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Abstract. This work deals with the identification of pacients in heterogeneous
databases. We deal with the problem of identifier matching as well as with name
matching. For that, a method for matching several identification formats was
developed; we also developed the QFS measure, which takes in consideration
the statistical distribution of names and cultural factors. We show that QFS-
measure is superior to several existing methods for matching names.

Resumo. Este trabalho trata da identificacdo de pacientes em bancos de dados
heterogéneos. Lidamos com o problema do emparelhamento de identificadores
de pacientes, bem como de nomes. Para tanto, um método de unificacdo de
diversos padroes de identificacdo e uma medidas de similaridade entre nomes,
chamada de medida QFS, foi criada. Mostramos que esta medida é superior a
outros métodos no caso da identificacdo de nomes de pessoas.

1. Introducao
Como identificar pacientes em duas dezenas de bancos de dados?

O Hospital A. C. Camargo, localizado em Sao Paulo e fundado em 1953, € um hos-
pital oncoldgico, sem fins lucrativos, com uma média mensal de 2500 pacientes atendidos.
Cada paciente recebe um identificador denominado Registro Geral Hospitalar (RGH), o
qual, ao longo dos anos, sofreu modificagdes em seu formato e no processo de atribui¢ao.
Diversos sistemas informatizados foram implantados, cada um com o RGH no formato
proprio. Este trabalho descreve nossa estratégia e resultados na tarefa de resolucdo da
heterogeneidade na identifica¢ao de pacientes (RHIP).

Para este fim, desenvolvemos dois métodos de identificacdo de pacientes, a saber,
o emparelhamento de identificadores e o emparelhamento de nomes. Falamos de empa-
relhamento de identificadores quando as pessoas sdo representadas por um RGH padrao
em algum formato. Por emparelhamento de nome entende-se a identificacdo de registros
contendo dados referentes a mesma pessoa, independente da forma como esta pessoa esta
representada nos diversos bancos de dados.

O primeiro método promove o emparelhamento de RGHs; estes identificadores
sofreram evolugdo ao longo de 5 décadas, e formatos diferentes sdo usados em bancos
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de dados diferentes. Para unifica-los foi proposto um identificador tinico denominado
CPFH [Filocomo et al. 2011]. O segundo método busca o emparelhamento dos nomes
de pacientes. Esta é uma tarefa significativamente mais complexa, valendo-se de dados
estatisticos como a distribuicao de probabilidade de nomes de pacientes, fatores culturais
e erros tipicos de digitacao.

Este artigo se desenvolve da seguinte maneira. Na Secdo 2, apresentamos os
métodos desenvolvidos para emparelhar identificadores e nomes, seguido pela avaliacio
das medidas e sua comparagao com outras existentes na Sec¢ao 2.2. Por fim, apresentamos
nossas conclusoes na Sec¢ao 3.

2. Metodologia

A tarefa de identificacdo de pacientes nos diversos sistemas do hospital seguiu as seguintes
fases:

e Unificacdo dos diversos sistemas de identificagdo de pacientes nos diversos siste-
mas de bancos de dados federados (CPFH).

e Avaliacao do emparelhamento por CPFH por amostragem

e Criacao de uma medida para identificacio de pacientes, QFS (Qwerty Flex Score).

e Compara¢do da medida QFS com outros métodos de identificacdo de nomes.

2.1. Emparelhamento de Nomes

Para a identificagdo tnica de pacientes, foi proposto um identificador denominado CPFH
[Filocomo et al. 2011]. Entretanto, devido aos métodos préprios de identificacdo das
diversas bases de dados, ¢ comum encontrar diferentes pacientes compartilhando um
mesmo RGH ou pacientes que sequer o possuam.

Para solucionar este problema, foi proposto um método de emparelhamento de
nomes (EN). O EN leva em conta uma série de caracteristicas dependentes do contexto
geografico e cultural em que se encontram os pacientes do hospital:

1. adistancia Levenshtein com pesos para diferentes erros — este erros foram calibrados

por erros comuns de digitacdo num teclado brasileiro no padrao ABNT-2;

distribui¢do estatistica dos nomes nas bases de dados do Hospital;

datas de nascimento, filtrando erros de preenchimentos e datas invéalidas;

4. filtro automatico de nomes, tratando comentarios, abreviaturas usuais, caracteres es-
peciais e etc.;

5. fatores culturais, tais como a raridade da omissao do primeiro nome, a insercdo de
nome pos casamento, nomes nao brasileiros incomuns na populacio local.

“ N

O medida gera um valor numérico entre 0 e 100 cujo limiar de separacdo entre nomes
emparelhdveis e ndo-emparelhdveis precisou ser determinado empiricamente, conforme
mostrado nos resultados. O limiar final € de 60.

Este método esté descrito na Figura 1. Inicialmente, ambos os nomes em comparacao
sdo segmentados e sua “raridade” € verificada. A raridade de um nome € definida em
relacdo a distribuicdo de ocorréncia de nomes na populacdo. Em nosso caso, verifica-
mos empiricamente que ao fixar o percentil 7% como limiar de raridade, obtivemos os
melhores resultados.
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Figura 1. Diagrama de blocos do calculo da medida QFS

2.2. Avaliacao
Identificacao de CPFHs

A avaliacdo da identificacdo CPFHs foi feita por amostragem. Trabalhamos com um
nimero total de 1.475.353 registros nos quatro maiores bancos de dados da federacao,
contendo respectivamente 263.182, 830.853, 53.388 e 327.930 registros de pacientes. O
numero de pares com informagdes de identidade e CPFHs coincidentes foi de 123.197.

Fizemos uma amostragem aleatéria de 10% dos registros emparelhados, a qual foi
validada manualmente. Num universo de 11.993 pares identificados, encontramos uma
taxa de acerto de 99,85%. Este alto grau de confiabilidade na identificacdo de CPFHs
fez com que este método fosse utilizado para avaliar o emparelhamento de nomes.

Identificacao de Pacientes pela Medida QFS

O objetivo aqui era medir a qualidade da medida QFS. Inicialmente, trabalhamos sobre os
pares identificados pelo mesmo CPFH. Nesta fase, o objetivo era identificar pacientes em
varios bancos de dados, evitando o emparelhamento de pacientes com identificadores ndao
equivalentes. Portanto, o objetivo era o de maximizar a confiabilidade positiva, P,.;, da
identificacdo de pacientes, definida por P, = ]TV—’;, onde 7T}, sdo os verdadeiros positivos,
F,, os falsos positivos e N, = T}, + F}, o nimero total de pares com mesmo CPFHs.

Utilizamos varias medidas. A medida exata considerou 7, como 0s pares com o
mesmo CPFH e nomes idénticos na comparag¢do de strings. Também utilizamos a medida
Levenshtein normalizada (com limiar 60%), Levg, [Bilenko et al. 2003], e o algoritmo
soundex, Sounder [Knuth 1981]. Comparamos com 4 variantes da medida QFS, as me-
didas QFS,, com limiar z € {20,40,60,60}. Os resultados estdo na Tabela 1, onde as
medidas foram todas feitas com No = 123.197. Claramente a medida QQF'Sy, predomina.

Medida  Exata  Soundex  Levgy QFSgy QFSgy QFS4 QFSq
T, 115488 116517 117182 115423 117093 121893 122487
P 09354 09458 09511 10,9369 0,9505 0,9894 0,9966

Tabela 1. Comparacao da identificacao do CPFH para diversas medidas
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Notamos que os pares identificados pela medida QFS,, praticamente contém to-
dos os outros pares identificados pelas outras medidas, mostrando grande eficdcia. Simi-
larmente, os pares identificados por Levgy contém praticamente todas as demais, excetu-
ando os identificados por QFS,,e QFS 4. Finalmente, os pares identificados pela medida
exata (igualdade de cadeias de caracteres) estdo contidos nos demais. Estes fatos nos dao
a abrangéncia e a qualidade da medida QFS no contexto de identificagcdo de CPFHs.

Avaliamos a medida QFS também no contexto livre, ou seja, sem levar em conta
a identificacdo de CPFHs. Foi utilizado um cérpus de 677 pares de nomes contendo erros
artificialmente gerados. Para esta avaliacio comparamos medidas de precisdo, cobertura
e medida-f, usando sua defini¢do usual [Manning and Schiitze 1999]:

Estas medidas foram computadas sobre o mesmo cOrpus para a identificacao uti-
lizando as seguintes medidas: a medida exata; a medida Levenshtein normalizada (com
limiar 60%), Levgy [Gusfield 1997]; o algoritmo soundex, Soundezr [Knuth 1981]; e as
medidas QFS,,z € {20,40, 60, 80}. Estes resultados esto ilustrados na Tabela 2.

Medida  Precisio Cobertura Medida-F
Exata 100,00%  4591% 62,93%
Levgg 79,81% 97,08% 87,60%
Soundex  88,53% 88,01% 88,27%
QFSq 87,60% 92,71% 90,01%
QFS 93,90% 89,79% 91.80%
QFSg 97,08% 87,72% 92,17 %
QFSg, 97,07% 87,17% 91,85%

Tabela 2. Identificacao de Nomes para Diversas Medidas

A Tabela 2 mostra que a medida Q)F'S, € a mais bem sucedida na identificag¢do de
nomes num contexto livre, obtendo o maior valor para Medida-F e a maior precisdo das
medidas ndo-exatas e possui confiabilidade de 95,05% (Tabela 1). Em geral, a Medida-F
de todas as medidas ()FS, foram superiores as demais. A medida QFSy, foi, portanto,
escolhida para aplicacdo na identificagdo de pacientes na federacdo de bancos de dados.

3. Conclusoes e Trabalhos Futuros

Numa institui¢do com 50 anos de historia, é praticamente impossivel a qualquer base
de dados permanecer incélume a erros e redundancias no cadastro de informac¢des. Em
particular, o problema de cadastro de pessoas foi abordado, nesse tempo, com processos,
premissas e sistemas de numeracao diferentes.

A criacao do algoritmo CPFH para a unificacdo de identificadores representou um
grande avango para a solucao deste problema. No entanto, devido as diversas particulari-
dades das bases de dados, fez-se necessdria a elaboracdo de um algoritmo auxiliar. Este
deveria ser capaz de unificar diferentes instancias de um mesmo paciente, com base em
atributos como nome, género e data de nascimento.

Resolvemos problemas como abreviacao, mudanca de nome, erros de digitagao e
omissdes. Desenvolvemos um algoritmo cujos resultados encontrados foram muito supe-
riores aos algoritmos usuais de comparacao de texto. Tal método estd sendo usado para
integrar os registros antigos e atuais. Futuramente, trabalharemos na indexagdo baseada
neste método, visando a aceleracdo de consultas por nomes similares.
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