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Laintel-ligencia artificial per met la identificacio de nous gens
relacionats amb €l cancer

El métode, publicat alarevista Nature Communications, ha estat biol dgicament provat en linies cellulars de
cancer de mama, prostata, pulma i colon, aixi com en analisis retrospectives de supervivenciade milers de
pacients.
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Shan assenyalat 63 gensi |'experimentacio ha confirmat que 36 d'ells contribueixen al
creixement irregular delescé-lules.

El métode computacional recrea lesinteraccions biologiques que tenen lloc en les nostres
cellules.
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Lainvestigadora del Barcelona Supercomputing Center-Centro Nacional de Supercomputacion (BSC)
NataSa Pr?ulj haliderat la creacié d'un nou metode computacional basat en intel -ligencia artificial que
acceleralaidentificacié de nous gens relacionats amb el cancer. EI métodei el's seus resultats, que shan
provat biologicament, shan publicat a Nature Communications.

LaProf. Pr2ulj utilitza técniques d'aprenentatge automatic (machine learning) per relacionar grans
quantitats de dades dmiquesi les recrea en un prototip computacional, Integrated Cell (cél lulaintegrada) o
iCell. Especificament, fusiona tres xarxes d'interaccié molecul ar especifiques de teixit: interaccio proteina-
proteina, coexpressio de gensi xarxes d'interaccio genética. Latecnica mitjancant la qual es realitza aguesta
fusio ésla Tri-Factoritzacio de Matrius No Negativa, unatecnica de machine learning proposada
originalment per al'agrupacio i lareduccio de ladimensionalitat que sha utilitzat recentment per ala
integraci6 de dades.

Els autors de |'article de Nature Communications han aplicat aquest métode per reconstruir cél -lules de
guatre dels tipus més comuns de cancer (mama, prostata, pulmé i colon) i en tots ells, ha demostrat ser Uil
per localitzar nous gens relacionats amb aguestes malalties. El métode ha assenyalat 63 gensi un procés de
validacio biologica ha confirmat que almenys 36 d'ells contribueixen al creixement irregular de les cél lules.
Lavalidacié sha dut aterme mitjancant experiments de desactivacié de gens seguits de proves de viabilitat
cellular i analisi de dades de supervivenciadel pacient.

L'experimentacio varevelar, per exemple, que els pacients amb cancer de mama amb alta expressio de
MRPL 3, una proteina ribosomal mitocondrial que no estava relacionada amb el cancer préviament, tenen
una menor supervivencia. Aquest és un exemple de com es pot fer servir el nou metode per descobrir nous
gens biomarcadors, que poden ser rellevants en I'estratificacio i prediccié de la supervivencia en pacients
amb cancer.

NataSa Pr?ulj és professora | CREA i sacaba d'incorporar al BSC com alider del grup de Biologia
Computacional Integrativa de Xarxes.

Alfonso Valencia, professor ICREA i director del Departament de Ciéncies de laVidadel BSC, afirma que
"lesiCells de NataSa complementen a la perfecci6 les nostres propostes d'analisi del genomadel cancer a
BSC, i ésnomés el primer dels molts métodes computacionals solids que esperem veure desenvol upats pel
Seu nou grup en els propers anys .

LaProf. Prulj destaca que aquest nou metode per analitzar cél-lules "permet laidentificacié de gens alterats
en el cancer que no apareixen com alterats en cap atre tipus de dades. Aquest descobriment posa de manifest
laimportancia dels enfocaments integratius per analitzar dades biologiquesi aplanael cami cap aandisis
integratives comparatives de totes les cel-lules .

Les possibles aplicacions d’ aguest métode van des del tractament d'altres malaties fins I'envelliment, amb
I'objectiu final de descobrir els principisintrinsecs de I'organitzacié internade lavidaala Terra.
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