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PONOBEL DE QUIMICA REVELAR CODIGOS DE PROTEINAS MEDIANTE INTELIGENCIA ARTIFICIAL

PREMIOS NOBEL 2024

NOBEL DE QUIMICA POR REVELAR
CODIGOS DE PROTEINAS MEDIANTE
INTELIGENCIA ARTIFICIAL

David Baker, John M. Jumpery Demis Hassabis

descifraron el codigo de las e
con computadores e inteligenc

Efie

1 Nobel de Quimica pre-
Eg]ic’x alos estadounidenses
David Baker y John M.
Jumper y al britinico Demis Has-
sabis por descifrar el codigo de
las estructuras de las proteinas a
ravésdel uso dela computacion
y la inteligencia artificial (ILA)

Hassabis y Jumper utiliza-
ron la TA para predecir la es-
tructura de casi todas las pro-
teinas conocidas; Baker desa-
rrollé métodos computeriza-
dos para crear proteinas que
no existian previamente y, en
muchos casos, connuevas fun-
ciones, sefiald en su motiva-
cién la Real Academia de las
Ciencias sueca.

Sus hallazgos permiten una
mejor comprension de las fun-
ciones vitales humanas, entre
ellas el porqué de algunas enfer-
medadesy laforma en que ocu-
e la resistencia antibiotica; asi
como la creacion de nuevos na-
nomateriales, minisensores y
una industria quimica menos
contaminante, ademds de ace-
lerar el desarrollo de vacunas.

Las proteinas son las molé-
culas que hacen posible la vida;
los ladrillos que forman los
huesos, la piel; los motores que
impu Isan nuestros musculos;
las maquinas que leen, copian
y reparan el ADN; las que marr
tienen nuestras neuronas y
nuestro cerebro listos, anti-
cuerpos que permiten nuestra
respuesta inmunitaria.

Asilo resumic Johan Aqvist
de la Academia Sueca de Cien-
cia para explicar el premio y
agregd que "para entender ¢é-
mo funciona la vida, primero
tenemos que comprender la
forma de las proteinas.

Baker, que intervino por te-
léfono durante la rueda de
prensa, se dijo “profundamen-
te honrado” por el galardon y
entusiasmado por “todas las
formas en que el disefo de pro-
teinas puede hacer del mundo
un lugar mejor”, por ejemplo
en el ambito de lasalud o la
medicina.

LaReal Academiarecuerda
que no se pudo empezar a ex-
plorar en detalle las proteinas
hasta la década de 1950, con la
aparicion de la cristalografia

_,

structuras de las proteinas
1 artificial.

EFE

EL MOMENTO EWQUE FU ERdﬁANUNCIADOS I:OS TE'ES GALARDONADOS
DEESTE AND CON EL NOBEL DE QUIMICA.

conrayos X, una herramienta
que permitio producir image-
nes deunas 200.000 proteinas
distintas a lo largo de losafios.

En 1994 se puso en marcha
la Evaluacion Critica de las Téc-
nicas para la Prediccion Estruc-
tural Proteica (CASP), un expe-
rimento mundial bienal comu-
nitario para lograr predecir la
estructura de las proteinas,
que sin embargo apenas regis-
tro avances durante mas de
dos décadas.

PIONERO EN USO DE LA 1A
Demis Hassabis, un experto en
neurociencia, cofundé en 2010
DeepMind, una compania de-
dicada al desarrollo de mode-
losdeIA para juegos de mesay
que fue vendida al gigante tec-
nolagico Google cuatro afnos
mds tarde.

En 2018 Hassabis inscribio a
su firma en el CASP, logrando
consu modelo de IA AlphaFold
un60% de predicciones correc-
tas, superior al 40% maximo re-
gistrado como maximo por
otroscientificos enafnos anterio-
res, pero todavia insuficiente.

La entrada de John Jumper,
un experto en proteinas, en el
equipo de Hassabis y el uso de
transformacdores. redes neuro-
nales artificiales recién descu-
biertas, les permitié dos afios
después dar un salto cualitati-
vocon AlphaFold2, cuyos re-
sultados eran tan buenos como
los de la cristalografia pero mu-
cho mas rdpidos: lo que antes
tardaba afios, ahora se puede
lograr en pocos minutos.

Google DeepMind ha com-
partido puiblicamente el codi-
go para AlphaFald2, que hasi-
do usado hasta hora por mas
de dos millones de personas de
190 paises.

SOFTWARE PARA PREDECIR
David Baker comenzo aexplorar
las estructuras de las proteinas
en ladécada de 1990 y desarro-
116 un software que podia prede-
cirlas, bautizado como Rosetta.

Después de obtener un éxi-
to importante en el CASP de
1998, con mejores resultados
que la mayoria, se le ocurrio
usar el software alainversa; en
vez de introducir secuencias
de aminodcidos en Rosetta y
sacar de ahi las estructuras, po-
dria lograr propuestas de se-
cuencias a partir de una estruc-
tura deseada y crear proteinas
completamente nuevas.

Fue asi como pudo cons-
truir su primera proteina, lla-
mada TopT.

Anos més tarde se dio cuen-
ta del potencial de los modelos
de |A basados en transforma-
dores, afadiendo uno a Roset-
ta, lo que facilité la creacion de
mAs y mas nuevas proteinas.

David Baker se doctord en
la Universidad de California en
1989y ejerce ladocenciaactual-
mente en la de Washington.

Hassabis estudio en el Uni-
versity College London y es
director ejecutivo de Google
DeepMind. Ahi también tra-
baja John M. Jumper, que es-
tudi6 en la Universidad de
Chicago. (€]
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