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Método de random forest para el
reconocimiento de patrones de sensibilidad y
resistencia en antibiogramas

Random forest method for the recognition
of susceptibility and resistance patterns in
antibiograms

Estimado Editor:

La resistencia a los antimicrobianos es un tema de
preocupacion mundial y ha tenido un inesperado au-
mento en Chile en los Gltimos 10 afios. En este pais, los
estandares de calidad y control de infecciones asociadas
a la atencion en salud han implementado un monitoreo
continuo de patrones de sensibilidad y resistencia en bac-
terias alto interés clinico (alta virulencia y mortalidad).
En los hospitales se vigila la resistencia antibidtica a
través de métodos de estadistica descriptivos. Se utilizan
métodos de tendencia central, razones y proporciones que
tienen limitaciones en la sensibilidad metodoldgica de
deteccion de patrones de resistencia en el procesamiento
de miles y millones de datos en un recinto asistencial o
incluso a nivel regional y nacional. Tampoco tienen la
capacidad de detectar desviaciones a lo largo del tiempo
en analisis de series temporales. Los métodos analiticos
ofrecen mayor desempefo para identificar variables
dependientes y niveles de correspondencia (Pearson,
Spearman Rank) al igual que los modelos de regresion
lineal simple y multiple. Sin embargo, son sensibles a la
varianza de valores extremos y no tienen la capacidad
de clasificar patrones en variables categéricas en miles
de millones de datos'.

Las técnicas de machine learning han tenido un
amplio uso desde la pandemia del COVID-19?y tienen
un desempefio superior, en aplicaciones de resistencia
antimicrobiana, que los estadisticos centrales y métodos
analiticos. En microbiologia, las técnicas de clustering
son utiles para identificar patrones que a simple vista o
con el uso de la estadistica descriptiva o analitica seria
dificil de lograr. El algoritmo de random forest (RF) es
una metodologia que genera multiples arboles de deci-
sion, y a partir de la combinacion de ellos, entrega un
resultado de alta precision. Es un método de aprendizaje
supervisado que en su fase de entrenamiento permite
lidiar con problemas asociados a sobreajuste o subajuste
de los modelos. En la etapa de entrenamiento, RF genera
el mayor nimero posible de arboles de decision para
luego realizar una clasificacion para el caso de estudio
a evaluar: bacterias sensibles o resistentes a un antimi-
crobiano. El uso de “bagging”y “feature randomness”
corresponde al que modelo disminuye el sesgo del
modelo. En primera instancia, el clasificador RF genera

multitud de arboles de decision, cada arbol de decision es
entrenado con una muestra de los datos de entrenamiento
generada a partir del método de “bagging” y en cada
nodo, el algoritmo busca en un subconjunto aleatorio
de atributos (“feature randomness”) para determinar
la division®. Con el RF creado, se puede aplicar en su
version de clasificacion de variables categoéricas para
definir variables de importancia (VIM) y los resultados
de clasificacion. En multiples centros asistenciales
europeos se han aplicado para identificar bacterias emer-
gentes, patrones de resistencia antibidtica, tendencias y
predicciones de resistencia en uso de series temporales.
Esto ha permitido alertar de forma temprana al equipo
clinico y las autoridades. Por ejemplo, se ha utilizado
la metodologia de clasificacion multi-etiqueta, basada
en RF, como modelo predictivo de alta eficacia para
Escherichia coli resistente a ciprofloxacina, ceftriaxona
y CTZ (cloranfenicol-tetraciclina-zinc-eugenol)*. Un
estudio multicéntrico, aplicando modelos de machine
learning, con un registro de 8.342 infecciones de una
unidad de urgencias y 15.806 infecciones del tracto
urinario, entregaron una tasa de cobertura de antimicro-
bianos personalizados del 85,9% en el espectro de accion
antibiotica. Esto fue similar al desempefio realizado por
los médicos (84,3% ; valor-p = 0,11). La aplicacion de
modelos de machine learning (RF, XGBoost, regresion
logistica L1 y L2) basado en valores categdricos permitio
simular una disminucion del 69% de las prescripciones
empiricas de vancomicina mas piperacilina-tazobactam
a solo el uso piperacilina-tazobactam®. Asi, se podria
controlar la prescripcion innecesaria de antimicrobianos,
limitando el aumento de mecanismos de aprendizaje y/o
resistencia a estos farmacos.

Sugerimos que seria recomendable aplicar estos mé-
todos de “clustering” y aprendizaje supervisado en los
centros asistenciales chilenos para avanzar cualitativa y
cuantitativamente en la tecnologia de monitoreo del uso
clinico de antimicrobianos en pacientes ambulatorios y
hospitalizados. Random forest es un método complemen-
tario para otorgar confianza a la toma de decisiones del
personal clinico.
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