Utiliza Tec métodos computacionales para
estudiar nuevo coronavirus

Mediante algoritmos, los investigadores buscan encontrar un ancestro comun del
virus 2019-nCov con otros virus ya conocidos
29/01/2020

Investigadores del Tecnolégico de Monterrey buscan mediante algoritmos
analizar el ADN del coronavirus 2019-nCov para hallar informacién que pueda
ser aprovechada para posibles vacunas.

Eduardo Rodriguez, profesor investigador de la Escuela de Ingenieria y
Ciencias, explicé que la reconstruccion filogenética puede ser abordada como un
problema de optimizacion combinatoria y resolverse a través de algoritmos
computacionales avanzados.
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Arbol filogenético que muestra la relacién de Wuhan-Hu-1 (en un circulo
rojo) con los coronavirus seleccionados.

La optimizacion combinatoria, explicd el cientifico, es una rama de las
matematicas aplicadas que se encuentra en la intersecciéon de varios campos,
incluidas las ciencias de la computacion, la investigacion operativa y la
inteligencia artificial.

“Buscamos una reconstruccion filogenética utilizando el ADN de multiples cepas de
coronavirus con la finalidad de identificar un ancestro comun del virus 2019-nCov
que permita brindar informacidn util para el desarrollo de una vacuna., indicé.

El profesor del Tec campus Guadalajara, indicé que este analisis es posible
gracias a que las autoridades de salud en China han publicado en la base de datos
GenBank el genoma del virus desde que se identificaron los primeros
contagios en Wuhan, China.

“Buscamos una reconstruccion filogenética utilizando el ADN de multiples
cepas de coronavirus con la finalidad de identificar un ancestro comun del
virus 2019-nCov que permita brindar informacidn util para el desarrollo
de una vacuna".
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LEE TAMBIEN: 5 RESPUESTAS SOBRE LA EMERGENCIA MUNDIAL POR EL
NUEVO VIRUS
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Eduardo A. Rodriguez Tello, profesor investigador de la Escuela de
Ingenieria y Ciencias.



“En nuestros dias la tecnologia es una ventaja importante para el
desarrollo de la vacuna, ya que gracias a ella se pudo compartir la
estructura del genoma en tiempo real.

"Esto propicié que iniciaran los esfuerzos por parte de diferentes universidades y
centros de investigacién en el mundo en busca de soluciones” reconocié el
investigador de la EIC.

La secuencia del genoma asociada al nuevo coronavirus de Wuhan, China, esta
disponible en GenBank, a través del sitio web del National Center of Biotechnology
Information (NCBI), para que la comunidad biomédica mundial acceda de
forma gratuita y facil.

Fue a partir del 11 de enero cuando las autoridades sanitarias chinas dieron a

conocer la identificacion de mas de 40 infecciones humanas como parte de
este brote, del cual, se informd por primera vez el 31 de diciembre de 2019, segln
el NCBI.

“El acceso rapido a los datos de secuencia de bases de datos publicas como
GenBank juega un papel vital en ayudar a los paises a desarrollar kits de diagndstico
especificos para brotes de enfermedades como este”, se informé mediante el sitio
web del NCBI.

El virus 2019-nCov genera la enfermedad COVID-19, nombrada asi por la
Organizaciéon Mundial de la Salud.

LEE TAMBIEN:
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El Dr. Michel Fernando Martinez, jefe de la Unidad de Vigilancia Epidemiol6gica de
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