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L
a motivación inicial para de­
sarrollar un proyecto de este 
tipo fue la de estudiar la teo­
ría de genética del desarrollo 
utilizando métodos de com­

putación avanzados. En muchas 
otras disciplinas (como por ejem­
plo en la teoría de la aerodinámica, 
para el diseño de vehículos o avio­
nes) la simulación utilizando com­
putadores ha sido una herramienta 
muy poderosa para su estudio y el 
avance en el estado del arte. En 
biología se ha utilizado la informá­
tica como herramienta de organiza­
ción de datos y, en algunos casos, 
aplicado a datos de experimenta­
ción en laboratorio, para el análisis 
de estos; pero para el estudio de la 
teoría, en el área particular de teo­
ría de genética, no se han desarro­
llado simulaciones que sirvan para 
la investigación del tema. 

Por eso, en el proyecto titulado 
"Analisis de algunas teorías de ge­
nética del desarrollo mediante Al­
goritmos Genéticos11

, se realizó la 
aplicación de la computación evo­
lutiva al análisis de sistemas bioló­
gicos. Se propuso, entonces, el de­
sarrollo de un sistema basado en 
Algoritmos Genéticos (AG) para 
analizar dos teorías específicas y 
determinar la relación entre la in­
formación genética contenida en el 
DNA y las características del indi­
viduo resultante a partir de dicha 
información (también llamado co­
rrelación genotipo - fenotipo). 



PROYECTOS NOTABLES 

El PROYECTO 

Con la participación de los investigadores Mario Au­
gusto Góngora Florián, PhD. Maria Clemencia Rodas 
Pérez, MSc y Carolina Soto Quintero, lng. Electrónica 

del Departamento de Electrónica, Facultad de Ingeniería de 
la Pontificia Universidad Javeriana y el respaldo financiero de 
Colciencias, este Proyecto trabajó datos de estudios exis­
tentes sobre algunas teorías genéticas y, utilizando un sis­
tema de programación evolutiva, desarrolló un sistema que 
simulara la teoría en el computador. 

Un algoritmo de programación evolutiva permite al com­
putador buscar por si solo soluciones a un problema, tenien­
do algunos datos como ejemplo; es decir: a partir de ejem­
plos con soluciones conocidas, puede buscar una función 
genérica que pueda simular el proceso en cuestión. Luego, 
se debe validar la simulación presentándole al sistema da­
tos de ejemplos que no habían sido vistos antes, y compro­
bando que para esos casos también entregue los resulta­
dos esperados. 

En las dos teorías de genética del desarrollo considera­
das se hizo una revisión teórica profunda con el fin de de­
terminar los procesos críticos que han sido demostrados ex­
perimentalmente, analizarlos mediante un sistema de simu­
lación por computador y comparar los resultados. 

La primera teoría estudiada fue el efecto que tienen al­
gunas mutaciones del gen SRY (Región determinante del 
Sexo en el cromosoma Y), en el fenotipo sexual del indivi­
duo. Este gen se cree que es el directo responsable del de­
sarrollo de las características sexuales masculinas. 

La simulación de esta primera teoría se realizó utilizan­
do datos de una gran cantidad de reportes clínicos sobre 
pacientes con problemas de mutaciones en el gen SRY. Se 
correlacionaron las secuencias del DNA de las diferentes 
mutaciones del gen, con sus respectivos efectos en las ca­
racterísticas sexuales de los pacientes. 

Utilizando un programa evolutivo, se encontró una fun­
ción de transformación que relaciona la secuencia del gen 
SRY con los fenotipos sexuales estudiados clínicamente. Es­
ta "función de correlación" puede tomar una secuencia de 
DNA correspondiente a una mutación del gen SRY, y simu­
lar los efectos en las características sexuales del individuo 
que esta mutación tendría. 

Este hallazgo confirma la hipótesis inicial del proyecto 
en la que se planteaba que era posible establecer y/o des­
cribir la correlación existente entre las secuencias de DNA 
en SRY (normales y mutadas) y los resultados en el desa­
rrollo del organismo ( correlación genotipo-fenotipo). 

Una vez desarrollada esta "función de correlación", se 
pudo comprobar su correcto funcionamiento utilizando da­
tos de validación, en los que se observó que el modelo era 
adecuado también para predecir algunas mutaciones no in­
cluidas en el desarrollo de la simulación, presentando en 
promedio una precisión del 87% en la predicción correcta 
de los resultados. 

Se realizaron varias pruebas ( ejecuciones independien­
tes) de la "evolución" de las "funciones de correlación". To­
das las "funciones de correlación" encontradas mediante los 
programas de computación evolutiva fueron analizadas, re-

presentando su patrón como una "firma" gráfica. De acuer­
do a las semejanzas vistas en todas las "firmas" de los "me­
jores" resultados de múltiples ejecuciones independientes, 
se pudo confirmar que los Algorítmos Genéticos -AG- evo­
lucionaron hacia una solución coherente. 

"FIRMA" ELECTRÓNICA DEL SISTEMA ("FUNCIÓN DE CORRELACIÓN") 

DEL GEN SRY ANTES DE REALIZAR LA EVOLUCIÓN DEL SISTEMA. 

"FIRMA" ELECTRÓNICA DEL SISTEMA DE ("FUNCIÓN DE CORRELA­

CIÓN") DEL GEN SRY DESPUÉS DE REALIZAR LA EVOLUOÓN DEL SIS.­

TEMA, ESTE SISTEMA PARTICULAR TENIA UNA CAPAGDAD DE PREDICOÓN 

DE LOS SÍNTOMAS DEL 87%. 

La segunda teoría considerada en el proyecto fue la pro­
puesta por Brown y Wolpert que plantea la existencia de una 
molécula quiral denominada "Molécula F", la cual se encar­
garía de establecer la distribución celular durante el desa­
rrollo del embrión y que definiría la asimetría Izquierda/ De­
recha (AID) característica de los organismos multicelulares 

Algorítmos genéticos 
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EMBRIÓN ARTIFICIAL 

SIMULANDO LA 

ORGANIZACIÓN 

INTERNA DE LOS 

ÓRGANOS 

CONTANDO CON LA 

EXISTENCIA DE LA 

"MOLÉCULA F". 

(i lustrando esto en un ser humano, el hecho de tener el cora­
zón a la izquierda, el hígado a la derecha, etc.). Se pudieron 
simular resultados equivalentes al situs solitus ( ordenación nor­
mal de la asimetría) y al situs inversus (asimetría coherente 
pero invertida, es la imagen reflejada del patrón norma) en co­
lonias de células artificiales, al encontrar la presencia de pa­
trones diferentes a cada lado de la línea media, y con un gra­
do marcado de organización y grado de pertenencia claros. 

No solo se demostró la validez de la teoría acerca de la 
existencia y acción de la ºMolécula F", también se pudieron ob­
servar los efectos de no tenerla, y los resultados de esta simu­
lación fueron muy congruentes con las patologías genéticas 
como el isomerismo (los individuos afectados poseen dos la­
dos izquierdos o dos lados derechos en su organismo, hay du­
plicación de algunos órganos y pérdida de otros) y la hetero­
taxia (localización al azar de los órganos con discordancia en­
tre los mismos). Ya que en estas patologías, particularmente 
en la heterotaxia ocurre una organización aleatoria de los ór­
ganos internos semejante a lo observado en simulaciones sin 
la molécula. 

Para el caso de esta teoría, la simulación fue muy signifi­
cativa ya que potencialmente puede reemplazar experimen­
tación en seres vivos, que en este caso particular tiene graves 
problemas éticos con las consecuencias para los individuos 
que resultan de los experimentos. Desarrollar individuos con 
situs inversus produce problemas leves, pero desarrollar ca­
sos de heterotaxia o isomerismo produce deformaciones gra­
ves que implican necesariamente sufrimiento y muerte muy 
prematura de los organismos afectados; esto sin contar con 
los casos posiblemente peores de resultados de experimen­
tos fallidos. Particularmente a esto ultimo, sobre los experi­
mentos fallidos, la simulación digital ha mostrado claves sobre 
los efectos de no tener un mecanismo que defina la AID, la 
cual no ha podido ser reproducida completamente mediante 
otros sistemas incluyendo la experimentación biológica 

Se demostró entonces que las simulaciones en computa­
dor pueden ser de gran utilidad en el estudio de teorías ge-
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nét icas. Los resultados fueron muy alentadores y además se 
abrieron las puertas a nuevas técnicas para el análisis de sis­
temas biológicos. Se identificaron varios aspectos que se de­
ben tener en cuenta para mejorar los resultados del estudio 
de estas teorías particulares, así como otros aplicables de ma-
nera más general. · 

Además se demostró que la programación evolutiva, es 
una herramienta muy poderosa para el análisis de procesos y 
sistemas biológicos que no ha sido utilizada en todo su po­
tencial. 

Fue particularmente relevante a los objetivos iniciales el 
haber comprobado las hipótesis presentadas, lo que abre las 
puertas a la factibilidad de realizar estudios mas profundos, 
con el conocimiento que estas técnicas de análisis son válidas 
y poderosas. 

Teniendo en cuenta los resultados obtenidos, se puede 
concluir que en algunos casos la experimentación biológica 
tiene pocas ventajas sobre la simulación digital. Por un lado, la 
literatura lo demuestra con los reportes de experimentos en 
los cuales se determina que un mecanismo del desarrollo se 
comporta de manera distinta en diferentes especies. Por otra 
parte, estas simulaciones han demostrado que pueden encon­
trarse analogías importantes entre los experimentos compu­
tacionales y las observaciones biológicas. Por ello se podría 
especular que cada vez se obtendrán mejores conclusiones 
haciendo "experimentos computacionales" para complemen­
tar u orientar la experimentación biológica. Esto no quiere de­
cir que se puedan reemplazar por completo los experimentos 
en seres vivos, pero si se pueden minimizar y realizar después 
de haber ejecutado simulaciones previas. 

SITUS SOLITUS: ordenación normal de la asimetría. 
SITUS INVERSUS: asimetría coherente pero invertida, es la imagen reflejada del patrón 
normal. 
ISOMERISMO: los individuos afectados poseen dos lados izquierdos o dos lados dere­
chos en su organismo, hay duplicación de algunos órganos y pérdida de otros. 
heterotaxia: localización al azar de los órganos con discordancia entre los mismos. 
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