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PROGRAMA DE CURSO

MA5405 Modelamiento y analisis de redes bioldgicas

Modeling and analysis of biological networks
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MA3801 Electivo Carrera Ingenieria Civil
Matematica, Magister y
Doctorado

Este curso examina distintos formalismos matematico-computacionales del analisis de
redes que representan fenémenos bioldgicos relevantes en biologia molecular. Entre las
perspectivas a estudiar estan tanto las que representan la estructura de las redes como asi la
dindmica de las mismas. El curso no requiere conocimientos previos de biologia.

El curso comenzard con una brevisima introduccién a los fundamentos de la biologia
molecular haciendo hincapié sélo en aquellos aspectos que pueden tener relevancia desde
una perspectiva del modelamiento de fendmenos generales.

Luego, se revisardn las distintas herramientas matematicas y computacionales de
modelamiento y analisis de redes, tales como: representacién de redes, estadisticos
descriptivos de una red, algoritmos en grafos, redes booleanas, enumeracién de motivos,
grafos aleatorios e inferencia y aprendizaje de mdaquinas aplicado a redes.

La tercera parte presentara los modelos de redes especificos para resolver algunos
problemas biolégicos relevantes en redes metabdlicas, redes de regulacién y grafos de
secuencias genéticas (modelados como grafos de De Bruijn). Finalmente y dada la
contingencia de la pandemia COVID-19, se estudiaran modelos SIR en modelos de agentes
en una red.

Se espera que al final del curso el alumno tenga los elementos necesarios para leer la
literatura reciente en analisis y modelacidn de redes bioldgicas, tanto desde el punto de vista
matematico como desde la biologia. Ademads, a modo de mejor comprender el proceso de
modelamiento matematico y computacional, los estudiantes escogerdn un articulo de una
lista propuesta que deberdn exponer vy, en la medida de lo posible, presentar alguna mejora
o alternativa al problema estudiado.

28 Clases expositivas del profesor. 1. Un examen
4 clases destinadas a exposiciones de los 2. Dos tareas individuales con nota
alumnos de articulos cientificos recientes 3. Una nota por la exposicién e informe

en el area. asociado
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Introduccidn a la biologia molecular

1. ADN, ARN vy proteinas.

2. Dogma central de la biologia
molecular

3. Las ciencias 6micas

4. Bases de datos

5. Desafios y preguntas abiertas

Unidades Tematicas

El estudiante entendera las
bases de la biologia moleculary
los principales mecanismos que
gobiernan el flujo de informacidn
en la célula. Conocera qué es la
gendmica y las otras ciencias
Omicas y sus desafios.

(13]

Introduccidn a los algoritmos en grafos

1. Introduccién al modelamiento
matematico

Algoritmos en Grafos
Nociones de complejidad
Problemas clasicos en grafos
Problemas de Enumeracién

ukhown

El estudiante aprendera
nociones de modelamiento
utilizando redes. Conocera
algunos problemas de
optimizacién combinatorial y
enumeracion en grafos y el
estudio de la complejidad
computacional.

También algunos algoritmos
clasicos de resolucién.

[15,16]

Modelos de redes biolgicas

1. Redes de interaccion entre
proteinas
2. Redes de co-expresion génica

El estudiante conocera los
ejemplos mas comunes de
modelamiento de redes

(13]




S

Pl

wa rCff'd

FACULTAD DE CIENCIAS
FISICAS Y MATEMATICAS
UNIVERSIDAD DE CHILE

3. Redes metabdlicas

4. Redes de regulacién
transcripcional

5. Redes de interaccion entre
especies

6. Arboles filogenéticos

bioldgicas y sus desafios.
También deberd escoger un
articulo de una lista que
estudiard en detalle.

1 Representacion del genoma por grafos de De 2
Bruijn

1. Secuenciamiento por Shotgun
y el problema del ensamblaje del
genoma completo

2. Representacion por grafo de
De Bruijn

3. Splicing alternativo y SNPs

4. Enumeracion de burbujas

5. Espacio de ciclos

6. Propiedades algebraicas del
conjunto de burbujas

El alumno conocera el
problema de ensamble de
secuencias generadas por
shotgun y las distintas
alternativas de modelamiento.
En particular conocera como
modelar este problema como un
grafo de De Bruijn y cdmo esta
representacion es util para
abordar otros fendmenos
bioldgicos.

(15]

1 Redes de regulacion de genes: inferencia y 2
dindmica

1. Introduccién (1 bloque)

2. Tipos actualizaciones,
ejemplos y comparacién

3. Actualizaciones paraleloy
secuencial (1 bloque)

4. Grafos de signosy teoremas
de dindmicas equivalentes (1
bloque)

5. Complejidad y calculo de
clases de equivalencia
dindmica (2 bloques)

El estudiante conocerd los
métodos cldsicos y modernos
para reconstruir redes de
regulacion génicas y simularlas
de manera booleana. Conocera
los teoremas que permiten
evaluar el limite dindmco y
predecir el comportamiento de
las drbitas bajo diferentes
esquemas de simulacion.

(5-6]
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6. Aplicaciones a redes
biolégicas conocidas e
ingenieria reversa (2 bloques)

Red metabdlica y espacio de flujos

1. Matriz estequiométrica e
hipergrafo dirigido

2. Hipdtesis estacionaria

3. Espacio de flujos y modos
elementales

4. Complejidad en enumeracién
de modos elementales

5. Anélisis de balance de flujos

6. Acoplamiento de flujos y
otros modelos

El estudiante conocerd qué es
una red metabdlica y qué es el
espacio de flujos. En particular,
conocerd los modos elementales
y verd como modelar problemas
relevantes utilizando
programacion lineal.

[13, 14, 7-12]

Epidemia en modelo de agentes

1. Modelo compartimental

2. Modelos SIR y alternativos

3. Dindmica de propagacion en
lared

4. Propiedades

El estudiante conocerd qué es
un modelo SIR y como modelar
una epidemia aplicando un
modelo de agentes en un modelo
compartimental

(16]

3 Metabolismo y regulacién con aproximacion
diferencial
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Contenidos

Resultados de Aprendizajes
de la Unidad

Referencias a
la Bibliografia

1.Introduccion al modelamiento
continuo de redes metabdlicas
y de regulacién: ley de accion
de masas & Michaeles-Menten
(1 bloque).

2.Modelo de Goodwin y de
homeostasis de metales (1
bloque)

3.Teoremas de equilibrio y
multiestabilidad: regla de
Thomas, Teorema de Souléy
Teorema 1/0 de Sontag (1
bloques)

4.Nociones de robustez de redes
y aplicaciones a modelos
reales: (1 bloques)

El alumnos conocera
métodos cldsicos de
modelacién matematica de
redes bioldgicas usando
ecuaciones diferenciales
ordinarias y ecuaciones
diferenciales lineales por
pedazo. Conocerad los teoremas
cualitativos que permiten
entender el equilibrio
independientemente de los
pardmetros del sistema. Los
conocimientos se aplicaran a
modelos reales muy estudiados
en la literatura.

(1-6]
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