CARTA AL EDITOR

Algoritmos de agrupamiento jerarquico para el control
de la susceptibilidad antibiotica

Hierarchical clustering algorithms for the control of antibiotic susceptibility testing

Estimado Sr. Editor:

La resistencia bacteriana a los antimicro-
bianos es un tema de relevancia mundial. La
Organizaciéon Mundial de la Salud ha declarado
la resistencia a los antimicrobianos como una de
las 10 amenazas en Salud Publica. La resistencia
a los antimicrobianos es una amenaza urgente que
maté al menos a 1,27 millones de personas en
todo el mundo y se asocid con casi 5 millones de
muertes en 2019, Este escenario empeord con la
pandemia del COVID-19, casi el 80% de los pa-
cientes hospitalizados por SARS-CoV-2 tuvieron
prescripcién de antimicrobianos por neumonia
viral o coinfecciones, donde la falta de prueba
diagndstico en la primera etapa de la pandemia
fue critica. Se estima que esta causa sera una de
las que aumentara progresivamente la resistencia
a los antimicrobianos por su amplia utilizacion
empirical.

Identificar patrones de resistencia es relevante
para tener un control epidemioldgico de los feno-
tipos de resistencia. Los métodos descriptivos de
tendencia central y analiticos tradicionales tienen
limitaciones al momento de monitorear patrones
de resistencia en los centros asistenciales e ins-
tituciones de investigacion: presentan sesgos de
seleccion por la naturaleza de los registros, son
susceptibles a valores extremos (varianza), no
suelen identificar grupos o “clusters” y se basa
en datos que estan en torno a la media. Por el
contrario, los métodos de inteligencia artificial
(IA) han tenido una amplia aplicacion sobre la
medicina actual, desde sistemas de clasifica-
cion e identificacion de enfermedades cronicas
e infecciosas, modelos de regresion y modelos
predictivos utilizando factores de riesgo, datos
demograficos y ambientales?.

Los modelos de clasificacion (Clustering
Methods) son herramientas de la IA que permiten
identificar patrones de resistencia antimicrobiana
por multiples variables (bacteria, familia, geno-
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mas, antimicrobiano, grupo de antimicrobiano
u otra variable de interés clinico). En microbio-
logia e infectologia, la aplicacion de modelos de
clasificacioén no son la excepcion como métodos
jerarquicos y no jerarquicos’. En la agrupacion
jerarquica, se encuentran los métodos “Aglome-
rativos” y “Decisivos” que visualizan de forma
sencilla y visual el nimero de grupos o “clusters”
de patrones de resistencia por grupo bacteriano.
La forma tipica de visualizacion es el dendogra-
ma*".

El agrupamiento no jerarquico implica la for-
maciéon de nuevos grupos mediante la fusion o
division de los grupos. No sigue una estructura
similar a un arbol como el agrupamiento jerarqui-
co. Esta técnica agrupa los datos para maximizar
o minimizar algunos criterios de evaluacion. En
K-means, uno de los mas utilizado, el agrupa-
miento las particiones se hace de tal manera que
los grupos no se superponen y no tienen relacio-
nes jerarquicas entre ellos. K-modes es un modelo
no jerarquico para variables cualitativas como el
caso de la agrupacion de datos de susceptibilidad
bacteriana.

Seria altamente relevante que los centros asis-
tenciales incorporaran este tipo de metodologias
robusta y de rapida computacion para abordar
problemas locales como el control de bacterias
productoras de betalactamasas de espectro ex-
tendido (BLEE), carbapenémicas o con patrones
mas complejos.

Esto mejoraria la confianza del personal clini-

*Dendograma. Diagrama de estilo “arbol” de cltster binario
jerarquico en modelos de aprendizaje no supervisado en
“Machine Learning”. Un dendrograma consta de muchas
lineas o ramas en forma de “U” que conectan puntos de datos
en un arbol jerarquico. La altura de cada rama representa la
distancia entre los dos puntos de datos que se conectan. La
visualizacion del dendograma permite identificar asociacio-
nes de variables por nivel, establecer jerarquias y se aplican
ampliamente en biologia computacional, filogenética y
microbiologia.
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co al momento de indicar un antimicrobiano de
forma empirica, garantizando el éxito del resul-
tado en el paciente. Ademas, permitiria detectar
patrones de resistencia de las bacterias en el hos-
pital o incluso estudiar estos métodos en formato
de series temporales para evaluar la evolucion de
la resistencia bacteriana y tomar medidas preven-
tivas a tiempo.
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