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RESUMEN

En la presente investigacién, la representacion y comparacién de lineas celulares tiene un
papel sumamente importante en el entendimiento del comportamiento e interacciones. Este
estudio implementa un enfoque innovador al representar lineas celulares utilizando
técnicas de mineria de texto, utilizando analisis de componentes principales (PCA) y
Descripcion de datos basado en vectores de soporte (SVDD). Los principales objetivos
fueron la extraccion y procesamiento de informacion textual de la literatura cientifica, para
luego transformarla en representaciones numéricas y asi desarrollar una metodologia de

agrupacion jerarquica.

Para lograr los objetivos del proyecto, se recopil6 un conjunto de data de lineas celulares
de fuentes como Cellosaurus y PubMed. Se utilizé Python, junto con librerias como pandas
y scikit-learn, para el procesamiento, analisis y modelado de la data. La data de texto fue
sometida a un preprocesamiento, que incluyé la reduccién a raiz y la transformacién TF-
IDF, lo que arroj6 como vectores de caracteristicas numéricas. PCA se utilizé para la
reduccién dimensional de la data que al mismo tiempo preserva su variacion. SVDD
identificé aquellos valores no tipicos y las distancias entre lineas celulares que se

visualizaron mediante la construccién de un dendograma.

Los resultados revelaron una forma novedosa de representar las lineas celulares,
permitiendo la identificacion de grupos y similitudes entre diferentes lineas. El dendograma
representd visualmente relaciones jerarquicas, mostrando informaciéon sobre conjuntos

celulares.

PALABRAS CLAVE: Lineas celulares, Mineria de texto, PCA, SVDD, agrupacién

jerarquica.
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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.



1 DESCRIPCION DEL COMPONENTE DESARROLLADO

La representacion de la informacion es una tarea clave en el desarrollo de algoritmos de
Aprendizaje de Maquina. Al representar entidades complejas en un contexto de Inteligencia
Artificial, las descripciones deben presentarse de manera que una maquina inteligente
pueda obtener nuevas conclusiones al manipular estas representaciones simbdlicas. Asi,
se puede evaluar la representatividad de una expresion a través de medir como captura

las caracteristicas de las entidades que representa.

En el campo de aplicacién de la Bioinformatica y la Informética Médica, las lineas celulares
son modelos utilizados para evaluar nuevos farmacos y sus posibles efectos en el

organismo humano.

En el presente proyecto se busca evaluar una formar de representar la informacion
asociada a las lineas celulares por medio de la mineria de texto. Investigando como
transformar la informacién textual en representaciones numéricas que puedan ser
procesadas por algoritmos de aprendizaje. Al adentrarse en este desafio, se busca mejorar
la comprension de las caracteristicas que distinguen las lineas celulares y su relacién con
las respuestas a diferentes tratamientos. Esta inspecciébn puede ofrecer nuevas
perspectivas en el campo de la Bioinformatica y contribuir a una evaluacién mas precisa y

efectiva en ambito de los tratamientos de la investigacion cientifica médica.

1.1 Objetivo general

Construir un arbol de distancia correspondiente a la representacion de lineas celulares
basada en mineria de texto. En este contexto, se entiende por linea celular al conjunto de
células que se utilizan para estudiar posibles aplicaciones de farmacos sobre células

cancerigenas.

1.2 Objetivos especificos

1. Realizar una investigacion bibliogréafica cientifica 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
informacion relevante sobre lineas celulares y articulos cientificos.

3. Obtener una representacion computacional de lineas celulares a partir de la

informacion de texto que se encuentra en la literatura cientifica.



4. Utilizar la representaciéon computacional obtenida de las lineas celulares para
construir un arbol de distancia que permita visualizar y comparar la similitud entre

diferentes lineas celulares.

1.3 Alcance

En el presente proyecto se evaluard la representacion computacional de lineas celulares a
partir de mineria de texto. La informacion relativa a las lineas celulares se recopila en una
base de datos. Se establecen métricas para la representacién y formacion de un arbol de
distancia, y posteriormente realizar una evaluacién de la representatividad de los arboles

de distancia.



2 MARCO TEORICO

2.1 Conceptos tedricos

2.1.1 Lineas celulares

En el contexto de la biologia y la bioinformética, las lineas celulares, también conocidas
como cultivos celulares, consisten en una agrupacién de células de un Unico 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 investigacion porque pueden proliferar indefinidamente
en las condiciones adecuadas. Las lineas celulares se utilizan en investigaciones celulares
como una fuente de células uniformes para contrastar con estudios que emplean
organismos intactos. Ademas, las lineas celulares han adquirido una importancia creciente
en los campos de la biomedicina y la biotecnologia, particularmente en la produccion de

vacunas y otros productos biol6gicos [2].

En bioinformatica, las lineas celulares se utilizan a menudo como fuente de datos. Por

ejemplo:

e Perfiles de expresién génica: los cientificos podrian estudiar como se expresan los
genes en una linea celular particular bajo diversas condiciones o tratamientos. Esto se
puede analizar utilizando herramientas bioinformaticas para comprender las respuestas
genéticas subyacentes.

e Secuenciacion gendmica: el ADN de las lineas celulares se puede secuenciar para
comprender su composicion genética. Esto es especialmente importante para las lineas
celulares derivadas de tumores, donde se pueden identificar las mutaciones.

¢ Protedmica y metabolémica: las proteinas y los metabolitos producidos por una linea
celular se pueden estudiar mediante diversas técnicas, y los datos se pueden analizar
mediante herramientas bioinformaticas.

e Respuestas a los medicamentos: las lineas 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 farmacolégicos. [2]



2.1.2 Representacion computacional de lineas celulares basada en texto

La representacion computacional de lineas celulares es de gran importancia dentro de la
Bioinformatica porque permiten construir modelos computacionales basados en las
caracteristicas de lineas celulares especificas. Estos modelos se pueden utilizar para
simular procesos celulares, predecir respuestas celulares a farmacos o comprender
mecanismos de enfermedades a nivel celular. También, la representacion computacional
de las lineas celulares permite el desarrollo de farmacos y medicina personalizada. Las
lineas celulares, especialmente las derivadas de tumores se utilizan a menudo en la
deteccién de farmacos. Las representaciones computacionales pueden ayudar a predecir
como las diferentes lineas celulares (y, por extension, los diferentes tumores de los
pacientes) podrian responder a un farmaco en particular, lo que ayuda en el desarrollo de

estrategias de tratamiento personalizadas. [2]

El método de representacion computacional de lineas celulares puede basarse en el
procesamiento de texto, ya que la literatura cientifica 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 informacion de acuerdo con las necesidades.
Sin embargo, este esfuerzo se vuelve insostenible a medida que la informacion crece

exponencialmente. [2]

En este trabajo se presenta un método para representar lineas celulares basado en SVDD
y el procesamiento del texto de la literatura cientifica, donde se generé un corpus de

resumenes de articulos cientificos relacionados con las lineas celulares. [2]

2.1.3 Fuentes de Datos

a. Cellosaurus

Es una fuente de conocimiento sobre lineas celulares que tiene como objetivo generar
descripciones utilizadas en la investigacion biomédica. Entre sus muchos usos, se destaca
la identificacion de lineas celulares potencialmente contaminadas o mal identificadas,

contribuyendo asi a mejorar la calidad de la investigacion en las ciencias de la vida.

El campo de aplicacion de esta fuente abarca especies de vertebrados e invertebrados, y
en la actualidad proporciona informacién sobre mas de 100.000 lineas celulares. Cada
linea celular cuenta con descripciones que incluyen el nombre recomendado, sinGnimos,

namero de acceso Unico, especie, comentarios estructurados, referencias cruzadas, sexo,



edad, categoria, sitos web y referencias de publicaciones. Ademas, esta informacién puede

descargarse en varios formatos. [3]

b. PubMed

Es una fuente de informacion gratuita que patrocina la busqueda y recuperacion de
literatura biomédica y de ciencias de la vida con el propésito de mejorar la salud, tanto a

nivel personal como mundial.

PudMed en su base de datos contiene méas de 35 millones de citas y resimenes de la
literatura, esto no incluye textos completos, aunque los enlaces al texto completo
generalmente se encuentran cuando estéan 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 practicas o procesos utilizados para extraer de
manera automatica datos de paginas web en lugar de realizar la extraccion manualmente.
Esta técnica permite obtener datos relevantes a partir del codigo HTML de las paginas web
y almacenarlos en bases de datos, archivos Excel, JSON o CSV, entre otros formatos. Los
datos extraidos mediante web scraping pueden ser utilizados posteriormente para su

analisis, procesamiento o cualquier otro propdésito especifico. [5]

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

TF-IDF (Frecuencia de término - frecuencia de documento inverso) es comunmente
utilizado en un esquema de ponderacion de términos para la representacion de documento
de texto como vectores con varios fines, entre ellos la de clasificacién, agrupacion

visualizacién, recuperacion etc. [6]

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

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

2.1.6 Principal Components Analysis PCA

PCA explica la correlacion entre los datos que contienen variables como columnas y
observaciones como filas, el objetivo del PCA se centra en reducir grandes variables que
contienen correlacién en un pequefio grupo de variables, a estas variables correlacionadas
se las llama componentes principales. Estas componentes principales agrupan y

representan las variables originales que mantienen una correlacion significativa entre si.

[8]



2.1.7 Support Vector Domain Description SVDD

Support Vector Domain Description (SVDD), el cual se utiliza para identificar valores
atipicos en conjuntos de datos. El SVDD se encarga encontrar una esfera o hiperesfera
con un radio minimo (R) y un centro que abarque la mayor parte de los datos. La presencia
de valores atipicos (outliers) se aborda mediante la introduccién de variables de holgura,
las cuales permiten la inclusion 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 inclusién de valores atipicos. Esta técnica es
especialmente utilizada para detectar patrones inusuales o anomalias en conjuntos de
datos y contribuye al andlisis de datos y la deteccion de valores atipicos en diversos

campos de investigacion. [9]

2.2 Herramientas de desarrollo

2.2.1 Python

Es un lenguaje de programacion de alto nivel interpretado y orientado a objetos. Se destaca
por su flexibilidad y facilidad de uso debido a su escritura dinamica, 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 manipulacién y gestion de la informacién en el cédigo.

Ademas, Python es precursor de la modularidad y reutilizacion de cddigo esto gracias a su
soporte para paquetes y modulos, lo que permite a los desarrolladores a dividir sus
programas en componentes funcionales, de igual forma Python ofrece una extensa
biblioteca estandar 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 manipulacion y el analisis de
datos. Su principal herramienta es el DataFrame que facilita la exploracion, limpieza y
procesamiento de datos, permitiendo a los usuarios mejorar el enfoque de manejo de
tablas, una de las ventajas mas 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 importacion y exportacion desde y hasta

diferentes fuentes de datos.



Pandas es altamente utilizado en tareas de procesamiento de informacion debido a su
versatilidad, porque se pueden desarrollar una gran gama de operaciones como
seleccionar subconjuntos especificos de tablas, crear nuevas columna derivadas de otras,
calcular estadisticas, realizar remodelaciones de las estructuras de tablas, también cuenta
con funcionalidades avanzadas que permiten la combinacion y el manejo de datos entre
tablas, asi mismo proporciona herramientas para el manejo de series de datos temporales
y manipulacién de datos textuales, o que amplia su aplicacion en campos como el analisis

financiero, cientifico y de datos. [11]



3 METODOLOGIA

Como se indicod en la seccion 1.1, el objetivo de este trabajo es construir un arbol de
distancia correspondiente a la representacién de lineas celulares basada en mineria de
texto. Para cumplir con este objetivo, es necesario realizar una representacion
computacional de las lineas celulares, y posteriormente un analisis de similitud de esta

representacion.

En el presente trabajo, se empleara la metodologia CRISP-DM Cross-Industry Standard
Process for Data Mining. Esta metodologia estd compuesta de los siguientes procesos: (1)
entendimiento del negocio, (2) entendimiento de los datos, (3) preparacion de los datos,
(4) modelado, y (5) evaluacion e implementacién. Ademas, se sigue también la
metodologia descrita en [2], que aborda un método de representacion para lineas celulares,
el cual permite conocer la caracterizacion y representacion de estas lineas basada en el

procesamiento de texto de la literatura cientifica.

Como primer paso, es necesario consultar y extraer la informacién relevante de bases de
datos que contengan datos sobre lineas celulares y sus caracteristicas. En este caso, se
ha utilizado la base de datos llamada Cellosaurus?, la cual proporciona informacién acerca

de lineas celulares, incluyendo su nombre, sinbnimos, especie, entre otros detalles.

En el desarrollo de esta investigacion, se empleo la plataforma Anaconda, la cual se basa
en el lenguaje de programacion Python y se destaca por su amplia adopcién en el analisis
y procesamiento de datos. A través de la combinacion de Anaconda y Jupyter Notebook,
se generaron las instrucciones requeridas para el procesamiento de los datos obtenidos,
asi como para la construccion del arbol de distancias que representa las relaciones entre
las lineas celulares. Esta eleccién de herramientas proporcioné un entorno eficiente y
versatil para el manejo de los datos y la generacion de resultados pertinentes en esta

investigacion.

3.1 Preparacion de los datos

Para la preparacion de los datos se descargd la base de datos desde su sitio web.
Posteriormente, se procedié a desarrollar un script que navegé a través de dicho archivo.
El objetivo de este script fue construir un dataframe con la informacion relevante para el

tratamiento de los datos.

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



https://www.cellosaurus.org/

El dataframe resultante se gener6 con los siguientes campos:

e EIl campo "linea_celular" se utilizd para proporcionar una identificacion clara de

cada linea celular tratada en el estudio.

o El campo "sinbnimos" se incluyé para mencionar otros nombres que se pueden
encontrar en la literatura cientifica y que estan asociados a cada linea celular en

particular.

e Elcampo "Especie" se utilizé para indicar la especie a la que esta relacionada cada
linea celular. Es importante destacar que puede haber lineas 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 procedié a seleccionar el valor
del campo “Especie” igual a “Homo sapiens” dado que solo realizaremos el tratamiento

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

linea_celular sinonimos Especie

2 CVCL_E548 [#15310-LMN, 15310-LN, TER461, TER-461, Ter 461... Homo sapiens
7 CVCL_E549 [FW7T07T9, #NTOT79 REM, REMUS, W7079] Homo sapiens
9 CVCL_VGo9 [(L)PCE] Homo sapiens
17 CVWCL_B5B3 [0.5alpha, 0.5 alphal] Homo sapiens
18 CWCL_ES57 [001326, 136] Homo sapiens
20 CWVCL_WG31 [0162D] Homo sapiens
21 CWCL_WG32 [0165D] Homo sapiens
22 CVCL_ZW8T [017-PC-A, PC-A] Homo sapiens
23 C\VCL_A2WEE [017-PC-M, PC-M] Homo sapiens
24 CVCL_Z2WES [017-PC-O, PC-C] Homo sapiens
25 CWVCL_XB9O [0225-025p] Homo sapiens

Figura 1 Dataframe "cell_df"

3.2 APl de PUBMED

Para establecer la conexion con la API de PubMed, se realiz6 el tratamiento del dataframe
previamente generado (cell_df). En primer lugar, se seleccionaron los datos relevantes del
dataframe, como la columna "linea_celular”, "sinébnimos" y "especie". Estos datos se
utilizaron para construir un data_query, que posteriormente se transformé en un nuevo

dataframe llamado df_queries.

El dataframe df_queries contiene la siguiente informacion:



o EI campo "cell_line" se refiere a la linea celular que esta siendo tratada en la

consulta.

e El campo "query" corresponde a la consulta generada con los posibles nombres de
la linea celular referenciada. Esta consulta se utilizard para buscar informacion
adicional en la API de PubMed.

e EI campo "Num_syn" indica el nUmero de sinénimos encontrados para la linea
celular referenciada. Esto proporciona informacién sobre la diversidad de nombres

asociados a la linea celular en la literatura cientifica.

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

cell_line query num_syn

0 CWVCL_ES548 CVCL_E548 OR #15370-LN OR 15310-LN OR TER461 O... 9
1 CVCL E549 CVCL E549 OR #W7079 OR #W7079 REM OR REMUS CR ... 4
2 CWVCL_VG99 CVCL_WVG99 OR (L)PC6 1
3 CWVCL_B5B3 CWCL_B5B3 OR 0.5alpha OR 0.5 alpha 2
4 CWVCL_ES57 CWVCL_ESSY OR 00136 OR 126 2
5 CWVCL VG311 CVCL_VG31 OR 0162D 1
6 CVCL WVG32 CVCL_VG32 OR 0165D 1
7 CVCL ZWET CWVCL ZW87 OR 017-PC-A OR PC-A 2
8 COWCL 2wes CWVCL_AW88 OR 017-PC-M OR PC-M 2
9 OWVCL ZwWao CVCL_Z2Wa9 OR 017-PC-O OR PC-O 2
10 CWVCL_XBS0 CVCL_XB90 OR 0225-025p 1

Figura 2 Dataframe "df queries"

Una vez obtenida la informacién consolidada en un dataframe denominado df_queries, se
procediod a la generacién de credenciales para establecer la conexién con la base de datos
PubMed.
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Para llevar a cabo las consultas a la base de datos PubMed, se emplearon los términos de
busqueda y las lineas celulares previamente proporcionadas en el dataframe df _queries.
El objetivo de estas consultas fue obtener los identificadores de los articulos cientificos
relevantes relacionados con las lineas celulares en cuestion. Los identificadores de los
articulos encontrados fueron posteriormente guardados en un archivo denominado

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

Entrez.email = 'henry.guanoluisa@epn.edu.ec’

#df queries = pd.read csv('gqueries.csv')
paper_id_list = []
error_paper_id list = []
for index, row in df_gueries.iterrows():
try:
string_search = Entrez.read(Entrez.esearch(db="pubmed”, term=row[ query'] +
" AND ("cell line™ OR "cell-line" OR "cellular line")'))
time.sleep(l)
pubmed_ids = [int(id) for id in string_search[ 'IdlList’]]
paper_id_list.append({'cell line': row['cell line'], 'pubmed_ids': pubmed_ids, 'num_ids': len(pubmed_ids)]
print("Linea Celular " + row['cell line'])
except Exception as e:
print(f"Error Linea Celular {row['cell line']}: {str(e)}")
error_paper_id_list.append({'cell line': row['cell line'], ‘pubmed_ids': [], 'num_ids': @})

df_results = pd.DataFrame(paper_id list)
df_results.to _csv( results.csv’, index=False)

df_errors = pd.DataFrame(error_paper id list)
df errors.to csv('errores.csv', index=False)

Figura 3 Consulta base de datos PUBMED.

3.3 Histograma

A continuacién, se compil6 la informacién sobre la frecuencia de los diferentes nimeros de
identificadores de articulos de PubMed para cada linea celular. Para este propésito, se
cred una lista llamada frequency_papersid, la cual esta compuesta por diccionarios. Cada
diccionario en esta lista registra el numero de identificadores y una lista de lineas celulares

relacionadas con dicho nimero de identificadores.

Este enfoque permitié analizar la distribucion de los identificadores de articulos cientificos
obtenidos de PubMed para cada linea celular. Al contar la frecuencia de los diferentes
nameros de identificadores, se obtuvo una vision general de la cantidad de estudios y
publicaciones cientificas relacionadas con cada linea celular en la base de datos de
PubMed.

Posteriormente, se cred un archivo llamado output.csv que almacena la informacién
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.
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La columna "ID" representa el indice de cada fila en el archivo. La columna "num_ids" indica

import plotly.express as px
df = pd.read_csv('o

df_subset = df.loc[:, ['num_ids', "line_count"]]
print{df_subset.head())

fig = px.bar({df_subset, x="num_ids"', y="line_count")

fig.update layout(xaxis_title="line_count', yvaxis_title='Mimeroc de papers’
title="'Frecuencia de ID')

fig.show(}

Figura 4 Proceso de generar diagrama de frecuencias.

el numero de identificadores de articulos relacionados con las lineas celulares
correspondientes. La columna "cell_lines" contiene las lineas celulares asociadas a cada
namero de identificadores. Finalmente, la columna "line_count" muestra el recuento de
lineas celulares para cada numero de identificadores especifico como se muestra en la
Figura 4.

Finalmente, con el archivo output.csv se cred un grafico de barras que muestra la
frecuencia de los diferentes numeros de identificadores de articulos y muestra una figura

resultante como indica la Figura 5.

Frecuencia de ID

Mumero de papers

0 00 200 300 400 500

line_count

Figura 5 Frecuencia de indicadores de articulos

3.4 Scraping de PUBMED

Mediante la utilizacion de la API de Entrez de Biopython, se llevaron a cabo consultas a la
base de datos de PubMed para obtener informacién detallada de articulos cientificos. Se
desarroll6 un script que iteré sobre cada fila del DataFrame df results, el cual contenia

informacion sobre lineas celulares y los identificadores de PubMed correspondientes.
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Durante el proceso de iteracion, se recuperaron los datos detallados de cada articulo,
incluyendo el ID de PubMed, el titulo del articulo y el resumen, en caso de estar disponible.
Con esto se automatizé el proceso de obtencion de informacién detallada de los articulos
cientificos relacionados con las lineas celulares de interés. Los resultados obtenidos fueron
almacenados en archivos comprimidos en formato .gz, permitiendo una gestion eficiente y

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

for _, row in df_results.iterrows():
try:
if len(row[ "pubmed_ids']) != @:
pubmed_ids_search = Entrez.efetch(db="pubmed”, id=",".join(map(str, row[ pubmed_ids_13'])), rettype="xml", retmode="text")
result_pubmed_ids_search = Entrez.read(pubmed_ids_search)
result = []
for pubmed_article in result_pubmed_ids_search['PubmedArticle’]:
pubmed_id = int(str(pubmed_article[ 'MedlineCitation']['PMID"]))
title = pubmed article['MedlineCitation' ][ Article’ ][ ArticleTitle']
article = pubmed_article[ 'MedlineCitation™ ][ Article’]
if 'Abstract’ in article:
abstract = article[ 'Abstract’ ][ AbstractText'][8]
data = { "cell_line":row['cell line'], “pubmedid": pubmed_id, "title": title, "abstract™: abstract }
result.append(data)
else:
print(“La linea celular " 4 row[ 'cell line'] + " sin Abstract™)
data = { "cell line": row['cell line'], “pubmedid": pubmed_id, "title": title, “"abstract”: Nene }
result_wo_abstract.append(data)

df = pd.DataFrame(result)

cell line = row['cell line']

if not os.path.exists(directory):
os.makedirs(directory)

file path = os.path.join(directory, '{} data.json.gz'.format(cell line}))

with gzip.open(file_path, 'wb') as f:
f.urite(df.to_json{orient="table").encode( utf-8'))

print(“La linea celular " + row|['cell line'] + " se ha guardado™)

df_errors = pd.DataFrame(result_wo_abstract)
df_errors.to_csv('errores_abs.csv', index=False)

except Exception as e:
print(f"Error Linea Celular {row['cell line']}: {str(e)}")
result_errors.append({'cell line': row['cell line']})

df_result_errors = pd.DataFrame(result_errors)
df_result_errors.to_csv('abstract_errors.csv’, index=False)

Figura 6 Obtencion de articulos cientificos.

3.5 Tabulacion de datos sobre Abstracts

Una vez consolidada la informacion resultante en archivos .gz, se procedi6 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: indice, linea

celular, identificador de PubMed, titulo y resumen del articulo como lo muestra la Figura 7.
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cell_line pubmedid title abstract

0 CVCLAZ2T) 36710992 Investigation of Curcumin-Loaded OA400 MNanopar..  Curcumin, a compound derived from the root of ...
1 CVCLA2T) 36200530  Development of a novel bioengineered 3D brain-... Primary blast injury is caused by the direct I...
2 CVCL_A2T) 35036572 Preparation of fatty acid solutions exerts sig... Free fatty acids are essentially involved in t...
3 CQVCLAZ2T) 33969526 In vivo CRISPR screening for novel noncoding R... CRISPR (clustered regularly interspaced short ...
4 CVCL_A2T) 33453083  Select neurotrophins promote oligodendrocyte p..  Axonal damage and the subsequent interruption ...
5 CVCLA2T) 33165868 Establishment of a bladder cancer cell line ex... Several experimental models including patient ...
6 CVCL_A2T) 32954502 Noradrenaline protects neurons against H<sub=2.. Oxidative stress has been implicated in a vari...
7 COVCLA2T) 32197467 Elevated PDK1 Expression Drives PI3K/AKT/MTOR ... Resistance to radiotherapy (IR), with conseque...
8 CVCLA2T) 32133675  Tomosyn regulates the small RhoA GTPase to con..  Tomosyn, a protein encoded by syntaxin-1-bindi...
9 CVCLAZT) 31157458 Protective roles of carbonic anhydrase 8 in Ma.. Machado-Joseph disease (MJD)/Spinocerebellar a...
10 CVCLA2T) 30137675 Differentiated mitochondrial function in mouse..  Mouse 3T3 fibroblasts are commonly used for in...
11 CVCLA2T) 29873307 Corrigendum: Potential role of the glycolytic ... At the time of publication, our group had perf...
12 CVCL_A2T) 29577375  Ca2+/calmodulin-dependent protein kinase Il an.. Traumatic injury often results in axonal sever...

Figura 7 Dataframe df

A continuacién, se cred un archivo denominado "abstracts.zip" con el propésito de
comprimir la informacion del DataFrame df. Se agreg6 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.

import zipfile
file = 'data/abstracts.zip’
with zipfile.ZipFile(file, 'w') as zf:
zf.writestr( abstracts.csv', df.to_csv{index=False

with zipfile.ZipFile(file, 'r') as zf:
with zf.open( abstracts.csv', 'r') as +:

df_r = pd.read_csv(f, index_col=8)

df_r

Figura 8 Archivo de informacidn Abstracts.csv

Este enfoque permitié la visualizacién y manipulacion eficiente de la informacién obtenida
de los articulos cientificos relacionados con las lineas celulares de interés. El archivo
comprimido "abstracts.zip" facilita la distribucién y el almacenamiento de los datos de

manera compacta y organizada.
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3.6 Tratamiento de los datos

Con el archivo "abstracts.csv" generado, se inicio 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 incluyé las siguientes etapas:

¢ Eliminaciébn de caracteres especiales: Se removieron caracteres especiales y

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

e Conversion a minusculas: Todos los textos fueron convertidos a mindsculas para
asegurar la consistencia y evitar duplicados basados en diferencias de mayusculas

y minudsculas.

e Tokenizacidn en palabras: Se dividid cada texto en palabras individuales para
facilitar el procesamiento posterior. Se creé una lista de palabras para cada

resumen.

e Eliminaciébn de stop words: Se eliminaron las palabras comunes y poco
significativas, como articulos, preposiciones y conjunciones, gue no aportan

informacion relevante para el analisis.

e Extraccion de raices de palabras: Se utilizé un stemmer para extraer la raiz de cada
palabra, lo que permite reducir las palabras a su forma base y agrupar términos

similares.

Al finalizar este proceso, se agregé una columna adicional al DataFrame llamada
"abstract_p" que contenia los resimenes procesados. Esta columna permitid realizar
comparaciones entre los resimenes originales y los resimenes procesados, lo que
facilitaba el analisis y la comprension de los datos, como lo muestran las Figura 9y Figura

10 respectivamente.
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from nltk.stem impert PorterStemmer
# Inicializar el stemmer
stemmer = PorterStemmear()

# Definir una funcién para Limpiar el texto
def clean_text(text):
# Eliminar caracteres especiales y nidmeros
text = re.sub('["a-zA-Z]", " °, text)

# Convertir el texto a mindsculas
text = text.lower()

# Remove leading and trailing white spaces
text = text.strip()

# Replace multiple spaces with a single space
text = re.sub("%\s+', " ', text)

# Tokenizar el texto en palabras
words = word_tokenize(text)

# Eliminar stopwords y aplicar stemming

stop_words = set(stopwords.words( 'english'))

#words = [word for word in words if word not in stop words ]
stemmed_words =

# Unir Las palabras nuevamente en una cadena
cleaned_text = ' '.join(stemmed_words)

return cleaned_text

# Aplicar La funcién clean_text a la columna “abstract™
df[ "abstract_p'] = df['abstract’].apply(clean_text)

[stemmer.stem{word) for word in words if word not in stop_words]

Figura 9 Limpieza de archivo abstracts.csv

Unnamed[; index cell_line pubmedid title abstract abstract_p

0 0 0 CVCL 0028 33040072 Splicing facto;ﬁﬁiﬁéﬁr;rggﬁs Although endumatrlﬁlz)sclaggarn\wso:whe- although endometri c;nﬂcferrcfgﬂgrirf

1 1 1 CVCL 0028 34476599 Sirtuin 2 promotes cell sten}yé;iagj Sirtuin 2 (SIRT2) i\;ggs:;n;\hi sirtuin sirt function \mpﬁggr[éigc‘?

2 2 2 CVCL 0028 35401936 Role of the proriggoﬁzi?;‘u!ﬂ Endumetr\a\d::i:gﬁeorsgsdtginrggsf endometri cancer d\agr::zligg%ngzggg

3 3 3 CVCL 0028 32431202 NLRCS promotes cell ir:\l.r%r:}g‘;nbin,d NOD-like recepter Iigmrfwaeﬁ?é nod like receptor famili caspigée;:n

n n 4 CVCL 0028 24526410 GRPT78 mediate;g:!iser?]\;f; Ianrld Recent studies haveei:gécjges:‘lt‘iaf recent studi indic endoplasm r;lli_gilsurfn
113003 112003 & CVCL 7770 28815500 Juxtanedin in retinal pigment epggﬁgﬁil Juxtanodin (JN, also knnwn\z;Seimi‘n? juxtanodin jn also known elgrgéq‘%n\ll
113004 113004 9 CVCL 7770 15871908 Steps of the tick-borne e:iﬁzﬁzgws Tick-borne encephalitis virus (';l:?n\;’;)ls tick born encephh\ﬂx;:%\glt;nﬂp;n
113005 113005 10 CVCL_ZZ70 32954502 MNoradrenaline protects neurtﬁ:;l%a:g? Oxidative stress has been ‘mp“C;Leadnih oxid stress implic varieti ne;i;c:)drgg:n
113006 113006 11 CVCL_ZZ70 29577375 CaZ+fcaImodul\n-depe;ﬂzr;tep"rgiﬂ Traumatic injury often results msaéxvuer:ar\ traumat injuri often result axoTniie::er
113007 113007 12 GVCL ZZ70 36200530 Development of a novel bicengineered Primary blast injury is caused by the primari blast injuri caus direct impact

113008 rows x 7 columns

brain-.

directi

overpr.
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Figura 10 Dataframe de datos procesados y comparados




3.7 Term frequency—-Inverse document frequency (TF-IDF)

Se utiliz6 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 calculd las caracteristicas 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.

# Inicializar el vectorizador TF-IDF
vectorizer = Tfidfvectorizer()

# Aplicar TF-IDF a la columna "abstract p"
tfidf matrix = vectorizer.fit transform(df['abstract p'])

# Obtener las palabras (features) del vectorizador TF-IDF
features = vectorizer.get feature names out()

# Convert the TF-IDF matrix to a Dataframe / Convertir la matriz TF-IDF en un DataFrame
tfidf df = pd.DataFrame(tfidf matrix.toarray(), columns=vectorizer.get feature names out(

# Imprimir el total de palabras y los primeros 3 registros de la columna “"abstract p”
print("Total de palabras:”, len(features))
print(df[ 'abstract p'].head(2))

tfidf df
Figura 11 Importancia relativa de un documento con TF-IDF
aa aacr aacrjourn aadac ab abc abca abe aberr aberramtli ... znf zZmno zo zome =zonula zZr zro zta =
o 00 o oo g 0 (4] 0.0 o0 oo 0.0 00 00 00O 00
1 00 0.0 o0 oo oo 0.0 0.0 0.0 O 0.0 00 00 00O OO0
2 00 0 00 0000000 00 o0 0 0. 0 0 oo 0.0 0.0 0.0 0 o
3 00 0.0 00 0000000 00 o0 00 0 0oc 00 OO 00 00 00 OO0 OO0
4 090 00 0000000 o 0.0 0 0.000000 (& o 0.0 0.0 00
995 00 0.0 0.0 00 0126996 oo oo 0.0 0.0 0.00D00D . OO o0 oo 0.0 0.0 0.0
996 0.0 0.0 0.0 00 0.000D00 oo oo 0.0 (afx] 0.000000 . OO 00 O 0.0 00 00 00 00

Figura 12 Dataframe conjunto de caracteristicas TF-IDF

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

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

3.8 Principal Component Analysis (PCA)

Una vez calculado el conjunto de caracteristicas TF-IDF, con el fin de reducir la
dimensionalidad de los datos, se utiliz6 PCA (Principal Component Analysis) TF-IDF para
mejorar la visualizaciébn de los datos a dimensiones mas compactas, y eliminar

caracteristicas redundantes o irrelevantes, se lo represent6 en 5 dimensiones principales,
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el resultado fue una matriz donde cada columna del DataFrame representa una dimension

y cada fila representa un documento.

Para observar la linea celular y los resultados de la matriz generada con pca, se procedio
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.

import pandas as pd
from sklearn.feature_extraction.text import Tfidfvectorizer
from sklearn.decomposition import PCA

# Step 2: Reduce dimensions using PCA
pca = PCA(n_components=5) # Specify the number of desired dimensior
tfidf _pca = pca.fit_transform{tfidf matrix.toarray())

# Create a new DataFrame with the PCA results
df pca = pd.DataFrame(data=tfidf pca)

# Print the final DataFrame with TF-IDF and PCA results
print(df_pca)

Figura 13 Reduccion de dimensionalidad con PCA.

a 1 2 3 4
%] 2.024581 ©.002895 -0.019262 ©.009844 0.00558¢
1 ©.025005 ©.0919972 -0.019519 ©.025590 0.019812
2 9.020746 ©.0913963 -0.017419 0.917501 ©.0918854
3 9.010465 ©.026303 -9.001925 0.916384 0.0986178
4 -9.929837 -0.9375602 -0.040361 ©0.0915280 -0.911181

.021938 -0.191686 -0.007287
001148 0.912356 -0.0911872
LAB8429 -0.910349 0.124727
.158590 -0.878571 -0.068002
.267155 -0.239997 0.146898

113663 ©.109730 -0.9722083
113664 -0.008012 0.832855
1136685 -0.168293 0.118696
1130606 -0.473479 -0.417366 -
113867 -0.112975 0.143744

o B v I v I v v

[113008 rows x 5 columns]

Figura 14 Dataframe utilizando PCA

3.9 Support Vector Domain Description (SVDD)

Para obtener un conjunto de textos que se consideran representativos se implemento
SVDD (Support Vector Data Description) utilizando OneClassSVM con el kernel RBF y

gamma, por medio de un filtrado de indices de los valores de los inliers, estos inliers
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corresponden a los textos, se procedié a calcular el centro de los vectores, mediante el
calculo de la media de los vectores TF-IDF que fueron transformados por PCA, este centro
es una representacion promedio de los textos, posteriormente se calcul6 el radio de la

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

Finalmente se filtra el dataframe original para incluir tnicamente los inliers identificados,
esto con el fin de obtener un subconjunto de textos que se consideran representativos o
relevantes, asi como lo muestra la Figura 15.

# aplicando pca
from sklearn.svm import OneClassSVM
import numpy as np

# Step 3: Apply SVDD for outlier detection and subject identification|
subjects = df['cell line'].unique()

subject_centers_pca = {}
subject_radii pca = {}
for subject in subjects:
subject_indices = df[df['cell_line'] == subject].index

# Extract TF-IDF vectors for the subject's texts
subject_tfidf_matrix_pca = tfidf_pca[subject_indices]

# Apply SVDD (OneClassSWM) for the subject's texts
model = OneClassSVM(kernel='rbf', gammaz'scale')
model.fit(subject tfidf matrix_pca)

# Filter inliers for the subject
inlier_indices = subject indices[model.predict(subject tfidf matrix pca) == 1]
inliers df = df.loc[inlier indices]

# Calculate the center of the vectors for the subject
subject_center pca = np.mean(subject tfidf matrix pca, axis=8)
subject_centers_pca[subject] = subject center pca

# Calculate the radius of the sphere that describes the subject
subject_radius_pca = np.max(np.linalg.norm(subject tfidf matrix_pca - subject_center_pca, axis=1
subject_radii_pca[subject] = subject_radius_pca

# Filter the Dataframe to include only the inliers
df_inliers = df.loc[inliers_df.index]

Figura 15 Obtencidn de conjunto de textos representativos (SVDD).

3.10Centroides y radios

Se generaron radios y centroides asociados a cada linea celular, estos radios y centros
son importantes porque de este modo se permite representar de una forma compacta y
significativa cada caracteristica y variabilidad del texto al que se encuentra asociado la
linea celular, esto mediante la implementacion de algoritmos de SVDD y PCA aplicados en

pasos anteriores con esto, se permitié encontrar una esfera o hiperesfera de radio minimo,
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al tiempo que PCA se dedica a reducir la dimensionalidad de las lineas celulares. Todo

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

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

import pandas as pd
import numpy as np

# Crear wuna lista para almacenar Llos resul tados
result _data = []

# Llenar La lista con Los resultados
for subject in subjects:

center = np.squeeze(subject centers pca[subject])

radius = np.squeeze(subject radii pca[subject])

result data.append({'cell line': subject, 'center': center
"radius': radius})

# Crear el dataframe a partir de Lla lista de resultados
result _df pca = pd.DataFrame(result_data)

# Imprimir el dataframe de resultados
result df_ pca

Figura 16 Obtencion de centroides.

cell_line center radius

0 CWCL 0028 [0.00231791017518754, 0.007314896799435672, -0... 0.066173

-

CWCL_0080 [0.019450449413684838, 0.013177261231692031, -...  0.054771
CWCL_0081 [-0.00948665032411371, 0.027937856571742012, 0... 0.046550
CWCL_0082 [0.023437894045063443, 0.006965141811858809, 0...  0.038501

B B

CWVCL_0107 [0.005348316471685562, 0.01594712288027022, 0.... 0.0986380

92423 CWVCL Z758 [-0.007580641220201352, -0.0014381966014572116... 0.897165
9244 CWVCL 759 [-0.007580641220201352, -0.0014381966014572116...  0.897165
9245 CWVCL Z760 [-0.007580641220201363, -0.0014381966014572116... 0.897165
9246 CWVCL 7761 [-0.007580641220901363, -0.0014381966014572116...  0.897165
9247 CWVCL _Z770 [-0.0037931607355641476, -0.008175344523148489... 0.892744

Figura 17 Dataframe de obtencion de centroides y radios.

3.11Matriz de distancia

Se procedi6 al célculo 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 calculd 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 calculo se empleé la funcién "euclidean"
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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 cédigo y la matriz generada en Figura 18 la Figura 19 y

respectivamente.

import numpy as np
from scipy.spatial.distance impert euclidean

n = len(result data) # Number of observations
distance_matrix = np.zeros((n, n))} # Initialize an empty distance matri

# Calculate pairwise distances using a for Loop
for i in range(n):
for j in range(i + 1, n):
center_i = np.asarray(result_data[i]['center'])
center_j = np.asarray(result_data[j]['center'])
distance = euclidean(center i.flatten(), center_j.flatten())
distance matrix[i, j] = distance
distance matrix[3j, 1] = distance

# Print the distance matrix
print(distance matrix)

Figura 18 Cddigo de distancia euclidiana.

[[@. 0.0210112 0.02695875 ... 0.02686492 0.02686492 0.03268134]
[0.0210112 . 0.03404552 ... 0.83398719 0.03398719 6.0359151 ]
[0.02695875 ©.03404552 @. ... 0.03619793 0.083619793 0.04255467]
[0.02686492 ©.03398719 0.83619793 ... @. 0. 09.01416422]
[0.02686492 9.063398719 0.63619793 ... 0. 0. 0.01416422]
[0.03268134 9.0359151 0.64255467 ... 0.01416422 0.01416422 6. ]

Figura 19 Matriz distancia.

Esta matriz proporciona una valiosa vision de las distancias entre los diferentes pares de
elementos, lo que permite realizar comparaciones y analizar la similitud entre ellos con
base en la ubicacion de sus centros en el espacio de caracteristicas reducidos. Esta
informacion es esencial para el analisis y representacion de las relaciones entre los

componetes y sus caracteristicas asociadas en el contexto de la investigacion.
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4 MODELO
4.1 Arbol de distancias

Se procedid a generar la representacion de un arbol de distancias mediante un
dendrograma utilizando la matriz de distancias "distance_matrix". Este dendrograma es
una visualizacion grafica que muestra jerarquias y refleja como las lineas celulares se

agrupan o relacionan entre si segun las distancias calculadas.

Para lograr esto, se utilizaron funciones de la biblioteca "scipy.cluster.hierarchy". En primer
lugar, se calcul6 la matriz de enlace "z" mediante la funcién "linkage()". Esta funcion tomé
la matriz de distancias como entrada y aplicé el método de agrupamiento "average" para

determinar las distancias entre los grupos.

A continuacién, se emple6 la funcion "dendrogram()" para trazar el dendrograma. Esta
funcion utiliz6 la matriz de enlace "z" para generar una representacion grafica del
dendrograma. En el eje x se muestran las lineas celulares, mientras que en el eje y se

representan las distancias entre ellas.

El dendrograma obtenido brinda una valiosa visualizacion de como las lineas celulares se
agrupan en funcion de las distancias previamente calculadas. Esta representacion grafica
ofrece informacion relevante sobre las relaciones de similitud o cercania entre las

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

Para una mejor visualizacion este dendograma se podra encontrar como anexo en un

archivo llamado “dendograma.png”.
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Dendrogram

Subjects

Figura 20 Arbol 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 empled un
servidor de alto rendimiento equipado con grandes recursos, este servidor cuenta con 256
GB de memoria RAM, ademas de una tarjeta grafica NVIDIA TESLA M1y espacio en disco
9.28 TB, lo que permite manejar grandes cantidades de datos y ejecutar operaciones
complejas, la conexion a este servidor se realizé 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 conexidn 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.

Caracteristicas Recurso disponible
CPU 4 CPU con 16 nucleos C/U
Memoria RAM 256 GB
Espacio en disco 9.28 TB
Sistema Operativo Ubuntu 22.04 2 LTS
Recursos de virtualizacién Docker Engine - Community V24.0.5
Direccién IP Conexién con IPV4 para pruebas y desarrollo
Conectividad de red externa
Conexion 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 codigo y obtenido el dendograma, se ha generado una
representacion visual de las relaciones jerarquicas entre las lineas celulares. El andlisis del
dendograma permite identificar grupos o patrones relevantes en el conjunto de datos, lo
que contribuye a una compresion profundizada de las interacciones entre las lineas

celulares.

Esta herramienta visual se convierte en una valiosa ayuda para el estudio de las relaciones
entre las caracteristicas asociadas a cada linea celular. La similitud entre las ramas del
dendograma revela que las lineas celulares comparten caracteristicas similares y cuales
estdn mas relacionadas. Esto puede ser especialmente Util para evaluar posibles
tratamientos o farmacos, ya que las lineas celulares con caracteristicas similares podrian

responder de manera similar a ciertos tratamientos o intervenciones.

5.2 Conclusiones

e Los resultados obtenidos tienen un impacto significativo en la mejora del analisis y
la comprensién de las interacciones y similitudes entre los sujetos, basandose en

sus representaciones en el espacio de caracteristicas reducido.

e La interpretacion del dendograma proporciona nuevas perspectivas sobre las
relaciones entre las lineas celulares y su agrupacion segun sus similitudes en
caracteristicas. Estas percepciones pueden guiar futuras investigaciones y analisis

detallados de las propiedades de las lineas celulares.

¢ La transformacién de informacion textual en un conjunto de puntos, seguida del
calculo de radios y distancias, ha confirmado la posibilidad de representar la
informacién de las lineas celulares en estructuras de esferas o hiperesfera. Esto ha
validado la aproximacion de cercania y similitud entre diversas lineas celulares,

simplificando asi el analisis y la interpretacion de sus interrelaciones.

e La aplicacion de la matriz de distancias, junto con la visualizacion del dendograma,
ha permitido identificar patrones y grupos de lineas celulares que comparten
caracteristicas similares. Esta metodologia presenta un potencial significativo para
avanzar en el analisis y la clasificacion de lineas celulares en futuras

investigaciones.
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5.3 Trabajos futuros

Se podria explorar otras formas de representar la informacion de lineas celulares a través
de diversas arquitecturas, como redes neuronales recurrentes, transformadores vy
word2vec. Cada una de estas técnicas ofrece un enfoque diferente para la representacion
de la informacion, lo que puede brindar diferentes perspectivas y resultados interesantes
en el andlisis de datos, cada una de estas arquitecturas cuenta con ventajas y desafios, la
eleccién de alguna dependeréa de la naturaleza de los datos y los objetivos que conlleva la
investigacion, es importante mencionar que la exploracién de diferentes formas de
representacion puede generar valor agregado y enriquecer el analisis y la comprension de
las caracteristicas y relaciones de las lineas celulares, lo que contribuye a una mejora en

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

Se podria también implementar una aplicacion que permita realizar una comparativa en
tiempo real de las lineas celulares basada en sus caracteristicas. Esta aplicacion podria
estar compuesta de un frontend y un backend, ofreciendo una interfaz amigable y accesible

para los investigadores y profesionales.

El frontend podria implementar una interfaz intuitiva donde los usuarios puedan ingresar
informacién sobre una linea celular especifica, como su nombre o identificador. Con esta
informacién, el backend realizaria el procesamiento del texto y calculo de distancias

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

El backend procesaria la informacion ingresada y procederia a la busqueda de similitud en
funcion de sus caracteristicas y devolveria resultados en tiempo real. Esto permitiria a los
usuarios obtener de manera rapida la comparativa de la linea celular consultada con otras

lineas celulares en la base de datos.
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7 ANEXOS
7.1 ANEXO I:

Repositorio de GitHub del proceso de Integracion curricular.

El presente trabajo de integracién curricular cuenta con un repositorio de GitHub que
proporciona detalles sobre el proceso llevado a cabo, asi como los datos utilizados en el
estudio. Ha sido creado para facilitar el acceso y la revisién del material relacionado con el

proyecto.

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