@ CCG

Centro de Ciencias Genomicas

La Importancia de Internet 2 en Proyectos
Genomicos

CUDI. Reunién de Primavera 2006
Oaxaca, Oax., del 3 al 5 de abril de 2006
César Bonavides Martinez

Victor del Moral Chavez
Romualdo Zayas Lagunas

Campus Morelos




UNAM, Campus Morelos

Recientemente se formalizé el Campus Morelos de
la UNAM

* IBT: Instituto de Biotecnologia
 CCF: Centro de Ciencias Fisicas

 CRIM: Centro Regional de Investigaciones
Multidisciplinarias

 MAT: Unidad de Matematicas
 CIE: Centro de Investigacion en Energia
e CCG: Centro de Ciencias Gendmicas

El Campus Morelos es el Campus foraneo mas
grande en investigacion.



Centro de Ciencias Gendmicas

* / Programas de Investigacion
—Genomica Computacional
— Ecologia Genomica
—Genomica Evolutiva
—Dinamica Gendmica
—Ingenieria Gendmica
— Genomica Funcional de Eucariotes
— Genomica Funcional de Procariotes

* Licenciatura en Ciencias Genomicas
(en conjunto con el Instituto de Biotecnologia)



Desarrollo de las Ciencias Gendmicas

En 1999 se firmo el convenio del Proyecto
“Desarrollo de las Ciencias Gendmicas en México:

el Genoma de Rhizobium etli como Sistema
Modelo”

— Secuenciacion del Genoma de Rhizobium etli (6.5
Mbp)

— Nodo Nacional de Bioinformatica, EMBnet México
(2000)

— Fundacion de la Sociedad Mexicana de Ciencias
Gendmicas (2001)

— Cambio de enlace E1 (1.4 Mbps) a E3 (34 Mbps)
(beneficio para Dependencias del Campus Morelos,
2002)

— Creacion de 13 | icenciatiuura en Ciencias Genomicas



Rhizobium etli. El primer genoma de un
organismo completo secuenciado en Meéxico
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Rhizobium etli. El primer genoma de un
organismo completo secuenciado en México
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Nodo Nacional de Bioinformatica,
EMBnet Méexico

* El Nodo EMBnet México ofrece sitios
“espejo” de las bases de datos mas
Importantes para analisis de secuencias
y herramientas de bioinformatica.

* Actualmente contamos con herramientas
COMmo:
— BIOBASE
— RSA-Tools
— GETools



Nodo Nacional de Bioinformatica,
EMBnet Méexico

Infraestructura computacional disponible en el
CCG:

— Cluster de 27 nodos duales de 2.4 GHz.

— 2 SunFire V880: 8GB RAM, 4 proc. Sparc @900
MHz

—SunFire V890: 16GB RAM, 4 proc. Sparc @1.2
GHz

— SunFire V890: 24GB RAM, 4 proc. Sparc @1.2
GHz (Genoma Humano)

—4 SunFire V40Z: 8GB RAM, 4 AMD Opteron
) 4 GH7



Nodo Nacional de Bioinformatica,
EMBnet Méexico
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Nodo Nacional de Bioinformatica,
EMBnet Méexico




Licenciatura en Ciencias Genomicas

« Este ano inicia la 4ta generacion, aprox.
130 estudiantes (cap. de 160)

« Clases presenciales y por
videoconferencia

* Los estudiantes de la LCG utilizan los
recursos disponibles del Nodo EMBnet

» De igual forma requieren acceso a
grandes bancos de informacion y a
herramientas bioinformaticas que
demandan poder de computo tanto en

acnmndarane laralae AArmMA rormnatAce



Licenciatura en Ciencias Genomicas
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RegulonDB. Base de Datos de Regulacion

Transcripcional y organizacion de operones en
Escherichia coli

» Contiene la coleccion electronica mas
completa de redes de regulacion de un
organismo.

* Los usuarios pueden obtener
iInformacion relacionada con: Genes,
Unidades de Transcripcion, Promotores,
Interacciones Reguladoras, etc.

* Actualmente cuenta con mas de 3000
visitas mensuales provenientes de mas
de 30 paises



RegulonDB. Base de Datos de Regulacion

Transcripcional y organizacion de operones en
Escherichia coli
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RegulonDB. Base de Datos de Regulacion
organizacion de operones en

Transcripcional y
Escherichia coli
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RegulonDB. Base de Datos de Regulacion
Transcripcional y organizacion de operones en

Escherichia coli
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Infraestructura de telecomunicaciones
actual del Campus Morelos

REDUNAM

Instituto de
Matematicas
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Fisicas —
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VC ROUTER
CCG \ Biotecnologia
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B v ] 132.248.220.0
LCG
132 248.220. o CRIM cic
132.248.162.0 132.248.162.0
vC 100BaseFX
VC

Equipo de Videoconferencia VC




Infraestructura de telecomunicaciones
actual del Campus Morelos

« 6 Dependencias con mas de 1500
usuarios y 1300 computadoras

* Actualmente nuestra conexion principal
es una E3 (34 Mb), sin embargo no
contamos con Internet 2.

« Contamos con 7 equipos de
videoconferencia (prox. 10)
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Beneficios de una mejor conexion del
Campus Morelos

« El contar con Internet 2 y un ancho de banda
mayor tanto para Campus Morelos como para
el Backbone de la UNAM traeria grandes
beneficios para la ensenanza y la
Investigacion colaborativa.

« Nuestras necesidades de servicios de
videoconferencia estan creciendo.

* Los proyectos de investigacion estan cada
vez mas enfocados a la colaboracion a
distancia.

« Conferencias con asesores internacionales
para discusion de diferentes proyectos (SRI-



Beneficios de una mejor conexion del
Campus Morelos

Con respecto a las Ciencias Genomicas:

* Las bases de datos bioinformaticas se
duplican cada seis meses, por lo tanto
también las necesidades de descarga
de informacion (prom. de 40
GigaBytes c/2 semanas)

» Las herramientas bioinformaticas
requieren de transmision y recepcion
de grandes volumenes de informacion
en linea



Beneficios de una mejor conexion del
Campus Morelos

...continuacion.

 El Nodo EMBnet podria contar con mas
herramientas y bases de datos para poder
ofrecer mas y mejores servicios a la
comunidad cientifica (mayor velocidad de
respuesta en interfaces graficas), sin embargo,
no basta con tener poder de computo
suficiente, si no contamos con
infraestructura para poder entregar
resultados rapido.

* Un Grid bioinformatico se veria ampliamente
beneficiado.

* Mejoraria el tiempo de sincronizacion de la base de
ﬁlf\‘l'f\t'\ Dt\ﬂl Ilt\hnD Et\t\r\\lﬁ
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