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Resumen

Las etapas criticas en la biologia de un patdgeno estan mediadas
principalmente por interacciones proteina-proteina entre el hospedero
y el patogeno. Para poder conocer, entender y proponer alternativas
terapéuticas, es necesario identificar las interacciones a nivel molecu-
lar; de manera que es pertinente analizar predecir con base en datos
genoémicos disponibles dicha interaccion entre proteinas. Para poder
realizar estas predicciones el primer paso es la obtencion e integracion
de datos con informacion genémica disponible de alta calidad y selec-
cionada con base en criterios bioldgicos y estadisticos. El objetivo de
esta propuesta es construir una base de datos multi-6mica para cada
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organismo de un sistema hospedero-patogeno, que debido a su natura-
leza heterogénea, requieren de una transformacion adecuada para ser
comparables.

El segundo paso es la representacion de dichos datos para lo cual se
ha seleccionado la representacion en matrices de similitud tipo kernel
que permiten transformar los datos mediante una funcién kernel aso-
ciada, obteniendo como finalidad medidas de similitud entre proteinas
o genes para cada tipo de variable. Y que ademés pueden ser com-
parables, pues estas se encuentran en un mismo espacio y permiten
encontrar relaciones no lineales.

El tercer paso es el anélisis de los datos para extraer las caracteris-
ticas comunes de los datos genémicos multivariados. Se usa el método
de anélisis de correlacion canonica del kernel (KCCA), empleando un
kernel integrado por pesos; buscando, ademas de encontrar el espacio
de mayor correlacion, poder sintetizar la informacion entre los datos
conocidos y desconocidos. El proceso de prediccion de las interacciones
proteina a proteina se hace bajo un enfoque supervisado, donde el en-
trenamiento se basa en el método KCCA usado un kernel de referencia
de las relaciones conocidas en la red de proteinas (las proteinas que se
sabe que interacttian fisicamente gracias a la validacion experimental)
y el proceso de prueba se realiza proyectando el kernel asociado a las
variables en el espacio de caracteristicas de KCCA. Con esto se busca
proyectar la funciéon conocida con la desconocida y realizar prediccio-
nes.

Se presentaran resultados preliminares sobre la calidad de los da-
tos, la representacion en matrices de similitud kernel, asi como la ca-
lidad de los datos de referencia.

Resumen Ponencia, Congreso Colombiano de Bioinformatica y Biologia Computacional, 2022



