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Resumen

La investigacion actual en las ciencias genémicas y protedmicas conlleva a la generacién de un gran
volumen de datos y consecuentemente genera grandes retos para su almacenamiento, manejo e
interpretacion; siendo la bioinformatica la disciplina propuesta para resolver estos retos. En este
contexto, este articulo describe la estrategia de integracion y consolidacion de un grupo de investigacion,
y el disefio de un nodo computacional de bioinformética que permitan satisfacer las demandas en esta
area. La integracion de la Bioinformatica con los actuales proyectos en el CIBNOR ha potenciado la
aplicacion del conocimiento del genoma de importantes especies acuicolas de interés comercial y de gran
impacto socio-econémico.
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Abstract

Great volumes of data generated by current research on genomics and proteomics possess particular
storage, manage and processing challenges, which bioinformatics address. Within this context, in this
paper the demands imposed by these challenges are considered, for the design of bioinformatics facilities
at CIBNOR, and the creation of a bioinformatics research group. Knowledge of important commercial
aquaculture species genomes, and its potential application, has been benefited by the integration of
bioinformatics into current research at CIBNOR.
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Problematica

as tecnologias de secuenciacién de DNA generan un gran volumen de datos que

involucra el almacenamiento, manejo e interpretacion, lo que se constituye en uno de los

grandes retos en este campo. La bioinformética, entendida como la aplicacion de
matematicas, estadistica y tecnologias de la informacion para el analisis de sefiales gendmicasy
protedmicas es la disciplina propuesta para resolver estos retos.

Figura 1. Muestra una fotografia tomada en el
museo de la medicina de la fundacion Wellcome,
en ella se aprecia un librero que contiene la
secuencia completa del genoma humano, en 120
volumenes representando los 24 cromosomas.

Usuarios

ependencias federales como SAGARPA, SEMARNAT, CONABIO, SEP, centros

publicos de investigacion, instituciones de educacion superior, investigadores,

tecnodlogos, profesores y estudiantes. EI Nodo de Bioinformatica permite a los usuarios
contar con las capacidades de computo intensivo y de alto rendimiento que demanda el analisis
de informacion gendmica, de manera continua, con acceso desde cualquier sitio de Internet.

Proyecto

ara obtener el primer borrador de la secuencia de DNA del genoma humano, constituido

con aproximadamente 3 mil millones de pares de bases, se requirieron 13 afios de trabajo

y una inversion de 3 mil millones de ddlares; éste fue publicado en 2003. La figura 1
muestra dicha cantidad de informacién en volimenes impresos. Actualmente, las tecnologias
de secuenciacién de nueva generacion permiten secuenciar esa cantidad en tan solo una semana,
al punto que el genoma completo del Dr. James Watson (premio Nobel y descubridor de la doble
cadena del DNA, junto con el Dr. Francis Crick), se pudo obtener en dos meses en el afio 2008,
conunaredundanciade 7.4 veces y un costo menor al millon de délares (Nature, 2009).

El uso de las tecnologias de secuenciacion de nueva generacion ha revolucionado la
biologia molecular impactando en é&reas como la académica, médica, farmacéutica,
biotecnoldgica, agroquimica y en la industria alimentaria. Es importante sefialar que la
evolucion de la bioinformatica es un proceso dinamico y que en pocos afios se ha convertido en
el punto de convergencia de diversos campos de la biologia moderna; de tal manera que se
requieren de especialistas que satisfagan las demandas en las areas de programacion,
transcriptomica, bases de datos, aplicaciones, protedmica, sistemas y gendémica, entre otras.

Con este antecedente, el objetivo fue la integracion de un Grupo de Bioinformatica
conformado por especialistas en los campos de matematicas, computacion y biologia, que
desarrollara la capacidad de interaccion entre los diferentes grupos especializados como la
gendmica, protedmica y transcriptémica (en las ciencias “-0micas”), entre otras, para abordar
los retos en el analisis de la informacion generada. Asi mismo se propuso la creacion del Nodo
Computacional de Bioinformatica (Figura 2) en el Centro de Investigaciones Bioldgicas del
Noroeste, S.C. (CIBNOR), que permita satisfacer las necesidades de computo intensivo y de
alto rendimiento que se requieren para este tipo de investigaciones.

El Grupo de Bioinformatica se ha capacitado por medio de cursos y talleres nacionales
e internacionales, y coordina los cursos de “Métodos computacionales en bioinformatica” y
“Computo cientifico” en el posgrado del CIBNOR. EI grupo es responsable académico del
Nodo Computacional de Bioinformatica: lugar de convergencia de los analisis y repositorio de
lainformacion generada.

La seleccidn de infraestructura software y hardware se proyect en 3 etapas. En la
primera se cre0 la infraestructura de soporte: un switch, una fuente de poder ininterrumpible, e
instalaciones eléctricas y de red de computo (Figura 3) con gran ancho de banda, indispensable
para el traslado de grandes bases de datos gendmicas. En una segunda etapa, se monté un
servidor multi-ndcleo, con alta capacidad de memoria RAM y un arreglo de discos duros. Se
adquirié un escaner de microarreglos para estudiar respuesta transcriptomica global y se
complemento con 2 estaciones de trabajo con tarjetas GPU (Graphic Processor Unit) para el
desarrollo de aplicaciones de procesamiento en paralelo, tal como el andlisis de expresion
genética en microarreglos (Romero-Vivas, et al. 2012). Dichas capacidades se obtuvieron
gracias al proyecto de investigacion “Aplicacién de la genémica funcional como estrategia
para la mejora continua de la industria del camardn” (SAGARPA-2009-C02-126427). En una
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tercera etapa se incrementara la capacidad para tareas de ensamblaje de novo con la expansién
de memoriay adquisicién de méas servidores para procesamiento en paralelo.
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Figura 2. Esquema de conectividad del Nodo de Bioinforméatica en el CIBNOR. En la parte superior izquierda
se muestra el equipamiento de computo y red desglosado fuera del gabinete principal. En la parte superior
derecha el circuito de la planta eléctrica de emergencia. En la parte inferior izquierda se muestran las
estaciones de trabajo y el escaner de microarreglos. En la parte inferior derecha la conectividad de los enlaces
de red e internet.

El nodo ofrece més de 500 programas especificos que permiten realizar pre-procesamiento de
secuencias, ensamblaje, alineamiento de secuencias, anotacién funcional, generaciéon de
arboles filogenéticos en bacterias y analisis de expresion génica, entre otros. El uso de estos
programas se complementa con las librerias gendmicas publicas de las cuales se cuenta con
copias locales para su analisis y procesamiento en el nodo.

Bl

Figura 3. Vistas parciales del nodo computacional de bioinformatica, donde se aprecia la infraestructura de
soporte del lado izquierdo y del lado derecho una toma mas a detalle del servidor principal y su consola.

Impacto socioeconémico

omo consecuencia de la revolucion tecnoldgica que se ha dado durante la Gltima

década en las ciencias bioldgicas, gracias a las herramientas de Ultima generacién de

las que se obtiene un gran volumen de datos, el procesamiento de los datos crudos y su
analisis representa una gran parte del esfuerzo experimental. Debido a la dramatica
disminucién por los costos de secuenciacion por el auge de las plataformas de secuenciacién
masiva, el costo por el analisis y procesamiento de informacion (bioinformatica) representara
muy pronto, la mayor proporcion en relacion al costo global en la investigaciones bioldgicas
(Shoner, et al.2011). Por ejemplo, el cultivo de camardon (L. vannamei), ha tenido un
incremento importante en los dos Gltimos afios (2011 y 2012), pero esta actividad econdmica
se ha visto seriamente afectada por el Virus de la Mancha Blanca que ha provocado una caida
dréstica de la produccion. A pesar de esto, todavia no se cuenta con el genoma completo de esta
especie de cultivo. En el CIBNOR, se estdn desarrollando microarreglos, como una
herramienta genémica que eventualmente permitira identificar oportunamente cuando el
camaron de granja esta siendo afectado por enfermedades como el Virus de la Mancha Blanca
(Figura 4). De igual forma, el grupo de bioinformatica participa en proyectos de investigacion
gendmica que estudian los mecanismos de diferenciacion sexual de la almeja “Mano de
Ledn”, orientados aaumentar su produccion (Llera, etal.2010).

En conclusién, a través de los trabajos experimentales en el CIBNOR, y el andlisis de
la informacion genomica generada en el Nodo de Bioinformatica, se ha incrementado el
conocimiento del genoma de importantes especies acuicolas de interés comercial y de gran
impacto socio-econémico, lo cual permitira que se puedan lograr herramientas in-situ para la
toma decisiones preventivas, disminuyendo posibles pérdidas en cultivos; y generar el
conocimiento que permita mejorar las especies para una mayor produccion.

Figura 4. Microarreglo para Camardn de granja
disefiado en el CIBNOR. Enla porcion derecha
se muestra un acercamiento. Cada punto
representaun geny el color sefialasu
participacion ante una condicién especifica:
Amarillo-neutro, verde — sub expresado,

rojo - sobre expresado
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