Un gruppo di ricerca della Politecrica delle Marche, coordinato e diretto dal professor Principato, in campo per interrogare il Dna

Ingegneri e biologi esplorano il codice della vita

di GIORGIO FABRI

ANCONA - Un gruppo di ricerca,
gia attivo da qualche anno all’U-
niversita Politecnica delle Mar-
che, sta sviluppando uno studio
multidisciplinare di avanguardia
in un nuovo settore scientifico
cruciale come quello della gene-
ticae della genomica, inrelazione
alla medicina. Si tratta del gruppo
di ricerca di Biologia Computa-
zionale coordinato e diretto dal
professor Giovanni Principato,
direttore dell’ Istituto Interfacolta
di Biologia e Genetica. Vi lavo-
rano insieme le figure del chimi-
co, del biologo, dell’ingegnere e
dell’informatico, per elaborare i
datibiologici con metodi che van-
no dalle reti neurali artiticiali alla
teoria dell’informazione. “Tutte
le discipline si evolvono. grazie
alla scopertadi nuovistrumentidi

analisi e di elaborazione dei dati
raccolti —spiega il professor Prin-
cipato —. Cosi anche nella gene-
tica, I’enorme quantita di dati ¢
gestibile solo da informatici, che
pero dovrebbero avere una com-
petenza della disciplina al servi-
zio della quale lavorano. Noi sia-
mo stati cosi fortunati da trovare
un giovane studioso, Francesco
Piva, che da laureando di Inge-
gneria elettronica ha svolto una
tesi sull’applicazione dell’infor-
matica alla biologia, con il pro-
fessor Cancellieri, e con me come
correlatore, dal titolo Sequenze di
informazioni nel Dna, e orahaun
quadro di competenze molto in-
teressanti,che ne fannounafigura
di studioso, che sa fare cose che
pochi altri sanno”. “"E’ molto
complesso ricavare leggi e cono-
scenzadaidatidegliesperimenti—
continua Giovanni Principato. - 1

Il professore Giovanni Principato

La lettura ha generato
tre miliardi di caratteri
Per interpretarli servono
competenze diverse

dati biologici sono annotati con
diversi formati ed elaborati con
linguaggi diversi, inoltre si trova-
no sparsi, sebbene tutti disponi-
bili, nel Web. La lettura del ge-
nomaumanohageneratopitditre
miliardi di caratteri e si sono se-
quenziati e si stanno sequenzian-
do genomi di molte altre specie,
ma per la loro interpretazione so-
no necessarie competenze diver-
se e specifiche, raramente insie-
me nella stessa persona. Ne ¢ nata
la Biologia Computazionale, cui

lavora da qualche anno il gruppo
dell’Universita Politecnica delle
Marche, consolidatosi con pub-
blicazioni specifiche, che ha col-
laborato con altre universita nel-
I’ambito di progetti di ricerca fi-
nanziati da vari ministeri. Con me
ne fanno parte, oltre all’ingegner
Piva, il dottor Matteo Giulietti,
biologo, Diego Zoppi, program-
matore e LindaNocchi, laureanda
diBiologia™.

“Conoscere la localizzazione
cromosomica di un gene, la sua
sequenza, i suoi schemi di inter-
ruzione, lasuaespressione, le mu-
tazioni e le proteine prodotte non
costituisce un’effettiva cono-
scenza del funzionamento dei si-
stemi biologici. Quando si rag-
giungera questa visione d’insie-
me, avremo il modello completo
del funzionamento dell’'uomo e
sara possibile prevedere I’effetto

di mutazioni geniche, dei farmaci
e dell’esposizione a sostanze in-
quinanti. Dall’unificazione tra
medicinaebiologiasarapossibile
determinare la tendenza indivi-
duale a contrarre determinate pa-
tologie, fare diagnosi precoce e
stabilireterapie personalizzate™.
Per divulgare le attivita del
gruppo e mettere a disposizione
della comunita scientifica le sco-
perte fatte, gli strumenti di inda-
gine e i software implementati, ¢
statocreato unsitointernetdal no-
me molto specialistico - www.in-
troni.it - che sta ha un inaspettato
successo (al primo posto nella
classifica di Google): i program-
mi costruiti dal gruppo, disponi-
bili nel sito, sono di facile utilizzo
e di grande utilita pratica per ri-
solvere problemi specifici non af-
frontati dai programmi oggi esi-
stentiecomunemente inuso.



