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VIII 

RESUMEN 

 

En la presente investigación, la representación y comparación de líneas celulares tiene un 

papel sumamente importante en el entendimiento del comportamiento e interacciones. Este 

estudio implementa un enfoque innovador al representar líneas celulares utilizando 

técnicas de minería de texto, utilizando análisis de componentes principales (PCA) y 

Descripción de datos basado en vectores de soporte (SVDD). Los principales objetivos 

fueron la extracción y procesamiento de información textual de la literatura científica, para 

luego transformarla en representaciones numéricas y así desarrollar una metodología de 

agrupación jerárquica. 

Para lograr los objetivos del proyecto, se recopiló un conjunto de data de líneas celulares 

de fuentes como Cellosaurus y PubMed. Se utilizó Python, junto con librerías como pandas 

y scikit-learn, para el procesamiento, análisis y modelado de la data. La data de texto fue 

sometida a un preprocesamiento, que incluyó la reducción a raíz y la transformación TF-

IDF, lo que arrojó como vectores de características numéricas. PCA se utilizó para la 

reducción dimensional de la data que al mismo tiempo preserva su variación. SVDD 

identificó aquellos valores no típicos y las distancias entre líneas celulares que se 

visualizaron mediante la construcción de un dendograma. 

Los resultados revelaron una forma novedosa de representar las líneas celulares, 

permitiendo la identificación de grupos y similitudes entre diferentes líneas. El dendograma 

representó visualmente relaciones jerárquicas, mostrando información sobre conjuntos 

celulares. 

 

PALABRAS CLAVE: Lineas celulares, Minería de texto, PCA, SVDD, agrupación 

jerárquica. 
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ABSTRACT 

 

In the current research, the representation and comparison of cell lines play a crucial role 

in understanding the behavior and interactions of cell lines. This study implements an 

innovative approach to representing cell lines using text mining techniques, employing 

Principal Component Analysis (PCA) and Support Vector Data Description (SVDD). The 

main objectives were the extraction and processing of textual information from scientific 

literature, followed by its transformation into numerical representations, thereby developing 

a hierarchical clustering methodology. 

To achieve this, a dataset of cell lines was collected from sources such as Cellosaurus and 

PubMed. Python, along with libraries like pandas and scikit-learn, was employed for data 

processing, analysis, and modeling. The textual data underwent preprocessing, which 

included stemming and TF-IDF transformation, resulting in numerical feature vectors. PCA 

was utilized for dimensional reduction of the data while preserving its variance. SVDD 

identified atypical values, and the distances between cell lines were visualized through the 

construction of a dendrogram. 

The results revealed an innovative way to represent cell lines, allowing for the identification 

of groups and similarities among different lines. The dendrogram visually represented 

hierarchical relationships, providing insights into cell line clusters. 

KEYWORDS: Cell lines, Text mining, PCA, SVDD, hierarchical clustering.
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1 DESCRIPCIÓN DEL COMPONENTE DESARROLLADO 

 

La representación de la información es una tarea clave en el desarrollo de algoritmos de 

Aprendizaje de Máquina. Al representar entidades complejas en un contexto de Inteligencia 

Artificial, las descripciones deben presentarse de manera que una máquina inteligente 

pueda obtener nuevas conclusiones al manipular estas representaciones simbólicas. Así, 

se puede evaluar la representatividad de una expresión a través de medir cómo captura 

las características de las entidades que representa. 

En el campo de aplicación de la Bioinformática y la Informática Médica, las líneas celulares 

son modelos utilizados para evaluar nuevos fármacos y sus posibles efectos en el 

organismo humano. 

En el presente proyecto se busca evaluar una formar de representar la información 

asociada a las líneas celulares por medio de la minería de texto. Investigando cómo 

transformar la información textual en representaciones numéricas que puedan ser 

procesadas por algoritmos de aprendizaje. Al adentrarse en este desafío, se busca mejorar 

la comprensión de las características que distinguen las líneas celulares y su relación con 

las respuestas a diferentes tratamientos. Esta inspección puede ofrecer nuevas 

perspectivas en el campo de la Bioinformática y contribuir a una evaluación más precisa y 

efectiva en ámbito de los tratamientos de la investigación científica médica.  

 

1.1 Objetivo general 

Construir un árbol de distancia correspondiente a la representación de líneas celulares 

basada en minería de texto. En este contexto, se entiende por línea celular al conjunto de 

células que se utilizan para estudiar posibles aplicaciones de fármacos sobre células 

cancerígenas. 

1.2 Objetivos específicos 

1. Realizar una investigación bibliográfica científica acerca de “A Representation 

Method for Cellular Lines based on SVM and Text Mining”. 

2. Extraer datos de las bases de datos Cellosaurus y PubMed, recopilando 

información relevante sobre líneas celulares y artículos científicos. 

3. Obtener una representación computacional de líneas celulares a partir de la 

información de texto que se encuentra en la literatura científica. 



2 

4. Utilizar la representación computacional obtenida de las líneas celulares para 

construir un árbol de distancia que permita visualizar y comparar la similitud entre 

diferentes líneas celulares. 

1.3 Alcance 

En el presente proyecto se evaluará la representación computacional de líneas celulares a 

partir de minería de texto. La información relativa a las líneas celulares se recopila en una 

base de datos. Se establecen métricas para la representación y formación de un árbol de 

distancia, y posteriormente realizar una evaluación de la representatividad de los árboles 

de distancia. 
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2 MARCO TEÓRICO 

2.1 Conceptos teóricos 

2.1.1 Líneas celulares 

En el contexto de la biología y la bioinformática, las líneas celulares, también conocidas 

como cultivos celulares, consisten en una agrupación de células de un único tipo, ya sea 

humano, animal o vegetal, que se mantienen en un entorno controlado [1]. Estas células 

pueden vivir, reproducirse e incluso proliferar, manifestando propiedades diferenciadoras 

en un ambiente de cultivo adecuado, como una placa de cultivo de tejidos. Estas células 

se utilizan para diversos fines de investigación porque pueden proliferar indefinidamente 

en las condiciones adecuadas. Las líneas celulares se utilizan en investigaciones celulares 

como una fuente de células uniformes para contrastar con estudios que emplean 

organismos intactos. Además, las líneas celulares han adquirido una importancia creciente 

en los campos de la biomedicina y la biotecnología, particularmente en la producción de 

vacunas y otros productos biológicos [2]. 

En bioinformática, las líneas celulares se utilizan a menudo como fuente de datos. Por 

ejemplo: 

• Perfiles de expresión génica: los científicos podrían estudiar cómo se expresan los 

genes en una línea celular particular bajo diversas condiciones o tratamientos. Esto se 

puede analizar utilizando herramientas bioinformáticas para comprender las respuestas 

genéticas subyacentes. 

• Secuenciación genómica: el ADN de las líneas celulares se puede secuenciar para 

comprender su composición genética. Esto es especialmente importante para las líneas 

celulares derivadas de tumores, donde se pueden identificar las mutaciones. 

• Proteómica y metabolómica: las proteínas y los metabolitos producidos por una línea 

celular se pueden estudiar mediante diversas técnicas, y los datos se pueden analizar 

mediante herramientas bioinformáticas. 

• Respuestas a los medicamentos: las líneas celulares se pueden tratar con varios 

medicamentos para estudiar sus efectos, y los datos resultantes se pueden analizar 

para comprender los mecanismos de los medicamentos o para identificar posibles 

objetivos farmacológicos. [2] 

 



4 

2.1.2 Representación computacional de líneas celulares basada en texto 

La representación computacional de líneas celulares es de gran importancia dentro de la 

Bioinformática porque permiten construir modelos computacionales basados en las 

características de líneas celulares específicas. Estos modelos se pueden utilizar para 

simular procesos celulares, predecir respuestas celulares a fármacos o comprender 

mecanismos de enfermedades a nivel celular. También, la representación computacional 

de las líneas celulares permite el desarrollo de fármacos y medicina personalizada. Las 

líneas celulares, especialmente las derivadas de tumores se utilizan a menudo en la 

detección de fármacos. Las representaciones computacionales pueden ayudar a predecir 

cómo las diferentes líneas celulares (y, por extensión, los diferentes tumores de los 

pacientes) podrían responder a un fármaco en particular, lo que ayuda en el desarrollo de 

estrategias de tratamiento personalizadas. [2] 

El método de representación computacional de líneas celulares puede basarse en el 

procesamiento de texto, ya que la literatura científica se considera el repositorio principal 

del conocimiento biomédico. Las fuentes de datos para muchas bases de datos y portales 

web suelen ser la literatura publicada, que a menudo se presenta de manera no 

estructurada. Por lo general, se requiere un esfuerzo manual para limpiar, identificar la 

literatura relevante y extraer y estructurar la información de acuerdo con las necesidades. 

Sin embargo, este esfuerzo se vuelve insostenible a medida que la información crece 

exponencialmente. [2] 

En este trabajo se presenta un método para representar líneas celulares basado en SVDD 

y el procesamiento del texto de la literatura científica, donde se generó un corpus de 

resúmenes de artículos científicos relacionados con las líneas celulares. [2] 

2.1.3 Fuentes de Datos 

a. Cellosaurus 

Es una fuente de conocimiento sobre líneas celulares que tiene como objetivo generar 

descripciones utilizadas en la investigación biomédica. Entre sus muchos usos, se destaca 

la identificación de líneas celulares potencialmente contaminadas o mal identificadas, 

contribuyendo así a mejorar la calidad de la investigación en las ciencias de la vida. 

El campo de aplicación de esta fuente abarca especies de vertebrados e invertebrados, y 

en la actualidad proporciona información sobre más de 100.000 líneas celulares. Cada 

línea celular cuenta con descripciones que incluyen el nombre recomendado, sinónimos, 

número de acceso único, especie, comentarios estructurados, referencias cruzadas, sexo, 
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edad, categoría, sitos web y referencias de publicaciones. Además, esta información puede 

descargarse en varios formatos. [3]  

b. PubMed 

Es una fuente de información gratuita que patrocina la búsqueda y recuperación de 

literatura biomédica y de ciencias de la vida con el propósito de mejorar la salud, tanto a 

nivel personal como mundial. 

PudMed en su base de datos contiene más de 35 millones de citas y resúmenes de la 

literatura, esto no incluye textos completos, aunque los enlaces al texto completo 

generalmente se encuentran cuando están disponibles en otras fuentes como por ejemplo 

el sitio web del editor o PubMed central (PMC). [4] 

2.1.4 Web Scraping 

El web scraping, también conocido como screen scraping, web data extraction o web 

harvesting, se refiere a un conjunto de prácticas o procesos utilizados para extraer de 

manera automática datos de páginas web en lugar de realizar la extracción manualmente. 

Esta técnica permite obtener datos relevantes a partir del código HTML de las páginas web 

y almacenarlos en bases de datos, archivos Excel, JSON o CSV, entre otros formatos. Los 

datos extraídos mediante web scraping pueden ser utilizados posteriormente para su 

análisis, procesamiento o cualquier otro propósito específico. [5] 

2.1.5 Term frequency–Inverse document frequency (TF-IDF) 

TF-IDF (Frecuencia de término - frecuencia de documento inverso) es comúnmente 

utilizado en un esquema de ponderación de términos para la representación de documento 

de texto como vectores con varios fines, entre ellos la de clasificación, agrupación 

visualización, recuperación etc. [6] 

Esta técnica se encarga de eliminar los términos más comunes, elimina datos ruidosos o 

menos útiles, pues se concentra en extraer los términos más relevantes del corpus. [7] 

2.1.6 Principal Components Analysis PCA 

PCA explica la correlación entre los datos que contienen variables como columnas y 

observaciones como filas, el objetivo del PCA se centra en reducir grandes variables que 

contienen correlación en un pequeño grupo de variables, a estas variables correlacionadas 

se las llama componentes principales. Estas componentes principales agrupan y 

representan las variables originales que mantienen una correlación significativa entre sí. 

[8] 
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2.1.7 Support Vector Domain Description SVDD  

Support Vector Domain Description (SVDD), el cual se utiliza para identificar valores 

atípicos en conjuntos de datos. El SVDD se encarga encontrar una esfera o hiperesfera 

con un radio mínimo (R) y un centro que abarque la mayor parte de los datos. La presencia 

de valores atípicos (outliers) se aborda mediante la introducción de variables de holgura, 

las cuales permiten la inclusión de puntos de datos que se encuentran externas de la 

esfera. El objetivo principal del SVDD es minimizar el volumen de la esfera, de manera que 

se pueda encapsular la mayor cantidad posible de puntos de datos dentro de ella, mientras 

se permite cierto grado de flexibilidad para la inclusión de valores atípicos. Esta técnica es 

especialmente utilizada para detectar patrones inusuales o anomalías en conjuntos de 

datos y contribuye al análisis de datos y la detección de valores atípicos en diversos 

campos de investigación. [9] 

 

2.2 Herramientas de desarrollo 

2.2.1 Python 

Es un lenguaje de programación de alto nivel interpretado y orientado a objetos. Se destaca 

por su flexibilidad y facilidad de uso debido a su escritura dinámica, lo que lo hace llamativo 

para el desarrollo de aplicaciones, entre sus ventajas es que cuenta con estructuras de 

datos integradas, lo que facilita la manipulación y gestión de la información en el código. 

Además, Python es precursor de la modularidad y reutilización de código esto gracias a su 

soporte para paquetes y módulos, lo que permite a los desarrolladores a dividir sus 

programas en componentes funcionales, de igual forma Python ofrece una extensa 

biblioteca estándar que contiene una amplia gama de funciones y herramientas para 

tareas, lo que acorta el proceso de desarrollo y reduce costos de mantenimiento [10]. 

 

2.2.2 Pandas  

Es una poderosa biblioteca de Python especializada en la manipulación y el análisis de 

datos. Su principal herramienta es el DataFrame que facilita la exploración, limpieza y 

procesamiento de datos, permitiendo a los usuarios mejorar el enfoque de manejo de 

tablas, una de las ventajas más notables de pandas es su gran capacidad para manejar 

diversas fuentes de datos, lo que incluye diferentes extensiones como son CSV, EXCEL, 

SQL, PARQUET entre otros, esto facilita la importación y exportación desde y hasta 

diferentes fuentes de datos. 
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Pandas es altamente utilizado en tareas de procesamiento de información debido a su 

versatilidad, porque se pueden desarrollar una gran gama de operaciones como 

seleccionar subconjuntos específicos de tablas, crear nuevas columna derivadas de otras, 

calcular estadísticas, realizar remodelaciones de las estructuras de tablas, también cuenta 

con funcionalidades avanzadas que permiten la combinación y el manejo de datos entre 

tablas, así mismo proporciona herramientas para el manejo de series de datos temporales 

y manipulación de datos textuales, lo que amplía su aplicación en campos como el análisis 

financiero, científico y de datos. [11]  
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3 METODOLOGÍA 

 

Como se indicó en la sección 1.1, el objetivo de este trabajo es construir un árbol de 

distancia correspondiente a la representación de líneas celulares basada en minería de 

texto. Para cumplir con este objetivo, es necesario realizar una representación 

computacional de las líneas celulares, y posteriormente un análisis de similitud de esta 

representación. 

En el presente trabajo, se empleará la metodología CRISP-DM Cross-Industry Standard 

Process for Data Mining. Esta metodología está compuesta de los siguientes procesos: (1) 

entendimiento del negocio, (2) entendimiento de los datos, (3) preparación de los datos, 

(4) modelado, y (5) evaluación e implementación. Además, se sigue también la 

metodología descrita en [2], que aborda un método de representación para líneas celulares, 

el cual permite conocer la caracterización y representación de estas líneas basada en el 

procesamiento de texto de la literatura científica. 

Como primer paso, es necesario consultar y extraer la información relevante de bases de 

datos que contengan datos sobre líneas celulares y sus características. En este caso, se 

ha utilizado la base de datos llamada Cellosaurus1, la cual proporciona información acerca 

de líneas celulares, incluyendo su nombre, sinónimos, especie, entre otros detalles. 

En el desarrollo de esta investigación, se empleó la plataforma Anaconda, la cual se basa 

en el lenguaje de programación Python y se destaca por su amplia adopción en el análisis 

y procesamiento de datos. A través de la combinación de Anaconda y Jupyter Notebook, 

se generaron las instrucciones requeridas para el procesamiento de los datos obtenidos, 

así como para la construcción del árbol de distancias que representa las relaciones entre 

las líneas celulares. Esta elección de herramientas proporcionó un entorno eficiente y 

versátil para el manejo de los datos y la generación de resultados pertinentes en esta 

investigación. 

3.1 Preparación de los datos 

Para la preparación de los datos se descargó la base de datos desde su sitio web. 

Posteriormente, se procedió a desarrollar un script que navegó a través de dicho archivo. 

El objetivo de este script fue construir un dataframe con la información relevante para el 

tratamiento de los datos. 

 
1 Disponible en: https://www.cellosaurus.org/  

https://www.cellosaurus.org/
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El dataframe resultante se generó con los siguientes campos: 

• El campo "línea_celular" se utilizó para proporcionar una identificación clara de 

cada línea celular tratada en el estudio. 

• El campo "sinónimos" se incluyó para mencionar otros nombres que se pueden 

encontrar en la literatura científica y que están asociados a cada línea celular en 

particular. 

• El campo "Especie" se utilizó para indicar la especie a la que está relacionada cada 

línea celular. Es importante destacar que puede haber líneas celulares de diferentes 

especies, como Mus musculus, Homo sapiens, Rattus norvegicus, Pan troglodytes, 

Drosophila melanogaster, entre otras. 

Cabe mencionar que una vez generado el dataframe se procedió a seleccionar el valor 

del campo “Especie” igual a “Homo sapiens” dado que solo realizaremos el tratamiento 

de información a esta especie. Este dataframe se puede observar en la Figura 1. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3.2 API de PUBMED 

Para establecer la conexión con la API de PubMed, se realizó el tratamiento del dataframe 

previamente generado (cell_df). En primer lugar, se seleccionaron los datos relevantes del 

dataframe, como la columna "línea_celular", "sinónimos" y "especie". Estos datos se 

utilizaron para construir un data_query, que posteriormente se transformó en un nuevo 

dataframe llamado df_queries. 

El dataframe df_queries contiene la siguiente información: 

 

  Figura 1 Dataframe "cell_df" 
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• El campo "cell_line" se refiere a la línea celular que está siendo tratada en la 

consulta. 

• El campo "query" corresponde a la consulta generada con los posibles nombres de 

la línea celular referenciada. Esta consulta se utilizará para buscar información 

adicional en la API de PubMed. 

• El campo "Num_syn" indica el número de sinónimos encontrados para la línea 

celular referenciada. Esto proporciona información sobre la diversidad de nombres 

asociados a la línea celular en la literatura científica. 

Este dataframe se puede observar en la Figura 2 con la información previa generada: 

 

 

 

 

 

 

 

 

Una vez obtenida la información consolidada en un dataframe denominado df_queries, se 

procedió a la generación de credenciales para establecer la conexión con la base de datos 

PubMed. 

 

 Figura 2 Dataframe "df_queries" 
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Para llevar a cabo las consultas a la base de datos PubMed, se emplearon los términos de 

búsqueda y las líneas celulares previamente proporcionadas en el dataframe df_queries. 

El objetivo de estas consultas fue obtener los identificadores de los artículos científicos 

relevantes relacionados con las líneas celulares en cuestión. Los identificadores de los 

artículos encontrados fueron posteriormente guardados en un archivo denominado 

results.csv como se puede observar en la Figura 3. 

3.3 Histograma 

A continuación, se compiló la información sobre la frecuencia de los diferentes números de 

identificadores de artículos de PubMed para cada línea celular. Para este propósito, se 

creó una lista llamada frequency_papersid, la cual está compuesta por diccionarios. Cada 

diccionario en esta lista registra el número de identificadores y una lista de líneas celulares 

relacionadas con dicho número de identificadores. 

Este enfoque permitió analizar la distribución de los identificadores de artículos científicos 

obtenidos de PubMed para cada línea celular. Al contar la frecuencia de los diferentes 

números de identificadores, se obtuvo una visión general de la cantidad de estudios y 

publicaciones científicas relacionadas con cada línea celular en la base de datos de 

PubMed. 

Posteriormente, se creó un archivo llamado output.csv que almacena la información 

obtenida en la lista frequency_paperid. Cada elemento de la lista corresponde a una fila en 

el archivo, y se registraron las columnas ID, num_ids, cell_lines y line_count. 

 

 Figura 3 Consulta base de datos PUBMED. 
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La columna "ID" representa el índice de cada fila en el archivo. La columna "num_ids" indica 

el número de identificadores de artículos relacionados con las líneas celulares 

correspondientes. La columna "cell_lines" contiene las líneas celulares asociadas a cada 

número de identificadores. Finalmente, la columna "line_count" muestra el recuento de 

líneas celulares para cada número de identificadores específico como se muestra en la 

Figura 4. 

Finalmente, con el archivo output.csv se creó un gráfico de barras que muestra la 

frecuencia de los diferentes números de identificadores de artículos y muestra una figura 

resultante como indica la Figura 5. 

 

3.4 Scraping de PUBMED 

Mediante la utilización de la API de Entrez de Biopython, se llevaron a cabo consultas a la 

base de datos de PubMed para obtener información detallada de artículos científicos. Se 

desarrolló un script que iteró sobre cada fila del DataFrame df_results, el cual contenía 

información sobre líneas celulares y los identificadores de PubMed correspondientes.  

 

 Figura 4 Proceso de generar diagrama de frecuencias. 

 

 Figura 5 Frecuencia de indicadores de artículos 
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Durante el proceso de iteración, se recuperaron los datos detallados de cada artículo, 

incluyendo el ID de PubMed, el título del artículo y el resumen, en caso de estar disponible. 

Con esto se automatizó el proceso de obtención de información detallada de los artículos 

científicos relacionados con las líneas celulares de interés. Los resultados obtenidos fueron 

almacenados en archivos comprimidos en formato .gz, permitiendo una gestión eficiente y 

compacta de la información recopilada como se puede observar en la Figura 6. 

 

3.5 Tabulación de datos sobre Abstracts 

Una vez consolidada la información resultante en archivos .gz, se procedió a desarrollar un 

script para visualizar cada componente del archivo y presentarlos en forma de un 

DataFrame llamado df. Este DataFrame contiene los siguientes campos: índice, línea 

celular, identificador de PubMed, título y resumen del artículo como lo muestra la Figura 7. 

 

 Figura 6 Obtención de artículos científicos. 
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A continuación, se creó un archivo denominado "abstracts.zip" con el propósito de 

comprimir la información del DataFrame df. Se agregó el contenido de dicho DataFrame 

en un nuevo archivo llamado "abstracts.csv" dentro del archivo comprimido tal como se 

puede observar en la Figura 8. 

 

 

 

 

 

 

Este enfoque permitió la visualización y manipulación eficiente de la información obtenida 

de los artículos científicos relacionados con las líneas celulares de interés. El archivo 

comprimido "abstracts.zip" facilita la distribución y el almacenamiento de los datos de 

manera compacta y organizada. 

 

 

 Figura 7 Dataframe df 

 

 Figura 8 Archivo de información Abstracts.csv 
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3.6 Tratamiento de los datos 

Con el archivo "abstracts.csv" generado, se inició el proceso de limpieza de datos en cada 

uno de los campos. Se aplicaron técnicas de procesamiento de texto para preparar los 

datos, lo cual incluyó las siguientes etapas: 

• Eliminación de caracteres especiales: Se removieron caracteres especiales y 

puntuaciones que no son relevantes para el análisis de los datos. 

• Conversión a minúsculas: Todos los textos fueron convertidos a minúsculas para 

asegurar la consistencia y evitar duplicados basados en diferencias de mayúsculas 

y minúsculas. 

• Tokenización en palabras: Se dividió cada texto en palabras individuales para 

facilitar el procesamiento posterior. Se creó una lista de palabras para cada 

resumen. 

• Eliminación de stop words: Se eliminaron las palabras comunes y poco 

significativas, como artículos, preposiciones y conjunciones, que no aportan 

información relevante para el análisis. 

• Extracción de raíces de palabras: Se utilizó un stemmer para extraer la raíz de cada 

palabra, lo que permite reducir las palabras a su forma base y agrupar términos 

similares. 

Al finalizar este proceso, se agregó una columna adicional al DataFrame llamada 

"abstract_p" que contenía los resúmenes procesados. Esta columna permitió realizar 

comparaciones entre los resúmenes originales y los resúmenes procesados, lo que 

facilitaba el análisis y la comprensión de los datos, como lo muestran las  Figura 9 y Figura 

10  respectivamente. 
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 Figura 9 Limpieza de archivo abstracts.csv 

 

 Figura 10 Dataframe de datos procesados y comparados 
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3.7 Term frequency–Inverse document frequency (TF-IDF) 

Se utilizó TF-IDF (Term Frequency-Inverse Document Frequency) que es una técnica 

utilizada en el procesamiento de texto con el objetivo de evaluar la importancia relativa en 

un documento, se calculó las características de la columna abtract_p del dataframe, el 

resultado fue una matriz TF-IDF donde cada columna representa una palabra y cada fila 

representa un documento como lo muestra la Figura 11  y Figura 12 respectivamente. 

La combinación de TF y IDF proporciona una medida de la importancia relativa de una 

palabra en un documento específico y en todo el conjunto de documentos. 

 

3.8 Principal Component Analysis (PCA) 

Una vez calculado el conjunto de características TF-IDF, con el fin de reducir la 

dimensionalidad de los datos, se utilizó PCA (Principal Component Analysis) TF-IDF para 

mejorar la visualización de los datos a dimensiones más compactas, y eliminar 

características redundantes o irrelevantes, se lo representó en 5 dimensiones principales, 

 

 
Figura 11 Importancia relativa de un documento con TF-IDF 

 

 
Figura 12 Dataframe conjunto de características TF-IDF 
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el resultado fue una matriz donde cada columna del DataFrame representa una dimensión 

y cada fila representa un documento.  

Para observar la línea celular y los resultados de la matriz generada con pca, se procedió 

a agregar la columna cell_line a la matriz df_pca dando como resultado final un dataframe 

llamado df_final.  

Tanto el script como el resultado de la matriz se muestra en Figura 13 y Figura 14 

respectivamente. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3.9 Support Vector Domain Description (SVDD) 

Para obtener un conjunto de textos que se consideran representativos se implementó 

SVDD  (Support Vector Data Description) utilizando OneClassSVM con el kernel RBF y 

gamma, por medio de un filtrado de índices de los valores de los inliers, estos inliers 

Figura 13 Reducción de dimensionalidad con PCA. 

 

 

 

 Figura 14 Dataframe utilizando PCA 



19 

corresponden a los textos, se procedió a calcular el centro de los vectores, mediante el 

cálculo de la media de los vectores TF-IDF  que fueron transformados por PCA, este centro 

es una representación promedio de los textos, posteriormente se calculó el radio de la 

esfera mediante la distancia máxima entre los vectores transformados y el centro. 

Finalmente se filtra el dataframe original para incluir únicamente los inliers identificados, 

esto con el fin de obtener un subconjunto de textos que se consideran representativos o 

relevantes, así como lo muestra la Figura 15. 

 

3.10 Centroides y radios 

Se generaron radios y centroides asociados a cada línea celular, estos radios y centros 

son importantes porque de este modo se permite representar de una forma compacta y 

significativa cada característica y variabilidad del texto al que se encuentra asociado la 

línea celular, esto mediante la implementación de algoritmos de SVDD y PCA aplicados en 

pasos anteriores con esto, se permitió encontrar una esfera o hiperesfera de radio mínimo, 

 

 
Figura 15 Obtención de conjunto de textos representativos (SVDD). 
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al tiempo que PCA  se dedica a reducir la dimensionalidad de las líneas celulares. Todo 

esto con el fin de facilitar la detección de sujetos no comunes o inusuales en la data. 

Esta información se puede evidencias en la figura Figura 16 y Figura 17 respectivamente. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3.11 Matriz de distancia 

Se procedió al cálculo de la matriz de distancias entre los centros previamente 

determinados, la cual fue denominada "distance_matrix". Esta matriz de distancia es 

simétrica, por lo que solo se calculó la distancia entre los elementos una vez y luego se 

copiaron los valores en las posiciones simétricas. La distancia utilizada en esta matriz es 

la conocida como distancia euclidiana, y para su cálculo se empleó la función "euclidean" 

 

Figura 16 Obtención de centroides. 

 

 Figura 17 Dataframe de obtención de centroides y radios. 
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de la biblioteca "scipy.spatial.distance". Esta matriz resultante es cuadrada y recibe el 

nombre de "distance_matrix", donde el valor en cada fila i y columna j representa la 

distancia euclidiana entre el centro del elemento i y el centro del elemento j. 

Como se pueden observar el código y la matriz generada en Figura 18 la Figura 19 y 

respectivamente. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Esta matriz proporciona una valiosa visión de las distancias entre los diferentes pares de 

elementos, lo que permite realizar comparaciones y analizar la similitud entre ellos con 

base en la ubicación de sus centros en el espacio de características reducidos. Esta 

información es esencial para el análisis y representación de las relaciones entre los 

componetes y sus características asociadas en el contexto de la investigación.  

 

 

 

 
Figura 18 Código de distancia euclidiana. 

 

 
Figura 19 Matriz distancia. 
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4 MODELO 

4.1 Árbol de distancias 

Se procedió a generar la representación de un árbol de distancias mediante un 

dendrograma utilizando la matriz de distancias "distance_matrix". Este dendrograma es 

una visualización gráfica que muestra jerarquías y refleja cómo las líneas celulares se 

agrupan o relacionan entre sí según las distancias calculadas. 

Para lograr esto, se utilizaron funciones de la biblioteca "scipy.cluster.hierarchy". En primer 

lugar, se calculó la matriz de enlace "z" mediante la función "linkage()". Esta función tomó 

la matriz de distancias como entrada y aplicó el método de agrupamiento "average" para 

determinar las distancias entre los grupos. 

A continuación, se empleó la función "dendrogram()" para trazar el dendrograma. Esta 

función utilizó la matriz de enlace "z" para generar una representación gráfica del 

dendrograma. En el eje x se muestran las líneas celulares, mientras que en el eje y se 

representan las distancias entre ellas. 

El dendrograma obtenido brinda una valiosa visualización de cómo las líneas celulares se 

agrupan en función de las distancias previamente calculadas. Esta representación gráfica 

ofrece información relevante sobre las relaciones de similitud o cercanía entre las 

diferentes líneas celulares como se puede observar en la Figura 20. 

Para una mejor visualización este dendograma se podrá encontrar como anexo en un 

archivo llamado “dendograma.png”. 
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 Figura 20 Árbol de distancias. 
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4.2 Servidor de alto procesamiento. 

Para procesar toda la base de datos contenida en el archivo “abtracts.csv” se empleó un 

servidor de alto rendimiento equipado con grandes recursos, este servidor cuenta con 256 

GB de memoria RAM, además de una tarjeta gráfica NVIDIA TESLA M1 y espacio en disco 

9.28 TB, lo que permite manejar grandes cantidades de datos y ejecutar operaciones 

complejas, la conexión a este servidor se realizó a través de una plataforma VDI Citrix, lo 

que proporciona un entorno de trabajo virtual que permite acceder a los recursos y 

programas necesarios de forma remota como se puede observar en la Figura 21. 

Una vez establecida la conexión se crearon credenciales de acceso para utilizar el entorno 

de Jupiter Notebook mediante un navegador web. 

Cabe mencionar que todos los componentes y recursos utilizados en este proceso son 

propiedad de la Escuela Politécnica Nacional que proporciona a sus investigadores y 

tesistas las herramientas que permiten llevar a cabo investigaciones y proyectos de tesis. 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Características  Recurso disponible 

CPU 4 CPU con 16 núcleos C/U 

Memoria RAM 256 GB 

Espacio en disco 9.28 TB 

Sistema Operativo Ubuntu 22.04 2 LTS 

Recursos de virtualización Docker Engine - Community V24.0.5 

Dirección IP Conexión con IPV4 para pruebas y desarrollo 

Conectividad de red externa 
Conexión a Internet habilitada    
Descarga:91.74 Mbit/s                                       
Carga: 74.01 Mbit/s      

 

 Figura 21 Servidor de altas prestaciones para procesamiento. 
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5 RESULTADOS, CONCLUSIONES Y TRABAJOS FUTUROS 

5.1 Resultados 

Una vez que se ha ejecutado el código y obtenido el dendograma, se ha generado una 

representación visual de las relaciones jerárquicas entre las líneas celulares. El análisis del 

dendograma permite identificar grupos o patrones relevantes en el conjunto de datos, lo 

que contribuye a una compresión profundizada de las interacciones entre las líneas 

celulares. 

Esta herramienta visual se convierte en una valiosa ayuda para el estudio de las relaciones 

entre las características asociadas a cada línea celular. La similitud entre las ramas del 

dendograma revela que las líneas celulares comparten características similares y cuáles 

están más relacionadas. Esto puede ser especialmente útil para evaluar posibles 

tratamientos o fármacos, ya que las líneas celulares con características similares podrían 

responder de manera similar a ciertos tratamientos o intervenciones. 

5.2 Conclusiones  

 

• Los resultados obtenidos tienen un impacto significativo en la mejora del análisis y 

la comprensión de las interacciones y similitudes entre los sujetos, basándose en 

sus representaciones en el espacio de características reducido. 

• La interpretación del dendograma proporciona nuevas perspectivas sobre las 

relaciones entre las líneas celulares y su agrupación según sus similitudes en 

características. Estas percepciones pueden guiar futuras investigaciones y análisis 

detallados de las propiedades de las líneas celulares. 

• La transformación de información textual en un conjunto de puntos, seguida del 

cálculo de radios y distancias, ha confirmado la posibilidad de representar la 

información de las líneas celulares en estructuras de esferas o hiperesfera. Esto ha 

validado la aproximación de cercanía y similitud entre diversas líneas celulares, 

simplificando así el análisis y la interpretación de sus interrelaciones. 

• La aplicación de la matriz de distancias, junto con la visualización del dendograma, 

ha permitido identificar patrones y grupos de líneas celulares que comparten 

características similares. Esta metodología presenta un potencial significativo para 

avanzar en el análisis y la clasificación de líneas celulares en futuras 

investigaciones. 
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5.3 Trabajos futuros 

Se podría explorar otras formas de representar la información de líneas celulares a través 

de diversas arquitecturas, como redes neuronales recurrentes, transformadores y 

word2vec. Cada una de estas técnicas ofrece un enfoque diferente para la representación 

de la información, lo que puede brindar diferentes perspectivas y resultados interesantes 

en el análisis de datos, cada una de estas arquitecturas cuenta con ventajas y desafíos, la 

elección de alguna dependerá de la naturaleza de los datos y los objetivos que conlleva la 

investigación, es importante mencionar que la exploración de diferentes formas de 

representación puede generar valor agregado y enriquecer el análisis y la comprensión de 

las características y relaciones de las líneas celulares, lo que contribuye a una mejora en 

la calidad de las investigaciones en los campos de las ciencias de la vida y bioinformática. 

Se podría también implementar una aplicación que permita realizar una comparativa en 

tiempo real de las líneas celulares basada en sus características. Esta aplicación podría 

estar compuesta de un frontend y un backend, ofreciendo una interfaz amigable y accesible 

para los investigadores y profesionales. 

El frontend podría implementar una interfaz intuitiva donde los usuarios puedan ingresar 

información sobre una línea celular específica, como su nombre o identificador. Con esta 

información, el backend realizaría el procesamiento del texto y cálculo de distancias 

utilizando las técnicas como PCA Y SVDD, tal como se ha realizado en el presente trabajo. 

El backend procesaría la información ingresada y procedería a la búsqueda de similitud en 

función de sus características y devolvería resultados en tiempo real. Esto permitiría a los 

usuarios obtener de manera rápida la comparativa de la línea celular consultada con otras 

líneas celulares en la base de datos. 
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7 ANEXOS 

7.1 ANEXO I: 

Repositorio de GitHub del proceso de Integración curricular. 

 

El presente trabajo de integración curricular cuenta con un repositorio de GitHub que 

proporciona detalles sobre el proceso llevado a cabo, así como los datos utilizados en el 

estudio. Ha sido creado para facilitar el acceso y la revisión del material relacionado con el 

proyecto. 

Link: https://github.com/Henry-Guanoluisa/TRABAJO-DE-INTEGRACION-CURRICULAR-

LINEAS-CELULARES 

 


