Cuerpo Académico de Bioinformatica y Biologia Computacional

En las ultimas décadas, avances en la biologia molecular y en la infraestructura disponible
para el desarrollo de investigaciones en este campo han dado lugar a una revolucién
“‘Gmica” en la biologia molecular, con explosion de bases de datos: desde gendémica, a
transcriptdmica, proteémica, interactdmica y metabolédmica. No obstante, esta enorme
cantidad de informacién biolégica ha portado a un cuello de botella en el procesamiento
de datos. Este creciente flujo de informacion requiere el uso de técnicas innovadoras para
su visualizacion, modelacion, interpretacion y analisis. Las ciencias de la computacion, las
ciencias de la informacion, la ingenieria, las matematicas y la estadistica han sido
aplicadas a la biologia, emergiendo asi la disciplina hoy conocida como bioinformatica.

Dos diferentes escenarios caracterizan la era post-gendomica. De una parte, la enorme
cantidad de conjuntos de datos disponibles de la investigacién bioldgica contemporanea
en todo el mundo demanda el uso de técnicas, herramientas y métodos apropiados para
el modelado de procesos bioldgicos y andlisis de secuencias bioldgicas. De otra parte, los
sistemas bioldgicos trabajan como las fuentes de un amplio rango de nuevos modelos y
paradigmas computacionales, los cuales pueden ser aplicados en el contexto de los
sistemas computacionales.

La bioinformatica puede ser vista como el trabajo interdisciplinario entre bidlogos,
informaticos, computdlogos, matematicos, estadisticos e ingenieros, el cual abarca tres
aspectos. En primer lugar, la propuesta y discusion de problemas abiertos en biologia
molecular de la célula. Sen segundo la propuesta de métodos, modelos, técnicas y
herramientas computacionales tanto para el analisis de datos biolégicos como para el
modelado coherente y robusto de sistemas bioldgicos, y, finalmente, el desarrollo de
aplicaciones y sistemas computacionales inspirados en la biologia, los cuales regresan
nuevamente a ésta como soluciones.

La aplicacion de técnicas y métodos pertenecientes a las areas de estadistica y en
general de la matematica e inteligencia artificial a la biologia molecular de la célula, ha
hecho posible la propuesta de soluciones para problemas en la prediccidon de secuencias
de proteinas, la estructura tridimensional de proteinas y de la funcién de proteinas; la
simulacién tanto de redes de interaccién de proteinas como de redes de transduccién de
sefales; el andlisis de secuencias de DNA; el alineamiento de secuencias; el analisis de
patrones de expresion de genes y de genomas; la prediccion de genes y estructuras de
genes, y la simulacion de redes de expresion genética, entre otros.

Los problemas abiertos en esta area son variados y diversos. Por ejemplo, los métodos
estadisticos tradicionales no resultan del todo adecuados para el analisis y modelado de
datos y sistemas bioldgico. Ocurre con frecuencia que una significancia estadistica no
corresponde a una significancia bioldgica, o que una similitud estadistica non conlleva a
una similitud bioldgica: se requieren nuevos modelos, asi como la integracién de
diferentes paradigmas para abordar los problemas actuales que ofrece la bioinformatica.
En particular se tiene en la estadistica, el paradigma de problemas con “muestra pequefa
dimension grande”.



Por lo anterior, y debido al perfil e interés de varios de sus integrantes actuales, el DMAS
ha formado el cuerpo académico de Bioinformatica, estructurado en las siguientes tres
lineas de generacion y aplicacién innovadora de conocimientos (LGAC):

¢ Modelos estocasticos en bioinformatica
¢ |[nteligencia artificial en bioinformatica
¢ Biologia de sistemas

Estas tres LGACs, las cuales por su naturaleza son fuertemente interactivas entre si,
estaran encaminadas hacia la busqueda de nuevas soluciones para los problemas
actuales que enfrenta la bioinformatica y la biologia computacional.

Por su naturaleza interdisciplinaria per se, este cuerpo académico promovera la
interaccion con colegas de los otros departamentos de la Division de Ciencias Naturales e
Ingenieria, pues tiene el potencial de convertirse en un Cuerpo Académico Inter divisional.

LGAC Inteligencia artificial en Bioinformatica

Los multiples y novedosos resultados provenientes en los ultimos afios de areas
pertenecientes a ciencias de la computacién, inteligencia artificial, ciencias de la
informacion, matematicas aplicadas y la ingenieria se han encontrado con la biologia,
guiandonos a una nueva area, emergiendo disciplinas tales como:

e Bioinformatica
e Biologia Computacional / Systems Biology

La bioinformatica puede definirse como el desarrollo sistematico y la aplicacion de
métodos, técnicas y modelos computacionales (sistemas y soluciones computacionales)
tanto al: (1) analisis de datos bioldgicos, provenientes de fuentes como la investigaciéon
basica, el modelado, las busquedas en bases de datos bioldgicas, etc., como al (2)
modelado de fendmenos y sistemas bioldgicos. Esta ultima area resulta comunmente hoy
conocida como biologia computacional.

La inteligencia artificial ha jugado un importante rol como fuente inagotable de técnicas,
métodos, modelos y algoritmos tanto para el analisis de datos biolégicos como para el
modelado y simulacion de sistemas bioldgicos. Técnicas tales como redes neuronales
artificiales, algoritmos evolutivos, autématas celulares, redes Bayesianas y modelos
ocultos de Markov, resultan ser enfoques ideales para dominios que se caracterizan por
una explosion de datos y muy poca teoria, como es el caso de la bioinformatica.

En el siguiente resumen panoramico se muestran los principales toépicos / dominios de
aplicaciéon en bioinformatica y las técnicas de inteligencia artificial que han sido
comunmente usadas. Estos dominios de aplicacion continian siendo de especial interés
dentro de la LGAC Inteligencia Artificial en Bioinformatica del Departamento de
Matematicas Aplicadas y Sistemas, siendo aun variados y diversos los problemas abiertos
que restan en esta area. De algunos de estos topicos se cuenta ya con trabajos de
investigacion precedentes desarrollados por algunos de los miembros del cuerpo
académico. Estos son los casos de los tépicos:

e modelado / simulacién de redes de sefializacién bioldgica,



e modelado de redes genéticas, y
e analisis de microarreglos.

Dominio de aplicacion

Técnica de Inteligencia Artificial

Prediccioén de la estructura y funcion de
proteinas

Sistemas multi-agentes, redes neuronales
artificiales, algoritmos evolutivos, modelos
Bayesianos, modelos ocultos de Markov

Modelado / simulacion de redes de
sefializacion bioldgica

Redes Booleanas, redes neuronales
artificiales, redes Petri, autdomatas
celulares, sistemas multi-agentes, sistemas
expertos

Identificacion de blancos terapéuticos

Sistemas multi-agentes, sistemas expertos,
algoritmos evolutivos, redes neuronales
evolutivas

Andlisis de secuencias biologicas

Algoritmos evolutivos, redes neuronales
artificiales

Modelado de redes genéticas

Redes neuronales artificiales, algoritmos
evolutivos, redes Bayesianas, redes
Booleanas, sistemas multi-agentes

Identificacion de regiones de regulacion
transcripcional

Algoritmos genéticos, otros algoritmos
evolutivos

Analisis de microarreglos

Mapas auto-organizativos, redes
neuronales evolutivas, redes Bayesianas

Text mining y extraccion de informacion

Redes neuronales adaptativas, algoritmos
evolutivos, algoritmos genéticos




