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Prólogo

La sinergia de la Inteligencia Artificial (IA) y el cuidado de la salud
impacta en aspectos como diagnósticos más precisos y medicina per-
sonalizada. Este libro explora algunas soluciones en donde los algo-
ritmos inteligentes y el bienestar convergen derivando beneficios en la
salud del ser humano.

El libro aborda en el Capítulo 1, un panorama de aplicaciones y
aportaciones de la IA en el área de la salud. Asimismo, se plantean
algunas consideraciones éticas de la IA con oportunidades y retos pre-
sentes. En la parte final, se aborda el tema del futuro de la IA en
medicina.

Los capítulos del 2 en adelante, están compuestos por una serie
de trabajos con casos de estudio muy específicos en los que diversas
estrategias de la IA son aplicadas a la solución de problemas de salud.

El Capítulo 2 aborda el tema de las ontologías, las cuales son rep-
resentaciones formales de conceptos y relaciones que modelan un do-
minio. El capítulo presenta una sinopsis de los sitios web Linked Open
Vocabularies y BioPortal, recursos que permiten acceder a cientos de
vocabularios y ontologías validadas que pueden ser reutilizadas por
estudiantes y profesionales del área de la salud para especificar tar-
eas, fortalecer el aprendizaje, consultar términos clínicos o gestionar
datos. Así mismo, se expone la estructura de la ontología para tec-
nologías digitales de salud (Ontology of Digital Health Technologies)
y se ejemplifica su reutilización para dotar de contexto y significado a
un conjunto de datos médicos.

Dados los servicios digitales tan popularizados hoy día y la alta
conectividad disponible, la humanidad se encuentra inmersa en lo que
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hoy se conoce como el Internet de las Cosas (IoT). En IoT los disposi-
tivos almacenan información personal por lo que la seguridad es funa-
mental. Al respecto, los ciberatacantes buscan explotar estas vulner-
abilidades, por lo que proteger la privacidad de los usuarios es crucial.
Teniendo esto en mente, el Capítulo 3 describe las estrategias exis-
tentes para proteger los dispositivos médicos IoT, proponiendo solu-
ciones para enfrentar las amenazas, destacando el uso, cada vez más
frecuente, de tecnologías portátiles para mejorar diagnósticos médicos.

A poco más de 3 años de la pandemia por COVID-19, una de las
áreas que brindó alternativas de solución para el análisis, manejo y
diagnóstico oportuno fue la IA. Al respecto, el capítulo 4 brinda un
panorama general de cómo la IA ha sido pieza clave en la lucha con-
tra esta enfermedad, permitiendo la detección temprana de casos, el
monitoreo de la propagación del virus, el desarrollo de tratamientos y
vacunas, así como la optimización de recursos y la toma de decisiones
informadas. Un caso de estudio, en donde se propone un modelo
matemático para el diagnóstico de casos positivos en pacientes mex-
icanos, así como determinación del pronostico de supervivencia a la
enfermedad se incluye en el capítulo 5.

En el capítulo 6 se aborda un panorama general de los métodos de
clustering en la medicina. Su aplicación en el ámbito de las ciencias de
la salud y la biomedicina adquiere una importancia crítica, puesto que
proporciona un medio efectivo para agrupar a los pacientes en distintas
categorías mediante la extracción del conocimiento de los conjuntos de
datos, con ello mejorar la atención médica y apoyar el desarrollo de
tratamientos personalizados, respondiendo así a los desafíos únicos de
cada paciente.

El capítulo 7 presenta una introducción al análisis de imágenes
médicas mediante una perspectiva de Ciencias de la Computación. Es
decir, el análisis de imágenes médicas utilizando métodos de proce-
samiento digital de imágenes en conjunto con métodos de aprendizaje
computacional tradicional y aprendizaje profundo. Además, se ilus-
tran las metodologías utilizadas mediante aplicaciones clásicas y no
convencionales.
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El capítulo 8 introduce un modelo conceptural denominado PRE-
VEMM el cual se aborda con un caso práctico para la identificación
automática del cáncer de mama. El capítulo destaca la complejidad y
multifactorialidad del análisis realizado por los radiólogos.

Por último, en el capítulo 9 se presenta el desarrollo de un sistema
computacional que permite diagnosticar la presencia o ausencia de
una fractura en seres humanos, en particular, en los huesos de radio
y cúbito. Para el desarrollo del sistema, se realizó la recolección de
radiografías las cuales fueron procesadas y utilizadas como datos de
entrenamiento para el modelo basado en redes neuronales artificiales.

El contenido del libro, las referencias incluidas, así como la actual-
idad de los temas, pone de manifiesto su pertinencia para estudiantes
de nivel licenciatura y posgrado, así como para investigadores de dis-
tintas disciplinas interesados en la aplicación de algoritmos de IA a la
solución de problemas de ámbito médico.

Juana Canul-Reich y Rosa María Valdovinos Rosas
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Abreviaturas

AE Algoritmo Evolutivo
AG Algoritmo Genético
AGc Algoritmo Genético Celular
AGd Algoritmo Genético Distribuido
AGP Algoritmo Genético Paralelo
BCI Ontología para Interfaz de Computación Cerebral
CCC Coeficiente de Correlación Cofenético
CIA Confidencialidad, Integridad, Disponibilidad
CNN Red Neuronal Convolucional
COVID Enfermedad de Coronavirus (Coronavirus Disease)
CSV Valor Separado por Comas (Comma Sepatared Value)
DL Aprendizaje Profundo (Deep Learning)
DSC Coeficiente de Similitud de Dice
ECG Electrocardiograma
EE Estrategia Evolutiva
EPOC Enfermedad Pulmonar Obstructiva Crónica
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HIFM Ontología HIFM (Contiene nombres y marcas de drogas)
IA Inteligencia Artificial
IIoT Internet Industrial de las Cosas (Internet Industrial of Things)
IoT Internet de las Cosas (Internet of Things)
K-NN K Vecinos más cercanos (K-Nearest Neighbor)
LOV Catálogo de Vocabularios Abiertos Enlazados (Linked Open Vocabul
MRI Imagen de Resonancia Magnética
ODHT Ontología para Tecnologías Digitales de Salud

(Ontology Digital Health Technology)
OMS Organización Mundial de la Salud
PE Programación Evolutiva
PET Tomografía de emisión positiva
PG Programación Genética
RB Red Bayesiana
ReLU Unidad Lineal Rectificada (Rectified Linear Unit)
RFID Identificación por Radio Frecuencia
TI Tecnología de Información
TIC Tecnologías de la Información y Comunicación
U-Net Red Neuronal Convolucional para segmentación de imágenes
UAM-A Universidad Autónoma Metropolitana Unidad Azcapotzalco
URI Idenrificador de Recursos Uniforme
VB Vaginosis Bacteriana
W3C World Wide Web Consortium (Consorcio de la Web Mundial)
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1.1 Aplicaciones notables de IA en medic-

ina

Hoy día somos testigos de los asombrosos avances que en el mundo se
están logrando en el área médica con el uso de la Inteligencia Artificial,
desde el diagnóstico, tratamiento personalizado, imagenología y la lista
puede ser y será aún más larga con el paso del tiempo. El impacto
radica en el beneficio que ello representa en la recuperación de la salud
del paciente, pues se dispone de tratamientos más precisos, cada vez
menos invasivos y menos prolongados.

En este capítulo mencionamos algunas áreas que observan directa-
mente el impacto de la IA.

1.1.1 Diagnóstico y detección de enfermedades

Existe una cantidad creciente de estudios en los que se reporta la apli-
cación de algoritmos de aprendizaje automático, la cual es una área
de la Inteligencia Artificial, para el análisis de datos relacionados con
alguna enfermedad, en particular con su diagnóstico. En México, la
diabetes mellitus tipo 2 ocupa un lugar preponderante dada su tasa
alta de padecimiento entre la población. En [113], los autores desar-
rollaron un modelo combinado de tres clasificadores diferentes para
clasificar pacientes con diabetes mellitus tipo 2, sus resultados alcan-
zaron el 90% en la métrica de área bajo la curva. Los algoritmos usados
para generar el modelo combinado fueron regresión lineal generalizada,
máquinas de vector soporte y redes neuronales artificiales. Las vari-
ables analizadas corresponden a datos clínicos no invasivos como el
perfil lipídico, la presión arterial, nivel de ingresos, edad, índice de
masa corporal, entre otras, sin incluir datos de niveles de glucosa en
la sangre. Las pruebas tradicionales de diagnóstico pueden ser cos-
tosas y son invasivas, por lo que el desarrollo de un modelo basado en
aprendizaje automático de alta precisión representa beneficios para el
paciente, así como para un diagnóstico y tratamiento temprano.
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1.1.2 Diseño de fármacos

La integración de la Inteligencia Artificial en el diseño de fármacos im-
plica un enfoque multidisciplinario que combina conceptos de química,
biología y ciencias de la computación para acelerar el descubrimiento
de nuevos elementos terapéuticos [156].

Los modelos de IA creados con algoritmos de aprendizaje automático
y aprendizaje profundo se utilizan para analizar grandes conjuntos de
datos de compuestos químicos, objetivos biológicos así como las inter-
acciones entre ellos. La IA permite explorar el amplio espacio químico
para descubrir compuestos con las conductas farmacológicas deseadas
y además predecir sus propiedades moleculares. Entre los algoritmos
aplicados en estos análisis de datos se encuentran las tradicionales re-
des neuronales artificiales, los algoritmos genéticos, las máquinas de
vector soporte, las redes neuronales de aprendizaje profundo, entre
otros.

Además, la IA facilita el testeo o prueba virtual, que consiste en
analizar computacionalmente grandes bibliotecas de compuestos para
identificar fármacos candidatos. Las simulaciones de acoplamiento
molecular, las cuales simulan la interacción entre una molécula como
fármaco con una proteína receptora para predecir cómo se unirán entre
sí, también forman parte del diseño de fármacos basado en la IA [190].
Asimismo, el desarrollo de modelos de IA para el diseño de fármacos
de novo, el cual es un método de diseño de fármacos asistido por
computadora que genera nuevas estructuras de compuestos con las
propiedades deseadas, representa un enfoque de vanguardia en este
campo [76, 175].

1.1.3 Medicina personalizada

Los asombrosos avances científicos y desarrollos tecnológicos en los
últimos años han hecho posible el crecimiento en esta área. La medic-
ina personalizada permite un enfoque más preciso y adaptado a las
características individuales de cada paciente, mejorando con ello en
el diagnóstico y en la predicción de la eficacia de los tratamientos, lo
cual redunda en la calidad de la atención médica [64].
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Los tipos de datos fundamentales en la medicina personalizada son:

• Datos ómicos que incluyen la genómica, epigenómica, proteómica,
metabolómica y transcriptómica, los cuales proporcionan infor-
mación detallada sobre la expresión génica, proteínas y metaboli-
tos en un individuo, ello contribuye a la personalización de los
tratamientos y cuidados de salud. En particular la genómica
es fundamental en la medicina personalizada, ya que permite
analizar el ADN de un individuo para identificar variaciones
genéticas que podrían influir en su susceptibilidad a enfermedades
y en su respuesta a tratamientos específicos [53]

• Datos de imagenología médica como son la resonancia mag-
nética, tomografías computarizadas y radiografías, los cuales se
utilizan para mejorar el diagnóstico y asimismo guiar tratamien-
tos personalizados.

• Datos clínicos como el historial médico, resultados de pruebas
diagnósticas, los cuales son cruciales en la personalización de
tratamientos.

A través de la aplicación de algoritmos de aprendizaje automático,
la IA puede analizar grandes volúmenes de estos datos (big data), con
base en ellos se facilita la predicción de resultados clínicos individuales
lo que a la vez permite la optimización de los tratamientos [183].

1.1.4 Imagenología

La IA tiene aplicación en la interpretación y análisis de imágenes médi-
cas, tales como resonancias magnéticas, tomografías computarizadas,
radiografías, lo cual beneficia en el diagnóstico de enfermedades. En
particular, los algoritmos de aprendizaje automático pueden identi-
ficar patrones y anomalías que podrían pasar desapercibidos al ojo
humano, lo cual permea positivamente en un diagnóstico de mayor
precisión.

La IA se aplica para segmentar imágenes médicas con base en
determinadas estructuras anatómicas que permiten delimitar regiones
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de interés como tumores, órganos o tejidos de interés [124, 138]. De
allí que hoy día se disponga de sistemas de diagnóstico, tratamiento
o pronóstico para pacientes con derrame cerebral [109], con cáncer
de mamas [184], con necesidad de diagnóstico de osteoporosis [79], o
pacientes con padecimientos cardiovasculares [89], entre otros.

En imagenología el desarrollo tecnológico es progresivo tanto en el
equipo utilizado para la generación de imágenes como en los sistemas
de diagnóstico o de análisis e interpretación.

1.2 Consideraciones éticas de la aplicación

de la IA en medicina

1.2.1 Privacidad y Seguridad de Datos

La IA ha experimentado un período de crecimiento exponencial en
diversas industrias, y el sector de la salud no es una excepción. Este
avance presenta tanto oportunidades como desafíos, especialmente en
integridad, privacidad y seguridad de los datos personales y biométri-
cos de los pacientes dado que estas tecnologías impulsadas por la IA
suelen requerir una amplia variedad de datos, tanto personales como
no personales para su funcionamiento óptimo. Dependiendo esencial-
mente de la información relacionada con la salud de los pacientes, que
van desde los tratamientos que se les han administrado y cómo han
respondido a ellos, hasta los datos genéticos, antecedentes familiares,
comportamiento de su salud y signos vitales. Toda esta información
se extrae de archivos médicos o de los resultados de investigaciones
clínicas. Por lo tanto, el fomento y desarrollo de la IA en el ámbito de
la salud, depende en gran medida de garantizar un acceso conveniente
y seguro a estos datos sensibles.

Los algoritmos utilizados para el diagnóstico e interpretación de en-
fermedades, la predicción de patologías y la selección de tratamientos,
se han convertido en herramientas indispensables en el ámbito médico.
Además, junto con equipos y dispositivos médicos inteligentes, como
los son las Interfaces Cerebro-Computadora y las prótesis que utilizan
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IA, se llega a recopilar una amplia gama de información y datos sen-
sibles. Esto plantea serias preocupaciones sobre su vulnerabilidad y
la necesidad de garantizar la protección adecuada de esta información
médica [65].

La discriminación basada en los datos médicos de un individuo
puede ser preocupante. Por ejemplo, los empleadores o las asegu-
radoras podrían utilizar información sensible del paciente, como una
enfermedad debilitante o costosa, o la condición de portador de una
enfermedad de transmisión sexual, para decidir no emplear o ase-
gurar a esa persona. El Acta de No Discriminación de Información
Genética prohíbe la discriminación por parte de las aseguradoras de
salud o empleadores, además de intentar limitar la adquisición de datos
de pacientes en Estados Unidos [141].Por otro lado, para llevar una
vida próspera, es importante que cierta información relacionada con la
salud de un individuo, permanezca privada y confidencial, por lo que
el violar este derecho y compartir información sensible, puede llevar a
un conjunto de daños colaterales que impacten la integridad y salud
mental de los afectados.

Se han implementado diversas estrategias para mitigar estos riesgos
asociados con el uso de IA en el ámbito de la salud. Entre ellas se
incluyen el empleo de técnicas de cifrado y la aplicación de políticas de
acceso controlado hacia datos sensibles. Además, regulaciones como el
Reglamento General de Protección de Datos en Europa han marcado
un precedente significativo al intentar regular la IA a través de la
protección de datos. Proponiendo que el uso de la información no sea
sin una autorización previa de un comité o por el mismo paciente.
Esta iniciativa ha inspirado a otros países, como Estados Unidos, a
desarrollar sus propias regulaciones, como la Ley de Portabilidad y
Responsabilidad del Seguro Médico, incorporando políticas similares
para salvaguardar y proteger la información de los pacientes ante el
creciente uso de la IA [49].
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1.2.2 Transparencia, Validación Clínica y Respon-

sabilidad

Los desarrolladores de sistemas que utilizan IA tienen que tener la
responsabilidad de diseñar algoritmos que sean transparentes, éticos
y precisos. Esto implica la utilización de datos de alta calidad, la
incorporación de métodos para explicar el razonamiento del modelo
y la consideración de posibles consecuencias éticas y sociales de su
aplicación.

La precisión de las predicciones de los algoritmos depende en gran
medida de la transparencia y la correcta etiquetación de los datos.
De lo contrario, se obtendrían resultados subóptimos. Sin embargo,
es crucial reconocer que la complejidad de algunos diagnósticos médi-
cos, como la sepsis o la artritis reumatoide, dificulta el entrenamiento
de los algoritmos de predicción de enfermedades. Esto contrasta con
los juicios binarios en estudios de radiología o patología (maligno o
benigno), donde se utilizan algoritmos para interpretar imágenes dig-
itales. Además, la estructura no uniforme de los datos en los registros
electrónicos de salud dificulta el acceso de los algoritmos a esta in-
formación sin un procesamiento previo. [129]. Esto implica que los
modelos deban ser adaptados y validados específicamente para cada
diagnóstico, añadiendo una capa adicional de complejidad al proceso
de entrenamiento. Estos desafíos resaltan la importancia de imple-
mentar métodos de validación clínica, como estudios controlados y
ensayos clínicos, para el desarrollo e implementación correcta de este
tipo de sistemas inteligentes, garantizando así su precisión, seguridad
y eficacia clínica.

Otro aspecto crucial de la transparencia es la interpretabilidad del
modelo, es decir, la capacidad de los humanos para comprender cómo
se llega a una decisión o predicción específica. Esto puede ser prob-
lemático, ya que a veces nuestra capacidad de comprensión no alcanza
para identificar los patrones que los modelos de IA reconocen. Este
tipo de enfoque se conoce como "opaco" o de "caja negra", donde el
proceso de toma de decisiones del modelo no es claro. La falta de trans-
parencia puede generar desconfianza entre los usuarios y dificultar la
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detección de sesgos o errores en el sistema. Aunque la transparencia
también puede afectar la precisión del modelo, es fundamental para
justificar diagnósticos y tratamientos en el campo de la salud, permi-
tiendo a médicos e investigadores realizar análisis que puedan ayudar
a descubrir nuevas ideas clínicas y tomar decisiones.

La transparencia en los datos de entrenamiento y la interpretabil-
idad del modelo permiten examinar y abordar cualquier sesgo algo-
rítmico potencial. Es crucial que las empresas no hagan que sus al-
goritmos sean “opacos” por razones de propiedad o económicas. Los
profesionales de la salud y otras partes interesadas en el área de aten-
ción médica, deben exigir transparencia para garantizar la seguridad
e integridad de los pacientes. Además, deben ser conscientes de las
limitaciones y sesgos potenciales de estos sistemas, así como de su re-
sponsabilidad en la toma final de decisiones clínicas. Organizaciones
como la Organización Mundial de la Salud, la Administración de Ali-
mentos y Medicamentos en Estados Unidos y la Agencia Europea de
Medicamentos, están trabajando en la elaboración de directrices es-
pecíficas para la evaluación y regulación de sistemas que promuevan
la transparencia y la responsabilidad de la IA en la medicina.

1.3 Oportunidades y retos

La adopción de IA en la salud es fundamental para alcanzar los Obje-
tivos de Desarrollo Sostenible de la ONU1, mejorando la accesibilidad
y calidad de la atención sanitaria, y fomentando la innovación. Esta in-
tegración promete transformar prácticas médicas y enfrentar desigual-
dades en salud, alineándose con objetivos de bienestar global y desar-
rollo de infraestructura resiliente. No obstante, su implementación
exitosa requiere superar desafíos técnicos y estratégicos, asegurando
sistemas de salud más eficientes y equitativos [123].

1https://www.un.org/sustainabledevelopment/es/

objetivos-de-desarrollo-sostenible/
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1.3.1 Consideraciones éticas y legales

Las consideraciones éticas y legales en torno al desarrollo y aplicación
de la IA en la salud resaltan complejidades multifacéticas, incluyendo
sesgos en datos, privacidad, vigilancia, y la transparencia en procesos
de decisión [18]. Simultáneamente, la urgencia de regulaciones legales
adaptadas a la evolución tecnológica se hace evidente en diferentes
regiones, como Estados Unidos, Europa, y México, donde se busca
equilibrar la seguridad y eficacia de la IA con la protección de derechos
individuales [54].

La adaptación de legislaciones para avances tecnológicos sin com-
prometer la ética y la dignidad humana subraya la necesidad de una co-
laboración multidisciplinaria. Esta colaboración entre desarrolladores
de IA, profesionales de la salud, legisladores y la sociedad es crucial
para garantizar que los avances en IA contribuyan positivamente al
sector salud [207].

Paralelamente, las oportunidades que brinda la IA en salud son
inmensas, desde el diagnóstico hasta el tratamiento personalizado y
una gestión más eficiente de los recursos sanitarios. Su potencial para
mejorar la atención médica, predecir epidemias y democratizar el ac-
ceso a la salud es significativo, eliminando barreras y promoviendo el
análisis de grandes volúmenes de datos. Sin embargo, es crucial es-
tablecer estándares globales de calidad y eficacia para garantizar una
implementación segura y equitativa de la IA en salud.

1.3.2 Retos técnicos

Los conjuntos de datos masivos, como las imágenes médicas, los reg-
istros del genoma o ADN, representan tanto retos como oportunidades
de la IA en el sector de la salud [41]. La capacidad de la IA para
identificar patrones y anomalías de manera precisa en estos datos abre
el camino hacia diagnósticos y tratamientos más eficaces, resaltando el
potencial de la IA para revolucionar los procesos de atención médica.

Los retos incluyen la necesidad de transparencia de la IA, ya que
sus procesos de decisión a menudo son cajas negras para usuarios
y desarrolladores. La IA explicable se presenta como solución, pro-
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moviendo la confianza y comprensión en diagnósticos y tratamien-
tos, al hacer que los sistemas de IA sean transparentes y comprensi-
bles [103]. Esto facilita la identificación de patrones en datos com-
plejos, mejorando la precisión y efectividad. Además, es fundamental
desarrollar interfaces intuitivas que permitan una integración fluida
de sistemas de apoyo a la decisión en los flujos de trabajo clínicos,
optimizando la atención médica.

Al superar los retos técnicos anteriormente mencionados, emergen
oportunidades técnicas significativas. La IA transparente permite per-
sonalizar tratamientos a las características únicas de cada paciente lo
que permite optimizar los resultados de salud, mejorar la prevención,
detección temprana de enfermedades y adaptación de tratamientos.
Además, la integración fluida de la IA en los procesos médicos fomenta
la medicina de proactiva, centrada en la salud a largo plazo.

1.3.3 Administración de cambios estratégicos

La definición de objetivos específicos es esencial para integrar la IA
en el sector salud, enfocándose en mejorar diagnósticos, gestión de re-
cursos y tratamientos personalizados. Este proceso requiere la colab-
oración de profesionales de la salud, pacientes, reguladores y expertos
en IA, con el fin de asegurar que las soluciones adoptadas sean perti-
nentes y efectivas [195]. La comunicación continua entre estos grupos
es vital para abordar preocupaciones y adaptar las tecnologías a las
necesidades reales.

La efectividad de la IA en salud también depende de la preparación
del personal médico y técnico, necesitando formación especializada
y actualización para incluir competencias en IA [140]. Es crucial
disponer de la infraestructura tecnológica adecuada, soporte técnico y
asegurar la inter-operabilidad y escalabilidad de las soluciones de IA.

Finalmente, la implementación de la IA debe considerarse un pro-
ceso evolutivo, requiriendo evaluaciones y ajustes constantes basados
en el análisis de datos de rendimiento y retroalimentación de usuar-
ios [158]. Esto permite una mejora continua de las tecnologías apli-
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cadas, asegurando su alineación con las necesidades del sector salud y
maximizando su impacto positivo.

1.4 Futuro de la IA en medicina y comen-

tarios finales

La integración de la inteligencia artificial (IA) en la medicina ha sido
un campo en constante evolución que promete revolucionar la forma
en de realizar el diagnóstico clínico, el tratamiento y la gestión de las
enfermedades. En esta sección, se exponen algunas de las tendencias
clave que están dando forma al futuro de la IA en medicina.

1.4.1 Medicina de Precisión: Personalizando la Aten-

ción Médica

La medicina de precisión se centra en la personalización de los tratamien-
tos y la atención médica según las características individuales de cada
paciente, considerando aspectos como su genética, biomarcadores, his-
torial médico y estilo de vida. La IA desempeña un papel fundamental
en este campo al analizar grandes volúmenes de datos para identificar
patrones y predecir respuestas individuales a tratamientos específi-
cos [85].

Un ejemplo destacado es el uso de algoritmos de aprendizaje au-
tomático para analizar perfiles genéticos y datos clínicos con el fin de
desarrollar terapias dirigidas contra enfermedades como el cáncer. In-
vestigaciones recientes han demostrado que la IA puede predecir con
precisión la eficacia de ciertos medicamentos en pacientes con cáncer,
lo que permite una selección más precisa de tratamientos y una mejora
en los resultados clínicos.
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1.4.2 Monitoreo Remoto y Dispositivos Portátiles:

Empoderando a los Pacientes

El monitoreo remoto, sensores conectados y los dispositivos portátiles
habilitados por la IA están transformando la forma en que los pacientes
gestionan su salud y los proveedores de atención médica supervisan el
progreso de los tratamientos [197].

Estos dispositivos recopilan datos biométricos en tiempo real, como
la frecuencia cardíaca, los niveles de glucosa, la presión arterial o la
actividad física, y utilizan algoritmos de IA para analizar estos datos y
proporcionar información valiosa sobre la salud del paciente. De este
modo, se pueden detectar cambios sutiles en los signos vitales y alertar
a los pacientes y profesionales de la salud sobre posibles problemas de
salud antes de que se conviertan en emergencias médicas.

Por ejemplo, los dispositivos portátiles como los relojes inteligentes
pueden detectar anomalías en el ritmo cardíaco que podrían indicar
la presencia de afecciones cardíacas, lo que permite una intervención
temprana y la prevención de complicaciones graves. Además, los al-
goritmos de IA pueden identificar patrones de sueño irregulares que
podrían estar relacionados con trastornos del sueño o problemas de
salud mental, lo que brinda a los pacientes y médicos la oportunidad
de abordar estos problemas de manera proactiva.

1.4.3 Asistentes de Salud Virtuales: Acceso a la

Atención Médica en Cualquier Momento y

Lugar

Los asistentes de salud virtuales, impulsados por la IA, están emergiendo
como una herramienta poderosa para proporcionar atención médica
accesible y oportuna a través de plataformas digitales. Estos asis-
tentes, como chatbots y aplicaciones móviles, pueden realizar evalua-
ciones preliminares, responder preguntas médicas y ofrecer recomen-
daciones de estilo de vida basadas en algoritmos inteligentes.

Los algoritmos de IA están siendo entrenados para interpretar imá-
genes médicas, como tomografías computarizadas, resonancias mag-
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néticas y radiografías, con una precisión que rivaliza con la de los
expertos humanos. Esta capacidad mejorará la velocidad y precisión
del diagnóstico, lo que conducirá a una atención más rápida y efectiva
para los pacientes [177].

Un ejemplo notable es el uso de chatbots en entornos de atención
primaria para ayudar a los pacientes a programar citas, renovar rec-
etas y obtener información sobre síntomas comunes. Estos asistentes
virtuales pueden reducir la carga sobre los sistemas de atención médica
tradicionales y mejorar la eficiencia al proporcionar respuestas rápidas
y precisas a las consultas de los pacientes.

1.4.4 Descubrimiento de Fármacos y Desarrollo de

Tratamientos

La IA está revolucionando la forma en que se descubren y desarrol-
lan nuevos medicamentos y tratamientos médicos. Los algoritmos de
aprendizaje automático pueden analizar grandes conjuntos de datos
moleculares y genéticos para identificar posibles objetivos terapéuticos
y predecir la eficacia de los medicamentos en diferentes poblaciones.

Estos algoritmos de IA pueden acelerar significativamente el pro-
ceso de descubrimiento de fármacos al identificar compuestos can-
didatos con mayor probabilidad de éxito en etapas tempranas de la
investigación. Además, pueden ayudar a los investigadores a compren-
der mejor los mecanismos subyacentes de las enfermedades y a diseñar
tratamientos más específicos y efectivos.

Un ejemplo concreto de este enfoque es el uso de redes neuronales
profundas para el diseño de compuestos químicos con potencial anti-
cancerígeno. Los investigadores han entrenado redes neuronales uti-
lizando datos de estructuras moleculares y actividades biológicas de
compuestos químicos conocidos por su actividad anti-cancerígena. Una
vez entrenadas, estas redes pueden evaluar rápidamente la actividad
potencial de nuevos compuestos químicos y priorizar aquellos con
mayor probabilidad de éxito para pruebas experimentales [56].
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1.4.5 Conclusiones y Perspectivas Futuras

La integración de la inteligencia artificial en la medicina está trans-
formando radicalmente la forma en que se realiza el diagnóstico, los
tratamientos y, en general la gestión y manejo de las enfermedades. El
futuro de la IA en medicina es un camino hacia una atención médica
más personalizada, precisa y accesible. A medida que la tecnología
continúe avanzando y los investigadores exploren nuevas aplicaciones
de la IA en el campo de la salud, se puede esperar ver una mejora sig-
nificativa en los resultados clínicos y una mayor calidad de vida para
los pacientes.

Sin embargo, es importante abordar desafíos importantes, como
la privacidad de los datos, la equidad en el acceso a la tecnología y
la regulación de los algoritmos de IA en medicina. Al colaborar en-
tre disciplinas y promover la investigación interdisciplinaria, se puede
aprovechar todo el potencial de la IA para mejorar la salud y el bien-
estar de las personas en todo el mundo.
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Capítulo 2

Vocabularios y ontologías para
estudiantes y profesionales del
área de la salud

María Auxilio Medina Nieto 1∗ , Rebeca Rodríguez Huesca 1,
Gudelia Pilar Pérez Conde 1, Jorge de la Calleja Mora 1

1 Universidad Politécnica de Puebla. Juan C. Bonilla, Puebla México.
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jorge.delacalleja@uppuebla.edu.mx

2.1 Introducción

En las ciencias de la computación y áreas de conocimiento afines que
gestionan datos y emplean las Tecnologías de la Información y Comu-
nicación (TICs), las ontologías se consideran representaciones formales
de conceptos y relaciones que modelan un dominio. En la literatura
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existen diferentes definiciones entre las que destacan la de referen-
cia propuesta por Gruber [180], quien define a las ontologías como
“especificaciones formales y explícitas de conceptualizaciones compar-
tidas”, o la de Guarino [61] quien indica que se refieren a “artefac-
tos de ingeniería, constituidos por un vocabulario específico utilizado
para describir cierta realidad, además de un conjunto de suposiciones
explícitas que tratan el significado de los términos del vocabulario”.
Dependiendo del nivel de generalización de los conceptos, [61] pro-
pone los tipos de ontologías siguientes: nivel superior, dominio, tarea
y aplicación, (ver la Tabla 2.1).

El capítulo adopta ambas definiciones para las ontologías, aunque
hace énfasis en la segunda dada la relación entre los términos ontología
y vocabulario. Informalmente, entre usuarios y desarrolladores se ob-
serva con frecuencia que estos términos se consideran alternativos o
equivalentes, por ejemplo, en [134], los vocabularios se perciben como
recursos de referencia y herramientas tales que:

• Formalizan los conceptos y las relaciones

• Dan contexto y significado a los datos

• Apoyan la implementación de tareas de razonamiento automático

Este capítulo presenta una sinopsis de dos sitios web desde los
cuales se accede a cientos de vocabularios u ontologías, Linked Open
Vocabularies [134] (LOV) y BioPortal [201], recursos académicos y
de investigación que pueden ser reutilizados entre los estudiantes y
profesionales del área de la salud con propósitos diversos como es-
pecificar tareas, fortalecer el aprendizaje, consultar términos clínicos
o gestionar datos.

Estadísticamente, la selección de estos sitios es a conveniencia, los
criterios considerados fueron los siguientes:

1. Integran ontologías validadas como se indica en los datos des-
criptivos (metadatos).

2. Emplean licencias de acceso abierto o es viable su reutilización
de conformidad con los términos descritos en las licencias bajo
ciertas restricciones.
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Tabla 2.1: Tipos de ontologías propuestos en [61].

Tipo Descripción

Nivel superior Describen conceptos generales como acción,
espacio, evento, materia, tiempo.

El vocabulario representa el conocimiento
Dominio de un dominio, (tema de interés o aspecto

de la realidad como la física, la música
o la medicina).

El vocabulario se relaciona con una tarea o
actividad genérica, (es decir, es común en

Tarea los dominios tales como las ventas, la gestión
de la información o las actividades en

una investigación).

Aplicación Describen conceptos que dependen de un
dominio y tarea particular.

3. Están disponibles en formatos que se procesan por las computa-
doras como Comma Separated Values (valores separados por
coma (CSV)), Resource Description Framework (marco de des-
cripción de recursos (RDF)), u Ontology Web Language (lenguaje
de ontologías web (OWL)).

4. Cuentan con herramientas de visualización y mecanismos de
búsqueda propios con funcionalidad adicional a la búsqueda de
palabras clave.

El capítulo está organizado como sigue. La Sección 2.2 contiene
una revisión sistemática de las ontologías en LOV e identifica una on-
tología de dominio, una de aplicación y seis de tareas potencialmente
útiles para usuarios del área de la salud. La Sección 2.3 resume aspec-
tos funcionales del repositorio BioPortal y presenta una experiencia de
uso del servicio web que recomienda ontologías biomédicas. La Sección
2.4 describe la estructura de la ontología para tecnologías digitales de
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salud, Digital Health Technologies (ODHT) [173] y ejemplifica cómo
consultar, representar el contexto y dotar de significado a un conjunto
de datos médicos. Finalmente, las conclusiones y el trabajo a futuro
se exponen en la Sección 2.5.

2.2 LOV: catálogo de vocabularios abiertos

enlazados

El acrónimo LOV proviene de Linked Open Vocabularies, se trata del
catálogo de vocabularios abiertos enlazados [134]; por abiertos se in-
dica que los vocabularios se distribuyen bajo los términos y políticas
de acceso abierto manifestados en sus respectivas licencias, (mayor in-
formación sobre el acceso abierto está disponible en [135] ). En tanto,
el término enlazados se refiere a que se relacionan con otros vocabula-
rios, recomendaciones o estándares del World Wide Web Consortium
(W3C) [196].

En la web semántica, las descripciones de datos utilizan clases (o
tipos) y propiedades (o predicados). Los vocabularios en LOV son a
su vez datos que integran definiciones de clases y propiedades que de-
scriben 1) objetos específicos, 2) objetos en un dominio específico o 3)
objetos para un uso específico. Los usuarios acceden a los vocabular-
ios consultando las categorías o al introducir las palabras clave en el
buscador, éste a diferencia de una búsqueda simple de palabras clave,
también opera sobre las propiedades agrupadas en las etiquetas de las
Tablas 2.2 y 2.3.

Tabla 2.2: Prefijos para las etiquetas en LOV [134].

Prefijo Valor

dce http://purl.org/dc/elements/1.1/

dcterms http://purl.org/dc/terms/

rdfs http://www.w3.org/2000/01/rdf-schema#

skos http://www.w3.org/2004/02/skos/core
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Tabla 2.3: Tipos de etiqueta en LOV [134].

Etiqueta Descripción

Nombre local Uniform Resource Identifier

(URI) sin el espacio de nombres

primaria: Propiedades rdfs:label,
dce:title, dcterms:title y
skos:prefLabel

Etiqueta secundaria: Propiedades rdfs:comment,
dce:description,
dcterms:description y
skos:altLabel

terciaria: Cualquier otra propiedad que
no pertenezca a los tipos previos

Se realizó una revisión sistemática de los 801 vocabularios dispo-
nibles a la fecha de edición de este documento, todos están en idioma
inglés, sólo ocho están en español, entre ellos resalta MedRed [20],
modelo de adquisición de datos clínicos u ontología “diseñada para re-
presentar instrumentos de captura de datos clínicos”, éste surgió en el
contexto del proyecto con el mismo nombre [22]. MedRed se distribuye
también en francés.

MedRed se relaciona con las ontologías que muestra la ventana de
la izquierda en la Figura 2.1, ésta se obtuvo al utilizar la herramienta
de visualización de LOV1, la cual despliega grafos donde las ontologías
están representadas como nodos y las aristas son los enlaces (links)
con otras ontologías. Por un lado, el color de un nodo se asocia con
la categoría, propósito o tema de la ontología como se ilustra en la
leyenda de la parte inferior de la figura. Por otro lado, entre mayor sea
el tamaño del nodo, mayor es el número de ontologías que la reutilizan.

La interfaz de la herramienta de visualización permite tener una
vista general del uso de una ontología y sus enlaces con otras. Aunque

1https://lov.linkeddata.es/dataset/lov/vocabs?q=medred
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Figura 2.1: MedRed y su relación con otras ontologías de LOV [21].

la vista es estática y predefinida, esto es, no cuenta con opciones para
hacer acercamientos o reorganizar el despliegue, pero permite a los
usuarios que al dar click sobre un nodo sean dirigidos a la página web
de la ontología seleccionada y ésta contiene información de interés
general como metadatos, estadísticas, grafos e historia de uso.

Actualmente, desde la página inicial de LOV [134] no hay una ca-
tegoría para el área de la salud, sin embargo, el término salud aparece
como etiqueta en algunas de las ontologías de las Tablas 2.4 y 2.5, las
cuales desde la perspectiva de los autores son potencialmente útiles
para estudiantes, profesionales y en particular, también para desar-
rolladores de sistemas de información. Con base en la clasificación de
[61], estas ontologías corresponden a ontologías de tarea, a excepción
de biotop de la Tabla 2.4 que es de dominio porque describe concep-
tos generales de biología y medicina, y uniprot que se considera de
aplicación puesto que el alcance de los conceptos son las proteínas y
la tarea es hacer anotaciones o comentarios sobre éstas.
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Tabla 2.4: Ontologías relacionadas con la salud [134]. Parte 1.

Prefijo: bci

Nombre: Brain Computing Interface (BCI) Ontology.
Descripción: Modelo de metadatos para capturar datos de

interfaces cerebro - computadora.
URL: https://w3id.org/BCI-ontology

Prefijo: biotop

Nombre: BioTop
Descripción: Ontología para biología y medicina.

URL: http://purl.org/biotop/biotop.owl

Prefijo: hifm

Nombre: Ontología HIFM
Descripción: Contiene nombres y marcas de drogas.

URL: http://purl.org/net/hifm/ontology#

Prefijo: incident

Nombre: Incident
Descripción: Respuestas a incidentes por servicios de

emergencia.
URL: http://vocab.resc.info/incident

2.3 BioPortal: repositorio de ontologías

biomédicas

BioPortal [201] es un repositorio de 1,045 ontologías biomédicas, esto
es, un conjunto de ontologías de dominio para las áreas de biología
y medicina que están organizadas por categoría o popularidad, dis-
ponibles para consulta in situ y algunas para descarga en formatos
como CSV, RDF u OWL. Desde este repositorio se accede a ontologías
escritas en inglés como:

SNOMED CT. Standard Ontology Based on the Ontology for Ge-
neral Medical Science, ontología estándar basada en la ontología
para la ciencia médica general [46]. De acuerdo con [201], SNOMED
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Tabla 2.5: Ontologías relacionadas con la salud [134]. Parte 2.

Prefijo: m4i

Nombre: Metadata4Ing: generación de datos en una actividad
científica.

Descripción: Procesos y gestión de datos en actividades científicas.
URL: http://w3id.org/nfdi4ing/metadata4ing#

Prefijo: obo

Nombre: Ontología para investigaciones biomédicas.
Descripción: Recurso para anotar investigaciones biomédicas,

incluye el diseño del estudio, protocolos e
instrumentaciones, los datos generados y los tipos
de análisis realizados.

URL: http://purl.obolibrary.org/obo/obi.owl

Prefijo: onyx

Nombre: Ontología de emociones Onyx
Descripción: Vocabulario para anotar emociones

de los usuarios de la web o de sistemas de información
URL: http://www.gsi.dit.upm.es/ontologies/onyx/ns

Prefijo: uniprot

Nombre: Ontología núcleo uniprot
Descripción: Anotación de proteínas.

URL: http://purl.uniprot.org/core/

CT representa la terminología clínica más completa a nivel mun-
dial, entre sus usos está la descripción de ambientes para el
cuidado de la salud. La Figura 2.2 muestra los metadatos y las
métricas de esta ontología, el formato utilizado es Unified Med-
ical Language System (UMLS) [128]. Las diferentes ediciones y
traducciones pueden consultarse desde su navegador2.

SCTO. Systematized Nomenclature of Medicine Clinical Term Onto-
logy, nomenclatura sistematizada de la ontología de términos de

2El navegador está disponible en: https://browser.ihtsdotools.org/?
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Figura 2.2: Metadatos y métricas de SNOMED CT [46], [201].

medicina clínica, construida con base en la Ontología de Ciencia
Médica General (OGMS), agrega axiomas de alto nivel a los tér-
minos de SNOMED CT. SCTO es un subconjunto de SNOMED
CT, consta de 304 clases, 28 propiedades y 18 instancias, se
distribuye en la versión 2.0 de OWL.

Entre la funcionalidad que soporta BioPortal están diferentes me-
canismos de búsqueda y consulta de términos especializados definidos
formalmente en las ontologías. Por ejemplo, la Figura 2.3 muestra
la jerarquía de clases y la descripción del término clínico, concepto
o clase, prueba de laboratorio (laboratory test) en SNOMED CT.
Por un lado, la interpretación del panel izquierdo es que una prueba

de laboratorio es un tipo de procedimiento de laboratorio, y
éste a su vez, es un procedimiento. Por otro lado, en el panel dere-
cho se encuentran los metadatos que incluyen a los sinónimos, a las
etiquetas alternativas o asociaciones de la Tabla 2.6 (texto con hiper-
vínculos en color azul). Las asociaciones permiten a los usuarios ex-
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plorar conceptos relacionados o discernir de manera formal y precisa,
éstas son también términos clínicos.

Figura 2.3: Clase prueba de laboratorio en SNOMED CT [201].

El acceso a la herramienta de visualización requiere la selección
de alguna clase de la jerarquía para obtener un grafo como el de la
Figura 2.4, el cual además de las relaciones jerárquicas, (de tipo es un),
muestra nodos para la clase seleccionada y para las clases relacionadas,
el número de términos especializados (Expand Concepts), el número de
mapeos (Expand Mappings) o clases equivalentes en otras ontologías,
así como las opciones para enfocar o redimensionar, (Refocus Node y
Dim Node, respectivamente).

Los usuarios de BioPortal pueden hacer anotaciones a las ontologías
ya publicadas, agregar ontologías nuevas o usar el servicio que se des-
cribe a continuación.
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Tabla 2.6: Asociaciones para prueba de laboratorio en la ontología
SNOMED CT [201].

Asociación Traducción

Prueba de fluidos Cerebrospinal Fluid
cerebro-espinales (CSF) test due

Prueba de laboratorio Laboratory test
no necesaria not necessary

Prueba de laboratorio Patient declined
rechazada por el paciente laboratory test

Prueba de heces Feces test due

Prueba de orina Urine test due

Solicitud de prueba Laboratory test
de laboratorio requested

Solicitud de prueba Laboratory test
de laboratorio - no realizada requested - not done

2.3.1 Servicio que recomienda ontologías

Ontology Recommender es el nombre del servicio web diseñado para
recomendar ontologías biomédicas, en adelante, se referenciará con
el acrónimo OR. La interfaz gráfica de la versión 2.0 permite a los
usuarios seleccionar entre dos opciones de recomendación: 1) básica
(o por omisión) y 2) avanzada. En ambas, los datos de entrada son
un conjunto de palabras clave o un texto corto, éstos se asocian con
los términos de las ontologías con base en un esquema de pesos o
ponderación y los siguientes criterios [100]:

Cobertura. Grado en el que la ontología cubre los datos de entrada.

Aceptación. La aprobación, popularidad o acogida de la ontología
en la comunidad biomédica.
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Figura 2.4: Grafo para prueba de laboratorio [201].

Nivel de detalle del conocimiento. El nivel de detalle de las clases
de la ontología que cubren los datos de entrada.

Especialización. La especialización de la ontología en el dominio de
los datos de entrada.

La funcionalidad de OR se agrupa en dos niveles y se resume como
sigue. En la recomendación básica, los pesos para los criterios están
predeterminados y son: cobertura (0.55), aceptación (0.15), nivel de
detalle del conocimiento (0.15) y especialización (0.15), notar que la
suma es igual a 1. En tanto, para la recomendación avanzada, los
usuarios modifican estos valores a conveniencia. Como resultado, OR
produce una lista ordenada de ontologías conforme a un puntaje final
(score) y puntajes por criterio, el rango para los puntajes es de 0 a
100, (ver la Figura 2.5).

A manera de ejemplo, suponga que se desea utilizar OR para deter-
minar qué ontologías describen conceptos relacionados con el cuidado
de la salud. En primer lugar, se sugiere seleccionar las palabras clave
que servirán como datos de entrada, intuitivamente se consideraron
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salud (health) y medicina (medicine). Sin embargo, al explorar la
versión en inglés de la Clasificación Internacional de Productos y Ser-
vicios vigente, (NCL 12-2023), comúnmente denominada como Clasi-
ficación Niza [132], no se encontró la segunda palabra, por lo que se
sustituyó por propósito médico (medical purpose). La Tabla 2.7
muestra la coincidencia de las palabras clave en la Clasificación Niza,
la columna 2 corresponde al número de clase, en tanto, los números en
las columnas 4 y 5 representan el número de veces que aparece cada
palabra por sección (frecuencia).

Tabla 2.7: Coincidencia de palabras clave en la Clasificación Niza [132].
Palabra No. de Tipo Encabezado Nota Total
clave clase de clase explicatoria

1 0 1 1
5 3 3 6

medical 10 Productos 1 5 6
purpose 17 0 1 1

34 0 1 1

42 Servicios 0 1 1
health 5 Productos 0 1 1

44 Servicios 0 2 2

La Figura 2.5 muestra la primer parte de la lista de resultados de
una recomendación básica, la primer posición la ocupa la ontología con
el puntaje final mayor, en este caso, la ontología NCIT (National Can-
cer Institute Thesaurus, Tesauro del Instituto Nacional de Cáncer).
Las palabras de entrada que aparecen en color azul oscuro, (señaladas
con la flecha roja), coinciden con los términos definidos en la primer
ontología de la lista y se accede a su definición y jerarquía de clase
correspondiente al dar click sobre ellas.

La Tabla 2.8 muestra las primeras ontologías de la lista de resul-
tados por la recomendación avanzada con diferentes valores para los
criterios, se usaron las mismas palabras clave que en la Tabla 2.7. El
número entre paréntesis corresponde al puntaje final de cada ontología.
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Figura 2.5: Resultado de una recomendación básica.

Sin pretender hacer una generalización, es importante observar que
las cinco ontologías recuperadas en la recomendación básica apare-
cen en dos ocasiones en los resultados de la recomendación avanzada,
así como que la ontología NCIT que apareció en primer lugar de la
búsqueda básica, al modificar los pesos en los criterios obtuvo puntajes
menores al máximo, 80 y 91.3.

En esta experiencia de uso, se desea hace notar que aunque la
ponderación de criterios haya producido resultados distintos, los re-
sultados de la recomendación básica asociados con la selección de un
criterio único, (peso igual a 1 en un criterio y cero en los tres restantes),
produjo una lista de ontologías no mayor a 21 elementos, de entre las
cuales los usuarios podrían elegir las que se ajusten en mejor medida
a sus requerimientos. Como se comentó al inicio de la Sección 2.3, el
total de ontologías de BioPortal es de 1,045.
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Tabla 2.8: Ontologías por recomendación avanzada de OR.

Criterio: peso Ontologías recomendadas
(puntuaje final)

Cobertura: 1 OCHV(100 ),
Aceptación: 0 PREMEDONTO (80 ),

Nivel de detalle del conocimiento: 0 SNOMED CT (80 ),
Especialización: 0 NCIT (80 ),

ACESO (80 )

Cobertura: 0 SNOMED CT (100 )
Aceptación: 1 NCIT (91.3 )

Nivel de detalle del conocimiento: 0 -
Especialización: 0 -

Cobertura: 0 MESH (100 )
Aceptación: 0 HSPO (100 ),

Nivel de detalle del conocimiento:1 EFO (100 ),
Especialización: 0 CCONT (100 ),

GSSO (85.9 )

Cobertura: 0 ISO19115PR (100 )
Aceptación: 0 ACESO (67.3 ),

Nivel de detalle del conocimiento: 0 OCHV (43.8 ),
Especialización: 1 ISO1915TCC (42.6 ),

PREMEDONTO (40.5 )

2.4 Ontología ODHT

Esta sección describe la ontología ODHT, (siglas de Ontology of Digital
Health Technologies, ontología para tecnologías digitales de salud), la
cual se recuperó al introducir las palabras clave digital y health en el
navegador de BioPortal [201] como muestra la Figura 2.6. ODHT está
disponible en el sitio:
https://bioportal.bioontology.org/ontologies/ODHT.

ODHT se emplea en este documento para ofrecer una vista en
mayor detalle de los componentes de una ontología. En comparación
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con las ontologías enumeradas en la Tabla 2.8, la estructura es sencilla
dado que consta de 39 clases, 6 propiedades de objeto, (relaciones
binarias entre instancias), 2 propiedades de datos, (relaciones entre
una propiedad y un tipo de datos), 5 propiedades de anotación y 781
instancias que forman un conjunto de datos médicos.

Figura 2.6: Recuperación de la ontología ODHT desde el navegador
de BioPortal [201].

Las 4 clases principales son: Componente (Component), Fabri-
cante (Manufacturer), Medición (Measure) y Tecnología de Salud
Digital (Digital Health Technology), la última está compuesta por
las sub-clases siguientes: 1) Estilo de vida (Lifestyle), 2) Para lle-
var (Wearable), 3) No es para llevar (Non-wearable), 4) Embalaje
(Packaging) y 5) Otro (Other). Actualmente, las 781 instancias están
distribuidas en la jerarquía de clases, sin embargo, se pueden agregar
tantas clases e instancias (datos) como sea necesario para representar
otros conjuntos y dotar a los datos de contexto a través de las descrip-
ciones de cada clase y de los diversos tipos de propiedades. Es posible
también crear datos que temporalmente no pertenezcan a alguna de
las clases predefinidas, pero que están relacionados de alguna manera
con los existentes.
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La ontología ODHT se procesa utilizando algún lenguaje de pro-
gramación o se consulta desde el editor de ontologías Protégé [119], por
ejemplo, para conocer los 210 fabricantes, (instancias de Manufacturer),
o bien, listar los 142 relojes, (instancias de Watch de tipo productos
para llevar).

Aunque el uso de técnicas de razonamiento automático está fuera
del alcance de este documento, se verificó la consistencia lógica de
manera que es viable la reutilización de ODHT.

El panel para realizar consultas en lógica descriptiva (Description
Logic query) facilita la recuperación de instancias o datos de una clase
en particular, por ejemplo, la Figura 2.7 muestra las 16 tecnologías
subcutáneas de la clase Subcutaneous, así como sus super-clases. Para
explorar las instancias de otra clase, basta con escribir su nombre en
la caja de texto ubicada en la parte superior y marcar las casillas de
la información que se desee consultar.

Figura 2.7: Super-clases e instancias de la clase Subcutaneous.
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Las relaciones entre instancias se muestran en la Tabla 2.9, éstas
generan clases nuevas considerando las instancias que satisfacen o par-
ticipan en una relación particular. Las columnas para dominio y rango
muestran desde qué clase se asocia una instancia (dominio) con otra
instancia de la misma u otra clase (rango).

Tabla 2.9: Propiedades de objeto en la ontología ODHT.

Propiedad Dominio Rango

usedToMeasure DHT Measure

usadoParaMedir

isManufacturedBy DHT Manufacturer

esFabricadoPor

hasComponent DHT, Component Component, DHT
tieneComponente

measuredBy Measure DHT

medidoPor

isComponentOf DHT, Component Component, DHT
esComponenteDe

Desde Protégé se pueden generar vistas tipo grafo que faciliten la
exploración de las ontologías como en la Figura 2.8, que muestra los
tipos de tecnologías Wearable, es decir, que se usan sobre el cuerpo
o “para llevar” tal como los relojes (Watch) o los lentes de contacto
(Contact lens).
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Figura 2.8: Tecnologías wearable definidas en la ontología ODHT.

2.5 Conclusiones

El capítulo presentó definiciones de ontologías y una clasificación. Pos-
teriormente, se expuso la funcionalidad de dos recursos que permiten
acceder a múltiples vocabularios y ontologías validadas, distribuidas
bajo los términos del acceso abierto y disponibles en formatos que
pueden procesarse por las computadoras; se enfatizó en la reutilización
para apoyar diferentes tareas de estudiantes y profesionales del área
de la salud.

Después de hacer una revisión del catálogo de LOV, se identificó
una ontología de dominio, una de aplicación y seis de tareas, se expuso
la utilidad de su herramienta de visualización para obtener informa-
ción de interés de manera rápida. Posteriormente, se describieron las
características del repositorio BioPortal y se explicó una experiencia
de uso del servicio web que recomienda ontologías considerando su
funcionalidad básica y avanzada.

Se hizo un acercamiento a los componentes de las ontologías al ex-
plorar a ODHT desde el editor Protégé y se mostró cómo consultar un
conjunto de datos médicos modelados como instancias. Como trabajo
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a futuro, se planea extender la ontología ODHT al idioma español para
organizar productos utilizados por personas que consideran llevan un
estilo de vida saludable.
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Capítulo 3

Ciberseguridad en dispositivos

IoT para el cuidado de la salud

Alejandra Guadalupe Silva Trujillo 1∗ , Mauricio Jacobo González
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1 Universidad Autónoma de San Luis Potosí. San Luis Potosí, San
Luis Potosí, México.
asilva@uaslp.mx
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3.1 Introducción

Las tecnologías de Internet de las cosas (IoT) han recibido una gran
atención en diferentes ámbitos. Diversas áreas, como la industrial,
biomédica, educativa y de entretenimiento, demandan cada vez más
el uso de sistemas integrados para ofrecer una mejor experiencia de
usuario a través de la conectividad y el uso efectivo de las tecnologías.
El IoT se ha involucrado en actividades tanto de la industria como de
las personas, incluida la atención médica, donde una persona puede
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acceder a los sistemas de información del hospital para ver su infor-
mación médica y personal.

A lo largo de la historia, ha habido tres grandes hitos en la tec-
nología. El IoT es parte de la cuarta Revolución Industrial (Indus-
tria 4.0) o el Internet Industrial de las Cosas (IIoT), donde los sis-
temas informáticos programados trabajan en conjunto con algoritmos
de aprendizaje automático para resolver múltiples tareas [24]. Estos
sistemas mejoran continuamente su capacidad para controlar y ofrecer
diferentes procesos o servicios con poca interacción humana.

El IoT ha sido promovido gracias a cuatro elementos:

1. Aumento en la capacidad de cómputo, almacenamiento y conec-
tividad.

2. Mejor capacidad para el análisis empresarial e inteligencia.

3. Nuevas formas de interacción humano-computadora.

4. Mejores métodos para transferir instrucciones digitales al mundo
real, como la robótica y las impresoras 3D[55].

El IoT es una tendencia que promete modelos de negocio inno-
vadores y una mejor experiencia de usuario a través de una conectivi-
dad sólida y el uso efectivo de dispositivos integrados de nueva gen-
eración. Estos sistemas generan, procesan e intercambian una inmensa
cantidad de datos, muchos de ellos críticos y sensibles. Así mismo, esto
puede considerarse una gran oportunidad para el ciberdelito.

Los ataques cibernéticos a dispositivos IoT se consideran de alto
riesgo, especialmente cuando se trata de gestionar datos de salud de
las personas, lo que podría causar daño físico y poner en peligro sus
vidas. Las vulnerabilidades no solo afectarán la funcionalidad de es-
tos dispositivos, sino también la salud de las personas. Porque al ser
dispositivos que se espera tengan una alta demanda en la población,
los fabricantes buscan optimizar sus componentes para ofrecer bajos
costos y se centran en proporcionar una funcionalidad mínima, de-
jando de lado los requisitos básicos de seguridad. Además, muchos de
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los fabricantes de estos dispositivos no ofrecen actualizaciones de soft-
ware ni la instalación de parches de seguridad para mitigar o prevenir
daños después de un ataque.

Luego de un trabajo de investigación se informó que más de 68,000
dispositivos médicos fueron identificados en Shodan como expuestos y,
por lo tanto, accesibles en Internet público. Algunos de estos disposi-
tivos eran máquinas de Resonancia Magnética (MRI), bombas de in-
fusión y sistemas de marcapasos. Estos dispositivos tenían configura-
ciones predeterminadas. Los investigadores pudieron extraer informa-
ción relacionada con números de oficina, nombres de empleados, cre-
denciales predeterminadas, versiones de software, sistemas operativos,
entre otros [189]. En algunos casos, los atacantes no se dieron cuenta
de qué dispositivos estaban infectandos. Si lo hubieran sabido, po-
drían haber obtenido mucha información confidencial y podrían haber
causado daños en la infraestructura TI del hospital.

Los médicos ahora pueden programar desfibriladores cardioversores
implantables (ICD) para monitorear la condición cardíaca de un pa-
ciente. Estos dispositivos pueden enviar el nivel adecuado de descarga
eléctrica para que el corazón funcione correctamente [26]. Se des-
cubrió una forma en la que un atacante podría provocar un mal fun-
cionamiento en estos dispositivos, lo que podría generar una descarga
peligrosa en el paciente.

Debido a los últimos eventos a nivel mundial derivados de la pan-
demia, el uso de tecnologías IoT ha ido incrementando. En estos tiem-
pos de cambio que requieren una interacción cara a cara limitada entre
las personas, estos dispositivos han sido muy útiles para comunicarse,
trabajar, conocer eventos diarios, aprender, entretenerse, monitorear
la salud y llevar una vida saludable.

Conocer la salud de un individuo desempeña un papel muy impor-
tante hoy en día, debido a las consecuencias que esto puede tener. Las
tecnologías IoT pueden desempeñar un papel crucial en esta detección,
donde las personas requieren un monitoreo continuo para evitar poner
en riesgo a un grupo más amplio de personas.

La privacidad de los datos es un punto muy importante que debe
regularse. Porque una violación de esta privacidad hace que las per-
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sonas rechacen este tipo de tecnología, el aumento en los dispositivos
también hace que estos sean un objetivo para un atacante. Por lo
tanto, será un gran desafío tener la protección necesaria para los datos
de cada persona. En los últimos años, se desarrollaron diferentes es-
trategias relacionadas con el COVID-19 y los dispositivos inteligentes.
Ejemplo de ello fue realizar un rastreo de contactos efectivo consider-
nado la importancia de la privacidad del usuario. Tratando de identi-
ficar a las personas que han estado expuestas a una persona infectada
durante la ventana de contagio, al mismo tiempo que se preservara su
privacidad [187].

El objetivo principal de este capítulo es mostrar las vulnerabili-
dades de seguridad y privacidad de los dispositivos de IoT en el ám-
bito de la salud y proponer una solución para protegerlos contra estas
posibles amenazas. La sección II cubrirá el estado del arte, mostrando
cómo trabajos anteriores han abordado este tipo de tecnología. En la
sección III se describirá una propuesta sobre cómo aumentar la seguri-
dad en estos dispositivos. Para finalizar este documento, en la sección
IV se muestran las conclusiones y algunas ideas de trabajos futuros.

3.2 IoT para la salud: Seguridad y Privaci-

dad

Las aplicaciones de atención médica son campos prometedores para
el IoT, donde los pacientes pueden ser monitoreados mediante estas
tecnologías con sensores médicos. Las tendencias actuales en la in-
vestigación de la salud se centran en la comunicación confiable y la
movilidad del paciente, así como en la gestión eficiente de la energía.

En la actualidad, gran parte de la población adulta ha considerado
monitorear su salud para su bienestar. Con la incorporación de la tec-
nología en las actividades de la vida diaria, existe una fuerte tendencia
a buscar mejoras en la calidad de atención sin alterar la comodidad
de las personas, es decir, reduciendo el tiempo de atención. En este
sentido, las tecnologías de IoT son herramientas muy útiles para mon-
itorear la salud de las personas y aquellos que necesitan un monitoreo
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constante. Por esta razón, la atención médica que utiliza redes de sen-
sores inalámbricos constituye un campo con muchos desafíos para la
investigación científica. Se prevé que el futuro de la atención médica
moderna en un mundo envejecido requerirá un monitoreo de salud
ubicuo con la menor interacción real entre médicos y pacientes [194].
La Comisión Europea e IBM estimaron que, en esta década, más de
50 mil millones de dispositivos médicos serán compatibles con Internet
[19, 35].

Sin embargo, la implementación de muchas de las nuevas tec-
nologías en aplicaciones de atención médica no considera la seguridad
como un problema principal, lo que hace que los datos personales e
incluso la vida del paciente sean vulnerables. Además, los datos fi-
siológicos de un individuo son altamente sensibles. Por lo tanto, la
seguridad es un requisito fundamental para las aplicaciones y dispos-
itivos de atención médica, especialmente en el caso de la privacidad
del paciente si este tiene una enfermedad que requiere un monitoreo
continuo.

En algunos estudios, los sistemas controlados por RFID que prom-
eten revolucionar nuestras experiencias médicas son susceptibles a des-
bordamiento de búfer, inserción de código e inyección SQL [8].

Además, en la gama de dispositivos médicos IoT, se puede encon-
trar descripciones específicas de cómo un atacante podría enganchar
nuestro dispositivo para realizar un ataque directo o rastrear de forma
anónima a un paciente privado información [27].

Los grandes avances tecnológicos que han ocurrido en el sector de
la salud hacen que la dependencia a estos dispositivos sea una parte
vital de nuestras vidas. El aumento de la complejidad funcional, la
mayor programabilidad de software y la creciente conectividad de re-
des inalámbricas brindan una gran ventaja en el uso de esta clase
de dispositivos. Sin embargo, esto conlleva a que sean objetivos de
varios ataques, tratando de explotar las diversas vulnerabilidades en-
contradas [122].

Este tipo de vulnerabilidades pueden ir desde la falta de disponi-
bilidad de un servicio, o incluso tener sus datos privados de salud
expuestos sin su permiso. Este tipo de circunstancias significan que el
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peso de las ventajas que presentan estos dispositivos se ven superados
por los riesgos que pueden traer [3].

En este capítulo hemos realizado un análisis para identificar la
arquitectura de los dispositivos IoT. La figura 3.1 muestra la arqui-
tectura que hemos considerado para verificar vulnerabilidades en cada
una de las capas o fases [188]. Aunque en la literatura se pueden encon-
trar trabajos con mayor o diferente número de capas, nosotros hemos
considerado cuatro: I) Percepción; II) Transmisión; III) Cómputo; y
IV) Aplicación.

Figura 3.1: Capas IoT

La capa de percepción es la primera capa para IoT [12]. Esta fase
es donde los dispositivos médicos recopilan información del paciente,
como su temperatura o signos vitales, e incluso otros tipos de infor-
mación, como su ubicación. Estos datos son monitoreados constante-
mente. Debido a que la información es recogida por los sensores, se
convierte en el principal objetivo de los atacantes, tratando de obtener
los datos, o incluso enviando información falsa a las siguientes etapas.

La segunda capa es la de transmisión, se utiliza para transmitir
datos recopilados a través de la capa de percepción. Esta capa se en-
carga de conectar cosas inteligentes y redes. También tiene muchas
preocupaciones de seguridad con respecto a la integridad y autenti-
cación de la información que está siendo transportada en la red.
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La capa de Cómputo la hemos encontrado en algunos casos, dentro
de la literatura como parte de otra capa, sin embargo, hemos consid-
erado la importancia de separarla dados los escenarios que deseamos
mostrar. El cifrado para esta capa es necesario para la seguridad de
los datos y la vigilancia del IoT. Por estas razones, es fundamental
realizar un análisis en profundidad en esta etapa para el desarrollo del
proyecto.

La cuarta y última capa se conoce como la capa de Aplicación.
Esta capa define las aplicaciones que utilizan la tecnología IoT, la
salud inteligente es una de las muchas aplicaciones incluidas. Esta
capa no está exenta de amenazas y vulnerabilidades. Los ataques de
código malicioso y la secuencia de comandos entre sitios, son dos de las
amenazas de seguridad más comunes que se encuentran en esta capa.
Otro problema en esta capa se debe a la gran cantidad de dispositivos
y la gran cantidad de transmisión de datos entre usuarios lo que podría
causar una perturbación en la red y pérdida de datos.

Tabla 3.1: Revisión de literatura: Ataques IoT

Ataques IoT Trabajos relacionados

[165] [172] [142] [148]

Ataques de espionaje ✓ ✓ ∗ ✓

Ataques de análisis de tráfico ✓ ✓ ∗ ✓

Ataques de recopilación de información ✓ ∗ ∗ ∗

Ataques de modificación ✓ ∗ ✓ ✓

Ataques enmascarados ✓ ∗ ∗ ∗

Ataques de denegación de servicio ✓ ✓ ✓ ✓

Ataques de repetición ✓ ✓ ∗ ✓

Ataques basados en propiedades de red ∗ ✓ ✓ ✓

Ataques de código malévolo ∗ ∗ ∗ ✓

Ataques de phishing ∗ ∗ ∗ ✓

La definición de la arquitectura IoT es vital, ya que es necesario
especificar las capas involucradas en las tecnologías de IoT para el es-
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tudio, encontrar las vulnerabilidades en cada una de las capas definidas
y buscar una solución. La literatura muestra múltiples retos y preocu-
paciones en diferentes dispositivos IoT. Ahora, para comprender que
tan grandes son estas preocupaciones en los dispositivos de atención
médica, es necesario cubrir las vulnerabilidades debido a la importan-
cia de este tipo de tecnología y la información sensible que recopila.
Para mantener la confidencialidad, integridad y disponibilidad, tam-
bién conocida como la triada CIA, que representa un concepto fun-
damental en ciberseguridad, se han realizado muchas investigaciones.
Los tipos más comunes de ataques realizados en dispositivos IoT se
pueden ver en la Tabla 3.1.

La gran cantidad de ataques que existen en dispositivos de IoT
[142] nos da una idea de la importancia de establecer contramedidas
de seguridad contra estas amenazas. Las consecuencias que pueden
tener en los dispositivos de atención médica podrían ser devastadoras.
Algunas de las amenazas que se han encontrado, tienen que ver con
las preocupaciones de privacidad y seguridad.

Estos datos sensibles podrían estar en riesgo con la técnica uti-
lizada, ya que se envían a través de dispositivos que tienen métodos
de autenticación deficientes para manejar este tipo de datos tan im-
portantes, lo que plantea interrogantes sobre la confidencialidad.

Otros tipos de ataques tienen como objetivo cambiar la información
de los datos, lo que dificulta confiar en los datos del paciente que se
recopilaron anteriormente, dañando así la integridad del dispositivo
de atención médica.

Los dispositivos médicos recopilan información en tiempo real. Si
no están disponibles en todo momento del día, no solo no cumplen con
su propósito, sino que también ponen en peligro la vida de un paciente
al no registrar lo que podría ser, para algunos pacientes, casos de vida
o muerte.

Como se puede ver, los fundamentos más importantes en ciberse-
guridad se han expuesto en este tipo de tecnología. Corregir estos
problemas sería el siguiente paso a tomar para garantizar la confiden-
cialidad, integridad y disponibilidad. Sin embargo, surgen numerosos

42



problemas adicionales al intentar aplicar nuevas formas de seguridad
en dispositivos de IoT como se muestra en la Tabla 3.2.

Tabla 3.2: Revisión de literatura: Desafíos de Seguridad en IoT.

Desafíos Trabajos relacionados

[165] [142] [30] [179] [80]

Limitaciones Computacionales ✓ ✓ ∗ ∗ ∗

Limitaciones de memoria ∗ ✓ ∗ ∗ ∗

Limitaciones de energía ✓ ✓ ✓ ∗ ∗

Movilidad ∗ ✓ ✓ ∗ ∗

Escalabilidad ∗ ✓ ∗ ✓ ∗

Medios de Comunicación ∗ ✓ ✓ ✓ ∗

Multiplicidad de Dispositivos ∗ ✓ ∗ ∗ ∗

Topología de Red Dinámica ✓ ✓ ∗ ∗ ∗

Multiprotocolo de Red ∗ ✓ ∗ ∗ ∗

Actualizaciones de Seguridad Dinámica ∗ ✓ ✓ ∗ ∗

Resistente a la Manipulación Paquetes ∗ ✓ ∗ ∗ ∗

Restricciones de diseño ∗ ∗ ✓ ∗ ∗

Precio ∗ ∗ ∗ ✓ ✓

Los descubrimientos en la literatura nos dan una idea general de
los problemas que debemos abordar en un corto período de tiempo.
Se han propuesto diferentes soluciones luegos de encontrar algunas de
las amenazas más comunes para los dispositivos portátiles [165]. El
consumo de energía sigue siendo un punto crítico en esta tecnología,
especialmente debido a las nuevas funcionalidades y al aumento de
los requisitos que demandan más energía. Se han propuesto nuevas
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técnicas para lograr una mejor eficiencia energética, lo cual representa
una gran ventaja para los dispositivos portátiles al depender de la
recolección de energía para ser autoalimentados.

Otra de las vulnerabilidades encontradas de seguridad en los relojes
inteligentes incluye una autenticación deficiente [30]. El experimento
mostró la facilidad para tomar el control de estos dispositivos medi-
ante un ataque de fuerza bruta. Los protocolos de autenticación para
acceder al dispositivo se están mejorando día a día con el objetivo de
crear una clave secreta que se enfoque en medidas que no sean fáciles
de descifrar para un usuario externo o posible atacante [179].

Sin embargo, uno de los mayores desafíos que llevaría mucho tiempo
solucionar es la estandarización [142]. Con una amplia variedad de
productos y muchos fabricantes diferentes, se crean problemas de in-
teroperabilidad, lo que genera la necesidad de tener muchas soluciones
de seguridad diferentes para un solo tipo de dispositivo.

3.3 Arquitectura de Seguridad para Dis-

positivos de Atención Médica de IoT

En años recientes el mundo se enfrentó a una pandemia, lo cual trajo
consigo algunos cambios en los hábitos de las personas, en algunos
casos, aumentando la necesidad de tecnología. El monitoreo de la
salud se convirtió en un requisito que debe ser llevado a cabo por todos.
Varios países llevaron a cabo el desarrollo de aplicaciones para atender
a personas que puedan tener COVID-19, y de esta manera informar a
todas las personas que hayan tenido contacto con ellos. Esto implicó
una gran responsabilidad en cuanto al almacenamiento de los datos de
las personas, los cuales, si no se encuentran bien protegidos, pueden
afectar a las personas. Se observó que por miedo o ignorancia, las
personas rechazaban y agredían física y verbalmente a aquellas que
podrían ser portadoras de COVID-19, lo cual hace que este tipo de
aplicaciones sean peligrosas si tienen vulnerabilidades que pongan en
riesgo la privacidad de las personas.
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El continuo crecimiento de IoT requiere una mejora muy necesaria
en cuestiones de seguridad. Nuevos dispositivos médicos comienzan
a unirse a IoT debido a las ventajas que puede ofrecer tales como
mejores métodos de diagnóstico, más rápidos y simples; que no solo
benefician a los pacientes, sino a todos los profesionales de la salud
involucrados: médicos, enfermeras, ingenieros biomédicos, técnicos,
radiólogos, fisioterapeutas, entre otros.

Gracias a la miniaturización en componentes de hardware, los
nuevos dispositivos del IoT se han vuelto más pequeños y esto facilita
su portabilidad para ser llevados consigo diariamente y durante mu-
cho tiempo. Aprovechando los sensores modernos, podemos ver cómo
las personas pueden medir diferentes señales corporales sin preocu-
parse por dónde se encuentran en ese momento preciso. Sin embargo,
algunos de estos dispositivos todavía no son fáciles de usar. Intentar
adaptar un monitor que pueda leer el ritmo cardíaco, el pulso e incluso
un electrocardiograma y convertirlo en un dispositivo portátil aún ha
presentado algunas dificultades para algunos usuarios.

Debido a esto, ahora podemos ver dispositivos portátiles, como los
relojes inteligentes, cuyo concepto original no era leer ritmos cardíacos
o mostrar un electrocardiograma, que ahora pueden hacerlo. Estos
dispositivos se estan considerando para el diagnóstico médico. Por
ejemplo, en 2018, la Administración de Alimentos y Medicamentos
(FDA) de Estados Unidos de América aprobó el Apple Watch Series
4 y lo clasificó como un dispositivo médico de clase 2 [80], debido a su
capacidad para identificar la fibrilación auricular (FA).

Con el ingreso de los dispositivos médicos a la Cuarta Revolución
Industrial y su inclusión en las tecnologías de IoT, y con algunos de
los dispositivos portátiles de otros sectores que ahora forman parte del
entorno médico, el desarrollo de dispositivos de atención médica está
creciendo rápidamente para cubrir las necesidades de las personas. Sin
embargo, con un crecimiento tan rápido, también surgen problemas.
Se están encontrando más vulnerabilidades. Las tecnologías de IoT
presentan muchas cuestiones de seguridad, y ahora, con dispositivos
portátiles como los relojes inteligentes que se integran en el ámbito
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de la atención médica, traen consigo y representan más desafíos de
seguridad que deben ser resueltos.

Figura 3.2: Arquitectura Operacional

Gracias a la revisión sistemática realizada en el estado actual de la
investigación, pudimos encontrar los principales ataques realizados en
las tecnologías de IoT y que son los mayores desafíos para corregir los
dispositivos portátiles. Para dar una solución, nos hemos centrado en
relojes inteligentes debido a la forma en que se utilizan para obtener
datos sensibles de atención médica y porque son uno de los dispos-
itivos portátiles más comprados. Realizamos una propuesta de las
consideraciones en la arrquitectura que se debe tomar en cuenta para
mejorar la seguridad en este tipo de tecnología.

A) Seguridad para el acceso y almacenamiento de datos

La seguridad representa costos, los cuales se pueden ver reflejados
en términos de dinero y consumo de energía [179]. La necesidad de
proteger los datos transmitidos para garantizar su confidencialidad e
integridad ha llevado al desarrollo de diversos métodos de autenti-
cación. Debido a que estamos trabajando con dispositivos portátiles,
el consumo de energía siempre representa un desafío para aplicar un
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modelo de cifrado. Para lograr la verificación, se debe aplicar un
método de cifrado ligero y de bajo costo en la comunicación de dis-
positivos portátiles [165], y con los diferentes atributos que estos dis-
positivos están captando, el cifrado biométrico es la mejor solución
para garantizar la autenticación, especialmente si la medida tomada
para el acceso no es fácil de descubrir, a diferencia de la huella dactilar.

B) Protocolos de comunicación

La transmisión no segura de datos a través de Bluetooth es una
de las vulnerabilidades que los delincuentes aprovechan más [30], y es-
tos protocolos de comunicación de corto alcance están incluidos en la
mayoría de los dispositivos portátiles. Sin embargo, con el crecimiento
acelerado de IoT, estarán disponibles diferentes protocolos de comu-
nicación de largo alcance. Algunos ejemplos son LoRaWAN y SigFox
[165], o debido a la necesidad de adquisición de datos en tiempo real,
Symphony Link e Ingenu podrían ser mejores opciones [143]. Otra
ventaja de estos métodos es que se consideran protocolos de bajo con-
sumo de energía.

C) Energía

Los métodos de obtención de energía a partir de múltiples fuentes,
como la energía térmica, mecánica y solar utilizadas simultáneamente,
son una gran necesidad para garantizar la disponibilidad de un dispos-
itivo médico. Se han desarrollado distintos enfoques. Uno de ellos, con
resultados positivos para lograr la autosostenibilidad, aprovecha la en-
ergía térmica y solar, y funciona bien durante tareas de alta demanda
[102].

La figura 3.2 muestra la arquitectura operativa del sistema, que
fue desarrollada utilizando la metodología Arcadia. El propósito es
comprender lo que el usuario necesita lograr. En este sentido, se pro-
pone que el usuario pueda acceder a los registros de salud que se están
almacenando en los dispositivos que lleva puestos y pueda tener mayor
control de ellos.
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3.4 Conclusiones

Las soluciones propuestas en este capítulo se enfocaron en garantizar
la confidencialidad, integridad y disponibilidad del sistema. El obje-
tivo fue contrarrestar las vulnerabilidades más comunes en los dispos-
itivos de IoT en el ámbito de la atención médica, especialmente en la
tecnología portátil.

Debido al crecimiento de IoT, se presentan desafíos debido al gran
número de dispositivos existentes hasta ahora. Diferentes estándares
para estos dispositivos aumentan la dificultad de crear un único pro-
tocolo de seguridad para cada uno de ellos. No solo la heterogeneidad
de estos dispositivos dificulta la tarea, sino que también las políticas
de atención médica en diferentes países de todo el mundo, con diversas
estrategias que regulan los dispositivos médicos y enfoques diferentes
con conjuntos de reglas distintos, complican aún más la situación.

Este capítulo ha tenido en cuenta todos estos desafíos y, por esta
razón, la metodología propuesta puede estar sujeta a cambios y adapta-
ciones según el tipo de dispositivo que se desee estudiar. La propuesta
puede servir como base para futuros trabajos y se puede adaptar a los
dispositivos de atención médica vulnerables existentes.Los métodos
de autenticación pueden variar de un dispositivo a otro. Diferentes
atributos, como la capacidad de memoria y almacenamiento, deter-
minarán qué tipo de método de cifrado puede funcionar mejor. Al
mismo tiempo, dependiendo del tipo de datos que se estén registrando,
se puede contar con una técnica de acceso biométrico diferente. No
se puede esperar utilizar una clave de cifrado de electrocardiograma
(ECG) para una bomba de insulina, ya que estas registran otro tipo
de atributo biométrico que no es fácil de descubrir. De la misma man-
era, el método de obtención de energía también puede variar según el
dispositivo de atención médica que se esté utilizando.

El método propuesto parece ser la mejor solución cuando se habla
de dispositivos portátiles, especialmente de relojes inteligentes, pero
para otros tipos de dispositivos de atención médica, diferentes solu-
ciones podrían funcionar de mejor manera.
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4.1 Introducción

En las últimas décadas, se ha evidenciado una revolución en el campo
de la medicina, con un impacto significativo de la Inteligencia Artificial
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(IA), apoyando a los profesionales médicos mediante el análisis de
imágenes médicas y la asistencia en toma de decisiones clínicas [93].
Esta situación se vió más marcada con la pandemia de la COVID-19
a nivel mundial.

En diciembre de 2019, en Wuhan, provincia de Hubei, China, se
registraron los primeros casos de COVID-19 causada por el virus SAR-
CoV-2. Esta enfermedad se transmite principalmente a través de las
gotículas que son expulsadas por una persona infectada al toser o
estornudar, así como al tener contacto cercano con personas enfermas,
o al tocar superficies u objetos contaminados con el virus y luego
llevarse las manos a la boca, nariz u ojos.

A la fecha, se han contabilizado más de 530 millones de casos de
COVID-19 y más de 6.2 millones de muertes en todo el mundo1. Como
resultado del cúmulo de información generada y con el propósito de
enfrentar los desafíos planteados por la pandemia, así como la ex-
plotación de los datos existentes para facilitar la comprención del pa-
trón de la enfermedad se han derivado una gran cantidad de estu-
dios que utilizan algoritmos del área de IA, tales como el aprendizaje
automático, reconocimiento de patrones, minería y ciencia de datos,
entre otros.

La capacidad principal de la IA en el ámbito de la medicina es su
habilidad para descubrir patrones en fuentes inesperadas y estable-
cer conexiones que normalmente los humanos no podrían anticipar,
así como la generación de soluciones innovadoras de una manera no
convencional, lo que amplía las posibilidades de disponer de diferentes
conjuntos de datos.

El presente capítulo se incluye una revisión del estado del arte en
relación a la utilización de métodos de IA y su estudio con la estructura
del virus SARS-CoV-2, los factores sociales asociados y el tratamiento,
además del control de pacientes infectados por el virus.

1https://covid19.who.int/
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4.2 Estado del arte

Una nube de palabras ofrece una forma intuitiva de discernir la fre-
cuencia e importancia de cada palabra, simplificando la identificación
de términos clave. La nube de palabras de la Figura 4.1 se creó a
partir de los resúmenes de cada artículo revisado en el estado del arte.
Las palabras resaltadas son aquellas que se repiten con mayor frecuen-
cia en comparación con las otras. Cabe mencionar que las palabras
de uso frecuente que no añaden un valor significativo al texto, como
los artículos determinados (’los’, ’las’, ’una’, ’unos’, etc.), así como los
plurales, los tiempos verbales y los géneros, no fueron considerados.

Al analizar la nube de palabras más utilizadas en los trabajos rela-
cionados con la IA y su impacto en la lucha contra la COVID-19,
se pueden identificar predominantemente: "apendizaje automático",
"aprendizaje profundo", "redes neuronales", "análisis de datos", "mod-
elos predictivos" y "reconocimiento de imágenes".

Figura 4.1: Nube de palabras generada de los resumenes de trabajos
relacionados.

Estas palabras reflejan la importancia de la IA en la detección tem-
prana de casos, el monitoreo de la propagación del virus, el desarrollo
de tratamientos y vacunas, así como la optimización de recursos y la
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toma de decisiones informadas. La Figura 4.2 muestra los enfoques en
que se puede clasificar los resultados de la revisión literaria realizada.

Figura 4.2: Esquema resumen de áreas de enfoque abordadas por la
IA para combatir la pandemia de COVID-19.

4.2.1 IA y el virus SARS-CoV-2

La determinación de la estructura molecular de un virus es fundamen-
tal para comprender su funcionamiento y diseñar estrategias terapéu-
ticas específicas. Aquí es donde la IA ha desempeñado un papel crucial
al utilizar técnicas de aprendizaje automático para analizar datos es-
tructurales en los que al utilizar información sobre virus previos, los
científicos han logrado predecir con mayor precisión la estructura del
nuevo virus, variantes y la creación de nuevos fármacos [45].

Senior et al. desarrollan el algoritmo AlphaFold, el cual emplea
redes residuales profundas llamadas ResNets para predecir las estruc-
turas proteicas de la proteína de membrana, la proteína 3a, nsp2, nsp4,
nsp6 y el dominio C-terminal similar a la papaína del SARS-CoV-2, lo
cual propicia un enorme impulso a los programas de descubrimiento
de fármacos [34]. En otros trabajos como el propuesto por Pfab et
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al. es propuesto un algoritmo basado en una red neuronal convolu-
cional profunda personalizada, utilizada para derivar la estructura del
complejo proteico del SARS-CoV-2 a partir de mapas de densidad de
microscopía crioelectrónica de alta resolución y secuencias de aminoá-
cidos [182].

En trabajos como el de Ong et al. [133], son aplicadas herramientas
basadas en aprendizaje automático, para predecir las vacunas candi-
datas contra el COVID-19 basados en modelos de clasificación super-
visados.

En seguimiento a los trabajo de clasificación del virus, Câmara et
al [23] proponen el uso de una red neuronal convolucional (CNN)
de aprendizaje profundo para clasificar y distinguir el SARS-CoV-2
de otros virus, sin limitar la longitud de la secuencia del genoma.
Este enfoque logra una alta precisión al distinguir el SARS-CoV-2 de
otros virus, además se sugiere que nuevos modos de representación de
imagen del código genético viral, podrían mejorar la precisión de la
técnica propuesta.

Raghav et al. [9] propone un método de Aprendizaje por Reforza-
miento Profundo basado en el problema del bandido. El problema de
bandidos se refiere a una situación donde se deben asignar secuencial-
mente una cantidad limitada de recursos a un conjunto fijo de acciones.
Después de cada asignación, se recibe información que puede ser uti-
lizada para tomar decisiones más informadas en rondas posteriores.
De este modo, el ojetivo que sigue esta investigación es optimizar la
distribución de vacunas COVID-19. El enfoque está diseñado para
abordar el problema de recursos limitados e inequidades de acceso.
Los resultados muestran que VacSIM puede prevenir posibles infec-
ciones y aumentar la eficacia de limitar la propagación de COVID-19
en un período de 45 días.

En seguimiento a métodos que buscan apoyar al estudio de vacu-
nas, Muneer et al. [118] utilizaron modelos híbridos de redes neuronales
profundas denominadas GCN_GRU y GCN_CNN, ambos surgen de
la combinación de redes neuronales convolucionales de gráficos (GCN)
y unidades recurrentes con compuertas (GRU) o redes neuronales con-
volucionales (CNN), dichos modelos pueden predecir la degradación

53



del Ácido ribonucleico (ARN) a partir de secuencias de ARN. El estu-
dio demostró que modelar moléculas de ARN es crítico para compren-
der los mecanismos de degradación de las moléculas, lo que ayuda a
minimizar problemas relacionados con la distribución de ARNm entre
los pacientes. Los modelos propuestos se pueden utilizar para predecir
la degradación del ARN a partir de secuencias de ARN y contribuir
al desarrollo de vacunas basadas en ARNm.

Por otro lado, Elkin et al. [45] propone un enfoque de aprendizaje
automático para estudiar la correlación entre las pruebas serológicas y
moleculares para la infección por COVID-19, e identificar caracterís-
ticas sintomáticas significativas asociadas con la infección. El estudio
recopiló datos de 2.467 donantes que fueron evaluados mediante uno
o varios tipos de pruebas de COVID-19, generando características sin-
tomáticas para representar a cada donante. Al agrupar los síntomas
similares se combinaron con características demográficas, y se entre-
naron cinco algoritmos de clasificación (Árboles de decisión, Regresión
Logistica, Máqinas de vector soporte, Redes Neuronales y refuerzo de
gradientes extremo) para predecir los resultados de las pruebas de
COVID-19. El estudio encontró que refuerzo de gradientes extremo
logró el mejor rendimiento.

4.2.2 Factor social y la IA para control del virus

SARS-CoV-2

En el ámbito social, la aplicación de la IA se centra en gran medida
en predecir la propagación del virus SARS-CoV-2 y su impacto en
la salud pública [174]. Los algoritmos de aprendizaje automático y el
análisis de datos masivos han permitido a los investigadores y expertos
en salud predecir cómo se propaga el virus en diferentes regiones y
cómo podría evolucionar en el futuro. Estas predicciones han ayudado
a los responsables de la toma de decisiones a implementar medidas
preventivas y de mitigación de manera más efectiva [86].

Al respecto, Alali et al. [4] proponen un modelo basado en regresión
de procesos gaussianos (GPR) y optimización bayesiana impulsada
por datos para predecir con precisión la propagación de COVID-19 en
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países altamente afectados como India y Brasil. El modelo tiene en
cuenta la naturaleza dinámica de los datos de COVID-19 e incorpora
mediciones rezagadas para mejorar su precisión. Las predicciones se
encuentran dentro del intervalo de confianza del 95%.

Bhardwaj et al. [16] desarrollo de un modelo para predecir el
número de casos recuperados, casos confirmados, muertes y recuento
diario de casos con COVID-19. El modelo emplea Regresión Vectorial
de Soporte, su principal objetivo es ayudar a los organismos guberna-
mentales a prepararse para otra ola y garantizar la disponibilidad de
los recursos necesarios.

Por otro lado, Ayyildiz et al. [10] proponen un modelo basado en
Redes Neuronales Artificiales (ANNs) para el diseño de un mecanismo
efectivo de cadena de suministro de sangre para hacer frente a la pan-
demia de COVID-19. Primero identifican personas recuperadas para
identificar posibles donantes para el tratamiento con plasma conva-
leciente, todo esto mediante el uso de redes neuronales, así mismo,
la red permite predecir el número diario de pacientes recuperados de
COVID-19. En general, el estudio concluye que el modelo propuesto
es robusto y puede aplicarse ampliamente en otras partes del mundo
para pronosticar el número de pacientes recuperados de COVID-19, fa-
cilitando así un mecanismo efectivo de cadena de suministro de sangre
para hacer frente a la pandemia.

En línea con los avances en los métodos de predicción de la propa-
gación del virus, Sujath et al. [176] llevaron a cabo un estudio para
estimar los patrones epidemiológicos y la tasa de casos de COVID-19
en India. A través del análisis de datos recopilados de COVID-19 en
Kaggle, utilizaron técnicas de regresión lineal y perceptrón multicapa
para examinar los casos confirmados, las muertes y las recuperaciones
en todo el país. Este enfoque permitió al modelo generar predicciones
y estimaciones sobre las posibles tendencias e impactos del COVID-19
en India.

Arias y Mejía [7] utilizaron métodos de regresión lineal para analizar
las infecciones históricas y pronosticadas de muertes por COVID-19.
Este enfoque les permitió obtener una imagen cuantitativa de la propa-
gación de la epidemia, incluyendo tasas de infección, letalidad y re-
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cuperación en los Estados Unidos y sus ciudades y provincias desde
el 21 de enero hasta el 12 de abril de 2020. Según su estudio, una
estrategia de contención con cuarentenas más restrictivas podría ser
más efectiva en la prevención de tasas críticas de infección y muerte.

4.2.3 La IA en el tratamiento y control de pa-

cientes con COVID-19

En la predección de la propagación del virus, el tratamiento y control
de pacientes la IA también ha sido de gran importancia. Para ello, se
han desarrollado métodos de diagnóstico más eficientes, que permiten
una clasificación precisa de los pacientes afectados por COVID-19, así
como también la predicción de su recuperación y la sintomatología y/o
diagnóstico oportuno [205].

En [159] los autores buscan realizar la predicción de la propagación
del virus y el desarrollo de sistemas de alerta temprana, tomado in-
formación de redes sociales, llamadas de emergencia y los sitios de
noticias. El estudio permitió determinar las regiones vulnerables e
identificar un grupo de casos de neumonía, prediciendo el brote de
COVID-19 y la ubicación geográfica de éste con algoritmos de apren-
dizaje automático.

Por otro lado, Lalmauanawma et al. [88] construyeron modelos de
redes neuronales artificiales y árboles de decisión a partir de imágenes
de radiología o de tomografía para la detección rápida del daño en los
campos pulmonares presuntivamente por el SARS-CoV-2.

Yegorov et al. [209] realizan un estudio con pacientes enfermos por
COVID-19 hospitalizados en Kazajstán entre febrero y abril de 2020.
Para ello se comparan los datos demográficos, clínicos, de laboratorio y
radiológicos de pacientes con diferentes grados de gravedad de COVID-
19 al ingreso y emplea regresión logística para evaluar los factores
asociados con la gravedad de la enfermedad y la muerte hospitalaria.
Los autores concluyen que la edad avanzada, las comorbilidades, el
aumento del recuento de leucocitos y el sexo masculino fueron factores
de riesgo para la gravedad y la mortalidad de la enfermedad COVID-19
en Kazajstán.
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De igual modo, Heydari et al. [72] clasifican la información sobre los
pacientes infectados por SARS-CoV-2 según las características de los
pacientes en función de los síntomas clínicos, los parámetros de labora-
torio y las imágenes radiológicas utilizando algoritmos de aprendizaje
supervisado y no supervisado.

Los resultados obtenidos se comparan con el diagnóstico de los
médicos y revelan una precisión del 92,5%, identificando como carac-
terísticas más importantes: edad, afectación pulmonar y SPO2.

Cohen et al. presentan un modelo para predecir el grado de gravedad
de la neumonía por COVID-19 utilizando imágenes de radiografía de
tórax frontal para entrenar un modelo basado en redes neuronales ar-
tificiales. Los resultados obtenidos, permitieron escalar o desescalar
el tratamiendo otorgado, especialmente en los pacientes de cuidados
intensivos [116].

El desarrollo de modelos para la predicción de la recuperación de
los pacientes infectados por el COVID-19 utilizando el conjunto de
datos epidemiológico de los pacientes infectados de Corea del Sur se
presenta en [166]. Los autores utilizan árboles de decisión, máquina
de vector soporte, regresión logística, bosque aleatorio y vecino más
cercano, logrando predecir el número mínimo y máximo de días para
que los pacientes con COVID-19 se recuperaran del virus, el grupo de
edad de los pacientes que tienen un alto riesgo de no recuperarse y
los que podrían recuperarse rápidamente. Los resultados demostraron
que el modelo desarrollado es eficaz para predecir con un 99,85% de
precisión la posibilidad de recuperación de los pacientes infectados.

Tandan et al. descubren patrones y reglas generales de síntomas
considerando la edad, sexo, condición crónica y estado de mortali-
dad, entre los pacientes de COVID-19 [139]. Para ello, se analizan
retrospectivamente los datos de los pacientes de COVID-19 puestos
a disposición en línea por el Wolfram Data Repository. Con técnicas
de aprendizaje automático y minado de patrones frecuentes, se iden-
tificaron síntomas frecuentes y se logró definir patrones en las reglas
descubiertas. Al respecto, se concluyó que los síntomas más frecuente
son fiebre (67%), seguido de la tos (37%), el malestar o el dolor cor-
poral (11%), neumonía (11%) y dolor de garganta (8%). El infarto de
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miocardio, la insuficiencia cardíaca y la enfermedad renal estaban pre-
sentes en menos del 1% de los pacientes. Las diez reglas de síntomas
más significativos (de las 71 generadas) mostraron la tos, el shock
séptico y el síndrome de dificultad respiratoria como consecuencias
frecuentes.

Muhammad et al. Utilizaron regresión logística, árbol de decisión,
máquina de vector soporte, Naïve Bayes y red neutral artificial uti-
lizando un conjunto de datos epidemiológico etiquetado para casos
positivos y negativos de COVID-19 en México [115]. En el estudio con-
sideró el análisis de coeficiente de correlación entre varias caracterís-
ticas para determinar la relación existente entre ellas y de este modo
desarrollar los modelos. Los resultados experimentales mostraron que
el árbol de decisión brindó la mayor precisión (94,99 %), la máquina
de vectores de soporte la mayor sensibilidad (93,34 %) y Naïve Bayes
la mayor especificidad (94,30 %).

Shaban et al. [167] presentam una estrategia para detectar a los pa-
cientes infectados por COVID-19, denominada Distance Biased Naïve
Bayes (DBNB), de la cual se resaltan dos contribuciones: una nueva
técnica de selección de características llamada Advanced Particle Swarm
Optimization (APSO) que elige las características más informativas y
significativas para diagnosticar a los pacientes de COVID-19 y, un
nuevo modelo de clasificación, que combina pruebas de modelos de
clasificación estadísticos y basados en la distancia. Los resultados
experimentales demostraron que el DBNB supera a las recientes es-
trategias de diagnóstico de COVID-19, ya que introduce la máxima
precisión con la mínima penalización de tiempo.

Mansour et al. [104] desarrollan una estrategia para apoyar el diag-
nóstico oportuno de COVID-19 denominada Feature Correlated Naïve
Bayes (FCNB). En su funcionamiento, la propuesta consta de cuatro
fases: 1. selección de características, 2. agrupación de características,
3. ponderación de características maestras y 4. la clasificación con
Naïve Bayes. En la Fase 1 se seleccionan sólo las características más
eficaces entre las minadas de las pruebas de laboratorio tanto para
los pacientes con COVID-19 como para las personas sin el, utilizando
un algoritmo genético. En la Fase 2 se construyen clusters de carac-
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terísticas basados en las características seleccionadas utilizando una
técnica novedosa de clustering. En la Fase 3, se asigna un peso a cada
característica seleccionada utilizando un nuevo método de cálculo de
pesos. En la Fase 4, se utiliza el algoritmo Naïve Bayes ponderado
con modificaciones como la correlación entre características para fines
de clasificación. La propuesta mostró mayor eficacia con precisiones
de detección hasta del 99% respecto el estado del arte.

Con el uso de aprendizaje profundo, se han desarrollado métodos
para detectar personas infectadas por COVID-19, tal es el caso del
método propuesto por Hoang et al. [73], el cual detecta pacientes pos-
itivos de COVID-19 a partir de los sonidos de su tos. Dicho método
consta de extraer características que representan el sonido de la tos,
mendiante el uso de modelos conocidos en aprendizaje profundo como
(ResNet50, DenseNet121, MobileNetV1, etc.) y la caracterización a
mano. Tomando estas caracteristicas, evalua aplican algoritmos de
clasificación como redes neuronales, máquinas de vector soporte y ár-
boles de decisión. El enfoque logró el obtener resultados competitivos
para el conjunto de datos Track-2 del Segundo Desafío DiCOVA 2021,
obteniendo el segundo lugar.

En línea con modelos basados en redes y aprendizaje profundo, Li
et al. [92] propone un modelo de diagnóstico asistido por computadora
(CAD) llamado Cov-Net para el reconocimiento del COVID-19 a partir
de imágenes de radiografía de tórax. El modelo utiliza una red residual
modificada con convolución asimétrica y un mecanismo de atención
para extraer características. Los resultados experimentales en dos
bases de datos públicas de radiografía de COVID-19 demostraron la
practicidad y eficacia de Cov-Net.

Con la constante creación de conjuntos de datos de rayos-x, di-
versos estudios han usado estos conjuntos de datos para clasificar y/o
dectar el virus causdo por la COVID-19, tal es el caso de Karar et
al. [84] quienes proponen un marco de trabajo de clasificadores de
aprendizaje profundo en cascada para mejorar el rendimiento de los
sistemas de diagnóstico asistido por ordenador (CAD). Su propuesta
simplifica la complicada clasificación multi-etiqueta de las imágenes
de rayos X mediante una serie de clasificadores binarios para cada
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caso de estado de salud examinado. La arquitectura en cascada de
los clasificadores de COVID-19 y neumonía puede utilizar diferentes
modelos de aprendizaje profundo afinados simultáneamente, logrando
un mejor rendimiento en la confirmación de casos positivos. Los resul-
tados sugieren un mejora en la clasificación de COVID-19, neumonía
viral y neumonía bacteriana.

Siguiendo la línea de la complejidad de clasificar la COVID-19 de
otras enfermedades similares, como es la neumonía, mediante el uso
de conjunto de datos de rayos x, se ecuentra el trabajo de Zabirul et
al. [81], cuya contribución se encuentra en combinar una red neuronal
convolucional (CNN) y una memoria a corto y largo plazo (LSTM, por
sus siglas en inglés de long short-term memory ), este último es una red
neuronal que usa unidades de memoria para almacenar información a
largo plazo. Estas celdas de memoria están diseñadas para mantener
y actualizar la información a través del tiempo, lo que permite a la
red recordar patrones y secuencias a largo plazo. El sistema propuesto
diagnositca COVID-19 con una precisión del 99.4%.

Debido a su confiabilidad y rápidez en el diagnóstico, diversos es-
tudios hacen uso de la tomografía computarizada (TC) de tórax, tal
es el caso de Shah et al. [168], los cuales desarrollaron un método
basado en aprendizaje profundo con redes como CTnet-10, DenseNet-
169, VGG-16, ResNet-50, InceptionV3 y VGG-19 para el diagnóstico
temprano y preciso de COVID-19. Los resultados mostraron que el
modelo VGG-19 logró la mayor precisión.

Por otro lado, Wang et al. [200] propone el uso de la red UNet para
el diagnóstico de COVID-19. La UNet es una red profunda en forma
de U, que consiste en una capa de codificación y una capa de decod-
ificación simétricas conectadas por un puente o paso de información
de menor resolución, que ayuda a preservar la información espacial en
la segmentación de imágenes. La capa de codificación reduce la res-
olución espacial de la imagen y extrae características, mientras que la
capa de decodificación aumenta la resolución espacial y utiliza infor-
mación de características para generar una máscara de segmentación.
Por lo que, el modelo usa la UNet para segmentar la región del pul-
món, posteriormente usa una red neuronal profunda 3D para prede-
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cir la probabilidad de infección por COVID-19 y localizar lesiones de
COVID-19.

4.3 Conclusiones

En este capítulo se realizó la revisión bibliográfica de algunos de los
estudios que contribuyen alternativas de solución para el diagnóstico,
análisis y tratamiento del COVID-19.

De los trabajos revisados, la mayoría de ellos se centran en iden-
tificar y estudiar los factores de riesgo que influyen en la aparición
de COVID-19 en pacientes, en tanto que poco menos se centran en
el análisis y propuesta de tratamientos certeros una vez adquirida la
enfermedad.

Respecto a los algoritmos más utilizados, se pudo observar que la
mayoría de los trabajos hacen uso de algoritmos de clasificación como
árboles de decisión k-NN y Naïve Bayes. En relación a las técnicas
descriptivas para realizar el minado de datos, la mayoría hace uso de
algoritmos de agrupamiento y otras técnicas de selección y extracción
de características para la detección y el diagnóstico. Algo interesante
de observar es la poca utilización de los métodos de aprendizaje por
refuerzo, clasificación híbrida o técnicas de optimización, como los
algoritmos genéticos y la optimización de enjambre de partículas.

Producto de los resultados experimentales de las investigaciones
anteriormente expuestas indicaron que la edad y los síntomas son los
dos factores dominantes en el desenlace de los pacientes infectados.
De igual modo, los factores dominantes coincidentes en los trabajos
analizados, que influyen en posibles complicaciones de la enfermedad,
indican tres características principales: la gravedad de la enfermedad,
la edad del paciente y el historial de enfermedades crónicas.

La mayoría de los trabajos existentes en la literatura están más
centrados en identificar la COVID-19 en pacientes. Sin embargo, la
aplicación de técnicas de IA en el análisis de tratamientos certeros una
vez adquirida la enfermedad también es esencial.
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Independientemente del creciente número de estudios que se desar-
rollan alrededor del mundo, aún existen áreas de estudios por explorar,
tales como la predicción de rebrotes de la enfermedad, la identificación
y diferenciación entre las variantes de cepas del SARS-CoV-2 y otras
formas de neumonía, efectos secundarios de las vacunas, estimación de
la inmunidad adquirida por vacunas o de forma natural, entre otros.
Estos estudios ayudarán especialisatas del área médica al rededor del
mundo a tratar de forma más certera la enfermedad, disminuyendo la
aparición de secuelas y sobretodo disminuir las muertes a causa de la
enfermedad o a consecuencia de ella.

Por último, los posibles escenarios a corto y mediano plazo, se
orientan a vislumbrar cómo la IA puede influir en las siguientes pan-
demias, de tal modo que los estudios existentes hasta el día de hoy
podrían permitir su utilización para prepararnos mejor, transforman-
dose de este modo en una herramienta de prevención y no solamente
de ayuda a la solución del problema.
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5.1 Introduction

La propagación del síndrome respiratorio agudo del coronavirus 19
(Covid-19) alcanzó a mediados de 2023 a más de 200 países [203]. Con
767’750,853 casos confirmados y 6’941,095 de decesos a nivel mundial,
la Organización Mundial de la Salud (OMS) declaró el fin de la pan-
demia como amenaza internacional el 5 de Mayo de 2023 [137].

En México se han registrado 7’627,255 personas infectada s y 334,240
fallecimientos [57]. En cuanto a edad, la media de la distribución de
casos oscila entre los 25 y los 45 años, 46.35 % son hombres, 53.65
% son mujeres, hay 9.58 % hospitalizados y 90.42 % ambulatorios
[57]. Estos datos estadísticos, que han sido actualizados diariamente
desde el inicio de la pandemia en 2020 [163], facilitan la construcción
de modelos matemáticos, tomando en cuenta las variables registradas
sistemáticamente por el sector salud.

En este capítulo, se presenta una Red Bayesiana capaz de calcular
la probabilidad de supervivencia, construida con base en los datos de
la Secretaría de Salud en México [163]. Se trata de un modelo que
cuenta con 20 variables, que considera tanto las características indi-
viduales de un paciente, como sus factores de riesgo, para determinar
la probabilidad buscada.

5.2 Modelos matemáticos para Covid-19

En un intento por entender la expansión del virus, diversos modelos
matemáticos han sido desarrollados. Adiga et al ([1]) señalaron que los
modelos pueden surgir al inicio de la pandemia, con el fin de conocer su
origen y rutas de propagación. También se pueden generar durante la
pandemia, para determinar las tasas de contagio y tomar las medidas
pertinentes que faciliten su contención. Y se pueden desarrollar al final
de la pandemia, para determinar sus impactos y establecer estrategias
de recuperación en las áreas afectadas.

Más aún, los mismos autores reportaron la existencia de modelos
para identificar personas susceptibles de enfermarse, personas infec-
tadas y personas recuperadas. Hay otros para calcular el crecimiento
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de la pandemia. Otros son para generar estrategias de contención.
Unos más para determinar los riesgos de contagio. Existen los que
tienen por objetivo la generación de políticas de cierre de actividades.
Y hay otro grupo que tiene como finalidad estimar la probabilidad de
sobrevivencia de un individuo que presenta síntomas y que ha estado
en contacto con algún paciente contagiado [1].

El Centro para el Control y Prevención de Enfermedades ([25])
realizó una búsqueda detallada de los diferentes modelos matemáti-
cos relacionados con el pronóstico de supervivencia ante el Covid-
19. Por mencionar algunas, las herramientas han sido desarrolladas
por: AIpert, Auquan Data Science, Berkeley Yu Group, Bob Pagano,
Carnegie Mellon University, Center for Disease Dynamics, Economics
& Policy, Columbia University, Columbia University and University
of North Carolina, Covid-19 Simulator Consortium, Covid Act Now,
Discrete Dynamical Systems, Facebook AI Research, Federal Reserve
Bank of San Francisco/Wilson, Georgia Institute of Technology Cen-
ter for Health and Humanitarian Systems, Georgia Institute of Tech-
nology College of Computing, Google and Harvard School of Public
Health, The Hong Kong University of Science and Technology, Im-
perial College London, Institute for Business Forecasting, Institute of
Health Metrics and Evaluation, Iowa State University, IQVIA Ana-
lytics Center of Excellence, John Burant, Johns Hopkins University,
Applied Physics Lab y otras 50 adicionales.

Este recuento demuestra el interés que el tema ha despertado en la
comunidad científica internacional. En un esfuerzo por desarrollar un
modelo apropiado para el contexto Mexicano, con datos nacionales de
pacientes atendidos en el sector salud, se ha desarrollado un modelo
probabilístico. Para este fin, las Redes Bayesianas (RB) han repre-
sentado una herramienta útil, por lo que se describen brevemente a
continuación.
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5.3 Redes Bayesianas

Se trata de una representación gráfica acíclica y dirigida de variables
con sus dependencias. Son una herramienta clara y flexible, que fa-
cilita la elaboración de modelos conceptuales y cuantitativos ([63]).
Están compuestas por nodos y arcos (flechas) que los unen. Los no-
dos forman la estructura del modelo, facilitando su comprensión. Un
nodo puede ser padre o hijo, y puede tener varias generaciones. Las
redes pueden ser discretas o continuas. En el caso de la presente inves-
tigación, se optó por las primeras en virtud de los estados que asumen
las variables consideradas. Para una descripción detallada de la teoría
detrás de las RB, el lector interesado puede consultar ([63]).

En lo que se refiere a su uso en el entorno del Covid-19, Hosseini e
Ivanov ([74]) propusieron una para identificar interrupciones y admin-
istrar cadenas de suministro durante la pandemia en Norteamérica.
Por otro lado, Sinclair et al ([171]) emplearon la técnica para eval-
uar el riesgo y los beneficios de la vacuna Pfizer en el contexto Aus-
traliano. Fenton et al ([48]) desarrollaron una Red Bayesiana en el
Reino Unido, para determinar la probabilidad individual de contagio.
Para ello, tomaron en cuenta factores de riesgo, síntomas e interacción
social. Así, llegaron a una red con ocho variables que tomaba en cuenta
edad, factores de riesgo, tos, pérdida del olfato, prueba de Covid-19,
tipo de prueba para detectar el virus y resultado de la prueba. Con
esa información, se predecía el nivel de severidad de la enfermedad
teniendo en cuenta cuatro estados: sano, asintomático, síntomas leves
y síntomas severos.

Zhang et al ([210]) emplearon el enfoque Bayesiano para determi-
nar la eficacia de los tratamientos para el Covid-19 a nivel interna-
cional. Entre sus principales hallazgos se puede destacar que el rem-
disivir reduce la posibilidad de necesitar ventilación mecánica, que la
inmunoglobulina disminuye el riesgo de muerte, que la ivermectina
resulta en una mejor eliminación viral y que el uso de agentes antineo-
plásicos se asoció con menos casos de mortalidad. Asimismo, Mayfield
et al ([108]) diseñaron una RB para estimar los riesgos y los beneficios
de usar la vacuna de AztraZeneca en Australia. En virtud de que la
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muerte por trombosis se detectó como un efecto secundario de su uso,
desarrollaron un modelo para evaluar la conveniencia de aplicar esa
vacuna. Entre las variables que consideraron están: edad, sexo, vari-
ante del virus y tasa de propagación en la comunidad para determinar
tanto el riesgo de morir por trombosis como el riesgo de morir por
Covid-19.

Esta revisión de aplicaciones de las RB en el entorno del Covid-19,
aceptadamente no exhaustiva pero ilustrativa, revela la importancia
de generar modelos de diagnóstico y pronóstico de la enfermedad. Así,
en la siguiente sección se presentan los detalles que llevaron a la con-
strucción de una RB útil para predecir la probabilidad de superviven-
cia ante el Covid-19 en México.

5.4 Red Bayesiana en México

La RB propuesta tiene un total de 20 nodos. Todos ellos pueden
asumir solamente dos estados. Así, se trata de una red discreta. La
fuente de datos empleada para su construcción, puede ser consultada
en la Secretaría de Salud de México ([163]). El programa utilizado para
su construcción es Hugin ®. Es relevante destacar que, en el contexto
de este estudio, la estructura de la RB es provista manualmente por
expertos, mientras que las distribuciones marginales son derivadas a
partir de los datos. La obtención de la estructura de la RB se compone
de cuatro etapas. Durante la etapa I, se realiza un análisis exhaus-
tivo de la base de datos con el objetivo de obtener las distribuciones
marginales de todas las variables contenidas en la misma. En la etapa
II, se formula un esbozo preliminar de la RB que abarca la totalidad
de las variables. En la etapa III, dicho esbozo se somete a la revisión
y modificación por parte de los expertos, quienes se aseguran de que
la estructura refleje de manera precisa las dependencias inherentes
al modelo, tomando como base su conocimiento especializado. Final-
mente, en la etapa IV, los expertos llevan a cabo una revisión conjunta
y discuten sus hallazgos individuales con el propósito de alcanzar un
consenso proporcionando la estructura de RB final. En la Tablas 5.1 y
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5.2 se presentan las variables consideradas en la investigación. Todas
ellas extraídas de la base de datos referida, incluidas sus descripciones.

Tabla 5.1: Variables utilizadas en la Red Bayesiana
Variable Descripción Estado

1
Estado

2
Sexo Identifica el género del paciente. Mujer Hombre
Embarazo Identifica si la paciente está

embarazada.
No Sí

Edad Identifica si el paciente está dentro
de la edad de alto riesgo (65 años o
mayor).

Menor
de 65
años

65
años o
mayor

Sector
Público

Identifica el tipo de institución del
Sistema Nacional de Salud que
brindó la atención. El negativo
corresponde al sector privado.

No Sí

USMER La vigilancia centinela se realiza a
través del sistema de unidades de
salud monitoras de enfermedades
respiratorias (USMER). Las
USMER incluyen unidades médicas
del primer, segundo o tercer nivel
de atención. También participan
como USMER las unidades de
tercer nivel que por sus
características contribuyen a
ampliar el panorama de
información epidemiológica, entre
ellas las que cuentan con
especialidad de neumología,
infectología o pediatría.

Fuera
de
US-

MER

USMER

Asma Identifica si el paciente tiene un
diagnóstico de asma.

No Sí

Neumonía Identifica si el paciente tiene un
diagnóstico de Neumonía.

No Sí

En la Figura 5.1 se observa la representación gráfica de la RB. Las
variables en la parte superior de la red son: sexo, embarazo, edad,
sector y origen. Estas identifican al paciente que será analizado. En
el segundo nivel se encuentran los nodos que se asocian con los an-
tecedentes clínicos y síntomas de un paciente. Se trata de: asma,
neumonía, tabaquismo, EPOC, cardiovascular, hipertensión, diabetes
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Tabla 5.2: Variables utilizadas en la Red Bayesiana (continuación)
Variable Descripción Estado

1
Estado

2
Tabaquismo Identifica si el paciente tiene

hábito de tabaquismo.
No Si

EPOC Identifica si el paciente tiene
un diagnóstico de EPOC
(Enfermedad Pulmonar
Obstructiva Crónica).

No Si

Hipertensión Identifica si el paciente tiene
un diagnóstico de
hipertensión.

No Si

Cardiovascular Identifica si el paciente tiene
un diagnóstico de
enfermedades
cardiovasculares.

No Si

Diabetes Identifica si el paciente tiene
un diagnóstico de diabetes.

No Si

Renal crónica Identifica si el paciente tiene
diagnóstico de insuficiencia
renal crónica.

No Si

Obesidad Identifica si el paciente tiene
diagnóstico de obesidad.

No Si

Inmunosupresión Identifica si el paciente
presenta inmunosupresión.

No Si

Clasificación
Final

Identifica si el paciente es un
caso de Covid-19 según el
catálogo "clasificación final"
de la base de datos de la
Secretaría de Salud (SS,
2023).

Negativo
Covid-

19

Positivo
Covid-

19

Intubado Identifica si el paciente
requirió de intubación.

No Si

Supervivencia Identifica si el paciente
sobrevivió.

No Si

69



y enfermedad renal crónica. En el tercer nivel se ubicaron cuatro
variables, la primera se denomina “pulmonar” y concentra a las enfer-
medades relacionadas con los pulmones que están en el nivel superior
dentro de la red. Siguiendo la misma filosofía, el segundo nodo se
llamó “crónico degenerativas” para referirse a las enfermedades de ese
tipo que son sus padres dentro de la red. La tercera y cuarta variable
fueron obesidad e inmunosupresión. En el cuarto nivel de la red se
colocaron las variables: clasificación e intubado. Por último, se tiene
el nodo de interés denotado como “supervivencia”.

Figura 5.1: Red Bayesiana para Pronóstico de Supervivencia en Méx-
ico (Elaborada con Hugin ®)

Los datos usados para construir la RB fueron los acumulados desde
el inicio de la pandemia y hasta Febrero de 2021, que es cuando
comenzó la campaña masiva de vacunación en México. Los pacientes
que se tomaron en cuenta en la muestra son los que estuvieron hospi-
talizados. Por lo tanto, los análisis que se realizarán más adelante no
consideran pacientes vacunados. Así, en la Figura 5.2 se muestran las
distribuciones de probabilidad para cada una de las variables incluidas
en la RB con los datos de la secretaría de salud hasta la fecha de corte.

Por ejemplo, el nodo sexo indica que el “estado 1” tiene 42.08%, que
con base en la Tabla 1 corresponde a “mujer”. En contraste, el “estado
2” que se refiere a “hombre” tiene el 57.92%. Ambos suman el 100%
de la muestra considerada. De igual manera, la variable embarazada
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Figura 5.2: Distribuciones de Probabilidad en la Red Bayesiana (Elab-
orada con Hugin ®)

tiene un 98.93% para el “estado 1” que significa “no”. Por lo que solo
el 1.07% de las pacientes incluidas en la base de datos estaba preñada.
El resto de las variables se interpretan igual. Como se puede apreciar
en el último nodo, la probabilidad de supervivencia con la muestra
analizada era de 67.8%. Es decir, que dos de cada tres pacientes que
estuvieron en el hospital por Covid-19, lograron sobrevivir al virus en
aquel momento. De esta forma, en la siguiente sección se presentarán
los resultados obtenidos con la RB propuesta.

5.5 Análisis y Discusión de Resultados

Para ilustrar la utilidad práctica del modelo desarrollado, a contin-
uación se describirán algunos ejemplos hipotéticos de pacientes con
Covid-19 en México. Se presenta en primer lugar un caso ilustrativo
para conocer la probabilidad de supervivencia (variable objetivo) de
un paciente con las siguientes condiciones:

Hombre, atendido en una unidad del sector público ubicada en el
territorio nacional, presentando tabaquismo y diabetes. Se desconoce
si presenta las demás condiciones. Para poder obtener la probabilidad
de supervivencia del caso hipotético presentado, el analista deberá
de ingresar las condiciones iniciales en Hugin ®. En la Figura 5.3
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se puede ver como se ha colocado la evidencia descrita en los nodos
correspondientes.

Figura 5.3: Caso Hipotético de un Paciente Hombre con Tabaquismo
y Diabetes (Elaborada con Hugin ®)

Al propagar la información inicial a través de la RB, se observa
que en el nodo “supervivencia” el porcentaje del estado “sobrevive” se
ha actualizado y paso del valor por default de 67.88% (ver Figura 5.2)
a un nuevo valor de 65.59% (ver Figura 5.3). Esto quiere decir que el
hecho de padecer tabaquismo y diabetes, redujo sus posibilidades de
sobrevivir.

Para actualizar esta información, supongase que se sabe, además,
que el paciente dió positivo a Covid-19. Así, se ingresa esa evidencia
en el programa, y se re-calcula la probabilidad de supervivencia. El re-
sultado ahora llega a un valor de 58.94%. Más aún, surge la pregunta:
¿qué pasaría si el paciente se encontrara intubado?. Al ingresar la
condición y calcular nuevamente la probabilidad, el porcentaje ahora
es del 19.38%. En otras palabras, sólo 1 de cada 5 pacientes que están
confirmados para Covid-19 y son intubados, sobreviven. Los otros 4,
de acuerdo con las estadísticas de la Secretaría de Salud, pierden la
vida bajo estas condiciones críticas. En la Figura 5.4 se observa este
resultado.

Siguiendo los mismos pasos, se generaron 4 escenarios adicionales
al ya descrito. En la Tabla 5.3 se observan las condiciones impuestas en
cada caso, así como las probabilidades de supervivencia encontradas.
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Figura 5.4: Caso Hipotético de un Paciente Hombre con Tabaquismo,
Diabetes, Covid-19 e Intubado (Elaborada con Hugin ®)

Después de analizar distintos escenarios, se observó que las variables
más sensibles eran: edad, Covid-19 e intubado, aún por encima de
sexo, obesidad, diabetes y el resto de aquellas consideradas en el mod-
elo.

Tabla 5.3: Casos Hipotéticos Analizados con la RB
Variables Caso 1 Caso 2 Caso 3 Caso 4

Edad Menos de 65 65 o mas Menos de 65 65 o mas
Covid-19 Si SI No No
Intubado Si No Si No
Supervivencia 19.38% 67.25% 41.29% 81.89%

Tal y como fue el caso en el primer ejemplo desarrollado en este
capítulo, el peor escenario es cuando un paciente fue diagnosticado
con Covid-19 y ha sido intubado. En ese momento, la edad parece im-
portar poco, por que la probabilidad de supervivencia es de apenas el
19.38%. En contraste, aun en personas con 65 años o mas, mientras no
salgan positivos a la prueba del Covid-19 y no sean intubados, tienen
una probabilidad de sobrevivir del 81.89%. En la Tabla 5.3, se aprecia
que la variable más crítica es “intubado”. La segunda más delicada
es “Covid-19”. Entonces, aunque un paciente sea diagnosticado con
el virus, mientras no sea intubado tiene una esperanza de sobrevivir.
El problema, de acuerdo con los resultados observados, se presenta
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cuando el paciente es intubado. En ese momento la esperanza de vida
es desalentadora.

Como se puede apreciar, la herramienta desarrollada es flexible.
Permite hacer el análisis de multiples escenarios y situaciones. Ayuda
a los tomadores de decisiones como médicos, directores de hospitales
y familiares, a determinar prioridades al momento de recibir pacientes
nuevos en alguna clínica COVID-19. De esta forma, se procede en el
siguiente apartado al establecimiento de las conclusiones de la inves-
tigación.

5.6 Conclusiones

Este capítulo se ha basado en la importancia de crear modelos matemáti-
cos para comprender mejor la pandemia del COVID-19. En el evento,
se encontraron herramientas desarrolladas antes de la pandemia, du-
rante y una vez concluida oficialmente por parte de la OMS. Entre los
modelos analizados, se pueden mencionar los que se utilizaron para
cuestiones logísticas de distribución de medicamentos, aquellos para
establecer políticas de cierre de actividades y los directamente rela-
cionados con la eficiencia de las vacunas y tratamientos para mitigar
los impactos del virus.

Dentro de la gran variedad de modelos que existen, se determinó
que las Redes Bayesianas representaban una alternativa viable para
aplicarse en el contexto Mexicano. Después de confirmar su uso en
otros países para distintos fines, se optó por emplearlas con la inten-
ción de estimar la probabilidad de supervivencia en pacientes hospi-
talizados por Covid-19 en México. Durante el ejercicio, se tomó como
punto de partida la información diariamente generada por la Secre-
taría de Salud nacional. Así, se construyó un modelo con 20 variables,
que permite alcanzar el objetivo planteado.

En términos cuantitativos, los mexicanos hospitalizados con sospecha
de haber sido contagiados por COVID-19 hasta Febrero de 2021, antes
de la aplicación de las vacunas, tenían una esperanza de vida del 67%.
Se detectó que sin importar el sexo o factores clínicos como asma, dia-
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betes, tabaquismo o EPOC, el hecho de ser intubados era crítico en la
esperanza de vida. En efecto, pacientes con diagnóstico de Covid-19
positivo, pero que no eran intubados tenían amplias posibilidades de
sobrevivir. En contraste, aquellos que tenían que recibir respiración
artificial mediante la intubación, estaban prácticamente condenados a
perder la vida.

Si bien es cierto la etapa crítica de la pandemia ha quedado atrás al
momento de escribir este capítulo, también es cierto que las lecciones
aprendidas deben permanecer en la mente de todos. Para los ciu-
dadanos es importante permanecer alertas de las noticias y anuncios
de la Secretaría de Salud. Para los practicantes de la medicina, médi-
cos, directores de hospitales y enfermeros, se recomienda permanecer
atentos de los modelos como el aquí presentado. Y para los inves-
tigadores y la comunidad científica, sería relevante dar seguimiento a
las herramientas matemáticas desarrolladas durante la pandemia, para
validarlas a la luz de la evidencia que ya se está generando. En suma,
la pandemia ha sido un parteaguas en la vida de todos quienes habita-
mos el planeta, y en la medida en la que aprovechemos sus enseñanzas,
podremos llegar a mejorar la calidad de vida para las generaciones fu-
turas.
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Capítulo 6

Algoritmos de agrupamiento

para la segmentación de

pacientes con un diagnóstico

en común
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6.1 Introducción

Hoy en día, las Tecnologías de la Información y la Comunicación
(TICs) y la Inteligencia Artificial (IA) se han convertido en elemen-
tos fundamentales para mejorar procesos, actividades y el análisis de
grandes volúmenes de datos en diversas ámbitos de la sociedad. En
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particular, el campo de la medicina ha experimentado un impacto pos-
itivo y significativo gracias a estos avances tecnológicos, ya que han
facilitado la creación de nuevas terapias, la simplificación de procesos
y el avance de la investigación.

La integración de estas tecnologías en la medicina ha tenido un
gran impacto en la generación y gestión de datos clínicos. Por ejem-
plo, en México y en todo el mundo, existen repositorios que almace-
nan datos de investigaciones clínicas y microbiológicas. Entre estos se
encuentran la Biblioteca Nacional de Medicina (National Library of
Medicine, NLM) de los Estados Unidos, el Instituto Europeo de Bioin-
formática (European Bioinformatics Institute, EBI), y la Encuesta
Nacional de Salud y Nutrición de México (ENSANUT). Estas fuentes
de datos despiertan un gran interés en las investigaciones que hacen
uso de tecnologías como el aprendizaje automático, proporcionando
un recurso valioso para el avance de la medicina.

El aprendizaje automático, una rama de la Inteligencia Artificial,
utiliza algoritmos matemáticos y estadísticos para que las computado-
ras puedan identificar patrones, aprender de los datos y realizar predic-
ciones. Se divide en dos áreas principales: Aprendizaje Supervisado
y No Supervisado. En medicina, el objetivo principal del aprendizaje
automático es generar nuevo conocimiento a partir de los patrones
prevalentes en diversas enfermedades [131]. Este conocimiento se uti-
liza para apoyar la toma de decisiones en diagnóstico, tratamiento e
identificación de grupos de pacientes con similitudes en su condición.

En el campo de la medicina, el agrupamiento ha adquirido impor-
tancia como un método derivado del aprendizaje automático. Esta
técnica no supervisada permite agrupar observaciones o instancias en
conjuntos significativos basados en los datos. Los elementos dentro
de un mismo grupo comparten características similares, pero suelen
diferenciarse de los miembros de otros grupos [60].
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6.1.1 Importancia del agrupamiento en Ciencias

de la Salud y Biomedicina

El agrupamiento juega un papel esencial en las Ciencias de la Salud, es-
pecialmente en el ámbito del análisis de datos complejos. Esta técnica
de aprendizaje no supervisado permite identificar y descubrir patrones
relevantes en grandes conjuntos de datos, ofreciendo una visión más
profunda de la información que puede no ser evidente a simple vista.
Su uso en la segmentación de pacientes, por ejemplo, ayuda a iden-
tificar grupos de individuos que comparten características similares.
Este tipo de agrupación puede conducir a diagnósticos más precisos y
a la personalización de tratamientos, lo que resulta en una atención
médica más eficiente y eficaz.

Además, los algoritmos de agrupamiento han demostrado ser al-
tamente eficaces en una variedad de aplicaciones dentro de la medic-
ina. Estas incluyen la identificación de patrones y relaciones, que
pueden ayudar a los médicos a comprender mejor las enfermedades
y sus efectos en diferentes poblaciones. La detección de anomalías
es otra área de aplicación, donde estos algoritmos pueden descubrir
eventos inusuales en los datos, que podrían indicar problemas médicos
graves.

6.1.2 Objetivo

El propósito de este artículo es proporcionar una visión general de los
métodos de agrupamiento y describir algoritmos que pueden emplearse
como un primer paso en la segmentación de pacientes. Se explicará
el proceso de estos algoritmos y se discutirán aspectos esenciales. Fi-
nalmente, ilustraremos la aplicación de un método de agrupamiento
utilizando un conjunto de datos reales relacionados con la Vaginosis
Bacteriana (VB).
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6.2 Fundamentos de agrupamiento

6.2.1 ¿Qué es el agrupamiento?

El agrupamiento es una técnica perteneciente al campo del análisis
de datos. Se utiliza para descubrir agrupaciones o patrones implícitos
en un conjunto de datos, sin la necesidad de clases o etiquetas pre-
definidas [62]. Un ejemplo de clase o etiqueta podría ser una columna
en el conjuto de datos que indique el diagnóstico de enfermedad de un
paciente; positivo-COVID, negativo-COVID, sospechoso-COVID.

El principal beneficio del agrupamiento se encuentra en el análisis
exploratorio de datos, donde desempeña un papel crucial al revelar
agrupaciones ocultas y brindar entendimiento sobre la distribución
de los elementos en el conjunto de datos [170]. Adicionalmente, es-
tas técnicas facilitan una comprensión más profunda de la estructura
intrínseca de los datos, permitiendo la identificación de grupos de el-
ementos con características similares.

6.2.2 Tipos de métodos de agrupamiento

En el campo del aprendizaje no supervisado, encontramos una diver-
sidad de métodos de agrupamiento, cada uno de ellos se distingue por
su enfoque particular y los criterios que sus algoritmos emplean para
descubrir las agrupaciones subyacentes. Los enfoques más comunes
incluyen el agrupamiento jerárquico y de particiones.

En el caso del agrupamiento jerárquico, generan una estructura de
agrupamiento donde cada nodo es un clúster compuesto por los sub-
conjuntos de sus nodos secundarios. Los resultados son representados
en forma de dendrogramas. Este método es especialmente útil cuando
se requiere realizar un análisis exploratorio inicial de un conjunto de
datos [191]. Por otro lado, el agrupamiento de particiones, en cambio,
divide los datos en grupos que no se superponen de tal forma que cada
dato pertenece exactamente a un grupo. Este enfoque es ideal cuando
se busca una división clara y distinta de los conjuntos de datos, como
en la segmentación de mercado [51].
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En la Figura 6.1, se presenta una taxonomía de los métodos de
agrupamiento basada en el criterio de agrupamiento empleado por
cada algoritmo. Estas técnicas son ampliamente utilizadas en diversos
campos de investigación científica. Entre los métodos de agrupamiento
existentes, las dos categorías más reconocidas para un exploración
inicial son el agrupamiento jerárquico y de particiones.

Figura 6.1: Clasificación de las métodos de agrupamiento.

6.2.3 Métricas para evaluación de la calidad del

agrupamiento

La evaluación de la calidad de los grupos generados por los métodos
jerárquicos y/o de particiones es esencial para garantizar la efectivi-
dad de estos métodos. A continuación, se describen algunas métricas
estándar utilizadas para evaluar la calidad de los grupos.

6.2.3.1 Métricas para determinar el número óptimo de gru-
pos

Gap Statistics (se usa este término en español). Compara la
variación total intragrupo para diferentes valores de k con sus valores
esperados bajo una distribución de referencia nula de los datos. El re-
sultado será el número óptimo de grupos que maximiza el gap statistic
en el gráfico [155]. Se escribe matemáticamente como se muestra en
la Ecuación 6.1.

80



Gapn(K) = E∗

n { log(Wk) } − log(Wk) (6.1)

Donde E∗

n denota la expectativa bajo una muestra de tamaño n
de la distribución de referencia. La notación log (Wk) se refiere al
logaritmo de los datos.

Silueta. Calcula la media de las observaciones para distintos val-
ores de k. El número óptimo de clusters es el que maximiza la media
de la silueta sobre un número de posibles valores de k [82]. La fórmula
se define como se muestra en la ecuación 6.2.

s(i) =
b(i)− a(i)

max {a(i), b(i)}
(6.2)

Donde a(i) es la distancia mediana entre i y todas las demás obser-
vaciones en los mismos conglomerados, y b(i) es la distancia mediana
entre i y las observaciones en el conglomerado más cercano.

Método Elbow. Determina el número óptimo de grupos en un
conjunto de datos. Este método permite explicar y verificar la con-
sistencia de un análisis de grupos [95]. Se escribe matemáticamente
como se muestra en la ecuación 6.3.

J =
k

∑

i=1

∑

x∈Ci

|x− Ci|
2 (6.3)

Donde J es la función de coste, x es el elemento de conglomerado
Ci y k es el número de cluster |Ci|.

6.2.3.2 Métricas para validar el agrupamiento jerárquico aglom-
erativo

El Coeficiente de Correlación Cofenético (CCC) se calcula mediante
el coeficiente de correlación de Pearson aplicado a los valores de una
matriz cofenética, según lo descrito por Sokal y Michener [160]. La
matriz cofenética es una representación de la similitud entre pares de
elementos según su proximidad en el dendrograma del agrupamiento
jerárquico. El CCC se define mediante la siguiente fórmula:

81



c =

∑

i<j (Yij − y) (Zij − z)
√

∑

i<j
(Yij−y)

2
∑

i<j (Zij−z)
2

(6.4)

El coeficiente de correlación cofenética, también conocido como
valor c, indica la fidelidad con la que un modelo de agrupamiento con-
serva las distancias entre pares de los puntos originales no modelados,
determinando así la calidad de la solución. La evaluación de este coe-
ficiente se realiza mediante la interpretación de rangos de magnitud de
correlación sugeridos por Schober, Boer y Schwarte [162]. Estos rangos
son: insignificante (0,00-0,10), débil (0,10-0,39), moderado (0,40-0,69),
fuerte (0,70-0,89) y muy fuerte (0,90-1,00).

6.2.3.3 Métricas para validar el agrupamiento de particiones

La pureza es una métrica de validación externa que evalúa la calidad
de los grupos generados por un modelo de agrupamiento. Se calcula
en función de las etiquetas de clase conocidas y produce un valor en-
tre 0 y 1. Un valor cercano a 0 indica baja calidad de los grupos,
con elementos de diversas clases, mientras que un valor cercano a 1
indica alta calidad, con elementos de cada cluster predominantemente
pertenecientes a una misma clase [83].La pureza se define matemáti-
camente tal como se muestra en la ecuación 6.5.

pureza = (Ω,C)
1

N
Σk max

j
|wk ∩ Cj| (6.5)

Donde N es el número de objetos, k es el número de grupos, Ω =
{w1, w2...wk} es un conjunto de grupos y la colección de clases se
denota por C = {c1, c2...cj}. wk se interpreta como el conjunto de
grupos en Ω y cj como el conjunto de etiquetas de clase.
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6.3 Métodos de agrupamiento para un análi-

sis exploratorio inicial

En el análisis de datos, el agrupamiento es una herramienta impor-
tante para la exploración inicial de conjuntos de datos, ya que iden-
tifica patrones, similitudes y diferencias en las observaciones. Los
algoritmos de agrupamiento, como el agrupamiento jerárquico aglom-
erativo y el agrupamiento de particiones, revelan estructuras y grupos
ocultos en los datos, lo que facilita el análisis exploratorio inicial. En
este contexto, describimos el uso de estos métodos para facilitar dicha
exploración.

6.3.1 Agrupamiento Jerárquico Aglomerativo

En la práctica, cuando el objetivo es segmentar pacientes de un con-
junto de datos no explorados para etiquetarlos, descifrar la estructura
de los datos o detectar patrones, el método de agrupamiento jerárquico
aglomerativo puede ser el punto de partida adecuado.

El agrupamiento jerárquico aglomerativo es un método que gen-
era una jerarquía de agrupaciones de un conjunto de observaciones, es
decir, los grupos se organizan jerárquicamente. El proceso inicia con-
siderando a cada observación como un cluster y gradualmente se van
fusionando con los grupos más cercanos formando grupos más grandes,
obteniendo diferentes niveles de jerarquía de agrupamiento [186]. El
resultado que se obtiene es un dendograma; que es un tipo de dia-
grama de árbol que muestra una relación jerárquica entre diferentes
conjuntos de datos.

La construcción de un modelo de agrupamiento jerárquico a partir
de un conjunto de datos requiere seguir una serie de pasos, tal como
se presenta en la Figura 6.2.

El procedimiento se inicia con la recolección del conjunto de datos,
seguido de una etapa de preprocesamiento cuyo objetivo es resolver
problemas comunes como la presencia de valores faltantes o atípicos.
Adicionalmente, la etapa de preprocesamiento puede incluir la selec-
ción de atributos, una técnica que busca seleccionar un subconjunto
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Figura 6.2: Proceso de construcción de agrupamiento jerárquico
aglomerativo.

de atributos pertinentes para obtener un resultado de agrupamiento
más preciso.

Para la construcción de un agrupamiento jerárquico aglomerativo,
es necesario identificar dos métricas claves: el método de enlace y
la medida de distancia. Entre los métodos de enlace más común-
mente utilizados en el agrupamiento jerárquico aglomerativo se in-
cluyen: Método Ward’s (Ward’s method), Método de enlace completo
(Complete link), Método de enlace simple (Single link), Método de
enlace promedio (UPGMA).

Cada algoritmo o método se distingue de los demás por el criterio
de semejanza bajo el cual los grupos se van fusionando hasta conformar
un único grupo.

Por otra parte, la métrica de distancia o similitud es una medida
que facilita la identificación de la similitud entre los casos que se van
a agrupar. Existen diferentes tipos de distancias que varían en fun-
ción del tipo de dato que se va a agrupar. Algunas de las métricas
más comunes, de acuerdo a la naturaleza de los datos, se describen a
continuación:

1. Datos numéricos: Distancia Minkowski, Distancia Bray-Curtis,
Distancia Euclideana, Distancia Manhattan, Distancia Maha-
lanobis, Distancias de Canberra, Distancia de Chebyshov.
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2. Datos binarios que son aquellos que pueden tomar solo uno de
dos valores posibles (ej. 1 o 0, Sí, No): Distancia de Gower,
Coeficiente de Tanimoto, Coseno, Cosejo Ajustado, Correlación
de Pearson, Medidida de similaridad asimétrica binaria.

Una vez seleccionadas las métricas, se procede a la construcción
del modelo y a la visualización del dendrograma resultante. Poste-
riormente, es crucial analizar la estructura del dendrograma con el
objetivo de identificar el número óptimo de grupos presentes en los
datos. El nivel de corte o la granularidad del análisis dependen en
gran medida del criterio del investigador o de los objetivos particu-
lares del estudio.

Finalmente, es necesario llevar a cabo una validación tanto com-
putacional como biológica. En la validación computacional se verifica
el número óptimo de grupos, se examina la fidelidad con la que el den-
drograma conserva las distancias entre pares de objetos y se evalúa la
significancia de los grupos. En cuanto a la validación biológica, esta
debe ser realizada por un experto en el área médica. Su propósito rad-
ica en validar si los grupos identificados poseen una relevancia biológ-
ica, especialmente cuando los datos analizados corresponden a datos
médicos o están relacionados con una condición de salud específica.

6.3.2 Agrupamiento de particiones

Otro enfoque ampliamente reconocido en el campo del agrupamiento
es el agrupamiento de particiones, un método no jerárquico que tiene
como objetivo dividir los datos en grupos, asignando todos los objetos
a una partición y compartiendo características similares entre ellos.

Al igual que los métodos jerárquicos, los métodos particionales uti-
lizan métricas de distancia en su construcción. Sin embargo, se difer-
encian al emplear un método de partición específico para la creación
del modelo. Algunos de los principales métodos de agrupamiento par-
ticional son el K-Means, CLARA, Chain-Map y Fuzzy C-Means. Del
agrupamiento K-means surgen otros métodos que también buscan
minimizar la distancia entre los puntos que se agruparán, como el
K-Medoids, K-Modes y K-Medians.
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Los métodos de agrupamiento jerárquico y de particiones suelen
distinguirse por aspectos tales como los tiempos de ejecución, los
parámetros de entrada y los grupos resultantes. La implementación
del agrupamiento jerárquico necesita una medida de distancia y un
método de enlace, mientras que el agrupamiento particional requiere
la especificación del número de grupos (K) para iniciar la ejecución,
además de la medida de distancia y el método particional específico.
Los métodos jerárquicos proporcionan una división de grupos en forma
de dendrograma, lo cual es muy útil para determinar el número óp-
timo de grupos en el conjunto de datos. Por otro lado, los métodos
de particiones entregan exactamente el número de grupos establecido
por el valor K.

6.3.3 Aspectos cruciales en la aplicación del apren-

dizaje no supervisado en la segmentación de

pacientes

Al construir un modelo de agrupamiento, ya sea jerárquico o de parti-
ciones, es esencial tener siempre en cuenta aspectos como: Formulación
del problema, obtención de los datos clínicos, estandarización o no de
los datos, selección de atributos.

Además de lo anterior para el agrupamiento jerárquico también se
debe considerar: Elección de la medida de similitud, tipo de método
de enlace, altura o número de grupos para realizar el corte del dendo-
grama.

Finalmente, algunas recomendaciones que se deben considerar en
los métodos de agrupamiento de particiones son la elección del número
de particiones (k) y la métrica de distancia. El éxito de los métodos
de agrupamiento depende significativamente de cada uno de los aspec-
tos previamente mencionados. En la aplicación de estos métodos, es
factible y recomendable explorar diferentes alternativas, seleccionando
aquella que proporcione un resultado óptimo alineado con los objetivos
de la investigación en cuestión. Es importante tener en cuenta que los
métodos de agrupamiento son sensibles a las modificaciones realizadas
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en las observaciones. Si se llevan a cabo cambios en los datos, es posi-
ble que los grupos resultantes varíen de una exploración a la siguiente.

6.4 Aplicaciones del agrupamiento en cien-

cias de la Salud y Biomedicina

En la literatura científica es posible identificar estudios donde se uti-
lizan diferentes técnicas de agrupamiento abordando condiciones clíni-
cas de forma exitosa. Dentro del campo médico, se ha utilizado el agru-
pamiento para segmentar imágenes de mamografías de pacientes, con
el fin de distinguir las microcalcificaciones mamarias [151]. Del mismo
modo, se ha aplicado para agrupar pacientes con factores de riesgo car-
diometabólicos y prediabetes [94]. En el caso de patologías como la
diabetes, se utiliza el agrupamiento para determinar grupos similares
de pacientes, permitiendo así identificar las enfermedades subyacentes
que estos pacientes pueden compartir debido a su condición [121]. En
relación con enfermedades emergentes como el COVID-19, se ha imple-
mentado el agrupamiento para derivar fenotipos clínicos y determinar
factores de riesgo asociados a pacientes en estado crítico [110]. Es
indudable que el agrupamiento tiene aplicaciones potenciales en todos
los ámbitos de la investigación científica, gracias a su flexibilidad para
adaptarse a múltiples objetivos.

6.5 Ejemplo de caso de estudio (Vaginosis

Bacteriana)

La Vaginosis Bacteriana (VB) es una condición caracterizada por una
disbiosis en la que las bacterias anaeróbicas superan a la población
normal de Lactobacillus en la mucosa vaginal, afectando principal-
mente a mujeres en edad reproductiva. La literatura científica ha
asociado el estado VB-positivo con la coexistencia de múltiples bac-
terias, pero esta coexistencia puede variar considerablemente entre
pacientes. Por lo tanto, nuestro objetivo es abordar la VB utilizando
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métodos de agrupamiento jerárquico aglomerativo como enfoque pre-
liminar para segmentar a los pacientes. Se utilizó un conjunto de datos
reales obtenido de una investigación en epidemiología molecular sobre
VB [157], y seguimos un diseño experimental ilustrado en la Figura
6.3 para realizar el proceso de agrupamiento.

Figura 6.3: Esquema para crear un modelo de agrupamiento jerárquico
en pacientes con VB.

La fase inicial consistió en obtener el conjunto de datos relaciona-
dos con la VB, lo que permitió una exploración y reconocimiento del
tipo de dato. Adicionalmente, se identificaron los atributos relevantes
sugeridos por el experto en el área médica. Durante la segunda fase,
correspondiente a la construcción, fue necesario seleccionar los méto-
dos de enlace y la métrica de distancia. Se utilizó el método de enlace
Ward.D y la métrica de distancia canberra, acorde al tipo de dato. En
la tercera fase, se obtuvieron los resultados de agrupamiento a través
de un dendograma, del cual se llevó a cabo un análisis de su estructura.

El objetivo de analizar la estructura del dendograma es determi-
nar la altura de corte que permite obtener un número específico de
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grupos. Los grupos resultantes se examinan individualmente para su
validación biológica por expertos, mientras que la validación computa-
cional se realiza mediante métricas para verificar la significancia de los
grupos obtenidos en comparación con el análisis del dendograma. Es-
tas validaciones contribuyen a consolidar el modelo de agrupamiento,
especialmente en el caso de la VB donde se utiliza para identificar la
coexistencia bacteriana en cada agrupación.

6.5.1 Resultados del agrupamiento jerárquico VB

El dendograma obtenido de la evaluación que combina el método de
Ward y la distancia de Canberra, nos permite identificar grupos bien
definidos. Al efectuar un corte a una altura de 25, emergen 6 grupos
distintivos, los cuales se pueden observar detalladamente en la Figura
6.4 .

Figura 6.4: Dendograma que muestra claramente los grupos subya-
centes.

Las agrupaciones obtenidas son sometidas a validación por parte
de un experto en el área biológica. Además, los elementos de cada
grupo se verificaron usando una tabla de agrupación en relación a la
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clase que se mantuvo oculta durante el funcionamiento del algoritmo.
Los resultados de este proceso se presentan en la Tabla 6.1.

Por otra parte, el Coeficiente de Correlación Cofenético que es
un valor que mide la concordancia entre las distancias originales de
los datos y las distancias obtenidas dentro del dendograma. En este
estudio, el CCC fue de 0.7325. Este valor cercano a 1 indica una
buena concordancia entre las distancias originales y las distancias de
agrupamiento, lo cual sugiere que el agrupamiento jerárquico identi-
fica de manera efectiva las relaciones de distancia entre los pacientes
en el conjunto de datos. Por tanto, este alto coeficiente de correlación
cofenético proporciona confianza en la robustez y fiabilidad de los gru-
pos identificados en este estudio.

Tabla 6.1: Evaluación de las asignaciones de los elementos en los gru-
pos subyacentes, utilizando el método Ward y la distancia de Can-
berra, en comparación con las clases reales.

Grupos
Dx. VB C1 C2 C3 C4 C5 C6
Positivo 0 0 0 32 0 19
Negativo 24 28 39 0 33 0
Indeterminado 4 3 5 0 4 0

Finalmente, las agrupaciones que incluyen únicamente casos posi-
tivos se representan visualmente para explorar la coexistencia de bac-
terias a través de diversos filtros, como se muestra en la Figura 6.5. El
enlace para explorar utilizando una herramienta en línea se encuentra
disponible a través de [58]. Los grupos subyacentes obtenidos en cada
modelo de agrupamiento permiten cumplir el objetivo de identificar y
analizar de forma segmentada grupos de pacientes que pertenecen a
la condición VB-positivo.

Este estudio contribuye al esfuerzo de aportar información que
ayude a conocer mejor las bacterias coexistentes en los grupos de pa-
cientes diagnosticados con VB. Además, el beneficio de identificar los
grupos se traduce en la selección de tratamientos específicos según las
bacterias que coexisten en cada grupo. También se convierte en una
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Figura 6.5: Herramienta de visualización de grupos subyacentes del
método enlace completo y la distancia de Canberra.

herramienta de apoyo para obtener un conocimiento a priori de los
contextos que pueden darse en los casos clínicos.

Finalmente, para ilustrar la eficacia de los métodos de agrupamiento
en la identificación de segmentos de pacientes, se respaldan a través
de dos estudios en los que se utilizó el agrupamiento para analizar
conjuntos de datos de pacientes con VB [67, 68].

6.6 Limitaciones, Tendencias y Conclusiones

6.6.1 Limitaciones

A pesar de los hallazgos significativos de estos métodos, es impor-
tante señalar ciertas limitaciones. Primero, los resultados se basan en
un conjunto de datos específico y por lo tanto, pueden no ser gen-
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eralizables a otras poblaciones o conjuntos de datos con diferentes
características. En segundo lugar, el artículo se basa en la técnica de
agrupamiento jerárquico aglomerativo y de particiones, que aunque
son poderosas y flexible, tiene sus limitaciones. Finalmente, a pesar
de estas limitaciones, el estudio proporciona una nueva visión y un
método útil para la segmentación de pacientes, y subraya la impor-
tancia de la investigación continua en este campo.

6.6.2 Tendencias

Las tendencias actuales en la segmentación de pacientes mediante téc-
nicas de agrupamiento abarcan campos tan diversos como la predicción
del riesgo de cáncer de mama [2] y la identificación de patrones de co-
morbilidad en personas que viven con VIH [208]. Por otra parte, el
crecimiento exponencial de la Inteligencia Artificial (IA) en los últimos
años ha impulsado el desarrollo de áreas como el Aprendizaje Profundo
(Deep Learning, DL), una modalidad de aprendizaje automático que
simula el proceso humano de adquisición de conocimiento mediante
algoritmos de redes neuronales.

El DL se ha vuelto especialmente relevante en el campo de la medic-
ina gracias a su adaptabilidad y a su capacidad para perfeccionar los
resultados de diagnóstico y detección de enfermedades a través de
tareas repetitivas. Además, puede combinarse con otros métodos de
aprendizaje automático, como el agrupamiento. Por ejemplo, el DL
se emplea en la determinación de los estados de biomarcadores del
cáncer de mama y de las características morfológicas asociadas [50].
Asimismo, se utiliza en el diagnóstico de patologías como la retinopatía
diabética [40] y en la detección de enfermedades coronarias [106].

6.6.3 Conclusiones

En este capítulo, se introducen los métodos de agrupamiento, su apli-
cación en la segmentación de pacientes y las consideraciones clave para
su implementación práctica. Además, utilizando un conjunto de datos
reales sobre la vaginosis bacteriana (VB), se demuestra la capacidad
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de formar grupos homogéneos de pacientes con VB positivo. También
se presenta una herramienta de visualización de datos que facilita la
exploración de los contextos de coexistencia bacteriana en las agrupa-
ciones identificadas.

En conclusión, la identificación de patrones ocultos en los datos se
ha convertido en un aspecto esencial en muchas áreas de la medicina,
pero es especialmente relevante en la segmentación de pacientes. Cada
día se llevan a cabo innumerables investigaciones en todo el mundo
sobre este tema. El impacto social de estos métodos se refleja en
una mejor comprensión y tratamiento de las enfermedades, lo cual se
traduce en una mejora en la calidad de vida de las personas.
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Capítulo 7

Procesamiento y análisis de

imágenes médicas: aplicaciones

actuales

Raúl Cruz Barbosa

Universidad Tecnológica de la Mixteca. Huajuapan de León, Oaxaca,
México.
rcruz@mixteco.utm.mx

7.1 Introducción

En la actualidad, el uso y la disponibilidad de imágenes digitales
en la ciencia, tecnología y sociedad en general es asombrosa. Este
número de imágenes sigue creciendo día a día en distintos campos del
conocimiento y aplicaciones, como el de imágenes médicas.

Las imágenes médicas son obtenidas de sistemas o modalidades de
imagen médica, las cuales permiten ver dentro del cuerpo humano y
diagnosticar una enfermedad de manera no-invasiva. Aparte del diag-
nóstico, también permite obtener una representación visual del fun-
cionamiento de ciertos órganos o tejidos. Estas imágenes se pueden
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obtener con radiación ionizante (de mayor energía del espectro elec-
tromagnético: rayos-γ, rayos-X, ultravioleta) o no-ionizante (de menor
energía del espectro: ultravioleta, luz visible, infrarrojo, microondas,
ondas de radio). Por ejemplo, para las de radiación ionizante se pueden
obtener imágenes de rayos-X, como las radiografías de tórax, mamo-
grafías, radiografía o tomografía computarizada; o imágenes de rayos-
γ, como la tomografía de emisión de positrón (PET, por sus siglás en
inglés). Cuando se utiliza radiación no-ionizante, se pueden obtener
imágenes de ultrasonido o de resonancia magnética nuclear [43].

Otra categorización de imágenes médicas se refiere a la obtención
de estas a través de luz visible o no-visible. Las de luz no-visible hacen
referencia a las obtenidas con radiación ionizante o no-ionizante, con
excepción de luz visible; mientras que las de luz visible se refiere a to-
das aquellas que son sensadas dentro de la region visible del espectro
electromagnético, a través de cámaras fotográficas comunes o espe-
ciales para obtener imágenes de fondo de retina, de frotis sanguíneo o
de células, por ejemplo.

Por otro lado, para el procesamiento y análisis de imágenes médi-
cas existen diferentes conceptos y técnicas digitales, las cuales co-
rresponden a distintas clases de algoritmos como: mejoramiento, seg-
mentación, cuantificación, registro, visualización, así como la compre-
sión, almacenamiento y comunicación [13].

Los algoritmos de mejoramiento son usados para reducir ruido orig-
inado durante la adquisición de la imagen; para incrementar el con-
traste de estructuras de interés; o para realzar detalles. La intención
de este procesamiento es generar imágenes de mejor calidad para uso
del observador humano. Además, las imágenes mejoradas también
pueden ser usadas por un algoritmo subsecuente para procesamiento
computacional.

La segmentación consiste en delinear estructuras de interés y dis-
criminarlas del fondo. Es decir, aislar o separar los objetos de interés
del fondo de la imagen y entre ellos. Este procesamiento es crucial
en el análisis, ya que varios procedimientos subsecuentes dependen
de este, como mediciones de forma, textura o ubicación del objeto
segmentado, por ejemplo.
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Los algoritmos de cuantificación se aplican a estructuras segmen-
tadas para extraer o medir información de diagnóstico esencial como
forma, textura, tamaño y ángulo, entre otras. Estas mediciones cuan-
titativas, también llamadas características, ayudan a la interpretación
visual de las imágenes para valorar el estado de un órgano o tejido y la
subsecuente toma de decisión o diagnóstico por el especialista médico.

El registro, la visualización, compresión, almacenamiento y comu-
nicación de imágenes son tareas que están fuera del alcance de este
capítulo, por lo cual no son descritas ni tratadas en la sección siguiente.

Otros autores que se enfocan en aplicaciones médicas utilizando
procesamiento digital de imágenes categorizan sus operaciones de proce-
samiento en: mejoramiento, restauración, análisis, compresión y sín-
tesis de imágenes [43]. Las dos clasificaciones de operaciones presen-
tadas anteriormente pueden llegar a ser equivalentes al descartar o
agregar clases (y sus correspondientes operaciones) en estas. La cate-
gorización que se adopta depende del enfoque utilizado, por ejemplo,
la primera categorización hace enfásis en el desarrollo y procesamiento
de distintos tipos de imágenes en un amplio espectro de especialidades
médicas. La segunda categorización se enfoca en las operaciones de
manipulación o procesamiento de imágenes.

Debido a que este capítulo presenta una introducción al análisis de
imágenes médicas mediante una perspectiva de Ciencias de la Com-
putación, estamos interesados predominantemente en las operaciones
de procesamiento y análisis de imágenes. Por cuestiones de espacio, el
procesamiento digital de imágenes, en este trabajo, se limita a opera-
ciones de mejoramiento; mientras que el análisis de imágenes incluye
tareas de segmentación, extracción de características o cuantificación
y clasificación de objetos de interés. En particular, la tarea de clasi-
ficación se utiliza para ayudar en el diagnóstico de una enfermedad o
segmentación de estructuras de interés. Esto último se puede abor-
dar mediante métodos de aprendizaje computacional tradicionales o
aprendizaje profundo.
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7.2 Metodología

La metodología general que siguen las aplicaciones de este capítulo se
presenta en la Figura 7.1. Esto es, el mejoramiento de una imagen
se obtiene al aplicar uno o varios algoritmos de mejoramiento para
reducir ruido, incrementar contraste o realzar detalles.

Figura 7.1: Metodología general para procesamiento y análisis de imá-
genes.

En contraste para las operaciones de análisis de imágenes, es op-
cional aplicar previamente algoritmos de mejoramiento, como se indica
con la flecha punteada. Es decir, a la imagen adquirida se le puede
aplicar antes una operación de mejoramiento y después segmentar los
objetos de interés. Después, a los objetos segmentados se les puede
calcular o extraer característas que describen a estos, a través de fór-
mulas o rutinas conocidas como ingeniería de características. Por úl-
timo, las características descriptivas de los objetos de interés sirven
de entrada para algoritmos de aprendizaje computacional, quiénes de-
vuelven como salida la etiqueta de clase del objeto analizado. La
etiqueta de clase puede ser binaria como “positivo” o “negativo” in-
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dicando la presencia o no de una enfermedad, por ejemplo. En otros
casos, la etiqueta puede ser múltiple, indicando distintos niveles o gra-
dos de severidad de una enfermedad.

7.2.1 Procesamiento digital de imágenes

De manera general, se dice que una imagen digital es una función
bidimensional, f(x, y), donde x e y son coordenadas espaciales, y la
amplitud de f en cualquier par de coordenadas se conoce como la
intensidad de la imagen en aquel punto [59]. Además, se debe cumplir
que los valores de x, y y la intensidad sean cantidades discretas. Cada
ubicación (x, y) y su intensidad es un elemento de imagen conocido
como píxel.

Según [150], el procesamiento digital de imágenes es un conjunto
de procedimientos que se realizan sobre una imagen para su almace-
namiento, transmisión o tratamiento, donde se recibe como entrada
una imagen y se produce otra imagen con las mismas dimensiones que
la de entrada. Otra definición más amplia es la de [59], el cual se
refiere a procesar imágenes digitales mediante el uso de una computa-
dora digital. Además, en dicho procesamiento las entradas y salidas
son imágenes, y adicionalmente involucra procesos que extraen atri-
butos de las imágenes e incluye el reconocimiento de objetos.

En este capítulo estamos interesados solamente en operaciones de
mejoramiento, donde la entrada y salida del procesamiento es una ima-
gen transformada. Entonces, la metodología a seguir es muy sencilla,
la cual se muestra en la Figura 7.2. Se puede observar en la figura
que los procedimientos son secuenciales, donde la salida de uno es la
entrada de otro.

Esta etapa es necesaria para solucionar problemas derivados de
la adquisición de imágenes, principalmente. Es conocido, por ejem-
plo, que la adquisición de imágenes de mamografías a través de un
mamógrafo (usando rayos-X) produce imágenes con un contraste li-
mitado debido a la naturaleza y superposición de los tejidos suaves de
la mama. Otro ejemplo es el ruido generado por los propios sistemas
de adquisición de imagen y que se agregan a la imagen adquirida,
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Figura 7.2: Metodología para procesamiento o mejoramiento de imá-
genes.

como el ruido de Poisson presente en las imágenes de medicina nu-
clear obtenidas con rayos-γ [13]. En el caso de imágenes adquiridas
con luz visible, se pueden presentar problemas con la variación de
iluminación o sombras en la escena capturada [150].

Entonces, el mejoramiento de una imagen consiste en aplicar uno
o más procedimientos según lo requiera el problema. La idea básica es
mejorar una imagen para que cumpla con las características adecuadas
de un determinado problema [59]. Es decir, el mejoramiento se aplica
para uno o más de los siguientes propósitos: reducir ruido, incrementar
contraste o realzar detalles o características relevantes.

Usualmente, los métodos de mejoramiento se dividen en tres ca-
tegorías basadas en operaciones: puntuales, locales y globales. Los
métodos basados en operaciones puntuales son sencillos y se refieren
a aquellos donde la imagen resultante depende del valor o intensidad
de cada píxel. Por ejemplo, si p es el valor de un píxel en una ima-
gen de entrada, entonces p′ = T (p) será el nuevo valor del píxel en
la imagen transformada por T . La transformación T se aplica a cada
píxel de la imagen de entrada, por lo que la imagen resultante tendrá
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las mismas dimensiones que la de entrada. Algunos ejemplos de ope-
raciones puntuales son: negativo digital, tranformación logarítmica,
transformación gama, operaciones lógicas o aritméticas, entre otras.

Para los métodos basados en operaciones locales, la imagen resul-
tante depende tanto del valor del píxel de entrada como los valores de
los píxeles vecinos. Dicha vecindad permite resaltar o atenuar carac-
terísticas de la imagen de entrada. Estas técnicas también se conocen
como filtrado (en dominio de frecuencia o espacial), debido a que se
utiliza un filtro o máscara, con el cual se aplica la operación de convolu-
ción o correlación sobre la imagen de entrada, obteniendo una imagen
filtrada como salida. Generalmente, los filtros tienen el propósito de
suavizar o realzar detalles, así como reducir ruido de una imagen. Al-
gunos ejemplos de operaciones locales son los filtros suavizantes (para
difuminado) y filtros realzantes (para detectar transiciones de intensi-
dad).

En el caso de los métodos basados en operaciones globales, la infor-
mación de toda la imagen de entrada (todos los píxeles) es necesaria
para obtener la imagen mejorada. Dependiendo de la operación a
realizar, éstos métodos pueden tener un costo computacional bajo o
alto. Por ejemplo, para la mejora de contraste se puede utilizar la
ecualización del histograma que tiene un costo bajo. Sin embargo,
para operaciones que hacen uso de alguna transformada como la de
Fourier, el costo se incrementa.

Cabe mencionar que los métodos de mejoramiento arriba descritos
son universales o generales, por lo que se pueden aplicar a cualquier
tipo de imagen digital. Sin embargo, cuando estos se aplican a imá-
genes médicas, las mejores soluciones se obtienen cuando participan
especialistas médicos, ya que la experiencia en diagnóstico e inter-
pretación es definitiva.

Para mayores detalles de las técnicas y algoritmos de mejoramiento
de imágenes, el lector puede consultar referencias en inglés de [59, 178]
y en español de [150, 39].

Para la parte práctica, se recomienda utilizar bibliotecas o herra-
mientas de acceso abierto como OpenCV, Scikit-Image o PIL/Pillow

para Python. Otra herramienta, de dominio público, que se utiliza
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es ImageJ, desarrollada por el Instituto Nacional de Salud de EUA
en lenguaje Java, por lo que permite modificar o agregar métodos de
procesamiento.

Por último, como fuente de revisión de literatura de métodos nuevos
y aplicaciones médicas, se recomienda las revistas Medical Image Ana-
lysis e International Journal of Computer Assisted Radiology and
Surgery de la Sociedad de Cómputo de Imágenes Médicas e Interven-
ción Asistida por Computadora (MICCAI, por sus siglás en inglés),
así como las revistas IEEE Transactions on Medical Imaging o BMC
Medical Imaging.

7.2.2 Análisis de imágenes

El campo de análisis de imágenes se relaciona con los métodos de cuan-
tificación descritos en la sección 7.1. En este capítulo adoptamos un
enfoque más amplio como el presentado en [43], donde los algoritmos
de análisis incluyen las siguientes tareas: segmentación, extracción
de características o cuantificación y clasificación o reconocimiento de
objetos de interés.

En vez de proponer una metodología por cada tarea, presentamos
una sola metodología a seguir en la Figura 7.3, por lo que el usuario
decide en que parte del flujo del procesamiento terminar su tarea.

En el campo de análisis de imágenes, los métodos de mejoramiento
de imagen son conocidos como técnicas de preprocesamiento, ya que
son empleadas como parte del proceso y no como una finalidad.

Según la Figura 7.3, la segmentación requiere, de acuerdo al pro-
blema, de un preprocesamiento simple o sofisticado de la imagen de
entrada, como se muestra en la Figura 7.2. La salida de este pro-
ceso es el aislamiento o separación de los objetos o estructuras de
interés, de tal forma que sean distinguibles entre ellas mediante eti-
quetas simbólicas. Una característica del resultado es que los objetos
segmentados no se traslapan, y los píxeles que forman a cada objeto
se mantienen conectados. Usando terminología de teoría de conjuntos
e imaginando a una imagen como un conjunto de píxeles, se dice que
los subconjuntos que forman a los objetos segmentados son disjuntos.
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Figura 7.3: Metodología tradicional para análisis de imágenes. Figura
adaptada de [150].

La representación de los objetos segmentados se refiere primero a
una de forma abstracta, la cual posteriormente se materializa en una
computacional a través de una estructura de datos. La representación
abstracta se refiere a la complejidad y expresividad con que se desea
representar a cada objeto, que puede ser atómica, factorizada o estruc-
turada [153]. En la representación atómica cada objeto es indivisible
y mantiene una conectividad con sus vecinos. La representación facto-
rizada es la más utilizada en aprendizaje computacional, ya que cada
objeto está representado por un número fijo de variables o atributos.
La representación más expresiva y compleja es la estructurada, debido
a que se especifican las relaciones entre los objetos segmentados. Des-
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pués de seleccionar una representación abstracta se debe escoger una
estructura de datos para almacenar a los objetos. Estas estructuras
dependen del problema a resolver, y existen muchas desde una estruc-
tura básica de un arreglo de una o dos dimensiones hasta listas ligadas
circulares, montículos, árboles o grafos.

Para la extracción de características o cuantificación, se utilizan
fórmulas o procedimientos diseñados por expertos del problema. A
cada objeto o estructura de interés segmentada se le extraen carac-
terísticas, de tal forma que la medición o valores de características
de objetos del mismo tipo sean similares, y para los de objetos de
diferente tipo las medidas sean muy distintas (disimilares) entre el-
los [185]. Usualmente, cada característica calculada se almacena en
un vector llamado vector de características, ya que a un objeto seg-
mentado se le pueden extraer diferentes características como textura,
forma o ubicación. A esto último se le conoce como descripción, ya
que el vector se forma por descriptores de forma o textura, etc. En
la literatura existen varios tipos de descriptores [127] y la elección de
estos depende del problema a resolver. La forma más fácil de elegir los
descriptores apropiados es consultando a un experto en el problema,
pero cuando no se cuenta con uno, la revisión de la literatura rela-
cionada es de mucha ayuda. La elección de descriptores inapropiados
conlleva a que el reconocimiento del objeto de interés sea incorrecto,
por lo que se debe probar con distintos tipos de descriptores y se-
leccionar los que mejor poder de discriminación posean, o en su caso
proponer nuevos descriptores. Al proceso anterior se le conoce como
ingeniería de características.

La tarea de clasificación o reconocimiento de un objeto o estruc-
tura de interés consiste en recibir como entrada al vector de carac-
terísticas que describe al objeto y devolver como salida la etiqueta
de clase que le corresponde al objeto descrito. Para esta tarea ex-
isten varios enfoques de resolución como el estadístico, conexionista
o redes neuronales artificiales, sintáctico-estructural, etc. Dentro de
cada enfoque hay una gran gama de algoritmos por lo que se sugiere
al lector consultar [185, 17, 5, 149] para mayores detalles de formu-
lación y uso de algoritmos correspondientes. Para la construcción de
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un clasificador se requiere de un conjunto de datos histórico, que con-
tenga ejemplos de los objetos que se desea reconocer y estén descritos
por sus correspondientes vectores de características así como sus eti-
quetas de clase respectivas, con los cuales se entrena y se obtiene un
modelo de predicción. Generalmente, el modelo se ajusta o aprende a
través de los conjuntos de entrenamiento y validación mediante varias
iteraciones. Una vez que se tiene el modelo final, este se utiliza para
predecir o reconocer las etiquetas de clase de los elementos del con-
junto de prueba o independiente, y así evaluar con diferentes medidas
de rendimiento el desempeño del clasificador. Este proceso se puede
repetir con varios clasificadores, de tal forma que se selecciona el que
mejor desempeño ofrezca, de acuerdo a las medidas de rendimiento
utilizadas. Cabe mencionar que la tarea de clasificación es dependi-
ente del problema, por lo tanto un clasificador específico podría ofrecer
alto rendimiento para un problema dado, pero un desempeño pobre
para otros problemas.

Los algoritmos de clasificación que utilizan la metodología repre-
sentada en la Figura 7.3 hacen referencia a lo que se conoce como
enfoque de aprendizaje computacional tradicional, donde el princi-
pal distintivo es que los vectores de características son obtenidos a
través de ingeniería de características. Algunos clasificadores clásicos
que siguen este enfoque son: Bayes ingenuo, K vecinos más cercanos,
árboles de decisión, perceptrón multinivel y máquina de soporte vec-
torial, entre muchos otros.

En la actualidad, existe otro enfoque llamado aprendizaje profundo
o redes neuronales profundas, el cual permite simultáneamente extraer
características y reconocer automáticamente a los objetos o estruc-
turas de interés [14, 161]. El aprendizaje en las arquitecturas profun-
das consta de múltiples niveles o capas de representación, donde cada
nivel es una red neuronal. La idea básica es que cada capa o nivel
aprenda cierta característica de los datos de entrada, desde la más
simple hasta la más abstracta. En consecuencia, se espera que las ca-
racterísticas más abstractas se encuentren en los niveles más altos, las
cuales ayuden a separar de manera más fácil los diferentes factores ex-
plicativos de los datos. Esta característica tan importante que lo hace
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tan efectivo en sus resultados, se denomina aprendizaje de representa-
ciones [15]. Este tipo de aprendizaje permite realizar las tres tareas
que nos ocupa en este capítulo, usando solamente imágenes digitales
como entrada. Por esta razón, estos métodos se han aplicado con éx-
ito en diferentes dominios del conocimiento [37, 111, 32] mejorando
los resultados obtenidos en el estado del arte.

Entonces, la metodología usando aprendizaje profundo para ta-
reas de segmentación, extracción de características y clasificación se
representa en la Figura 7.4. Aquí, el preprocesamiento es opcional y
dependiente del problema.

Figura 7.4: Metodología de aprendizaje profundo para análisis de imá-
genes.

Una de las redes neuronales profundas más utilizada para proble-
mas de visión computacional es la red neuronal convolucional (CNN,
por sus siglas en inglés), la cual permite trabajar con imágenes bidi-
mensionales en su entrada [90]. Esta red se forma, principalmente, por
dos tipos de capas: las convolucionales y las completamente conec-
tadas. El aprendizaje o extracción de características sucede en las
capas convolucionales, y el reconocimiento o clasificación en las capas
completamente conectadas. A su vez, una capa convolucional puede
contener varias capas, pero generalmente utiliza una de convolución
(de ahí su nombre), una de submuestreo o pooling y la función de
activación de unidad lineal rectificada (ReLU, por sus siglas en in-
glés). Por su parte, las capas completamente conectadas constituyen
un clasificador conocido como perceptrón multinivel.
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Dependiendo de la tarea a realizar, ya sea segmentación o clasi-
ficación, existen redes específicas para esto, como la U-Net para seg-
mentación [152] o ResNet para clasificación [66], por ejemplo.

Para la parte práctica, se recomienda el uso de la biblioteca Scikit-
Learn en Python o Weka en Java que contienen clasificadores de apren-
dizaje computacional tradicional. Para clasificación con redes neu-
ronales profundas, se recomienda las bibliotecas TensorFlow, Keras o
PyTorch para Python.

Algunas revistas recomendadas para consulta de métodos actuales
o novedosos de reconocimiento o clasificación son IEEE Transactions
on Pattern Analysis and Machine Intelligence, Pattern Recognition,
Journal of Machine Learning Research, IEEE Transactions on Neural
Networks and Learning Systems o Neurocomputing, entre otras.

7.3 Aplicaciones médicas

Para ejemplificar las metodologías mostradas en la sección anterior,
en esta sección se presentan diferentes aplicaciones médicas, donde se
utilizan imágenes médicas reales obtenidas de conjuntos de imágenes
públicas.

Cabe mencionar que las aplicaciones que se presentan a continua-
ción fueron desarrolladas en conjunto, principalmente, con alumnos de
licenciatura y posgrado de la Universidad Tecnológica de la Mixteca.

7.3.1 Preprocesamiento de imágenes de mamografía

Como se mencionó en la sección 7.2.1, las imágenes de mamografía
tienen un contraste limitado, por lo que es necesario aplicar un método
de preprocesamiento o mejora para ampliar el contraste entre los ob-
jetos presentes y el fondo de la imagen.

Otra desventaja de las imágenes de mamografía es que el área de
la mama es más pequeña que el área del fondo de imagen, por lo que
procesar estas imágenes es computacionalmente costoso. Además, si
se utilizara un mamógrafo analógico para la adquisición, se debería
eliminar ruido de la imagen digitalizada.
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Entonces, cuando se utiliza un mamógrafo digital para adquisición,
el preprocesamiento usual es selección del área de la mama y realce o
aumento de contraste [6, 120], como es el caso del conjunto público de
imágenes de mamografías llamado BCDR-DO1 [114]. Este conjunto
contiene un total de 260 imágenes de mama derecha e izquierda con
vistas Cráneo Caudal (CC) y Media Lateral Oblicua (MLO) adquiri-
das de 64 pacientes. Del total de imágenes con lesiones diferentes, en
este trabajo nos interesan las que contengan una masa como lesión,
ya que ésta se encuentra relacionada con la presencia cáncer de mama
[29]. Consecuentemente, se utilizaron 79 lesiones de masa, las cuales
se observan en perspectivas CC y MLO, haciendo un total de 143 imá-
genes de mamografía con presencia de masas. La Figura 7.5 muestra
ejemplos de imágenes pertenecientes a BCDR-D01, las cuales presen-
tan distintas categorías de densidad de mama.

(a) (b) (c) (d)

Figura 7.5: Imágenes de mamografía de BCDR-D01 con a) densidad
1, b) densidad 2, c) densidad 3, d) densidad 4.

La densidad de la mama es una característica informativa sobre
como el tejido fibroglandular oscurece a la masa. Las categorías posi-
bles de esta van de la densidad 1 (mama grasa y muy sensible) a la
densidad 4 (mama densa y poco sensible) [211]. Entonces, a mayor
densidad es más difícil visualizar la masa. Esta característica es rel-
evante y se debe tener en cuenta cuando se aplican algoritmos de
preprocesamiento y análisis de imágenes, ya que algunos no funcionan
o tienen problemas con densidades altas.

107



Entonces, primero se presenta la selección y recorte del área de la
mama, para después aplicar el realce o mejoramiento de la imagen. La
idea principal de la selección del área de mama es reducir la imagen
a una que contenga solamente la región de la estructura de interés,
que en este caso es la región de la mama. Para esto, se realiza una
umbralización o binarización de la imagen para obtener una máscara
y después se hace el recorte de la región de la mama utilizando la
máscara encontrada.

El método utilizado para la binarización es el de Otsu [136], ya que
el umbral utilizado lo obtiene el algoritmo de manera adaptativa, esto
es se adapta a la imagen de entrada. Después de umbralizar la imagen
de entrada, se obtiene una imagen binaria, la cual resulta ser una
máscara, donde el frente (píxeles blancos) de la imagen es la región
de la mama. Después, la imagen máscara se utiliza para encontrar
las coordenadas del rectángulo más pequeño que contenga a la región
de la mama. Dichas coordenadas sirven para recortar el rectángulo
que contiene la región de la mama en la imagen original. La Figura
7.6 muestra este procedimiento sobre las imágenes de la Figura 7.5.
Ahora es más claro que realizar cualquier cómputo o procesamiento
sobre la imagen original es más costoso que hacerlo sobre la imagen
recortada.

Como se mencionó en la sección 7.2.1, para el mejoramiento de
una imagen se pueden utilizar métodos basados en operaciones pun-
tuales, locales y globales. En este trabajo de utilizaron 10 métodos de
estos tipos, pero por cuestiones de espacio solo se presentan tres para
comparación, como son transformación exponencial (T-Exp), ecuali-
zación del histograma (HE) y transformación de apertura modificada
(T-AM). La Figura 7.7 muestra la aplicación de estos métodos a las
imágenes recortadas de la Figura 7.6.

Para seleccionar el mejor método de realce, se pueden usar varias
medidas, y una de ellas es la medida de contraste, por lo que se se-
lecciona el método que mayor aumento de contraste presente. Para el
conjunto de imágenes de BCDR-D01, el método que mayor contraste
aporta es la T-Exp [71]. Este mejoramiento es muy útil y depende
del uso inmediato o posterior que se desea. Por ejemplo, en la Figura
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(a) (b) (c)

Figura 7.6: Selección y recorte del área de la mama aplicado a las
imágenes de Figura 7.5. Columna a) Imagen original. b) Máscara. c)
Imagen recortada. Figura tomada de [71].
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(a) (b) (c) (d)

Figura 7.7: Métodos de preprocesamiento aplicados a las imágenes
con densidad 1, 2, 3 y 4, en orden de arriba hacia abajo. Columna a)
Imagen original recortada. b) T-Exp. c) T-AM. d) HE.

110



7.7b se observa que las masas están mejor resaltadas que las demás
columnas, por lo que un procesamiento subsiguiente de segmentación
de estas tendría más éxito que si se intentara segmentarlas a partir de
las imágenes en 7.7c/d, como se muestra en [36].

Para mayores detalles de algoritmos y experimentos realizados con
el conjunto BCDR-D01, el lector puede consultar [71].

7.3.2 Segmentación de nódulos pulmonares

Los nódulos pulmonares están asociados con riesgo de cáncer pul-
monar, una de las enfermedades más mortales en la actualidad [202].
De aquí la relevancia de detectar los nódulos que se forman en el pul-
món. Una de las técnicas que ayuda a la detección es la segmentación,
ya sea de manera tradicional o con aprendizaje profundo. Actual-
mente, los resultados más altos de detección se realizan usando el
enfoque de aprendizaje profundo mediante redes neuronales convolu-
cionales.

Para realizar la detección de nódulos se recomienda utilizar una
fuente con imágenes de alta calidad, como lo es el conjunto público
de imágenes LIDC-IDRI obtenidas de tomografía computarizada y
proporcionada por el Consorcio de Bases de Datos de Imágenes Pul-
monares y la Iniciativa de Recursos de Bases de Datos de Imágenes
[31]. Este conjunto contiene 44617 imágenes correspondientes a 1010
pacientes. Los nódulos presentes están anotados por especialistas y
pertenecen a cuatro categorías, las cuales se obtienen de combinar si
el objeto es nódulo o no-nódulo con la longitud del diámetro mayor o
igual que 3 mm o menor que 3 mm.

En este trabajo se utilizaron solamente los nódulos que fueron iden-
tificados y anotados por cuatro especialistas, y los restantes fueron
descartados. Entonces, se utilizaron un total de 900 nódulos represen-
tados en 6183 imágenes.

Para realizar la segmentación de nódulos se sigue la metodología
presentada en la Figura 7.4. Es decir, primero se realiza un preproce-
samiento y después se utiliza una red convolucional para obtener la
segmentación correspondiente.
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El preprocesamiento realizado es sencillo y consiste en normalizar
las imágenes de tomografía computarizada. Para esto, se transforman
las unidades Hounsfield de los archivos originales a valores de niveles
de grises, para almacenarlos en formato PNG. Cabe mencionar que la
base de datos de LIDC-IDRI incluye, entre otras cosas, el centroide
del nódulo especificado por especialistas, lo cual ayuda a crear cajas
delimitadoras del nódulo para entrenar a las redes convolucionales.

Para realizar la segmentación de nódulos pulmonares se utilizó la
red U-Net [152], ampliamente utilizada en segmentación de imágenes
biomédicas. Originalmente, esta red fue diseñada para segmentar es-
tructuras celulares de imágenes obtenidas por microscopios. Esta red
consiste de dos etapas, una de contracción y otra de expansión. Sin
embargo, para utilizarla en la segmentación de nódulos y mejorar el
rendimiento de la arquitectura original, se realizó una modificación a
esta.

Una característica de la U-Net modificada es que ahora las imá-
genes de entrada y salida conservan el mismo tamaño. Además, el
número de filtros iniciales es de 32, en vez de 64. La idea básica es que
no haya pérdida de información en la segunda etapa de la red. Para
mayores detalles de la arquitectura modificada consultar [69].

Para medir los resultados de segmentación, existen varias medi-
das, incluyendo el coeficiente de similaridad Dice (DSC, por sus siglas
en inglés). Este coeficiente ayuda a medir el solapamiento entre dos
regiones, la indicada por el especialista y la obtenida por U-Net. En-
tonces, cuando el DSC se aproxima a 1, indica que el resultado de
segmentación por U-Net se aproxima a la segmentación realizada por
el especialista (regiones altamente superpuestas). En cambio, un DSC
cercano a 0 indica que no existe solapamiento entre las regiones seg-
mentadas.

Después de entrenar la U-Net modificada, se obtuvo un modelo
final con el cual se midió el rendimiento con el conjunto de prueba,
mediante el DSC. Los resultados obtenidos fueron mejores, con un
DSC de 88.1%, que los reportados en [117, 126, 198, 199, 204] usando
el mismo conjunto LIDC-IDRI, indicando un alto grado de similaridad
entre las segmentaciones obtenidas por nuestra propuesta y la de los
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especialistas. Para ilustrar esto, la Figura 7.8 muestra algunos ejem-
plos de los mejores resultados de segmentación obtenidos, donde el
DSC individual está arriba del 97%. En contraste, también se mues-
tran ejemplos cuando la red tiene dificultades para segmentar el nódulo
correctamente, donde el DSC individual es menor al 70%.

(a) (b)

Figura 7.8: Nódulos con formas a) regulares y b) irregulares, segmen-
tados por expertos en verde (arriba) y nódulos segmentados por la
U-Net modificada en rojo (abajo).

De la Figura 7.8, se puede observar que la red propuesta puede
segmentar mejor los nódulos con formas suaves como son circulares u
ovaladas. Sin embargo, esta tiene dificultades para detectar nódulos
con forma irregular, como espiculada, y tamaño cercanos a 3 mm. Para
mayores detalles de los resultados obtenidos, el lector puede consultar
[69].

7.3.3 Otras aplicaciones

Por cuestiones de espacio, en esta subsección solo se hace referencia
a otros trabajos relacionados usando la metodología de Figuras 7.3 y
7.4.
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Por ejemplo, utilizando el enfoque de aprendizaje computacional
tradicional se realizó el reconocimiento de la enfermedad ocular cono-
cida como glaucoma, a través del análisis de imágenes de fondo de
retina [154]. El glaucoma es la segunda causa de ceguera no reversible
a nivel mundial, y una característica es que aproximadamente la mitad
de la población positiva, no sabe que la tiene [144].

En este trabajo, se extraen características de forma y textura de
las imágenes de fondo de retina de un conjunto de imágenes público
conocido como RIM-ONE-r3. La aportación principal de este trabajo
es la utilización de la medida de sensibilidad como criterio de selección
de características, en vez de la exactitud de clasificación, como se hace
cotidianamente. Se comprobó empíricamente que este criterio ayuda a
mejorar el rendimiento de reconocimiento para conjuntos desbalancea-
dos, como el analizado. Para mayor información de los resultados, el
lector puede consultar [154].

Por otro lado, una enfermedad reciente de gran interés es la clasi-
ficación de neumonía por COVID-19 utilizando el enfoque de apren-
dizaje profundo. Como es conocido ampliamente el coronavirus del
Síndrome Respiratorio Agudo Grave (SARS-CoV2) causa la enfer-
medad COVID-19, la cual afecta principalmente al sistema respira-
torio de una manera progresiva, provocando infecciones respiratorias
con síntomas similares a la gripe, y que puede evolucionar en neu-
monía.

Desde 2020, las técnicas de Inteligencia Artificial se han involu-
crado, como una herramienta auxiliar, para el análisis de imágenes
pulmonares o pruebas de sangre, entre otras. Consecuentemente, las
comunidades de análisis de imágenes médicas y aprendizaje profundo
han desarrollado y diseminado modelos y herramientas para tareas de
preprocesamiento, segmentación y clasificación o predicción utilizando
datos de imágenes de COVID-19 [96, 169].

Un trabajo preliminar relacionado con la clasificación de COVID-
19 se desarrolló en [70], el cual va más allá de la tarea de clasificación.
Es decir, este hace énfasis en la importancia de la calidad de los datos.
En este trabajo, aparte de presentar resultados de exactitud de clasi-
ficación altos con la red convolucional ResNeXt [206], se implementó
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un método explicativo visual, llamado Grad-CAM [164], que ayuda
a centrar la atención de los resultados de clasificación de COVID-19
utilizando un mapa de activación (heatmap) superpuesto con la ima-
gen original de rayos-X de tórax. Para esto, se utilizó un conjunto de
datos curado [181] y otro no-curado [98].

Los resultados obtenidos muestran que para el conjunto no-curado
se presentan medidas de rendimiento muy altas, pero el módulo ex-
plicativo evidencia que las características aprendidas son de poca o
nula relevancia. Sin embargo, con el conjunto de datos curado, aun
cuando se obtienen resultados de rendimiento alrededor de 90%, los
mapas de características correspondientes a la explicación visual son
de mayor relevancia, ya que inciden en la región pulmonar, princi-
palmente. Lo anterior indica que los resultados de clasificación de
COVID-19 son más confiables utilizando el conjunto curado que el
no-curado, ya que las características relevantes aprendidas por la red
se encuentran contenidas en la región de interés para este problema.
Para mayores detalles de este trabajo consultar [70].
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8.1 Introducción

El cáncer de mama es el tipo de cáncer más común diagnosticado
en mujeres a nivel mundial, y aunque es una enfermedad que puede
llegar a ser mortal, su detección temprana y tratamiento es vital para
la recuperación de la paciente. El procedimiento de utilización de
mamografías es el método más común para la detección temprana del
cáncer de mama, en este tipo de imágenes radiográficas se pueden
encontrar diferentes hallazgos que pueden ser indicativos de cáncer,
entre los hallazgos o lesiones más comunes se encuentran las masas y
las calcificaciones. El análisis de estas mamografías permiten reportar
un valor que establece un procentaje de probabilidad de tener cáncer
de mama, esta clasificación esta dada por la escala del Breast Imaging
Reporting & Data System (BI-RADS®) [99].

Al ser una enfermedad tan importante a nivel mundial, el cáncer de
mama se ha estudiado ampliamente. En la disciplina de las Ciencias
de la Computación, se le ha dado mucha importancia a la generación
de herramientas para el estudio de las mamografías, desde el uso de
algoritmos de visión computacional, hasta la aplicación de métodos de
Inteligencia Artificial (IA) y Aprendizaje Automático (Machine Learn-
ing). Actualmente, diferentes métodos de IA requieren de un proceso
de integración que considere una combinación de investigación y desar-
rollo de algoritmos basados en la recopilación de datos. Estos algorit-
mos nos permiten identificar y clasificar de manera automática ciertos
hallazgos indicativos de benignidad o malignidad en una mamografía.

A pesar de la existencia de una amplia investigación con relación a
los algoritmos que permiten el apoyo para la detección de hallazgos, y
la presencia en el mercado de sistemas comerciales que realizan análi-
sis automático, es crucial señalar que las características y el alcance
del análisis que estos sistemas pueden llevar a cabo, aún presentan
limitaciones significativas. Por lo tanto, es importante mencionar que
estos algoritmos de apoyo no pretenden reemplazar la intervención
humana. Aún queda mucho trabajo por hacer para que estos algo-
ritmos puedan analizar una mamografía de manera comparable a un
profesional humano basado en su conocimiento y experiencia.
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Para lograr que los algoritmos de apoyo se asemejen al proceso
que sigue un radiólogo al identificar los hallazgos, se necesitan crear
metodologías computacionales que sigan el proceso que los radiólogos
realizan al analizar un estudio mamográfico; es decir, reconociendo la
metodología médica donde se identifican formas, tamaños, densidad,
etcétera. El objetivo de este capítulo es describir la problemática de
salud del cáncer de mama buscando una solución tecnológica, a través
de un modelo conceptual, denominado PREVEMM, que sirva para la
implementación de herramientas de apoyo al personal de salud en la
toma de decisiones.

El capítulo está estructurado de la siguiente forma: la sección 8.2
proporciona mayor contexto acerca de la enfermedad del cáncer de
mama, así como la descripción del proceso de estudio mamográfico y la
escala utilizada por los radiólogos para facilitar su detección; la sección
8.3 aborda la aplicación de sistemas computacionales para el apoyo en
la detección y diagnóstico del cáncer de mama; en la sección 8.4 se
describe un caso práctico para abordar la identificación automática
del cáncer de mama, a tavés de la propuesta de un modelo conceptual
y, se destaca la complejidad y multifactorialidad del análisis realizado
por los radiólogos; finalmente, en la sección 8.5 se mencionan algunos
retos que todavía se presentan para estos sistemas de apoyo.

8.2 Enfermedad del Cáncer de Mama

El cáncer de mama es un padecimiento que se origina cuando las célu-
las en el seno comienzan a crecer de forma descontrolada, formando
un tumor (masa) o pequeñas calcificaciones. No es una enfermedad
exclusiva de mujeres, también se puede presentar en hombres, pero
con menor incidencia. La Organización Mundial de la Salud presentó
un reporte del año 2020 en donde la incidencia de Cáncer de Mama
para México en mujeres fue de 28.2%, siendo la enfermedad con mayor
porcentaje [130]. El diagnóstico validado de está enfermedad puede
ser un proceso complejo, en la mayoría de los casos involucra más de
un estudio médico, pero generalmente inicia con el resultado de una
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mamografía. El estudio mamográfico es el proceso de obtener placas
radiográficas de los senos, y el resultado está conformado por cua-
tro imágenes en el formato estándar DICOM®(Digital Imaging and
Communications in Medicine), llamadas proyecciones: una craneo-
caudal (CC) y una oblicua mediolateral (MLO), por cada seno. Los
especialistas que realizan la interpretación de dichas proyecciones son
los radiólogos, emitiendo un juicio sobre los hallazgos encontrados y
mostrando los resultados en una escala denominada Sistema de Re-
porte y de Datos de Imágenes Mamarias (BI-RADS®por sus siglas
en inglés) [99]. En la tabla 8.1 se describe el significado para cada uno
de los resultados en dicha escala.

Los hallazgos que se pueden encontrar a través de la mamografía
no siempre son indicio de algo maligno, algunos hallazgos se clasifi-
can en la categoría de benignos. La literatura y el diálogo que se ha
tenido con expertos en medicina, como parte de nuestro proyecto de
investigación, plantean que el identificar masas y calcificaciones es un
primer paso, sin embargo, el estudio de ganglios y de la densidad ma-
maria son importantes también para dicho proceso. A continuación,
se describen brevemente los posibles hallazgos encontrados a partir de
una mamografía.

Las masas, también llamados nódulos, son un tipo de hallazgo que
tienen un borde completo o parcialmente convexo y, pueden variar
respecto a su forma, margen y densidad. Como ejemplos, en la figura
8.1 se observa una masa con características irregular, hiperdensa y
oscurecida; mientras que en la figura 8.2 se muestra una masa ovalada,
isodensa y oscurecida.

En el caso de las calcificaciones, se sugiere observar en primera in-
stancia el tamaño, ubicándolas en dos conjuntos: típicamente benignas
y de morfología sospechosa. Adicionalmente, la literatura [77] reporta
que se debe observar su distribución. Por ejemplo, en las figuras 8.3
y 8.4 se muestran calcificaciones de ambos tipos.

El método que siguen los radiólogos para la identificación de hallaz-
gos es complejo y multifactorial, se enfoca en relacionar la anatomía
normal del seno con las proyecciones de la mamografía. El análisis
parte de una definición de cuadrantes, realizando un barrido como lo
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Figura 8.1: Ejemplo de masa con características: irregular, hiperdensa
y oscurecida.

Figura 8.2: Ejemplo de masa con características: ovalada, isodensa y
oscurecida.
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Figura 8.3: Ejemplo de calcificaciones benignas: (a) redonda con dis-
tribución difusa, (b) de tipo grosera (palomita de maíz).

Figura 8.4: Ejemplo de calcificaciones con morfología sospechosa, ca-
racterísticas: pleomorfas y distribución lineal.
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Evaluación Probabilidad de cáncer

Categoría 0: Incompleto. Nece-
sita evaluar otros estudios o comparar
mamografías previas

N/A

Categoría 1: Negativa En esencia la probabilidad de malig-
nidad es del 0%

Categoría 2: Típicamente benigno En esencia la probabilidad de malig-
nidad es del 0%

Categoría 3: Probablemente benigna Probabilidad de malignidad > 0% pero
≤ 2%

Categoría 4: Sospechosa Probabilidad de malignidad >2 % pero
< 95%

Categoría 4A: Baja sospecha de ma-
lignidad

Probabilidad de malignidad > 2% pero
≤ 10%

Categoría 4B: Moderada sospecha de
malignidad

Probabilidad de malignidad > 10%
pero ≤ 50%

Categoría 4C: Alta sospecha de ma-
lignidad

Probabilidad de malignidad > 50%
pero < 95%

Categoría 5: Muy sugerente de ma-
lignidad

Probabilidad de malignidad ≥ 95%

Categoría 6: Diagnóstico maligno
confirmado por biopsia

N/A

Tabla 8.1: Categorías de valoración BI-RADS®[44]

muestra la figura 8.5 [77]. Las variaciones de color, forma y distribu-
ción de lo que se visualiza es el inicio para poner énfasis en esas partes
de la imagen, y contrastar una proyección con otra, así como observar
otras características como la profundidad de los hallazgos, la piel de
naranja, la retracción del pezón, entre otras.

El radiólogo, al observar hallazgos como los mostrados en las fig-
uras anteriores, identifican sus características para emitir un resultado
utilizando la escala BI-RADS®, por ejemplo, para la masa de la figura
8.1 cuyas características son: irregular, hiperdensa, oscurecida se le
asigna un BI-RADS 4B, lo que significa probabilidad de cáncer, entre
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Figura 8.5: Método sugerido para el análisis de las mamografías, ejem-
plificando sobre las proyecciones oblicuas mediolaterales (MLO).

10 y 50% de malignidad . En la siguiente sección se describen algu-
nas aplicaciones identificadas en la literatura que localizan hallazgos
a partir de las imágenes de la mamografía.

8.3 Aplicaciones computacionales en la iden-

tificación de hallazgos

Existe un gran interés por parte de la comunidad científica en generar
sistemas de apoyo que tengan un alto nivel de sensibilidad, es decir qué
tan bien predicen instancias positivas, reduciendo al máximo el número
de falsos positivos, en donde el sistema identifica lesiones que en reali-
dad no lo son. Por esta razón, es posible encontrar un gran número de
trabajos de investigación que proponen algoritmos para la clasificación
y/o detección de hallazgos, enfocándose en un tipo de calcificación o
masa en particular. Por ejemplo, en el año 2016 se publica el Digital
Mammography Dream Challenge1, con el objetivo de obtener sistemas
de apoyo que se acerquen a la precisión con la que los radiólogos dan

1https://www.synapse.org/#!Synapse:syn4224222/wiki/401743
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su interpretación, y motivando a que el trabajo de investigación se
base en un campo dentro de la IA conocido como aprendizaje pro-
fundo (Deep Learning). Therapixel2, la empresa francesa ganadora,
utilizó un modelo computacional basado en Redes Neuronales Con-
volucionales (CNNs, Convolutional Neuronal Networks) [125]. Esta
empresa comercializa el sistema MamoScreen3, el cual detecta y car-
acteriza hallazgos de tejido blando y calcificaciones, y evalúa su nivel
de malignidad usando una escala del 1 al 10. Aunque estos sistemas,
dentro del reto, proponen una solución, ésta es específica sin abarcar
toda la problemática de salud.

En la literatura se puede encontrar un gran número de trabajos
de investigación, en los cuales se utilizan CNNs sobre diferentes tipos
de problemáticas como los presentados en [145] [11] [52], la mayoría
de ellos se basan en modelos computacional como los mostrados en
8.6 y se enfocan en una parte de la problemática. Por ejemplo, los
autores de [145] presentan un trabajo en el cual desean aprovechar
el poder de las técnicas avanzadas de aprendizaje profundo, mediante
la utilización de una CNN. Resaltando un desempeño del 95.2 por-
ciento de exactitud en su clasificación, siendo el resultado mostrado
entre cáncer y no cáncer. Otro trabajo que se presenta en [11], ellos
hacen uso de CNN con el propósito de conseguir un mejor desem-
peño en la segmentación, extracción de características, y clasificación
siguiendo el modelo computacional de la Figura 8.6b, y mencionando
haber obtenido la detección de un tumor de cáncer de mama sin es-
pecificar si el tipo de tumor estuvo asociado a una masa o calcificació
o ambos. Por último, en [52], los autores presentan resultados experi-
mentales en los cuales utilizan un número pequeño de casos obtenidos
de la Clínica Mayo. Esta clínica les proporciona casos clasificados en
BI-RADS 4 y 5, cuyos autores consideran y los clasifican como benig-
nos y con lesiones de cáncer, sin profundizar en la escala, tal como se
muestra en la Tabla 8.1. Ellos analizan un hallazgo por paciente y en
ocasiones existen más de un hallazgo, por lo que los autores si consid-
eran un análisis más exhaustivo en la presentación de sus resultados

2https://www.therapixel.com/
3https://www.mammoscreen.com/
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Figura 8.6: Modelos computacionales de los sistemas de apoyo para
la detección y diagnóstico; (a) tomado de [28] y (b) elaborada a partir
de [11]

experimentales pero no suficientes en las variables que surgen en este
tipo de problemáticas.

Aunque algunos de estos trabajos de investigación indican que el
uso de sistemas de apoyo son buenos como soporte al radiólogo, sus
conclusiones varían. Los autores de [42] recomiendan que estos sis-
temas se deben de usar con mucha precaución debido a la gran can-
tidad de falsos-positivos. Aunque pudiera parecer que los sistemas de
apoyo usualmente van a tener una discrepancia con lo que detecta un
humano, los avances que se van dando en la Inteligencia Artificial año
con año, permiten generar nuevos y mejores algoritmos para que la
detección automática de hallazgos sea más precisa. Por lo que los al-
goritmos que se desarrollen deben ser utilizados como herramientas de
apoyo, dada la complejidad que una enfermedad representa y puede
llegar a variar de persona a persona.
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8.4 Caso Práctico para la identificación del

cáncer de mama en hallazgos de tipo

calcificación

Como se mencionó previamente, en la actualidad, una de las técni-
cas más utilizadas en IA para la detección de hallazgos en estudios
mamográficos son las Redes Neuronales Convolucionales (CNNs, por
sus siglas en inglés Convolutional Neural Network). Estas redes, que
forman parte del campo del aprendizaje automático, ofrecen un en-
foque escalable para la clasificación de imágenes y el reconocimiento
de patrones. Sin embargo, para poder aplicar esta técnica es necesario
profundizar en la problemática completa. Por lo que en esta sección
se plantea un caso práctico que propone un modelo, el cual debiese ser
tomado en cuenta para dar una interpretación de los estudios mamo-
gráficos.

En términos médicos, cuando un radiólogo emite una interpretación
sobre el estudio de una mamografía, utiliza su conocimiento y expe-
riencia siguiendo la metodología que indica la escala BI-RADS®, así
como se describió en la sección 8.2. En el estado del arte, existe la
metodología médica, la cual es necesaria convertirla o adaptarla a las
metodologías computacionales.

En la literatura actual, con enfoque computacional, los trabajos
son orientados a la interpretación de hallazgos de estudios mamográ-
ficos haciendo el uso del reconocimiento de patrones o reconocimiento
de objetos. Dado que el objetivo del reconocimiento de patrones es
el asignar una observación dentro de múltiples clases [192]. La ob-
servación puede ser una señal, en una imagen puede estar un objeto,
persona u otra cosa. Dentro de una imagen puede existir más de un
objeto los cuales deberán ser asignados a una o varias clases. Por
ejemplo, una calcificación se podría clasificar en una o varias clases,
dependiendo de si existen diferentes formas o tamaños.

Por lo que la metodología del reconocimiento de patrones es nece-
saria adaptarla a los procesos médicos que utilizan los radiólogos, para
emitir interpretaciones adecuadas a la enfermedad específica. A con-
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tinuación, se describe un modelo computacional denominado PRE-
VEMM (por sus siglas en inglés Pattern Recognition to EValuatE
MaMmograms) [105], cuyo objetivo es considerar todos los pasos que
realiza un médico radiólogo en el momento que ejecuta una inter-
pretación a un estudio mamográfico.

El modelo conceptual PREVEMM (ver figura 8.7) toma en cuenta
cuatro características fundamentales que representan: 1) Condiciones
necesarias; 2) Interacciones; 3) Estrategias implementadas para su
análisis; y las 4) Consecuencias que surgen del análisis.

1. Condiciones: El primer requisito es tener un estudio mamográ-
fico completo, es decir, contar con las cuatro proyecciones (MLO
izquierda y derecho (MLOL y MLOR) y, CC izquierda y derecha
(CCL y CCR)). Cada proyección puede contener ninguno, uno
o varios hallazgos. En algunas ocasiones existen casos, en donde
los estudios mamográficos se conforman de 2 proyecciones, sin
embargo, estos estudios son indicio de que la persona ya tuvo
cáncer y solo es un seguimiento de la enfermedad. En la actu-
alidad existen bases de datos públicas [112] [91] las cuales pre-
sentan estudios completos y de seguimiento (2 proyecciones); se
sugiere utilizar los estudios que cuentan con 4 proyecciones para
la valoración de algoritmos.

2. Interacciones: Los radiólogos interactúan con el estudio aco-
modando cada una de las proyecciones como se muestra en la
Figura 8.7(ii). Dependiendo de las relaciones que observa el
radiólogo, las proyecciones pueden ir cambiando de lugar para
comparar cada uno de ellas y la relación de los hallazgos [78].

3. Estrategias de análisis: El radiólogo comienza a realizar el análi-
sis observando cada una de las proyecciones de forma individual.
El análisis lo realiza en forma de zig-zag de arriba hacia abajo.
Posteriormente, si se identifica algún hallazgo en alguna proyec-
ción, se observa la correspondiente al mismo lado, es decir, se
revisa la MLOL y la CCL. En cada una de las proyecciones se
pueden identificar la densidad, y algunos tipos de hallazgos tales
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como calcificaciones y/o masas. Posteriomente se observa si ex-
isten simetrías o distorsiones, sin embargo en el modelo PRE-
VEMM no fueron consideradas. Una de las características que
existe en todas las proyecciones es la densidad. Los hallazgos
son interpretados por la lateralidad (izquierda o derecha). Una
estrategia de análisis es almacenar la información de cada hal-
lazgo de cada proyección basada en característcas identificadas
de estos (Feature extraction segunda etapa de reconocimiento de
patrones). Una calcificación puede ser reconocida por su forma
y su tamaño. Todos los hallazgos encontrados deben ser analiza-
dos en forma conjunta, lo cual crea una interpretación con base
en la clasificación BIRADS®. De esta forma, la información
obtenida de los hallazgos de cada proyección debe ser fusion-
ada, comparada y analizada. En esta característica es posible
implementar todo el proceso de reconocimiento de patrones in-
cluyendo las técnicas de IA.

4. Consecuencias: Una vez que se comparó y analizó cada uno de los
hallazgos en forma conjunta, es posible crear una interpretación
con base en el sistema de clasificación BIRADS®, como parte
final del modelo PREVEMM.

Para demostrar el uso del Modelo Conceptual de la figura 8.7
considere el siguiente ejemplo: Haciendo uso del paradigma de re-
conocimiento de patrones, el cual toma en cuenta tres etapas [192],
que corresponden a: 1) pre-procesamiento, 2) extracción de caracte-
rísticas, y 3) clasificación.

1. El objetivo del pre-procesamiento depende mucho de los detalles
de la aplicación. El pre-procesamiento incluye: reducción o elim-
inación de ruido, mejora del contraste o el rango dinámico de la
imagen, mejora de la información de los bordes en la imagen.
Como herramientas de ejemplo, se encuentran los filtros paso
bajo. Este tipo de filtros buscan suavizar una imagen, eliminan
el posible ruido y resaltan determinada información presente a
una cierta escala. En esta dirección, con base en el modelo
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Figura 8.7: Modelo Conceptual PREVEMM, conformado por:
i)condiciones iniciales necesarias, ii)interacciones que realiza el
radiólogo, iii)estrategias de análisis que aplica el radiólogo, y
iv)consecuencias basadas en el análisis para la creación de la inter-
pretación
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conceptual, se debe aplicar el pre-procesamiento a las cuatro
proyecciones del estudio mamográfico, preparando estas para la
siguiente etapa.

2. El objetivo de la extracción de características es producir de-
scriptores para capturar la esencia de la imagen de entrada. Las
características son los datos de entrada al clasificador. El obje-
tivo es asignar las características derivadas de la observación de
entrada a una de las clases. Como herramientas de ejemplo se
encuentran los filtros de paso alto, cuya función es resaltar las
zonas de mayor variabilidad, realizar enfoques y detectar bor-
des. En el modelo conceptual dentro de esta etapa, es necesario
adquirir todos los hallazgos de las proyecciones del estudio. Es
decir, reconstruir las diferentes formas que se reconozcan para
encontrar sus relaciones si llegaran a existir. Parte fundamental
de entrada para la siguiente etapa.

3. Los clasificadores son diseñados para optimizar algunas métricas
tales como la probabilidad del error de clasificación, o el conteo
de errores empíricos. Los clasificadores existen en varias for-
mas, entre las cuales se incluyen los clasificadores estadísticos,
los basados en redes neuronales artificiales, y los basados en lóg-
ica difusa. En este sentido, es necesario tener bien definidos los
hallazgos para entrenar y poder clasificar correctamente. Y de
esta manera crear nuestro sistema inteligente. Al concluir con
esta etapa, el modelo conceptual debe ser capaz de producir,
con base en las probabilidades y características encontradas, una
clase de BI-RADS®.

En la figura 8.8 se muestra el ejemplo de una calcificación en donde
el inciso (a) es la imagen original; el inciso (b) muestra la imagen orig-
inal con ruido del tipo sal y pimienta. En este caso la figura del
inciso (b) sería una imagen tradicional que representa la entrada a la
metodología de reconocimiento de patrones. Esta imagen marca la
entrada a la etapa de pre-procesamiento y como resultado se obten-
drá la imagen mostrada en el inciso (c), que corresponde al resultado
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Figura 8.8: a) Imagen original de una calcificación, b) Imagen con
ruido del tipo sal y pimienta, c) Resultado de aplicar el filtro de me-
diana, d) Resultado de bordes encontrados.

de aplicar el filtro de mediana para suavizar y eliminar el ruido de
la imagen. Por último, esta figura (c) corresponde a la entrada de la
segunda etapa, en la cual se aplica el filtro Canny para la detección
de bordes como se muestra en el inciso (d). A continuación, en la
figura 8.10 (sección de Anexos) se muestran las líneas de código que
representan cada etapa. El ejemplo mostrado en esta figura solo pre-
senta el reconocimiento en una proyección. Es importante mencionar
que, si existe una calcificación visible en una proyección, por ejemplo
en la CCL (como el ejemplo de la igura 8.8), esta misma calcificación
se debe reconocer en la proyección MLOL, pero no necesariamente de
la misma forma geométrica que en la CCL. Por lo que es necesario
realizar una concordancia entre las dos proyecciones del hallazgo para
hacerlas coincidir, y de esta manera crear una interpretación de los
hallazgos más apegados a como lo realiza un radiólogo. Situación que
muchos trabajos en la literatura no toman en cuenta. En la siguiente
etapa de clasificación es necesario tomar en cuenta las dos proyecciones
y las relaciones de los hallazgos que se tienen entre estas.

Aunque en lo mostrado en el código de la Figura 8.10 pareciera
sencillo, no lo es. Esto se debe a que una imagen puede contener más
de una calcificación y en muchas formas y tamaños. Es decir, cada
tipo de calcificación puede llegar a representar una clase de objeto
a detectar. El ejemplo mostrado en la figura 8.8 representa un tipo
de calcificación denominado "palomita de maíz". Además, es nece-
sario considerar que este tipo de calcificación puede ser detectada en
diferentes tamaños y con diferentes direcciones. Es decir, es necesario
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considerar por cada clase de objeto la traslación y la rotación para
hacer posible la detección de una calcificación en particular. Estas
variantes serán las entradas a la siguiente etapa de clasificación, que
se encargará de determinar el tipo de calcificación que corresponde.

Para ejemplificar la etapa de clasificación, a continuación se de-
scriben los pasos para realizar la detección de la calcificación mostrada
en la Figura 8.8. Una de las técnicas que se utilizan actualmente es el
uso de la convolución. Con ella es posible reconocer algunos objetos
sencillos mediante el establecimiento de un patrón específico dentro
de un núcleo o máscara, que se describe como:

1. Identificar un patrón de algún objeto de interés, como el presen-
tado en la Figura 8.9 de una calcificación. Es posible eliminar el
fondo de la calcificación para localizar un objeto similar a éste.

2. Guardar el patrón en una variable de tipo NPY (tipo de datos
Numpy en el lenguaje Python). Esta variable es nombrada como
el kernel o máscara a reconocer.

3. Para probar, se utiliza la misma imagen de donde fue localizado
el patrón de la calcificación, con esto es posible corroborar que
el objeto que se desea localizar con convolución se encuentra en
la imagen origen. Al aplicar la convolución entre la máscara y
la imagen original, los valores en donde se encuentra el objeto se
elevan, como un valor muy alto, como se muestra en la figura 8.9,
y representa un valor máximo en donde se encuentra el objeto.

4. Se aplica la instrucción filter2D de OpenCV[193]. Como se
muestra en la línea de código 03 de la figura 8.11 (sección de
Anexos).

5. Para encontrar el objeto en la imagen resultante, es necesario
encontrar los valores máximos de la imagen resultante. Con este
valor máximo es necesario localizar las coordenadas (x,y) de este
valor, como se muestra en la figura 8.11, en la línea 06.
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Figura 8.9: Resultados de la convolución de una calcificación. (a)
patrón obtenido de la imagen original y (b) proceso de convolución a
partir del patrón

6. Utilizar las coordenadas (x,y) obtenidas del valor máximo de la
imagen resultante y usarlas para visualizar las coordenadas en
la imagen original, como se muestra en la figura 8.9 línea 04.

Los seis pasos descritos anteriormente se muestran en la figura 8.11.
Los resultados del código fuente son mostrados en la figura 8.9.

Con base en lo anterior, es necesario entender qué sucede en cada
etapa. Con el entendimiento de estas etapas se podrá crear un panorama
más amplio para la creación de un sistema de apoyo usando IA. En este
sentido, las Redes Neuronales Convolucionales realizan los siguientes
pasos, similares al ejemplo antes descrito.

Considere una CNN cuya entrada es una o varias imágenes. La red
utiliza una serie de capas convolucionales (según se configure), para
que, de manera progresiva extraiga las características más represen-
tativas de cada imagen. A medida que se profundiza en estas capas
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convolucionales, el ancho y alto de las imágenes resultantes van dis-
minuyendo, pero a la vez la profundidad de las mismas va en aumento.
Esta profundidad cobra importancia ya que en las capas más ocultas
se extraen más características particulares de cada imagen. Posteri-
ormente, existe una etapa de entrenamiento, en donde se utiliza una
gran cantidad de imágenes, lo que permite un aprendizaje formado
por las características relevantes de cada una de las imágenes de en-
trenamiento. El aprendizaje se implementa con una red neuronal. La
salida que se muestra basada en las categorías con las que la red fue
entrenada permite la clasificación de cada uno de los objetos. Algunas
descripciones de las CNNs pueden ser encontradas en [107] [145] [11]
[52].

8.5 Conclusiones

El cáncer de mama, al ser una enfermedad de mayor incidencia, re-
quiere de apoyo para identificar uno o más hallazgos de manera opor-
tuna y optimizar tiempos en procesos de diagnóstico. No obstante,
las diversas variantes de hallazgos que se pueden presentar en formas
distinta en cada persona. Por lo que las ciencias computacionales con-
tinúan realizando su mayor esfuerzo, principalmente en las áreas del
procesamiento de imágenes, reconocimiento de patrones y la IA. Sin
embargo, como se menciono anteriormente, los sistemas encontrados
en la literatura se enfocan en identificar una característica específica
en los procesos, en donde es necesario considerar el análisis de las vari-
ables, entre las que destacan: la densidad, las formas, los tamaños, la
distribución y algunas posibles combinaciones de los hallazgos. Por
lo que al conjuntar estas características es posible emitir información
para la toma de decisiones de los radiólogos.

El caso práctico presentado aquí, es ilustrativo de lo que se debe
considerar para el entendimiento de la problemática. Las CNNs son
una herramienta computacional muy buena que permite proporcionar
una clasificación, sin embargo, es necesario aplicar la problemática
real que radica en trasladar el conocimiento de un tipo de enfermedad
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abarcando todas las implicaciones que conlleva. En la problemática
que aquí se plantea, es enfocada en la experiencia de un radiólogo
para crear una interpretación de un estudio mamográfico. En términos
computacionales, en [145] [11] se presentan buenos trabajos en donde
se involucra el uso de CNN, el inconveniente de ellos es que se limitan
a proporcionar una clasificación binaria y no considera la clasificación
adecuada para el cáncer de mama que es el BIRADS®. El modelo
PREVEMM que se presenta en este capítulo sugiere las condiciones,
las interacciones, las estrategias y las consecuencias que se debiesen
considerar para la creación de una interpretación basada en el sistema
de clasificación BI-RADS®.

Por lo que en este capítulo solo se plantea un pequeño ejemplo,
en el cual considera el reconocimiento de una calcificación de tamaño
grande. Con base en la experiencia transmitida por radiólogos entre-
vistados, si en este ejemplo solo existiera esa calcificación correspon-
dería a un BI-RADS 2.

Se han identificado también, algunos retos en cuanto a la Inteligen-
cia Artificial se refiere. Estos sistemas requieren de mucha informa-
ción para su entrenamiento, en este caso mamografías, por lo que no
es una tarea fácil conseguir esa información, porque es información
sensible, privada; así como es díficil de encontrar los casos específi-
cos sospechosos con malignidad. Adicionalmente, se debe considerar
que, dependiendo del algoritmo o técnica a utilizar, es necesario una
gran cantidad de mamografías por tipo específico de hallazgo (tamaño,
color, forma, si es benigno, sospechosas malignas, etc.) para entrenar
a un sistema. No es útil tener 10,000 mamografías si la mayor parte
sólo contienen calcificaciones del tipo benignas, lo cual no permitiría
detectar masas o viceversa.

Los sistemas de apoyo son una herramienta muy útil que puede co-
laborar en la detección de hallazgos en una mamografía, pero todavía
falta mucho trabajo tecnológico y de investigación para que estos sis-
temas crezcan y permitan evaluar todas las características necesarias
para poder dar un resultado más preciso, siendo este resultado pref-
erentemente un valor en la escala de BI-RADS®. Adicionalmente, es
necesario considerar que este tipo de sistemas son de soporte al médico
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oncólogo o al radiólogo, y no deben de utilizarse como una herramienta
para proporcionar un diagnóstico definitivo, ya que no buscan sustituir
el conocimiento y experiencia de los especialistas médicos.

8.6 Anexos

En esta sección se describen los códigos mencionados anteriormente.

Figura 8.10: Código fuente que representan dos etapas del re-
conocimiento de patrones en las líneas 04 y 05.

Figura 8.11: Código fuente para realizar una convolución de una cal-
cificación.
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9.1 Introducción

Con el paso del tiempo, se ha hecho más evidente la fragilidad hu-
mana y la importancia de la salud para el día a día, es por lo que
el desarrollo de nuevas técnicas y tecnologías para mejorar la salud es
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vital para los humanos. Una de las principales herramientas utilizadas
en el mundo de la medicina son las radiografías; esta técnica permite
obtener imágenes sobre una parte en específica del cuerpo, siendo solo
interpretadas por los médicos. En este sentido, para un paciente que
desconoce los parámetros de análisis, el poder interpretar su radio-
grafía implicaría contactar con un médico, y de igual forma el médico
necesita realizar el análisis de estas imágenes. Es por esta razón que
en este capítulo se presenta un sistema que pueda servir de un apoyo
en referencia a lo anteriormente planteado.

El sistema de Análisis de Radiografías de Radio Cúbito ayuda a los
médicos a hacer el proceso más rápido, y es una herramienta de apoyo
para ellos. Dicho sistema tiene el soporte de técnicas de procesamiento
digital de imágenes, las cuales ayudan a procesar las imágenes de modo
que, se obtiene información de cada una de estas, lo que permite que el
sistema pueda traducir y clasificar las imágenes para consecutivamente
entregar un diagnóstico, en el cual se indica si se encuentra o no alguna
lesión en el hueso.

La implementación de este sistema sirve como apoyo en el proced-
imiento de diagnóstico de la fractura en el Radio Cúbito, ayudando
así a médicos y pacientes, ya que en muchas ocasiones el proceso de
hacer e interpretar una radiografía puede tardar varios minutos. El
sistema busca disminuir este tiempo y aumentar la precisión en el di-
agnóstico, eliminando el factor de riesgo que implica una falla humana.
El fin principal de este sistema es el diseño e implementación de un
sistema que permita clasificar la ausencia o presencia de fracturas en
radiografías de Radio Cúbito.

Con respecto a los trabajos reportados en la literatura, se encuen-
tra [47], que presenta un sistema que identifica objetos que se encuen-
tran en una banda infinita, manipulándo las imágenes para identi-
ficar sus patrones y con ello, clasificar e identificar a los objetos. En
[101] se presenta la implementación de un software para validación
antropométrica, el cual tiene como objetivo determinar si una silla es
ergonómicamente adecuada para una persona específica mediante las
relaciones antropométricas del individuo y el procesamiento digital de
imágenes. Además, en [38] se ofrece una aplicación de escritorio para
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traducir de texto a español signado con imágenes; en la aplicación se
tiene como objetivo disminuir los problemas que representa la comuni-
cación entre personas con problemas auditivos y los hablantes, lo cual
permite traducir palabras en español que estén escritas a lenguaje de
señas a través de imágenes.

Como se puede notar existe una gran variedad de trabajos dedi-
cadas a la utilización de imágenes, los cuales aportan herramientas de
apoyo a expertos en salud y benefician de manera positiva esta área
en constante crecimiento tecnológico; igualmente, existen aplicaciones
que benefician la inclusión de personas con problemas de habla [38].

A lo largo de los años, las redes neuronales han experimentado
un auge significativo en el procesamiento de imágenes, impulsado por
avances en hardware, algoritmos y conjuntos de datos. Esta técnica
ha sido ampliamente utilizada en el campo del procesamiento de imá-
genes, debido a su capacidad para reconocer patrones y extraer ca-
racterísticas relevantes de éstas, y por tal motivo en este trabajo son
empleadas. Dentro de los trabajos reportados en la literatura, se en-
cuentra [87], en el cual se realiza la implementación de técnicas de
inteligencia artificial para la detección de fracturas radio cubitales
distales en radiografías simples en urgencias, empleando redes neu-
ronales.

En ese trabajo se presenta el desarrollo de dos redes neuronales que
fueron entrenadas con datos (imágenes) recolectadas de enero del 2018
a mayo del 2020 con el propósito de evaluar el desempeño de cada red
neuronal convolucional. En [147] se tiene como propósito, investigar
el desempeño de un algoritmo de aprendizaje profundo en la detección
de patologías en radiografías de tórax y comparar los resultados con
radiólogos practicantes. En [97] se describe la implementación de una
red neuronal para la clasificación de radiografías que presentan lesiones
en la estructura pélvica, en especial en el acetébulo de la pelvis.

Este capítulo del libro, está divido de la siguiente manera: en la
Sección 9.2 se presenta el desarrollo que permite diagnosticar las pres-
encia o ausencia de una fractura en radiografías de radio cúbito; con
el fin de mostrar los principales resultados obtenidos, para finalmente
presentar las Conclusiones y trabajo a futuro.
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9.2 Diagnóstico en radiografías de Radio

Cúbito

La implementación del sistema que identifica la ausencia o presencia
de fracturas en imágenes de radio cúbito pretende mejorar el pro-
cedimiento de diagnóstico de la fractura, ayudando así a médicos y
pacientes, ya que en muchas ocasiones el proceso de hacer e interpre-
tar una radiografía puede tardar bastante. El sistema busca disminuir
este tiempo y aumentar la precisión en el diagnóstico, sin dejar de
lado a los expertos en esta área. El impacto que esta tecnología puede
tener es altamente positivo, ya que se puede utilizar como punto de
partida, con la finalidad de encontrar más procesos que se puedan
computarizar y aumentar las herramientas para los profesionistas.

9.2.1 Radio cúbito

El radio es el hueso más grande del conjunto de huesos que forman el
antebrazo de una persona,éste presenta dos extremos, los cuales son
el extremo distal, que es el extremo del lado de la muñeca, mientras
que el lado proximal es el extremo que está conectado al codo; este
hueso presenta un leve curvatura y una forma de prisma, en este hueso
pueden existir diferentes fracturas, que pueden ser, una leve fisura en
cualquier parte del área del hueso, o una ruptura total del mismo [75].

El cúbito o ulna es un hueso que ese encuentra en el antebrazo
ubicado de forma paralela al radio; éste se encuenta situado entre
la trólea humeral y el carpo. El hueso presenta una curvatura y un
mayor volumen en la parte superior con respecto a la parte inferior, y
es de una forma prismática triangular, teniendo un total de tres caras.
Éste puede presentar fracturas menores como lo sería una fisura o una
fractura mayor en donde se tenga una ruptura total del hueso [75].

Una radiografía es: “una prueba rápida e indolora que genera imá-
genes de las estructuras internas del cuerpo, en especial de los huesos.
Los haces de rayos X pasan a través del cuerpo y se absorben en
diferentes cantidades según la densidad del material a través del cual
pasan” [33].
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Las radiografías utilizadas en este proyecto están enfocadas en los
antebrazos de personas mayores a 13 años, debido a que éstos pre-
sentan una mejor formación de sus huesos y las fracturas son más
visibles. De igual forma, las radiografías abarcan diferentes tipos de
fracturas, donde se observan pequeñas fisuras, fisuras regulares, rup-
tura del hueso endiferentes niveles, desviaciones de la estructura nat-
ural del hueso; esto se puede observar tanto en el radio como en la
ulna. La recolección de radiografías se realizó en la página webRa-
diopaedia [146], la ue permite tener acceso a diferentes casos clínicos y
acceso a la información requerida para los propósitos de este trabajo
de investigación.

9.2.2 Descripción del conjunto de datos usado en

los experimentos

Se realizó la creación del conjunto de datos (datasets), considerando
cada posible resultado del diagnóstico (fractura o sin fractura); se
organiza la información en dos carpetas, correspondientes al diagnós-
tico que puede tener una radiografía, y posteriormente se realizó la
búsqueda de las radiografías en la página web Radiopaedia [146]. En
dicha página se presentan casos clínicos, por lo que se revisaron 100
casos clínicos de los cuales se obtuvieron el diagnóstico descrito en el
documento y la imagen del caso. Cada dataset esta constituido por
50 radiografías. Durante la búsqueda se obtuvieron muestras de ra-
diografías que presentan diferentes grados en la fractura, desde una
pequeña fisura hasta una ruptura total del hueso. También se re-
copilaron diferentes ángulos de la toma de la radiografía y diferentes
lesiones, como la curvatura de un hueso; esto con el fin de propor-
cionarle la mayor cantidad de información a la red neuronal y hacerla
más precisa.

Se trabajó sobre las radiografías de los dataset, primero se le dio
un tratamiento manual, ajustado pequeños detalles de las imágenes,
eliminando marcas de agua, las cuales se encontraban en la mayoría
de las imágenes de los datasets y que cubría la mayor parte de la
imagen. Para cada una de las imágenes recolectadas, se recortaron
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algunas partes de las imágenes para obtener únicamente la toma del
radio y la ulna.

En la etapa del procesamiento de las imágenes, se crearon los
datasets con las dimensiones deseadas y de manera paralela se aplicó
el aumento de datos a las imágenes, logrando de esta manera tener dos
datasets: uno de prueba y otro de validación. El conjunto de datos
para el entrenamiento cuenta con el 80% de las imágenes y el 20% para
el conjunto de pruebas. El tamaño de cada imagen es de 224x224, con
un batch size de 32 para el entrenamiento. Para las pruebas se utilizó
un modelo de clasificación binario, ya que de este estilo es la respuesta
que se espera de la red. Finalmente, se incorporó la selección aleatoria
de las imágenes. Para validar el ajuste de las imágenes y creación cor-
recta de los conjuntos de datos, se procede a imprimir algunas de las
imágenes. En la Fig. 9.1 se puede ver como las imágenes se guardan
en relación una con las otras.

Figura 9.1: Visualización de imágenes procesadas.
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9.2.3 Entrenamiento, pruebas y resultados

Antes del entrenamiento se realizó la creación de las redes neuronales,
las cuales son una red densa, una red convolucional y una red pre-
entrenada. En la creación de la red densa y convolucional se es-
tablecieron el número de capas con las que contaría cada capa. En
el caso de la red pre-entrenada, se definen las dimensiones y el rango
de color que manejan las imágenes con las que se entrenarán y poste-
riormente se realizaron pruebas, para lo cual se asigna la función de
activación relu y por último se agrega una capa de salida con una sola
neurona, en donde se asigna la función de activación sigmoid. Para
la red pre-entrenada solo se asignó una capa final con una neurona y
la función de activación sigmoid. Una vez creadas las redes, se com-
pilan todas con el mismo optimizador, la misma métrica y función de
pérdida.

Tabla 9.1: Resultados de entrenamiento con los datos de prueba..
Red neuronal Épocas Precisión Valor de pérdida
Densa 32 0.762 0.686

37 0.750 0.570
48 0.727 0.618
50 0.725 0.618
47 0.70 0.60

Convolucional 39 0.862 0.364
50 0.85 0.321
38 0.837 0.385
45 0.825 0.395
49 0.812 0.376

Conv. pre-entrenada 42 0.987 0.262
41 0.962 0.274
50 0.95 0.285
39 0.937 0.305
40 0.925 0.285

Para el entrenamiento, se invoca a la funcion fit, a la cual solo
se le tiene que especificar en número de épocas y el tamaño del lote
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(batch size) para poder iniciar el entrenamiento; estos dos parámetros
fueron los mismos para las tres redes: 50 épocas con un tamaño de
lote de 20 radiografías. En la Tabla 9.1 se muestra los mejores cinco
resultados de cada neurona, clasificados por el porcentaje de precisión
con los datos de prueba; mientras que en la Tabla 9.2 se muestran los
mejores cinco resultados clasificados de acuerdo a la precisión con los
datos de validación.

Tabla 9.2: Resultados de entrenamiento con los datos de validación..
Red neuronal Épocas Precisión Valor de pérdida
Densa 26 0.70 1.388

43 0.65 1.251
44 0.60 1.251
50 0.55 1.100
45 0.45 0.712

Convolucional 7 0.65 0.662
8 0.60 0.660
16 0.55 0.672
13 0.50 0.717
11 0.45 0.691

Conv. pre-entrenada 34 0.80 0.489
37 0.75 0.497
40 0.70 0.566
35 0.65 0.668
26 0.60 0.635

Una vez que se realizó el entrenamiento en cada una de las re-
des neuronales, se procede a ejecutar las pruebas con tres imágenes
que no eran partes del dataset. En las Figuras 9.2, 9.3 y 9.4 se ob-
servan las tres imágenes utilizadas, ésto con la finalidad de observar
cuáles eran las respuestas de cada red neuronal y si éstas son correctas.
En la Tabla 9.3 se muestran las predicciones realizadas por las redes
neuronales. Con la finalidad de analizar los resultados obtenidos, es
preciso tener en consideración que en la Tabla 9.1 se pueden observar
las mejores cinco épocas, ordenadas por precisión en entrenamiento.
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Figura 9.2: Ejemplar de radiografía sin fractura (Img. 1).

Figura 9.3: Ejemplar de radiografía con fractura (Img. 2).

Figura 9.4: Ejemplar de radiografía con fractura (Img. 3).

Cabe resaltar que se están obteniendo los cinco mejores valores
de precisión entre 50 épocas. Por lo que el valor que se ve en cada
una de las redes neuronales como su mejor porcentaje de precisión
no es el porcentaje real de la red neuronal sino el porcentaje de en-
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trenamiento. Esto significa que esos resultados son los mejores cinco
valores de precisión con los datos de entrenamiento.

Tabla 9.3: Resultados de entrenamiento con los datos de validación.

.

Imagen Red neuronal Diagnóstico
Img. 1 Densa Fractura
Img. 2 Fractura
Img. 3 Sin fractura
Img. 1 Convolucional Fractura
Img. 2 Fractura
Img. 3 Fractura
Img. 1 Pre-entrenada Fractura
Img. 2 Fractura
Img. 3 Sin fractura

Así, este valor realmente representa la mejor precisión que puede
alcanzar la red neuronal con valores que ya le fueron proporcionados
previamente. Lo que se busca saber es cómo se comportan las redes
con datos nuevos, esto se ve indicado en la Tabla 9.2, donde se observan
los cinco mejores valores de precisión; este valor es el que realmente
importa, ya que determina cuál es el mejor nivel que alcanza la red
con datos que desconoce pues no fueron considerados en su fase de
entrenamiento; dicho en otras palabras, indica que tan bien o mal la
red neuronal se comportará en el mundo real.

Esto se puede observar con los resultados obtenidos para las prue-
bas de las redes neuronales. A las redes se les proporcionó tres imá-
genes, donde el orden del diagnóstico de las imágenes debe de ser sin
fractura y con fractura; este es el diagnóstico correcto de cada ima-
gen. El sistema no presenta una respuesta así por parte de ninguna
de las tres redes, se ve que las redes Densa y la red pre-entrenada
tienen los peores resultados, ya que aciertan en 1/3 mientras que la
red convolución tiene 2/3 aciertos.

Aunque podría pensarse que la red convolucional es la que mejor
diagnóstica a las radiografías esto es falso, lo cual se puede observar
una vez que se analizan las gráficas de aprendizaje de las redes.
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La Fig. 9.5 muestra el comportamiento del valor de precisión,
el cual va aumentando para cada red durante las 50 épocas. En la
figura se presentan las gráficas originales y una versión suavizada que
reduce los picos. Como se puede notar, la validación de la red neuronal
convolucional es la más baja de todas, y esto también se puede ver en
la Tabla 9.2, donde es la red convolucional la que tiene el valor más
pequeño del máximo de las tres.

De igual forma, se puede corroborar que en la Tabla 9.2 se muestra
que la red que presenta un mejor porcentaje de precisión es la red pre-
entrenada, lo cual se ve reflejado en la gráfica, ya que esta es la que
se mantiene por encima de las demás todo el tiempo. Sin embargo, es
posible observar que entre la red Densa y la red pre-entrenada existe
una diferencia mínima entre sus valores máximos, ya que la red densa
cuenta con un porcentaje del 70% y la pre-entrenada con el 80% para
la validación.

Este hecho es posible percibirlo al observar su comportamiento en
la Fig. 9.5, ya que al final de las épocas se nota como la distancia entre
la gráfica densa y la pre-entrenada no es significativamente grande en
comparación con la red convolucional.

Figura 9.5: Gráfica de precisión en la validación.

Sin embargo, esto todavía no explica cómo es que la red convolu-
cional logra diagnosticar mejor las radiografías de prueba. De hecho
en la Fig. 9.6 se observa que a medida que la precisión del apren-
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dizaje va cambiando conforme avanzan las épocas, se nota que la red
pre-entrenada es la que mejor aprende de las tres, siguiéndole la red
convolucional, y por último la densa, lo cual no hace sentido con lo
que se puede observar con la Fig. 9.5. ¿Por qué la red convolucional
aprendería mejor que la densa, pero funciona peor en el mundo real?,
esto se explica mejor si se observan las Fig. 9.7, 9.8 y 9.9.

Figura 9.6: Gráfica de precisión en el entrenamiento.

Figura 9.7: Gráfica de entrenamiento pruebas vs validación para el
Modelo Denso.
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Figura 9.8: Gráfica de entrenamiento pruebas vs validación para el
Modelo Convolucional.

Figura 9.9: Gráfica de entrenamiento pruebas vs validación para el
Modelo Pre-entrenado.

Las Fig. 9.7, 9.8 y 9.9 muestran la precisión del aprendizaje y del
entrenamiento conforme avanza la época, pero aquí es donde se puede
determinar a qué se debe que, si las redes pre-entrenada y convolu-
cional tienen un mejor entrenamiento que la red densa, la red densa
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presenta valores mayores en el porcentaje de validación que la red con-
volucional y valores similares a la red pre-entrenada, si bien estas dos
son mejores aprendiendo que la red densa, en la Fig. 9.7 se puede notar
como el área entre las líneas de entrenamiento y de validación no tiene
una gran separación, a diferencia de las Figuras 9.8 y 9.9 que mues-
tran una separación considerablemente mayor a la densa, por lo que
la red convolucional y pre-entrenada se están aprendiendo los datos
de entrenamiento. Este comportamiento es más notorio para la red
convolucional ya que la red pre-entrenada comienza aprendiendo bien,
en las primeras épocas, pero a partir de la época 10, su aprendizaje es
mínimo. De igual forma, la red convolucional, a partir de la época 10
comienza a aprender los datos de entrenamiento, pero su validación es
mínima debido a que no está generalizando.

La Fig. 9.10 corrobora que las red convolucional y pre-entrenada
no están aprendiendo ya que se grafica la pérdida a lo largo de las
épocas. Se puede notar como desde del inicio del entrenamiento, los
valores de pérdida de la red convolucional y pre-entrenada, no cambia,
es decir, se mantiene constante hasta que terminan; esto pasa como se
mencionó previamente, debido a que las redes no están aprendiendo,
por lo que solo memorizan los datos, y en ese sentido no realizan un
ajuste y es por esto que su gráfica es constante.

Figura 9.10: Comparativa del valor de pérdida en las tres redes neu-
ronales.
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9.3 Conclusión

Aunque la red neuronal convolucional es la más utilizada en problemas
de clasificación de imágenes, en estos experimentos se concluye que,
debido al número de imágenes con las que se cuentan para el proyecto,
esta no puede alcanzar el porcentaje de precisión necesario para uti-
lizarla en el sistema para hacer diagnóstico, por lo que el modelo de
red que se debe de implementar en el sistema de diagnóstico de radio-
grafías debe de ser las redes pre-entrenada y densa; sin embargo, estas
tampoco cuentan con un alto porcentaje de precisión en la validación.

Para el caso de la red pre-entrenada, esta no alcanza dicho por-
centaje, debido a que es una red convolucional, pues se congelaron
los parámetros del peso, por lo que no afecta al entrenamiento pre-
vio al ejecutado en el proyecto con los datos que se recopilaron. Al
igual que la red convolucional, para que la red pre-entrenada pueda
predecir correctamente las fracturas en las radiografías necesita una
gran cantidad de datos con lo que pueda entrenarse. A pesar de que
se aplicaron las técnicas de aumento de datos no se cuentan con los
datos suficientes.

Por otro lado, la red densa no alcanza un alto porcentaje de pre-
cisión en la validación debido a que estas redes no son las conven-
cionales para un problema de clasificación de imágenes; si bien, son
utilizadas en problemas de respuesta binaria, en el procesamiento de
las imágenes esta red no es, según la literatura, la más indicada para
estas tareas. Sin embargo, presenta resultados similares a la red pre-
entrenada, por lo que, con un mayor conjunto de datos o un mayor
número de épocas y neuronas, esta podría aumentar su nivel de pre-
cisión.

Otro factor que afecta en el aprendizaje de las redes neuronales
en el proyecto, fueron algunas de las radiografías recolectadas. En
el módulo de recolección de imágenes, se recopilaron imágenes que
contienes fisuras que son muy difíciles de percibir, incluso para el ojo
humano, esto causa que en la etapa de entrenamiento de las redes,
éstas tomen una radiografía que presenta estas fisuras, sabiendo que
el diagnóstico es fractura, por lo que lo aprenden así y cuando, reciben
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una radiografía sin fractura, no son capaces de notar la diferencia, por
lo que éstas las clasifican de igual forma, como fractura. Ésto se ve
reflejado en la Tabla 9.3 de los modelos densos y pre-entrenados, donde
tiene una predicción de fractura para una radiografía que realmente
no presenta fractura. En la red convolucional es difícil determinar
si esto pasa, ya que como se menciona en la sección de Análisis de
resultados, esta no está aprendiendo y generalizando, por lo que no se
puede determinar si esto le está ocurriendo a la red convolucional.
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