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En la ultima década se ha visto un enorme crecimiento en la cantidad de datos biomédicos
experimentales y computacionales, especificamente en las &reas de genémica y protedmica. Este
crecimiento ha aumentado el nimero de publicaciones biomédicas referentes a hallazgos en
estudios epidemioldgicos de tipo caso-control, que reflejan la asociacion de polimorfismos de
nucleotidos simples (SNPs) y su asociacion a distintos tipos de cancer. Debido a ello, hay un
gran interés por parte de la comunidad cientifica en herramientas de mineria para ayudar a
clasificar la abundante documentacion disponible, a fin de encontrar datos relevantes para tareas
de andlisis especificas. Los SNPs son variaciones de la secuencia de acido desoxirribonucleico
(ADN) que se producen cuando se altera un solo nucleétido (A, T, C 0 G) en el genoma humano.
La mineria de texto (MT) procesa la informacion no estructurada y extrae indices numéricos
desde el texto, a fin de que sea accesible para algoritmos de mineria de datos.

El objetivo principal ha sido el desarrollo e implementacion de una herramienta bioinformatica
de clasificacion automatica de estudios epidemiolégicos de tipo caso-control referentes a SNPs
relacionados a distintos tipos de cancer utilizando técnicas de MT, a partir de sus metadatos.

Para el presente trabajo ha sido adaptada la metodologia CRISP-DM, cuyas etapas son:
recuperacion y pre-procesamiento de metadatos, representacion de datos y descubrimiento del
conocimiento.

Fue elaborado un dataset a partir de los metadatos de 198 citas bibliograficas de articulos
cientificos elegidos aleatoriamente, y clasificadas por el experto en dos categorias: “Asociados”
(169 articulos) y “No Asociados” (29 articulos). Un problema intrinseco es el desbalanceo de
clases, dado que la mayoria de los estudios epidemiolégicos reflejan asociaciones de los SNP a
las enfermedades y no lo contrario.

La herramienta desarrollada consta de los siguientes modulos: consulta, recuperacion, pre-
procesamiento, clasificacion, visualizacion y retroalimentacion. Para su implementacion fueron
utilizadas las siguientes tecnologias: Biopython, E-utilities y genenames.org Rest Web Service,
asi tambien como Django para el desarrollo de la interfaz de consulta web. Para la
representacion de los metadatos de los articulos fue utilizado el Term Frequency - Inverse
Document Frequency (TF-IDF) de los unigramas de los mismos. Para la clasificacion fue
utilizado el meta-estimador Bagging, para tres técnicas de clasificacion: Support Vector
Machine (SVM), K-Nearest Neighbors (KNN) y Naives Bayes (NB), utilizando el 60 % del



dataset para entrenamiento y el 40 % restante para validacion, donde cada meta-estimador fue
entrenado y validado sobre el mismo subconjunto de datos para comparar los resultados
obtenidos.

Los resultados obtenidos fueron superiores para el meta-estimador Bagging con NB, alcanzando
una exactitud del 0.98 %, lo cual se obtuvo a partir de los resultados de la matriz de confusion
obtenida a partir del subconjunto de validacion conformado por 79 articulos, en donde de 65
articulos correspondientes a la categoria “Asociados”, 64 articulos fueron clasificados
correctamente, y de los 14 articulos pertenecientes a la categoria “No Asociados”, 6 fueron
clasificados correctamente. Asi también, el mismo meta-estimador ha alcanzado una precision
de 0.88, una cobertura de 0.89, y un F1-Score de 0.87.
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