentos aplicados a cada
lamina que constituye la pieza se muestran en la Fig. 4.

Para implementar la teoria clasica de laminados, las especificaciones del proceso de
fabricacion, las cargas externas a las que esta sometida una plantilla para protesis de
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Fig. 5. Metodologia propuesta para el disefio topologico con composites.

miembro inferior y buscar soluciones factibles en el disefio de la pieza, se propone la
metodologia presentada en la Fig. 5 mediante su diagrama de flujo, la cual se aplicara
para el diseflo topologico con composites en este trabajo.

La herramienta utilizada para la optimizacion mediante un algoritmo metaheuristico,
fue la colonia artificial de abejas (ABC) perteneciente a los algoritmos de inteligencia
colectiva. A continuacion, se describen las consideraciones mas significativas
al respecto.

Se inicia con la seleccion de un composite comercial y se utilizan sus dimensiones y
especificaciones mecanicas, ademads, se considera la geometria y las dimensiones de la
pieza; después, se propone aleatoriamente un numero de laminados, la orientacién de
las fibras y la secuencia de apilamiento; posteriormente, se realizan todos los célculos
requeridos segun la teoria clasica de laminados y las constantes ingenieriles.

Se aplica un criterio de rotura y se pasa a la siguiente fase cuando la propuesta no
falle, de lo contrario, se realizan mas propuestas de forma aleatoria; a continuacion, se
optimiza mediante una metaheuristica la propuesta, minimizando la masa de la plantilla
segun las restricciones y los requerimientos de disefio; finalmente, se valida el disefio
topologico obtenido, mediante un analisis de elemento finito para verificar que la pieza
soporte el trabajo al que serd sometida, si pasa este analisis, el disefio es factible de
fabricacion. Cabe mencionar que, aunque se realice el analisis por elemento finito para
validar el disefio, en la etapa de los calculos mediante la teoria clasica de laminados ya
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Algoritmo 1. Colonia Artificial de Abejas (ABC) adecuado para el disefio con composites.

1.  BEGIN /*Inicio del algoritmo*/

2. Iniciar la poblacion de fuentes de alimento x;0,i=1, ..., SN

3. Propiedades del material, cargas externas y parametros geométricos y de fabricacion

4 Cantidad de laminas, direccion de las mismas y sucesion de apilamiento

5 Calcular matrices ABD, abd, fuerzas y momentos resultantes, temperatura, humedad,

tensiones, deformaciones y constantes ingenieriles

6 Evaluar la calidad de la poblacion

7. Aplicar criterio de falla (TsaiWu)

8. g=I

9. Repeat

10.  Generar soluciones nuevas v; gpara las abejas empleadas mediante (8); aplicar
todos los calculos de la teoria clasica de laminados y criterio de rotura y evaluarlas

11. Mantener la mejor solucion entre la actual y la candidata

12. Elegir las soluciones que seran visitadas por una abeja observadora segtin su calidad

13.  Generar soluciones nuevas v; ; mediante (8); aplicar todos los célculos de la teoria
clasica de laminados y criterio de rotura y evaluarlas

14.  Mantener la mejor solucion entre la actual y la candidata

15.  Establecer si existe una fuente abandonada y sustituirla con una abeja exploradora

16.  Guardar la mejor solucion encontrada hasta el momento

17. g=g+l1

18. Until g=MCN

19.  Buscar entre todas las soluciones factibles, las que tengan mejor aptitud

20.  Imprimir cantidad de laminas, sucesion de apilamiento y masa de la plantilla
21. END

estan consideradas las deformaciones que sufrira la pieza en funcion de las cargas
externas que se le aplicaran, por lo que la pieza debe soportar el trabajo sometido sin
ningn inconveniente.

3.2. Algoritmo de la colonia artificial de abejas (ABC)

El proceso de busqueda de néctar en las flores por parte de abejas meliferas ha sido
visto como un proceso de optimizacion. La forma en la que este tipo de insectos sociales
logran centrar esfuerzos en zonas con altas cantidades de fuentes de alimento se ha
modelado como una metaheuristica.

A pesar de que existen diversos modelos basados en abejas [14], para efectos de este

trabajo la explicacion se basara en el modelo propuesto por Karaboga [15] que resuelve
problemas de optimizacion numérica mediante dos comportamientos: El reclutamiento
de abejas en una fuente de alimento y el abandono de una fuente.
El modelo biologico de recoleccion de alimento en abejas meliferas consta de fuentes
de alimento, abejas recolectoras empleadas y recolectoras desempleadas. Una de las
ventajas de este algoritmo es el bajo nlimero de parametros que requiere como puede
verse en la Tabla 1. En el ABC, las abejas son vistas como operadores de variacion,
pues cuando una de ellas llega a una fuente de alimento, calcula una nueva solucion
candidata v,,utilizando la ecuacion (8).

En donde x;, representa la solucion en la que la abeja se encuentra en ese momento,
X, es una fuente de alimento aleatoria (y distinta de x;,), g es el nimero de ciclo actual
del programa y ¢ es un numero real aleatorio en el intervalo [-1, 1]:
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Fig. 6. Pie en fase de apoyo y etapa de despegue con las respectivas fuerzas analizadas.
(a) Diagrama equivalente de la planta del pie; (b) seccion de perfil para la viga.

Tabla 2. Material propuesto para el diseflo de la pieza [17].

Concepto Simbolo Unidad Ca(rll])é);(;/;g)o X

Moddulo de elasticidad en direccion 1 E, GPa 131.6
Moédulo de elasticidad en direccion 2 y 3 E> E; GPa 8.20
Moddulo cortante en plano 23 Gos GPa 35
Moédulo cortante en plano 12y 13 G G GPa 4.5
Coeficiente de Poisson en plano 12y 13 012, V13 - 0.282
Coeficiente de dilatacion térmica en direccion 1 a; x 10%/°C -0.9
Coeficiente de dilatacion térmica en direccion 2 o x 10%/°C 27
Coeficiente de expansion higroscdpico en direccion | Bi - 0
Coeficiente de expansion higroscopico en direccion 2 b2 -—- 0.4
Resistencia a la traccion en direccion 1 st MPa 2000
Resistencia a la compresién en direccion 1 s{ MPa 1400
Resistencia a la traccidn en direccion 2 y 3 sk, st MPa 61
Resistencia a la compresion en direccion 2 y 3 s5,s§ MPa 130
Resistencia al cortante en plano 2 y 3 Sy3 MPa 40
Resistencia al cortante en plano 12y 13 S13,512 MPa 70
Densidad p kg/m3 1550
Espesor de la lamina tismina mm 0.25

Tabla 3. Datos de entrada al algoritmo ABC adecuado para el disefio con composites.

Descripcion Valor Parametro
Deflexién maxima 4 mm Careas externas
Carga de servicio 3880 N g i
Ancho de la plantilla 90 mm Geométricos
Longitud de la plantilla 260 mm
Temperatura de curado 120 °C
Temperatura de servicio 20 °C Fabricacién de la pieza
Contenido de humedad 0.5 %
Coeficiente de seguridad 2.5
Tamafio de poblacion (SN) 50 abejas
Numero maximo de iteraciones (MCN) 1000 Algoritmo ABC
Limite (/imit) 10

Vig=Xig+90(Xig — Xig)- ®)
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Tabla 4. Resultados del algoritmo ABC adecuado para el disefio de la plantilla.

i n (t:;ml:;; d (mm) Secuencia 6ptima (6,,) m (kg)
1 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
2 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762
3 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762
4 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
5 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
6 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
7 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
8 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762
9 24 0.25 6 [45/-45/0/90/45/-45/0/90/-45/0/90/45]s 0.21762
10 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762
11 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762
12 24 0.25 6 [0/90/45/-45/0/90/45/-45/45/-45/0/90]s 0.21762

A continuacion, se detalla el funcionamiento del algoritmo ABC adecuado para la
metodologia propuesta en la Fig. 5, este mismo puede observarse en el algoritmo 1. Se
empieza con las soluciones que representaran las fuentes de alimento iniciales, siendo
SN el nimero de soluciones (uno de los parametros del algoritmo).

Se evaluan estas soluciones y se procede con un ciclo que se repetira MCN veces,
dénde MCN es el nimero de ciclos maximo. Dentro de este ciclo se comienza con
enviar a las abejas empleadas a las fuentes de alimento y calcular nuevas soluciones
candidatas utilizando la ecuacion (8), posteriormente se utiliza una selecciéon ambiciosa
en la cual se conserva la mejor solucion entre la fuente de alimento y su respectiva
solucién candidata.

Basandose en la aptitud de las fuentes de alimento que se conserven después del paso
anterior se determina cudles soluciones seran visitadas por abejas observadoras. Las
abejas observadoras visitaran estas soluciones y generaran soluciones candidatas
utilizando la ecuacidn (8). Posteriormente se realizard una selecciéon ambiciosa entre
las soluciones candidatas y la solucion respectiva (de manera similar que con las abejas
empleadas) [16].

Se decidio utilizar ABC debido a su facilidad de implementacion, a las variables
discretas caracteristicas de problemas con laminados de composites, y a que en la
literatura se han obtenido buenos resultados para este tipo de problemas.

3.3. Planteamiento del problema de optimizacion

Disefiar una plantilla para proétesis de miembro inferior con materiales compuestos,
en donde las variables a optimizar son el nimero de laminas (espesor de la pieza) y la
secuencia de apilamiento, para un laminado simétrico. La funcién objetivo establecida
para este problema es la masa de la plantilla, como se muestra en la ecuacion (9). Se
propone analizar la planta del pie como una viga en voladizo, si se observa la Fig. 6, el
comportamiento del pie en la fase de apoyo y etapa de despegue en el ciclo de marcha,
es muy similar a el comportamiento de una viga de este tipo, en donde influyen
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principalmente las fuerzas del peso de la persona y la reaccion del suelo que son las
cargas externas que sufre una plantilla de protesis para miembro inferior.

En el modelo analizado que se presenta en la figura anterior, / es la distancia desde
la punta de la viga hasta el punto de aplicacion de la fuerza vertical, mientras que Py
W son las proyecciones de la reaccion del suelo en las direcciones definidas por la
inclinacién a del pie respecto a la superficie. También se aprecian b y d, ancho y espesor
de la seccion rectangular de la viga seglin corresponde.

Se precisa que este analisis no da un modelo definitivo, pero si un primer
acercamiento al disefio que se pretende obtener, debido a que la plantilla de una protesis
para tobillo-pie no serd un prisma rectangular como tal, sino que tendra una geometria
con arco como la de un pie humano, para reproducir de mejor forma la anatomia de
este elemento:

min x) = m = pbdL
f&) p ©

vector de las variables de disefio  x = [n, 0),d],

Cotas de disefio:
L =26cm,

L L
(G2 <v<G5)
La relacion entre ancho y espesor no debe ser mayor a 8.

Sujeto a las restricciones de disefio siguientes:

n >10,donde n € nimeros enteros Donde:
p = densidad del material
Angulos factibles de fabricacion: n = numero de laminas
0y =[0°,+45°,90°] 6, = orientacion de las fibras
d = espesor de la plantilla
Capas orientadas a 0° = 25% L = longitud de la plantilla
Capas orientadas a + 45° =50% b = ancho de la plantilla
Capas orientadas a 90° =25% m = masa
Omax = deflexién maxima
4 mm > §pu, o = esfuerzo de servicio
3880N >0

Si se ha producido rotura - m = oo

La Tabla 2 muestra las propiedades del material seleccionado para el disefio. El
USN150 es un composite constituido de fibras de carbono y matriz epoxica
(Carbono/Epoxi).

4. Implementacion, resultados y discusion

La implementacion del método se programé en el entorno de MATLAB® R2015a,
los analisis de elemento finito fueron hechos en ANSYS®, y las ejecuciones se llevaron
a cabo en un sistema de computo con: procesador Intel(R) Core (TM) 17-5600u CPU
@ 2.60 GHz, 16 GB de memoria RAM y Sistema operativo Microsoft Windows 10.
Los datos de entrada al algoritmo utilizado se presentan en la Tabla 3.
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Fig. 7. Plantilla para protesis de tobillo-pie hecha con composites resultante.
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Fig. 8. Variacion de la masa de la plantilla y del nimero de laminados respecto al numero de
generaciones del algoritmo ABC adecuado para el disefio con composites.
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Fig. 9. Deformaciones total y axial de la plantilla obtenida y analizada mediante
elemento finito.

Los resultados presentados son valores promedio de haber realizado multiples
corridas del algoritmo y de una seleccion de muestras de 30 corridas, las cuales
convergieron a soluciones factibles.

La Tabla 4 muestra un resumen de los parametros de disefio obtenidos para una
plantilla hecha de fibra de carbono/epoxi USN150, mientras que en la Fig. 7 se aprecia
el disefio obtenido y en la Fig. 8 la evolucion de la bisqueda, mencionando que a cada

Research in Computing Science 150(5), 2021 384 ISSN 1870-4069



Disefio de una plantilla con material es compuestos para protesis de pie ...

iteracion se aumentan o disminuyen dos laminas para realizar una biisqueda exhaustiva,
y de las soluciones factibles tomar la de menor valor de funcion objetivo, donde n =
nimero de ldminas, timine = espesor de la ldmina, d = espesor total de la pieza, 6 =
orientacion simétrica de las fibras (la mitad de la pieza respecto al eje medio), m = masa
de la plantilla. En los resultados presentados en la Tabla 4, la nomenclatura de la
direccion de las fibras o sucesion 6ptima de apilamiento es simétrica, por lo que, la s al
final del corchete quiere decir que es la primera parte de los laminados en funcién al
eje medio y que la siguiente mitad tendra la misma configuracion de forma simétrica.

También se observa que a través del método ABC se ha encontrado un disefio 6ptimo
que consta de 24 laminas y una masa de la plantilla de 0.21762 kg para todas las
ejecuciones que convergen al 6ptimo global.

Ademas, las sucesiones de apilamiento varian, esto es entendible porque se trata de
un método que genera soluciones aleatorias, el espacio de busqueda es grande y hay
bastantes posibles combinaciones que encaminan a encontrar el objetivo buscado, por
lo que se puede considerar que todas las sucesiones de apilamiento obtenidas son
factibles, siempre y cuando lleguen al minimo peso, a la cantidad de laminas optima y
cumplan los criterios de la teoria clasica de laminados respecto al esfuerzo-deformacion
del material.

En la Fig. 9 se muestran las simulaciones por el método de elemento finito de la
plantilla obtenida, en las cuales se da certeza de la funcionalidad del disefio, se
presentan los resultados obtenidos de la deformacion total y axial, observandose
resultados aceptables y funcionales, porque la pieza soportara las cargas criticas a las
que se le sometera.

5. Conclusiones y trabajo futuro

Las contribuciones mas significativas de esta investigacion son, la propuesta de una
metodologia que es capaz de optimizar a través del uso de una metaheuristica, la
secuencia de apilamiento y el nimero de laminas de fibra de carbono/epoxi en el disefio
de una plantilla para protesis de miembro inferior, la cual estard sometida a cargas
especificas en su funcionamiento, también, en este trabajo se introdujo el utilizar
angulos de orientaciones de las fibras de los laminados que sean factibles de fabricacion
en la practica, para este caso 0°, +45°,90°.

Los resultados de las simulaciones por el método de elemento finito, muestran que
el disefio obtenido mediante la metodologia implementada es funcional y que resistira
de manera adecuada las deformaciones provocadas en la pieza durante su trabajo.

La propuesta realizada puede ser acoplada para otros disefios especificos de
plantillas para protesis de miembro inferior, de esta manera, el disefiador podra ahorrar
tiempo en el proceso cuando requiera de un analisis de este tipo de estructuras, variando
dentro del codigo del método los parametros necesarios como, la longitud de la
plantilla, la carga de servicio, el ancho, la temperatura de curado, la humedad del
material, asi como las caracteristicas de otro material que se proponga.

Como siguiente fase de la investigacion, se debera fabricar la plantilla y compararla
con las comerciales, para determinar las ventajas y desventajas de la misma y poder
mejorar en consecuencia.
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Resumen. En el presente trabajo se muestra el desarrollo de un sistema de
teleoperacion propioceptiva para la interaccién con objetos virtuales. Aqui se
consideran las relaciones cinemdticas y cinestésicas del teleoperador en el disefio
del robot esclavo. El sistema consiste en un sistema de realidad aumentada, 2
marcadores 3D, 2 cdmaras infrarrojas,un robot y una computadora para procesar
la informacién. El robot consta de una cdmara estéreo montada sobre un sistema
de 2 GdL y un robot manipulador de 6 GdL sin pinza. El sistema funciona
en 3 etapas: adquisicién de sefiales del teleoperador, control de seguimiento
de trayectoria del efector final y estimacion de fuerzas sin sensor al contacto.
El sistema se compard contra teclado/mouse, y joystick, en una tarea de
teleoperacion que consiste en el acercamiento, contacto y alejamiento de dos
zonas de contacto, en el menor tiempo posible y con la menor fuerza de contacto.

Palabras clave: Realidad aumentada, propiocepcion, teleoperacion,
control, telecomunicacion.

Proprioceptive Teleoperation System for
Interaction with Virtual Objects

Abstract. The present work shows the development of a proprioceptive
teleoperation system for interaction with virtual objects. In which the
teleoperator’s kinematics and kinesthetic relations are considered in the design
of the slave robot. The system consists of an augmented reality system, 2 3D
markers, 2 infrared cameras, a robot and a computer to process the information.
The robot consists of a stereo camera mounted on a 2 GdL system and a 6 GdL
manipulator robot without a gripper. The system works in 3 stages: Acquisition
of teleoperator’s signals, end-effector trajectory planning, and sensorless contact
force estimation. The system was compared against keyboard / mouse and
joystick, in a teleoperation task that consists of approaching, contacting and
moving away from two contact zones, in the shortest possible time and with the
least contact force.

Keywords: Augmented reality, propioception, teleoperation,
control, telecomunication.
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1. Introduccion

Un sistema tradicional de teleoperacion consiste en al menos un sistema maestro, un
sistema esclavo y una interfaz entre ellos. Generalmente, una interfaz de teleoperacién
consta de uno o varios monitores con teclado/mouse (o joystick) o una combinacién
entre ellos [6], [3], algunas hacen uso de interfaces de realidad aumentada (RA) o
virtual (RV) para compensar la experiencia del usuario [20]. Este tipo de sistemas le
permiten al teleoperador operar de forma remota un robot y realizar una actividad en
alglin ambiente, en varias ocasiones, dafiino para el ser humano.

En la literatura se encuentran numerosas aplicaciones de teleoperacion, por ejemplo,
para asistir a astronautas en el acoplamiento a la Estacién Espacial Internacional [22],
teleoperacién cooperativa en una cirugia de invasion minima [15], teleoperacién con
retroalimentacién haptica [9], teleoperacion bilateral [7], trilateral [21] o multilateral
[12], teleoperacion cooperativa para vehiculos aéreos no tripulados (UAYV, por sus siglas
en inglés) [19], manejo automatizado [8], control en tiempo real de un brazo humanoide
utilizando sefiales mioeléctricas [17], entre otros.

Particularmente, uno de los aspectos mds importantes en los sistemas de
teleoperacion es la correcta identificacién del efector final del robot remoto, con
respecto a los movimientos del teleoperador y la latencia que existe entre el envio de
comandos y su ejecucién [10]. Ademds, los sistemas incluyen limitaciones técnicas
en cudnto al campo de vision del sistema de visién y la iluminacién utilizados en los
sistemas tradicionales. También, el efector final o la regién de interés queda ocluida por
el mismo robot de forma parcial o completa, aumentando la complejidad de la tarea y
generando un impacto negativo en el desempeifio del sistema.

En algunas investigaciones se han generado diversas estrategias para compensar la
falta de informacién visual, por ejemplo, en [24] se disefi6 un algoritmo para detectar
objetos en funcidén de patrones ocluidos, en [4] utilizaron una técnica llamada oclusién
ambiental fotométrica para calcular la oclusién ambiental y compensar la falta de
iluminacién en escenas fijas, por otro lado, [25] utilizé un sistema para detectar la
profundidad de una imagen con oclusiones, y [2] reconstruyeron una cara parcialmente
ocluida con un sistema neuronal semi-supervisado, y trabajos como el de [23], en donde
realizaban un seguimiento de un objeto, a pesar de estar ocluido durante un tiempo en
su desplazamiento.

Aun con las soluciones propuestas, no se han logrado estandarizar los modelos
para resolver el problema de la oclusién del efector final. Lo anterior es debido a que
no se ha tomado en consideracién la experiencia del usuario, necesaria en sistemas
de teleoperacion. Por esta razén, un enfoque no cuantitativo, como la propiocepcion,
se considerard como una mejora en el desempeiio de una tarea de teleoperacion. La
propiocepcion es la capacidad del ser humano que le permite percibir la ubicacién de
las partes de su cuerpo sin ningtn tipo de retroalimentacion visual [16].

Se ha utilizado en diferentes aplicaciones, como en el disefio de prétesis [5], de
pinzas hibridas [14], el mejoramiento de la percepcioén hdptica [13], para predecir la
configuracién 3D de un robot suave [18], para compensar la falta de retroalimentacién
sensorial [11], evasion de obstaculos en robot manipuladores [1], entre otros. Tomando
en cuenta lo anterior descrito, en el presente articulo se propone un sistema de
teleoperacién propioceptiva para la interaccidén con objetos virtuales, utilizando RA
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Fig.1. Esquema del sistema de teleoperacién propuesto, en donde se resaltan las relaciones
cinematicas en el disefio del robot remoto utilizando un factor de escala s.

mejorada con propiocepcién para asistir a un teleoperador a interactuar con un objeto
virtual de forma més eficiente, considerando el tiempo de convergencia y la fuerza de
contacto. El sistema toma en consideracion las proporciones relativas del ser humano
en el disefio del robot remoto y se validé con una serie de experimentos en donde
el teleoperador debe realizar la tarea de alcanzar dos puntos de forma precisa y
consecutiva, en el menor tiempo posible y con la menor fuerza de impacto posible.

En la seccién 2 se muestra el sistema propuesto. En la seccién 3 se presentan los
diferentes escenarios de teleoperacion en donde se identifican los principales métodos
de control remoto. Por dltimo, en la seccidn 4 se presenta un andlisis de resultados y en
la seccion 5 las conclusiones correspondientes.

2. Sistema de teleoperacion propioceptiva

El sistema consiste en un sistema de RA, 2 marcadores 3D, 2 camaras infrarrojas,
un robot y una computadora para procesar la informacién (mostrado en la figura 1).
El robot consta de una cdmara estéreo montada sobre un sistema de 2 GdL y un robot
manipulador de 6 GdL sin pinza. Esta misma cdmara es utilizada para complementar,
junto con un visor de RV (HMD), el sistema de RA.

Los cdmaras infrarrojas se utilizaron, junto con los marcadores 3D que cuentan con
una unidad de medicién inercial (IMU) de 6 GdL y marcadores infrarrojos para obtener
la posicién relativa con respecto al HMD. El algoritmo utiliza una versién modificada
del motor grafico Unreal Engine 4.21 que permite la transmision del video de la camara
estéreo al HMD en el sistema de RA. Ademas, el motor grafico permite la comunicacion
con los Oculus Touch.
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ZumMD

YHMD

Fig.2. Relaciones cinemdticas entre cabeza-hombro-mano del teleoperador y
camara-base-efector final del robot remoto.

Fig.3. Representacion del robot Mitsubishi Melfa RV2A, en donde se describen los
parametros DH.

Sin embargo, el algoritmo de control de seguimiento de trayectoria se ejecuta de
forma externa con Python via socket y web-socket para el envio de las posiciones
articulares al robot.

2.1. Modelo cinematico del robot remoto

El robot remoto es disefiado considerando las relaciones cinematicas del ser
humano cabeza-hombro-mano, de forma que el robot cuenta con una relacion
camara-base-efector final (mostrado en la figura 2).
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Tabla 1. Pardmetros de Denavit-Hartenberg del robot propuesto.

Eslabon i R.() T.()  To()  Ra()
1 01 d1 0 0
2 0 0 ax —n/2
3 92 — 7T/2 0 a2 0
4 93 0 as —72
5 94 d2 0 71'/2
6 05 0 0 —/2
7 O ds 0 0

Modelo masa-
resorte-

amortiguador Avatar

Zona de contacto

—

I 1
xmanm 1 xref
€t

Fig. 4. Representacion grafica de la estimacién de la fuerza de contacto utilizando el modelo
masa-resorte-amortiguador.

Es importante denotar que, debido a que si bien se mantienen las relaciones
cinemdticas cabeza-hombro-mano con cdmara-base-efector final, la proporcién
dimensional cambiara en funcién de la tarea que se realiza, por ejemplo, una relacién
1:1 para un sistema de telepresencia, una relacién 1:10 para tareas de construccién o
1:0.01 para cirugias de precision.

En la figura 3 se observa el manipulador utilizado, donde 6; € R son
las coordenadas generalizadas en radiantes, y d,a € R son pardmetros de
Denavit-Hartenberg, los cuales se muestran en la tabla 1.

2.2. Estimacion de las fuerzas de contacto sin sensor

Debido a que utilizar un sensor de fuerza implica una complicacién en la
configuracién, montaje, resolucién, costo y fragilidad, las fuerzas de contacto se
estiman a partir de la penetracion del avatar en la regién de interés utilizando un modelo
masa-resorte-amortiguador (ver Fig. 4), de modo que:

ke, +bé, sie, <0,
fe= (D

0 de otra forma,

donde f, € R es la fuerza de contacto estimada a partir de un modelo
masa-resorte-amortiguador en el eje x, k£ € R es la constante elastica, b € R es la
constante de amortiguamiento, y e, é; € R son el componente x del error de posicién
y velocidad entre la punta del avatar y la regién de contacto respectivamente.
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Fig. 5. Escenario experimental propuesto.

Tabla 2. Mapeo de movimientos articulares del avatar utilizando teclado/mouse.

Articulacién Evento
Desplazamiento en zg Movimiento vertical del mouse
Desplazamiento en yo Movimiento horizontal del mouse
Desplazamiento en zo Desplazamiento de la llanta del mouse
Rotacién sobre zo(¢) Movimiento vertical del mouse + SHIFT
Rotacién sobre yo(6) Movimiento horizontal del mouse + SHIFT
Rotacién sobre zo (1)) Desplazamiento de la llanta del mouse + SHIFT

2.3. Control

Las camaras infrarrojas utilizan fusién sensorial para identificar la posicién de los
marcadores 3D tomando en cuenta la informacién de la IMU y estereografia para
obtener de forma precisa la posicion y orientacién de cada uno de los marcadores con
respecto al HMD.

Siendo Zpane € RY el vector que representa la distancia euclidiana y la orientacién
entre el HMD y la mano del teleoperador, Z.; € R® es el vector que representa
la posicion y orientacién del objetivo con respecto al marco coordenado inercial, y
ZFuup € RO es el vector que representa la posicién y orientacion del HMD con respecto
al marco coordenado inercial Y.

Debido a que el brazo del teleoperador y del manipulador pueden tener diferentes
proporciones, se consider6 un factor de escala s € R en el esquema de control,
de modo que:

i = Kpé, + K, / pdt + K4é;, 2)

€t = fi"mano - Lfref = (s)fmano - frefa (3)

donde K, K;, Kq € R son las ganancias proporcional, integral y
derivativa correspondientemente.
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Tabla 3. Mapeo de movimientos articulares del avatar utilizando joystick.

Articulacién Evento
Desplazamiento en zg Movimiento vertical de la palanca
Desplazamiento en yo Movimiento horizontal de la palanca
Desplazamiento positivo en zg Presion del gatillo del dedo indice
Desplazamiento negativo en zo Presion del gatillo del dedo medio
Rotacién sobre zo(¢) Movimiento vertical de la palanca + botén A
Rotacién sobre yo(0) Movimiento horizontal de la palanca + botén A
Rotacién positiva sobre zo (1)) Presi6n del gatillo del dedo indice + botén A
Rotacién negativa sobre zo(¢)) Presién del gatillo del dedo medio + botén A

Tabla 4. Mapeo de movimientos articulares del avatar utilizando joystick.

Articulacién Evento
Desplazamiento en zg Desplazamiento en xg de la mano
Desplazamiento en yo Desplazamiento en yo de la mano
Desplazamiento en zo Desplazamiento en zo de la mano
Rotacién sobre zo(¢) Rotacién sobre zo(¢) de la mano
Rotacién sobre yo(0) Rotacién sobre yo(6) de la mano
Rotacién sobre zo (1)) Rotacién sobre zo(7)) de la mano

3. Diseio experimental

La tarea de teleoperacion consiste en que el usuario debe de alcanzar dos regiones
de interés (descrito en la figura 5) en el menor tiempo posible y con la menor fuerza
de contacto, utilizando dos de las interfaces de control mas utilizadas en sistemas de
teleoperacion (teclado/mouse y joystick) y se comparé con el sistema propuesto.

3.1. Meétodo 1: teclado/mouse

El primer método consiste en controlar los 6 grados de libertad del
avatar/efector-final utilizando tnicamente el teclado y el mouse. De forma que es
necesario realizar un mapeo de cada uno de los movimientos articulares del avatar a
un evento de los dispositivos de entrada, como se observa en la Tabla 2.

3.2. Método 2: Joystick

En el segundo método, se utiliza como joystick tinicamente un Oculus Touch sin
usar los sensores inerciales o infrarrojos, es decir, Unicamente botones y palancas. Para
esto, se mapean los eventos del joystick a movimientos articulares del avatar, como se
muestra en la Tabla 3.
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Fig. 6. Error de posicién entre el avatar y la referencia 1 (arriba) y la referencia 2 (abajo)
utilizando teclado/mouse (6a) y joystick (6b).
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Fig.7. Error de posicién entre el avatar y la referencia 1 (arriba) y la referencia 2 (abajo)
utilizando RA + Propiocepcion.

3.3. Método 3: RA + propiocepcion

Por ultimo, para comprobar el método propuesto, propone un sistema de
teleoperacion, utilizando RA, propiocepcion y considerando las relaciones cinemdticas
del ser humano en el control del efector final. De este modo, los movimientos naturales
de posicion y orientacién de la mano con respecto al hombro, son traducidos 1:1 como
se muestra en la Tabla 4.

4. Resultados

A continuacién se presentan los resultados del desempefio de 3 métodos de
teleoperaciéon en la tarea descrita, considerando el error de posiciéon entre la
representacion de la mano del operador (avatar) y las referencias, las fuerzas de contacto
y el error de posicion del efector final del robot con las referencias de posicion.
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Fig. 8. Fuerzas de contacto estimadas entre el efector final y la referencia 1 (arriba) y la referencia
2 (abajo) utilizando teclado/mouse (8a) y joystick (8b).
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Fig. 9. Fuerza de contacto estimada entre el efector final y la referencia 1 (arriba) y la referencia
2 (abajo) utilizando RA + Propiocepcion.

4.1. Tiempo de convergencia

En la Fig. 6a se observa la evolucién del error de posicién entre el avatar y las
referencias en el tiempo utilizando teclado y mouse. El tiempo de convergencia o
contacto con la referencia 1 se realizé aproximadamente en 17 segundos, mientras que
con la referencia 2, partiendo del contacto con la regién 1, sucedié aproximadamente 4
segundos después.

Lo que significa que el tiempo total del experimento de acercamiento y contacto con
lareferencia 1, distanciamiento o separacion de la referencia 1, acercamiento y contacto
con la referencia 2 y distanciamiento sucedi6 en 22 segundos.

Por su parte, utilizando un joystick, el tiempo de contacto con la referencia 1 se
realiz6 después de 23 segundos, realizando un contacto con la referencia 2, 2 segundos
después. Esto ocasiond que la duracién del experimento completo sucediera en 26
segundos (ver Fig. 6b).
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Fig. 10. Error de posicién en seguimiento de trayectoria del efector final y la referencia mévil
(avatar) utilizando RA + Propiocepcion.

De la misma forma, pero utilizando el método propuesto, el tiempo de contacto
con la referencia 1 sucedi6 igual que con el teclado/mouse, a los 17 segundos, con
la diferencia de que el contacto con la referencia 2 ocurridé 3 segundos después. El
experimento de acercamiento y contacto con la referencia 1, distanciamiento de la
referencia 1, acercamiento y contacto con la referencia 2 y distanciamiento fue en 20
segundos (ver Fig. 7).

4.2. Fuerza de contacto

La fuerza de contacto fue modelada como un sistema masa-resorte-amortiguador.
Los coeficientes dependen del material con el que se este en contacto. Para fines de
simulacidn se establecieron de forma arbitraria como k£ = 1y b = 0,01.

Utilizando teclado/mouse, la fuerza de contacto maxima que el efector final ejerci6
sobre la referencia 1 es de 7,3364 .V, mientras que con la referencia 2 es de 6,1033 NV
(ver Fig. 8a). A diferencia del uso del Joystick, las cuales son de 7,4573N y 5,3380N
respectivamente (ver Fig. 8b). Por su parte, utilizando RA + Propiocepcion, la fuerza
de contacto con la referencia 1 alcanza un maximo de 5,7318 N y con la referencia 2 de
4,8866 N (ver Fig. 9).

4.3. Teleoperacion

Como robot esclavo se utiliza un Mitsubishi Melfa RV2A, de 6 grados de libertad,
y un control de seguimiento de trayectoria de posicion y orientacién para ocasionar que
el efector final siga la referencia dindmica del avatar y alcance dos puntos en su espacio
de trabajo.
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Fig. 11. Interfaz de RA y sus componentes.

Tabla 5. Tabla de desempeiio.

Método 11 (s) i2 (s) J1(N) f2 (N)
Teclado/Mouse 17 21 7.3364 6.1033
Joystick 23 25 7.4573 5.3380
RA + Propiocepcion 17 20 5.7318 4.8866

En las figuras 10a, 10by 11 se observa el error de seguimiento entre el efector final y
el avatar utilizando teclado/mouse, joystick y la metodologia propuesta respectivamente
utilizando las ecuaciones (2) y (3). En los tres escenarios, el robot sigue correctamente la
trayectoria descrita por el avatar, a pesar de que existe una diferencia en las proporciones
cinemadticas entre ambos.

Se considera tnicamente la posicién del avatar con una orientacién constante
perpendicular a la zona de interaccidn. Finalmente, en la Fig. 11 se muestra una imagen
de la interfaz de RA en donde se muestran los componentes en interaccion.

5. Conclusiones

Considerando que la meta de la tarea era la de realizar contacto con dos areas
en el menor tiempo con la menor fuerza de contacto, existe una clara mejora en el
desempeilo si se utiliza RA + propiocepcion como dispositivo de entrada en un sistema
de teleoperacion, logrando una mejora del 30 % con respecto al uso de joystick y un
10 % con respecto al teclado/mouse en cuanto al tiempo de convergencia.

Por otro lado, si se consideran las fuerzas de contacto, existe una mejora del 30 %
en la referencia 1 y 9 % en la referencia 2 con respecto a utilizar un joystick, y una
mejora del 28 % en la referencia 1 y 24 % en la referencia 2 con respecto a utilizar
teclado/mouse (ver Tabla 5). Si se compara la Fig. 6a 'y 7 se observa una disminucién
en micro-movimientos, lo que significa un menor consumo energético.

Aunque la diferencia entre el uso de teclado/mouse y la metodologia propuesta
pareciera no ser considerable, es importante destacar que es mas fécil controlar posicion
y orientacién del efector final si se utiliza la metodologia propuesta, debido a que son
los movimientos naturales de la misma mano.
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De igual forma, el uso de interfaces de teleoperaciéon que no consideran las

relaciones cinemdticas humanas en su disefio, supone un tiempo de adaptaciéon y
entrenamiento superior, sin mencionar que el grado de atencién es mayor.
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Resumen. La diabetes tipo 2 es una enfermedad metabdlica que se caracteriza
por la incapacidad de regular los niveles de glucosa en la sangre debido a
la resistencia a la insulina y una limitada produccién de la misma en el
cuerpo, causando graves complicaciones a largo plazo, las cuales incluyen
retinopatia, neuropatia y nefropatia. En este trabajo se presenta una clasificacién
de complicaciones de pacientes con diabetes tipo 2 realizada a partir de una
base de datos con informacién clinica del Hospital de Especialidades del
Centro Médico Nacional Siglo XXI, México. Se identificaron las caracteristicas
mds relevantes mediante algoritmos genéticos (GA), para luego usarlos como
informacién de entrada para la estimacién de un modelo de clasificacién basado
en SVM (Support Vector Machine). Los resultados muestran la correlacién entre
las caracteristicas estudiadas y las complicaciones de los pacientes, con un drea
bajo la curva ROC (Receiver Operating Characteristic) de 0.69. Asi, se propone el
uso de ésta combinacion de estimadores para el futuro desarrollo de herramientas
predictivas y de diagndstico para la enfermedad.

Palabras clave: Maquina de soporte de vectores, algoritmos genéticos,
diabetes tipo 2.

Classification of Complications in Diabetes
Mellitus Using Genetic Algorithms

Abstract. Type 2 diabetes is a metabolic disease characterized by the inability
to regulate blood glucose levels due to insulin resistance and limited insulin
production in the body, causing serious long-term complications, which they
include retinopathy, neuropathy, and nephropathy. This paper presents a
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classification of complications of patients with type 2 diabetes based on a
database with clinical information from the Hospital de Especialidades del
Centro Médico Nacional Siglo XXI, Mexico. The most relevant features were
identified using genetic algorithms (GA), to later use them as input information
for the estimation of a classification model based on SVM (Support Vector
Machine). The results show the correlation between the characteristics studied
and the complications of the patients, with an area under the ROC curve
(Receiver Operating Characteristic) of 0.69. Thus, the use of this combination
of estimators is proposed for the future development of predictive and diagnostic
tools for the disease.

Keywords: Support vector machine, genetic algorithms, diabetes type 2.

1. Introduccion

De acuerdo a la Organizacién Mundial de la Salud (WHO), aproximadamente mas
de 422 millones de personas padecian diabetes en 2014; se estima que para el 2030,
esta enfermedad serd la séptima causa de mortalidad a nivel mundial [15]. La diabetes
es una enfermedad que se desarrolla cuando el pancreas no sintetiza o secreta la insulina
que el cuerpo humano necesita o cuando la insulina no se usa de manera eficiente [13],
lo que provoca un aumento en los valores normales de glucosa en la sangre.

Como consecuencia, este cambio de niveles produce un aumento excesivo en los
niveles de glucosa en la sangre, esto se relaciona con complicaciones a largo plazo tales
como la disfuncion e insuficiencia de 6rganos, especialmente ojos, rifiones, nervios,
corazén y vasos sanguineos [1].

La diabetes tipo 2 es una afeccién comtn y grave relacionada con la reduccién
de la esperanza de vida, representa a mas del 90 % de los pacientes con diabetes
y causa diferentes complicaciones microvasculares y macrovasculares. A pesar del
conocimiento cada vez mayor sobre los factores de riesgo de la diabetes tipo 2 y
la evidencia de programas de prevencion exitosos, la incidencia y prevalencia de la
enfermedad contintia en aumento a nivel mundial.

La deteccién temprana mediante programas de deteccién y la disponibilidad de
terapias seguras y eficaces reducen la morbilidad y la mortalidad al prevenir o retrasar
las complicaciones asociadas a la enfermedad [3]. En otros trabajos se ha identificado
que algunas caracteristicas como el tipo de insulina suministrada al paciente y el tiempo
transcurrido desde que el paciente contrajo diabetes, ayudan a identificar el riesgo de
retinopatia diabética [21].

En otros estudios, utilizando pardmetros no invasivos que no se basan en el
laboratorio, pudo predecir con éxito el desarrollo de diabetes e hipertension en pacientes
[5]. En trabajos similares, se muestra cémo la extraccién de datos y los métodos
computacionales se pueden adoptar de manera efectiva en la medicina clinica para
calcular el factor de riesgo de un paciente con diabetes tipo 2 para desarrollar una
complicacién microvascular [4]. Se han probado diferentes clasificadores para medir
su desempeio en la clasificacion de pacientes con diabetes mellitus [8, 21, 5].
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Fig. 2. Diagrama general de un algoritmo genético.

El objetivo de este trabajo es disefiar un modelo predictivo para pacientes diabéticos
y anticipar la aparicién de complicaciones de la enfermedad, asi como detectar
pardmetros que proporcionen informacién relevante a un modelo de clasificacién
usando algoritmos genéticos como enfoque para la seleccién de caracteristicas de un
conjunto de datos clinicos. El modelo es ttil para notificar el riesgo a los pacientes de
forma temprana y evitar complicaciones que aumentan el riesgo de muerte.

2. Materiales y métodos

La metodologia seguida se presenta en la Figura 1. Se inicia con la base de datos
pura (sin procesar), que es la informacién sin ninguna modificacién y que contiene todas
las variables y observaciones capturadas en el Hospital de Especialidades del Centro
Meédico Nacional Siglo XXI, del Instituto Mexicano del Seguro Social IMSS). Luego,
el pre-procesamiento, consiste en la selecciéon de muestras y observaciones del conjunto
de datos original, la normalizacién de datos, la eliminacién de casos incompletos y la
eliminacién de caracteristicas sin suficientes observaciones.
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Tabla 1. Parametros eliminados.

Parametro Niumero de observaciones Relacion respecto al total
ACARBO.MG.DIA 10 1.12
ROSIGLIL.MG.DIA 12 1.34
PIOGLIL.MG.DIA 16 1.79
INSUL.MG.DIA 235 26.34
GLIBEN.MG.DIA 385 43.16
METFOR.MG.DIA 701 78.58
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[project]:svm-radialKC-classificationT-0,1-3kfolds

o Expacind Randam Fraquency=14{ 135

250%

100 200
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Fig. 3. Resultados de salida de la seleccién de parametros por frecuencia de aparicion.

A continuacién se lleva a cabo la seleccion de pardmetros, se realiza con el
fin de extraer las variables mds relevantes, para posteriormente disefiar un modelo
de clasificaciéon mediante un enfoque de maquina de soporte de vectores (SVM).
Finalmente, se realiza un paso de validacién del modelo para evaluar los resultados
obtenidos midiendo la curva caracteristica operativa del receptor (ROC) y su drea bajo
la curva (AUC) correspondiente.

2.1. Base de datos

Los datos utilizados en este trabajo incluyen 48 variables y 1,787 observaciones.
Cada variable o caracteristica proporciona informacidn sobre los pacientes, tales como
su edad, sexo, tipo de complicacidn, etc. La edad media de los pacientes es de 52.77
afios, con una desviacion estdndar de 10.12, 892 varones y 895 mujeres.

El conjunto de datos contiene 1.787 observaciones, de las cuales 889 son controles,
es decir, pacientes sin diabetes y 898 son casos, es decir, pacientes con presencia
de diabetes de tipo 2. Considerando que el objetivo de este trabajo es clasificar
correctamente a los pacientes que desarrollaron una complicacion, los casos control
no se tomaron en cuenta para este estudio.

2.2. Preprocesamiento de datos

Reducir la dimensionalidad del estudio es recomendable en bases de datos con una
alta cantidad de variables, debido a que existen variables que no aportan informacién
[14] o a que no contienen suficientes observaciones para realizar un andlisis, por eso,
cuando un parametro contiene menos del 80 % del total de observaciones, se descarta
del estudio [6].
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Fig. 4. Curva ROC del modelo de clasificacion.

Existen variables con suficientes observaciones para su andlisis, pero con valores
ausentes, un método sencillo para enfrentar este problema es la imputacién por
promedio aritmético de la variable [24], por lo tanto se realiza la seleccion de
pardmetros y observaciones, asi como la eliminacién de casos incompletos y
carecteristicas sin suficientes observaciones.

Finalmente, los datos totales se dividen en dos conjuntos, uno conformado por el
70 % de los datos, el cual es designado para el entrenamiento del modelo y el 30 %
restante de los datos, que se utilizard para probar su eficiencia de clasificacion [22, 18].

2.3. Seleccion de caracteristicas

La seleccion de caracteristicas se realiza con algoritmos genéticos [20]. Los GA son
algoritmos inspirados en la teorfa de la evolucién. Los GA buscan una posible solucién
a un problema especifico en una estructura de datos similar a un cromosoma, y luego
estas estructuras se recombinan para preservar la informacion mas relevante [23]. El
diagrama general de un algoritmo genético se muestra en la figura 2 [19].

El procedimiento parte de una poblacion aleatoria de subconjuntos variables de un
tamafio determinado (definidos como cromosomas). Cada cromosoma se evaltia por su
capacidad para predecir una variable dependiente, en este caso la presencia o ausencia
de complicaciones.

El principio general es reemplazar la poblacién inicial con una nueva poblacién
que incluye variantes de cromosomas con mayor precision de clasificacion y repetir el
proceso suficientes veces para lograr el nivel deseado de precision [20]. El objetivo de
este proceso es encontrar aquellas caracteristicas que describan mejor las observaciones
en el conjunto de datos en relacion con la salida.
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Tabla 2. Parametros de evaluacion del modelo.

Parametro de evaluacion Value
Exactitud 0.6528
Sensitividad 0.6325
Especificidad 0.6696

PPV 0.6130

NPV 0.6877

Exactitud balanceada 0.6510

Una vez que se han determinado las caracteristicas mds significativas, estas se
pueden utilizar como entrada para el paso de clasificacién. R [17] es un lenguaje de
programacioén de licencia abierta y un entorno de software libre para andlisis estadistico
respaldado por R Foundation. El lenguaje R se usa universalmente entre los cientificos
de datos para desarrollar modelos estadisticos.

Este lenguaje fue seleccionado por su accesibilidad y su desempefio para el
modelado estadistico. Para el andlisis de algoritmos genéticos se utilizé GALGO
[20], un paquete de software R para entrenar algotitmos genéticos y asi seleccionar
subconjuntos de variables.

2.4. Modelo de clasificacion

Se utilizan las caracteristicas mds relevantes como entrada para un modelo de
clasificacién de médquina de soporte de vectores (SVM).

Un SVM es un algoritmo de aprendizaje automdtico supervisado en el cual se
entrena un modelo de aprendizaje mediante un ejemplo de datos, los datos deben
clasificarse como una de muchas categorias y el algoritmo SVM construye un modelo
que predice la categoria de un nuevo ejemplo dado, un SVM construye un hiperplano
Optimo para clasificar patrones que maximizan la distancia desde el hiperplano al punto
mads cercano de cada patrdn.

Su objetivo principal es maximizar el margen para que pueda clasificar
correctamente los patrones dados; cuanto mayor sea el tamano del margen, mejor serd
el rendimiento [16].

2.5. Validacion del modelo

La validacién de modelos matematicos y computacionales es un paso importante
porque sin este procedimiento, las razones para creer que el modelo funciona de manera
Optima son inexistentes [22].

Para medir la capacidad de clasificacién del modelo de este estudio, se calculan las
métricas estadisicas que normalmente son utiles para tal fin, como son especificidad,
sensibilidad, curva ROC, AUC, valor predictivo positivo (VPP), valor predicho negativo
(VPN) y precisién equilibrada. La sensibilidad esta ligada a la verdadera razon positiva,
que en este caso seria la capacidad del modelo para clasificar correctamente a los
pacientes con presencia de complicaciones.
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Tabla 3. Métodos de clasificacion.

Método de clasificacion Desempeiio
Miquina de soporte de vectores 0.694
Random forest 0.607
Regresion lineal 0.6308
Regresion logistica 0.6384

Por otro lado, la especificidad esta ligada a la razén negativa, que se referiria a la
capacidad del modelo para clasificar correctamente a los pacientes sin complicaciones.
La especificidad esta ligada a la capacidad de los modelos para clasificar correctamente
a los pacientes sin complicaciones.

Los valores graficados de la sensibilidad y la especificidad se denominan curva
ROC, y se ha utilizado ampliamente para medir o visualizar el rendimiento de un
clasificador junto con su valor de area bajo la curva (AUC), con el fin de seleccionar
un punto de operacién adecuado, llamado como umbral de decisién [10]. El andlisis
ROC proporciona dos resultados principales: la precision de la clasificacién de
complicaciones de la prueba y el valor de punto de corte dptimo para la prueba.

El valor VPP es la probabilidad de que un paciente con clasificacién positiva en
el modelo realmente presente una complicaciéon mientras que el valor de VPN es la
probabilidad de que un paciente con una prueba de clasificacion negativa realmente no
tenga una complicacion.

La precisién equilibrada se reduce al rendimiento de prediccién promedio entre
VPP y VPN. Una validacién hold-out es un tipo de validacién cruzada. Esta separa
las observaciones en dos conjuntos, uno utilizado para entrenar al modelo y otro
conjunto de datos diferentes para realizar su prueba de validacién [2]. Para calcular
estas métricas, se utilizo el paquete Caret [9] para el software estadistico R [17].

3. Resultados

Las carateristicas utilizadas para este estudio se muestran en el Anexo 1. De estas,
las que se eliminaron durante el Pre-procesamiento por presentar una ausencia de
observaciones de mas del 80 %, estan en la Tabla 1. Tampoco se muestran las variables
que se refieren al identificador del paciente o su estatus como caso o control.

Como se menciond anteriormente, se utiliz6 GALGO para implementar el algoritmo
genético, los pardmetros de este se configuraron para que tome de forma aleatoria una
muestra entre todo el conjunto de datos, el método de clasificacién evaluador fue por
madquinas de soporte de vectores.

Para reducir la dimensionalidad del modelo se eligié un tamafio de cromosoma de
5 genes, probando la eficiencia de clasificacién del modelo usando conjuntos de cinco
pardmetros hasta encontrar el conjunto con el mayor desempefio.

El ajuste a alcanzar es de 0.7 a lo largo de 100 generaciones. Esto quiere decir que
el algoritmo genético repitié 100 veces sus interacciones hasta acercarse lo mas posible
al valor deseado. En la Figura 3 se muestra la frecuencia de aparicién de los parametros
mds significativos en todas las generaciones entrenadas del GA.
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Tabla 4. Parametros eliminados.

Parametro Definicion

ACARBO Miligramos de acarbosa tomados al dia
ROSIGLI Miligramos de rosiglitazona tomados al dia
PIOGLI Miligramos de pioglitazona tomados al dia
INSUL Miligramos de insulina tomados al dia
GLIBEN Miligramos de glibenclamina tomados al dia
METFOR Miligramos de metmorfina tomados al dia

La Figura presenta el cromosoma mas fuerte luego de 100 generaciones en
color negro, las caracteristicas que explican el gen mas fuerte del algoritmo son
GLIBENCLAMIDA, TG-B (mg.dl), CHOLU, INSULINA y DBPU. Para la validacién
hold-out utilizando el 30 % de los datos para evaluar el rendimiento, los sujetos se
dividieron aleatoriamente en dos grupos, utilizando un total de 446 observaciones para
el conjunto de prueba.

El conjunto de datos de validacién hold-out de pruebas contenia 446 observaciones,
192 de los pacientes en el conjunto de datos de prueba presentaron una complicacion
y 254 no presentaron ninguna complicacién. El modelo de prediccién tuvo un
rendimiento promedio de 118 observaciones correctamente clasificadas como pacientes
con complicaciones y 175 observaciones correctamente clasificadas como pacientes sin
complicaciones. La curva ROC del modelo se muestra en la Figura 4:

El AUC de la curva ROC de la Fig 4. es de 0.69. Un AUC de 0.5 se traduce en
la posibilidad de clasificar aleatoriamente a los pacientes; un valor mayor indica que
el modelo tiene capacidad predictiva [11]. Los pardmetros de calidad para evaluar el
modelo validado se muestran en la Tabla 2.

4. Discusion

La seleccion de caracteristicas en el algoritmo genético usada en estudio permitié
identificar las principales variables correlacionadas con el desarrollo de complicaciones
en pacientes con diabetes tipo 2, por ejemplo, el tipo de hormona que el paciente usa.

En conjunto, el resultado de clasificacion y la estimacién del modelo permiten
resaltar, al paciente o al médico, la prioridad que tienen las variables, por ejemplo,
administrar el tipo correcto de la hormona al paciente o monitorear la presién vascular
para el desarrollo de sintomas crénicos de gravedad.

Otras de las variables correlacionadas con el desarrollo de complicaciones fueron
la presion alterial diastélica, los niveles de triglicéridos y los niveles de colesterol. De
esta forma, es posible aportar directamente a la prevencion y ademds al conocimiento
del efecto a largo plazo de las caracteristicas de la base de datos utilizada.

Un valor de 0.5 para AUC indica que la salida del modelo es aleatoria y, por lo
tanto, el modelo no tiene capacidad para clasificar a los pacientes [12]. En este estudio,
un ndimero importante de pacientes se clasifican correctamente. Los resultados muestran
un drea ROC bajo la curva de 0.69.
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Tabla 5. Lista de variables.

Nombre de la variable Definicion
Age Edad del paciente
Age.Dx Tiempo desde el diagndstico de diabetes al paciente
BMI Indice de masa corporal
Chol.mg.dl Esteroide que modula la fluidez de las membranas bioldgicas, se encuentra en los tejidos.
Precursor de hormonas esteroides, vitamina D y acidos biliares.
Valor de referencia colesterol total normal inferior a 200 mg / dL.
CHOLU Concentraciones plasmaticas de colesterol total
Crea.Mg.D1 Un anhidrido de creatina desechado en la orina.
Su valor de referencia es de 0,5 a 1,3 mg / dL.
DBPU Presién arterial diastélica Valor de referencia: 80 mm Hg
Gen.Bi El sexo bioldgico del paciente
GLIBENCLA La glibenclamida, también conocida como gliburida, es un medicamento
que se usa para tratar la diabetes mellitus tipo 2.
Presencia o ausencia en el tratamiento del paciente
Glu.Mg-D1 Monosacarido, hexosa con eficiencia energética.
Usado por los tejidos como una forma de energia.
Valores de referencia 70 a 100 mg / dL
HA.TX Hipertension arterial. Se reduce a la presion arterial. Es una medida de la fuerza que se ejerce
contra las paredes de las arterias cuando el corazén bombea sangre al cuerpo.
Hipertension es el término utilizado para describir la presion arterial alta. Presién normal
y rango: 120/80 mm Hg.
HbAlc Hemoglobina glucosilada, es una forma de hemoglobina que estd quimicamente
ligada a un azicar
HDLC.mg.dl lipoproteinas de alta densidad. Limpian el colesterol de los tejidos del higado y lo lleva al higado.
Valor de referencia mayor < 50 mg / dL en mujeres y 40 mg / dL en hombres.
HDLU Lipoproteinas de alta densidad. Niveles antes de recibir medicamentos para controlarlos
INSULINA Tipo de insulina que el paciente recibe
LDLC.mg.dl Lipoproteina de baja densidad que transporta el colesterol desde el higado
a los tejidos extrahepaticos.
Valor de referencia inferior a 100 mg / dL
LDLU Lipoproteinas de baja densidad. Niveles antes de recibir medicamentos para controlarlosl
Lipids.Tx Moléculas orgdnicas, insolubles en agua pero solubles en algunos disolventes polares.
Tienen funciones estructurales, regulatorias y de reserva energética.
TG-B Es un lipido que actia como reserva energética. Valor de referencia de menos de 150 mg / dL
METFORMI Metformina, es el medicamento mas comiin para el tratamiento
de la diabetes tipo 2, especialmente en personas con sobrepeso.
hace referencia a si el paciente estd siendo tratado con Metformina o no
PC1- PC5 Puntuaciones de PC (PC corresponde a la ascendencia NAM / EUR).
Es una herramienta 1til para el analisis de datos genéticos
SBPU Presién arterial sist6lica Valor de referencia: 120 mm Hg.

La U se refiere al valor ajustado debido al tratamiento.

TG-B (mg/dl)

Niveles de triglicéridos

El niimero de pacientes que se clasificaron correctamente en este estudio indican
que los algoritmos genéticos son una alternativa para realizar una clasificacién. Los
genes en el cromosoma de mayor desempefio encontrado por el algoritmo coinciden
con las variables estudiadas en otros trabajos para predecir el desarrollo de algunas
complicaciones tales como cardiopatias o retinopatias [8, 21].
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Considerando distintos métodos de clasificacién, las maquinas de soporte de
vectores tuvieron un valor mds alto de clasificacién a comparacién de la regresion lineal,
regresion logistica o random forest . Se hace la comparacion del desempefio de estos
métodos de clasificacién considerando las variables del cromosoma maés fuerte como
caracteristicas de entrada para cada modelo en la Tabla 3.

5. 'Trabajo futuro

Se planea disefiar una herramienta de prediccién con este modelo estadistico, con
el fin de hacer una deteccién temprana y/o predecir. También, se propone utilizar la
metodologia presentada para entrenar un modelo con un conjunto de datos més grande
y considerando un tamafio de cromosoma mayor, con el fin de usar mas parametros
al momento de la clasificacién y esperando un desempefio atin mejor. Finalmente,
se sugiere la comparacién de diferentes algoritmos de clasificacion para mejorar el
rendimiento y ademads separar el tipo de complicaciones en diferentes grupos.
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Resumen. Este trabajo se enfoca en crear un sistema de reconocimiento de
uso correcto de una mascarilla mediante técnicas de visién por computador.
Se realiz6 una investigaciéon con el objetivo de establecer los lineamientos
para el uso correcto e incorrecto de la mascarilla, los cuales permitieron
determinar los criterios para la creacién de los conjuntos de los datos
“KLD” e “IMKLD”. Dichos conjuntos sirvieron para entrenar, validar y
probar los modelos “Mask-net” e “I-Mask-net” respectivamente. Estos son
modelos de arquitectura de Aprendizaje Profundo, donde se aplicé la técnica
de “Aprendizaje por Transferencia” al utilizar “MobileNet” como una base
para la extraccion de atributos. Los resultados de los entrenamientos arrojaron
que el ajuste de hiperpardmetros realizado fue el adecuado en ambos casos,
mientras que las pruebas hechas demostraron que los modelos tienen un buen
porcentaje de exactitud.

Palabras clave: Mascarilla, visién por computador, inteligencia artificial,
aprendizaje profundo, redes neuronales.

Mask-net: Detection of Correct Use of Masks
through Computer Vision

Abstract. This paper focuses on creating a system for recognizing the correct
use of a mask through computer vision techniques. Research was carried out with
aims of establishing guidelines for the correct and incorrect use of a mask, which
allowed for determining the criteria for the creation of the “KLD” and “IMKLD”
datasets. These datasets were used to train, validate and test the “Mask-net” and
“I-Mask-net” models respectively. The results given by training showed that the
fine tuning carried out was adequate in both cases, while the tests carried out
showed that the models have an acceptable level of accuracy.

Keywords: Masks, computer vision, artificial intelligence, deep learning,
neural networks.
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1. Introduccion

El 11 de marzo del 2020, la Organizacién Mundial de la Salud (OMS), declar6 el
COVID-19, también conocido como coronavirus, como una pandemia a nivel mundial.
Actualmente, miles de millones de personas han sido afectadas directa o indirectamente
por el coronavirus. A nivel mundial, se han notificado mas de 100 millones de casos
confirmados de COVID-19, incluidas mas de 2 millones de muertes, notificadas a la
OMS [1]. Las medidas de emergencia obligatorias para controlar y evitar una mayor
propagacion del virus han causado cambios importantes en el estilo de vida de los
seres humanos.

Uno de los problemas respecto al cumplimiento de medidas de bioseguridad es el
uso incorrecto de la mascarilla; estudios preliminares realizados indican que [2] “la
enfermedad se propaga principalmente de persona a persona a través de las goticulas
que salen despedidas de la nariz o la boca de una persona infectada al toser, estornudar
o hablar”. Por lo que el uso incorrecto de la misma pudiese generar mds contagios,
saturando los sistemas de salud y causando una mayor cantidad de fallecimientos.

Actualmente, el uso de la mascarilla es una de las medidas de prevenciéon mas
efectivas a nivel mundial, y los primeros estudios realizados respecto a su uso arrojan
resultados prometedores, como el realizado por Mitze et al. [3], donde afirman en un
estudio hecho en Jena, Alemania, que el uso de la mascarilla ayudé a reducir en un 60 %
la tasa de crecimiento diario de infecciones.

Ante estos beneficios, es indispensable extender la normativa de uso obligatorio
de la mascarilla, fundamentalmente en espacios cerrados y/o de gran concentracién
de personas, y controlar que sean utilizadas correctamente. Los modelos de vision
computacional son utilizados para resolver problemadticas complejas relevantes a
imagenes o videos y pudiesen ser disefiados y entrenados para predecir el uso correcto
de una mascarilla en una persona y asi ayudar a solucionar este problema.

Seguidamente, se conoce que las redes neuronales convolucionales (CNN) son
las redes mas comunes en el campo de la visién por computador. Para Goodfellow
et al. [4], son un tipo de red neuronal para el procesamiento de la data con una
topologia matricial conocida en forma de cuadricula, siendo tremendamente exitosas en
aplicaciones précticas. La red emplea una operacién matematica llamada convolucién,
siendo tremendamente exitosa para esta aplicacion.

Utilizar un modelo de inteligencia artificial para detectar el uso correcto de la
mascarilla sin intervencién humana puede ser de gran utilidad en espacios publicos y
privados de alto trnsito de personas, ya que se evitaria la revision manual de la misma,
promoviendo asi las medidas de distanciamiento social con una revision fiable. Segin
Johns Hopkins Medicine & Maragakis [5], se considera el uso correcto de la mascarilla
aquellos casos en los que se tapan la nariz, la boca y la barbilla de una cara en su
totalidad, consiguiendo asi la mayor eficacia de la mascarilla facial.

Por otro lado, se considera uso incorrecto de la mascarilla cualquier caso en el que la
nariz, la boca o la barbilla de un rostro estén expuestos, parcial o totalmente. Partiendo
del argumento anterior, el objetivo de la presente investigacion es implementar un
sistema de reconocimiento de uso correcto de una mascarilla médica mediante técnicas
de visién por computador.
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Fig. 1. Cambios de color de mascarillas en muestras.

Para ello, se desarroll6 el modelo de aprendizaje profundo “Mask-net” utilizando la
arquitectura de red neuronal convolucional para reconocer el uso correcto, incorrecto, o
no uso de la mascarilla. Adicionalmente, se cre6 otro modelo de aprendizaje profundo
“I-Mask-Net”, que utiliza la salida del modelo anterior cuando se identifica uso
incorrecto de la misma, este modelo indica si la mascarilla esta en la barbilla, en la
boca y la barbilla, o en la nariz y la boca, para poder brindar una sugerencia al usuario
sobre coémo portarla correctamente.

2. Metodologia

2.1. Conjunto de datos

Puesto que no existe un conjunto de datos preconstruido que se adhiera a los
pardmetros preestablecidos, la creacién y disefio de conjuntos de datos personalizados
de alta calidad se convirtié en uno de los enfoques de mayor importancia para el
desarrollo de los modelos de aprendizaje automético Mask-net e I-Mask-net. Dicho
lo anterior, se construyeron dos conjuntos de datos: KLD e IMKLD.

KLD es un conjunto de datos compuesto por un total de 11.003 imégenes, con
el objetivo de entrenar y validar el modelo Mask-net. Las imagenes seleccionadas se
originaron de mdltiples conjuntos de datos de dominio publico disponibles en internet,
y algunas de autoria propia, entre las cuales se incluyen:
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Fig. 2. Implementacién combinada de los modelos Mask-net e I-Mask-net.

Tabla 1. Matriz de confusion de Mask-net.

PREDICCION
Mascarilla ~ Mascarilla incorrecta  Sin mascarilla
Mascarilla 55 1 0
CLASE REAL  Mascarilla incorrecta 13 42 2
Sin mascarilla 4 3 50

Medical Mask Dataset [6], que proporciond imagenes de personas reales usando
mascarilla correctamente.

Flickr-Faces-HQ [7], que proporcioné imagenes de personas reales, sin mascarilla.

MaskedFace-net [8], que proporcioné imdgenes de personas usando mascarilla
médica de manera correcta e incorrecta.

Autoria propia, un conjunto de imagenes que captaron situaciones del mundo real,
tomando en cuenta dngulos de toma, fondos y uso de la mascarilla, asi como
bordados, colores y tipos utilizadas en el conjunto de pruebas. Dichas imédgenes
fueron proporcionadas por familiares, amigos y conocidos.

IMKLD es un conjunto de datos compuesto por un total de 1.841 imégenes, con
el objetivo de entrenar y validar el modelo I-Mask-net. Las imdgenes seleccionadas
se originaron en el conjunto de datos MaskedFace-net, el cual proporcioné las tres
clases de imagenes de uso incorrecto de la mascarilla. Ademas, algunas imagenes de
autoria propia fueron incorporadas a dicho conjunto para incrementar la cantidad de
casos reales.

Las imégenes estan clasificadas en 3 clases segiin las partes del rostro cubiertas
por la mascarilla: barbilla, boca y barbilla, y nariz y boca. Los conjuntos de
datos KLD e IMKLD fueron almacenados localmente, donde los archivos fueron
separados en conjuntos de entrenamiento, validacién y prueba, cada uno subdividido
en subdirectorios segtn las clases de dicho conjunto de datos.

KLD se distribuy6 en 8.804 imdgenes para entrenamiento, 2.199 imdgenes para
validacion y 170 imagenes para prueba. Mientras que el conjunto de imagenes IMKLD
se distribuy6 en 1.610 imédgenes de entrenamiento, 231 imagenes de validaciéon y 57
imagenes de prueba.
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Tabla 2. Métricas de presicion (presicion), exhaustividad (recall) de Mask-net.

Clase Presicion Exhaustividad
Mascarilla 0,7638 0,9821
Mascarilla incorrecta 0,9130 0,7368
Sin mascarilla 0,9615 0,8771

2.2. Preprocesamiento de imagenes

Con el objetivo de mantener un orden en los conjuntos de datos, es necesario
establecer una nomenclatura comun. Para ello, se cre6 un algoritmo con el que
se enumeraron y renombraron cada una de las miles de imigenes pertenecientes a
ambos conjuntos de datos. También se consideré fundamental reducir la informacién
innecesaria (tales como fondos) que pudiese generar sesgo en los datos, asi como una
reduccion en la velocidad de entrenamiento del modelo.

Esta problemdtica se resolvid al establecer una Regién de Interés (Rol) que
envolviese los rostros de las muestras suministradas. Utilizando un algoritmo en Python,
se procesaron las imagenes de ambos conjuntos de datos. Alimentando iterativamente
cada una de las imdgenes a MTCNN [9], se marcaron los bordes detectados de la
Region de Interés, procediendo a recortar y posteriormente guardar la imagen de salida,
teniendo como resultado solo los rostros de los sujetos para cada una de las muestras.

Por tltimo, un problema de sesgo encontrado en ambos conjuntos corresponde al
color azul de la mascarilla quirdrgica, ya que estas imagenes forman un porcentaje
importante de la totalidad disponible. Para mitigar esto, fue necesario suministrar la
mayor variacién en colores y patrones de mascarillas de manera que el modelo a
entrenar generalice lo mejor posible.

Una solucién a esta problemdtica involucrd la construcciéon de un algoritmo,
que detecta zonas con la presencia de un rango de color seleccionado (en el
espacio de color HSV), en este caso, tonalidades de color azul claro presente en las
mascarillas quirtrgicas. Luego de detectar dichas zonas de coincidencia en las imégenes
suministradas, se comenzd a plasmar sobre tales areas otras coloraciones y tonalidades
proporcionadas por valores aleatorios del espacio de color BGR, de tal manera que la
variedad de mascarillas encontradas fuese mds cercanas a la realidad.

2.3. Arquitectura de la red neuronal

Mask-net e I-Mask-net fueron disefiados con arquitecturas similares haciendo
uso del Aprendizaje por Transferencia, lo que implicé el uso de una arquitectura
predeterminada, siendo MobileNet el modelo preferido para construir la
arquitectura base.

El modelo Mask-net cuenta con 85 capas profundas, de las cuales 82 son capas de
extraccién de atributos de MobileNet y 3 son capas de ajuste propio (fine tuning), que
corresponden a una capa oculta de 512 nodos, seguida de una capa de Dropout con un
indice de 0,2, culminando con una capa de salida para las tres clases determinadas, con
funcién de activacion Softmax.
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Fig. 3. Predicciones correctas del Modelo Mask-net por clases.

Por otra parte, I-Mask-net cuenta con 84 capas profundas y 2 de ajuste propio, donde
se conectd una capa de Dropout con un indice de 0,6, culminando con una capa de salida
de funcidn de activacién Softmax, para las tres clases determinadas. Posteriormente, se
congelaron ambos modelos con pesos correspondientes al preentrenamiento realizado
por MobileNet con el conjunto de datos ImageNet, siendo entrenables las dltimas 23
capas de Mask-net, y las tdltimas 34 capas en el caso de I-Mask-net.

Al congelar las capas, se permitié al modelo retener conocimientos de atributos
generales extraidos de ImageNet, conjunto de datos que presenta clases similares a
KLD (mask, respirator, gas mask, gas helmet, ski mask, oxygen mask), y diferentes en
el caso de IMKLD, debido a que no existen clases especificas.

2.4. Entrenamiento de los modelos

Para el modelo Mask-Net, el entrenamiento final fue realizado localmente en
Jupyter Notebooks, haciendo uso de aceleramiento de hardware por GPU “Nvidia GTX
1050ti with Max-Q Design”.
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Fig. 4. Predicciones incorrectas del Modelo Mask-net por clases.

Tabla 3. Matriz de confusion de I-Mask-net.

PREDICCION
Barbilla  Bocay barbilla  Nariz y boca
Barbilla 16 2 1
CLASE REAL  Boca y barbilla 2 14 3
Nariz y boca 0 0 19

Se us6 la inicializacién de pardmetros “random uniform”, con media O y desviacién
estandar 1, implementado sobre la capa lineal de 512 nodos; ademds, se regularizaron
los pesos de dicha capa con regularizador L2 igualado a 0,01. El modelo se compil6
utilizando el optimizador “Adam” con tasa de aprendizaje igualada en 0,0001 y funcién
de pérdida “Categorical Cross Entropy”.

Se hizo uso de técnicas de aumento de datos implementando volteado horizontal
y la rotacién de imdgenes respecto a su eje vertical hasta 20°. Ademds, el uso de la
capa de Dropout que prevendria el sobreajuste durante el entrenamiento de Mask-net,
el cual se llevé a cabo durante 10 iteraciones para evitar el sobreaprendizaje del modelo,
tomando asi 18 minutos para completarse.

Matriz de Confusién del modelo Mask-net, en I-Mask-net, se compil6 utilizando el
optimizador “Adam” con tasa de aprendizaje igualada a 0,00001 para frenar la velocidad
de entrenamiento y con funcién de pérdida “Categorical Cross Entropy”.

ISSN 1870-4069 419 Research in Computing Science 150(5), 2021



Alexander Kalen-Targa, Alberto Landi-Cortifias, Nicolas Araque-Volk, et al.

Mascarilla en barbilla

Mascarilla en boca y barbilla

A o

Mascarilla en

e

[

Fig. 5. Predicciones correctas del Modelo [-Mask-net por clases.

Se compilé utilizando el optimizador “Adam” con tasa de aprendizaje igualada
a 0,00001 para frenar la velocidad de entrenamiento y con funcién de pérdida
“Categorical Cross Entropy”.

3. Resultados

Utilizando un grupo de 170 imagenes correspondientes al conjunto de prueba de
KLD, se corrieron predicciones sobre el modelo Mask-net. De la matriz de confusion
visible en la Tabla 1 y de los datos de exhaustividad de la Tabla 2, se infiere que
Mask-net predijo acertadamente en el 98,21 % de las veces que se le presenta un rostro
portando una mascarilla correctamente. Cuando se le presentaron rostros portando la
mascarilla incorrectamente, Mask-net fue capaz de predecir ciertamente dicho caso en
el 73,68 % de las veces.

Cuando se le presenté uno sin mascarilla, Mask-net predijo correctamente dicho
caso en el 87,71 % de las veces, lo que da un porcentaje de exactitud del 86,47 %
sobre todo el conjunto de prueba (overall accuracy). Como se observa en la Figura
3, Mask-net es capaz de predecir correctamente imdgenes diversas, con personas de
diferentes etnicidades y edades, portando variedad de mascarillas en patrones y colores,
accesorios y objetos obstruyendo su rostro.

Incluso, se notd6 que Mask-net puede acertar en algunas ocasiones aunque
usuarios intenten engafiarlo. Como se observa en la Figura 4, Mask-net presentd
algunas fallas particularmente en las clases “Mascarilla incorrecta” y “Sin mascarilla”.
Las fallas en mascarilla incorrecta se dieron sobre todo en imigenes donde la
barbilla estaba descubierta e imdgenes cuyos sujetos no muestran su rostro de
manera completamente frontal.
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Tabla 4. Métricas de presicion (presicion), exhaustividad (recall) de I-Mask-net.

Clase Presicion Exhaustividad
Barbilla 0,8888 0,8421
Boca y barbilla 0,8750 0,7368
Nariz y boca 0,8260 1,0000

Las fallas en rostros sin mascarilla son pertinentes a individuos intentando engafar
al modelo utilizando algin objeto o inclusive su mano, situaciones de caricter
particular. Por otro lado, Utilizando un grupo de 57 imégenes correspondientes
al conjunto de prueba de IMKLD, se corrieron las siguientes predicciones sobre
el modelo Mask-net. Ver Tabla 2. De la matriz de confusién de la Tabla 3 y
de los datos de exhaustividad de la Tabla 4, se entiende que I-Mask-net predijo
acertadamente en el 84,21 % de las veces que se le presenté un rostro portando una
mascarilla sobre la barbilla.

Cuando se le present6 al modelo situaciones donde se cubria la boca y barbilla y se
dejaba expuesta la nariz, I- Mask-net predijo correctamente dicho caso en el 73,68 % de
las veces. Cuando se le presentaron rostros portando la mascarilla sobre la nariz y boca
y se dejaba la barbilla expuesta, I-Mask-net fue capaz de predecir ciertamente dicho
caso en el 100 % de las veces. Lo que da un porcentaje de exactitud del 85,96 % sobre
todo el conjunto de prueba (overall accuracy).

Como se observa en la Figura 5, I-Mask-net es capaz de predecir correctamente
imagenes de las diferentes clases en la vasta mayoria de los casos estudiados. Como
se observa en la Figura 6, I-Mask-net cometié errores en la clase “barbilla”, cuando el
sujeto tiene la mascarilla cercana a su boca.

Por otra parte, la clase “boca y barbilla” sufrié mayor cantidad de errores en aquellas
imdgenes donde la mascarilla estaba superpuesta sobre la boca del individuo. Tomando
en cuenta lo expuesto anteriormente, vale la pena acotar que el resto de los errores del
modelo [-Mask-net se debe a una falta de generalizacién en algunas de las imagenes
de prueba. Esto probablemente ocurre debido a que el conjunto de entrenamiento y
validacién de IMKLD no es lo suficientemente extenso para generalizar correctamente.

4. Estado del arte

A continuacién se comparan los resultados experimentales de Mask-net con
resultados de trabajos publicados destacados en la identificaciéon de mascarillas. Es
importante acotar que estos trabajos no resuelven la misma problematica que resuelve
Mask-net, ya que la misma se enfoca no solamente en detectar si una persona tiene la
mascarilla puesta, sino tambien si la tiene puesta de manera correcta.

Sin embargo, sirven como referencia para medir el rendimiento de los modelos
debido a su similaridad al utilizar Aprendizaje por Transferencia y librerias
como MTCNN para la detecciéon de los rostros. Las investigaciones disponibles a
continuacién son comparadas en la Tabla 5:

— RetinaFaceMask: A Face Mask detector [10]. RetinaFaceMask utiliza multiples
mapas de funciones y luego utiliza funciones red piramidal (FPN) para fusionar
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Fig. 6. Predicciones incorrectas del Modelo I-Mask-net por clases.

la informacién semadntica de alto nivel. La investigaciéon hace uso del algoritmo
del estado del arte para la deteccién de rostros MTCNN [9], de manera similar a
Mask-net, con el cual se presenta mejor precision al detectar rostros con mascarilla
con 4dngulos de toma diferentes en comparacion al usar Haard Cascade [10].

— Multi-Stage CNN Architecture for Face Mask Detection [11]. Es un sistema que
consta en una arquitectura CNN de dos etapas, la cual es capaz de detectar rostros
con y sin mascarilla. En esta investigacién se hace uso de el Aprendizaje por
Transferencia con arquitecturas distintas, preentrenando dichas redes con el conjunto
de datos ImageNet, de manera similar a Mask-net.

Comparando a RetinaFaceMask, se halla que Mask-net es similar en precisién a
RetinaFaceMask en el caso de predecir sobre la clase mascarilla, alcanzando hasta un
98,21 % de exhaustividad. Cuando se presentan rostros descubiertos (sin mascarilla),
Mask-net supera a RetinaFaceMask alcanzando un 96,15 % de precisién, manteniendo
una exhaustividad similar a este tltimo.

Por otra parte, los resultados de Multi-Stage CNN fueron superiores utilizando un
camino parecido al de MaskNet, utilizando el mismo detector de rostros MTCNN vy al
utilizar una arquitectura CNN con Aprendizaje Por transferencia.

5. Conclusiones

Procesar las muestras utilizando la deteccion de rostros por MTCNN aument6 la
exactitud de Mask-net e [-Mask-net ante casos reales. Igualmente, efectuar cambios de
color a un grupo extenso de mascarillas introdujo variedad en los conjuntos de datos
KLD e IMKLD, lo cual disminuy6 el sesgo de prediccion y optimiz6 la generalizacion
de los modelos entrenados. Esto permitié a los mismos clasificar correctamente sin
importar color o bordado de la mascarilla.
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Tabla 5. Tabla comparativa de Precisién (precision) y Exhaustividad (recall) de Mask-net con
RetinaFaceMask y Multi-Stage CNN para clases equivalentes.

L Rostro Mascarilla
Investigacion Base
Precision Recall Precision Recall

. Mobilenet 79,00 % 92,80 % 78,90 % 89,10 %
RetinaFaceMask

Resnet 91,50 % 95,60 % 93,30 % 94,40 %

. MobilenetV2 N/D N/D 99,12 % 99,20 %
Multi-Stage CNN

Densenet121 N/D N/D 99,70 % 99,12 %

Mask-net Mobilenet 96,15 % 87,71 % 76,38 % 98,21 %

Se desarroll6 y entrené el modelo de visidon por computador Mask-net para predecir
el uso correcto de la mascarilla, presentando una exactitud en prediccién de 86,47 %
sobre el conjunto de prueba KLD. Ademas, se desarrolld y entrené un modelo adicional,
I-Mask-net, para complementar a este.

Dicho modelo manifestd una exactitud en prediccién de 85,96 % sobre el conjunto
de prueba IMKLD. Uno de los principales aportes de Mask-net a diferencia de otros
modelos desarrollados es no solo poder identificar mascarillas médicas, sino también
identificar diversidad de mascarillas de tela de variedad de colores y bordados, y
respiradores como el tipo N95.

Ambos modelos mostraron un comportamiento altamente satisfactorio, con algunas
excepciones. Mask-net no pudo predecir correctamente imagenes de rostros donde la
mascarilla era portada incorrectamente con nariz y boca cubiertas y barbilla expuesta,
siendo erréneamente predichas como mascarilla.

Por otra parte, Mask-net e I-Mask-net presentaron ciertas diferencias en precisién
debido principalmente a la diferencia en extension en los conjuntos de datos KLD e
IMKLD, asi como sus susodichos conjuntos de prueba utilizados.

Considerando las conclusiones realizadas anteriormente, se evidencia que es posible
detectar el uso correcto e incorrecto de la mascarilla a través de un sistema de
reconocimiento facial utilizando visién por computador. Dicho esto, se efectian las
siguientes recomendaciones:

— Se propone incrementar la cantidad de muestras reales en los conjuntos de datos
KLD e IMKLD, para abarcar la mayor cantidad posible de situaciones que se puedan
presentar, como mas angulos de toma, y casos particulares, como, por ejemplo:
casos de individuos utilizando una mayor variedad de accesorios, estilos de cabello
distintos y mas opciones de vello facial.

— Se sugiere modificar el conjunto de datos KLD, desglosando la clase “mascarilla
incorrecta” en las subsiguientes clases: “barbilla”, “boca y barbilla” y “nariz y
boca”, ademds de las existentes “mascarilla” y “sin mascarilla”, totalizando en
cinco clases; con el objetivo de entrenar un modelo multiclase, como Mask-net,
y asi comparar si esta alternativa es mads eficiente que utilizar dos modelos
independientemente entrenados.
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— Se recomienda probar con diferentes modelos de Aprendizaje por Transferencia

para la extraccién de caracteristicas, con el fin de evaluar si el desempefio del
modelo mejora, caso similar al de RetinaFaceMask, ya que se vid beneficiado en
un incremento de sus niveles de precision y exhaustividad al implementar el modelo
de Aprendizaje por Transferencia Resnet.
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