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Resumen

Objetivos. Desarrollar y validar model os predictivos basados en inteligencia artificial que permitan la
identificacion temprana de pacientes con alto riesgo de presentar bacteriemia por bacilos Gram negativos
(BGN) multirresistentes.

Métodos: Se realizé un estudio retrospectivo basado en un registro existente de pacientes diagnosticados con
bacteriemia por BGN entre el 1 de enero de 2018 y el 31 de agosto de 2023. Se utilizaron las
recomendaciones de la European Society of Clinical Microbiology and Infectious Diseases (ESCMID) para
establecer la definicion de BGN multirresistente. El andlisis de los datos se centré en variables
sociodemogréficas, antecedentes médicos, factores relacionados con la atencion sanitaria, estado inmunitario,
foco deinfeccion y factores prondsticos. El estudio evalud |os model os de andlisis mediante red neuronal,
arbol de decision, random forest y gradient boost machine.

Resultados: Se incluyeron 1.051 pacientes con bacteriemia por BGN en el estudio, de los cuales 80 (7,6%)
tuvieron aislamiento de un BGN multirresistente. En la tabla se pueden consultar |as caracteristicas
demogréficas, clinicas, microbiol6gicasy prondsticas de los pacientes. EI modelo random forest demostré un
notable rendimiento predictivo con una sensibilidad del 87%, una especificidad del 68% y una precision de
entrenamiento global del 67,5 + 3,2%, con un &reabgjo la curvade 0,82 ROC (Receiver Operating
Characteristic), la cual se muestraen lafigura. En cuanto afactores predictores de multirresistencia, el
model o encontré mayor significacion parael centro de salud, el uso previo de antibidticos, € lugar dela
infeccion y la edad. Por Gltimo, respecto a prondéstico de |os pacientes, se encontrd una tendencia a mayor
estanciamediaen e grupo de BGN multirresistentes (14,5 £ 18,2 diasvs. 11,6 £ 12,3 dias, p = 0,062), con
diferencias significativas en laincidencia de sepsis (61,5% en BGN multirresistentes vs. 46,6% en BGN, p =
0,011) y en lamortalidad alos 30 dias (28,4 vs. 14,4%, p 0,001). Sin embargo, no hubo diferencias
significativas respecto aingreso en UCI (19 vs. 19,4%, p = 0,936).

Caracteristicas clinicas de los
pacientes
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Variable Total (n=1.051) BGN (n=971) BGNmr(n=80) p

Género (%)

Mujer 42,2 42,7 36,3 0,259
Edad media (afios) 73,6+ 152 73,3+ 154 76,4+ 127 0,087
Antecedentes (%)

Hipertension arterial 62,1 63,3 62 0,904
Didlipemia 43,1 43 44,3 0,825
Diabetes mellitus 35,3 35,3 354 0,974
Neumopatia cronica 21,2 20,6 27,8 0,132
Enfermedad renal cronica 15,8 15,6 19 0,425

Inmunosupresion (%)

Neoplasiade 6rgano solido 25,8 25,9 24,1 0,717
Neoplasia hematol 6gica 8,2 7,9 12,7 0,136
EAS 53 52 6,3 0,657
Neutropenia 500 celg/?L (%) 6,2 6 91 0,277
Foco (%)

Urinario 47,3 46,2 62,8 0,933
Abdominal 29,2 30,3 16,5 0,009
Respiratorio 4,5 4,4 6,3 0,415
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Desconocido/Otros 19 19,1 15,2 0,933

Microbiologia (%)

Escherichia coli 56,9 55,7 71,3 0,007
Klebsiella sp. 18,6 19,8 5 0,001
Pseudomonas aeruginosa 6,6 6,8 3,8 0,29

Enterobacter sp. 3,8 39 2,5 0,525
Proteus mirabilis 3,5 3,5 3,8 0,908
Otros 21,6 11,5 13,8 0,001
IRAS (%) 29,9 28,5 46,8 0,001
ATB 3 meses previos (%) 35 32,3 67,1 0,001
Ingreso 3 meses previos (%) 30,6 48,1 29,2 0,001

BGN: bacilo gram negativo;
BGNmr: bacilo gram negativo
multirresistente; EAS:
enfermedades autoinmunes y
sistémicas con tratamiento
activo; IRAS: infecciones
relacionadas con la asistencia
sanitaria; ATB: antibioterapia.
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Figura 1. Curvas ROC de los distintos modelos de inteligencia artificial.
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ROC: Receiver Operating Characteristic. AUC: Area under the curve. GBM: Gradient Boost
Machine. RNN: Neuronal network.

Discusion: Laimplementacion de modelos de inteligencia artificial (I1A) para predecir bacteriemias por
bacilos Gram negativos multirresi stentes ha demostrado un potencial significativo en nuestro estudio. La
capacidad del modelo random forest para equilibrar precision y sensibilidad, reflejada en los resultados
obtenidos, subraya la viabilidad de aplicar técnicas de aprendizaje automatico en entornos clinicos para
predecir o establecer situaciones de alto riesgo de aparicion de infecciones compleas. En particular, en €l
caso de bacteriemias por BGN multirresistentes, donde se observa un mayor riesgo de sepsisy mortalidad, es
crucial poder predecir su presenciay realizar un manejo temprano para prevenir desenlaces adversos. La
eleccion de random forest se justificd por su capacidad para manejar el desequilibrio de clases, un desafio
comun en estudios médicos donde los eventos de interés pueden ser minoritarios.

Conclusiones: Nuestro estudio demuestra el potencial de los modelos basados en 1A, especialmente el
modelo random forest, para mejorar la prediccion y, potencialmente, el manejo de bacteriemias por bacilos
Gram negativos multirresistentes.

0014-2565 / © 2024, Elsevier Espaia S.L.U. y Sociedad Espafiola de Medicina Interna (SEMI). Todos los derechos reservados.



