Biologia computacional
per desxifrar la vida

CIENCIA DE DADES APLICADA A LA CLINICA

Les ciencies de dades i la bioinformatica han deixat de ser eines
secundaries per convertir-se en el motor de la recerca biologica
actual. El grup MathSy2Bio transforma el big data en solucions reals

per a la salut, l'agricultura i la sostenibilitat.
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a recerca en ciencies de
la vida i la salut viu una
autentica revolucié gra-
cies a I’auge de les Ci-
encies de Dades i la Bi-
oinformatica. Han passat
de ser eines auxiliars a
convertir-se en el motor
que transforma quanti-
tats ingents de dades (big
data) en coneixement
aplicable. Avui, la capa-
citat de generar grans
volums d’informaci6 biologica, el que es
coneix com les «omiques», que estudien
I’ADN, les proteines i el metabolisme dels
organismes, és aclaparadora; el gran repte
és extreure patrons significatius d’aquesta
marea d’informacié.

El grup Biologia Sintetica, Computacio-
nal i de Sistemes (MathSy2Bio), liderat per
Rui Alves, Alberto Marin Sanguino i Ester
Vilaprinyo, exemplifica aquesta sinergia in-
terdisciplinaria. Cada membre aporta una
peca clau per modelar mitjangant les mate-
matiques, analitzar i entendre la biologia,
i a partir d’aqui dissenyar solucions apli-
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cades. La combinacié de ciéncia
de dades, bioinformatica i biologia
sintetica els ha permes crear eines
amb impacte directe en biomedici-
na i biotecnologia.

LLEGINT LA HISTORIA DE LA VIDA A TRAUES
DELS GENOMES

El Dr. Rui Alves utilitza la bioinfor-
matica i els models matematics per
entendre el funcionament dels sis-
temes biologics i predir-ne el com-
portament. Aixi es construeixen
models digitals que simulen I’efecte
de farmacs o mutacions genetiques,
actuant com un “laboratori virtual”
abans de fer experiments reals.

El grup investiga com els geno-
mes expliquen la historia evolutiva
dels organismes. Per fer-ho, com-
bina tecniques —que permeten re-
construir genomes complets— amb
analisis comparatives per descobrir
patrons d’evolucié i aspectes clau
de la biologia.

Un exemple és I’estudi de la per-
diu ibérica, que aporta informacié
sobre adaptaci6 i diversitat. Un
altre és la seqilienciaci6 del geno-
ma del nopal, el cactus amb més
importancia agricola i economica
a escala mundial, en col-laboracié
amb la Universitat de Guadalajara
(Mexic), dins d’un projecte finan-
cat pel Joint Genome Institute del
Departament d’Energia dels EUA.
Tenir aquests genomes ens permet
desxifrar els mecanismes genétics
que regulen ’adaptaci6 a condici-
ons extremes, identificar gens d’in-
teres per a la millora agropecuaria i
entendre millor la diversitat evolu-
tiva d’especies clau.

A més, el grup participa en la
Iniciativa Catalana per a I’Earth
Biogenome Project (CBP), que vol
obtenir el genoma de totes les es-
pecies eucariotes del planeta. En
aquest marc, la CBP treballa per cre-
ar un cataleg detallat dels genomes

“COMBINEM LA IA AMB
LA BIDESTADISTICA

PER PREDIR L’EVOLUCIO
DELS PACIENTS,
OPTIMITZANT RECURSOS
| SUPERVIVENCIA”

de les especies dels territoris de
parla catalana i contribuir a I’esforg
global per caracteritzar la biodiver-
sitat genomica.

Tot aix0 és possible gracies a la
bioinformatica, imprescindible per
gestionar grans volums de dades
i transformar-los en coneixement
aplicable a la conservacid, I’agricul-
tura i la ramaderia.

DISSENYANT PLANTES | BACTERIS PER
AFRONTAR EL FUTUR

Una part important de la recerca
del grup consisteix a utilitzar la
modelitzacié matematica per mi-
llorar les propietats de les plantes.
Mitjangant models que simulen
I’arquitectura vegetal i els circuits
hormonals, han pogut predir com
influeixen els nivells d’strigolac-
tona —una hormona vegetal- en el
desenvolupament de les arrels del
blat de moro. Aquesta informaci6
ajuda els agronoms a optimitzar el
creixement de les arrels per millo-
rar I’absorcié de nutrients i la resis-
téencia a la sequera, un repte clau
davant el canvi climatic.

El grup també explora la Biolo-
gia Sintetica per redissenyar els
processos que permeten a l’arros i a
altres plantes produir terpenoides,
una familia de compostos essenci-
als que inclou vitamines, hormones
i molecules defensives. L'objectiu
és augmentar la resisténcia dels
cultius i el seu valor nutricional
mitjancant estratégies genetiques
guiades per models.

En paral-lel, el Dr. Alberto Marin
Sanguino treballa per unir la mo-
delitzacié matematica amb la bio-
tecnologia. Traduint resultats abs-
tractes en dissenys experimentals,
desenvolupa bacteris capagos de
produir una substancia molt osmo-
protectora utilitzada en cosmetica i
per estabilitzar farmacs, 1’ectoina,
emprant com a font de nutrients
residus forestals o aigiies residuals.
Aquesta recerca s’inscriu en la bio-
economia circular i ja esta en pro-
cés de transferencia a la industria.

SIMULANT EL FUTUR: COM LA CIENCIA DE
DADES GUIA LA RECERCA CLINICA

La Bioestadistica i la IA sén claus
per convertir grans volums de da-
des en coneixement fiable. El grup
desenvolupa metodes per automa-
titzar la incorporacié6 de dades, fer-
les compatibles encara que provin-
guin de fonts diverses, controlar er-
rors i validar hipotesis, assegurant
conclusions solides.

Una aplicaci6 destacada és el dis-
seny d’assajos clinics optims: eines
interactives que simulen resultats
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abans de fer experiments, permetent ajustar la mida de la
mostra i altres parametres per optimitzar recursos i robus-
tesa cientifica. Aquestes simulacions sén com “provar el
futur” abans d’invertir temps i diners en un estudi real.

PER AL CRIBRATGE DEL CANCER DE MAMA

Aquest enfocament també s’ha aplicat a la salut publica,
en concret al cribratge de cancer de mama. Els models ma-
tematics exploren el cost-efectivitat i I'impacte en la re-
duccié de la mortalitat de diferents escenaris en que es
canvien la periodicitat i les edats recomanades en les quals
es duu a terme aquest cribratge. Aixo permet anticipar con-
seqiiéncies i prendre decisions més informades en politi-
ques sanitaries.

Actualment, el grup lidera un projecte que combina IA i
estadistica classica per predir I’evolucié de pacients a I’'UCI
juntament amb els serveis de Medicina Intensiva i de Fisica
i Protecci6 Radiologica de I’'Hospital Arnau de Vilanova. La
IA aporta velocitat i capacitat per gestionar grans volums de
dades, mentre que la bioestadistica classica requereix menys
recursos computacionals, té una menor petjada de carboni
i garanteix una interpretacié més segura de la validesa dels
resultats; per aixo es combinen.

Aquestes eines poden ajudar els professionals a prioritzar
recursos, adaptar tractaments i millorar la supervivencia dels
pacients. En definitiva, la integraci6 de models matematics,
bioestadistica i IA no només accelera la recerca, siné que té
un impacte directe en la sostenibilitat dels sistemes de salut.

EN CONCLUSIO

La recerca del grup MathSy2Bio va molt més enlla de la bi-
omedicina classica. Per aquest fet, el grup ha creat un servei
cientificotecnic de Bioinformatica i Biologia Computacional
que dona suport a altres grups i a empreses que necessiten
aplicar aquestes tecniques als seus problemes. També mitjan-
cant aquest servei, de demanda creixent, el grup transfereix
el seu coneixement a la societat, contribuint al seu progrés.
El seu treball abasta la biotecnologia vegetal, el disseny d’as-
sajos clinics i la genomica evolutiva, demostrant com les ci-
encies de dades, la bioinformatica i els models matematics
s’han convertit en eines versatils i imprescindibles per afron-
tar els grans reptes del segle XXI: des de la conservacié de la
biodiversitat fins a la millora dels cultius, la prediccié clinica
i la sostenibilitat industrial. En definitiva, és una aposta per
una ciéncia que no només entén la vida, siné que la reinventa
per construir un futur més saludable i sostenible.

Us desitgem bones festes
i un prosper any 2026
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ENTREVISTA

DR. RUI ALVES, professor Catedratic a la UdL, expert en Biologia de Sistemes i I'aplicacio d'eines de
Bioinformatica per a la prediccio i el modelatge cel-lular. DR. ALBERTO MARIN SANGUIND, professor
agregat a la UdL. Utilitza la modelitzacio i I'aplica a la Biotecnologia. DRA. ESTER VILAPRINYO, professora
agregada a la UdL. Especialista en Bioestadistica i 1A, essencial per a l'analisi de models matematics.

«SABER BIOLOGIA JA NO ES SUFICIENT: ARA
CAL ENTENDRE EL LLENGUATGE DE DADES»

Per REDACCIO VINT-I-DOS / Fotos: UNIVERSITAT DE LLEIDA

Com s’integra la IA en el vostre dia a dia?
Rui Alves: La IA és una altra eina
de descobriment de patrons. Ens
permet processar milers d’interacci-
ons genetiques complexes. La prin-
cipal limitaci6 és la interpretacid,
en que el nostre coneixement sobre
els altres metodes de Biologia de
Sistemes entra en joc per entendre
la logica subjacent de la predicci6
de la maquina. Ester Vilaprinyo: La
nostra feina en Bioestadistica i [A
és garantir el rigor. Hem de demos-
trar que el model d’IA és valid i no
només un artefacte. Aixo implica
dissenyar els protocols d’analisi per
corregir biaixos i desenvolupar me-
todes per fer la IA més interpretable
i transparent clinicament, perque
un metge o enginyer pugui confiar
en la prediccié6.

La Biologia Sintética es presenta com una
eina per a una indistria més sostenible.
Esteu intentant fer bacteris gue consu-
meixen residus per produir compostos
d’alt valor com I’ectoina. Com es fa aixo?
Alberto Marin Sanguino: Efectiva-
ment, és una linia de recerca fas-
cinant que anomenem bioprocés
verd. L’objectiu és doble: estalviar
aigua dolga i revaloritzar residus.
Utilitzem bacteris halofils, que
prosperen en aigua salada i els for-
cem a evolucionar per poder utilit-
zar residus organics per créixer i produir molecules d’alt va-
lor com I’ectoina (un protector cel-lular usat en cosmetica) o
els components dels bioplastics. Aixo crea una biorefineria
circular i molt més eficient. Després, mitjangant la Biologia
Sintetica, els “reprogramarem” perque puguin produir altres
quimics d’alt valor. Rui Alves: E]l meu paper és ajudar en
el modelatge matematic i I’analisi bioinformatica que ens
permet optimitzar processos abans de provar al bioreactor.
Podem simular quina modificaci6 genetica sera la més efici-
ent per maximitzar la produccié, mentre minimitza consum
de residus i energia.

La Bioinformatica facilita el pont entre el laboratori i 'ordinador.
Quines eines desenvolupeu? Alberto Marin Sanguino: La Bioin-
formatica és essencial per a I’enginyeria genetica. Desen-
volupem eines que faciliten als investigadors obtenir una
interpretacié més facil de les dades. En el camp de la Bio-

logia Sintetica, la bioinformatica ens permet fer un disseny
assistit per ordinador de les seqliencies d’ADN. Aixo redu-
eix drasticament el cicle de disseny-construccié-assaig i per
tant el temps i els diners necessaris per assolir un objectiu.

Com creieu gue la integracié de les Ciencies de Dades i el vostre en-
focament en Biologia Sintetica transformara ’ensenyament i el futur
de la recerca? Ester Vilaprinyo: Es la base. Ja no n’hi ha prou
amb saber biologia; cal entendre el llenguatge de les dades, i
per aixo formem professionals que no només poden generar
dades, sin6 que poden analitzar-les i fer-les anar en aplicaci-
ons reals, ja sigui en un assaig clinic o en I'optimitzaci6é d'un
bioprocessament. Rui Alves: La UdL i I'IRBLleida s’han de
consolidar com a centres on la capacitat de modelatge pre-
dictiu sigui un element intrinsec de la investigacié. El futur
dels nostres camps dependra de la nostra habilitat per utilit-
zar la IA i el modelatge per accelerar la innovacié.
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