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A nivel mundial, la investigacion de excelencia
en el ambito bioldgico, clinico, médicoy biomé-
dico depende en forma crucial de la capacidad
de analisis de los datos recolectados por expe-
rimentos que generan crecientes volumenes de
datos. Como ejemplo, la microscopia confocal
invivo es capaz de generar cientos de gigabytes
(GB) de imagenes tridimensionales en una sola
captura. En estos casos los investigadores de
BioMedicina Computacional recurren a infor-
macion cuantitativa, mediante modelamiento
matematico y computacional para entender y
predecir procesos bioldgicos con relevancia en
medicina y ciencia basica.
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Las aplicaciones involucradas en-
trelazan a los mundos de la Salud
Publica (bases de datos), Clinico/
Hospitalario (sistemas de infor-
macion), (Neuro) Ciencias Biomé-
dicas (imégenes, bioinformatica y
biologia computacional), Ciencias
de la Computacién/Ingenieria
(algoritmos), Fisica y Matematica
(herramientas y modelos). Se re-
conoce que la creacion del campo
de la BioMedicina Computacio-
nal requiere un esfuerzo mayor
a través de los afos para generar
equipos multidisciplinarios y una
nueva cultura de trabajo desde
las ciencias basicas hasta la inves-
tigacion clinica, salud publica, y
la introduccién de nuevos servi-
cios en sistemas de salud. Hasta
la fecha, Chile y la mayoria de los
paises latinoamericanos no cuen-
tan con respuestas adecuadas en
este tema, principalmente por la
falta inversion de fondos estra-
tégicos con visién de mediano y
largo plazo. La obtencién de esta
capacidad conlleva a la creacion
de alianzas estratégicas entre las
disciplinas involucradas para desa-
rrollar y acceder a nuevas tecnolo-
gias necesarias para el andlisis de
datos masivos. Instituciones em-
blematicas en todo el mundo han
respondido a este desafio a través
de la creacién de centros o institu-
tos que persiguen misiones afines:
(i) Johns Hopkins University [1], (ii)
U-Michigan [2], (iii) U-Cincinnati
[3], (iv) Janelia Farm [HHMI] [4], (v)
BioQuant, DKFZ, Uni-Heidelberg
[5], y (vi) Mt. Sinai [6], por nombrar
solo algunos.

El andlisis de datos en BioMedicina
Computacional requiere de una
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alta capacidad de procesamiento,
siendo necesaria la interaccion con
arquitecturas de computacion de
alto rendimiento (high performan-
ce computing, HPC). Como ejem-
plo, un equipo para la digitaliza-
cién de muestras de tejido (como
biopsias) puede escanear una serie
de portaobjetos completos, gene-
rando varios GB de iméagenes en
una captura (aproximadamente 10
terapixeles). Esta imagen de gran
tamano debe ser procesada para
extraer caracteristicas que permi-
tan reconocer distintos tipos de
células caracteristicas de diversas
patologias como el cancer. Su pro-
cesamiento requiere de muchos
procesadores (como cluster de
CPU 0 GPU, comunes en HPC) para
disminuir los tiempos de respuesta
a niveles que permitan el diagnos-
tico y tratamiento oportuno. Otro
ejemplo estd en el ambito de la
gendmica, donde un gran nimero
de algoritmos matematicos son
aplicados para extraer caracteris-
ticas de los genomas recolectados
provenientes de distintos indi-
viduos, generando varios GB de
datos que deben ser almacenados
en una memoria principal para su
procesamiento, lo que también
genera la necesidad de acceder a
arquitecturas HPC.

El manejo de datos masivos en el
ambito de la BioMedicina Compu-
tacional genera grandes desafios,
desde luego en el andlisis pero
también problemas de almacena-
miento, manipulacién, confiden-
cialidad, seguridad y transmision
de datos. En este dmbito reviste
especial importancia la seguridad
en el almacenamiento y trans-

mision de datos relacionados a
pacientes, que deben estar salva-
guardados ante cualquier even-
to indeseado. Es por esto que se
requieren disefios para sistemas
con altos niveles de seguridad y
confidencialidad, que garanticen
su correcto uso y manipulacién
en caso de ser utilizados en esce-

narios de investigacion, planifica-
cién o reportes. Se deriva también
un desafio importante para ge-
nerar herramientas de cémputo
con HPC accesibles a usuarios sin
conocimientos relacionados con
Ciencia de la Computacién, como
por ejemplo investigadores del
area de la Biologia.

BIOMED-HPC:
UNA INICIATIVA
PIONERA EN
SUDAMERICA

Dentro de los ejemplos regionales
estd la reciente creacién del Insti-
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tuto de Investigaciéon en Biome-
dicina de Buenos Aires CONICET,
relacionado con la Sociedad Max
Planck en Buenos Aires, dedicado
a temas actuales de las biocien-
cias, especialmente investigacion
en biomedicina [7], y la reciente
creacion de la red interna BioMed-
HPC en la Universidad de Chile,
que interconecta las facultades de
Medicina, Odontologia, Quimica y
Farmacia, Ciencias y Ciencias Fisi-
cas y Matematicas, en una amplia
e interdisciplinaria red de colabo-
racion (Figura 1).

El proyecto BioMed-HPC esta den-
tro del contexto de los proyectos
internos de la Universidad de Chi-
le, llamados U-Redes Domeyko II.
BioMed-HPC busca fortalecer el
desarrollo de investigacion bésica y
aplicada en todas las areas abarca-
das por los miembros de la red, des-
de lafisica a estudios en el cancer y
los sistemas de informacion hospi-
talarios. Para alcanzar el objetivo, la
estrategia de la Red es: (i) facilitar la
gestion de proyectos colaborativos,
sobre todo en aspectos financieros
y organizacionales, y (i) asegurar el
financiamiento necesario para me-
jorar la infraestructura de Intranet
enlaU. de Chile que permita el flujo
de grandes cantidades de datos en-
tre unidades académicas ubicadas
en distintas facultades. Los tres pila-
res que sustentan esta Red son una
unidad de operaciones, la organiza-
cion de eventos formativos y la im-
plementacion de infraestructura. El

primer pilar es una unidad de ope-
raciones, la cual es financiada por
U-Redes y contribuciones del Ins-
tituto Ciencias Biomedicas - ICBM,
National Laboratory for High Per-
formance Computing - NLHPC, Red
Universitaria Nacional - REUNA, Di-
reccién de Servicios de Tecnologias
de Informacién y Comunicaciones
- STI U-Chile, United States-Latin
America Cancer Research Network
- USLACRN. El segundo pilar es la
formacion avanzada de cientificos
mediante la organizacién de sim-
posios y escuelas de verano, en
que especialistas internacionales
del amplio campo de la informatica
médica y HPC compartiran eventos
con los integrantes de BioMed-
HPC. Por ultimo, el tercer pilar es
la creacién de una nueva red fisica
de investigacion de alta velocidad
(10 Gbps) que permitira: (i) transmi-
sion de los datos entre el Campus
Norte (en un comienzo la Facultad
de Medicina) y el clister HPC del
proyecto NLHPC en el CMM, en la
Facultad de Ciencias Fisicas y Ma-
tematicas, (i) transmision segura
de datos masivos, (iii) analisis de los
datos en el cluster antes menciona-
do, (iv) acceso a almacenamiento
seguro y confidencial, y (v) creacion
de herramientas remotas para la
utilizacion de HPC para usuarios no
especializados en supercomputo.
Esta Red se habilitard a mediados
de 2014, comenzando con la mar-
cha blanca de la red fisica exclusiva
de investigacion.m
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