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Resumen

Objetivos. El objetivo principal de este estudio fue desarrollar modelos predictivos utilizando técnicas de
machine learning (ML) para prever eventos no relacionados con el SIDA en personas que viven con VIH
(PVV). Se compararon los modelos ML con las técnicas lineales tradicionales, como laregresion de Cox,
paraevauar su eficaciaen la prediccion de dichos eventos. Ademas, se aplicaron técnicas de explicabilidad
de ML, especificamente los valores SHAP, para comprender mejor |as relaciones capturadas por 1os modelos
y su capacidad explicativa.

Métodos: Se llevo a cabo un estudio observacional retrospectivo, revisando las historias clinicas electronicas
de PVV en seguimiento de una Unidad de VIH de un hospital terciario desde 2004 hasta 2022. Se incluyeron
pacientes mayores de 18 afos, naive a tratamiento antirretroviral al inicio del seguimiento. Se excluyeron
aquellos con diagnodsticos de VIH araiz de la ocurrencia del evento combinado y con menos de 180 dias de
seguimiento. Las variables utilizadas incluyeron datos demogréficos, antecedentes médicos, variables
relacionadas con lainfeccion por VIH y otras variables adicionales como el indice de masa corpora y el érea
bajo la curva (AUC) paralacargavira y recuento de CD4. Se preprocesaron |os datos eliminando variables
con méas del 25% de valores nulos y se imputaron datos faltantes utilizando X GBoostRegressor y
RandomForestClassifier. Se dividieron los datos en tres particiones. todas las variables (TODO), variables
relacionadas con CD4 y CD8 (CD), y una combinacion de variables CD y sociodemogréficas (Combinado).
Para cada particion, se probaron modelos de supervivencia de la biblioteca Scikit-survival, incluyendo
regresion de Cox, Random Survival Forest (RSF), Gradient Boosting Survival (GBSA), y XGBoost,
adaptado para andlisis de supervivencia. La evaluacion se realizé mediante el indice de concordancia (c-
index) ponderado por lainversa de la probabilidad de censura (IPCW) y se utilizaron técnicas de
bootstraping con 100 iteraciones para calcular los interval os de confianza.

Resultados: X GBoost super6 a todos |os demas model os en precision predictiva en todas | as particiones de
datos, con diferencias estadisticamente significativas (p 0,001). Especialmente, los model os restringidos a
variables relacionadas con CD4 demostraron un rendimiento superior. El andlisis SHAP mostré quela AUC
del recuento de CD4 fue una caracteristica dominante, indicando su relacion no lineal con el riesgo de
eventos no-SIDA. Las caracteristicas basales de |a poblacién mostraron diferencias significativas en variables
como el modo de contagio, historia de hepatitis C, hipertension y recuento final de CD4, entre otros. Los
model os de ensemble como X GBoost demostraron ser mejores para capturar relaciones no lineales entre
variables en comparacion con model os lineal es tradicionales.
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Comparacion de Modelos de Supervivencia con Intervalos de Confianza

1.00
¥ Coxnet
o T $ CoxPH
0951 . c # Random Survival Forest
T . Gradient Boosting Survival
0.90 - T ® ¥ ComponentWise
® AGBoost
oes4{ P L
= ’ * !
&
yo80 | o |3
o
£
O kI
0.75 -
0.70 - g
0.65
0.60 T r -
Todo cD combinado
A XGBoost ‘Todo' B XGBoost‘'CD" C XGBoost‘Combinado’
- . ' COM_pai ALK -.“ P ; i § - v e
B Cihdaba_AIN *H--— 3% e
*i-— ) 1 T h
. o per final va “ . A
" - CO4_poev_inigial vl - : " -
e 5 --I' L D48 Pl -‘ -E Do .‘
& it i v — Eikata_final_val -’ -] el il _ve +»
oo 2 COLCDE ksl —*- E i) el =
s, firc & i 1 8 Fidals. il o —+
Lo +_ 1 [ sl vl + F - _‘
] 4 E COMates_initial_va -+ ¥ +
nitia 4 £ COB_final_va 'l . -4
= - ! - e r -
Toec + i "\.HMvi'wl-n':.hu'.mﬂ.mJHMp;Jll L ¢
¢ " {
5 'l P 1 }
. 4 - {
HIN . -4 e -4
pp— - . i
e * e *

- 1
3 ] THAR b | epa] i srembed el
SHAF b lrmguect on rmodel putpedt] b i

Conclusiones. Los model os de machine learning, especialmente X GBoost, proporcionaron una capacidad
predictiva superior para eventos no-SIDA en PVV en comparacion con los model os tradicionales lineales.
L as medidas relacionadas con CD4, particularmente la AUC, surgieron como predictores valiosos. Estos
hallazgos subrayan €l potencial del ML en lamejora de la atencién personalizada para PVV, sugiriendo la
necesidad de validacion en cohortes externas y la expansion para predecir una diversidad de eventos.
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