Nuevos retos basados en machine learning para la mejora
del procesamiento y la exploracion de datos biomédicos
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Resumen

En la actualidad, la investigacion biomédica necesita que los
procesos bioldgicos y enfermedades que deben ser investigados
se basen en modelos sanitarios eficientes. Para ello, se ofrecen
diversas soluciones biomédicas digitales claves para impulsar el
ecosistema de salud del futuro, que wusan procesos
computacionales, entre los cuales se encuentra el aprendizaje
automatico o machine learning.

Introduccién

Actualmente, todos los datos clinicos estan pasando a
convertirse en informacion digital, cuyo volumen resulta muy
dificil de analizar e interpretar por parte de los investigadores
biomédicos. Ademas, si nos preguntamos: ;Qué genes son los
mas relevantes para cierto tipo de cancer? o ¢Qué
medicamentos serian los mas adecuados para este tipo de
tratamiento?, el uso de procesos computacionales complejos
basados en machine learning (ML) seran los que nos ayuden a
resolver estas preguntas. El ML es una rama de la inteligencia
artificial en la que las maquinas se programan para aprender
patrones a partir de los datos y tomar decisiones con una minima
intervencién humana.

Este articulo ofrece una vision de como el ML puede transformar
amplias areas de la biomedicina, concretando su estudio en uno
de los modelos mas usados: las redes neuronales.

Las redes neuronales son una familia de algoritmos muy
potentes con los que se pueden modelar comportamientos
inteligentes y estructuras avanzadas ademas de codificar
cualquier tipo de dato (figura 1).

Es aqui donde el ML aporta su capacidad de interpretar un gran
volumen de datos potenciando la metodologia cientifica,
mejorando el uso de protocolos y ayudando a la toma de
decisiones por parte del personal especialista (figura 2), ademas
de potenciar la medicina personalizada y preventiva.
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Figura 1. Clasificacion de genes a través del ML basado en redes neuronales.

Esquema donde se muestra el uso de un algoritmo de machine learning (ML) basado en redes
neuronales en el cual se clasifican ciertos tipos de genes, siguiendo unos criterios establecidos
por los especialistas. En general, el ML se basa en la idea de que los sistemas pueden
aprender de los datos de entrada, identificar patrones y tomar decisiones con una minima
intervencion humana .En el esquema, A muestra los datos de entrada que consisten en
secuencias genéticas. B muestra el grado de similaridad entre estos genes los cuales se
agrupan por colores (rojo y azul). En C, los datos de entrada con mayor similaridad ya
agrupados se representan en 2D mediante procesos computacionales. Por ultimo, en D se
ofrece el modelo predictivo, que etiqueta los genes en 0 o 1 seguln la asignacién de cada gen a
su grupo mas similar.

Conclusioén
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A. Proteina infectada B. Fase inicial: farmaco aplicado C. Fase final: farmaco aplicado

Figura 2. Interaccion de un farmaco aplicado a una proteina infectada por un virus.

Mediante el uso de la simulacién a través de procesos computacionales, se puede visualizar cémo interacciona un farmaco (B,C) que se
requiere como diana terapéutica para cierta proteina (A) que ha sido infectada por un virus. Para ello, si se quieren extraer caracteristicas

de los datos del farmaco, se usa el ML para asi poder interpretar los resultados y mejorar la toma de decisiones por parte del especialista.
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Figura 3. Visualizacion de datos biomédicos: métodos convencionales vs métodos basados en ML.

En A se observa la grafica de dos sefiales eléctricas cerebrales correspondientes a dos sujetos investigados por especialistas biomédicos.
Estas sefiales son complejas de analizar ya que contienen informacion clinica oculta en la grafica. Por el contrario, en B se pueden estudiar
las imagenes con mayor claridad, ya que se han aplicado métodos de ML para agrupar y clasificar los patrones detectados en esas sefales,

aportando una mayor informacion clinica.
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A. Seiales eléctricas cerebrales B. Sefales mas relevantes C. Deteccion de patrones

Figura 4. Uso de ML para la visualizacion personalizada en sefiales eléctricas cerebrales

Existen varios métodos de ML para la seleccién de caracteristicas relevantes en sefales eléctricas cerebrales cominmente llamadas EEG:
El método visualizado en A extrae informacién temporal de la sefial. El método visualizado en B aprovecha tanto la informacién temporal
como la frecuencial para detectar las sefiales mas relevantes. Por Ultimo, en C se realiza un filtrado espacial para luego extraer las
caracteristicas que conllevaran a la deteccion de patrones en los datos.

B. Modelo 2D

C. Modelo 3D

A. Clasificacion de farmacos

Figura 5. Visualizacion de farmacos: cual es el mas adecuado? Cual es la diana terapéutica de cada uno?

El uso del disefio de farmacos basado en el ML contribuye a la mejora en su precisién y eficiencia ya que en el modelo de entrenamiento de
las redes neuronales utilizadas, se tienen también en cuenta propiedades farmacoldgicas como la absorcién, distribucién, metabolismo,
excrecion y la toxicidad. En A se muestran 3 tipos de farmacos agrupados segun el grado de respuesta ante un virus. B y C muestran los
modelos 2D y 3D respectivamente, de los farmacos para una mejor visualizacion de los datos.

Discusion

En este estudio se muestran diferentes herramientas basadas en ML para mejorar los modelos
sanitarios usados en el estudio de datos biomédicos, siendo este un enfoque innovador e
inteligente que ayuda a resolver problemas especificos y aumenta el rendimiento de la
investigacion biomédica. Ademas, la deteccidn e identificacion de patrones significativos a partir de
la visualizacién de grandes conjuntos de datos heterogéneos y complejos (figuras 3, 4 y 5)
contribuye al desarrollo de estrategias de medicina de precision, asi como la aceleracion del
estudio de ciertas patologias de gran impacto mundial.

Podemos concluir que la integracién del ML en el diagndstico médico es muy prometedora para lograr la maxima precision en el diagndstico y facilitarlo por
completo. No obstante, la recopilacidon de masivos conjuntos de datos de naturaleza heterogénea y compleja, para el entrenamiento de los algoritmos de ML sigue

siendo el principal reto en la actualidad.
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