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Abstract 
Nowadays hospitals store a large amount of radiology reports in different Radiology 

Information Systems (RIS) from different modalities, such as ultrasound, MRI scans, CT scans, 

mammograms, X-rays, etc. These reports contain the data set observed by radiologists that can 

be of vital importance for the diagnosis of many diseases such as breast cancer. 

This work designs, implements and analyzes different data analysis algorithms using the 

MapReduce paradigm to extract relevant factors to the diagnosis of breast cancer from the 

different diagnostic reports obtained in the process (mammography, ultrasound and MRI). 

These factors correspond to cross correlations between different modes and correlations with 

different grouping levels (understanding the level 'n' as the analysis of the correlation of 'n' 

parameters with diagnostic factor). These algorithms will perform distributed data processing 

on Hadoop clusters that are dynamically provisioned from public Cloud infrastructures. 

 

Resumen 
Hoy en día los hospitales almacenan en los diferentes Sistemas de Información Radiológicos 

(RIS) una gran cantidad de informes radiológicos de diferentes modalidades, como Ecografías, 

Resonancias magnéticas, Tomografías Axiales Computarizadas, Mamografías, Rayos X, etc. y 

con formatos variados. Dichos informes recogen el conjunto de datos observados por los 

radiólogos, además de aquella información obtenida al aplicar procesos sobre las propias 

imágenes (biomarcadores, etc.), que pueden ser de vital importancia para el diagnóstico de 

muchas enfermedades, como por ejemplo el cáncer de mama. 

El presente trabajo va a diseñar, implementar y analizar diferentes algoritmos de análisis de 

datos utilizando el paradigma MapReduce para extraer a partir  de los informes obtenidos en el 

proceso de diagnóstico de cáncer de mama (mamografías, ecografías y resonancias magnéticas) 

factores relevantes para el diagnóstico de cáncer de mama. Estos factores corresponderán a 

correlaciones transversales entre las distintas modalidades y correlaciones con diferentes 

niveles de agrupación (entendiendo el nivel ‘n’ como el análisis de la correlación de ‘n’ 

parámetros con el factor de diagnóstico). Dichos algoritmos procesarán de forma distribuida los 

datos en clusters Hadoop virtuales dinámicamente  aprovisionados sobre infraestructuras Cloud 

públicas. 
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1. Introducción 
Uno de los retos más importantes hoy en día en el mundo de la medicina, es la búsqueda de 

relaciones o patrones que ayuden en el diagnóstico de patologías. 

A día de hoy, los informes médicos son uno de los contenedores más utilizados de información 

relativa a las enfermedades y los tratamientos aplicados a estas. Dichos informes, proceden de 

diversas y variadas fuentes. Sin embargo, muchos de ellos no cuentan con un tratamiento 

adecuado para generar conocimiento que permita la retroalimentación de información útil, y 

que sirva para identificar y medir la incidencia de determinados parámetros en el diagnóstico. 

En este sentido, muchos centros médicos (hospitales, centros de atención primaria, etc.) cuentan 

con un gran volumen de datos, resultado de los estudios a los que son sometidos los pacientes 

en los procesos de diagnóstico, seguimiento o tratamiento de las enfermedades que presentan a 

lo largo de toda su vida. Toda esa información, por lo general, se encuentra almacenada en 

diferentes sistemas informáticos, con tipos de datos (texto, códigos, imágenes, videos, señales, 

etc.) y estructuras (informes sobre análisis clínicos, radiológicos, operaciones, etc.) variadas. 

En muchas ocasiones, toda esta información solo se guarda a nivel de registros históricos y no 

se utilizan para extraer la valiosa información que dichos datos pueden albergar escondidos, y 

menos aún si se considera la posibilidad de tratar dicha información como un conjunto global 

y transversal. 

La posibilidad de poder contrastar esta información de forma global y transversal, podría ser de 

mucha importancia para el avance contra lucha de las muchas enfermedades que hoy en día 

atacan a nuestra sociedad, a través de la identificación y categorización de factores que 

proporcionen al clínico una herramienta para realizar diagnósticos más exactos, dejando menos 

margen a la subjetividad. En este sentido, la informática médica puede, a través del 

razonamiento inductivo, clasificar mediante diferentes  técnicas [1], y crear modelos que 

permitan prospectivamente correlacionar parámetros entre informes. Por todo ello, la tendencia 

en la actualidad es la de diseñar modelos mixtos, que permitan combinar de forma transversal 

datos de fuentes y formatos diferentes, y que nos permitan saber con mayor exactitud la 

incidencia de determinados factores en los diagnósticos clínicos, como por ejemplo la 

probabilidad de padecer cáncer de mama [2] y su actuación médica posterior.  

Por otro lado, el volumen de datos que se maneja y que se espera procesar, nos da una pauta 

para tener en cuenta que los tiempos de procesamiento pueden ser críticos a la hora de obtener 

los resultados y de ahí la necesidad de contar con sistemas escalables, capaces de adaptarse 

tanto al volumen de computación como al volumen de la información.  

La forma tradicional de escalar nuestros sistemas, en ocasiones puede resultar demasiado 

complicado a la hora de escalarlos debido a la cantidad de actualizaciones y configuraciones 

que se necesitan hacer para añadir nuevo hardware y/o software. A parte de ser complicado, 

también puede llegar a ser costoso [3]. 

Hoy en día el Cloud Computing, o Computación en la nube, aparece como una alternativa a los 

sistemas tradicionales para ofrecer servicios de cómputo, almacenamiento y de red, pero con la 

diferencia en el acceso a ellos. El acceso a los servicios se hace a través de una red, que 

generalmente es Internet, y con la ventaja de que no se necesita tener ningún conocimiento de 

cómo gestionan los servicios.  
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Bajo este nuevo paradigma, se puede responder a un problema de forma flexible y dinámica, lo 

que permite atender sin inconvenientes grandes demandas de trabajo tanto de cómputo como 

de almacenamiento. La computación en la nube nos permite tener a disposición un gran número 

de servicios de una manera rápida y transparente. Entre los principales beneficios que nos ofrece 

el Cloud tenemos un aprovisionamiento de recursos en tiempo real, un alto grado de 

automatización y reducción de costes bajo el modelo de pago por uso [4]. 

Además, en el contexto de cómputo de unos grandes volúmenes de datos, no sólo se necesita 

una infraestructura escalable, sino también de aplicaciones igualmente escalables, que 

aprovechen los beneficios de la computación paralela. Bajo esta premisa aparece el modelo de 

programación MapReduce [5] que posibilita introducir soluciones tecnológicas basadas en 

computación distribuida a lo largo un conjunto de muchas máquinas o nodos. 

En resumen, si hablamos de sistemas escalables que se adapten al cómputo y al volumen de 

información, y por otra parte tenemos volúmenes de información potencialmente considerables, 

donde los orígenes de la información son diversos y la velocidad para la obtención de los 

resultados es elevada, entonces podríamos ver este tipo de problema de búsqueda de 

correlaciones desde el punto de vista del BigData [6].  

 

2. Motivación 
El cáncer de mama es la principal causa de muerte por cáncer en mujeres, ya que anualmente 

se diagnostican más de un millón de casos a nivel mundial [7]. Este tipo de cáncer es con 

diferencia el tipo de cáncer más frecuente entre las mujeres, con aproximadamente 1,4 millones 

de nuevos casos de cáncer diagnosticados anualmente en todo el mundo (23% de todos los 

cánceres). Actualmente es el cáncer más común tanto en las regiones desarrolladas como las 

que se encuentran en fase de desarrollo. 

 

El diagnóstico de cáncer de mama, es una de las enfermedades donde se genera un gran volumen 

de datos, generado por fuentes de información variadas (Mamografías, Ecografías, Resonancias 

Magnéticas, Exploración Clínica, Biopsias pre-Quirúrgicas, Biopsias post-Quirúrgicas, 

Tratamientos Neoadyuvantes, etc.) y en la que cada informe contiene una estructura e 

información diferente.  

El Grupo de Grid y Computación de Altas Prestaciones (GRyCAP) de la Universidad 

Politécnica de Valencia (UPV) cuenta con una colaboración activa con el Hospital Universitario 

Doctor Peset y Hospital Universitario y Politécnico de la Fe (HPULF), en la que una de las 

áreas en las que se está trabajando es la recopilación estandarizada de información a través de 

informes estructurados siguiendo los estándares BI-RADS  [8] (Breast Imaging Reporting and 

Data System, BI-RADS) y DICOM-SR [9] (DICOM Structured Reporting) relativos al 

diagnóstico, seguimiento y tratamiento del cáncer de mama [10].  

Por ello, en la actualidad se dispone de un conjunto de informes estructurados relativos a 

episodios de diagnóstico de cáncer de mama en la que se han realizado las anotaciones de las 

imágenes adquiridas en estudios de mamografía, ecografía y resonancia magnética. La 

información contenida en estos informes está almacenada en documentos XML y en la que para 
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cada tipo de exploración tiene su propia estructura. Dicha información describe características 

como la forma de una lesión, el tipo, sus dimensiones, etc. siguiendo los términos que se 

describen en el estándar BI-RADS. Además, cada informe incluye una valoración o categoría 

definida también por BI-RADS de cada lesión anotada y que determina la probabilidad de 

padecer cáncer o no y las acciones a tomar por el médico. Por ejemplo, una mamografía puede 

tener una categoría de BI-RADS de 3 con los siguientes hallazgos: calcificaciones asociadas, 

redondas y de baja densidad. De acuerdo con los valores de BI-RADS, este estudio nos indicaría 

que el paciente tiene un resultado de probable benignidad pero que requiere control cada 6 

meses. 

La conclusión es que BI-RADS no considera en general datos que no sean procedentes del 

ámbito radiológico. Sin embargo, numerosos experimentos han estudiado la posible influencia 

de factores no radiológicos, como los provenientes de la exploración clínica, cambios en la 

evolución o antecedentes de riesgo. Un ejemplo claro sería el estudio de la presencia de 

sintomatología (fundamentalmente lesión palpable), que aunque no se ha demostrado que 

influya en la probabilidad de carcinoma en lesiones BI-RADS 3 (Probablemente benigna, con 

2,25 % de probabilidad de cáncer) [11] [12] [13], sí parece influir dentro de la categoría BI-

RADS 4 (probablemente maligna con sólo 2% de posibilidades de ser benigno). En [14] se 

demuestra a través de un estudio sobre 519 lesiones clasificadas como BIRADS 4, que el Valor 

Predictivo Positivo (VPP) en lesiones palpables fue del 54%, respecto al 16,8% en las no 

palpables, lo que justificaría la asignación de una subcategoría BI-RADS 4A (baja sospecha de 

malignidad 3% a 49%) o BI-RADS 4B (sospecha media de malignidad 50% a 89%) distinta en 

función de la presencia de sintomatología. Otro ejemplo claro es el mostrado en [15], en la que 

se demuestra que la incorporación de factores clínicos, epidemiológicos o de opinión del 

radiólogo basada en su propia experiencia permiten una mejor correlación con el grado de 

sospecha.  

Las conclusiones BI-RADS tampoco valoran de forma transversal entre exploraciones 

radiológicas (por ejemplo cruzando información de una misma lesión proveniente de 

mamografía y ecografía), solo se basa en las anotaciones adquiridas en una misma exploración. 

La motivación principal de este trabajo es la de desarrollar una plataforma que posibilite la 

realización de estudios capaces de  analizar de forma transversal y global los datos asociados a 

los informes de diagnóstico de cáncer de mama tanto de ámbito radiológico como no 

radiológico, con el objeto de extraer correlaciones asociadas a las categorías de BI-RADS. 

Los resultados que se pueden extraer de los estudios, pueden ser relevantes en el diagnóstico de 

cáncer de mama. Mediante estos estudios de identificación de patrones, se podría llegar a 

determinar la probabilidad de padecer cáncer con mayor exactitud. Dicho de otra forma, se 

podría conseguir una mejora en los Valores Predictivos Positivos (VPPs) y Negativos (VPNs) 

de las categorías definidas en BI-RADS y redundaría en una menor morbilidad, al evitar la 

realización de biopsias innecesarias o evitar retrasar su realización ante una sospecha. 

Obviamente, la plataforma que se pretende desarrollar en este trabajo para encontrar la 

información asociada a los BI-RADS dentro de los informes, debe ser una plataforma 

informática que permita aprovechar las características de paralelización del problema 

planteado. Cada lesión es independiente de las demás, y por lo tanto podemos procesar varias 

lesiones de forma simultánea, en la que cada lesión tendrá asociada un conjunto de informes 

que la describen.  
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MapReduce parece un paradigma apropiado para abordar este tipo de problema, dado que es 

un modelo de programación que nos ofrece soporte a la computación paralela pero sin 

adentrarnos mucho en la misma, lo que es uno de los grandes inconvenientes de la computación 

distribuida. Este paradigma de programación está soportado por Apache Hadoop[16], que se ha 

convertido prácticamente en el estándar del mercado a la hora de hablar de BigData, utilizado 

por empresas como Yahoo, Facebook y eBay. 

MapReduce se basa en el principio de divide y vencerás. Toma un conjunto grande de datos y 

los divide en pedazos pequeños e independientes entre sí, los cuales posteriormente se procesan 

en paralelo [17]. Enfocándonos en nuestro problema, tenemos una gran cantidad de informes 

estructurados, independientes entre sí y que por lo tanto pueden ser procesados de forma 

paralela. 

Es por esto que este trabajo propone la búsqueda de relaciones entre características anotadas en 

los informes a través de algoritmos MapReduce.  

 

3. Objetivos 
 

El objetivo principal de este trabajo es diseñar una plataforma que permita realizar estudios que 

analicen bajo el paradigma MapReduce (implementado a través de Apache Hadoop),  de forma 

transversal y global los datos asociados a los informes de diagnóstico de cáncer de mama en el 

ámbito radiológico, concretamente mamografías, ecografías y resonancias magnéticas, aunque 

también debe permitir la incorporación de otro tipo de informes de origen no radiológico (por 

ejemplo exploraciones clínicas, biopsias, etc.) para su análisis de una forma sencilla, con el 

objeto de extraer correlaciones asociadas a las categorías de BI-RADS. 

Para la consecución de este objetivo principal se plantean los siguientes objetivos específicos:  

 Diseñar e implementar una arquitectura escalable para resolver el problema planteado, que 

nos permita cubrir las necesidades de cómputo como las de almacenamiento. Además, debe 

de permitir flexibilidad a la hora de utilizar los recursos para no perder prestaciones. 

 Validar la arquitectura a través de un conjunto de datos conformado por informes DICOM-

SR de mamografías, ecografías y resonancias magnéticas, de forma que  se extraiga el 

conocimiento relativo a  las correlaciones existentes entre los las características BI-RADS 

y sus conclusiones. 

 Visualizar el conocimiento generado en relación a los BI-RADS y su relación con las 

lesiones y características. La visualización debe ser entendible para permitir sacar 

conclusiones. 
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4. Estudio del Estado del Arte 
 

A continuación se presenta el conjunto de tecnologías y estándares, que requieren ser 

clarificados para una mejor comprensión y justificación de la elección de las mismas para el 

diseño e implementación de la arquitectura que se plantea como objetivo en la sección 3. 

4.1. Informes Estructurados DICOM-SR 
 

En el este trabajo se han utilizado como fuentes de datos informes radiológicos relativos al 

diagnóstico de cáncer de mama que se presentan en ficheros XML y siguen el estándar 

DICOM-SR. 

DICOM-SR se fundamenta sobre el estándar DICOM (Digital Imaging and 

Communications in Medicine), siendo este el estándar utilizado en la industria de la imagen 

médica, con el fin de ayudar al manejo, almacenamiento y transmisión de imágenes y datos 

asociados. El estándar define como ha de ser el formato de los ficheros contenedores de 

información, así como el protocolo de comunicación, permitiendo la integración de 

múltiples dispositivos dentro del mismo sistema de almacenamiento y comunicación 

[18][19]. 

El estándar DICOM se extendió para los informes que incorporan referencias a las 

imágenes, así como sus datos asociados. A dicho desarrollo se le denomina DICOM-SR 

(DICOM Structured Reporting) [9] [20]. Como cualquier otro objeto DICOM, DICOM-SR 

dispone de una cabecera y de contenido. En un informe estructurado DICOM-SR podemos 

encontrar información jerarquizada en distintos niveles, donde los elementos de 

información son de distintos tipos, como texto, valores numéricos, coordenadas espaciales 

o temporales y las referencias a las imágenes o formas de onda, tal como se puede observar 

en la Figura 1. Los elementos de información se encuentran conectados jerárquicamente en 

forma de árbol. 

 

 
Figura  1: Ejemplo de DICOM-SR extraído de [4] 
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El estándar ha adoptado el lenguaje XML para codificar el documento estructurado. Esto 

posibilita que DICOM-SR puede ser transformado de forma muy fácil a otro formato de 

documento. 

 

4.2. Infraestructuras HADOOP  
 

Hadoop [16] es un framework que ofrece soporte escalable para aplicaciones distribuidas, 

esto debido a que permite trabajar clusters conformados por miles de nodos. Una de sus 

principales características es que está diseñado para trabajar con datos en el orden de los 

petabytes. Su funcionamiento está basado en MapReduce y Hadoop Distributed Filesystem. 

Con un cluster Hadoop abarcamos dos aspectos, la gestión de los trabajos MapReduce y el 

almacenamiento de datos. 

Fue creado por Doug Cutting como apoyo al proyecto del motor de búsqueda Nutch y 

posteriormente renombrado como Hadoop al incorporarse la escalabilidad.  

Yahoo fue uno de los principales beneficiarios de los servicios de Hadoop y en Junio de 

2009 anunciaba que ofrecía su versión de producción de Hadoop disponible para el público 

y la comunidad opensource. 

Al día de hoy la popularidad que ha alcanzado Hadoop ha hecho que en el mercado existan 

varias implementaciones alternativas como Hortonworks [22] o Cloudera [23] que han 

añadido nuevas funcionalidades y herramientas visuales que mejoran la experiencia 

administrativa del entorno y que en algún caso mejora el rendimiento. Además de poderse 

realizar instalaciones en centros de datos tradicionales, el auge del cloud en la actualidad ha 

hecho que las empresas de cloud público más importantes como Microsoft, Amazon y 

Google permitan desplegar infraestructuras virtuales con preinstalaciones de Hadoop que 

no necesitan de ninguna experiencia de configuración.  

MapReduce [5] es un modelo de programación diseñado originalmente por Google y a 

través de este modelo se da soporte a la computación paralela sobre grandes cantidades de 

datos. Se basa en dos primitivas básicas, la función map() y la función reduce(), aunque 

internamente se ejecuten otras instrucciones. Para la función map() es necesario proveer 

pares tipo (clave / valor) de manera que produce una lista de valores para cada clave 

𝑀𝑎𝑝(𝑘1, 𝑣1)  𝑙𝑖𝑠𝑡(𝑘2, 𝑣2). La función reduce se ejecuta para cada grupo 𝑘2 con su lista 

de valores para producir un resultado agregado 𝑅𝑒𝑑𝑢𝑐𝑒(𝑘2, 𝑙𝑖𝑠𝑡 (𝑣2)) −>  𝑙𝑖𝑠𝑡(𝑣3). La 

Figura 2 muestra el funcionamiento de un algoritmo MapReduce. 

 
















































































