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Lainteligencia artificial permite la identificacion de nuevos genes
relacionados con €l cancer

El método, publicado en Nature Communications, ha sido biol 6gicamente probado en lineas celulares de
cancer de mama, prostata, pulmony colon, y en andlisis retrospectivos de supervivencia de miles de
pacientes.
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Se han sefialado 63 genesy la experimentacion ha confirmado que 36 de ellos contribuyen
al crecimiento celular irregular.

El método computacional recrea lasinter acciones bioldgicas que tienen lugar en nuestras
células.

Lainvestigadora del Barcelona Supercomputing Center-Centro Nacional de Supercomputacion (BSC)
NataSa Pr?ulj haliderado la creacion de un nuevo método computacional basado en inteligencia artificial
gue aceleralaidentificacion de nuevos genes relacionados con €l cancer. El método y sus resultados, que se
han probado biol 6gicamente, se han publicado en Nature Communications.
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La Prof. Pr2ulj utiliza técnicas de aprendizaje automéatico (machine learning) para relacionar grandes
cantidades de datos é6micos 'y |os recrea en un prototipo computacional, Integrated Cell (célulaintegrada) o
iCell. Especificamente, fusiona tres redes de interaccién molecular especificas de tgjido: interaccion proteina-
proteina, coexpresion de genesy redes de interaccion genética. Latécnica mediante la cual serealiza esta
fusion es la Tri-Factorizacion de Matrices No Negativa, una técnica de machine learning propuesta
originalmente parala agrupacion y lareduccién de la dimensionalidad que se ha utilizado recientemente para
laintegracion de datos.

Los autores del articulo de Nature Communications han aplicado este método para reconstruir células de
cuatro de los tipos méas comunes de cancer (mama, prostata, pulmén y colon) y en todos ellos, ha
demostrado ser Util paralocalizar nuevos genes relacionados con estas enfermedades. El método ha sefialado
63 genes 'y un proceso de validacién biol 6gica ha confirmado que a menos 36 de ellos contribuyen a
crecimiento irregular de las células. Lavalidacion se hallevado a cabo mediante experimentos de
desactivacién de genes seguidos de pruebas de viabilidad celular y andlisis de datos de supervivencia del
paciente.

La experimentacién revel 6, por jemplo, que los pacientes con cancer de mama con alta expresion de
MRPL 3, una proteina ribosomal mitocondrial que no estaba relacionada con el cancer previamente, tienen
una menor supervivencia. Este es un giemplo de coémo se puede usar el nuevo método para descubrir nuevos
genes biomarcadores, que pueden ser relevantes en la estratificacion y prediccion de la supervivenciaen
pacientes con cancer.

NataSa Pr?ulj es profesora |CREA y se acaba de incorporar a BSC como lider del grupo de Biologia
Computacional Integrativa de Redes.

Alfonso Valencia, profesor ICREA vy director del Departamento de Ciencias de laVidadel BSC, afirmaque
"las iCells de NataSa complementan a la perfeccion nuestras propuestas de analisis del genoma del cancer en
el BSC, y essolo € primero de los muchos métodos computacional es solidos que esperamos ver
desarrollados por su nuevo grupo en los préximos afos .

LaProf. Pr?ulj destaca que este nuevo método para analizar células "permite laidentificacion de genes
alterados en & cancer que no aparecen como alterados en ningun otro tipo de datos. Este descubrimiento
pone de manifiesto laimportancia de |os enfoques integrativos para analizar datos bioldgicosy alanael
camino hacia andlisis integrativos comparativos de todas las células’.

L as posibles aplicaciones de este método van desde el tratamiento de otras enfermedades hasta el
envejecimiento, con el objetivo final de descubrir los principios intrinsecos de la organizacién internade la
vidaenlaTierra
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