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COMIENZO PARA LA TECNOLOGIA?
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RESUMEN- La computacion molecular o computacion
basada en ADN, es un tipo de computacion inspirada en al-
gunas caracteristicas basicas de las membranas bioldogicas
de los mamiferos: En un sistema de membranas se colocan
miiltiples objetos para los cuales su comportamiento esta
definido por la estructura de la membrana, su evolucion
esta dada por medio de “reglas de reaccion” - también
asociadas con las membranas vecinas- las cuales se aplican
de manera maximamente paralela no determinista. Por lo
anterior, el estudio de esta computacion se hace promete-
dor ya que se pueden tratar problemas de complejidad
computacional exponencial debido a su gran paralelismo.

PALABRAS CLAVES- Computacion en paralelo;

membrana computacional; problemas NP-completos;
molecular; ADN; computacion incorporada;
biocomputacion.

Abstract—Molecular computing or DNA-based computing
is a type of computation that is different in some ways from
the current computer models, which is inspired by some basic
characteristics of the biological membranes of mammals. In
a membrane system, multiple objects are placed which their
behavior is defined by the structure of the membrane, and the
objects evolve by means of ‘“reaction rules” also associated with
the neighboring membranes, and are applied in a most parallel
way , not deterministic which makes the study of computing
is promising since problems with exponential computational
complexity can be treated due to its great parallelism.

Index Terms—parallel computing; membrane computing; NP-
complete problems, molecular; DNA; computin emboide; bio-
computation.

I. INTRODUCCION

En la actualidad, existen diferentes tipos de computadores
lo suficientemente avanzados. Un ejemplo de ellos, son
los computadores electrénicos que han resuelto distintos
problemas generando avances en la humanidad desde
juegos simples hasta complejos aplicativos en diversas dreas
cientificas o supercomputadoras capaces de ejecutar 1000
millones de instrucciones por segundo (1000 MIPS). Sin
embargo, esto no ha sido suficiente para resolver una variedad
de problemas que siguen siendo irresolubles; problemas cuya
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solucién alcanzan un nivel de complejidad que no se puede
manejar con soluciones que tienen alto costo, tan alto que
ni se intentan resolver. Dichos problemas aun no resueltos,
han generado curiosidad en los cientificos que llevan afios de
investigacion en el 4rea.

Algunos investigadores principalmente en las ciencias
de la computacién siguen trabajando para solucionar estos
problemas buscando diferentes alternativas incluso llegado al
punto de aprovechar los métodos de procesamiento bioldgico.
En otras palabras, emplear la naturaleza humana lleviandose
a computadores, simulando el procesamiento de informacién
de la vida real. De este modo, es que se ha llegado a pensar
en el ADN, en emplear las estructuras bioldgicas del ser
humano para generar avances en la resoluciéon de problemas
inmanejables.

La computacién molecular o computacién basada en ADN,
es computacion en paralelo que realiza de manera simultdnea
muchas operaciones, resuelve problemas de naturaliza NP y
consume menos energia y espacio. Una demostracién de lo que
se puede alcanzar con una sola molécula simple de ADN es
que necesitard aproximadamente 1000 segundos para ejecutar
una instruccién, tiempo para el cual se tendra una velocidad
inferior a 0.001 MIPS demostrando que puede ser mucho mas
eficiente que una computadora actual.

II. ESTADO DEL ARTE

La computacién molecular fue mencionada por primera
vez por el fisico Richard Feynman -nobel en la conferencia
“There’s Plenty of Room at the Bottom” impartida en una
reunion de la American Physical Society en Caltech el 29 de
diciembre de 1959.[7]- Sin embargo, este complejo campo
no fue iniciado inmediatamente hasta que Leonard Adleman
de la universidad del sur de california originé el estudio
de la computacién molecular en 1994. Adleman probd la
utilidad, al menos tedrica, del uso del ADN para resolver
problemas. En particular, logré resolver el problema del
”camino Hamiltoniano” de 7 nodos. Adleman fue el creador
de una nueva ciencia, una ciencia que garantiza la solucién de
los problemas con cierta complejidad imposible de solucionar



con las computadoras de silicio. En noviembre de 2001 Ehud
Shapiro realiz6 una simulacién bioquimica de una mdquina
de Turing con moléculas de ADN.Tiempo después, Shapiro
desarrollo un proceso por el cual las enzimas Fork-1 y ligasa
cortan ADN en diferentes longitudes basadas en la presencia
de diferentes sustancias quimicas Posteriormente, Shapiro
junto a Yaakov Benenson, Binyamin Gil, Uri Ben-Dor, y
Rivka Adar realizaron un autémata finito determinista de dos
estados basado en ADN el cual al ser unido con un médulo
de entrada y salida fue capaz de diagnosticar actividad
cancerigena y administrar las drogas para su tratamiento.
En el 2007, Yaakov Benenson y su equipo desarrollaron un
sistema para construir evaluadores 16gicos basados en RNAi
universales que operan células de mamiferos.[8]

La funcién mdas usual de los nanocomputadores es la
monitorizacién de varias funciones del cuerpo como el ritmo
cardiaco, la presion sanguinea, el nivel de azidcar en sangre y la
temperatura corporal. En el futuro se espera que, los progresos
en tecnologia de biocomputadores anadirdn capacidad para
hacer seguimiento de la composicién y estructura sanguinea,
midiendo el nimero de células sanguineas y otras células
como los niveles de oxigeno y carbén de manera similar. El
nanocomputador ADN también se espera sea capaz de hacer
un acompafiamiento del dafio de los 6rganos y la extension
del cancer, ambos a través de la monitorizacion de células
y la presencia de cepas relacionadas con el cancer en el
mRNA (ARN mensajero) de la zona. Todas estas condiciones
deben ser reguladas para garantizar una vida sana, y deben
ser especialmente monitorizados en enfermos y ancianos.
Actualmente los diabéticos deben testearse ellos mismos de
vez en cuando para comprobar el nivel de azicar en sangre.
Los biocomputadores no solo aumentaran la precisién de
los procedimientos de testeo sino que también seguirdn los
niveles de glucosa continuamente sin la dificultad de una
aguja.[10]

Al igual que los sensores recogen informacién en el
cuerpo, ellos la transfieren en el cuerpo de un computador
ADN, localizado en el pecho, donde diagnostica cualquier
irregularidad corporal. Gracias a la capacidad de memoria de
los computadores ADN, una base de datos de enfermedades y
cuestiones de salud puede ser almacenada en menos espacio
que una gota de agua. Esta capacidad de memoria, mds de
10 terabytes de datos por centimetro cubico de ADN, es algo
que en estos momentos es imposible, pero que se espera que
sea una realidad dentro de 25 afios. Una vez que los sensores
han transferido la informacién a el computador, es facil para
él asociar los sintomas con todas las irregularidades medicas
conocidas, y presentar un diagnostico de alguna enfermedad
o dolencia. Avances modernos en la velocidad de célculo
han hecho esto posible. Actualmente el hecho de asociar los
sintomas a las enfermedades requiere bastantes horas, pero
con la computacion ADN se espera que el diagnostico se
consiga en unos segundos.[10]

Una vez que el diagnostico esté hecho, serd transferido
a una unidad central, localizada en un reloj de pulsera. El
proceso es el siguiente: Primero, en el computador ADN
(situado en el pecho), el ADN se corta gracias a diferentes
enzimas en un cédigo, que refleja los sintomas corporales
capturados, y diagnostica. Este cédigo fue creado en 2003
por el Dr. Shapiro, el cual fue el primero en usar enzimas
Fork-I y Ligasa para cortar ADN con diferentes longitudes,
dependiendo de diferentes sintomas y diagndsticos. Una
vez que el ADN estd codificado, el computador transmite la
informacién del diagnostico a trabes del cuerpo al lugar donde
estd el reloj. El reloj recoge células de la superficie del cuerpo,
que contienen la informacién. Dentro del reloj, se lee el
codigo ADN, y se convierte a un formato legible y entendible
por el ser humano. Una vez que estd hecha esta conversion, en
el reloj se pueden mostrar las condiciones corporales internas,
asi como advertencias cuando la homeostasis se interrumpa,
o cuando una enfermedad es diagnosticada. Modelos de
relojes de pulsera mds evolucionados tendrdn la capacidad
de contacto inaldmbrico con servicios de emergencia si
un individuo estd en serio peligro médico. Ademds, el
historial medico completo del individuo puede ser grabado y
mantenido en el reloj para acceder los hospitales y médicos,
desterrando para siempre los historiales médicos inexactos e
incompletos.[10]

III. MARCO TEORICO
A. Bio-tecnologia

La biotecnologia se refiere a cualquier aplicacién tec-
nolégica que utilice sistemas biolégicos y organismos vivos
o sus derivados para la creacion o modificacion de productos
0 procesos para uso especifico.

Otra definicion es: “La utilizacién de organismos vivos, o
partes de los mismos, para obtener o modificar productos,
mejorar plantas o animales o desarrollar microorganismos para
objetivos especificos”.

B. Bio-computacion

Area de la Bio-Informdtica que incluye el desarrollo y
utilizacién de sistemas computacionales basados en modelos
y materiales bioldgicos (biochips, biosensores, computacion
basada en ADN, entre otros). Las computadoras basadas
en DNA (computadores ADN) se estdn empleando para la
secuenciacién masiva y la deteccion de diversas enfermedades
a partir de la explotacién del procesamiento paralelo implicito.

Dentro de la Bio-Computacién en la Bio-Informadtica se
encuentran 2 4reas:

e 1. El desarrollo e implementacién de herramientas que
permitan el acceso, uso y manejo de varios tipos de
informacidn.

e 2. La creacion de nuevos algoritmos (férmulas
matematicas) y estadisticos con los que se pueden
relacionar partes de un conjunto enorme de datos como
por ejemplo métodos para localizar un gen dentro de una
secuencia, predecir la estructura o funcién de distintas
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Leonard Adleman inventsa DNA computer
capable of selving basic math problems.

2003

l——| Ehub Shapiro develops a process by
which Fok-l and ligase cut DNA info
different lengths based en the presence of
different chemicals.

2010 - 2016

Advances in invasive, implantable,
efficient, miniaturized sensors for
monitering vital signs and health.

2020

l—— Ubiquitious 4th Generation Mobile
Wireless information Network allows for
computer to wirelessly transfer health
information to EMS and hospitals

2021

Early in RNA presence based cancer
detection methods allows for more
effective application of previous cancer
treatment techniques

2027

Development of mechanized automated
cellular DNA extraction device

2029

Miniturization and prefection of
computers with sufficient precessing
capacity to decode and process strands
of DNA

2031

DNA Biocomputers

Fig. 1. Linea temporal y predicciones de computacion molecular[8]

proteinas y agrupar secuencias de proteinas en familias
relacionadas.

Estas féormulas matematicas simulardn procesos para la
identificacién de enfermedades. Esta ciencia no solo va a
ayudar con la identificacién de enfermedades como actual-
mente se quiere usar, también evidenciaré el funcionamiento
de estos procesos bioldgicos a tal manera que serdn vistos
como algoritmos o férmulas matematicas.

C. Estructura del ADN

Las moléculas de ADN (4cido desoxirribonucleico) son
polimeros constituidos por monomeros llamados nucleétidos.
Estos tienen una estructura muy simple construida de tres
componentes: azicar, fosfato y base. Existen cuatro bases
distintas: adenina (A), guanina (G), citosina (C) y timina
(T). Las moléculas de ADN monocatenario son simplemente
cadenas de nucleétidos en las que dos nucleétidos consecutivos
se unen mediante un fuerte enlace covalente a lo largo de
una “cadena principal” de azicar-fosfato. Cada hebra indi-
vidual tiene, segin la convencién quimica, un extremo 5’ y
un extremo 3’, por lo que cualquier hebra tnica tiene una

orientacién natural. Esta orientacién se debe al hecho de que
un extremo de la cadena Unica tiene un grupo fosfato libre; es
decir, no unido a otro nucleétido 5’ y, el otro, tiene un grupo
hidroxilo 3’ desoxirribosa libre.

La caracteristica mas importante del ADN es la complemen-
tariedad de bases de Watson-Crick. La unién entre cadenas
simples se produce por la atraccién por pares de bases; A
enlazado con T y G con C; por lo tanto, los pares (A;T) y
(G;C) se conocen como pares de bases complementarios. Los
dos pares de bases forman enlaces de hidrégeno entre si, dos
enlaces entre A y T, y tres entre G y C (figura 3). La doble
hélice clasica de ADN (figura 2) se forma cuando dos cadenas
separadas se unen. Se deben cumplir dos requisitos para que
esto ocurra; Primero, los hilos deben ser complementarios Yy,

en segundo lugar, deben tener polaridades opuestas (ver Fig.
3).

Fig. 2. Estructura del ADN bicatenario[1]

Sugar-phosphate
backbone

Fig. 3. Estructura detallada del ADN bicatenario [1]

D. Complejidad computacional

Es una rama de la teoria de la computacién que estudia los
recursos requeridos durante la ejecucién de un algoritmo para
resolver un problema.

Los recursos comtinmente estudiados son:

« Tiempo : nimero de pasos de ejecucién de un algoritmo
para resolver un problema.
o Espacio: cantidad de memoria utilizada para resolver un
problema.
El estudio de los procesos computacionales, conduce a una
clasificacién de los problemas en dos grandes clases: Los
problemas con solucién y los problemas sin solucién. Los



problemas solucionables, requieren gran cantidad de recursos
como tiempo y espacio de almacenamiento. El andlisis
requerido para estimar el uso de recursos de un algoritmo
es una cuestion tedrica, y por ende, se necesita un marco
formal[5]. El formalismo y abstraccién constituye un método
necesario para la programacién considerada como disciplina
cientifica en la que se prioriza la actividad de disefio y
razonamiento sobre la de depuracién mediante prueba y error
en un contexto artesanal.

Los problemas que tienen una solucién con orden de
complejidad lineal son los problemas que se resuelven en
un tiempo que se relaciona linealmente con su tamafio.
Actualmente la mayoria de los algoritmos resueltos por las
maquinas tienen como mdaximo una complejidad o costo
computacional polinémico, es decir, la relacién entre el
tamafio del problema y su tiempo de ejecucién es polindmica.
Estos son problemas agrupados en la clase P.

Los problemas con costo no polinomial estdn agrupados en la
clase NP. Estos problemas no tienen una solucién algoritmica,
lo que traduce que una maquina no puede resolverlos en un
tiempo razonable. Existe una escala para medir la complejidad
que incluye, entre otros: P, Resoluble en tiempo polinémico;
P-completo, los problemas mas dificiles en P. NP problemas
con respuestas positivas verificables en tiempo polinémico y
NP-completo,los mds dificiles problemas de NP. Muchas de
estds clases tienen una co-clase que contiene los problemas
complementarios a los de la clase original.

Por ejemplo, si X estd en NP, el complemento de X
estd en co-NP. Sin embargo, no debe entenderse que NP y
co-NP sean complementarios; hay problemas que pertenecen
a ambas clases, y otros que no estdn en ninguna de los dos.
Cada cierto tiempo se duplica el nimero de instrucciones
por segundo que los computadores pueden ejecutar. Los
profanos y no tan profanos piensan que esto puede inducir
a muchos programadores a pensar que basta esperar algunos
afios para que problemas que hoy necesitan muchas horas de
calculo puedan resolverse en pocos segundos, soslayando la
necesidad de evaluar y obtener algoritmos eficientes.[2]

E. Computacion en paralelo

La computaciéon en paralelo es el nuevo futuro de las
computadoras debido a que en la actualidad se busca generar
computadoras que tengan bajo consumo de energia, mayor
capacidad, menor generacién de calor, entre otros problemas,
convirtiendo este tipo de computacién en la encargada de
resolver todo estos paradigmas.

En la actualidad ya no se habla de computacién orientada
a objetos sino de paralelismo que consiste en la ejecucién
simultdnea de muchas instrucciones en poco tiempo. Esto se
basa en el principio “divide y vencerds” que reside en dividir
los problemas grandes en varios pequefios y solucionarlos
simultineamente.[3]

A continuacién un ejemplo de cémo funciona la computacién
en paralelo:

PROCESAMIENTO EN PARALELO

Fig. 4. Procesamiento en paralelo

El principal objetivo de este tipo de computacién es la
eficiencia. No obstante, ésta programacion presenta algunas
limitaciones como por ejemplo en lo relacionado a generar
programas ya que es mds dificil de programar en computacién
en paralelo que en computacidén secuencial porque es mas
complejo hacer que estén conectadas las diferentes subtareas.
Por otro lado, las técnicas de programacién en paralelo aplican
estrategias de descomposicién o particionamiento de datos y
de computo, para dividir un problema en subproblemas de
menor complejidad como se habia mencionado en parrafos
anteriores. Segiin se enfoque principalmente en la descom-
posicion de datos o de tareas, resulta una técnica diferente de
programacién paralela.

Las técnicas mds difundidas son las de descomposicién de
dominio y descomposicion funcional. La descomposiciéon de
dominio, se concentra en particionar los datos del problema di-
vidiéndolos en piezas de (aproximadamente) el mismo tamafio.

Distribuir datos

Calcular Calcular
Enviar Enviar Enviar

resultados resultados resultados
y—

Calcular Calcular
Enviar

resultados

n'i_ Recolectar resultados *?

Ll

Fig. 5. Descomposicién de dominio[4]

La descomposicién funcional se concentra en particionar las
operaciones del problema, dividiendo el procesamiento en
tareas disjuntas. Cada tarea trabaja temporalmente con sus
datos locales, pero se requiere comunicacién para lograr la
cooperacion



set de instrucciones del problema

(

\
-\ \ [

tarea 1

tarea 4
tarea 2

Fig. 6. Descomposicion funcional [4]

F. Seguridad de las redes

Las Redes de Computadores tienen como objetivo hacer que
todos los programas, datos y equipos estén disponibles para
cualquiera de las redes que asi lo soliciten sin importar la
localizacion fisica del recurso y del usuario. En otras palabras,
no importara el hecho de que un usuario se encuentre a 1000
km de distancia para que haga uso de los datos con que cuente
en diversos dispositivos. Dados los beneficios que produce
las redes de computadores se han originado muchos métodos
estratégicos para la violacién de la seguridad impartida a
la red aumentando de esta manera los riesgos de pérdidas
o manipulacién de la informacién. Por ello mismo, en la
actualidad se estdn usando mads las redes inaldmbricas gracias
a los celulares inteligentes, al boom de los computadores
portétiles, al Internet de las cosas, entre otras.

La redes inalambricas como el wifi, lifi, transmiten sefiales
por difusién. Siendo las mds usadas y bajo la cuestién de
que no se quiere que todos los dispositivos que capten
estas sefiales tengan acceso a nuestra red, se desarrollaron
diferentes tipos de seguridades como WEP, WPA, WPA2,
entre otras, cuya caracteristica principal es que requieren de
una contrasefia para el ingreso de los usuarios autorizados.

La manera clésica de penetracion de estas redes es llamada
fuerza bruta la cual consiste en la comprobaciéon de muchas
contrasefias hasta encontrar la correcta. Este método tiene sus
contras ya que la comprobacién de miles de contrasefias con
la cantidad de caracteres existentes en la actualidad lleva un
tiempo bastante largo; a esto se le denota como complejidad
computacional (andlisis de algoritmos).

La relacién entre las clases de complejidad P y NP es una
pregunta que la teoria de la complejidad computacional atin
no ha podido responder. En esencia, la pregunta de que la
clase P sea igual a la clase NP conlleva a que si es posible
“verificar” rdpidamente soluciones positivas a un problema
del tipo SI/NO donde el término “rdpidamente” significa “en
tiempo polindmico”. Pero, en base a ello, ;también es posi-
ble “obtener” las respuestas rdpidamente?. La computacién
molecular puede acercarnos a esta respuesta ya que ésta es
asombrosamente rapida, eficiente y cuenta con capacidades
de almacenamiento increibles. Los computadores moleculares
pueden realizar mds de un millén de millones de operaciones
por segundo, lo que los hace mil veces mds rdpidos que el mas

rdpido de los supercomputadores; son mil millones de veces
mds eficientes que los computadores convencionales.[10]

/ Problemas NP \

Froblemas P

Problemas
NP-completos

- J

Fig. 7. Diagrama de clases de complejidad para el caso en que P # NP[9]

La computacién molecular en su esplendor podria llevar a
reducir en gran tamafio el tiempo de ejecucién de un algo-
ritmo con una complejidad no tratable y como consecuencia
podriamos resolver, en tiempos muy cortos, problemas del
viajante con miles de ciudades y otros cientos de problemas
utiles para los que hoy tenemos algoritmos muy costosos, y
eso seria beneficioso para la industria, las comunicaciones y
el desarrollo en general. La parte mala es que las claves crip-
tograficas se descifrarian con gran facilidad, y muchas cuentas
bancarias y comunicaciones cifradas quedarian expuestas a los
amigos de lo ajeno.

En efecto, la criptografia actual depende de un problema
de la clase NP, el de la descomposicion en factores de un
nimero, para el que no tenemos algoritmos eficientes. El
mas eficiente de todos tard6 18 meses en descomponer en
factores un nimero de 200 cifras decimales, que son los
que se usan habitualmente en criptografia. La seguridad de
las claves descansa precisamente en esta dificultad, hoy por
hoy insalvable. Si fuera P=NP, entonces la descomposicién en
factores pasaria a ser un problema polinomial y se podria re-
solver eficientemente. La criptografia tendria que ingenidrselas
para basar la seguridad de sus claves en la resolucion de
algin problema realmente intratable, porque los de la clase
NP habrian pasado todos ellos a la categoria de eficientes.[14]

IV. CONTENIDO

Hoy en dia existen muchos problemas que se pueden
resolver por medio de algoritmos complejos con un alto costo
para su solucidn, ya sean costos espaciales o temporales. Esto
se ha convertido en un verdadero reto para la comunidad
cientifica en tanto la disminucién de costos dado que al
disminuir una de las dos medidas se produce un crecimiento
exponencial en la otra. Frente a este problema, surge
la necesidad de buscar otros modelos computacionales
diferentes al actual (silicio) que sean capaces de reducir
ambos pardmetros o, al menos, incluir procedimientos en
los que el coste alto sea asimilado, en cierto sentido, por el
propio modelo en beneficio reduccion considerable sobre la
otra.



La Computacién Natural surge como una de las posibles
alternativas a la computacién que podriamos denominar
clasica, en la busqueda de nuevos paradigmas que puedan
proporcionar una solucién efectiva a las limitaciones que
poseen los modelos convencionales. Ahora mismo, dentro del
concepto de Computacién Natural se engloba un conjunto
de modelos (figura 8) que tienen como caracteristica comun
la simulacién del modo en que la naturaleza actiia/opera
sobre la materia (hay quien extiende este concepto hasta
abarcar modelos tales como la computacién cudntica que
no se ajusta fielmente a la interpretacién anterior). Es
decir, la Computaciéon Natural estudia la forma en que las
diversas leyes de la naturaleza producen modificaciones en
determinados sistemas desde hdbitats hasta conjuntos de
moléculas, pasando por organismos vivos que pueden ser
interpretados como procesos de calculo sobre sus elementos.

Asi, un hdabitat en el que varias especies de seres Vvivos
conviven, sufre transformaciones con el paso de las
generaciones y en donde la interaccién entre las especies
puede provocar cambios en los elementos que la forman,
cambios que pueden afectar desde la distribucién de dichas
especies en el hdbitat hasta la morfologia propia de cada
especie. Lo anterior, es lo que entendemos como evolucién
de las especies: un conjunto de moléculas en un entorno
con determinadas caracteristicas (temperatura, salinidad, etc)
que pueden evolucionar hacia estados estructuralmente mas
complejos modificando las caracteristicas de las mismas
dando lugar a reacciones quimicas entre ellas que pueden
llegar a producir elementos funcionalmente mdas complejos
como son las moléculas de acido desoxirribonucléico (ADN).

(5]
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Fig. 8. Modelos de computacién natural

En este trabajo hacemos énfasis en la computacién molecu-
lar basada en el uso de moléculas de ADN como unidades de
procesamiento. Es un campo de la ciencia que atin se encuentra
en una etapa muy temprana de su desarrollo, pero que desde
su nacimiento ha mostrado siempre un gran potencial a largo
plazo sobre todo a lo relacionado con la gran cantidad de
ejemplos de computacién bioldgica que podemos encontrar
en la naturaleza. [6]

A. Potencial

Nuestro cerebro, s6lo por mencionar lo primero que nos
viene a la cabeza, es el ejemplo por excelencia de sistema
de procesamiento biol6gico. Ademads en los ultimos afios nos
estamos dando cuenta de que su potencial es atin mas inmenso
de lo que nos habiamos imaginado. No obstante, su consumo
de energia es infimo comparado con cualquier sistema de
computacién artificial. Sabemos que la potencia de nuestro
cerebro viene de su capacidad de procesar en paralelo. Esa
es precisamente la principal caracteristica de la computacion
basada en moléculas de ADN. Se usa toda la longitud de la
hélice de ADN simultdneamente - cada grupo de genes en
paralelo - para realizar operaciones bdsicas con unidades de
informacioén.

B. Teoria y experimentacion

Desde la manipulacién precisa del ADN hasta las previ-
siones de rendimiento tienen una cierta base tedrica pero
carecen de experimentacion y constatacidon prictica debido
a algunas limitaciones tecnoldgicas o de avance de algunas
ramas de la ciencia. Esto es algo que suele suceder con las
ciencias en auge para las cuales sus fundamentos son demasi-
ado tedricos y tienen aun mucho por hacer para ser fiables.
Por eso mismo, el doctor Dominique Chu y el estudiante de
doctorado Radu Zabet, de la Escuela de Computacién de la
Universidad de Kentucky en EEUU, han publicado un estudio
en el que analizan la relacion entre la velocidad con la que un
gen puede propagar la informacién, los errores producidos en
la sefial y su coste metabdlico. Han encontrado que dado un
cierto nivel metabdlico o un cierto aporte de energia, existe
un balance 6ptimo entre velocidad y errores de procesamiento.
De forma similar, han hallado que fijada una velocidad de
procesamiento existe un nivel 6ptimo en el que se minimizan
los errores de cdlculo y el coste metabdlico.

Este estudio da un paso importante al describir qué factores
afectan y de qué manera intervienen en el funcionamiento
de un procesador molecular. Como indica el doctor Chu en
su nota de prensa : “Hay variedad de diferentes mecanismos
mediante los cuales los organismos vivos realizan célculos,
y lo hacen a distintos niveles. Los ejemplos incluyen el
sistema nervioso en organismos superiores o incluso proteinas
individuales. Entender qué controla la eficiencia y la velocidad
de esas computaciones no es s6lo de relevancia préctica - por
ejemplo, en el contexto de nuevas formas de vida creadas con
un propdsito de ingenieria - sino que sobre todo provee de
una nueva visién de los principios de disefio de los sistemas
vivos. ”

C. Egquilibrio entre velocidad precision y energia

El nivel de metabolismo es la cantidad de reacciones
quimicas que se producen en un entorno celular y se constata
como el parametro que controla el aporte de energia del medio
hacia el bioprocesador. Es esencial conocer los pardmetros que
controlan el nivel de metabolismo y cémo ellos controlan la
energia que es utilizada en el proceso.



También es importante, como pasa en los demds modelos de
computacidn, conocer los factores que controlan el nivel de er-
rores en el procesamiento. Todos los sistemas de computacién
se basan en el uso de un sistema fisico/quimico continuo
con muchos tonos de gris,blanco o negro para llevar a cabo
operaciones légicas discretas. Pero,como el medio fisico no
es perfecto, y nuestro control sobre €l lo es ain menos, en el
proceso de traducir los tonos de gris fisicos al blanco o negro
16gico siempre hay un porcentaje de error.

Como afirma el doctor Chu: “Nuestra investigacion
demuestra que la velocidad de computadoras biomoleculares
estd limitada fundamentalmente por el ratio metabdlico, su
capacidad de procesar energia. Uno de nuestros principales
descubrimientos es que una computadora molecular tiene
que encontrar un equilibrio entre la velocidad con la que se
realiza el calculo y la precision del resultado. Sin embargo,
un computador molecular puede aumentar su velocidad y
su fiabilidad incrementando la energia invertida en ello.
En computadores moleculares, esa energia provendria de
fuentes de alimento.” Afirma ademads que, éste es uno de los
primeros documentos que constata limites fundamentales en
computadores biomoleculares. Y termina diciendo: “Queda
mucho trabajo por hacer para entender completamente las
implicaciones para la computaciéon molecular, pero también
para nuestro conocimiento de los principios de disefio del
mundo vivo”.

En los tltimos tiempos, se han venido dando avances
mads que todo tedricos acerca de la computacion incorporada,
la cual estd basada en computacién molecular que se da
basicamente para procesos fisicos o bioldgicos mediante
la interaccidén con otros procesos fisicos. Un buen ejemplo
de esta computacion es la difusion. La difusiéon ocurre
de forma natural en muchos fluidos y puede aprovecharse
para tareas computacionales como la informacién de
transmisiéon o la busqueda masiva paralela. Ambas tareas
son computacionalmente intensivas en silicio pero libres en
sistemas fluidicos. Otro ejemplo de computacién incorporada
gratuita es Rajesh Ganapathy y el trabajo de sus colegas
que demuestra como los cristales coloidales pueden usarse
para realizar simulaciones de crecimiento epitaxial altamente
precisas.

D. Algunos cambios que se generarian

La computacién molecular podria ser se la ola del futuro,
contribuyendo a los avances tecnoldgicos en la informatica,
quimica y biologia. En la actualidad tiene algunos retos que
superar como por ejemplo los materiales que son utilizados,
el ADN, ARN o las proteinas no son reutilizables. Otra parte,
tienen que superar los errores que produce el ADN, los cuales
son producidos una vez en mil millones de pares de las
bases, pero la tasa de error puede ser muy bajita y parecer
aceptable para hacer algunos tipos de experimentos pueden ser
un problema, ya que puede hacer que se generen problemas
de célculo.

La computacién ADN tiene sus ventajas, es su enorme par-
alelismo es decir, el algoritmo de fuerza bruta puede buscar
a través de miles de billones de moléculas al mismo tiempo
y encontrar una solucion correcta, similar a in vitro. Otra es
la miniaturizacién. Y una vez que los procedimientos estan
bajo control, las materias primas cuestan menos también.
“Aqui estd la caja de herramientas de la naturaleza”, comenté
Adleman, “Un montén de pequefias herramientas que son muy
barato; usted puede comprar una cadena de ADN de 100
femtocents”.[12]

Por otro lado, si la computacién a base de ADN llegard a
implementarse para cambiar las computadoras tradicionales,
generarian grandes cambios, cambios de impacto como en
las industrias de computacién, ya que deberian de cambiar
los materiales con los que eran producidos las computadoras
convencionales, generando una disminucién de costos y esta
disminucién, generaria algliin cambio en la economia. También
habria cambios en los procesamientos, ya que en la actualidad
la mayoria trabaja con procesos secuenciales mds no paralelos
y este tipo de computacidén su principal caracteristica es el
paralelismo, lo cual obligaria a cambiar todo a paralelismo
para poderse utilizar.

Del lado de los avances, se habla de nanocomputadores o
nanochips ADN que sean capaces de monitorizar y hacer
seguimientos de enfermedades, diagnosticando a los pacientes
irregularidades que pueda generarse. Todo esto gracias a la
capacidad de memoria de los computadores ADN, una base
de datos de enfermedades y cuestiones de salud puede ser
almacenada en menos espacio que una gota de agua. Esta
capacidad de memoria, mds de 10 terabytes de datos por
centimetro ctibico de ADN, se espera que el diagnostico se
consiga en unos segundos. [13]
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Fig. 9. Computacién, informdatica y medicina.
V. OBSERVACIONES

o La computacién natural segin los estudios a demostrado
ser un nuevo gran avance para le mundo cientifico y



[4]

[5]

[6]

[10]

tecnolégico, no solo por sus avances en la computacion
molecular si no también por las computacién neuronal
ya que en ellas estds basadas as redes neuronales que
estdn revolucionando hoy en dia la inteligencia artificial.

Con esta biotecnologia se busca generar computacion
que consuma menos energia, menos generacion
de calor y que tenga mayor capacidad. Capaz de
resolver los problemas irresolubles que llevan afios de
investigacién a través de su computacién en paralelo,
que ejecuta simultdneamente muchas instrucciones en
poco tiempo, de este modo convierte estos ordenadores
en computadoras de mayor eficiencia compardndolas
con computadoras convencionales e incluso con
supercomputadoras y de este modo se podrian generar
avances cientificos a gran escala en diferentes dreas de la
ciencia como lo son la biologia, la fisica y la informaética.

Con el desarrollo de esta nueva ciencia se beneficiara la
industria las comunicaciones y el desarrollo en general
ademas de esto se deberdn reformar los sistemas de
seguridad de muchas de las plataformas, entidades
bancarias ademas, toda la seguridad criptografica. Por
otra parte, cabe destacar que la computacién molecular
no resuelve el problema del milenio ya mencionada,
solo nos reduce el tiempo de resolucién de algoritmos
de complejidad.

En la actualidad atin no se tienen bases solidas que
demuestren la gran efectividad de las aplicaciones que
tiene estd computacion, pero si se espera que pueda desar-
rollarse avances tecnolégicos como nanochips, nanocom-
putadoras basadas en ADN capaces de ayudar a controlar
y diagnosticar a personas que sufran de enfermedades.
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