Poderosa invencion
para estudiar la biologia

La Biologia Computacional
permite analizar e
interpretar millones de datos
provenientes de organismos
vivos que antes no podian
estudiarse de manera
interdisciplinaria y a tan gran
escala. Sus resultados abren
nuevas perspectivas para el
desarrollo de areas como la
medicina y la agricultura o
para la conservacién de los
ecosistemas, entre otros.

n el estudio de los secretos del

comportamiento de la vida se

aliaron la biologfa y la compu-

tacion. Con su trabajo interdis-

ciplinario y a través del analisis
de datos, modelamientos matematicos o si-
mulaciones en equipos de alto desempeno,
biélogos, genetistas, ecologos, ingenieros
de sistemas y matematicos han logrado
progresos importantes en el conocimiento
del genoma (estudio de genes) en indivi-
duos y especies. Ademas, los resultados
han sido revolucionarios en investigacio-
nes en areas como la secuenciacion del
ADN de genomas virales, analisis de pro-
tefnas y biodiversidad.

Esto se evidenci6 en el 2.° Foro Interna-
cional de Biologia Computacional que se
celebré en la Universidad de los Andes el
primero de diciembre de 2017, con el fin de
presentar los avances en campos como la
prevencion de enfermedades, la agricultu-
ray la conservacion del medio ambiente.
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Una prueba de lo anterior la entregd
Marco Vignuzzi, del Instituto Pasteur en
Paris, en la charla central titulada “Moni-
toreo, prediccion y alteracion de la evolu-
cion de las poblaciones de virus ARN en el
espacio de secuencia”. En ella mostré que,
por ejemplo, la evolucién de un tipo de vi-
rus a otro puede tardar 50 afos en la vida
normal, pero en el laboratorio este tiempo

C o

a de la Universidad de los Andes.

se acorta y se puede usar para predecir
mutaciones de mosquitos portadores del
chikungufia, entre otros (ver entrevista,
pags. 34-35).

De ahi que en el foro se resalt6 la im-
portancia de impulsar la Biologia Compu-
tacional en América Latina, mediante pro-
yectos como los desarrollados por Cabana
Project, una iniciativa creada para fortalecer

https://bcem.uniandes.edu.co/wordpress/?page

id=42



En este espacio se
vieron los avances
alcanzados por los
estudiantes de la
Maestria en Biologia
Computacional

al exponer sus
trabajos y defender
sus tesis de grado.
Ese programa se
abrié hace un poco
mas de tres afios y
ya cuenta con mas
de 10 egresados”.

Marcela Hernandez

las capacidades de esta disciplina en la
region. Esta recibe cerca de 6 millones de
libras esterlinas de financiacion del Re-
search Councils del Reino Unido, reline in-
vestigadores de seis paises (Brasil, Argen-
tina, México, Perd, Costa Rica y Colombia)
y apoya a los estudiantes de esa tematica.

Y justamente para avanzar en ese cami-
no en Colombia, el investigador Marco Cris-
tancho, representante de Cabana Project
(ver “Bioinformatica, una apuesta para en-
tender la biodiversidad”, pags. 36-37), re-
calco la necesidad de conocer la biodiversi-
dad nacional, pues aca la estudiamos muy
poco, mientras que otros paises adelantan
muchos proyectos a partir de nuestros da-
tos. Lo anterior llevd a la profesora Marcela
Hernandez, coordinadora de la Maestria en
Biologia Computacional (MBC), a concluir
que existen las condiciones para que se lle-
ven a cabo las investigaciones. Y asi se ha
comenzado a hacer.

Analisis bioinformaticos

para el desarrollo

Ejemplo de algunos avances que compen-
san ese problema son los trabajos de grado

Cadenas de zika coloreadas.
Ilustracion: Manuel Almagro Rivas (Own work) [Licencia
CCO Creative commons, via Wikimedia Commons.
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y las investigaciones expuestas en el foro
y en el workshop —que se realizé durante
tres dias (ver recuadro) —. Alli se mostré la
aplicabilidad que esta teniendo la Biologia
Computacional en el pais. Alejandro Reyes,
profesor asociado de Los Andes, destacd
la presentacion de algunos analisis bioin-
formaticos que se estan traduciendo
en productos (tiles, como mostraron
las exposiciones de estudiantes acerca
del modelamiento de redes de sistemas
biol6gicos y de regulacion genética, pa-
sando por el andlisis de imagenes hasta
el anélisis de datos gendmicos.

Estos trabajos —resalté el profesor
Reyes, quien dirige el Grupo de Investiga-
cién en Biologia Computacional y Ecologia
Microbiana (BCEM)—, permiten entender
el potencial metabdlico de genomas y
de bacterias que estan en los paramos.
“Mostraron como las bacterias que se

El foro fue organizado por los departamentos de Biologia y de Ingenieria de Sistemas
y Computacién, conjuntamente con la Maestria en Biologia Computacional (MBC) de
Los Andes. Los conferencistas fueron Marco Vignuzzi y Claudia Chica, del Instituto
Pasteur en Francia, y Marco Cristancho, de la promotora de estudios de biodiversidad
Cabana Project. Ademads, se presentaron para sustentacion las tesis de maestria de
Maria Camila Martinez y de Manuela Vargas.

El 2.° Foro Internacional de Biologia Computacional estuvo precedido por un work-
shop de tres dias sobre andlisis de datos de secuenciaciéon de alto rendimiento de
Gendmica, Transcriptédmica y Epigendémica, organizado por Los Andes y el Hub de
Bioinformatica y Bioestadistica del C3BI (Centro de Bioinformatica Bioestadistica y
Biologia Integrativa) en el Instituto Pasteur de Paris. Los instructores fueron Alejandro
Reyes Mufioz, profesor asociado de Los Andes, Claudia Chica, senior bioinformatician,
y Rachel Legendre, research engineer, del Instituto Pasteur.

En este espacio, se vieron los avances alcanzados por los estudiantes de la Maes-
tria en Biologia Computacional al exponer sus trabajos y defender sus tesis de gra-
do. Ese programa se abridé hace un poco mds de tres afios y ya cuenta con mas de
10 egresados.

Meses antes de su creacidn, el 10 de abril de 2014, se llevd a cabo “1.¢" Foro Inter-
nacional de Bioinformatica. Ciencia y tecnologia para el futuro del pais”, (ver revista
Foros Isis n.° 4) cuya finalidad era concientizar sobre la importancia de impulsar este
tema para conocimiento de nuestra biodiversidad y para el avance de la medicina y
la agronomia, asi como impulsar la nueva maestria. “Lo mds importante —sefialé la
profesora Marcela Herndndez-, es que en esta ocasion hicimos una apuesta para la
formacién de profesionales. Era un reto porque la naturaleza misma de la tematica
exige que el programa sea interdisciplinario. En este momento, para los biélogos es
impensable trabajar sin computacién y la computacién, a su vez, estd al servicio de las
ciencias bioldgicas en ese dominio que es la Biologia Computacional”.
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encuentran en nuestro suelo, que son com-
pletamente desconocidas, tienen la capaci-
dad de ser codificadas para generar posi-
bles nuevos medicamentos o productos”.
También —agregd— se esta estudian-
do la diversidad genética generada en la

fermentacion del cacao, para determinar
si es posible darle mas sabor y optimizar
la produccion. “Los de Colombia estan
entre los mejores cacaos del mundo,
pero mientras los cacaocultores no pue-
dan garantizar siempre el mismo proceso

y la misma calidad, es dificil que les den
los mas altos grados de certificacion. Esa
investigacion pretende establecer cuales
son las caracteristicas mas importantes
para tener en cuenta cuando se vaya a
mejorar”. il

Matematicas para modelar la
evolucion de los genomas virales

Marco Vignuzzi tiene su laboratorio y es investigador
principal de la Unidad de Patogénesis y Poblaciones Virales
en el Instituto Pasteur de Paris (Francia). Alli buscan recrear
en el computador algunos sucesos de la naturaleza como

la evolucién y mutacion de virus como chikunguna. Esta

revista lo entrevistd.

¢En palabras sencillas, podria
explicar en qué consisten

sus investigaciones con virus
en el Instituto Pasteur?

| instituto se enfoca en el es-

tudio de todas las enfermeda-

des infecciosas producidas por

parasitos, bacterias, hongos o

virus. Mi laboratorio esté en la
Unidad del Departamento de Virologia, que
es el mas grande de los diez departamen-
tos, y se enfoca en todos los aspectos de
virus que afectan al ser humano o en la in-
terfaz entre humanos y agricultura.

Usted investiga en virus ARN.
éPodria explicarnos qué son?

La mayor parte de los organismos en el
mundo, personas, animales o plantas,
estan hechos de ADN. La mitad de los vi-
rus tiene ADN y la otra mitad ARN, otra
forma de material genético menos esta-
ble que el ADN. El hecho de que sea mas
inestable esta relacionado con que los
antivirus cambien constantemente. Por
eso son diferentes.
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¢En qué radica la importancia de
conocer el comportamiento de
las poblaciones de virus ARN?

Los virus de ARN son la mayor causa de
epidemias, pues generan méas del 8o % de
las afecciones humanas. Un problema fun-
damental de estos virus es que evolucio-

Vignuzzi nacié en ltalia y a los cinco
afios se trasladé a Canadd, donde cursé
su Bachelor of Science en Microbiologia
e Inmunologia en la Universidad McGill
(Montreal). Obtuvo el master en Viro-
logia Fundamental en la Universidad
de Paris-Denis Diderot y el doctorado
(2001) en Virologia, bajo la supervi-
sion de Sylvie van der Werf en el Ins-
tituto Pasteur. Después de adelantar
el postdoctorado en la Universidad de
California (San Francisco), en el labora-
torio de Raul Andino, regresé al Institu-
to Pasteur para dirigir su laboratorio,
Vignuzzi Lab.

A

En el Vignuzzi Lab, del Instituto Pasteur, Marco
Vignuzzi investiga la evolucion de los virus.

nan mas rapidamente que otros organis-
mos, razén por la cual se hace muy dificil
desarrollar vacunas sostenibles que sirvan
un ano tras otro.

éCual es la tecnologia de punta que
emplea en sus investigaciones?
¢Qué tanto dependen de ella?

Lo mas importante que estamos desarro-
llando es el uso de la nueva version de se-
cuenciacién de ADN de nueva generacion.
Adicionalmente utilizamos herramientas
de matematicas aplicadas para tratar de
modelar la infeccién por los virus y en
nuestro laboratorio creamos métodos de
alta precision para medir y rastrear el cam-
bio en los virus en células o en animales
infectados como mosquitos.



