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RESUMEN

En este articulo se explican algunos
detalles basicos para la realizacién de
computadores moleculares basados en
ADN; describe el método general para
realizar programas en un computador
molecular. Se concluye, que la labor
de construccién e implementacién de
esos computadores no es tarea exclu-
siva del Ingeniero de sistemas sino, y
con una participacién importante, de
profesionales en genética, medicina,
biologia y ciencias relacionadas. De
otro lado, aunque es una tecnologia que
se encuentra en su primera infancia,
puede constituirse en una buena alter-
nativa en los préximos afios, si se tiene
en cuenta que apoyaria en la solucién
de problemas, en distintas areas, cuya
solucién mediante computacion elec-
trénica convencional pueda ser dificil,
sino imposible.

INTRODUCCION

Un computador es un dispositivo (na-
tural y/o artificial) capaz de almacenar
informacién y transformarla de alguna
manera. En computacién no todo esta
hecho. Los investigadores en esa drea
intentan construir nuevos dispositivos
que permitan solucionar problemas ex-
tremadamente complejos, que los ac-
tuales computadores no han podido
resolver, bien sea porque teéricamente
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es imposible o bien porque, aunque tec-
noldégicamente sea viable, los costos
son tan altos que ni siquiera valga la
pena intentarlo.

Sin duda, los computadores electréni-
cos de hoy permiten resolver un alto
nimero de problemas, de diversa na-
turaleza, mediante el empleo de
sofisticados dispositivos electrénicos,
que admiten la implementacién de mo-
delos que pueden resolver distintos pro-
blemas de la realidad, y que han hecho
avances significativos en muchas dreas
de la actividad humana. Esos avances
van desde juegos simples, programa
procesadores de palabra, programas de
dibujo, hasta sofisticados programas de
comunicacién al estilo Internet y apli-
caciones complejas en distintas 4reas
como biologia, genética, medicina, etc.
por citar solamente algunas de ellas.

Con todo, sin embargo, existen una
amplia variedad de problemas que ain
siguen siendo irresolubles o cuya solu-
ci6én alcanza un nivel de complejidad
que puede resultar inmanejable y/o de
elevado costo la bisqueda de la solu-
cién. Cabe destacar, por ejemplo, aque-
11as situaciones que involucran un nd-
mero elevado de variables o que inten-
tan alcanzar comportamientos conside-
rados inteligentes.

No obstante, este tipo de problemas,

en un nimero elevado de casos, ya han
sido abordados y resueltos satisfacto-
riamente por la naturaleza a lo largo del
proceso evolutivo. Lo anterior ha des-
pertado la curiosidad en la comunidad
cientifica, principalmente en el drea de
las ciencias de la computacién, quie-
nes intentan copiar y/o aprovechar los
métodos de procesamiento bioldgico
con el fin de resolver problemas com-
plejos mediante artefactos naturales. En
otras palabras: aprovechar la Ingenie-
ria natural para el avance y desarrollo
de la Ingenierfa humana.

En este sentido algunos investigado-
res en ciencias de las computacién es-
tan trabajando, basicamente, en dos
direcciones. En primer lugar, la simu-
lacién de caracteristicas de los siste-
mas naturales que son llevadas luego a
computadores para que el procesa-
miento de la informacién se haga de un
modo similar a como ocurre en la rea-
lidad; aqui se engloban técnicas como
las redes neuronales, los autématas
celulares, la programacién evolutiva y
el hardware evolutivo, las cuales ya lle-
van varias décadas de trabajo.

Como segunda instancia, y es el caso
que nos ocupa aqui, el empleo directo
de estructuras biolégicas en la recep-
cién de sefiales o en el manejo de in-
formacidn; entre estas técnicas, mu-
cho mas recientes que las anteriores,
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se encuentran los biochips y la com-
putacién con ADN.

En este sentido, se ha mostrado que
ésta tltima es un camino hacia la pro-
duccién de sistemas que permitan re-
solver diversos tipos de problemas
mediante computacién masivamente
paralela. La ventaja de ello es evidente:
de un lado, se pueden resolver proble-
mas de naturaleza NP, se reduce la com-
plejidad en tiempo y, de otro lado, los
costos pueden llegar a ser bajos con
relacién a la computacién electrénica
convencional, especificamente es po-
sible optimizar el almacenamiento de in-
formacién, construccién del hardware,
espacio y consumo de energia.

COMPUTACION NATURAL

La naturaleza ha desarrollado sistemas
organicos complejos dotados con me-
canismos biolégicos que ejecutan un
sinnimero de tareas eficientemente y
se integran de una manera casi perfec-
ta a su entorno. Uno de los elementos
més representativos de esta clase de
estructuras funcionales se tiene en los
dcidos nucleicos: dcido desoxirribonucléico
(ADN) y 4cido ribonucléico (ARN). Es-
tas dos biomoléculas estdn presentes
en los niicleos de las células de todos
los organismos vivientes.

Los acidos nucleicos son polimeros
largos no ramificados, consistentes en
una serie de unidades mantenidas por
enlaces fosfodiéster, responsables del
almacenamiento, transporte, codifica-
cion y decodificacién de la informacién
genética.

El ADN estd construido de subunidades
llamadas nucleétidos constituidos por
una parte constante, un azicar de cin-
co carbonos llamado desoxirribosa y
un grupo fosfato, unidos a una parte
variable que puede ser una de cuatro
bases nitrogenadas : Las purinas,
Adenina (A) y Guanina (G), o las
pirimidinas, Timina (T) y Citosina (C)
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Figura 1. Bases nitrogenadas del ADN.

(ver figura 1).

La clave de los computadores
moleculares estd aqui: es posible al-
macenar informaci6én usando esos cua-
tro elementos variables (A, T,G,C), es
mds, esa informacién se puede mani-
pular con técnicas de laboratorio. De
esta manera, por ejemplo, es posible
codificar nombres de ciudades.
Especificamente, por convencidn, pue-
de interpretarse la secuencia AGTTTC
como Bogotd mientras que la secuen-
cia GGTCCC como Medellin (la se-
cuencia empleada para cada ciudad es
arbitraria). Como se dijo en la intro-
duccién, para tener un computador,
ademas del almacenamiento de infor-
macién, debe poderse transformar.
Este ultimo aspecto se desarrolla en la
seccién que sigue.

OPERACIONES CON ADN

Uno de los aspetos mds importantes en
computacién molecular, estd en el he-
cho que la informacién almacenada en
el ADN se puede manipular en el labo-
ratorio. Esa serie de pasos necesarios
para transformar la codificacién del
problema inicial en la respuesta que se
desea se denomina programa molecular.
Se enuncia a continuacién la metodo-
logia que se puede emplear para cons-
truir programas moleculares, denomi-
nado Modelo No Restringido o Modelo
ADN y que consiste en un conjunto
de operaciones que permite realizar
cémputo mediante ADN. Para ello se
supone que se cuenta con una serie de
tubos de ensayo en los cuales se pue-
den incluir cadenas de ADN.

1. Separacion: Es el aislamiento de un

subconjunto de moléculas de ADN de
una muestra particular incluida en un
tubo de ensayo determinado. Por ejem-
plo es posible que se desee aislar todas
las cadenas que contiene Timina.

2. Mezcla : Es la union fisica del con-
tenido de dos recipientes, como pue-
den ser dos tubos de ensayo.

3. Deteccidn : Es la confirmacién de la
existencia o ausencia de un
subconjunto de moléculas de ADN que
cumplen alguna caracteristica especi-
fica en el contenido de un recipiente.

4. Amplificar: Se trata de una opera-
cién que permite duplicar el contenido
de un tubo de ensayo.

Las técnicas bioquimicas especificas
empleadas para implementar cada una
de las operaciones mencionadas es un
aspecto que depende directamente de
la manera como el problema se haya
enfrentado. En la figura 2 se muestra,
a grandes rasgos, el procedimiento
bioquimico empleando las operaciones
basicas mencionadas, que se refieren
por los niimeros encerrados en dvalos.
Para una mayor informaciénsobre el
procedimiento se puede consultar la
referencia (5)

A un nivel global, se pueden explorar
métodos basados en enzimas de res-
triccién y/o escogencia de informacién
del ARN.

COMPUTACION ELECTRONICA
VS.MOLECULAR

La resolucién de problemas complejos
mediante el uso de computacién
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Figura 2. Método no restringido.

molecular es particularmente atractiva
al comparar sus ventajas y debilidades
frente a la computacién electrénica tra-

dicional. En lo que resta de esta sec-
cion se discuten algunos de estos fac-
tores:

Capacidad de codificacién y almace-
namiento: El genoma humano, por
ejemplo, posee 2900 millones de pares
de bases que representan cerca de 750
MB de informacion, de la cual solo cer-
ca de un 30% codifica genes verdade-
ramente. En otras palabras, la infor-
macion necesaria para “construir” un
ser humano equivale a la capacidad de
almacenamiento de un modesto disco
duro convencional. Adicionalmente, la

masa de esta informacién sélo llega al
picogramo.

PROCESAMIENTO

Si tomamos cada uno de los 10 billo-
nes de células del cuerpo humano como
un procesador que opera sobre los da-
tos almacenados en el ADN, el nivel de
paralelismo que resulta es realmente
masivo. Con la tecnologia actual, y al-
gin esfuerzo adicional, se podria al-
canzar, apenas, cientos de procesadores
en un computador electrénico.

Confiabilidad: La tasa de error durante
la replicacién del ADN es (in vivo) de
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uno entre 10000 millones, que lo hace
un proceso practicamente deterministico;
es decir la probabilidad de error es muy
cercana a cero. Ademds, existen con-
troles de fallo a nivel superior sobre la
informacién del ADN ya decodificada.

Consumo y manejo de energia: Es tan
6ptimo, en comparacién con la tecno-
logia electrénica actual, que, como
observa Henry Backer, de Thimble
Systems, California, si la replicacién del
ADN desperdiciara tanto calor por bit
como una CPU moderna "harfa que un
pollito en desarrollo se cocinara dentro
de su propio cascardn”.

Contaminacién ambiental: al emplear
procesos tinicamente naturales, fruto de
millones de afios de evolucién y, por lo
tanto, completamente integrados al me-
dio ambiente, se asegura que el nivel de
poluci6n generado por un sistema
molecular sea practicamente nulo, al
contrario de lo que ocurre con los dis-
positivos artificiales.

Lo anterior hace evidente que en cuan-
to a capacidades, el ADN presenta to-
das aquellas que se desean para un sis-
tema de manejo de informaci6én y a un
nivel muy superior a cualquiera que se
haya creado hasta ahora.

DISCUSION Y CONCLUSIONES

La implementacién de herramientas de
cémputo basadas en el ADN se puede
llevar a cabo en nuestro pafs ; tales
aplicaciones cubren un rango de posi-
bilidades desde el disefio de autdmatas
finitos 4 y 5 hasta la construccién de
redes de autématas adaptativos, pasan-
do por méaquinas de Turing 3, autéma-
tas celulares y redes neuronales. Otras
aplicaciones, en dmbitos completamente
distintos, como memorias asociativas
o desencriptadores, se han llevado a
cabo.

Por supuesto, como toda tecnologia
incipiente, existen puntos débiles que
deben ser tomados en consideracién.
Un obstaculo inicial es el costo de la
ejecucién de los procedimientos de la-
boratorio y de ingenieria. También debe
tenerse en cuenta que en ambiente de
laboratorio parte de las cualidades na-
turales del ADN pueden verse afecta-
das.

Debido a lo anterior, es importante que
se adelanten trabajos tendientes a lo-
grar la optimizacién en el manejo del
ADN, ya sea con el mejoramiento de
las técnicas existentes o con la utiliza-
cién de procesos naturales basados en
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estructuras bioldgicas.

De otra parte, la humanidad avanza ha-
cialaera de la biologia ; en consecuen-
cia, todas las dreas del saber, en parti-
cular la ingenieria de sistemas, se ve-
ran influidas por esta disciplina. Los
computadores, por ejemplo, tendrdn
componentes vivos. Por lo tanto, es ne-
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