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‘ Comprendiendo mecanismos ocultos

de regulacion genética asociados al cancer
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Descripcion general

Las células cancerosas presentan alteraciones genéticas

que les permiten sobrevivir y multiplicarse de manera miRNA
descontrolada. Existe un mecanismo llamado “compensacion —AT TN T I
de dosis génica” que les permite a estas células mantenerse w

estables, ayudandoles a proliferarse y a evadir tratamientos. ﬂ N

Compensacion
de dosis génica

Este proyecto estudia como diferentes moléculas reguladoras
del ADN, particularmente miRNA y IncRNA asociadas a
compensacion de dosis génica, interactian entre si.

Para ello se desarrollaron bases de datos, herramientas § é
computacionales e inteligencia artificial que permiten analizar g i — :
posibles relaciones bioldgicas. x
1. CELULA CANCEROSA 2. ADN Y MOLECULAS 3. ANALISIS COMPUTACIONAL 4. DESCUBRIMIENTO
REGULADORAS E INTELIGENCIA ARTIFICIAL CIENTIFICO
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IncRNA
Las células cancerosas tienen Estudiamos cémo miRNA y IncRNA Desarrollamos bases de datos, Nuevos conocimientos que pueden abrir
alteraciones genéticas que les asociadas a compensacion de dosis herramientas e |A para analizar millones camino a mejores diagndsticos y
permiten sobrevivir y multiplicarse. génica interactian entre si. de posibles relaciones bioldgicas. tratamientos contra el cancer.

O/é Nuestro objetivo final es comprender los mecanismos ocultos que permiten la supervivencia del cancer x
para generar nuevas oportunidades de deteccién y tratamiento.



genéticas
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que podrian participar en mecanismos
de compensacion que ayudan a las
células cancerosas a mantener su
supervivencia.

/ Identificar moléculas de ARN (IncRNA)

Especificamente, IncRNA asociados a
miRNA que ya se han identificado en
mecanismos de compensacion de
dosis génica en cancer.

Red de mteracmonesJ

EN OTRAS PALABRAS: S . =~ U moleculares

- Encontrar posibles “puntos de control”
\ , o ” - -
- - biologicos que permitan comprender
2" mejor el cancer y abrir nuevas

oportunidades para su tratamiento.
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o @& / & contribuir a mejores

T estrategias para
Alteraciones genéticas miRNA y IncRNA Mecanismos de compensacion Identificamos IncRNA Nuevos puntos de control Nuevas oportunidades combatirél calicer
en el cancer interactdan que favorecen la supervivencia clave asociados a miRNA para entender y tratar de diagnéstico y ‘ :

el cancer tratamiento



. Por qué es importante?

O

Entender y identificar mecanismos de compensacion en moléculas especificas
podria revelar nuevas formas de detectar, estudiar y eventualmente
combatir distintos tipos de cancer.

Comprender estos
mecanismos nos acerca
a un futuro con mejores:

Diagnésticos
mas precisos
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Detectar Estudiar Identificar Desarrollar Mejorar
2 s . ; 2 . Tratamientos
biomarcadores mecanismos ocultos nuevos puntos de mejores estrategias la calidad de vida s afactiios
mas precisos del cancer control biolégicos de tratamiento y y aumentar las
medicina personalizada posibilidades de cura @

Mas esperanza para
& las personas

Cada descubrimiento nos acerca a un futuro donde el cancer
se pueda prevenir mejor, diagnosticar a tiempo y
tratar de manera mas efectiva.

De la informacién al descubrimiento,
del descubrimiento a mejores soluciones.



Impacto
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® Generacién de nuevo @ |dentificacion de posibles ® Desarrollo de herramientas ® Fortalecimiento de la ® En general, contribuir a una
conocimiento cientifico biomarcadores asociados computacionales para investigacion nacional en mejor comprensién de los
sobre el cancer. a la enfermedad. investigacién biomédica. bioinformatica e inteligencia mecanismos que permiten
artificial aplicada a la salud. la supervivencia de células

cancerosas y facilitar futuras
estrategias de diagndstico
y tratamiento.
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Investigacion Conocimiento Diagnodstico Tratamiento
Estudiamos moléculas reguladoras Generamos y organizamos Identificamos senales moleculares Estos hallazgos pueden abrir la
del ADN (como miRNA y IncRNA) informacién para descubrir que pueden ayudar a detectar puerta a nuevas terapias mas
y sus interacciones en cancer. nuevos mecanismos y biomarcadores. el cancer de forma mas precisa efectivas y personalizadas.

y temprana.

Nuestro trabajo sienta las bases para transformar la informacién en soluciones
que mejoren la vida de las personas.



Resultados obtenidos
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Construccion de una base de datos Unica Pipeline de caracterizacion de interacciones Integracion de miuiltiples fuentes de informacion

Se desarrollé una base de datos que

integra informacién biolégica que IncRNASNP2 K:mery =
2 4 CTD |___> I Sequence characterization |
anteriormente se encontraba dispersa Doc2Vec

en multiples fuentes. @ {}

miRNA-IncRNA FASTA format
La base contiene: validated interactions m e \ IncRNA
pre-miRNA ENONCODE
5 foeaecn ) &/Ensemb]
@ o interacciones miRNA-IncRNA : = :
validadas experimentalmente. LNCipedia

miRanda Ve, GENCODE
W 121 249 0-0, 0-8-8-8-0-8-¢
5

moléculas tipo IncRNA.
@ 2D structure ViennaRNA [::> Structure
characterization

w 2 656 @
et moléculas tipo miRNA. Interaction characterization ¥
RNAeval

Informacién de secuencias,
estructuras e interacciones
biolégicas en un Unico recurso.

s§\o/Q °
Logro destacado:
QD | — | .
L Por primera vez se integro toda esta informacion
[ —

en una unica plataforma de consulta y analisis.

Consulta integrada

Analisis avanzado

Datos organizados y
actualizados

Recurso confiable
para la investigacion

@ R PO




O

: Resultados obtenidos

Desarrollo de
Inteligencia Artificial

Se disend e implementé un
modelo de inteligencia artificial
basado en tecnologia
Transformer, similar a la utilizada
en sistemas modernos de |A.

¢Qué hace?

Analiza patrones biolégicos
complejos y predice cuales
moléculas tienen mayor
probabilidad de interactuar
entre si.

Resultado

El modelo mostré un desempeno
solido y confiable para apoyar
futuras investigaciones en
biologia molecular y cancer.

(secuencias, estructuras
e interacciones)

Modelo basado en Transformer
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Apoyo a la investigacion
Analisis e interpetacion en biologia molecular
de resultados y cancer

Prediccién de
interacciones
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miR-17

i Resultados obtenidos -

Identificacion de moléculas

con potencial relevancia biolégica

Se analizaron los IncRNA asociados al gen
MYC (miR-17, miR-19a, miR-20a), uno de los
genes mas importantes en el desarrollo de
numerosos tipos de cancer y con mecanismos

de compensacion ya caracterizados.

Gen MYC
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._’fl Principales hallazgos

interacciones
miRNA-IncRNA
identificadas.

-

participacion.

IncRNA interactuan
simultaneamente con
los tres miRNA de MYC.

IncRNA presentan una
probabilidad de interaccion
promedio superior al 95%.

I

IncRNA distintos con
alta probabilidad de

]
-O \(/ T7A

Estas moléculas representan
candidatos prometedores para
futuras investigaciones relacionadas
con diagnéstico, regulacion genética
y posibles estrategias terapéuticas.
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Descubrimiento
de biomarcadores




Principales contribuciones

Este trabajo integra datos, métodos computacionales y biologia molecular
para impulsar la investigacién en cancer.

Base de datos integrada
y de acceso para investigacion.

MYC (miR-17, miR-19a, miR-20a).
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pre-miRNA

c o co

IncRNA

Integra informacién de IncRNA, miRNA e IncRNA 2D
interacciones validadas experimentalmente substructure
en un Unico recurso accesible. containing

the binding site

Modelo de inteligencia artificial H“f'nf:

S . . pre-miRNA 2D airpins
p:'«.\ra' predlccmn de interacciones R , 8 Stacks
b|olog|cas. containing P & © 3 ¢ " Multi-loops
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Desarrollo de un modelo basado en tecnologia the binding site E) U ) § -::;"
Transformer que analiza patrones biolégicos y MEE T u v o ,"' ™
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genética y terapias contra el cancer. \ & :a .':,;. F;‘.:..... u'.""
/ Impacto: Estas contribuciones proporcionan herramientas y conocimiento clave para comprender los o I O O O
mecanismos moleculares del cancer y apoyar el desarrollo de futuras estrategias terapéuticas. =.ull T )
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