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EL GRUPO DE MEDICINA COMPUTACIONAL DE
SISTEMAS, DEL INSTITUTO DE BIOMEDICINA DE SEVILLA,
DESARROLLA RECURSOS BIOINFORMATICOS UTILES EN

COVID-19

El grupo de investigacion de “Medicina Computacional de Sistemas”, liderado por el Dr. Joaquin Dopazo
Blazquez, grupo consolidado del Instituto de Biomedicina de Sevilla — IBiS/Hospital Universitario Virgen

del Rocio/US/CSIC, centrado en el desarrollo de recursos para su aplicacion al caso Covid-19.

El Dr. Dopazo (segundo por la izquierda) y miembros del Grupo IBiS “Medicina Computacional de Sistemas”.

El grupo de “Medicina Computacional de Sistemas” se incorporé6 como grupo
consolidado al Instituto de Biomedicina de Sevilla a primeros de afio y tiene como fin dar
soporte tecnolégico a los programas de medicina personalizada, genémica y genética clinica
que se estan desarrollando en el sistema sanitario publico andaluz. En su desarrollo de
herramientas actualmente, cabe destacar “en primer lugar, el equipo ha desarrollado una
version de su aplicacion de modelos
mecanisticos de sefializacion C OV_
celular’, centrada en los pathways i
que usa el SARS-CoV-2 y que se va H |path|a
actualizando con los mapas del
consorcio Disease Maps”;, segun COVID19 PATHWAY INTERPRETATION
palabras del Dr. Dopazo. AREANADES

http://hipathia.babelomics.org/covid19
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En segundo lugar, destaca la reutilizacion de los algoritmos que desarrollaron en un
proyecto previo, para aplicarlos al caso Covid-19. El proyecto en cuestion, titulado, “Machine
Learning para combatir enfermedades raras (MLDrugRD)”, concedido en la convocatoria de
“Ayudas a Equipos de Investigacion Cientifica - Big Data 2018”, de la Fundacion BBVA,
tiene como objetivo utilizar el Machine Learning para extraer informacion de los repositorios
gendmicos publicos que ayuden a obtener dianas terapéuticas o reformulacion de farmacos
ya existentes, que ayuden a combatir o paliar el dolor de enfermedades raras.

Un ejemplo de ese nuevo uso puede verse en la pagina web:
https://bmcbioinformatics.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12859-019-2969-0

Cabe sefialar que, en los primeros resultados preliminares de este proyecto, uno de
los primeros farmacos sugeridos por el sistema es la hidroxicloroquina, un derivado de un
antiguo tratamiento para la malaria que ha mostrado buenos resultados para la infeccion por
Covid-19, actualmente en ensayos y en uso compasivo.

El trabajo del grupo “Medicina computacional de sistemas” incluye, ademas, un portal
gue se va actualizando con informacién epidemiolégica y gendémica, asi como de recursos
bioinformaticos relacionados con la infeccién del Covid-19:
http://www.clinbioinfosspa.es/CovidResources
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