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Resumen

En este proyecto se presenta un sistema de normalizacion terminoldgica que busca conseguir
un sistema eficaz en base a nimero de términos correctamente mapeados e integrarse dentro de
un servidor terminoldgico. Se implementa un motor de comparacion de términos basado en
técnicas de correspondencia aproximada de cadenas (approximate string matching),
ampliamente utilizadas en data mining y deduplicacion de datos. Se estudiaron estas técnicas
concluyendo que la técnica Jaccard consigue la mayor eficacia dentro del servidor
terminoldgico objetivo. Una vez establecida la base tedrica se describe la herramienta
implementada como una aplicacion web e integrada dentro del servidor terminologico. Se le
afladen sustanciales mejoras que consiguen aumentar significativamente la eficacia. En
conclusion se consigue una herramienta que centraliza el proceso de normalizacion
terminoldgica facilitando y ahorrando tiempo al usuario.

Palabras clave: normalizacién terminoldgica, servidor terminoldgico, LOINC, string matching,
mapping.
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1. Introduccidén

La necesidad de utilizar vocabularios normalizados es vital para el uso, comunicacién e
integracion de la informacién sanitaria. Se persigue que los conceptos clinicos estén
representados por medio de términos que un sistema informéatico pueda entender de
modo que puedan ser explotados por éstos [1]. Por tanto, las terminologias clinicas
estan orientadas y pensadas para dar soporte al software clinico[2], como por ejemplo
a historia clinica electronica, sistemas de ayuda al diagnostico médico, generadores de
extractos de informacion clinica, guias clinicas electronicas, sistemas de alerta frente a
emergencias médicas, seguimiento de datos demogréaficos, calidad asistencial, salud
publica, etc.

La adopci6on de una terminologia publica, controlada y bien formada facilita la
comparacion, consistencia e interoperabilidad de los datos [3]. Sin embargo, la mayoria
de centros sanitarios utiliza una terminologia y codificacion propia, esto dificulta la
comunicacion entre ellos e impide la reutilizacion de datos y software. El uso de una
terminologia comun permitiria, junto con un modelo de datos comun, el intercambio
de datos clinicos entre sistemas independientes en pos de mejorar la atencién al
paciente y facilitar las actividades de investigacion clinica.

Este trabajo se centra en la elaboracién de una herramienta de normalizacion
terminologica en LOINC para pruebas clinicas de laboratorio. A continuaciéon se
detallan los principales problemas a los que nos enfrentaremos.

Ademaés de existir multiples sistemas terminolégicos y de codificacion propia, nos
encontramos con la inmensidad y continua evolucion del lenguaje clinico y las sutiles
diferencias existentes entre los conceptos, aparentemente muy parecidos. Por tanto, la
normalizacion de la terminologia propietaria, es decir, la terminologia local de un
centro, consume mucho tiempo y es un proceso muy especializado que requiere
personal cualificado.

El proceso de normalizacion requiere herramientas de alineacion. Estas herramientas,
dado un término local, buscan el término més adecuado de una terminologia estandar.
Sin embargo, las herramientas de alineacion existentes no estdn integradas en el
sistema, de manera que se necesita un procesado manual previo de una bateria de
términos para su posterior andlisis y busqueda de posibles candidatos en la
terminologia objetivo. La busqueda del candidato correcto es realizada por un
especialista que evaltia la correspondencia entre términos basandose en la informacion
que le ha proporcionado el centro de origen. Y, por ultimo, la incorporaciéon de los
resultados al servidor terminologico (lugar donde se almacenan los resultados)
necesitara un procesado posterior generalmente también manual.

Otro de los problemas que nos encontramos, es la posibilidad de que coexistan varios
idiomas en un mismo servidor terminologico, ya que cada centro clinico puede utilizar
un idioma distinto o incluso utilizar varios indistintamente.

Para resolver estos problemas en este PFC se propone el desarrollo de un motor de
comparacion de pruebas de laboratorio para facilitar el trabajo del técnico especialista
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en normalizacion. El motor es el encargado de realizar las comparaciones entre los
términos estandarizados y los que no lo estan.

La implementaciéon de una interfaz grafica facilita la evaluacién de los resultados
facilitados por del motor de comparacién.

Ademés, ambas partes de la aplicacion se integrarian en el sistema, de modo que pueda
existir conexién directa al servidor terminolégico, facilitando asi la recuperacion e
incorporacién de datos.

En nuestro afan de ahorrar tiempo al usuario, se plantea la implementacién dentro del
motor de comparaciéon de un tipo de técnicas que puedan ejecutarse sin la necesidad de
un preprocesado previo de los términos a analizar, por tanto, necesitamos técnicas que
no sean sensibles a errores tipograficos, que detecten similitudes en la raiz de las
palabras para permitir variaciones 1éxicas o incluso la deteccién de raices comunes
entre términos en distintos idiomas (frecuente en el vocabulario clinico). Unas técnicas
que encajan en este contexto son las técnicas de correspondencia aproximada o
approximate string matching.

Objetivos

Desarrollar un sistema de normalizaciéon terminolégica en LOINC, que ademaés de
unificar los procesos de importacién de conjuntos de pruebas no estandarizadas,
comparacion con el sistema de referencia y exportacion de las pruebas una vez
estandarizadas al servidor de terminologia, automatice el proceso de comparacion.

Evitar al técnico especialista la tarea de preprocesado de términos locales (reescritura
del término, traduccion al idioma de la terminologia de referencia, completado de
informacion, etc).

Reducir el tiempo que el especialista debe dedicar a la tarea de biasqueda del término
estandar apropiado mediante la selecciobn y aplicacion automaética de reglas
establecidas para la obtencion de listas de términos ya normalizados, ordenados segin
un coeficiente de similitud, proporcionado por una técnica basada en la
correspondencia por cadenas.

Realimentar la base de conocimiento de correspondencia seméntica entre términos
locales y estandarizados (el servidor terminoldgico) de manera que la incorporacion de
los datos a ésta sea sencilla.

Facilitar la propuesta de incorporacion de nuevos términos en la terminologia estadndar
que actualmente no existen.

Estructura de la memoria
En primer lugar se presenta el contexto en el que se ha desarrollado este trabajo.

A continuacion se describe la normalizacion terminologica con LOINC [4], haciendo
previamente un recorrido por las terminologias de ambito clinico, explicando
concretamente la terminologia utilizada en este proyecto, LOINC, y por tltimo, se
presenta el servidor terminol6gico con el trabajaremos, el servidor terminologico de
BITAC, la empresa para la cual se ha desarrollado la herramienta.
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Posteriormente se describe el estado del arte sobre técnicas de correspondencia
aproximada que se usaran en el motor de comparacion y sobre herramientas existentes
para normalizacion terminologica.

En capitulo 5 se describen los materiales y métodos utilizados para las dos principales
partes del proyecto: el motor de comparacion y la interfaz grafica

En el capitulo 6 se realiza la descripcion de la herramienta desarrollada:
funcionamiento general, detalles de implementacion, mejoras funcionales y descripcion
de los casos de uso.

Finalmente se muestran los resultados obtenidos, las conclusiones de nuestro trabajo y
las lineas de trabajo futuro para este proyecto.
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2. Contexto de Trabajo

IBIME

Este proyecto final de carrera ha sido llevado a cabo en el grupo de investigacion IBIME
(Informética Biomédica). Este grupo de investigacion pertenece al instituto ITACA
(Instituto de Aplicaciones de las Tecnologias de la Informacion y las Comunicaciones
Avanzadas) de la UPV (Universitat Politécnica de Valéncia). IBIME esta centrado en el
uso y desarrollo de métodos y herramientas para la adquisicion, procesado y gestion de
datos y conocimiento biomédico. Se trata de un equipo de investigacion
multidisciplinar en estrecha relacion con las instituciones y profesionales de la salud.

BITAC

BITAC es una pequena empresa afincada en Barcelona dedicada a tareas de
normalizacion de datos de laboratorio, utilizando la terminologia LOINC, para diversos
centros hospitalarios. Son miembros de la Comunidad LOINC y colaboran en el
desarrollo de su vocabulario. La primera finalidad de este proyecto ha sido desarrollar
un producto final para la empresa BITAC que les ayude a conseguir uno de sus
objetivos, consolidar el uso de LOINC.
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3. Normalizacion terminoldgica con LOINC

Como ya se ha indicado anteriormente el objetivo principal de este proyecto es el
desarrollo de una herramienta de normalizacion terminologica utilizando el estandar
de facto LOINC. En esta seccion se da una introduccion a las terminologias clinicas,
poniendo especial hincapié en la terminologia LOINC. Ademas se introduce el sistema
terminologico de BITAC, que sera el utilizado para el desarrollo de nuestra Sistema de
Ayuda a la Normalizacion Terminologica, SANT.

Terminologias clinicas

Las terminologias clinicas o sistemas de codificacion son listas estructuradas de
términos asociados a sus definiciones encargadas de describir de manera clara una gran
variedad de conceptos clinicos relacionados en tultima instancia con el cuidado y
tratamiento del paciente.

Estos términos cubren conceptos de diferentes tipos como enfermedades, diagnosticos,
hallazgos clinicos, operaciones, tratamientos, farmacos, pruebas de laboratorio,
procedimientos, etc., y pueden ser usados para completar y desambiguar conceptos
dentro de la historia clinica del paciente, sea historia clinica en papel o historia clinica
electronica.

La codificacion clinica y los sistemas de clasificacion terminologica forman parte del
camino hacia la implementacion de un lenguaje estandarizado para la salud: un
lenguaje comun (informatizado) de uso global [5]. Con dicho lenguaje comun todos los
actores que intervienen en el proceso de intercambio de informacion clinica podran
compartir informacion relativa a los conceptos detallados anteriormente de manera
ordenada y exenta de ambigiiedades.

En este sentido se han realizado muchos esfuerzos por conseguir la normalizacion
terminologica de términos clinicos, por ello se han desarrollado una gran cantidad de
terminologias que abarcan distintos dominios. Algunos ejemplos se enumeran a
continuacion:

NANDA, NIC, NOC cubren aspectos de diagnostico, intervenciones y objetivos en el
campo de la enfermeria.

ICD es la clasificacion internacional de enfermedades. Se utiliza para la codificacion de
enfermedades en multitud de registros incluyendo certificados de defuncion o historias
clinicas.

SNOMED CT es una terminologia clinica integral compuesta por conceptos,
descripciones y relaciones. Sus conceptos engloban diversos aspectos de la practica
clinica tales como hallazgos clinicos, procedimientos, organismos, conceptos
anatomicos, etc. Los conceptos tienen asociadas descripciones que son los términos o
nombres asignados a dicho concepto. Las relaciones sirven como enlace entre
conceptos de SNOMED CT.

MedDRA, el Diccionario Médico para las Actividades Reguladoras, es una
terminologia médica utilizada para clasificar informacién relativa a acontecimientos
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adversos asociados al uso de productos farmacéuticos, de dispositivos médicos o
vacunas. Su uso permite el intercambio y analisis de datos relativos a la seguridad de
estos productos.

MeSH (Medical Subjects Headings) es una agrupacion de términos relevantes que
conforman un vocabulario controlado para la clasificacion de articulos y publicaciones
cientificas.

UMLS es un Sistema de Lenguaje Médico Unificado. Recoge un conjunto de
vocabularios médicos y de herramientas que los enlazan a fin de facilitar la
interoperabilidad entre sistemas informaticos.

LOINC es la terminologia de interés en este proyecto puesto que se utiliza para
normalizar pruebas de laboratorio. En el siguiente apartado se describe de forma
detallada.

LOINC

La base de datos LOINC proporciona un conjunto de nombres universales y codigos
identificativos para pruebas de laboratorio y para observaciones clinicas. LOINC facilita
el intercambio y almacenamiento de términos como hemoglobina en sangre, potasio en
suero o signos vitales, para su uso en medicina, en investigacién, o en gestion de
recursos.

Los codigos LOINC no pretenden abarcar toda la informacion relativa a una prueba de
laboratorio o a una observacion clinica, si no identificar inequivocamente dicha prueba
u observacion. De esta manera el codigo LOINC puede formar parte de un mensaje que
contenga mas campos que completen la informacién por ejemplo para un paciente
dentro de su historia clinica electrénica o para una poblacién dentro de un informe
epidemiologico.

Cada término codificado en LOINC incluye seis campos o ejes que especifican:

1. Componente o analito. Ej: potasio, hemoglobina, antigeno de la hepatitis C...

2. Propiedad medida. Ej: Concentracion de masa, actividad enzimatica...

3. Temporalidad, es decir, si la medida es una observacion en un momento
determinado del tiempo o es durante un periodo de tiempo. Ej: Orina 24 horas.

4. Muestra. Ej: Orina, sangre, suero...

5. Tipo de escala. Ej: si la medida es cuantitativa, ordinal, nominal o narrativa.

6. Método, el utilizado en la medida, se especifica siempre que sea relevante, es
decir, sélo cuando proporcione distinciéon con respecto a otro tipo de método
por su relevancia clinica. Ej: radioinmunoensayo, PCR...

Un término LOINC se describe formalmente con la siguiente sintaxis:
<Componente>:<Propiedad>:<Temporalidad>:<Muestra>:<Escala>:<Método>

Los dos puntos forman parte del nombre formal y sirven para separar las principales
partes del nombre, es decir, los seis ejes de LOINC.
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A cada término resultante de una tnica combinacion de los seis ejes se le asigna un
cédigo tnico y permanente que servird para identificar pruebas de laboratorio en
informes electrénicos.

Codigo
LOINC
25428-4  Glucose:ACnc:Pt:Urine:Ord:Test strip

4546-8  Hemoglobin A/Hemoglobin.total in Blood:MFr:Pt:Bld:Qn

19146-0  Reference lab test results:Find:XXX:Reference lab test:Nar
Tabla 1: Cédigos y términos LOINC

Término

El servidor terminologico de BITAC

El servidor terminolégico o banco de datos utilizado en este proyecto es propiedad de la
empresa BITAC, especialistas en normalizaciéon de datos de laboratorio, y hace uso de
la terminologia LOINC como terminologia estandar.

Como punto de partida se dispone de este banco de datos compuesto por pruebas
clinicas de distintos centros codificados segin su sistema local. Junto a estos términos
locales esté la terminologia de referencia LOINC y todos estos términos estan asociados
a un sistema de codificacion del servidor terminologico denominado codigo Bitac
encargado de relacionar términos locales con términos LOINC.

Asi pues, es posible agrupar los términos por coédigo Bitac, obteniendo un conjunto de
sinbnimos para un concepto dado. Este grupo es interesante por la informacién que
aporta ya que puede incluir distintas formas de referirse a un concepto, términos con
mayor o menor informacion relevante, y equivalencias de conceptos entre los idiomas
utilizados en el banco de datos como se puede observar en el ejemplo siguiente:

CI(")(:iciaglo Componente C](;)i(:;gco
488 ADH ( VASOPRESINA) 1003126
BIO.1.200 ADH(ARGININE 1003126
3 VASOPRESSIN)

6892 ADH HORM. ANTIDIURETICA 1003126
1589 ADH plasma 1003126
3126-0 Vasopressin 1003126
7045 Vasopresina 1003126
204 ADH (Hormona Antidiuretica) 1003126

Tabla 2: Pruebas de laboratorio del servidor terminologico relacionadas por un mismo
codigo Bitac

Las nuevas pruebas procedentes de centros externos se integran en el banco de datos
sin enlazar en un primer momento a la terminologia de referencia, con el codigo Bitac a
cero. Se almacenan en su formato original, tal y como proviene del centro, con su
codificacion local.
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En la siguiente tabla tenemos algunos ejemplos de pruebas para las que ain no se ha
encontrado una correspondencia con la terminologia de referencia:

Cf(:tlaglo Componente Prop. Tiempo Muestra Escala Método

10301 ANTICUERPOS IgM SUERO Enzimoinmuno-
ANTI anélisis
CARDIOLIPINA
[ACA] EN SUERO
ACA IgM

EBG AC.IgG ANTI- SUERO N
EPSTEIN BARR

7093 Kiwi

1589 PCR L.C.R. Ord
HERPESVIRIDAE

2590 ACIDO i ORINA DE Cromat.
VANILMANDELICO 24 HORAS intercambio i6nic
(HISTORICO + CIH

1761 Seleni a sérum

2772 Subpoblaciones Texto Citometria de flujo
Linfocitarias

7609 Panipenem Antibiético

Tabla 3: Pruebas de laboratorio del servidor terminologico sin relacionar con la
terminologia de referencia

Es habitual encontrar entre las pruebas locales términos con ejes no informados
(ninguna de estas pruebas contiene informacion en el eje “propiedad”), ejes con
informacion incorrecta (la prueba 7609 contiene una informacién errénea en el eje
“escala”) o ejes con informacién que corresponde a un eje, o incluso a varios ejes
distintos (las pruebas 10301y 1761 contienen la informacion relativa al eje “muestra” en
el eje “componente”).
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4. Estado del arte

A continuacion se expone el trabajo de otros autores en relacion al tipo de técnicas que
usara el motor de comparacion de SANT, las técnicas de correspondencia aproximada
de cadenas, y en relacion a otras herramientas de normalizacion terminologica.

Correspondencia aproximada de cadenas

La correspondencia aproximada de cadenas es un tipo de técnica de busqueda de
cadenas que consiste en encontrar patrones coincidentes de manera aproximada entre
las cadenas comparadas.

La correspondencia aproximada de cadenas se usa en varias areas de la informatica. Se
ha utilizado en biologia computacional, un area que ha cobrado gran importancia en los
altimos afios, para detectar correspondencias entre series de proteinas o de ADN. Estas
secuencias representan el codigo genético de los seres vivos y buscar secuencias
especificas resulta ttil para localizar determinadas propiedades en la cadena de ADN,
sin embargo, raramente las secuencias son siempre idénticas, debido a variaciones
evolutivas o mutaciones, por tanto, en este campo la correspondencia aproximada de
cadenas resulta especialmente util [6].

En el campo del procesamiento de sefiales o del reconocimiento de formas también
podemos encontrar ejemplos de uso. Es el caso del procesamiento de mensajes de voz
que contienen unas oOrdenes especificas. Problemas en la decodificacion,
descompresion, grabacion, pronunciacién o variaciones en la voz puede dar como
resultado una palabra o frase diferente a la almacenada en el sistema, de forma que la
busqueda exacta por palabras no resultaria efectiva, y sin embargo si podria serlo la
bisqueda por correspondencia aproximada [7]. Lo mismo ocurre con la detecciéon de
escritura manual, en la que un procesamiento de ésta daria lugar a una cadena de
caracteres que, al igual que la cadena resultante de un mensaje de voz, puede contener
errores, y una busqueda exacta de cadenas no daria resultado [8].

Y por supuesto, en el campo de la recuperacion de textos estas técnicas tienen mucha
utilidad, por ejemplo en la buisqueda de textos digitalizados mediante OCR (optical
character recognition) donde pueden aparecer errores tipograficos y errores en la
digitalizacion [9]. Otras aplicaciones de procesamiento de textos como los correctores
ortograficos utilizan estas técnicas para localizar los errores [10].

Un area en el que ha cobrado una gran importancia la correspondencia aproximada de
cadenas ha sido en el del Data Cleaning. El Data Cleaning [11] es un proceso de
tratamiento de colecciones de datos, como archivos o bases de datos. Busca conseguir
datos limpios de duplicados, corregir errores tipograficos, desarrollar abreviaciones,
evitar campos no informados, corregir campos contradictorios, etc.

Herramientas de normalizacion terminologica

Existen diversos tipos de herramientas para la normalizacién terminolégica. Algunas
buscan correspondencias directas con términos a partir de texto libre, como hace
MedLine [12], otras herramientas realizan un preprocesado mas o menos complejo,
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como puede ser hacer una limpieza signos de puntuacién o desarrollar las abreviaturas,
a fin de encontrar correspondencias por bisqueda por palabras.

Intelligent Mapper es una aplicaciéon para codificar pruebas locales de radiologia en
inglés a la terminologia LOINC. Busca correspondencias directas entre palabras, y para
que el proceso sea efectivo es necesaria una normalizacion previa de los términos que
componen la descripcion de la prueba [13].

Otro enfoque distinto a lo realizado en Intelligent Mapper es utilizar tablas de
sindnimos para cada uno de los ejes de LOINC, de modo que si una prueba de
laboratorio estd dentro de una tabla de sinénimos que la relaciona con el término
LOINC correspondiente se encuentra una correspondencia directa [14].
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5. Materiales y métodos

En este apartado se describe el material y los métodos utilizados para conseguir
alcanzar el objetivo de nuestro proyecto. La seccion esta dividida en tres subapartados
correspondientes a las principales etapas de desarrollo: implementacion del motor de
comparacion, implementacion de la interfaz grafica e implementacion de mejoras.

El motor de comparaciéon

A fin de comparar las pruebas de laboratorio locales con las ya mapeadas’ en el
servidor terminologico, se implementa un motor de comparaciéon basado en técnicas de
approximate string matching.

El motor de comparacion que usara SANT utiliza una de las siguientes técnicas
analizadas. A continuacion se describen dichas técnicas y los experimentos realizados
para la eleccion de la técnica mas apropiada.

Modelos matematicos de string matching

Para calcular la similitud entre términos se hace uso de técnicas de busqueda
aproximada de cadenas, mas comunmente conocidas por su término en inglés
approximate string matching [15].

Estas técnicas consisten en aplicar una funcion de similitud a dos cadenas simil(c1, c2),
donde c1 es la cadena para la cual queremos encontrar una coincidencia y c2 es una
cadena de nuestro documento objetivo (en nuestro caso el documento objetivo es un
servidor terminoldgico), y obtener a partir de ella una puntuacion.

Si dicha puntuacién supera un umbral u, ajustado segiin conveniencia, se afiade ésta al
conjunto de resultados. La cadena con la mejor puntuacion sera la candidata principal.

Las técnicas implementadas en el motor de comparacion son aquellas basadas en la
descomposiciéon del término en unidades basicas. Este proceso se denomina
tokenizacién, y como resultado del proceso obtendremos un conjunto de tokens, o lo
que es lo mismo, de Q-gramas, es decir, subcadenas de tamano Q [16]. Veamos una
explicacion més detallada a continuacion.

1 El término mapping proviene del término inglés Data Mapping, muy utilizado en la literatura,
que indica el proceso de establecer relaciones sinénimas entre dos conceptos.
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Dada una cadena c se introducen caracteres de inicio y de final de cadena (# y $ u otros
simbolos no existentes en el alfabeto utilizado) y se obtiene una lista de Q-gramas
mediante el uso de una ventana de tamafo g que se deslizara a través de los caracteres
de la cadena:

Cadena original ¢ Posicion de la Q-Grama extraido Lista de Q-gramas
ventana

Glucosa [#G]lucosa$ [#G] [#G]
#[Gl]ucosa$ [Gl] [#G][Gl]
#G[lu]cosa$ [Tu] [#G][Gl][1u]
#Gl[uclosa$ [uc] [#GI[Gl][lu][uc]
#Glu[co]sa$ [co] [#G][Gl][lu][uc][co]
#Gluc[os]a$ [os] [#G][Gl][lu][uc][co]
#Gluco[sal$ [sal [#GI[Gl][lu][uc][co][sa]
#Glucos[a$] [a$] [#GI[Gl][lu][uc][col[sal[a$]

Figura 1: Ejemplo del proceso de tokenizacion

Un grupo de técnicas de string matching hacen uso de las operaciones de teoria de
conjuntos aplicadas al conjunto de tokens generados por el proceso de tokenizacion
para calcular la similitud entre cadenas. Como Intersect y Jaccard [17].

Una especializacion de las técnicas descritas son aquellas que ademés de utilizar los
conjuntos de tokens, les proporcionan un peso relativo a su frecuencia de aparicion, de
modo que puntiia mas un token poco comun que uno muy comun, dando cuenta de la
importancia de cada uno de ellos. La técnica cosineTFIDF [18] es de este tipo.

Otro tipo de funciones utilizadas son las basadas en distancias, como las distancias de
edicion de Levenshtein [19]. Existen métodos que combinan estas dos ideas,
denominados métodos hibridos, como Monge Elkan [20] y SoftTFIDF [21].

Intersect es una técnica sencilla y barata desde el punto de vista computacional. El
coeficiente de similitud Intersect entre dos cadenas c1 y c2 es la cantidad de tokens
presentes en ambas. Dando como resultado un coeficiente sin normalizar:

SiMiliptersect (€1,¢2) = |tokens(c1) N tokens(c2)|

Para obtener un resultado normalizado se propone utilizar el coeficiente de Dice [22],
consiguiendo asi un resultado entre 0y 1:

2+|Q ND|
|QI+|D|

Similintersect_dice (Q: D) —

Jaccard es una técnica muy similar a la anterior, pero en este caso su resultado si se
normaliza, y lo hace en base a la unién de tokens existentes en ambos conjuntos de
tokens a comparar. Entonces, el coeficiente de similitud de Jaccard entre dos cadenas
c1y c2 es el cociente de la cantidad de tokens presentes tanto en c1 como en c2 entre la
suma de ambas cantidades:
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|tokens(cl) N tokens(c2)|
|tokens(c1) U tokens(c2)|

similjqecqra(cl,c2) =

Cosine Tf-Idf trata de encontrar la similitud coseno entre dos cadenas c1 y c2. La
similitud coseno entre dos vectores v1 y v2 consiste en calcular el producto escalar de
ambos y dividirlo por la raiz cuadrada del sumatorio de los componentes del vector w1
por la raiz cuadrada del sumatorio de los componentes del vector w2. Para ello es
necesario dar un peso a cada uno de lo tokens que indique la relevancia de dicho token
en términos de frecuencia de aparicion, de modo que compongamos los vectores w1y
w2.

similcosinerfrar(c1,c2) = Z (wl(t, tokens(c1)) - wz(t, tokens(cZ)))
tetokens(c1l)Ntokens(c2)

Y la funcidn para calcular el peso normalizado de un token es:

w(t,S) = —2 ) wi(1,S) = tf(t,S) - idf (£)

—
\;Zt,eswr(t,s)z

Donde tf (term frequency) es la frecuencia del token en la cadena e idf (inversal
document frequency) es la frecuencia del token en todo el documento o conjunto de
cadenas.

Levenshtein consiste basicamente en calcular el coste de transformar una cadena en
otra:

diStLe\renshtein (Cl, CZ) = min (Sl, SZ, S3 ...)

Donde s;, s-, ss... definen el coste de secuencias de operaciones de edicién tales como
copia, insercion, substituciéon y borrado a realizar para convertir la cadena c1 en c2. El
resultado es peor cuanto mayor sea este coste, es decir, las cadenas son méas diferentes.

En Monge Elkan el célculo de la funcién de similitud se hace a partir del célculo de las
distancias minimas de edicion entre tokens, y normalizando con respecto al tamafio en
tokens de la cadena origen:

K

1
similyongerikan(cl,c2) = EZ(J = i~ max(simil'(cli,czj))
i=1

Donde simil’ es una funcién secundaria basada en distancias, una variante de la métrica
de Levenshtein, K es la cantidad de tokens de c1y L es la cantidad de tokens de c2.

Y por ultimo, en la técnica Soft TFIDF el token se pondera segin una funcion entre las
frecuencias de aparicion del token en la cadena a comparar y en el banco de datos
general, de manera intuitiva cuanto mas frecuente sea el token menos significativo
resulta.
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Eleccion de la técnica de string matching

En esta seccion describiremos la fase de experimentacion. Mediante los experimentos
que a continuacion se indican se pretende dar una medida cuantitativa de la eficacia de
cada uno de los métodos expuestos anteriormente. Los resultados de estos
experimentos nos permitiran tomar una decision en cuanto a qué método elegir para
implementar en nuestra herramienta de normalizacion terminologica.

Dentro del grupo IBIME, donde se ha desarrollado este proyecto, se realizo un estudio
que englobaba diversas técnicas de string matching y se analizaban desde un punto
estadistico para decidir qué técnica era la mas apropiada [23]. Este estudio compara las
técnicas Jaccard, Levenshtein, Monge-Elkan y SoftTF-IDF descritas anteriormente y
concluye que la técnica Jaccard usando una tokenizacién en Q-gramas de 2 es la mas
apropiada.

A continuacion se describen los experimentos que se han realizado para este proyecto,
comparando las técnicas Intersect, Jaccard y CosineTF-IDF anteriormente descritas
que complementa al estudio anterior y que llegan a la misma conclusién de que la
técnica adecuada para nuestra herramienta es Jaccard utilizando Q-gramas de 2.

Planteamiento

Para realizar los experimentos necesitamos, dado el banco de datos del servidor
terminologico B, que contiene por una parte un conjunto de términos de la
terminologia de referencia LOINC L y por otra un conjunto de términos de diversos
centros que han sido normalizados mediante el cédigo Bitac C (compartido por el
término LOINC y éste), extraer un conjunto de pruebas P suficientemente grande para
ser representativo. Por ello, se escogen 3.000 términos de entre los que conforman el
conjunto C, que suponen aproximadamente una décima parte de éstos, asegurandose
asi que siempre existird al menos un sinénimo de cada término del subconjunto de
prueba, el representante LOINC, dentro del conjunto L.

Este subconjunto P obtenido se elimina del servidor terminologico B para que no
interfiera en el analisis y sobre él se aplicaran cada una de las técnicas de string
matching expuestas para comparar su eficacia.

Entonces, por cada prueba de P se obtiene un conjunto de resultados o candidatos
asociados ya a un codigo enlace con la terminologia LOINC, estos resultados estan
ordenados por la puntuacion de similitud.

La eficacia del método analizado la mediremos en funciéon del porcentaje de aciertos,
considerando acierto el hecho de encontrar una prueba candidata correcta entre los 10
primeros resultados. Se ha elegido el nimero 10 porque el técnico especialista puede
revisar facilmente 10 resultados de un solo vistazo y asi fue planteado en la
especificacion de requisitos.

Estos experimentos se haran utilizando, ademas de las técnicas descritas, distintos
tipos de tokenizacion de manera que comprobemos la eficacia de cada una de las
técnicas usando Q-gramas de tamafio 2y 3.
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Resultados

Como resultado de los experimentos, véase figura 2 obtenemos que efectivamente la
eficacia de la técnica Jaccard con tokenizacion de Q-gramas de 2 es la mayor, en torno a
un 64%, seguida por la técnica Intersect con un 62%, que es muy parecida en
implementacion, y por ultimo por la técnica Cosine TF IDF, que a pesar de ser una de
las técnicas més elaboradas ya que necesita de un preprocesamiento de la base de datos
para extraer la frecuencia de cada uno de los tokens del documento general y del
término analizado, no consigue buenos resultados en comparacién, quedandose en el
mejor de los casos en un 52% de acierto.

Comparacion de las técnicas de String Matching
en funcion del porcentaje de acierto

1)

e
s

]
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o

=

2 Jaccard
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"g m (Q-Grams=2
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g

@ Int t

Porcentaje de acierto

Figura 2: Comparacion de las técnicas de string matching en base a su eficacia

Por lo tanto estos resultados respaldan también la decision de tomar la técnica Jaccard
con una tokenizacién en Q-gramas de 2 como la adecuada para ser implementada en el
motor de comparaciéon de SANT.

Implementacion de la interfaz
En este apartado se procede a explicar las decisiones tomadas para la implementacion
de la interfaz grafica para nuestro sistema.

Desarrollo web

Uno de los requisitos era obtener una herramienta ubicua, capaz de conectarse con el
servidor terminolégico, por lo tanto la opcién mas logica era decantarse por una
aplicacién web, accesible desde cualquier equipo con un navegador compatible y una
conexion a Internet.
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Debido a la complejidad del proyecto afrontado, se quiso elegir un entorno de
programacion que facilitara el trabajo. En la siguiente tabla se puede observar una tabla
que compara los entornos (frameworks) mas utilizados actualmente desarrollo web:

Core UI widgets
No browser plug-in required

No JavaScript programming
required

UI programming on client-side
UI programming on server-side
Page request oriented
Application oriented

Free for commercial use

License

Documentation

Eclipse IDE support

Number of downloadable add-ons

GWT 2.4.0
>
L]
@

Java, Javascript

@

@
Apache 2.0

¥

xEx

Vaadin 6.8
F
@
]

Java, Javascript

Java, JVM languages

@
@
Apache 2.0
o

L ¥

*

215

Wicket 1.5.0
=
@
@

Javascript

Java, JVM languages
@

L
Apache 2.0

x ¥

x X

54"

Tabla 4: Comparacion de frameworks de desarrollo de aplicaciones web

La decision sobre qué framework de desarrollo elegir se ha hecho en base a las

siguientes razones:

e La licencia debe permitir que la aplicacién sea comercializada de manera

gratuita.

e A ser posible, se tiene que poder desarrollar exclusivamente en Java, tanto la
aplicacion en si como las posibles extensiones que se disefien, para acelerar el
desarrollo y disminuir la complejidad del mismo.

e Del mismo modo es deseable que tenga soporte para el IDE Eclipse.

e Dado que se trabajara con datos clinicos, tanto la parte del servidor como la
parte del cliente deben poder ofrecer seguridad de base, aunque posteriormente
se puedan reforzar estos métodos.

e Debe poseer suficiente documentacion.

e Ha de ser de acceso gratuito.
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Elegimos Vaadin

Una vez contemplados los requisitos que debe cumplir el entorno de programacion
seleccionado y si volvemos a consultar la tabla 4, podemos ver que Vaadin2 es la opcion
disponible que mejor cumple estos requisitos, aunque GWT también podria haber sido
seleccionado, la propiedad de Vaadin de no necesitar implementacion en el cliente le da
un extra de seguridad, ya que toda la logica se ejecutara en el servidor y podra estar
mejor protegida, ademaés gracias a esta caracteristica:

e Menor numero de servicios web: La interfaz de usuario se construye y
ejecuta en el servidor, pero es dibujada en el cliente, por lo cual no es necesario
crear servicios adicionales para recibir didlogos y descriptores.

e Agilidad: Con GWT es dificil mantener la agilidad, ya que no permite cambiar
el codigo final sin tener que compilarlo a JavaScript de nuevo. Vaadin permite
combinar y utilizar cualquiera de sus componentes ya compilados sin necesidad
de tener que volver a generar el cédigo JavaScript.

e Capacidad de testing: todo el codigo puede ser testeado con test jUnit
normales, incluso la interfaz de usuario.

Vaadin permite que toda la aplicacién esté escrita en Java, incluso las extensiones de
dicho entorno, lo cual le conferira al cédigo de dicha aplicacion mas estabilidad y
legibilidad.

Vaadin es un entorno de trabajo para el desarrollo de aplicaciones web en Java y esta
disenado para crear aplicaciones interactivas que funcionen sobre el navegador sin
necesitar ningun tipo de anadido, es decir, no requiere instalacion de ningtn plugin en
el navegador. Vaadin usa una arquitectura orientada al servidor junto con un modelo
de componentes reutilizables para simplificar la programaciéon de las aplicaciones y
para ofrecer una mayor seguridad de cara a la aplicacion web.

Ademaés Vaadin est4 disefiado especialmente para construir aplicaciones web, no so6lo
paginas web. La forma de programar una aplicacion con Vaadin es muy similar a la
forma en que se programaria una aplicacion de escritorio. Esta caracteristica es
deseable ya que asi se consigue mantener una apariencia de aplicacion de escritorio a la
que la mayoria de usuarios ya estan acostumbrados.

Vaadin tiene una licencia de desarrollo Apache 2.0 lo cual permite al usuario del
software desarrollado la libertad de usarlo para cualquier proposito, distribuirlo,
modificarlo, y distribuir versiones modificadas de ese software. Esta licencia no exige
que las obras derivadas (versiones modificadas) del software se distribuyan usando la
misma licencia, ni siquiera que se tengan que distribuir como software libre u open
source. La Licencia Apache s0lo exige que se mantenga una noticia que informe a los
receptores que en la distribucion se ha usado cédigo con la Licencia Apache.

2 http://vaadin.com
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Como este proyecto ha sido creado dentro de un entorno de trabajo con tiempo y
recursos limitados, la eficiencia al desarrollar es muy importante, y Vaadin ofrece:

e Documentacién: La documentacion de Vaadin3 es muy completa y de calidad,
el libro de Vaadin [24], el cual se puede descargar de manera gratuita, simplifica
mucho el comienzo del desarrollo.

e Colaboracion de la comunidad: ademas de las funcionalidades
proporcionadas, también se ofrece en la pagina web de Vaadin una recopilacion
de los componentes externos (addons) creados por la comunidad desarrolladora
de este entorno de trabajo. Esto generalmente simplifica mucho el trabajo, ya
que las necesidades que puedan surgir debido a la falta de algiin componente en
Vaadin quedan cubiertas por éstos. Ademas de esto ofrecen también soporte
general del framework y de los addons a través de foros de consulta.

e [Estilos: como muchas otras funcionalidades, los estilos son servicios
proporcionados por Vaadin. Pero ademas, si se decide cambiar el estilo por uno
distinto a los proporcionados por defecto se puede hacer de manera muy
sencilla.

e Compilacion: sdlo es necesario recompilar el cédigo implementado al afiadir
nuevos componentes.

Numero de peticiones reducido

Una de las especificaciones del proyecto es que la herramienta sera utilizada por un
reducido nimero de personas, cada una desde su lugar de trabajo a través de la web.
Esto implica un bajo nimero de peticiones al servidor y una amplia conexion (ancho de
banda) entre la maquina del cliente y el servidor.

Addons de Vaadin empleados

Como se ha comentado anteriormente, el entorno de trabajo de Vaadin permite la
inclusién de addons disefiados por la comunidad de desarrolladores. Estos simplifican
ampliamente el trabajo de la aplicacion final y ayudan a Vaadin a dar un aspecto mas
pulido.

A continuacion se indican los addons usados en este proyecto y su utilidad:

e TableExport-1.2.9.jar: libreria encargada de gestionar la exportacién de
tablas a hojas de célculo.

e vaadin-chamalon-theme-1.1.0.jar: libreria que contiene los estilos CSS
aplicados a la pagina.

3 http://vaadin.com/learn/
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6. Implementacion de SANT

El desarrollo de SANT se ha realizado utilizando el IDE Eclipse, y el entorno de
desarrollo Vaadin. Se ha desarrollado enteramente en Java utilizando en la medida de
lo posible las mejores practicas y patrones de disefio software [25].

Esquema de ejecucion de Vaadin

Este es el esquema de la arquitectura general de Vaadin, en la figura siguiente se puede
observar como se relacionan las distintas partes del framework con nuestra aplicacion
y con la base de datos donde se incluye el servidor terminolégico de BITAC.

\VEVELELY  Servidor
Web Web
Logica de la Java
parte cliente

Figura 3: Arquitectura general de Vaadin

La interaccion con el usuario por parte de nuestra aplicacion se ejecutara en el
navegador del cliente que se comunica con el servidor web (en nuestro caso Apache
Tomcat 7) y con el resto de partes de la arquitectura que ya se ejecutan en la parte
servidor. Las comunicaciones entre el cliente y el servidor son completamente
transparentes, lo que simplifica enormemente el desarrollo.

Esquema general de SANT

A continuacién se muestra el esquema de funcionamiento de nuestra herramienta de
normalizacion terminologica que lo que busca principalmente es facilitar dicha tarea al
técnico especialista.

Banco de datos

Servidor
Terminolégicd

Motor de
comparacion

Subconjunto de datos

pping

Interfaz

Figura 4: Esquema general de la aplicacion desarrollada
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Como se puede observar en la figura 4 SANT se integra en el servidor terminologico.
Esta integracion facilita la comunicacion de retroalimentacién que resulta muy
importante para el crecimiento y mejora del servidor terminologico. Al mismo tiempo
ahorra mucho tiempo al usuario que minimiza los cambios de contexto (cambios entre
distinto software para la realizacion de tareas distintas) y los procesos de carga,
modificacion y guardado de datos.

SANT proporciona una interfaz de usuario a modo de aplicacion web que permite el
trabajo simultdneo de varios especialistas. Ademaés el acceso se puede realizar desde
multitud de dispositivos y utilizando sistemas distintos.

Uso de la aplicacion

En el servidor terminolégico existen pruebas de laboratorio ya enlazadas con la
terminologia de referencia (banco de datos en la figura 4) y otras que atn no lo estan.
Con estas ultimas se pueden crear conjuntos de pruebas que podran ser analizados por
nuestra aplicaciéon. Estos conjuntos de pruebas se denominan lotes (subconjunto de
datos en la figura 4).

El técnico especialista puede consultar los lotes creados, su metainformacion, y realizar
tareas de preprocesado (descritas en la siguiente seccion) sobre el lote antes de ser
enviado al motor de comparacion. En general, el preprocesado implica actuar sobre
todas las pruebas de laboratorio dentro de un lote al mismo tiempo.

Una vez se han ejecutado todas las acciones de preproceso deseadas, el usuario puede
ya mandar el lote de pruebas para su procesamiento por el motor de comparaciéon. Una
vez procesado todo el lote, aparecera disponible para su validacion.

El proceso de validaciéon de resultados consiste en verificar que los enlaces propuestos
por la herramienta de normalizacion son correctos. Se muestra una tabla con el
conjunto de pruebas del lote. Cada una de estas pruebas no estandarizadas mostrara
una prueba de la terminologia de referencia asociada, es decir, el término LOINC con el
que podria ser mapeado.

Si esta prueba candidata mostrada es correcta se puede marcar como “Validada” y
continuar validando con el resto de resultados. Posteriormente, las pruebas marcadas
se podran incorporar como nuevos enlaces o mappings al servidor terminolégico de
manera que puedan formar parte de futuras bisquedas.

Si la prueba candidata mostrada no ofrece un mapeo correcto para nuestra prueba local
es posible examinar el conjunto completo de resultados que se despliegan al seleccionar
la prueba. De entre el conjunto de resultados se seleccionara la prueba correcta para
que pase a ser su nueva candidata, y del mismo modo que se ha descrito anteriormente,
poder ser marcada como “Validada”.

En caso de no encontrar candidato correcto entre los resultados el usuario tiene varias
opciones, puede volver a lanzar el motor de comparacién con una configuracion menos
restrictiva que devuelva un mayor ntimero de candidatos, puede marcar una incidencia
mediante un desplegable incorporado especialmente para ese caso o introducir un
codigo de enlace manual (codigo Bitac).
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Ademés, cada usuario puede trabajar por separado en lotes de pruebas distintos de
manera que un usuario puede mandar a procesar un lote de pruebas al motor de
comparacion y otro usuario puede validar los resultados de un lote ya procesado, haya
sido enviado por €l o no, permitiendo paralelizar el proceso de normalizacion.

Mejora en el proceso de biisqueda terminoldégica

La aplicacion proporciona unos resultados en funcién de la puntuacién de similitud que
proporciona la técnica de string matching, y el orden en que salen las pruebas
dependera en primera instancia de dicha puntuacién.

Sin embargo se han implementado una serie de mejoras que depura este conjunto de
resultados haciendo que mejore la eficacia del proceso:

El umbral y niimero maximo de resultados

Antes de enviar el lote de pruebas a procesar por el motor, el usuario puede modificar
un umbral de similitud a partir del cual se aceptaran resultados. Es decir, si se establece
un umbral del 30% sélo las pruebas que tengan una similitud mayor a este umbral se
incluiran en el conjunto de resultados.

De igual manera se puede indicar un nimero n maximo de resultados a mostrar, de
modo que al seleccionar una de las pruebas no estandarizadas en el proceso de
validacion, se muestren hasta n resultados.

Esta mejora hace que el técnico especialista pueda descartar automaticamente el grueso
de pruebas con escaso o ningtin parecido, que han dado un resultado en el motor de
comparacion muy bajo, y limita el niimero de resultados que tendrd que revisar en
altima instancia, permitiendo al usuario ahorrar tiempo y centrar su atenciéon en las
pruebas mas relevantes.

Filtrado por ejes

El conjunto de resultados a mostrar se puede restringir segin los ejes de la prueba
procesada. Tal y como se explico anteriormente, LOINC proporciona 6 ejes de
informacion. El motor de comparacion actia sobre el eje descripcion, sin embargo,
quedan 5 ejes mas: propiedad (directamente relacionada con la unidad), temporalidad,
muestra, tipo y método.

Si la prueba analizada tiene alguno de dichos ejes informados, se puede filtrar el
conjunto de pruebas del banco de datos y excluir asi las pruebas que no resulten
relevantes.
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Por ejemplo, si la prueba local “Calcio - orina” deberia mostrar sblo aquellas pruebas
cuya muestra sea “orina”, de este modo se limitaria de manera importante el namero de
pruebas a analizar. En el ejemplo siguiente se puede ver mas claramente como actua el
filtrado por eje, filtrando aquellas pruebas irrelevantes:

Prueba analizada Eje temporalidad Eje muestra Eje tipo
{1

Calcio v24 h 24 vH Orin;i Qn

Calcio en orina Orina

Caleioindi i Sangre i

Cociente calcio/creatina Orina

Cales . i Orina N¢
Coleioiéni i Sangre on
Calcio/creatina 24H Orina Qn

Tabla 5: Ejemplo de funcionamiento del filtrado por ejes

Conseguimos asi descartar aquellos mappings incorrectos por tener informacion
distinta en los ejes, de esta forma mejoramos la eficiencia del motor de comparacion ya
que tendra que hacer un menor ntimero de comparaciones y mostramos sélo resultados
relevantes al usuario.

Filtrado por ejes postproceso

Aun habiendo reducido considerablemente la lista de pruebas, es posible que la lista de
resultados sea amplia, y el técnico especialista conozca més informaciéon por contexto
de la que proporcionaba la prueba de laboratorio no estandarizada. Para esos casos la
aplicacion incorpora unos filtros postproceso que permiten filtrar la lista de resultados
de acuerdo con una bisqueda por correspondencia directa de cadenas.

De esta manera se facilita la tarea de revision de resultados, haciéndola méas facil y
rapida.

Tablas de sinénimos

La informacién de un eje debe pertenecer al conjunto de opciones de la terminologia de
referencia, sin embargo, del mismo modo que ocurre con el nombre del concepto,
también existe variabilidad en la forma de expresarlo debido a posibles abreviaturas,
traducciones, nombres alternativos, errores tipograficos, etc.

Para que el filtrado sea efectivo, dos conceptos deben ser comparables. Para ello es
necesario mantener unas tablas de sinonimos que enlacen las variaciones con su
término (o incluso varios términos en algunas ocasiones) estandar. Por ejemplo, en el
caso de la muestra “sangre” el término estandar en la terminologia LOINC es “Bld”,
también lo es para “Sang”, “blood”, “sangre-jeringa”...
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Un ejemplo del contenido de estas tablas de sin6nimos es:

Muestra Método

BLD Automated count

Sangre Contadores electronicos

Sang Contador celular automatico
Sang TOTAL Fluorescencia

Sang edta Flujo y reconocimiento de imagen

SANGRE EDTA Automatizado
Blood Citometria de flujo

Sangre-jeringa Citometria

Tabla 6: Ejemplo de tablas de siné6nimos

La plataforma proporciona una herramienta de mantenimiento que muestra aquellos
términos por eje que aun no han sido relacionados con un término estandar, y el
especialista puede agregar la relacion o bien editar cualquiera ya existente.

De este modo no es necesario que los ejes de las pruebas analizados estén informados
en su manera estandar, con cualquier sinonimo incluido en las tablas es suficiente.

Obtencion de ejes

En algunos casos la informacion de algunos ejes no se proporciona en el eje adecuado y,
en su lugar, se encuentra junto con la descripciéon del concepto. Para estos casos se ha
desarrollado una herramienta de preprocesado del lote que consiste en extraer dicha
informacién de la descripcion e incluirla en el eje adecuado. En todo caso el especialista
puede descartar los cambios o incluso refinar el resultado mediante la edicion del eje
afectado.

Descripciéon Prop Tiempo Muestra Tipo Método
Calcio en orina orina

Complemento C7 en suero suero

Calcio 24H Qn

Aminoacidos en orina orina

Aminoéacidos suero/plasma suero/plasma

Hepatitis A I1gG (EIA) Numero EIA
Toxoplasma en liquido liquido PCR
amniético PCR amnioético

Albimina en suero suero Qn Nefelometria

Tabla 7: Ejemplo de algunos ejes extraidos a partir de la descripcion

De esta forma ahora es posible refinar los resultados ya que podria aplicarse el filtrado
por ejes descrito anteriormente.
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Valores por omision

En otros casos la informacién de los ejes simplemente no ha sido proporcionada, sin
embargo el especialista puede conocerla gracias a su experiencia y conocimiento del
contexto. Para estos casos SANT proporciona una herramienta mediante la cual es
posible aplicar un valor por omisiéon a un eje seleccionado de entre el conjunto de
términos del vocabulario estdndar.

Dado el ejemplo anterior, si queremos que las pruebas para las que no se ha informado
el eje muestra tomen un valor por omision podemos seleccionarlo y el resultado seria
como a continuacién se indica:

Descripcion Prop Tiempo Muestra Tipo Método
Calcio en orina orina

Complemento C7 en suero suero

Calcio 24H orina Qn

Aminoécidos en orina orina

Aminoécidos suero/plasma suero/plasma

Hepatitis A IgG (EIA) orina Numero EIA
Toxoplasma en liquido amniético liquido amniético PCR

PCR

Albtimina en suero suero Qn Nefelometria

Tabla 8: Ejemplo de aplicaciéon del valor por omision 'orina’

Del mismo modo que con la obtencion de ejes, mejoramos el filtrado por eje, refinando
el conjunto de resultados final.

Criterios de ordenacion: método y ranking
Dentro del conjunto de resultados puede haber pruebas maéas relevantes que otras,
incluso cuando han obtenido la misma puntuacion de similitud. Para reflejar esto, se
han incluido los siguientes criterios de ordenacion:

e Por método: generalmente si el método ha sido especificado en la prueba de
laboratorio local es porque es relevante y necesaria para diferenciar el término
LOINC. El conjunto de resultados se ordenara por tanto siguiendo este criterio.
Dada una misma similitud tendra una mayor preferencia aquella prueba que
tenga el eje método especificado.

e Por ranking: El ranking es un campo de LOINC, nuestra terminologia de
referencia. LOINC ha escogido las 2000 pruebas mas comunes y las ha
ordenado por frecuencia de uso. De modo que la prueba LOINC mas utilizada es
aquella con ranking igual a 1. Dada una misma similitud las pruebas del
conjunto de resultados se ordenan, como segundo criterio, segtn el ranking.
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Casos de uso

A continuacion se describiran las principales acciones que puede realizar el usuario en
nuestra aplicacion, los cuales conforman los distintos casos de uso.

Procesar Lote

Validar Lote

Gestionar
Tablas de

Sinénimos

Técnico Espkcialista

Busqueda Directa
en LOINC

Figura 5: Diagrama de los Principales Casos de Uso

Login

La pantalla de login es la pantalla inicial. Se muestra los campos de textos para
introducir usuario y contrasenia y el boton “Entrar”. Tras pulsar el botén “Entrar” el
sistema comprueba los datos en la base de datos, si los datos son correctos la aplicacion
llevar4 a la pantalla de trabajo, si los datos son err6neos muestra un mensaje de error.

000060

Usuario
ibime
Contrasefia

Figura 6: Pantalla inicial que muestra un error de login
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Procesar

lote

TERMINOLOGICA

La pestana Lotes permite por una parte realizar las tareas de preprocesado de las
pruebas de laboratorio de los lotes antes de ser enviados al motor de comparacién y por
otra parte enviar a procesar el lote con una configuraciéon determinada. A continuaciéon
se muestra en el diagrama de casos de uso las distintas acciones posibles:

Técnico Especis

alista

Listar Lotes
Al entrar en la pestafia de Lotes se listan los lotes que el usuario ha preparado con
antelacion (creados desde una aplicacion externa, pero gestionados por la nuestra), y
que estan ya disponibles en la base de datos.

00060

Lotes | ¥ Validacion

sinénimos | @LOINC

<<include>>

T <<indude>>
- Actualizar -7
-
7 Lista de Lotes
L,
% -
2 -
v <<extend>> canl
v 5P
/ 27
X ,’,’ <<extend>>
7 i Obtener Ejes - Editar Ejes
/ T
/ B <<extend>> S
/ - =

Listar Pruebas

de un Lote

Valores por

Omisién

\, 5
\, S~
\.

<<include>>

\ ~
N &5
¢ ~~.
. ;
b Editar Configuracion

Figura 7: Caso de Uso "Procesar Lote"

Bienvenido ibime logout

Obtener sjes

Configuracién de lote
Umbral: _ Resultados: Filtrar por
0% 30
s |
=/

DESCRIPCION

lote de prueba
lote de prueba
lote de prueba
lote de prueba

lote de prueba
lote de prueba

FECHA DE CREACION

2012-08-1019:09:50.0
2012-08-11 09:03:51.0
2012-08-11 09:42:21.0
2012-08-1213:22:58.0
2012-09-1213:23:59.0
2012-09-1215:58:13.0

CREADO POR FECHA DE ENVIO ENVIADO POR

2012-08-10 19:11:25.0
2012-09-11 09.04:24.0
2012-09-11 09:43:15.0

2012-09-1213:25:04.0
2012-09-12 15:58:29.0 |

Figura 8: Lista de lotes



Actualizar Lista de Lotes
Si otro lote es creado mientras el usuario estd en la pestafia de Lotes, es posible
refrescar la vista de lotes mediante un boton.

000060

Bienvenido ibime Jogout

_Lotes | ¥ Validacion | .- Sindnimos | @LOINC |
Configuracién de lote
Umbral:  Resultados: Filtrar por.

0% v |30 Muestr:

DESCRIFCION FECHA DE CREACION CREADO POR FECHA DE ENviO ENYIADO POR

lote de prueba 2012-09-05 09:15:54.0 TEST 2012-09-07 10:58:48.0 ibime =
Iote de prueba 2012-09-1019:08:50.0 TEST 2012-09-1018:11:25.0 ibime

Iote de prueba 2012-08-11 09:03:51.0 TEST 2012-08-11 09:04:24.0 ibime

Iote de prueba 2012-09-11 09:42:21.0 TEST 2012-09-11 09:43:15.0 ibime

lote de prueba 2012-08-1213:22:58.0 TEST Enviar Obtener ejes Default Assumptions | T

Iote de prueba 2012-09-1213:23:59.0 TEST 2012-08-1213:25:04.0 ihime.

Iote de prueba 2012-08-1215:58:13.0 TEST 2012-09-1215:58:29.0 ibime =l

Figura 9: Boton para actualizar la lista de lotes

Listar Pruebas de un Lote
Seleccionando la fila correspondiente a un lote es posible listar todas las pruebas que lo
componen.

000060

ILotes | ¥ Validacion | - Sindnimos @LOINC‘

Bienvenido ibime 10gout

Configuracicn de lote

Urnbral _ Resultados: Filtrar por Obtener ejes. B
(%)
DESCRIPCION CREADO POR FECHA DE ENViO ENVIADO POR
Iote de prueba 2 5:54.0 2 0 ibime
Iote de prueba TEST 2012-09-1018:11:25.0 ibime
Iote de prueba 2012-09-11 09:03:51.0 TEST 2012-08-11 09:04:24.0 ibime
Iote de prueba 2012-08-11 09:42:21.0 TEST 2012-08-11 09:43:15.0 ibime
lote de prueba 2012-08-12 13:22:58.0 TEST Enviar Obtener ejes Default Assumptions TS
Iote de prueba 2012-09-1213:23:50.0 TEST 2012-08-1213:25:04.0 ibime
Iote de prueba 2012-08-1215:58:13.0 TEST 2012-08-1215:58:29.0 ibime =l

CLIENTE coDIso, NOMERE UNIDAD MUESTRA TIEMPO METODO AREA BITAC. COMENTARIO

26 6073 Candida 1000554

1007 3895 MHPG ORINA (3-METOXI-4-HIDROXI-FENILETILENGLICOL) mg/24h  Orina 24h N Cromatografia liquida de alta resolucion  LABORATORIO EXTERNO 1001684  20/11/09 AUT Acf
1302 ACLAR  ACLARIMENT DE CREATININA mUminut  ORINA 24 HORES ~ Cuantitativa 24 BIOQUIMICA-ORINA 1002164

1311 LinNg Limfocits;c.nom. 10E3/uL  Sang total Quantitatiu Pt Analizador automatico SYSMEX XE2100  Hematologia 1000731

Figura 10: L lista de pruebas que contiene el lote seleccionado
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Obtener Ejes

Una parte de preprocesado del lote es la obtencion de ejes, esto es un proceso mediante
el cual se buscan muestras, métodos y unidades validas dentro de la descripcion de
cada una de las pruebas de laboratorio que componen el lote y se extraen al eje
correspondiente para que pueda ser aplicado el filtrado correctamente. Para ejecutar la
herramienta se dispone de un botén “Obtener Ejes” por cada uno de los lotes listados.

00060

Lotes | ¥ Validacion Sindnimos | @LOINC

Bienvenido ibime logout

Configuracién de lote
Umbral: Resultados: Filtrar por. Obtener ejes.

(%,
DESCRIPCION FECHA DE CREACIEN CREADO POR FECHA DE ENviO ENVIADO POR
Inte de prueba 2012-09-12 15:58:13.0 TEST 2012-09-1215:58:29.0 ibime |
lote de prueba 2012-09-12 16:16:48.0 TEST 2012-08-12 16:17:10.0 ibime.
lote de prueba 2012-09-12 16:19:29.0 TEST 2012-08-1216:19:46.0 ibime
lote de prueba 2012-08-12 16:21:02.0 TEST 2012-09-12 16:21:38.0 ibime.
lote de prueba 2012-09-1216:30:04.0 TEST 2012-09-1216:30:42.0 ibhime:
lote de prueba 2012-08-13 09:21:59.0 TEST 2012-09-13 09:27:25.0 ibime
lote de prueba 2012-09-24 11:32:36.0 TEST Enviar Obtener ejeg] Default Assumptions >

Figura 11: Bot6n para ejecutar la funcién de obtencion de ejes

Editar Ejes

Es posible editar los datos extraidos de la descripcion si el usuario considera que no son
correctos. Pulsando el bot6n “Editar Ejes” se accede a una ventana de edicion de los
ejes que han sido modificados en el proceso de obtencién de ejes.

(Bl TIALC)

Lotes | ¥ Validacion | - Sinénimos | @LOINC

Bienvenido ibime lodout

Configuracién de lote

Umbral. Resultados: Filtrar por. Obtener ejes.
Ve |
rJ

DESCRIPCIEN FECHA DE CREACION CREADD POR FECHA DE ENViO ENVIADO POR

lote de prueba 2012-09-1215:58:13.0 TEST 2012-08-12 15:58:29.0 ibime _4_]
lote de prueba 2012-09-1216:16:48.0 TEST 2012-09-1216:17:10.0 ibime

lote de prueba 2012-09-1216:19:29.0 TEST 2012-09-12 16:19:46.0 ibime

lote de prueba 2012-08-1216:21:02.0 TEST 2012-08-1216:21:38.0 inime

lote de prueba 20120812 16:30:04.0 TEST 2012-0912 16:30:42.0 ihime T

lote de prueba 2012-09-13 09:21:59.0 TEST 2012-08-13 09:27:25.0 ibime

lote de prueba 2012-09-24 11:32:36.0 TEST Enviar Obtener ejes Muestra -

orina 24h

CLENTE  cODIGO | NOMBRE 4 UNDAD | MUESTRA | TIPO TIEMPO | METODO Aceptar Cancelar

99 13470 TIROGLOBULINA ANTICUERPOS ~ UlimL  SUERO Quimioluminiscencia 3
a3 T1190 VITAMINA E wo/mL  SUERO Cromatografia Liquida de Alta Resolucidn (HPLC) / detector electrl 4

99 D1920_2  5-HIAAEN ORINA 24H mgidL  orina 24h Cromatografia Liquida de Alta Resolucién (HPLC) / detector electroquimicc 1031203

99 13470_2 AC. ANTI TIROGLOBULINA UlimL  SUERO Quimioluminiscencia 1056536

99 10690_2 AC. ANTI-FACTOR INTRINSECO - SUERO Enzimoinmunoensayo (ELISA) 1011564

99 D1920 ACIDO 5-HIDROXINDOLACETICO  mgi24t ORINA Cromatografia Liquida de Alta Resolucin (HPLC) / detector electroquimicc 1001695

99 D0210 ACIDO VANILMANDELICO mgi24t  ORINA Cromatografia Liquida de Alta Resolucién (HPLC) / detector electroquimicc 1003122 _'_VJ
Rl B

Figura 12: Ventana de edicion del eje muestra obtenido a partir de la descripcion
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Valores por Omision
Otra herramienta para el preprocesado del lote que puede utilizar el usuario es la
asignacion de valores por omision (default assumptions) a ejes no informados en la
prueba de laboratorio evaluada. Al pulsar el botén “Default Assumptions” accedemos a
una ventana donde se puede seleccionar para los ejes muestra, método y propiedad un
término del estandar LOINC a aplicar durante la fase de filtrado. La seleccion se realiza
mediante un desplegable, y se aplicara a aquellas pruebas del lote que tengan el campo
correspondiente al eje seleccionado vacio.

BI P TIAIC

Lotes | ¥ Validacién Sindnimos | @LOINC
Configuracitn de fote
Urnbral Resultados.
0% -~ 30
Elija muestra
,{j SerPlas
Elija metodo
OESCRIPCION = W
Iote de prueba 00 icne
Iote de prueba 00 Eiiatioo
Iote de prueba 201}
Iote de prueba 208  Eijatiempo
lote de prueba 01 (4 =
Iote de prueba 201}
Iote de prueba 2011 24HAmax
o 24H*mean
24H*min
2H
CLIENTE  CODIGD  NOMBmmmm
99 13470 TIROGLOBULINA ANTICUERPOS
99 T1190 VITAMINA E
99 D1920_2  S-HIAAEN ORINA 24H
99 134702 AC.ANTI TIROGLOBULINA
99 10690_2  AC.ANT-FACTOR INTRINSECO
98 D1920  ACIDO 5-HIDROXINDOLACETICO
99 00210 ACIDO VANILMANDELICO

uNIDAD
UimL
ugfmlL
mg/dL
UimL

mof24t
mgr24t

_ =

ENVIADD POR
10 ibime
! 0 ibime
i ibime
io ibime.
1o ibime
i0 ibime

MUESTRA  TIPO TIEMPO METODO

SUERO
SUERO
orina 24h
SUERO
SUERO
ORINA
ORINA

Quimioluminiscencia

Cromatografia Liquida de Alta Resolucidn (HPLC) / detector electroquimice
Cromatografia Liquida de Alta Resolucion (HPLC) / detector electroquimice
Quimioluminiscencia

Enzimoinmunoensayo (ELISA)

Cromatografia Liquida de Alta Resolucian (HPLC) / detector electroquimice
Cromatografia Liquida de Alta Resolucion (HPLC) / detector electraquimicc

ARES BITAC

1056536
1001823
1031203
1056536
1011564
1001695
1003122

Bienvenido ibime logout

Figura 13: Ventana de Default Assumptions

Editar Configuracion

Desde esta misma pestafia es posible cambiar la configuracion de envio del lote. Una

barra superior facilita esta tarea desde la misma pestaia que se mandan los lotes al
motor de comparacién. En esta barra se puede seleccionar mediante un desplegable el
umbral de similitud a aplicar (por debajo del cual no se mostraran resultados), el
numero maximo de resultados a mostrar y qué filtros aplicar durante el procesado del

lote.

Ademaés es posible aqui también seleccionar sobre qué ejes actuaré la funcion de
obtencion de ejes anteriormente descrita.

000060

Lotes | ¥ Validacidn

racién de lote

i~ Sinénimos | @LOINC

I Resultados: Filtrar por.

50% <~ |0

(%,

DESCRIPEION

Iote de prueba
Iote de prueba
Iote de prueba
Iote de prueba
Iote de prueba
Iote de prueba
Iote de prueba

EhrmommememT

FECHA DE CREACION

2012-09-1215:58:13.0
2012-08-1216:16:48.0
2012-08-1216:19:29.0
2012-08-12 16:21:02.0
2012-09-12 16:30:04.0
2012-09-13 09:21:59.0
2012-09-24 11:32:36.0

CREADD POR

TEST
TEST
TEST
TEST
TEST
TEST
TEST

Obtener ejes.

Muestra

Método

UnidiProp

Tipo

ENVIADO POR

Rank

'Sin unidades’ ibime

‘Sin método’ ibime
20120612 16.:19:46.0 ibime
2012-09-1216:21:38.0 ihime
2012-08-1216:30:42.0 ibime
2012-08-13 09:27:25.0 ibime

Enviar Obtener ejes Default Assumptions

Figura 14: Barra de configuracion

Bienvenido ibime

logout

o
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IMPLEMEN’[‘ACION DE TECNICAS DE STRING MATCHING Y SELECCIQN
SEMANTICA APROXIMADA EN UN MOTOR DE NORMALIZACION
TERMINOLOGICA

Enviar

El caso de uso principal en la pestafia de Lotes es la funciéon de envio del mismo. Se
dispone de un botén “Enviar” para cada lote. Ademas se puede observar el progreso de
anélisis del mismo mediante una barra de progreso habilitada en la misma linea.

000060

Lotes | ¥ Validacion | Sinnimos | @LOINC

Bienvenido ibime logout

Configuracidn de lote
Umbral:  Resultados: Filtrar por Obtener e

s}
=/
DESCRIPCION FECHA DE CREACION CREADO POR FECHA DE ENViO ENVIADO POR
lote de prueba 2012-09-05 09:15:54.0 TEST 2012-09-07 10:58:48.0 ibime -
Iote de prueba 2012-09-10 19:09:50.0 TEST 2012-08-1019:11:25.0 ibime
lote de prueba 2012-09-11 09:03:51.0 TEST 2012-09-11 09:04:24.0 ibime
Iote de prueba 2012-09-11 09:42:21.0 TEST 2012-09-11 09:43:15.0 ibime
lote de prueba 2012-09-1213:22:58.0 TEST Enviar Obtener ejes Default Assumptions
lote de prueba 2012-09-1213:23:59.0 TEST 2012-09-1213:25:04.0 ibime
lote de prueba 2012-09-1215:58:13.0 TEST 2012-09-1215:58:29.0 ibime ﬂ

Figura 15: Bot6n para enviar el lote al motor de comparacion
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Validar lote

A continuacion se describen los casos de uso correspondientes a la pestafia de
validacion. En este punto los lotes ya han sido analizados por el motor de comparaciéon
y por tanto se pueden revisar los resultados.

Indicar Incidencia

para la Prueba

Escribir Comentario

para la Prueba

Indicar Cédigo
Bitac Manual

Inspeccionar
/

los Sindnimos

de un Candidato

Seleccionar

Otro Candidato
<<extend>>

Filtrar Lista
Técnico Especialista

de Candidatos
<<extend>>
1 Sy
\ g
VN By g
'| ‘\ M <<extend>> TS
N ~ )
YO S Inspeccionar
[ \ N
. N M Candidatos
n A\ ~,
n X Nk de la Prueba
n ~
W N\ Sso
W\ \ <<include>> ~
[ P2 Ss
[SR \,
: ‘\ \\
\
\ \
\ X N
\
v A .
\ A
\ \
\

Exportar Pruebas

a Hoja de

Célculo

Incorporar

Pruebas

Validar Prueba
~

Seleccionar

Lote Procesado

Figura 16: Caso de Uso "Validar Lote"
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SEMANTICA APROXIMADA EN UN MOTOR DE NORMALIZACION
TERMINOLOGICA

Seleccionar Lote Procesado
Una vez procesados los lotes, estaran disponibles para seleccionar en el desplegable que
encabeza la seccion. Ademaés es posible actualizar la lista con el botén de refresco que

aparece junto al desplegable.

Lotes |  Validacién | © Sindnimos | @LOINC

Ve | : . =)
e/ Seleccione lote: { .
[460] lote de prueba

11-11411

Figura 17: Desplegable de seleccion de lote

Tras seleccionar un lote se despliegan las pruebas analizadas en una tabla como se
muestra en la figura siguiente.

000060

Lotes |  Validacion | ;= Sindnimos | @LOINC

Bienvenido ibime logout

g Seleccione lote: | [460] lote de prueba - Umbral: 0.0% N° Resultados: 30 Filtros: 3
* %
cODIGo NOMBRE UNIDAD MUESTRA METODO BITAC CANDIDATO COMENTARID BIT »

[" B0300_2 HEMOGLOBINAAIC (HPLC) % sangretotal e Cromatografia Liquida de Alta Resoluci 1017856 1017856 Hemoglobin A1 cfHemoglobin total MFr :Pt:Bld :Qn :HPLC evo comentar NuZ
[ 401021 HEMOGLOBINAAIC (HPLC) (DCCT) % sangre total e Cromatografia Liquida de Alta Resoluci 1004548 1017856 Hemoglobin A1 cfHemogloin total (MFr :Pt:Bld :Gn tHPLC 2
- 38 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (FCC) mmolimol  sangretotale  Cromatografia Liguida de Alta Resoluci 1059261 1017856 Hemoglobin A1 cfHemogloin.total MFr Pt :Bld :Qn :HPLC
[C BO4T0  ACLARAMIENTO CREATININA mUmin  ORINA*SUER Espectrofotometria Ultravioleta-Visible 1002164 1002164 Creatinine renal clearance VRat :24H :Urine+GeriPlas :Qn
[T B0470_2  Creatinina, aclaramiento mimin  ORINA*SUER Espectrofotometria Ultravioleta-Visible 1002164 1002164 Creatinine renal clearance VRat :24H :Urine+GeriPlas :Qn Nuevo comenta I
[~ BOBSO.A  SEDIMENTO: Células epiteliales Celicamp  orina Microscopia dptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous ‘Naric :Pt:Urine sed :Qn ‘Microscop
[ BO6Y0.1_Z CELLULES EPITELIALS Celicamp  orina Microscopia dptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous :Naric Pt :Urine sed :Gn Microscop ||
[© BOBY0A_E Células epiteliales Celicamp  ofina Microscopia dptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous Naric :Pt :Urine sed :On Microscop |1
|

| sl

Figura 18: Lista de pruebas asociadas a su candidato del lote seleccionado

Aparece una barra superior que ofrece informacion de qué procesos de filtrado se han
llevado a cabo en el motor de comparacion. Se muestran también las distintas pruebas
del lote ya asociadas a una prueba candidata.
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Inspeccionar Candidatos de la Prueba y Seleccionar Otro Candidato

Al seleccionar una prueba de las desplegadas se muestra una tabla inferior con todos
los resultados para dicha prueba. Es posible seleccionar un candidato de éstos
mediante el doble click para que se actualice el campo superior de la prueba con el
nuevo candidato seleccionado.

BITITIAIC

Lotes | Validacién | - Sindnimos | @LOING

Bienvenido ibime  logout

g Seleccione Iote: | (460] lote de prueba B Umbral: {
T A4
& W /€
cODIGO NOMERE UNIDAD MUESTRA METODO BITAC CANDIDATO COMENTARIO. [
[~ B0300_2 HEMOGLOBINAA1C (HPLC) % sangre total e Cromatografia Liquida de Alta Resoluci 1017856 1017856 Hemoglobin A1 c/Hemoglobin total :MFr :Pt:BId :Qn :HPLC L mentario ;‘
) |

[T 401021 HEMOGLOBINAATC (HPLC) (DCCT) % sangretotale  Cromatografia Liguida de Alta Resoluci 1004548 1017856 Hemoglobin A1c/Hemoglobin.total (MFr :Pt:Bld :Gn :HPLC lueva co

[ BO470  ACLARAMIENTO CREATININA mUmin  ORINA*SUER Espectrofotometria Ultravioleta-Visible 1002164 1002164 Creatinine renal clearance V/Rat 24H Urine+SeriPlas -Gn

[ B0470.2  Creatinina, aclaramiento mUmin  ORINA*SUER Espectrofotometria Ultravioleta-Visible 1002164 1002184 Creatinine renal clearance Y/Rat 24H Urine+SenPlas :on

[ B0880.1  SEDIMENTO: Células epieliales Celicamp  orina Microscopia 6ptica de campo claro 1005787 | 1011277 Epithelial cells.squamous :Naric Pt -Urine sed :an ‘Microscop

[ B08901_: CELLULESEPITELIALS Celicamp  orina Microscopia Gptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous :Naric Pt:Urine sed :Gn Microscap | Nuevo comeniaro

[~ B0890.1_% Células epiteliales Celicamp  orina Microscopia Gptica de campo claro 1005787 | 1011277 Epithelial cells.squamous ‘Naric Pt :Urine sed :Gn :Microscop [ Nuzvo corn

4 | |
Filtra nombre Filtra unidad Filtra muestra Filtra tipo Filtra tiempo Filtra método Filtra propiedad

conIs0 NOMERE UNIDAD MUESTRA TIPO TIEMPO METODO PROPIEDAD AREA BITAC SiM STATUS ORDER/OBS RANK -

178566 in A1 in total Bld an Pt HPLC M HEWBC 1017856 10 ACTIVE Both 216 =

502618 Hemoglobin A1cHemogiobindtotal Bid an Pt IFCC Sr HEMBC 1050261 1.0 ACTIVE Both [

4548-4 Hemoglabin A1 cfHemoglobin.total Bl an Pt M HEWBC 1004548 10 ACTIVE Both 81

449231 Hemoglahin SiHemoglohintotal Bl an Pt HPLC M HEWBC 1044923 04231  ACTVE Both 0

422469 Hemoglobin FiHemoglobin fotal Bld an Pt HPLC MFr HEWBC 1042246 04231  ACTIVE Observation 0

422444 Hemoglobin AHemoglobin fotal Bld an Pt HPLC W HEMBC 1042244 04231 ACTVE Obsenvation 0

4546.8 Hemoglabin AHemoglobin total Bl an Pt M HEM/BC 1004546 04231 ACTIVE Observation 507

Figura 19: Lista de candidatos desplegada para la prueba seleccionada

Filtrar Lista de Candidatos

Es posible que la lista de candidatos sea extensa si se han establecido unos parametros
de configuracion poco restrictivos. Se han habilitado unos cuadros de texto para buscar
dentro de la lista de resultados. Se trata de unos filtros de contenido basados en
busqueda exacta de cadenas.

006060

Lotes |  validacién | ©- Sinnimos | @LOING |

Bienvenido ibime logout

g Seleccione lote: [460] lote de prueba v Umbral: 0.0% N° Resuitados: 20 Filtros: o] e i i
T N
& m /%
coniGo NOMEBRE UNIDAD. MUESTRA METODO BITAC CANDIDATO COMENTARIO BITE ~
- B0300_2 HEMOGLOBINAA1C (HPLC) % sangre total e Cromatografia Liquida de Alta Resoluci 1017856 1017856 Hemoglobin A1c/Hemoglobin total :MFr :Pt:Bld :Gn :HPLC Nuevo comentario \7_‘|
i |
- 401021 HEMOGLOBINAA1C (HPLC) (DCCT) % sangre total e Cromatografia Liguida de Alta Resoluci 1004548 1017856 Hemoglobin A1c/Hemoglobin total :MFr :Pt:Bld :Qn :HPLC N ome N

[T BO470  ACLARAMIENTO CREATININA mUmin  ORINA+SUER Espectrofotoretria Ultravioleta-Visible 1002164
[© B0470_2  Creatinina, aclaramiento mUmin  ORINA+SUEF Espectrofotometria Ultravioleta-Visible 1002154 Ny
[© B0630.1  SEDIMENTO: Células epiteliales Clicarp | orina Microscopia dptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous Naric :Pt:Urine sed :Qn Microscop Nu
[~ B0690.1_% CELLULESEPITELIALS Celicamp  orina Microscopia dptica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells.squamous Naric :Pt:Urine sed :Qn :Microscop | Huevo comentari }
[~ BOB0.1_: Células epiteliales Celicamp  ofina Microscopia optica de campo claro 1005787 1011277 Epithelial cells squamous :Naric :Pt:Urine sed :Qn Microscop | Nuevo comentano |
Rul| |
Filtra nombre Filtra unidad Filtra muestra Fillra tipo Filtra tiempo IFlltra método
i
cODIGO NOMBRE UNIDAD MUESTRA TIPO TIEMPO AREA BITAC SIM STATUS ORDER/OBS RANK (v
592618 Bid on Pt IFCC SFr HEMBC 1059261 1.0 ACTIVE Both 0

Figura 20: Ejemplo de uso del filtro postproceso para la columna método
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Inspeccionar los Sinénimos de un Candidato

Mediante el uso del segundo botén del ratéon sobre la prueba candidata deseada
desplegamos una nueva ventana que muestra todas las pruebas del servidor
terminologico que estan relacionadas con ella mediante el c6digo Bitac.

_

Cédigo Bitac: 1059261
IDCLIENTE CODIGOTECNICA  NOMBRETECNICA PROPIEDAD UNIDAD MUESTRA TIPORESULTADD METODO
] 1002 HA1C_IFCC hemoblogina alc en ifcc mmolimol BLD QN HPLC
1 1007 318 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (IFCC) mmolimol  SANGRE TOTAL
901 5001803 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (IFCC) mmalimol  SANGRE TOTAL
1301 AllFC HbA1c (IFCC) - Hh(San) mmolimol  Sang total Quantitatiu Cromatografia d'intercanvi ionic (HF
1302 HBA1IFCC HEMOGLOBINA GLUCOSILADA (HbA1C) (IFCC) mmalimol  SANG TOTAL EDTA Cuantitativa Calcul co
900 59261-8 Hemoglobin A1c/Hemoglobin.total SFr Bld an IFCC
1300 27.2 Hemoglobina HbA1c (métode IFCC) - sang mmolimol
1304 2008 Hemoglobina Alc (IFCC) mmolimol  Sang Quantitatiu HPLC
1305 2034 HbA1c - Hb(San) mmolimol  sang guantitatiu Cromatografia liguida d'alta resoluc :
1308 HBA1CM HbA1c (IFCC) - Hh(San) mmolimol Sang total Quantitatiu Cromatografia d'intercanvi ionic (HF
1311 HGFC HbATc (FCC) - Hb(San) mmolimol  Sang total Quantitatiu Cromatografia d'intercanvi ianic (HF
600 5355 Hb Glicada (FCC) mmoliMo  Sangre total EDTAK3  CUANTITATIVO HPLC
1310 1224 (San)Hb-Glicohemoglobina Alc (IFCC) mmolimol  Sang - EDTAK3 (Lila) Quantitatiu Ccaleul Fon
1313 IFCC HbA1c (IFCC) - Hh(San) mmolimol Sang total Quantitatiu Cromatografia dintercanvi ionic (HF
1314 HbAlc HbA1c (IFCC) - Hh(San) mmolimal  Sang total Quantitatiu Cromatografia d'intercanvi idnic (HF gop
99 318 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (IFCC) mmolimol  sangre total edta Cromatografia Liguida de Alta Resc cop
q | i
Al _ Ver detalles de LOINC
VA
caoiBo NOMERE UNIDAD MUESTRA TIPO TIEMPO METODO PROPIEDAD AREA BITAC St STATUS ORD
59261-8 Hemoglobin A1cHemoglobin.total Bld Qn bt IFCC SFr HEMBC 1059261 1.0 ACTIVE Bott

er sindnimas

Figura 21: Ventana de sinénimos de una prueba candidata

Escribir Comentario para la Prueba, Indicar C6digo Bitac Manual e Indicar
Incidencia para la Prueba

Tanto si el técnico especialista desea agregar algiin comentario a la prueba analizada
sobre el mapping realizado, como si no desea utilizar ninguno de los resultados y
proponer un codigo Bitac manualmente, o si se trata de un caso especial y debe
especificar una incidencia para la prueba, se dispone de dos cuadros de texto y un
desplegable para dichas tareas:

BIMIFIAIC

Bienvenido ibime logout

Lotes | # Validacion | = Sinénimos | @LOINC
Q Seleccione lote: | [460] lote de prueba - Umbral: 0.0% N° Resultados: 20 Filtro
A4
® X%
CODIGD  NOMBRE CANDIDATO COMENTARIO BITAC MANUAL INCIDENCIA ~
™ 13470_2 AC. ANTI TIROGLOBULINA 1056536 Thyroglobulin Ab :ACnc :Pt :Ser :Qn EIA Nuevo comentari Nuevo bita - ;I
il VIRUS INMUNODEFICIENCIA HUMANA ANTIGENO + Al 1031201 HIV 1+2 Ab :ACnc ‘Pt :Ser :Ord EIA *no encontrado. I N vo bita ll .]
[0 139302 AcsVIH1Y2+Agp24 (ELFA) 1056888 HIV 1+2 Ab+HIV1 p24 Ag :ACne Pt Ser :Ord ‘ElA luevo comentar luevo bital
4051 SM ANTICUERPOS 1031201 HIV 1+2 Ab :ACne Pt:Ser :0rd ‘EIA (T ———
[ 140512  ENAI(RNP/SM) ANTICUERPOS 1005356 Smith extractable nuclear Ab :ACne :Pt:Ser :Ord :EIA JUevo comentario [ bita No mapeable
Marcar como propuesta
407 5B (La) ANTICUERPOS 1005353 Sjogrens syndrome-B extractable nuclear Ab ‘ACnc :Pt:Ser:01 | Nuevo comentario Nueva bita Propuesta enviada
Eliminada
" 140712  ENA-SSB suero 1005353 Sjogrens syndrome-B extractable nuclear Ab ‘ACnc Pt Ser :01 Excepcién. No mapeable en LOING el
L0670 FIBROSIS QUISTICA 36 MUTACIONES 1050998 CFTR gene mutations tested for :Num :Pt:Bld/Tiss :Gn :Molge =
™ LOB70 2 Gen CFTR Fibrosis quistica 1050998 CFTR gene mutations tested for:Num :Pt:BIdiTiss :Qn :Molge [ Nueva comentario Nuevo bita C =

Figura 22: Ejemplo de uso del campo comentario y el desplegable de incidencias
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Validar Prueba

Una vez el usuario ha comprobado que el candidato para la prueba es correcto puede
marcarla como validada mediante un checkbox habilitado en el margen izquierdo de la
tabla.

(Bl TIALC

_ILotes alidacién | - Sindnimos
| | Lot v Validacid S \ LOINC|

U" Seleccione lote; | [460] lote de prueba v Umbral: 0.0% N° Resultados:

*

cODIGO NOMERE CANDIDATO COME
V¥ BO170 HDOL-COLESTEROL 1049130 Cholesteral.in HDL :MCnc :Pt :SeriPlas :Qn :Electrophoresis | Nuey
v B0170_2 COLESTEROL HDL 1049130 Cholesteral.in HDL :MCnc :Pt :Ser/Plas :Qn :Electrophoresis [Nuey
v BO300 HEMOGLOBINA GLICOSILADA 1017856 Hemoglohin A1c/Hemoglobin total :MFr :Pt :Bld :Qn :HPLC Nuev
v BO300_2 HEMOGLOBINAA1C (HPLC) 1017856 Hemoglohin A1c/Hemoaglobin total :MFr :Pt :Bld :Qn :HPLC (Nuev
I~ 401021 HEMOGLOBINA A1C (HPLC) (DCCT) 1017856 Hemoglohin A1c/Hemoaglobin total :MFr :Pt:Bld :Qn :HPLC | Nuey
VvV 38 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (IFCC) 1059261 Hemoglohin A1c/Hemoaglohin total :SFr :Pt:Bld :Qn IFCC [Nuev
v BO470 ACLARAMIENTO CREATININA 1002164 Creatinine renal clearance ‘VRat :24H :Urine+SeriPlas :Qn : (Nuev
v B0470_2  Creatinina, aclaramiento 1002164 Creatinine renal clearance VRat :24H :Urine+SeriPlas :Qn : m
I~ BOB90.1 SEDIMENTO: Células epiteliales 1011277 Epithelial cells. squamous :Naric (Pt :Urine sed :Qn Microscop | | MNuey

Figura 23: Conjunto de pruebas marcadas como validadas

Exportar Pruebas a Hoja de Calculo

Una funcionalidad especial que se incluye en la aplicacion es la opcion de exportar la
tabla de pruebas con sus candidatos a una hoja de célculo, de forma que se pueda
revisar, enviar, compartir con otros usuarios en cualquier momento sin necesitar
acceder a la aplicacion.

DiseAo depagina  Férmulas  Datos  Revisar  Vista © -2 x

s A K| [F ] | Siausttets General - ’13 ;ﬁ s, a— at E__“j I ﬁr lﬁ

=] & A~ ‘ == EE r’”mmwﬂ @3- % o8 .n” Formato Dar formato Estilos de | Insertar Eiminar Formato " orensr Busary

condicional - como tabla~ celda - J' y itar sclecsanar=
sente Alineacién o Nomero Estilos | Ceidas Modicar
1| dwlotggep@ ¥
[ D 5
460 lote de prueba 4
didato
OLESTEROL 049130 Cholesterol.in HDL -MCnc -Pt ‘Ser/Plas -Qn Electrophoresis - =lOf>
STEROL HDL 049130 Cholesterol.in HDL :MCnc ‘Pt -Ser/Plas :Qn Electrophoresis =
GLOBINA GLICOSILADA 7856 Hemoglobin A1c/Hemoglobin.total :MFr Pt _Bid Qn :HPLC
GLOBINA A1C (HPLC) 7856 Alc/t in.total :MFr :Pt :Bld -:Qn ‘HPLC
GLOBINA A1C (HPLC) (DCCT) 7856 Alc/t total :MFr :Pt :Bld :Qn :HPLC ~
GLOBINA GLICOSILADA (IFCC) 1059261 A total :SFr :Pt :Bld :Qn :IFCC ¢ L4 \ f
RAMIENTO CREATININA 1002164 Creatinine renal clearance -VRat :24H -Uril /Plas -Qn
lna._aclaramiento 1002164 Creatinine renal clearance ‘VRat :24H ‘U las “Qn
IENTO. Células epiteliales 1011277 Epithelial cells. squamous -Naric :Pt -Urine sed -Qn -Microscopy light HPF H
JLES EPITELIALS 1011277 Epithelial cells squamous -Naric ‘Pt ‘Urine sed ‘Qn -Microscopy light HPF
5 epiteliales 1011277 Epithelial cells squamous ‘Naric :Pt ‘Urine sed :Qn Microscopy light HPF
IENTO: Leucocitos 1005821 Leukocytes ‘Naric -Pt -Urine sed :Qn :Microscopy light HPF
1005821 Leukocytes -Naric -Pt ‘Urine sed -Qn -Microscopy light HPF Bienvenido ibime logout
tos 1005821 Leukocytes ‘Naric :Pt ‘Urine sed :Qn -Microscopy light HPF
1002742 Angiotensin converting el e .CCnc _Pt -Ser/Plas -Qn
A CONVERTIDOR ANGIOTENSINA SUERO 1002742 Angi in converting enzyme -CCnc Pt :Ser/Plas :Qn
ALISIS. UROBILINOGENO 1062487 Urobilinogen :ACnc Pt Urine :Ord Test strip.automated geis
W_’Sg‘_ 1062487 -ACnc ‘Pt ‘Unine -Ord Test strip.automated xl
ILINOGENO 1062487 ACnc Pt Urine -Ord Test strip automated oot a o e Scio
ALISIS: SANGRE 1050560 pH Lanc Pt -Unine -Qn -Test strip automated
i A D¢ Lleis PV prapry - BITAC MANUAL INCIDENCIA >
] ]
T = = luevo bitac B
[ B0170_2 COLESTEROLHOL 1049130 Cholesterol in HDL :MCnc :Pt:Ser/Plas :Qn Electrophoresis Nueva comentario luevo bitac
¥ 80300  HEMOGLOBINA GLICOSILADA 1017856 Hemoglobin A1cfHemoglobin total MFr Pt Bd :Gn ‘HPLC Nueva comentaric Nuevo bitac
@ 803002 HEMOGLOBINAAIC (HPLC) 1017856 Hemoglobin A1cfHemoglobin total MFr Pt Bld :n ‘HPLC Nueya comentaric Nuevo bitac
[T 401021 HEMOGLOBINAAIC (HPLC) (DCCT) 1017856 Hemoglobin A1c/Hemoglobin total MFr Pt:Bld Qn ‘HPLC Nueva comentario Nuevo bitac
© 38 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (FCC) 1059261 Hemoglobin A1c/Hemoglobin total :SFr Pt BId -Gn IFCC Nueva comentar Nuevo bitac
@ B0470  ACLARAMIENTO CREATININA 1002164 Creatinine renal clearance VRat:24H Urine+SeriPlas :Gn Nuevo comentaric Nuevo bitac

Figura 24: Exportacion de resultados a una hoja de calculo
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Incorporar Pruebas

Una vez comprobadas y marcadas las pruebas por el técnico especialista ya estén listas
para incorporarse al servidor terminolégico. Pulsando un botén sobre la tabla de
pruebas es posible realizar la incorporacion de todas las pruebas marcadas.

DOOOG

Lotes | ¥ Malidacion | - Sinénimos | (@LOINC

Kj‘ Seleccione lote: | [460] lote de pruebha v

= |

Walidar
" coniso NOMERE
¥ BO170 HDL-COLESTEROL
[ B0170_2 COLESTEROL HDL
v B0300 HEMOGLOBINA GLICOSILADA
v B0300_2 HEMOGLOBINAAIC (HPLC)
I~ 401021 HEMOGLOBINA A1C (HPLC) (DCCT)
v 318 HEMOGLOBINA GLICOSILADA (IFCC)
v B0470 ACLARAMIENTO CREATININA
v B0470_2  Creatinina, aclaramiento
I~ B0690.1 SEDIMENTO: Células epiteliales

Figura 25: Botén para incorporar las pruebas marcadas al servidor terminolégico

Gestionar tablas de sinénimos

La tercera pestana de la aplicacion se denomina “Sinénimos” y hace referencia a la
gestion de las tablas de sinénimos para los ejes. Estos son los distintos casos de uso que
encontramos en esta seccion:

Gestion de
Sinénimos
por Lote

Modificar
Tabla de Unidades
Sinénimas

Modificar
Tabla de Propiedades

Sinénimas

Gestionar
Tablas de
Sinénimos

Modificar
Tabla de Métodos
Sinénimos

Modificar
Tabla de Tiempos
Asociados
a las Muestras

Modificar
Tabla de Muestras

Sinénimas

Figura 26: Caso de Uso "Gestionar Tablas de Sin6nimos"
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Para acceder a cada una de estas funcionalidades disponemos de un panel de botones
que ser pulsados haran abrir la ventana de gestion correspondiente.

BIP[TIAIC

Lotes | % Validacidn

Sindnimos

@®Loine

Muestra: Sindnimos Tiempo asociado
Método: Sindnimos
Propiedad: Sindnimos
Unidad: Sindnimos

Gestidn de sindnimos por lote

Figura 27: Pestaiia de sinénimos

Modificar Tablas de Muestras, Métodos, Propiedades y Unidades

Sinéonimas

En todos los casos es posible modificar las tablas de sindnimos de cada eje, y el proceso
es muy similar. Podemos acceder a la ventana habilitada para esta funcion a través del
boton correspondiente “Sinénimos”. Se abre una ventana donde podremos elegir el
término (muestra, método o propiedad) estandar. Al seleccionar el término se despliega
una tabla de opciones disponibles a la izquierda con un campo de texto para filtrar los
resultados y a la derecha la lista de sindnimos existentes para el término seleccionado.

Gestion de sinonimos de muestras x

Sinonimos def eje muestra:

Seleccione una muestra
Bld v

MUESTRAS DISPONIBLES
00 stent

foot

intracranial vessel oo
forearm

ot artery

nasofaringeo

genitalia

appendix

ears & nose & mouth & throat
elbow

upper extremity vessels
upper extremity veins
avfistula

aorta.thoracic

Afadir

SINONIMO
hld =

* citrato sangre total

edta

edta + extension

edta sangre total

edta(dentro tubo vacio-It3036)
edta+hl+2ext

hemocultivo (2 frascos)

heparina lit+edta

heparina litio

heparina litio congelado

heparina sangre total

heparina sodica sangre total
jeringa heparinizada (sangre total)
s.total edta =l

Figura 28: Ventana de gestion de sinonimos para el eje muestra
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Modificar Tabla de Tiempos Asociados a la Muestras

Una caracteristica comdn de las pruebas sin normalizar es que en un tnico eje de la
prueba no estandarizada puede contener informacion de varios ejes estdndar. Esto
ocurre con mucha frecuencia en el eje muestra, donde se suele informar también el eje
tiempo (o temporalidad).

Para poder aplicar los filtros adecuadamente se han creado unas tablas que dividen la
informacion de la muestra proporcionada por la prueba no estandarizada. Para
gestionar la tabla se dispone de la siguiente funcionalidad:

Asignacion de temporalidad a las muestras X

Introduzca la temporalidad para fa muestra gue desee:

0 MUESTRA TIEMPO >
400  orina 24 h tratada 24H Al
401  orina 24 h tratada con hcl 6m 24H

402  orina 24 horas 24H

403  orina 24 horas (congelada) 24H

404  orina 24 horasiuna miccion 24H

405  orina 24 hores 24H

406 orina 24h 24H

407  orina 24h amb clh 24H

408  arina 24h, vol.. ml. 24H

409  orina 24h. 24H

413 orina acida 24 h. val: 24H

414 orina acida 24h(25ml) vol 24H

422  otinade 24 horas 24H

423 orina de 24 horas + clh 24H

424 orina de 24 horas + no3h 24H

428  orina espontanea (ninos) u orina | 24H b
444 orinaldh 24H =
2| | »I_I
24

Figura 29: Ventana de gestion de la tabla de tiempos asociados a muestras
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Gestion de Sin6nimos por Lote
Mediante la funcion de gestion de sin6nimos por lote podemos asignar nuevos
sinénimos a los ejes de LOINC a partir de nuevas muestras, métodos o unidades que
aparezcan en las pruebas de un lote.

Pulsando el boton correspondiente se abre una nueva ventana para la gestion de estos
sinébnimos. Aparece un desplegable donde podemos seleccionar sobre qué eje actuar,
posteriormente podremos seleccionar el lote y el término estandar al que queremos
asociar un nuevo sinénimo de los listados en la tabla izquierda. En la tabla de la
derecha se muestran los sinonimos del término seleccionado.

Gestion de sinonimos

‘

Seleccione un eje
método

Seleccione un lote
v [451] lote de prueba  ~

Seleccione término estandar

RIA

Ejempio de etiqueta:

- Afiadir

Términos no asignados » [Sindnimos

TERMINDS

cultivo celular

SINONIMO
<
radioinmunoanalisis

espectrofotometria ultravioleta-visible

espectroscopia de absorcion atomica/ llama radioinmunoensayo

radioinmunoanalisis (ria).

espectroscopia de emision atomica en plasma por acoplamiento (icp-rr radiisotopic

fluoroenzimoinmunoensayo {cap system) radioisotopica

radioinmunoensayo (ria) radioisotopico.
ria

| 1 =

Figura 30: Ventana de gestion de sinonimos por lote
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Busqueda directa en LOINC
La pestafia LOINC permite acceder a una parte de la pagina web externa
que ofrece una herramienta de busqueda por palabras de términos
LOINC. Se trata de una funcion de apoyo y consulta para el técnico.

Al pulsar la pestaiia LOINC se carga en el marco principal de la aplicacion la pagina de
biisqueda mencionada.

000060

Bienvenido ibime logout

Lotes | Validacién Sinénimos | @LOINC
Opeiones v Ayuda v loinc.org SetLanguage
LOINC® ;
glucose;| Busqueda
1 AL R [1-81870]
LOINC  NombreCompleto Componente Propiedad | Intervalo | Sistema Escala Método €jUCUMunidad ¢
23523 RelMCne Pt an
49689-3 G tolerance [interpretation] in Serum or Plasma Glucose tolerance*post 100 g glucose PO Imp Pt SeriPlas Nar
N alicase PO
496885 Glu & finterpretation in Serum or Plasma Glucose tolerancetpost 75 g glucose PO Imp Pt SerPlas Nar
< PO
30265-3 scne Pt SeriPlas an mmoliL
1492-8 MCnc Pt SerPlas Qn maidL
1494-4 MCne Pt SerPlas an mgidL
1495-1 olume] in Urine 1.5 hours post100 g Glucose* 5H post 100 g glucose PO MCne Pt Urine an moidL
6763-7 ce] in Urine by Test strip 1.5 hours post 76 Glucose® 5H post 75 g glucose PO Acne Pt Urine ord Test strip
Rl | i |
Search generated 870 hits in 0.059 secs Derecho de Autor® 2012 Regenstrief Institute Inc

Figura 31: Pestaia LOINC para la biisqueda externa de términos

Logout

Sobre la barra de pestanas, en el margen derecho, se muestra el mensaje de bienvenida
al usuario y el botén para cerrar sesion. Pulsando el botén logout la aplicacion vuelve a
la pantalla inicial.

Bienvenido ibime logout

Figura 32: Boton logout

/-
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7. Resultados

Para evaluar los resultados del proyecto se muestra el ciclo del proceso de anélisis y
validacion completo para un lote de pruebas. Este lote de pruebas ha sido compuesto
por la empresa BITAC especialmente para reflejar la casuistica del problema.

El lote se compone de 157 pruebas reales pertenecientes a distintas areas de laboratorio
para las cuales ya se conoce su cddigo Bitac correcto. Lo que se pretende es, ignorando
el codigo Bitac ya existente, buscar mappings con el resto de pruebas del servidor
terminologico y verificar si se encuentra o no el resultado correcto.

El primer paso la obtencion de ejes no informados a partir de la descripcién, para ello
ajustamos la configuracion, indicando que intente extraer la muestra, el método y la
unidad, y pulsamos el boton “Obtener Ejes”. Posteriormente revisamos los resultados:

Descripcion Unidades Muestra Método

ENZIMA CONVERTIDOR U/L suero Espectrofotometria Ultravioleta-

ANGIOTENSINA SUERO Visible

GASTRINA EN SUERO pg/mL suero Radioinmunoensayo (RIA)

CALCITONINA HUMANA / pg/mL suero Radioinmunoensayo (RIA)

SUERO

5-HIAA EN ORINA 24H mg/dL orina 24h Cromatografia Liquida de Alta
Resoluciéon (HPLC) / detector
electroquimico

ANTICUERPOS IgM ANTI TITULO suero Inmunofluorescencia indirecta.

EPSTEIN-BARR [EARLY] EN

SUERO

Acs VIH 1Y 2 + Ag p24 (ELFA) 1 SUERO Quimioluminiscencia

ZINC EN SERUM pg/dL serum Espectroscopia de Absorcién
Atémica / Llama

COBRE EN SUERO pg/dL suero Espectroscopia de emision

atémica en plasma por
acoplamiento (ICP-MS)

Tabla 9: Pruebas que incluyen informacion de alguno de sus ejes en su descripcion

Como se puede observar en la tabla 9, se ha extraido informacién a partir de la
descripcion para 8 pruebas. En un caso se ha realizado incorrectamente, es el caso de la
prueba “Acs VIH 1Y 2 + Ag p24 (ELFA)”. En este caso se ha extraido incorrectamente
el “1” en el eje unidad. Es posible corregir este error mediante la herramienta de
edicion:

NOMBRE A  UNIDAD  MUESTR# TIPO TIEMPO METODO AT =
ACLARAMIENTO CREATININA mUmin  ORINA Espectrofotometria Unrawol
AcsVIH 1Y 2 + Ag p24 (ELFA) 1 SUERO Quimioluminiscencia ‘ Editar
Acs. Anti-receptor de acetilcolina suero nmoliL  SUERO Radioinmunoensayo (RIA) Znidse
AFP en sangre UlfmL SUERO Quimioluminiscencia ‘

Z ALBUMINA il SUERO Electroforesis Capilar =
ALFATOCOFEROL pgimL  SUERO Cromatografia Liquida de Al 28 Cancelar |

Z  ALFA-1-GLOBULINA gL SUERO Electroforesis Capilar | |

Figura 33: Ventana de edicién de ejes obtenidos
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Una vez corregido el error, se comprueba si es necesario aplicar algin Default
Assumption, recordemos que al seleccionar un valor por omision, éste se aplicara sobre
todos los campos del eje al que corresponda que se encuentren vacios, por ejemplo, al
seleccionar “Ser/Plas” en nuestro lote, se aplicaria a todas aquellas pruebas que posean
el campo muestra vacio. Sin embargo, en nuestro caso no es posible aplicar un valor
por omision debido a la heterogeneidad del lote.

Llegados a este punto ya se puede enviar el lote al motor de comparacion. Ajustaremos
la configuracion de envio para que utilice los filtros de muestra, método y unidad(o
propiedad). Indicaremos un numero maximo de resultados de 10, para que los
resultados sean comparables con los experimentos realizados para la técnica de string
matching utilizada (Jaccard).

Configuracion de lote
Umbral: Resultados: Filtrar por...
0% v )[10

Figura 34: Configuracion aplicada

Una vez completado el anélisis del motor de comparaciéon se puede proceder a la
validacion de las pruebas.

En la pestana correspondiente seleccionamos nuestro lote y procedemos a validar los
resultados, marcando aquellas pruebas para las que hemos encontrado al candidato

correcto.

Lotes | + Validacion | ©— Sindnimos | @LoING

w“” Seleccione lote: | [461] lote de prueba

)

NOMBRE UNIDAD MUESTRA METODO
¥ ALBUMINA oL SUERO Electroforesis Capilar
¥ SERO-ALBUMINA oL SUERO Electroforesis Capilar
¥ TRANSLOCACION (3,22) BCRIABL sangre total hep:  Hibridacién ™in situ™ fluorescente (FISH)

Umbral: 0.0% N° Resultados: 10 Filtros: Mues

CANDIDATO

1002862 Albumin :MCnc :Pt:Ser/Plas :Qn ‘Electrophoresis

1002862 Albumin :MCnc ‘Pt :SeriPlas :Qn :Electrophoresis

1051867 BCR-ABL :Prid :Pt :BId/Tiss :Nar :FISH

COMENTARIO

BITAC MANUAL

Bl Cromosoma Philadelfia PCR sangre total hep:  Hibridacion ™in situ™ fluorescente (FISH) 1059267 Karyotype -Prid :Pt :BIdfTiss ‘Nar :FISH

[V Gen BCRIABL 1(9,22) (Cr. Philadelfia) Sangre Total ED”  Reaccidn en cadena de la Polimerasa (RT-P 1021821 1(9,22)(ABL1,BCR) gene translocation :Arb :Pt:BldfTiss :0rd ||
¥ CARIOTIPO sangre total hep:  Cultivo celular 1029770 Karyotype :Prid :Pt :BldfTiss :Nom

[V  CARIOTIPO / SANGRE TOTAL sangre total hep:  Cultivo celular 1029770 Karyotype :Prid :Pt :BldTiss :Nom

~ ACIDO VANILMANDELICO mgi24h ORINA Ci Liguida de Alta on (- 1003122 ‘MRat :24H :Urine :Qn
«

Filtra nombre Filtra unidad Filtra muestra Filtra tipo Filtra tiempa Filtra método Filtra propiedad

céiso NOMERE uNioAD MUESTRA TP | TEmPo METon0 PROPIEDAD Aren Bac sim
59267-5 Karyotype Bld/Tiss Nar Pt FISH Prid MOLPATH 1059267 05938
29770-5 Karyotype BldiTiss Nom Pt Prid MOLPATH 1029770  0.5938
50619-6 Karyotype BldiTiss Nar Pt Prid MOLPATH 10508618 0.5938
35456-3 Y chromosome deletion BldTiss Nom Pt Prid MOLPATH.DEL. 1035456 0.3226
48674-6 Genetic diseases BldiTiss Nom Pt FISH Prid MOLPATH 1048674 025
11558-4 pH Bld @an Pt LsCnc CHEM 1011558  0.2286
57318-8 Chromosome 13+18+21+X+Y aneuploidy BldiTiss Nom Pt FISH Find MOLPATH 1057318 0.2195
11557-6 Carbon dioxide Bid an Pt PPres CHEM 1011557 0.2162
20565-8 Carbon dioxide Bld an Pt SCnc CHEM 1020565  0.2162
35455-5 X chromosome inactivation BldiTiss Nar Pt Prid MOLPATH 1035455  0.2143

.

STATUS
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE
ACTIVE

ORDER/OES
Observation
Both
Both
Both
Both
Both
Both
Both
Both
Both

Figura 35: Marcado de pruebas que han encontrado un candidato correcto
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De las 157 pruebas del lote se han conseguido validar 146. Esto supone haber
encontrado candidato para el 93% de las pruebas. Si comparamos los resultados con los
que obteniamos utilizando la técnica Jaccard sin aplicar ninguna de las mejoras que
aporta la aplicacion observamos una mejora considerable que supone elevar la tasa de
acierto en un 30%.

Comparacion de eficacia
100%
90%
80%
70%
60% -
50% -
40% -
30% -
20% -
10% -
0% - T )
Jaccard SANT

Figura 36: Grafica comparativa de la eficacia en cada caso

En definitiva se ha conseguido desarrollar una plataforma de trabajo para la
normalizacion terminolégica con LOINC que se integra dentro del servidor
terminologico del cliente de forma que se facilita la comunicacién con él, tanto para la
exportacion de pruebas no estandarizadas como para la importacién de resultados, y
que automatiza el proceso de busqueda de candidatos mediante un motor de
comparacion basado en técnicas de correspondencia aproximada de cadenas.

Gracias a que SANT se integra dentro del servidor terminoldgico y a su motor de
comparacion es posible realizar la bisqueda de términos estandarizados sin necesidad
de preprocesado del término no estandarizado (lo que implicaria entre otras cosas la
traduccion del término al lenguaje de la terminologia estdndar, en este caso al inglés).
De esta forma se consigue ahorrar una cantidad de tiempo muy importante al usuario
ya que se reduce sustancialmente la carga de trabajo manual.

Por otra parte, el usuario también ve facilitada su labor de btasqueda del candidato
correcto mediante las herramientas proporcionadas por SANT que retine los resultados
en una sola ventana, y proporciona una interfaz sencilla y practica.

Una vez el especialista encuentra el mapping apropiado, es posible incorporar este
resultado al servidor terminolégico para que pase a formar parte de futuras bisquedas.
Esto en definitiva es un proceso de realimentacion de la base de conocimiento.

LOINC es un lenguaje en pleno desarrollo, y por tanto es posible encontrar pruebas de
laboratorio que no han sido incorporadas atin a la terminologia. Para facilitar este
proceso SANT ofrece una herramienta que facilita que estas pruebas se marquen de una
manera especial en el servidor terminolégico para su posterior envio al organismo
responsable del mantenimiento de LOINC.
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8. Conclusiones

Una vez analizados los inconvenientes actuales de la normalizacion terminolégica con
LOINC se plantea la implementacion de SANT, un sistema de ayuda a la normalizaci6on
terminologica integrado en el servidor terminologico de BITAC.

Para implementar el motor de comparacion de nuestro sistema se han analizado
distintas técnicas de correspondencia aproximada de cadenas. Tras la realizacion de
experimentos para comprobar la eficacia de cada una de las técnicas consideradas se
escoge Jaccard por resultar la méas efectiva y ser ademas de complejidad baja lo que
repercute en un mayor rendimiento del motor de comparacion.

Para la implementacion de la interfaz grafica de usuario se han comparado distintos
Jrameworks de desarrollo web, decantandonos por Vaadin, un framework de altima
generacion que ofrece gran cantidad de documentaciéon, contenido pregenerado en
forma de componentes y addons, y un rendimiento 6ptimo.

Hemos aportado mejoras a nuestro sistema para incrementar la eficacia del motor de
comparacion en forma herramientas de preprocesado de pruebas (obtenciéon de ejes a
partir de la descripcion, aplicacion de valores por omision), uso de filtros por ejes de
LOINC durante el proceso de analisis dentro del motor de comparacion y herramientas
de bisqueda en el proceso de validacion para facilitar el trabajo del usuario.

Se han demostrado los beneficios de SANT como sistema de ayuda a la normalizacién
terminologica, ahorrando una sustancial carga de trabajo al técnico especialista y
facilitando las tareas de creacién de mappings y propuesta de incorporaciéon de nuevos
términos LOINC.
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9. Trabajo futuro

Actualmente se esté trabajando en una nueva version del sistema que incluye nuevas
mejoras. Una de las nuevas técnicas consiste en mejorar la explotacion de la
informacion que nos proporciona el servidor terminologico mediante la extraccién de,
lo que hemos llamado, los sinénimos por componente. Mediante este proceso se
consigue que pruebas ya estandarizadas que tenian pocos sinénimos y de bajo
parecidos a la prueba analizada, ahora puedan mostrarse en los resultados, reduciendo
asi el nimero de falsos negativos.

Otra herramienta que se quiere incorporar proximamente es la validaciéon automaética
de pruebas. Esto es, segin unos criterios a determinar, se podran validar de forma
automaética las pruebas analizadas, sin intervencion del técnico especialista. A esta
nueva version del proyecto se le ha denominado SAM (Automatic Mapping System).

Como trabajo futuro adicional se plantea el uso del sistema desarrollado con otras
terminologias clinicas como por ejemplo para SNOMED-CT, terminologia clinica de
gran aceptacion dentro de la comunidad experta en normalizacion e interoperabilidad
semantica que actualmente se estd implantando en gran parte de los centros
hospitalarios a nivel internacional y recientemente adoptada por el sistema nacional de
salud.
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12. Anexo: Articulo Inforsalud’i2

NORMALIZACION TERMINOLOGICA MEDIANTE TECNICAS DE
BUSQUEDA APROXIMADA

E. PARCERO! L. MARCO! J.A. MALDONADO!, V. BEREZ?, T.
MAS?, M. RODRIGUEZ? M. ROBLES!

Grupo IBIME. Instituto ITACA. Universitat Politécnica de Valéncia.
46022-Valencia. Espafia.
BITAC MAP S.L. 08008-Barcelona. Espafia.

En este articulo se presenta la plataforma de normalizacién terminoldgica SANT (Sistema de Ayuda a la
Normalizacion Terminoldgica). SANT utiliza técnicas de busqueda aproximada de cadenas (string
matching), filtros configurables y reglas semanticas para encontrar correspondencias entre los términos
locales no estandarizados y los términos contenidos en terminologias estandar o de referencia como
LOINC. SANT se ha integrado con el sistema de informacion de gestién terminoldgica de la empresa
BITAC con el propdsito de facilitar la normalizacion de vocabulario médico, su principal ambito de
trabajo. El presente articulo describe la metodologia seguida, idoneidad de las técnicas de blsqueda
aproximada y el sistema informatico resultante de la colaboracion entre BITAC y el grupo IBIME de la
Universitat Politécnica de Valéncia.

1. Introduccién y motivacion
La necesidad de utilizar vocabularios normalizados es vital para la comunicacion e

integracion de la informacion sanitaria. Sin embargo, los centros sanitarios utilizan
generalmente una terminologia y codificacion propia, haciendo dificil la comunicacion
entre ellos. El uso de una terminologia comdn permite el intercambio de datos clinicos
entre sistemas independientes en pos de mejorar la atencién al paciente y facilitar las
actividades de investigacion.

No obstante, la adopcién de un sistema terminologico estandar no estd exenta de
dificultades. Ademas de existir multiples sistemas terminoldgicos y de codificacion
propia, nos encontramos con la inmensidad y continua evolucion del lenguaje clinico y
las sutiles diferencias existentes entre los conceptos, aparentemente muy parecidos, pero
esencialmente diferentes. Por tanto, la normalizacion de la terminologia propietaria
consume mucho tiempo y es un proceso muy especializado que requiere personal
cualificado.

Por una parte, las herramientas de alineacion existentes no estan integradas en el
sistema, de manera que se necesita un procesado manual previo de una bateria de
términos para su posterior analisis y busqueda de posibles candidatos en la terminologia
objetivo. La busqueda del candidato correcto es realizada por un especialista que evalla
la correspondencia entre términos basandose en la informacion que le ha proporcionado
el centro de origen. Y, por altimo, la integracién de los resultados necesitara un
procesado posterior para su almacenamiento, generalmente también manual.
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Por otra parte, la terminologia objetivo puede que se encuentre en otro idioma que la
local e incluso es posible que se disponga de términos de entrada en varios idiomas.

2. Objetivos
Describir la plataforma SANT, un sistema de normalizacion terminoldgica, que ademas

de unificar los procesos de extraccion, comparacion e incorporacion de términos del
servidor de terminologia, automatiza el proceso de comparacion.

Reducir el tiempo que el especialista debe dedicar a la tarea de busqueda del candidato
mediante la seleccion y aplicacion automatica de reglas establecidas para la obtencion
de listas de términos ya normalizados, ordenados segin un coeficiente de similitud,
proporcionado por una técnica basada en la correspondencia por cadenas.

Realimentar la base de conocimiento de correspondencia semantica entre términos
locales y estandarizados de manera que la aportacion de los datos sea sencilla, asista en
la eleccion del término candidato, y facilite la incorporacion de los resultados.

Facilitar la propuesta de incorporacion de nuevos términos que actualmente no tienen
correspondencia en la terminologia estandar.

3. Materiales y métodos
Como punto de partida se dispone de un banco de datos de términos de pruebas clinicas.

Este banco de datos retine términos de distintos centros codificados segln su sistema
local, contiene también una terminologia de referencia y cddigos que relacionan
términos locales con los términos de dicha terminologia de referencia.

Asi pues, es posible agrupar los términos por codigo, obteniendo un conjunto de
sindnimos para un concepto dado. Este grupo es interesante por la informacién que
aporta ya que puede incluir distintas formas de referirse a un concepto, términos con
mayor o menor informacion relevante, y equivalencias de conceptos entre los idiomas
utilizados en el banco de datos.

En concreto, el banco de datos utilizado pertenece a la empresa BITAC, especialistas en
normalizacion de datos de laboratorio, y hace uso de la terminologia LOINC como
terminologia estandar. LOINC es un sistema de codificacién de pruebas de laboratorio y
otras observaciones clinicas en el que un término se representa fundamentalmente por
un codigo Unico y 6 ejes que describen el término: nombre del componente medido,
propiedad, tiempo de la medicion, tipo de muestra, escala de medida y método utilizado
si es relevante [1]. Ademas BITAC es miembro de la comunidad LOINC y colaboran en
el desarrollo y traduccion de su vocabulario.

Los términos de referencia del banco de datos se representan conforme al estandar
definido por LOINC, y el resto de términos correspondientes a distintos centros se
almacenan segun su formato original, de manera que es habitual encontrar terminos con
ejes no informados, ejes con informacion incorrecta o ejes con informacion que
corresponde a un eje, o incluso a varios ejes distintos.
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Para calcular la similitud entre términos se hace uso de técnicas de busqueda
aproximada de cadenas, mas comdnmente conocidas por su término en inglés string
matching [2]. Consisten en aplicar una funcién de similitud a dos cadenas simil(cl, c2),
y obtener a partir de ella una puntuacion. Si dicha puntuacion supera un umbral ,
ajustado segun conveniencia, entonces se habrd encontrado un término candidato a ser
su equivalente.

Las funciones implementadas en el motor de comparacién son las funciones de string
matching, una clase de funciones de popularidad creciente, basada en la tokenizacion de
las cadenas en Q-grams, es decir, en subcadenas de tamafio Q [3]. De esta forma es
posible tratar las cadenas como conjuntos de tokens y usar las operaciones de teoria de
conjuntos sobre los conjuntos de tokens para calcular la similitud entre cadenas. La
técnica Jaccard[4] hace uso de esto. Otro tipo de funciones son las basadas en
distancias, como las distancias de edicion de Levenshtein [5]. Existen métodos que
combinan estas dos ideas, denominados métodos hibridos, como Monge Elkan [6] y
SoftTFIDF [7].

Jaccard se trata de una técnica sencilla y barata desde el punto de vista computacional.
El coeficiente de similitud de Jaccard entre dos cadenas cl y c2 es el cociente de la
cantidad de tokens presentes tanto en c1 como en c2 entre la suma de ambas cantidades:

|tokens(c1l) N tokens(c2)|
|tokens(cl) U tokens(c2)|

similjaccard(cl,c2) =

Levenshtein consiste basicamente en calcular el coste de transformar una cadena en
otra:

DiStrevenshtein(C1, ¢2) = min(si, sz, 5s...)

Donde s;, Sz, Ss... definen el coste de secuencias de operaciones de edicién tales como
copia, insercion, substitucion y borrado a realizar para convertir la cadena cl en c2. El
resultado es peor cuanto mayor sea este coste, es decir, las cadenas son mas diferentes.

En Monge Elkan el calculo de la funcién de similitud se hace a partir del calculo de las
distancias minimas de edicién entre tokens, y normalizando con respecto al tamafio en
tokens de la cadena origen:

K
1 ;
similMongeElkan(cl1,c2) = EZ jzfmax(simil (cli, 02]))
=1

Donde simil’ es una funcion secundaria basada en distancias, una variante de la métrica
de Levenshtein, K es la cantidad de tokens de c1 y L es la cantidad de tokens de c2.
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En SoftTFIDF el token se pondera segun una funcion entre las frecuencias de aparicion
del token en la cadena a comparar y en el banco de datos general, de manera intuitiva
cuanto mas frecuente sea el token menos significativo resulta.

4. Resultados y discusion

Se ha desarrollado la plataforma SANT para facilitar la tarea de la normalizacién
terminoldgica, de modo que, como muestra la figura 1, se integra dentro del sistema
objetivo, enlazandose a su base de datos.

Banco de datos SANT proporciona una interfaz web que
permite el trabajo simultdneo de varios
especialistas, permitiendo componer
distintos subconjuntos de datos o lotes que

S seran procesados por el motor de
esunados comparacion y realizar el tratamiento de los
resultados arrojados por la plataforma.
Ademas el acceso se puede realizar desde
multitud de dispositivos y/o con sistemas

distintos.
S

Figura 1: Perspectiva general de
funcionamiento de la plataforma Monge-Elkan
SANT.

Subconjunto de datos

Mapping:

SoftTFIDF

Levenshtein

Jaccard

4.1. Funciones de string matching: comparacion 50 55 60 65 70

SANT soporta cualquier método de comparacién ~ Figura 2: Porcentaje de acierto por
de cadenas que proporcione un resultado ~Metodo de comparacion por string
normalizado en forma de puntuacion. matching considerado.

En la plataforma han sido implementadas las técnicas basadas en string matching
anteriormente descritas. Para su evaluacion se ha utilizado un subconjunto de datos de
3.000 términos LOINC escogidos al azar de entre un banco de datos de
aproximadamente 150.000 términos. Se ha realizado la comparacion de todos estos
términos, por el primer eje, nombre del componente, obteniendo el conjunto de los 10
mejores resultados para cada término del subconjunto. Se considera acierto en la
comparacion si entre estos 10 términos se encuentra el término correcto.
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Como se puede observar en la figura 2, de entre todos los métodos de comparacion
considerados, aquellos que se comportan mejor son Jaccard (con una tokenizacion en Q-
grams de dos caracteres) y SoftTFIDF (con una tokenizacion en Q-grams de tres
caracteres), ambos métodos con resultados cercanos al 70% de acierto. Debido a la
sencillez de Jaccard, se ha escogido éste para su implantacion.

4.2. Mejoras en el proceso de busqueda terminoldgica

La plataforma SANT admite la creacion de conjuntos de conceptos para los cuales se
desea establecer nuevas relaciones. El especialista se encarga de componer estos
conjuntos o lotes utilizando las herramientas suministradas. A parte del nombre del
componente, se incluyen el resto de ejes. Los ejes aportan una informacion muy valiosa
a la hora de decidir con qué concepto se puede establecer o no una relacién, y en base a
esto se introducen en la plataforma las siguientes mejoras: (a) Filtrado por eje. (b)
Mantenimiento de sinénimos. (c) Extraccién de ejes a partir de la descripcion. (d)
Asuncion de valores por omision.

El filtrado por eje consiste en proporcionar candidatos que contengan una informacion
semanticamente igual en los ejes seleccionados a filtrar. Esta seleccion de ejes sera fija
para todo un lote. Para cada concepto se consulta qué informacidn contiene en cada uno
de los ejes relevantes, y SANT busca en el banco de datos las posibles correspondencias
que cumplan la restriccién de poseer la misma informacion en sus propios ejes,
eliminando asi conceptos irrelevantes. Con esto se consigue mejorar la eficiencia
temporal, porque el banco de datos con el que comparar se ve drasticamente reducido, a
la vez que disminuye el conjunto de resultados que el usuario debe revisar.

La informacion de un eje debe pertenecer al conjunto de opciones de la terminologia de
referencia, sin embargo, del mismo modo que ocurre con el nombre del concepto,
también existe variabilidad en la forma de expresarlo debido a posibles abreviaturas,
traducciones, nombres alternativos, errores tipograficos, etc. Para que el filtrado sea
efectivo, dos conceptos deben ser comparables. Para ello es necesario mantener unas
tablas de sindénimos que enlacen las variaciones con su término (o incluso varios
términos en algunas ocasiones) estandar. La plataforma proporciona una herramienta de
mantenimiento que muestra aquellos términos por eje que adn no han sido relacionados
con un término estandar, y el especialista puede agregar la relacion o bien editar
cualquiera ya existente.

En algunos casos la informacion de algunos ejes no se proporciona en el eje adecuado vy,
en su lugar, se encuentra junto con la descripcion del concepto. Para estos casos SANT
dispone de una herramienta de preprocesado del lote que consiste extraer dicha
informacién de la descripcién e incluirla en el eje adecuado. En todo caso el especialista
puede descartar los cambios o incluso refinar el resultado mediante la edicion del eje
afectado.
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En otros casos la informacion de los ejes simplemente no ha sido proporcionada, sin
embargo el especialista puede conocerla gracias a su experiencia y conocimiento del
contexto. Para estos casos SANT proporciona una herramienta que permite aplicar un
valor por omision a un eje, seleccionado de entre el conjunto de términos del
vocabulario estandar. Otros parametros de configuracion que el usuario puede
modificar son: el umbral de similitud a aplicar en la técnica de string matching vy el
ndmero méaximo de candidatos a mostrar.

Lote @ Insercion Seleccion | v Validacién onfiguracion | @LON Ayuda

v

kJ
VA |

NOMBRE UMIDAD  MUESTRZ  METODO CANDIDATO COMENTARIO BITAC MANUAL  INCIDENCIA

o olucosa mo/dl onna  tira reactwa 1005792 GLUCOSA ‘mg/dl - ORINA PRIMERA DE LA MARAN -On -Tira reactiv -
glucosa 1002344 Glucosa v 0 Atipico Cuanttatvo
X j

mg/dl.  fluid

r
r

r

r con vg/d
-

-

[~ BILRRUBINA mg/dl ORINAE Lectura automat 1001978 Biinubina :mg/dL. : :Orina :NGmero Colorimetria
|

Filtra nombre Filtra unidad Filtra muestra Filtra tip Filtra tiemnp Filtra métod:

CLIENTE comco NOMBRE UNIDAD MUESTRA wo TEMPO METo00 PROPILDAD ArEA
1001 "’ GLUCOSA my/dl ORINA PRIMERA DE LA MANAN  On Tira reactiva
1001 UCOSA NA PRIMERA DE LA MANAN

Figura 3: Captura de pantalla de la plataforma SANT

4.3. Tratamiento de los resultados

Una vez el motor de comparacion ha volcado los resultados, el especialista comienza el
proceso de comprobacion (ver figura 3) que consiste en verificar si el candidato
propuesto es acertado. Si el primer candidato no es correcto se puede seleccionar otro
entre un conjunto de candidatos que se despliegan al seleccionar el concepto.

SANT proporciona una herramienta de blsqueda por cadenas entre los resultados en el
caso de preferir la basqueda directa a la navegacion. Consiste en un filtro por caracteres,
y se han incluido para los ejes mas comdnmente utilizados.

En caso de encontrar un candidato correcto para el concepto este puede ser seleccionado
para posteriormente ser incorporado a la base de datos local con el codigo de enlace
correspondiente que lo relaciona con la terminologia de referencia.

En caso de no encontrar candidato correcto el usuario tiene varias opciones, puede
volver a lanzar el motor de comparacion con una configuracion menos restrictiva que
devuelva un mayor nimero de candidatos, puede marcar una incidencia mediante un
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desplegable incorporado especialmente para ese caso o incluso introducir un cédigo de
enlace manual.

5. Conclusiones
Se ha presentado la plataforma SANT, se ha conseguido un entorno integrado y

completo, independiente de herramientas externas para la importacion de términos
locales y exportacion de términos ya normalizados. Como indican los datos, las técnicas
de busqueda aproximada consiguen un acierto en el 70% de los casos, esto, unido a las
herramientas proporcionadas por la plataforma, facilita la tarea de la normalizacion
terminologica, reduciendo la complejidad del proceso y el tiempo que un especialista
debe emplear en él.
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