Identificacion de contigs asociados a secuencias de plasmidos a partir de genoma
completo de aislamientos de Klebsiella pneumoniae.
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Resumen

Uno de los problemas més frecuentes en salud publica son las Infecciones Asociadas a
Atencion en Salud (IAAS), la Organizacion Mundial de la Salud ha publicado una lista de
microorganismos de prioridad clinica, dentro de estas todas las Enterobacterias (incluyendo
K pneumoniae), debido al desarrollo de multirresistencia y capacidades de diseminacion
alarmantes, caracteristicas con frecuencia asociadas a los plasmidos. Paralelamente, el
desarrollo de tecnologias de secuenciacion masiva ha permitido el estudio del
“comportamiento” y /o “composiciéon” de los genomas y sus mecanismos de resistencia. El
multi-Clasificador propuesto en este trabajo, permite discernir entre secuencias plasmidicas
y cromosomales a partir de secuenciacion de genoma completo por tecnologia Ilumina
Miseq de cepas de K pneumoniae. Este flujo de trabajo escrito en Python 3.7, involucra y
unifica el resultado de cinco métodos de identificacion de secuencias de plasmidos a partir
de genoma completo: PlasmidSPAdes V3.15, PlasFlow V1.1, Homologia contra bases de
datos de cromosomas y de plasmidos con Blastn V2.5.0 y Clasificacion por profundidad de
nucleodtido con python 3.7. La optimizacion de cada clasificador débil, la evaluacion de
distintos conjuntos de clasificadores débiles y la comparacion de cinco modelos de
unificacion; son las bases objetivas que junto al aprendizaje de maquina, dan lugar al
Multi-modelo tipo Staking(SVM) desarrollado en el instituto, su desempefio de
clasificacion en base a las métricas precision, exhaustividad y métrica-F, evidencid un
mejor desempefio de clasificacion en comparacion con los demas modelos de unificacion
comparados. Este tipo de Multi-modelo permiti6 aprovechar las caracteristicas especificas
de cada clasificador débil, pues los principios biologicos de clasificacion son diversos y
complementarios. El desarrollo de este tipo de herramientas de Multi-clasificador requieren
para su entrenamiento de una inversion de almacenamiento y procesamiento de maquina
considerable, pero su implementacion no requiere de una cantidad de recursos importantes.
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