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arcelona, tenemos
un problema: el vo-
lumen de datos
bioldgicos que se
estd obteniendo
en centros de in-
vestigacion y hospitales esta cre-
ciendo mas rapido que la capaci-
dad de almacenarlos y digerirlos.
Llegara un punto, a medio plazo,
en que la capacidad de los orde-
nadores no dard abasto para ges-
tionar la avalancha de datos que
generan médicos y biblogos.

Para una ciudad que se mira
en el espejo de Boston para cons-
truir una economia del conoci-
miento, y que cuenta ya con algu-
nos de los equipos de bioinforma-
ticos mds importantes de Euro-
pa, “resolver este problema es
una cuestion estratégica”, afirma
Modesto Orozco, bioquimico de
la Universitat de Barcelona (UB)
e investigador del Institut de Re-
cerca Biomeédica (IRB) y del Bar-
celona Supercomputing Center
(BSC).

El problema, con el que no so-
lo se encuentra Barcelona sino to-
das las capitales de investigacién
biomédica, se explica por el dras-
tico abaratamiento de secuenciar
genomas que se ha registrado en
los ultimos cinco afios. Si en el
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La caida del coste de investigar el ADN
provoca una avalancha de datos bioldgicos

2007 el coste de secuenciar cada
genoma humano era de diez mi-
llones de délares, la llegada de
una nueva tecnologia de secuen-
ciacion ha hecho que el precio ha-
ya caido ahora por debajo de los
10.000 dolares. Este abaratamien-
to ha llevado a que un niimero
creciente de investigadores y de
médicos hayan empezado a se-
cuenciar genomas en cuanto han
podido permitirselo.

Hoy dia se secuencian geno-
mas de células tumorales, de va-
riedades de meldn, de fosiles de
neandertales... En el caso del can-

cer, se quieren comparar los ge-
noma de células tumorales con
los de células sanas del mismo pa-
ciente para ver cudles son los ge-
nes que estan alterados en el tu-
mor. En un futuro proximo, se
prevé poder comparar el genoma
de células tumorales antes y des-
pués del tratamiento para eva-
luar la eficacia de los distintos far-
macos... Y no solo se almacenan
datos de genomas. También se
han empezado a estudiar epige-
nomas (que indican qué genes es-
tan activos y cuales estan silencia-
dos en un momento dado en una

Los ordenadores no dan abasto para gestionar la avalancha

de datos que aportan los biologos

Como el precio de secuenciar
genomas cae en picado
desde el 2007...
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Por lo tanto, el aumento de la capacidad de almacenamiento
no serd stuficiente para gestionar todo el volumen de datos bioldgicos

... el volumen de datos
biolégicos se multiplica
por dos cada nueve meses

Volumen de los datos almacenados en
el Instituto Europeo de Bioinformatica

En terabytes

1996 2003 2010

10.000
8.000
6.000
4.000

2.000

S

0

Sin embargo, la capacidad
de almacenar datos en un chip
se duplica cada 18 meses

Nuimero de transistores por chip
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FUENTE: Elixir / BSC
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Trece paises crean un consorcio bioinformatico europeo

=Trece paises europeos —Es-
paifa entre ellos- han creado
el consorcio Elixir para ges-
tionar la avalancha de datos
biolédgicos derivados de la
revolucion genémica. El plan
de trabajo prevé que Elixir
se construira como una infra-
estructura con un hub princi-
pal situado en el Reino Uni-
do -el Estado que mas invier-
te en el proyecto y el que
lidera la investigacion geno-
mica en Europa- y varios

nodos distribuidos por toda
Europa. En Espaiia, estan
involucrados en el proyecto
Elixir el Centro Nacional de
Investigaciones Oncoldgicas
(CNIO) y Barcelona Super-
computing Center.

“El reto que plantea la
avalancha de datos bioldgi-
cos es demasiado grande
para que ningun pais lo pue-
da afrontar por si solo”, de-
claro el 3 de septiembre So-
ren Brunak, presidente de

la junta directiva de Elixir.

La fase preparatoria del
proyecto se inicio en el 2007
con financiacion de la Comi-
sion Europea y concluira en
diciembre de este afo. El
calendario de trabajo prevé
que la fase de construccion
de la infraestructura dure
cuatro afios y termine en
diciembre del 2016. A partir
del afio 2017 se iniciaria la
fase permanente de explota-
cion de la red Elixir.

célula concreta); proteomas (que
indican qué proteinas hay en una
célula); transcriptomas (que indi-
can qué ARN hay)... En fin, una
cantidad enorme de datos que
van camino de desbordar la capa-
cidad de los superordenadores.

Segun la famosa ley de Moore,
la capacidad de almacenamiento
de datos de los chips se duplica
cada 18 meses. Pero seglin una es-
timacion del Institut Europeo de
Bioinformatica, con sede en el
Reino Unido, la cantidad de da-
tos bioldgicos que se almacenan
se duplica cada nueve meses.

“Si el volumen de datos aumen-
ta mas rapido que la capacidad
de almacenarlos, nos encontra-
mos con un cuello de botella que
limitard la investigacion y dificul-
tara que estos datos se apliquen
en beneficio de los pacientes”, ad-
vierte Ivo Gut, director del Cen-
tro Nacional de Analisis Genomi-
co (CNAG) en Barcelona.

La solucién, segun Modesto
Orozco, requiere gestionar los da-
tos de la manera mas eficiente po-
sible. Si hasta ahora no se ha he-
cho, es porque la secuenciacién
de genomas es una tecnologia jo-
ven con la que cada centro de in-
vestigacion ha empezado a expe-
rimentar por su cuenta. Pero, lle-
gados a la actual crisis de creci-
miento de esta tecnologia, “es me-
jor compartir recursos que dupli-
carlos”, sostiene Orozco.

Compartir recursos significa-
ria establecer un banco central
de datos bioldgicos que guardara
la informacién de los los distin-
tos hospitales y centros de inves-
tigacion. “No tiene sentido -se-
gun Orozco- que cada institu-
cion gestione sus propios datos
de manera aislada; seria mucho
mas eficiente que estuviéramos
todos conectados”.

El Biodata Center ~como lo lla-
ma Orozco de manera provisio-
nal- estaria vinculado al superor-
denador Mare Nostrum en el

Modesto Orozco, en el Barcelona Supercomputing Center
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LOS ESTADOS QUE
MAS APORTAN AL
PROYECTO ELIXIR
(en euros)

BSC, en el Campus Nord de la
Universitat Politecnica. Pero pa-
ra que el proyecto sea viable, sera
necesario que la conexion entre
el BSC y los centros de investiga-
cién y hospitales se haga por una
red de fibra dptica con un gran
ancho de banda que actualmente
no existe.

“Seria interesante tener un re-
positorio centralizado de datos,
pero para hacer buena investiga-

PROBLEMA EMERGENTE

El volumen de datos
bioldgicos aumenta
mas rapido que la
capacidad informatica

POSIBLES CONSECUENCIAS

El problema puede
dificultar que los datos
genomicos beneficien
a los pacientes

SOLUCION PROPUESTA

El BSC propone
compartir recursos
de computacion entre
centros cientificos

REINO UNIDO
100 millones

FINLANDIA
6,85 millones

cién es imprescindible poder te-
ner un acceso muy rapido a los
datos”, explica Joan Seoane, in-
vestigador del Instituto de Onco-
logia de Vall d’Hebron (VHIO).

“Tiene sentido compartir re-
cursos”, coincide Ivo Gut. “Pero
incluso asi, y con una transmi-
sion de datos rapida, seguiremos
necesitando nuestros propios or-
denadores para tener una cierta
autonomia respecto al BSC y po-
der priorizar las investigaciones
que consideremos prioritarias”.

Actualmente el BSC ya esta co-
nectado por fibra Optica al
CNAG, lo que ha facilitado la se-
cuenciacién del genoma de la leu-
cemia entre ambas instituciones.
Pero ain no lo estd a otros cen-
tros de investigacion biomédica
ni a los grandes hospitales. Esta-
blecer esta red requeriria una in-
version de varios millones de
euros.

Llegados a este punto, la pre-
gunta clave es si resultard mds
costoso construir la red de fibra
optica o no construirla. La res-
puesta depende, segun Orozco,
de lo importante que se conside-
re la investigacion biomédica pa-
ra el pais. “A corto plazo -sostie-
ne-, podemos seguir como hasta
ahora. Pero en tres o cuatro afos,
si no hacemos algo para evitarlo,
llegaremos a una situacion de co-
lapso de los datos biolégicos”.e

LAURA GUERRERO

NORUEGA
6,5 millones

ESPANA
5 millones 5

DINAMARCA
millones

SUECIA
1,7 millones

“Necesitamos bioinformadticos
y o los estamos formando”

Roderic Guigé, coinvestigador principal del proyecto Encode

J. CORBELLA Barcelona

oderic Guigo tuvo la

gran suerte de que

no le salieron bien

dos de los primeros
experimentos que hizo cuando
empezaba su carrera investiga-
dora. Decidi6 que el laborato-
rio no era lo suyo, que le iba
mas el trabajo tedrico, y aposto
por la bioinformatica cuando
aun nadie hablaba de bioinfor-
matica. Supo intuir en qué di-
reccién iba a cambiar la biolo-
giay la apuesta le salio bien. Li-
derd¢ el tnico equipo de investi-
gacion espafol que participd
en la histérica secuenciacion
del genoma humano. Después
tuvo una participacion destaca-
da en la secuenciacién de otros
genomas. Y, cuando se lanzo el
proyecto Encode como conti-

tos. Ahora se producen de for-
ma automatica cantidades in-
gentes de datos y el gran proble-
ma consiste en interpretarlos.
Y lo mismo va a ocurrir pronto
en el mundo de la medicina. La
importancia de la computacion
en biologia y en medicina es ca-
da vez mayor. Por eso hay una
alta demanda de personal cuali-
ficado en bioinformatica y bio-
logia computacional.

&Y si no se forma este per-
sonal?
Tendremos las herramientas
para obtener los datos, como se-
cuenciar el genoma de cada
uno de nosotros, que cada dia
es mas barato, pero no podre-
mos utilizar estos datos porque
no sabremos qué hacer con
ellos. Es decir, tendremos los
datos pero no sabremos inter-
pretarlos.

nuacion del proyec-
to Genoma humano
en el 2003, fue selec-
cionado -y financia-
do por el Gobierno
de Estados Unidos-
como uno de los in-
vestigadores princi-
pales del proyecto.
Investigador del Cen-
tre de Regulaci6 Ge-
nomica (CRG) y pro-
fesor de la Universi-
tat Pompeu Fabra
(UPF), esta conside-
rado uno de los mejo-
res bioinformaticos
de Europa.

¢Como se hace
uno  bioinforma-
tico?
En Espana es dificil.
En mi caso, la trayec-
toria de investiga-
cién de mi equipo se ha basado
siempre en la gendmica compu-
tacional. Aqui desarrollamos
un software que se utilizo para
identificar genes en la secuen-
ciaciéon del genoma humano.
Después tuvimos una participa-
cién importante en el genoma
del ratén. Y cuando se inicié el
proyecto Encode, que era un
proyecto competitivo abierto a
investigadores de todo el
mundo, era una continuacion
logica del trabajo que habia-
mos hecho.

¢Por qué dice que en Espa-
fa es dificil?
Porque aqui, a diferencia de lo
que ocurre en otros paises, no
se ofrece la posibilidad de estu-
diar al mismo tiempo biologia e
informatica, lo cual es un error
estratégico. Espafia necesita
bioinformaticos y no los esta
formando.

¢Para qué los necesita?
En el mundo de la biologia, has-
ta hace poco la mayor parte del
trabajo consistia en obtener da-

PROFESION CON FUTURO
“Hay una alta
demanda de personal
cualificado en
bioinformatica”

FALLA LA UNIVERSIDAD
“Tendria que haber

la opcion de estudiar
al mismo tiempo
informatica y biologia”

sSolucion?
Habria que dinamitar el siste-
ma universitario que tenemos,
esto seria lo ideal. Hacerlo me-
nos rigido, y mucho mas libre y
flexible.

2Y si lo ideal no es posible?
Por lo menos tendria que haber
la posibilidad de estudiar al
mismo tiempo informatica y
biologia, una opcién que hoy
dia no existe en Espafia. Hay el

precedente de la doble titula-
cion en fisica y matematicas, en
la que se matriculan estudian-
tes altamente motivados. Ha-
bria que ofrecer también una
doble titulacién de biologia e in-
formatica.

¢No seria mejor crear una
carrera de bioinformatica?
Es otra posibilidad, pero en mi
opinién una superespecializa-
cion de los estudiantes desde
los primeros cursos de carrera,
como se ofrece ahora, es la di-
reccién contraria de hacia dén-
de deberiamos ir. En un mun-
do rapidamente cambiante, de-
beriamos ofrecer carreras flexi-
bles y formar a los estudiantes
para que puedan adaptarse a
los cambios.

:Qué aptitudes hay que te-
ner para ser buen bioinforma-
tico?

JORDI PLAY

Roderic Guigo, en el Centre de Regulacié Genomica

Hay dos perfiles principales.
Uno es el de personas fascina-
das por la biologia y a las que al
mismo tiempo se les dan bien
las matematicas y la informati-
ca. Encode, por ejemplo, es so-
bre todo un proyecto para com-
prender cémo funcionan los se-
res vivos, pero hemos tenido
que resolver problemas impor-
tantes de computacion para sa-
carlo adelante.

&Y el segundo perfil?
Es el de personas que tienen fa-
cilidad por la informatica y las
matematicas, pero que las en-
cuentran aridas y preferirian
aplicarlas a problemas reales
como los de la biologia.

¢Recomendaria a estudian-
tes de bachillerato que se
planteen dedicarse a la bioin-
formatica?
Desde luego. El problema es
que en Espaiia lo tienen dificil
para formarse. Pero si les
gustan la biologia y la computa-
cién, es una profesion con fu-
turo.e



