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4.5 Influencia de la 1A en el
desarrollo de |la Biologia

El Hito de AlphaFold: Resolviendo el "Puzle de 50 Afios"

Las proteinas son las piezas estructurales que hacen que la vida funcione (hemoglobina para el
oxigeno, colageno para la piel, enzimas para la digestién). Su funciéon depende totalmente de su
forma tridimensional. Durante décadas, determinar la forma de una sola proteina podia costar afios
de trabajo y millones de ddlares en laboratorios de rayos X.

En 2021, la IA AlphaFold 2 de Google DeepMind logré predecir la estructura de casi todas las
proteinas conocidas por la ciencia (mas de 200 millones).

o Impacto cientifico: Ha acelerado la investigacién biolégica en décadas. Ahora, un
cientifico puede conocer la forma de una proteina en minutos desde su ordenador.

o Dato de impacto: Antes de la IA, solo conociamos la estructura del 17% de las proteinas
humanas. AlphaFold elevé esa cifra a casi el 100% con alta confianza.

Método de Resolucidn Tiempo estimado por Proteinas conocidas Proteinas conocidas
proteina (2020) (2024)

Experimental (Rayos X/Crio- Meses o afios ~180,000 ~200,000

EM)

Inteligencia Artificial Minutos - >200,000,000

(AlphaFold)

Referencia: Jumper, J., et al. (2021). Highly accurate protein structure prediction with AlphaFold.

Nature, 596(7873), 583-589.
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Disefio de Proteinas: Inventando la Biologia del Futuro

Si AlphaFold nos permite leer la naturaleza, herramientas como ProteinMPNN o RFdiffusion
(desarrolladas en parte por el Nobel David Baker) nos permiten escribirla. Los cientificos ahora
pueden pedirle a una IA que disefie una proteina que no existe en la naturaleza para una funcién
especifica: atrapar un virus, degradar plastico o actuar como un sensor de contaminacion.

e ;Por qué es importante? Estamos pasando de una biologia descriptiva (observar lo que
hay) a una biologia de disefio (crear soluciones bioldgicas a problemas humanos).

Referencia: Watson, J. L., et al. (2023). De novo design of protein structure and function with

RFdiffusion. Nature, 620(7976), 1089-1100.
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Riesgos y oportunidades.

El uso de IA en biologia, como en el resto de disciplinas cientifcas plantea riesgos y oportunidades.
AlphaFold es una herramienta de "Ciencia Abierta" que ha democratizado el acceso a datos que
antes solo tenian los laboratorios mas ricos. Sin embargo, el disefio de proteinas de novo plantea
riesgos de bioseguridad que los ciudadanos deben conocer.
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