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Informatica Medica

As defined by the U.S. National Library of Medicine,
health informatics is

the interdisciplinary study of the design,
development, adoption, and application of IT-based
innovations in healthcare services delivery,
management, and planning.



Informatica medica

ambitos

CONSUMER
HEALTH
INFORMATICS

Addresses informatics from

the viewpoint of the
consumer and patient.

CLINICAL
RESEARCH
INFORMATICS

Uses new data
and discoveries to
improve healthcare.

PUBLIC
HEALTH
INFORMATICS

Applies population data and
findings to public health.

CLINICAL
INFORMATICS

Also referred to as
operational informatics,
this area helps
streamline the delivery
of healthcare services.

TRANSLATIONAL
BIOINFORMATICS

Focuses on the use and
storage of biomedical and
genomic data.




Informatica medica

elementos constituyentes

“~ HEALTH INFORMATICS

Computer
Clinical Algorithms

Research Data
Healthcare Mining
Databases

Text

Patient Processing

Records
Modeling

Genomics/
Proteomics Data

Simulation

http://techtub.in/when-healthcare-and-computer-science-come-together-infographic/
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As of 8 February 2015, PubMed has over 24.6 million records going back to 1966, selectively to the year 1865, and very
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Conocimiento

Historia Clinica Electronica

Growthin
healthcare data

| exabyte = | billion gigabytes

2013

153

EXABYTES

2020

2,314

EXABYTES

https://www.visualcapitalist.com/big-data-healthcare/

To put that into perspective,
data centers globally will only
have enough room for an estimated

985 exabytes by 2020—

meaning that almost two and a half times
this capacity would be required to house
all the healthcare data.

DATA STORAGE VS MEDICAL DATA 2020
MEDICAL DATA GENERATED

985 2,314

EXABYTES




Conocimiento

Big Data

Big data refers to the mass of structured and unstructured data generated worldwide.
In healthcare, this encompasses everything from electronic medical records,
to internet-connected (loT) devices.

It spans four dimensions:
VOLUME <

Life sciences/pharma businesses are VERACITY

awash with patient-related data of all
types, every day. 5 Establishing in big data

ahablés Rechoais is imperative in the healthcare industry.

providers to parse through large amount Data assurance includes guaranteeing that
of data and perform complex analytical q data analytics are error-free and credible.
tasks quicker and with greater accuracy.

a VARIETY
VELOCITY 0 Big data comes from a myriad

of sources, such as
Waiting for answers from
data troves tends to slow New and actionable insights
things down in a can be found when various data

types are analyzed together.

To maximize the value of
big data, meaningful insights

must be extrapolated as

it streams in.

https://www.visualcapitalist.com/big-data-healthcare/




Inteligencia Artificial

‘Al is whatever hasn't been done yet.”
Tesler's Theorem

strong | weak

http://www.nomodes.com/Larry_Tesler_Consulting/Adages_and_Coinages.html



= A

=81 definicion
"The automation of activities "The study of mental facilities
that we associate with human through the use of computational
thinking, activities such as models.“
decision making, problem Charniak and McDermott, 1985
solving, learning.”
Bellman, 1978

"The branch of computer
science that is concerned with

the automation of intelligent "The study of how to make computers do
behaviour.” things at which, at the moment, people
Luger and Stubblefield, 1993 are better.”

Rick and Knight, 1991

PROCESAMIENTO INTELIGENTE DE CONOCIMIENTO |,



= strong |IA: aprendizaje y adaptacion

5+ trata de dar respuesta a ...

B ;Puede una maquina actuar de forma inteligente?, ;puede
abordar/resolver cualquier problema que una persona
resolveria pensando?

M ;Son la inteligencia humana y computacional lo mismo?, ;el
cerebro humano se comporta esencialmente como un
computador?

B ;Puede una maquina tener ... mente, estados mentales y

Human behavior Intelligent behavior

Human Intelligent

behavior behavior not
that is not displayed by
intelligent humans

Turing, A.M. (1950). Computing machinery and intelligence. Mind, 59, 433-460. 11



weak IA: simulacion de

comportamiento inteligente  «hasaen.

B Representacion del conocimiento + Busqueda
problema real — problema tratable computacionalmente
de la mejor solucion posible (desconocida)
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=B 5 técnicasy métodos

W ANN: Artificial Neural Networks - DL: Deep Learning
Problemas de prediccion, clasificacion y agrupamiento

W CBR: Case-Based Reasoning
Sistemas de apoyo al diagnostico clinico y toma de decisiones
B MAS: MultiAgent Systems
Inteligencia ambiental y simulacion de entornos sociales
W FL: Fuzzy Logic - BN: Bayesian Networks - RS: Rough Sets

Manejo de incertidumbre. Informacion incompleta y/o imprecisa

W DW: Data Warehousing - DM: Data Mining

Almacenamiento y analisis de grandes cantidades de datos
(genomicos, proteomicos, etc.)

W |R: Information Retrieval - TM: Text Mining
Procesamiento automatico de grandes corpus de documentos

13



Casos de estudio

de la teoria a la practica
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CLINICAL
INFORMATICS

CLINICAL
RESEARCH
INFORMATICS

“By better integrating big data analytics into
healthcare, the industry could save $300bn a
year — that’s the equivalent of reducing the
healthcare costs of every man, woman and child

by $1,000 a year.”

PUBLIC
HEALTH

TRANSLATIONAL
BIOINFORMATICS

ymedical an

INFORMATICS

15



Informatica clinica
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CLINICAL
XUNTA rvemantc INFORMATICS
DE GALICIA E P Morredioss |,

¥ 3 introduccion

i Institucidns participantes:

UniversidagVigo NI SAIS |atemse o
(] de SAUDE

B Sistema inteligente de busqueda y clasificacion de casos de
Infeccion Nosocomial (IRAS)

W Proyecto coordinado UVigo-CHUO financiado por la Xunta
de Galicia [2010-2013] con 143.602,25 €

B Después de 4 anos de desarrollo y 6 de implantacion y
mejora, INNoCBR es marca comercial (2017) y forma parte
de la cartera de aplicaciones corporativas del SERGAS

® CHUO - alto impacto economico, sanitario y social:
Capacidad media de 800 pacientes
1122 analisis de microbiologia / dia (2.5 millones en total)
181 prescripciones de antibioticos /dia (3.5 millones en total)
3000 comentarios de enfermeria /dia (12.5 millones en total)

B Validacion 2016: Gold Standard de 938 posibles casos de IRAS
Automatico: 70.83% Sen. - 97.76% Esp. - 77.24% VPP - 0.67 Kappa
Semi-automatico: 81.73% Sen. / 99.47% Esp. - 94.33% VPP 17



CLINICAL

U nNoCBR

CAPTACION DE CASOS ] > [ DIAGNOSTICO INTELIGENTE ]

%
Eliminacion éj( )& /\
de ruido e BASE DE CONOCIMIENTO

PROGRAMADA Recuperacion O
FARMACIA usan @

EV, AND NOT EV,
o =2

) INFECTION-A

EXTRACCION Diccionario

MICROB'OLOGiA DE Reglas de usan Modelos NLP de términos
EVIDENCIAS clasificacion— > entrenados

n
Reutilizacion

R

C4: ;Tiene 2 muestras con Revision & g

s = P T - 2 . C3: ;Es el ge a ~ n A ronta ante?
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Diagnostico Bacteriemia




CLINICAL
INFORMATICS

| caracteristicas

M Sistema CBR (razonamiento basado en casos) que combina
motor de reglas (casos donde el experto proporciona conocimiento)

extractor automatico de reglas (obtiene conocimiento de casos
previos)

W Utiliza NLP (procesamiento de lenguaje natural)

analisis automatico de comentarios de enfermeria para valorar si
contienen indicios de infeccion

m Algoritmos de clasificacion
Naive Bayes, J48, k-NN
B Capacidad de aprendizaje
a partir de los diagnosticos del personal especializado

B Automatizacion total de captacion de casos y evidencias

B Unificar en todos los hospitales intensidad de busqueda y
criterios

comparacion de indicadores de forma fiable 19
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CLINICAL

Also referred to as
operational informatics,
this area helps

streamline the delivery
of healthcare services.

INFORMATICS

DIARIO MEDICO

ON

EI CHUO exporta un «vigilante»
contra infecciones hospitalarias

[‘I [ llml 1C101

yuenas practicas

FINA ULLOA

En el afo 2010 un equipo de pro
fesionales de los servicios de Me-
dicina Preventiva, Informatica y
Microbiologia del CHUO, junto
con la Universidad de Vigo, co
menzaron a trabajar en un siste-
ma que permitiera detectar con
rapidez cualquier indicio de in
feccion intrahospitalaria para
evitar riesgos a los pacientes.
Se desarrollo, mediante proce-
sos de minerfa de datos e inteli
gencia artificial. una aolicacion

Patrocina:

an en el CHUO un 2

[ec [i‘\‘“‘_\ d)

«Nos gustaria que se
aprovechase, sobre
todo porque el
trabajo y la inversion

DM

Galicia implanta un programa de inteligencia artificial que reduce las

Salud incorporé como ejemplo de

in proyecto del hospital ourensano

millones de euros. Son infeccio

nes que se contraen en los hos

pitales y que no tienen nada que
ver con la causa de ingreso del
paciente ni estaban en proceso de
incubacion cuando llegé. Pueden
ser causadas por bacterias o gér-
menes a causa de una deficien

te asepsia o esterilizacion, o por
contacto con microorganismos
que presentan una alta resisten.

cia alos tratamientos antibiGticos
y s¢ comportan de forma «opor

tunista» aprovechando la debili-
dad de un enfermo para propa

garse por su organismo.

El sistema InnoCBR, que es
como se bautiz6 el proyecto del
CHUO, es una especie de poli-
cfa anti-infeccion que actia por
la noche. Busca en distintas ba-
ses de datos, que analiza y rela
ciona con apuntes en informes
médicos o de enfermeria para
detectar observaciones que pue-
den estar relacionadas. También
recaba datos de la actividad qui
rirgica y de registros de los pro
pios pacientes, como puede ser
una anotacion de fiebre. Combi-
nando todas estas fuentes genera
alertas que los profesionales se
encuentran a primera hora de la
mafiana y que les indican si hay
pacientes con riesgo de contagio,
o incluso sospechosos de patolo
gla contag

)sa que sea necesario
tratar, revisar o aislar para evitar
la propagacion «Es capaz inclu-
50 de marcar los riesgos por ser

vicios, campo quirtrgico, inclu-
s0 por facultativo, y hacer diag:
ndsticos y propuestas para mi
nimizarlos», sefiala Berta Uriel



CLINICAL

.org | B
[sistema inteligente de deteccion y clasificacion en tiempo ‘
real de lesiones colorrectales mediante deep learning]

Proyecto Tareas

Code DPI2017-87494-R

Funding Institution Ministerio de Economia, Industria y Competitividad

Programme National Programme for Research Aimed at the
Callenges of Society. Challenge: Health, demographic
change and well-being rpTp——

Beneficiary Institution Universidad de Vigo
Budget 127.171€
Scheduling January 2018 — December 2020

Output video stream

Input video stream
trained neural networks

#




CLINICAL
INFORMATICS

.org

[sistema inteligente de deteccion y clasificacion en tiempo
real de lesiones colorrectales mediante deep learning]

PIBA 2 (Y PIBA

AN S WS

\\\\\\\\\\\\

PIBA: Polyp Image BANkg -

- Polyp database
» Histology
* NICE, WASP

Gallery data

tttttttt

ation progress: 1152 of 1152 (100%)

- Video Annotation
* Polyp regions

« Not polyp regions

* Instrumental, NBI regions

- Image Localization
* Done by endoscopists

aaaaaaaaaaa

BANCO DE
IMAGENES

Explorations (patients): 225
Polyps: 725 (496 with stored histology)

Database annotation
- Polyp: 312 minutes

52

- Not polyp: 202 minutes

g - Polyp location: 4320 localized images

317
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CLINICAL
INFORMATICS
O .org Qs

[sistema inteligente de deteccidn y clasificacion en tiempo
real de lesiones colorrectales mediante deep learning]

POLYDEEP DETECTION

13/02/2020, SING GROUP

YOLOV3
Dataset: PASCAL VOC (transfer) + PIBA localized polyps
confidence threshold: 50

23



Informatica aplicada a
investigacion clinica

24



CLINICAL
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Andlisis de listas de genes de interés en pathways de

multiples fuentes
PathJam: a new service for integrating biological pathway T A
fermaton « Colaboracion con el CNIO

Daniel Glez-Pefia’, Miguel Reboiro-Jato!, Rubén Dominguez®, Gonzalo Gémez-Lopez®, ReconOC'i miento de VariOS eSpaCiOS de nom breS
David G. Pisano®, Florentino Fdez-Riverola™

'Escusla Superior de Ingenieria Informatica University of Vigo, Edificio Politécnico, Campus para genes (ensem bl ) entrez ) SWiSS- prOt b
Universitaric As Lagoas s/n, 32004 Ourense, Spain
probesets)

Data-warehousing de los pathways de KEGG,
gencs Reactome, NCI-PID y Biocarta

ol Caph | Speeatuhen| ¥ sne
Grafos interactivos y exportables
pathways " [ Analisis estadistico funcional (estilo DAVID o
i | T FatiGO+)
e e : T
G g

i Ensembl <Query virtualSchemaNlame = "default’ formatter = "TSV" header = '0"
-gl:lu"s- [ [ —— =

4 Version
—— - Gene
= = (BioMart)

Joumnal of Integrative Bicinformatics, 7(1):147, 2010 http-ffjoumnal imbio_de

*Informatics Unit, Complexo Hospitalario de Ourense, Cf Ramén Puga 54, 32005, Ourense,
Spain
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Virtual Gene ‘vg1’

fetch_gene('ENTREZZ2)

Pathway ID ‘p1’ Build Index e )

For each pathway p add_mapping(pT’, 'vg1’)
Resource . For each gene g >
. i ) Paane (i.e. KEGG) — vg <- find_gene(g)
s CTAL o1 SHIFT Par msltiphe selenisn add_ap(p.vg)

Pathway




WhichGenes

[ ]

Published online 30 April 2009 Nucleic Acids Research, 2009, Vol. 37, Web Server issue  W329-W334

doiz10.1093 [nar|gkp 263

WhichGenes: a web-based tool for gathering,
building, storing and exporting gene sets with
application in gene set enrichment analysis

Daniel Glez-Peia’, Gonzalo Gomez-Lépez?, David G. Pisano? and
Florentino Fdez-Riverola"*
Higher Technical School of Computer Engineering, University of Vigo, Ourense, 2Bioinformatics Unit (UBio),

Structural Biology and Biocomputing Programme, Spanish National Cancer Research Centre (CNIO), Madrid
and ®Informatics Department, University of Vigo, Vigo, Pontevedra, Spain
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CLINICAL
RESEARCH
INFORMATICS

Extraccion/construccion de listas de genes a partir
de multiples fuentes

Colaboracion con el CNIO
Unificacion de identificadores
Soporta operadores sobre conjuntos

Posibilidad de exportar los conjuntos generados
en multiples formatos

Enlace directo con

Extraccion directa de la fuente en el momento

de la SOliCitUd e’Ensembl
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TRANSLATIONAL
BIOINFORMATICS

Estudio de drboles filogenéticos

« Conversion de ficheros de alineamiento multiple

ALTER: program-oriented conversion of DNA and de secuencias (MSA) e identificacion de
protein alignments haplotipos
Daniel Glez-Pena’, Daniel Gomez-Blanco', Miguel Reboiro-Jato’,

Florentino Fdez-Riverola"* and David Posada™* ‘ Flujo de trabajo en 4 pasos guiado por asistente
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Con su método aceleran las reacciones enziméticas de
la orina, pasando de cuatro horas a solo 20 minutos

Cientificos de
Ourense logran
reducir el tiempo del
analisis antidopaje

Jesis Manuel Garcia

OURENSE | El anilisis de orina
para detectar esteroides anabo-
licos y hormonas en los depor-
tistas y ver si se dopan, ya puede
hacerse en pocos minutos. Tan-
to es asi que el grupo Bioscope,
en colaboracion con el equipo
de investigacion de nutricion y
bromatologia AAl de la Facul-
tad de Ciencias de Ourense y
el Laboratorio Antidopaje de
Roma, de la Federacion Médi-
co Deportiva Italiana, ha desa-
rrollado un método que rebaja
de aproximadamente cuatro ho-
ras a veinte minutos el tiempo
del analisis.

«Comenzamos una colabora-
cién con el Laboratorio Antido-
paje de Portugal aunque hoy tra-
bajamos con el de Roman, sefia-
la José Luis Capelo, de Biosco-
pe, porgue los tratamientos de
muestras para detectar esteroi-
des en deportistas utilizan me-
todologias muy lentas y caras.
Por ello, estos cientificos ou-
rensanos desarrollaron un mé-
todo muy novedoso en colabo-
racion con sus colegas italianos,
«que reduce el andlisis de una
muestra de orina para detectar

cualguiera de los 60 esteroides
prohibidos por la Organizacion
Deportiva Mundial de unas cin-
co horas que se tardaba hasta
ahora hasta veinte minutoss, se-
fala el citado doctor.

La investigacion ya dio resul-
tado y va a permitir saber con
mayor seguridad si un depor-
tista se estd dopando o no. En
este trabajo tiene una parte im-
portante el investigador Marco
Galesio.

Biblioteca
El siguiente paso serd crear
una biblioteca de estos esteroi-
des para hacer la identificacién
mds ripida y barata de modo
que una busqueda agil de es-
teroides prohibidos por la Or-
ganizacion Deportiva Mundial
llevard no més de 30 minutos.
«Habremos modificado com-
pletamente la metodologia de
anilisis de esteroides a nivel
mundial con este sisteman, se-
fiala el cientifico ourensano.
Esta investigacion llegd a Bios-
cope «porgue es un proyecto
que presentamos y ganamos
como tesis doctoral, ya que no-
sotros descubrimos y tenemos la

Los integrantes de Bioscope son pioneros en acelerar reacciones de enzimas con ultrasonidos | wooero

El peligro de consumir productos
con anabolizantes prohibidos
como suplementos nutricionales

patente, de que con ultrasonidos
conseguimos acelerar reaccio-
nes enzimiticas. El tratamien-
to que tenemos aqui es quimico
y utiliza enzimas», sefiala José
Luis Capelo. Para que esas en-
zimas hiciesen su trabajo se les
aplicaba calor a 55 grados una
hora «pero lo mismo que consi-
gues con eso, lo logras en 5 mi-
nutos y hacemos todo en vein-
tew, asegura el responsable del
grupo investigador. A la mues-
tra le aceleran la reaccion enzi-
mitica que descompone los es-
teroides en compuestos que se
pueden detectar. « Aceleramos el
proceso en el tiempo y el ana-
lisis final necesita una bisque-
da rapida v lo que tarda dos ho-
ras lo haremos en segundos con
ayuda de los informaticos del
campus», sefiala Capelo.

Entre 5 v 10 afios, dicen los
responsables de Bioscope, las
autoridades deportivas pueden
llevar unos aparatos portitiles,
los maldis, al laboratorio y ha-
cer el andlisis de orina alli al
momento.

Los esteroides anabolizan-
tes androgénicos son el ma-
yor grupo incluido en la lista
de sustancias prohibidas por
la agencia mundial antidopa-
je v por las autoridades de-
portivas mundiales. Pero cu-
riosamente el abuso de estas
sustancias abunda mucho més

en atletas no competitivos. A
mayores, tal abuso se produce
fuera del mundo deportivo, co-
mo reflejo de un mejor estilo
de vida. Sin saberlo, podemos
tomar productos gue contie-
nen esas sustancias como su-
plementos nutricionales, sus-
tancias que sin una indicacion
adecuada pueden empeorar el
problema. «Como la gente to-
ma esos productos sin parar se
encuentra con efectos muy di-
versos como una disminucion
del tamafio de los testiculos»,
dice Capelo.
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Mediante Microarrays o NGS se obtienen listas de
Pifeiro-Yanez et al. Genome Medicine (2018) 10:41 alteraCiones mOleCUIares:

https:/fdoi.org/10.1186/s13073-018-0546-1 Genome MEdICIﬂe ) "
Cuales dirigen el tumor? y, de ellas...

- Cuales son accionables? y, de ellas...

. - g . @Cmss“ark , . . R ,
PanDrugs: a novel method to prioritize Como priorizar la lista de posibles farmacos?
anticancer drug treatments according to What is PanDrugs?

individual genomic data . - . o :
PanDrugs provides a bioinformatics platform to prioritize anticancer drug treatments according to
Zlena Pinciro-Yafez |, Miguel Reboirc-Jato™, Gonzalo CL’)mcz:épcz‘,JLw'cr Perales-Patan |, Kevin Tre individual genomic data. F’anDrugs current version integrates data from 24 primary sources and
José Waruel Rodrguez’, Héctor Tejero |, Takeshi SWr.amura". Pedro Paolo Lépez-Casas, Julidn Carreterc’, rts 56297 d t t iati btained fi 4804 d 9092 B d
#lfonso Valenca', Manoel Hicalgo'”, Daniel Glez-Pefa™ ard Fatima Al-Shabrour' supports rug-target associalions obtained from genes an unigue compounds.
Data input: standard VCF file, RNK file, gene lists and drug query.
Abstract .
Background: Large sequercing cancer genome p ts nawe showri that tumars have thousands o molecular Please note the PanDruQS termlnology for drUggable genes:

alteratiors and their frecugncy s highly heteroganscus. I such s ) : . . : . :
lists of cancer genomic allerations whete only 3 minoly of therm ar X dive clirical decsion . Direct targets: Genes that contribute to disease phenotype and can be directly targeted by a drug (e.g. BRAF is a

=ar this reason, e madical communiy agraes on the urgent need af meths 5 10 astablsh the direct target for vemurafenib)
Ei‘?f‘o‘jﬂ lumr. d||‘E;l[';;%j:‘%‘.”é;;_ g mieretation, and, more importantly, (o priorlize (hose . Biomarkers: Genes showing a genetic status associated with drug response which protein product is not the drug
at Zould e chnlcaly acticnal ANCeT e ; -
Results: present Parbiugs, a new computatioral methadology to guide the selection of personalizea Teatments target itself (€.9. BRCA-mutated cancers responding o PARP inhibitors).
&1 val’enls using Lhe variant lisks provided by genome-wide G analyses. FanDrags oflers the largest . Pathway members: Genes located downstream in the biclogical pathway of a given undruggable gene (e.g. patients
Flarget as 5 js. Scoring data- with mutations in TSC1/2 respond to a downstream inhibition of the mTOR pathway).

driver gene cancer relevan hility Panlrugs intarprats genomic 2lverations and provides a priortizad

svidence-based list ol anticancer theranies, Our ool represenls Lha [isl drug prescriplion sra.eqy applying & raticral
hased on pe ontext, multi-gena markers irmpact znd information pre by functionzl experiments. Our @l—@ ©. “TIL1L] @ ©—>®|—@
aporoach bas b syslematically zpplied Lo TOGA palients ard success(ull aled i1 a cancer case sludy wilth a

FEOGrEt Mmouse model demronstratng its utility,

Conclusions: PaniJrugs is a feasible method to identify potentially druggable maleculzr alterations arjcj pricritize drugs DIRECT TARGET BIOMARKER PATHWAY MEMBER

Lo Tl e i ewsses stine al oo aedesame and eliate sl dasioinn mrabine in e s s s e b

» Cancer Gene Census + Functional impact predictors + GMAF 1000 Genomes
= TumorPortal + VEP relevant consequence - COSMIC
+ Driver Gene + Essentiality score - EXAC
- OncoScape + Domains

* RNAi (cancer cell lines) (TCGA, CCLE) + Zygosity + ClinVar

CANCER ESSENTIALITY RELEVANCE BIOLOGICAL CLINICAL

AND IN IMPACT IMPLICATION
TUMOR VULNERABILITY CANCER
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[Machine learning-based models to detect and curb Health

misinformation on social media]

P1D2020-113673RB-100
Ministerio de Ciencia e Innovacion

National Programme for Research Aimed at the
Callenges of Society. Challenge: Health,
demographic change and well-being

Universidad de Vigo
60.137€
September 2021 — August 2024
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JA interpretable

“The future of Al lies in enabling people to
collaborate with machines to solve complex
problems. Like any efficient collaboration, this
requires good communication, trust and
understanding.”

Explainable Al Research Lead
Accenture Labs

https://www.accenture.com/gb-en/insights/technology/explainable-ai-human-machine 33



|A interpretable

introduccion

En decisiones de sistemas basados en IA que
afectan a vidas humanas se necesita
transparencia

medicina, defensa, justicia, etc.

® Compromiso entre rendimiento y
transparencia

black-box (opaco) VS inteligible

W El considerar la interpretabilidad como un
objetivo de diseno aporta ventajas:

garantiza imparcialidad en la toma de
decisiones (correct from bias)

incrementa robustez detectando
inconsistencias

posibilita que solo se tengan en cuenta
variables relevantes (truthful causality)

JCR Impact Factor

COMPUTER SCIENCE, ARTIFICIAL INTELLIGI COMPUTER SCIENCE, THEORY & METHODS

- [ Row | aue | o porconie |
2018 Q1 2/105 Q1

Fusion

Concepts, taxonomics,
ponsible Al

A. Barredo Arrieta, N. Diaz-Rodriguez, J. Del Ser, A. Bennetot, S. Tabik, A. Barbado, S. Garcia, S. Gil-Lopez, D. Molina, R. Benjamins, R. Chatila, F. Herrera
Explainable Artificial Intelligence (XAl): Concepts, taxonomies, opportunities and challenges toward responsible Al.

Information Fusion (June 2020) 58:82-115. ISSN 1566-2535. DOI:

34



|A interpretable

evolucion y objetivo

B Generar avances en las técnicas de ML para conseguir...

producir modelos facilmente interpretables manteniendo un alto nivel de rendimiento en
su aprendizaje (high prediction accuracy).

garantizar que los humanos puedan entender facilmente, confiar de forma segura y
manejar de forma efectiva la nueva generacion de partners inteligentes

# of contributed works in the literature

A. Barredo Arrieta, N. Diaz-Rodriguez, J. Del Ser, A. Bennetot, S. Tabik, A. Barbado, S. Garcia, S. Gil-Lopez, D. Molina, R. Benjamins, R. Chatila, F. Herrera
Explainable Artificial Intelligence (XAl): Concepts, taxonomies, opportunities and challenges toward responsible Al.
Information Fusion (June 2020) 58:82-115. ISSN 1566-2535. DOI: 35



|A interpretable

;hacia donde se evoluciona?: areas de mejora de los modelos de ML existentes

Hybrid modelling approaches
X Al's future New explainability-preserving modelling approaches
research arena Interpretable feature engineering

Post-hoc explainability techniques
Interpretability-driven model designs

Model
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Low

Low
Model interpretability

A. Barredo Arrieta, N. Diaz-Rodriguez, J. Del Ser, A. Bennetot, S. Tabik, A. Barbado, S. Garcia, S. Gil-Lopez, D. Molina, R. Benjamins, R. Chatila, F. Herrera
Explainable Artificial Intelligence (XAl): Concepts, taxonomies, opportunities and challenges toward responsible Al.
Information Fusion (June 2020) 58:82-115. ISSN 1566-2535. DOI: 36




“...The future of Al lies in enabling people to
collaborate with machines to solve complex
problems...

Human in the loop

“Computers are incredibly fast, accurate, and stupid,
humans are incredibly slow, inaccurate, and brilliant;
together they are powerful beyond imagination.”

37



Humanistic Intelligence

definicion, marco conceptual

B Se basa en la creacion de inteligencia como resultado de un ciclo iterativo de
reatroalimentacién (feedback) entre un proceso computacional y un humano

TRAIN MODEL TUNE MODEL

Data
Human In The Loop
Human Intelligence

Edge | . More =

Cases THETTT Labels :

Active Learning
Data v
Low | ;

Annotation

mainingosta [
Supervised Machile Learning A combination of Al and Human Intelligence gives rise to an extremely high

level of accuracy and intelligence (Super Intelligence). This combination is

powerful beyond imagination.

https://hackernoon.com/what-is-human-in-the-loop-for-machine-learning-2c2152bé6dfbb 38
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Los centros gallegos contaran con una nueva materia
de Inteligencia Artificial el proximo curso en 1° de
bachillerato
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La asignatura, planteada con un enfoque préctico, sera de libre configuracion y se
impartira en dos horas semanales




¢ Qué piensa sobre las
madquinas que piensan?

Conclusiones

“Computers are incredibly fast, accurate, and stupid,
humans are incredibly slow, inaccurate, and brilliant;

together they are powerful beyond imagination.”

40



& Lecciones aprendidas...

B 5 después de 16 afios de desarrollo [2006-2021]

strong |A BTN

W al weak |A

B Informatica (tecnologia) + IA (ciencia) tienen mucho
potencial en el ambito de la salud
proactividad: busqueda de problemas y nuevos retos

B Fundamental la creacion de equipos de trabajo de caracter
multidisciplinar

todo el mundo tiene algo valioso que aportar y se necesita personal
formado y motivado, como vosotros ...

SNS y la Universidad son un muy buen lugar para iniciarse en
investigacion
B No todo son casos de éxito, ni siempre existe recompensa

pero es parte de nuestro compromiso con la sociedad y merece la
pena intentarlo 41



resultados distintos

s siempre lo mismo
Albert Einstein

igracias por
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GENE-CBR: A CASE-BASED REASONIG TOOL FOR CANCER
USING MICROARRAY DATA SETS
FERNANDO Diaz

Universifaria de itica, University of Vlladolid,

FLORENTING FDEZ-RIVEROLA
Escuela Superior de Ingenicria Informitica, University of Vigo, Spain

Martes 15 de nowermbre el 2008 |3

Juan M. Corcnapo

Facultad de Ciencias. University of Salamanca, Spain
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La herramienta apoya la toma de decisiones y la utiliza el Clinico de Salamanca

Informatica idedé un sistema
que clasifica pacientes con
cancer desde muestras de ADN

Jesiis Manuel Garcia

OURENSE| La Escuela Superior de
Ingenierfa Informitica de Ou-
rense colabora con el Hospital
Universitario de Salamanca y
con la Fundacién Biomédica del
‘Complexo Hospitalario de Vigo
para mejorar la clasificacion de
pacientes utilizando datos que
provienen de unas fichas deno-
minadas microarray. Estas per-
miten ver el estado de una célu-
1a desde e] punto de vista genéti-
0. La técnica del microarray es
novedosa, se hizo comiin hace
oS €ineo o sels afios y permi-
te obtener una fatografia a nivel
genético de un paciente.

El director de este proyecto
que va se esté desenvolviendo
en el hospital salmantino, Flo-
rentino Ferndndez Rivero, ex-

que antes los andlisis que

-
se podian realizar a una perso-

na weran de sangre y ahi se po-
ver como estaban algunas
célulasy una determinada célu-
la cancerigena se podia obser-
var a través del microscopie. Sin
embargo con esta técnica de los
microarray es posible saber cé
o estd esa céhula a nivel gené-
ticon, dice
Medicion
Estos dispesitivos, explica el
ingenicra , permiten

Background: Bioinformatics and medical informatics a

communicies. Both share the common geal o

o blomedicaresearch, and can ibuting to the treatme
for

Conclusiol

€53
re highly &
of genes bel
rrelevant g
Based on ¢
datasers, ha

have

integration of existing methods into day-to-day clinica
rexsaning emergss as a suitable paradigm specially ince
and decision support systems, given the support and ¢
the goals of removing barriers against mufti-disciplinar
lowledge to real practiee, ease-based reasoning syseen
because their computational reasoning paradigm is sim
In thelr own pracice of | medicine.

Rosults: In addressing the issue of bridging the existing
the domain of cancer diagnesis, prognosis and treatmer
framewark, Gur geneCBR syscem implements a frecly 2
that can be applied to gane selection, lustering, kna
research. For blomedical researches, geneCBR expert
techniques and experiments. For pathelogists o one
subeypes base
programmers. geneCBR programy ade Includes ar
coded techniques.
Conclusion: geneCBR is a new translational tool th:
blomedical rescarches and elinicians warling together
GPL licens and can b obtained at hipiffwww.genech

medir el valor de 22,000 ge:
conacer siun th muy ex-
presado o poco. «Hoy hay mi
croarrays que en un solo expe-
rimento son capaces de medir
la expresién de més de un

Ferndnder muestra un ejemplar de amicroanmayn | wous vuar

nes muy pequediasn, explica Fer-
nindez

El microarray es como un por-
ta de microscopios. Esto lo lee
un esciner de alta resolucion
que mide colores, «Los genes
que metemos ahi hibridan con
otros genes base que vienen en
sse porta. Los base estin tedi
dos de un color y los que hibri-
dan se tifien de otro y si hay tal
hibridacion se ve el nueve co
lor resultante, por cjemplo, de
un gen verde ¥ una rojo. Si no

én estd el color ba-

baen ese huequecite

mira la intensidad cromtic:

es capaz de saber si el gen esth
mucho o poco expresadon, ex-
plica Flarentina.

aplicaci llada en

téenicas capaces de analizar s
tos datos. Las técnicas clisicas
de data minig y las de inteligen-

artificial como redes neuro-
nales no estin preparadas para
trabajar con un volumen de in-
formacién masivo como este y
por ello es muy dificil procesar
este tipo de inform;

Al micraarray se le introduce
ADN de la célula que se quiere
analizar, de un determinado p:
cient informética el array
cs como un tablero de ajedrez,
tiene un montén de celdas pe-
quefiitas y en cada una se vaa
medir la expresi
se llama micro porque estamos
trabajando con unas dimensio-

¢l campus se puml e descargar
en la web www.gene.chr.z Per-

mite clasificar pacientes con dis-
ti lsedrrmmadu:pamrde
datos de microarrays de ADN,
«E]l Hospital Universitario de

lamanca tenia un montén de
microarrays sin forma de anali-
zar tods esa informacion y no
podian utilizar ningin progra-
ma o no se fiaban de los resul-
tados de ciertos programass, se-
fiala el ingeniero.

Este proyecto Io prucban en
Salamanca y, segin Ferndndez,
es un sistema de apoyo a la to-
ma de decisiones mi
este trabajo participaron D
Gonzilez, Reyes Pavin, Ro
Lazay Eva Lorenzo Iglesias en el
equipe de Florentino Ferndndez,
ademds del profesor Fernanda
Diaz, de la Universidad de Va-
ladolid; el Hospital Clinico de
Salamanca y T Fundacién Bio
meédica.

Un diagnéstico mds sencillo

Que el médico gnos
ticar de forma sencilla y cohe-
rente en el caso de cincer es
fundamental, sefiala Florenti-
no Ferndndez, «porque impor-
ta micho el tratamiento que se
d Jas personas en funcin
del cancer que tengany. E pro-
vecto del campus se ha disefia-
do o se estd empleando en ca-
sos de leucemias,

Hay dos lineas de investiga-

cién. Una, consiste en adaptar
1a técnica del equipo curensa-
1 para los nuevos microarrays,
que en vez de tener 22.000 va-
lores por experimento tienen
mits de un millén de valores.
Laotra linea de investigacion
pretende unir el conocimien-
to existente en la web en for
ma de publicaciones cien
cas en el campo de la medi
na general,

CLINICAL
INFORMATICS

Sistema de apoyo al diagndstico de cancer basado
en microarrays de ADN

« Colaboracion con el CHUS y CIC

« 3 Modos de funcionamiento:
Modo diagnéstico. Para el oncologo
Modo experto. Ajuste de técnicas de IA
Modo programacion. Prueba de prototipos nuevos

« Técnicas de |IA empleadas
DFP para seleccion de genes discriminantes
GCS para clasificacion

most relevant
genes = DFP

genetically
similar
patients

proportional weighted

voting
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B Muestras de medula osea pertenecientes a 43 pacientes
adultos con Leucemia Mieloide Aguda + 6 individuos sanos

10 patients with Acute Promyelocytic Leukemia [APL]

4 patients with Acute Myeloid Leukemia with inv(16) [AML-inv(16)]

7 patients with Acute Monocytic Leukemia [AML-mono]

22 patients with Acute non-Monocytic Leukemia [AML-other]

6 samples belonging to sane individuals [control samples]

® Volumen de la informacion manejada

Cada microarray contiene 22.283 ESTs (= genes)
49 microarrays = 1.091.867 valores de expresion genética

W Datos disponibles en la actualidad

150 microarrays (Human Genome 133A) + 210 microarrays (Human Genome -

plus) 45
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BioAnnote g
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Aplicacidon capaz de anotar textos biomédicos
utilizando diferentes recursos on-line como
Medlineplus y Freebase

~. T o,

ELSEVIER (i - Colaboracion con UEM (Grado de Medicina) para
BioAnno | el analisis de casos clinicos por parte de los
documer| 5 ' estudiantes

H. Lipez-Fe . s e « El usuario introduce documentos y obtiene

Buenag

anotacion de términos relevantes
(enfermedades, sintomas, tratamientos)

» Recuperacion automatica de informacion

detallada sobre cada entidad reconocida (topics
relacionados, enlaces externos, bibliografia de
n " relevancia, resuimenes de articulos, etc.)

Rich client

HHHHH

Rich client

AlBench

Left heart
B National Center for Biomedical Ontology (NCBO) Me::rr\l:rlus Fr:;:::E

ON-LINE RESOURCES 46
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Informatica aplicada a
investigacion clinica
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e — ' Estudio del poder discriminante en problemas de
£ 2 €[5 wwwwhichmodelorg clasificacion de hipotesis establecidas utilizando
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