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Bioquimica a traves del tiempo y
espacio: Perspectiva desde el modelado

matematico

Biochemistry through time and space: A perspective from

mathematical modeling

Resumen

La vida, entendida como un sistema complejo,
ha sido estudiada mediante el modelado mate-
matico durante mas de un siglo. Este enfoque ha
sido fundamental desde sus primeras versiones
simplificadas, y su alcance se ha ampliado gra-
cias a la computacién avanzada y a algoritmos
sofisticados. A pesar de estos avances, persis-
ten desafios en la validacion experimental y en
la interpretacion de grandes volimenes de datos.
En este contexto, la simulacién por computado-
ra, apoyada por herramientas de bioinformatica y
biologia de sistemas, permite interpretar los da-
tos de manera mas precisa, fortaleciendo la pre-
diccién y el entendimiento del comportamiento
de los organismos vivos.

Palabras clave: Biologia de sistemas, bioinforma-
tica, sistemas biologicos.

Summary

Life, understood as a complex system, has been
studied through mathematical modeling for over
a century. This approach has been fundamental
since its earliest simplified versions, and its sco-
pe has expanded thanks to advanced computing
and sophisticated algorithms. Despite these ad-
vances, challenges remain in experimental valida-
tion and in the interpretation of large volumes of
data. In this context, computer simulations, su-
pported by tools from bioinformatics and systems
biology, allow for more accurate data interpreta-
tion, enhancing our understanding and predictive
capacity of living organisms.

Keywords: Systems biology, bioinformatics, biolo-
gical systems.
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a vida es el sistema tecnologico mas

potente y, al mismo tiempo, el mas

complejo del planeta. Esta asombrosa

complejidad representa un fantastico
rompecabezas para quienes estudian sus mis-
terios; pero, mas importante aun, ofrece una
gran cantidad de oportunidades para quienes
buscan utilizar el conocimiento sobre los siste-
mas bioldgicos para mejorar la calidad de vida
humana [1].

Para comprender los procesos vivos, el
modelado matematico ha sido una herramienta
fundamental desde sus primeros intentos por
describir el comportamiento de los sistemas
bioldgicos mediante abstracciones que llama-
mos ecuaciones matematicas, las cuales sirven
de modelos abstractos de los diferentes siste-
mas bioldgicos. Inicialmente, estos modelos
consistian en descripciones simplificadas de
fendmenos bioldgicos, formuladas con un en-
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foque tedrico y muchas veces limitadas por la
falta de datos experimentales detallados para
su validaciéon. Sin embargo, con el avance de
la tecnologia, la capacidad de desarrollar es-
tos modelos ha crecido exponencialmente,
permitiendo representaciones cada vez mas
precisas y detalladas. Desde la perspectiva de
bioingenieria, esta metodologia ofrece la posi-
bilidad de explorar los procesos bioquimicos
a través del tiempo y el espacio.

El desarrollo de la tecnologia de la com-
putacion y sus algoritmos marcé un punto de
inflexion en explotacion de los modelos ma-
tematicos para sistemas bioldgicos, ya que
ahora es posible resolver un gran nimero de
ecuaciones en tiempos relativamente cortos.
Este articulo analiza la evolucion de estos
modelos y su impacto en la comprension de
sistemas bioldgicos. La aparicion de potentes
computadoras, junto con el avance de méto-
dos matematicos sofisticados y la capacidad
de procesamiento de grandes volumenes de
datos, ha permitido modelar estos sistemas
con un nivel de detalle sin precedentes. En este
contexto, los modelos probabilisticos, redes
neuronales artificiales, modelos multiescala
y enfoques de inteligencia artificial han re-
volucionado la forma en que representamos
y predecimos el comportamiento de los sis-
temas biologicos. Hace décadas, los mode-
los bioldgicos eran como los primeros mapas
de exploradores: utiles, pero llenos de zonas
“desconocidas” y con trazos aproximados.
Con el avance computacional , es como haber
pasado de esos mapas antiguos a un Sistema
de Posicionamiento Global (GPS por sus siglas
en inglés) mas detalle y precision.

El empleo de modelos matematicas para
comprender los sistemas bioldgicos se ha lle-
vado a cabo durante mas de un siglo [2]. Con
el avance en la secuenciacién del genoma, se
ha producido una expansion sin precedentes
en la cantidad de informacién bioldgica dispo-
nible. Actualmente, podemos acceder a datos
completos sobre el codigo genético, y un
mayor entendimiento sobre la bioquimica de
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los genes, su funcionamiento e interrelacién, lo
que conduce a conocer con mayor detalle, los
procesos metabodlicos en los que participan
[3].

Comprender vy utilizar toda esta informa-
cion se ha convertido en un reto clave para el
estudio de sistemas bioldgicos, lo que ha im-
pulsado el desarrollo de herramientas compu-
tacionales avanzadas, que han desembocado
en lo que actualmente se denomina la bioin-
formatica, la cual ha adquirido un papel fun-
damental, ya que permite organizar y analizar
estos datos de manera eficiente.

La bioinformatica se encuentra en la in-
terseccién de la biologia, la computacion y las
matematicas. Su campo de estudio abarca el
almacenamiento, busqueda, manipulacion
y modelado de datos biolégicos. Entre sus
aplicaciones destacan la construccion repre-
sentaciones estructurales y funcionales del
genoma, que permiten no solo localizar genes
codificantes, sino también explorar regiones no
codificantes, a menudo denominadas la “ma-
teria oscura” del ADN, el analisis de secuen-
cias de nucleétidos y aminoacidos, la pre-
diccion de las estructuras proteicas, entre
otros. Gracias a estas herramientas, es posible
formular hipétesis y realizar simulaciones com-
putacionales antes de llevar a cabo experi-
mentos en el laboratorio, entendiendo mejor el
sistema de estudio, optimizando el tiempo de
investigacién y reduciendo significativamente
el gasto de recursos.

A medida que la bioinformatica ha avan-
zado en la recopilacion y andlisis de grandes
volimenes de datos bioldgicos, ha surgido la
necesidad de comprender no solo los compo-
nentes individuales de los sistemas bioldgicos,
sino también sus interacciones y dinamicas
globales. Es aqui donde la biologia de sistemas
cobra relevancia, ya que busca integrar dife-
rentes tipos de datos gendmicos, transcripto-
micos, protedmicos y metabolémicos para mo-
delar y predecir el comportamiento de sistemas
biologicos completos. La biologia de siste-
mas como disciplina que estudia las propieda-
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des sistematicas y sus interacciones dinamicas
en un agente bioldgico ya sea una célula, un
organismo, un virus o un huésped infeccioso
(Figura 1), desde un punto de vista cualitativo,
cuantitativo y por combinacién de estudios ex-
perimentales con modelado matematico [4].

Modelado matematico en sistemas biologi-
cos

Al estudiar procesos bioquimicos y gené-
ticos, es fundamental comprender su compor-
tamiento en un momento especifico, como si
les tomaramos una “fotografia” que capture
su estado en ese instante. Esta fotografia nos
permite analizar las condiciones actuales del
sistema y entender como interactian sus com-
ponentes (Figura 2) [5].

v

Por ello, usamos ecuaciones matematicas
que incluyen variaciones o tasas de cambio,
que técnicamente se llaman ecuaciones dife-
renciales ordinarias (EDO’s) como herramien-
tas fundamentales para describir como varian
ciertas variables en un sistema a lo largo del
tiempo. En el ambito de las redes bioquimi-
cas, como las interacciones entre diversas
sustancias dentro de una célula, las EDO’s se
emplean para modelar los cambios a través
del tiempo de las especies bioquimicas que
participan en estas redes. En contraste, las
ecuaciones en derivadas parciales (EDP’s) son
esenciales cuando el fendbmeno depende de
multiples variables como la posicion y el tiem-
po, como la difusion de metabolitos en medios
heterogéneos.
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Figura 1. Ejemplos de sistemas bioldgicos que se simulan y modelan en ingenieria de procesos bioldgicos.
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Figura 2. Pasos generalizados del modelado matematico. a) Sistema bioldgico en estudio. b) Compilacion de datos experimentales.
c) Esquema del modelo de estudio. d) Variables y parametros involucrados. e) Modelo dinamico y uso de herramientas de simulacion
numeérica. f) Validacion y resultados.

Cuando hablamos de comportamientos
dinamicos, generalmente nos referimos a sis-
temas inherentemente no lineales que pueden
exhibir una amplia gama de respuestas. Es-
tos sistemas se consideran no lineales porque
su comportamiento no es proporcional: peque-
Aos cambios pueden producir efectos signifi-
cativos, mientras que grandes modificaciones
a veces generan impactos minimos.

En contraste, los sistemas lineales presen-
tan relaciones proporcionales y predecibles
entre sus variables. En estos casos, un cambio
en una variable genera una variacién propor-
cional en otra. Esta proporcionalidad facilita el
andlisis y la prediccion del comportamiento del
sistema.

Para comprender y predecir el comporta-
miento de estos sistemas complejos, se em-
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plean simulaciones numéricas. Esto implica
la creacion de modelos matematicos que re-
presentan las interacciones dentro del sistema,
los cuales se resuelven utilizando software es-
pecializado (Figura 3). Dado que obtener solu-
ciones exactas es a menudo dificil o imposible
debido a la complejidad del sistema, se aplican
métodos de aproximacion que permiten ob-
tener resultados suficientemente precisos para
su analisis.

Estas técnicas de aproximacion permiten
obtener soluciones cercanas cuando los pro-
blemas matematicos son complejos. En lugar
de buscar una solucién exacta, que a veces no
es posible, nos ayudan a entender de forma
realista como se comporta un sistema. Por
ejemplo, al modelar el crecimiento de bacterias
segun la disponibilidad de nutrientes, los mé-
todos numéricos permiten predecir su evolu-
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Figura 3. Paquetes de softwares especializados que sirven como herramienta para modelar y
simular sistemas bioldgicos.

cion en diferentes condiciones.

A medida que profundizamos en el mode-
lado biolégico, queda en evidencia como to-
dos los modelos son aproximaciones de la rea-
lidad. Cada ecuaciéon es una interpretacion de
multiples factores que influyen en el compor-
tamiento de un sistema vivo [6]. Sin embargo,
aunque los modelos no son la realidad misma,
se vuelven una herramienta imprescindible
en la ciencia actual, facilitdndonos tomar de-
cisiones informadas y formular hipdtesis so-
bre futuros escenarios en ambitos tan diversos
como la salud, la biotecnologia, la medicina o el
cuidado del medio ambiente.

En el futuro, los modelos combinaran la
precisién de las ecuaciones con la flexibilidad
de la inteligencia artificial. Esto permitira ajustar
procesos en tiempo real, como si se tratara de
un “control remoto” para la vida.iBIO
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