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(%C:BS Obbiettivi della ricerca

- Gestione dei dati per la costruzione, la
validazione e I'applicazione dei modelli computazionali per la

medicina molecolare. Sviluppo di formalismi adatti a modelli
multi-livello.

- Comprensione di come le variazioni
genetiche causano variazioni fenotipiche.
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C"y'-CBS Computazionale - Modelli

* Modelli fenomenologici — relativi alle osservazioni empiriche
di un fenomeno

* Modelli meccanicistici — relativi alla comprensione dei
meccanismi alla base di un fenomeno

Scala spaziale:
dalla dimensione intracellulare
al tessuto, agli organi

Scala temporale: da reazioni metaboliche (per es. 10'4) a
ore , mesi, anni dei processi biomedici
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CS Computazionale - Modelli

High

LOw  (— System complexity

Mid-size genetic network

Large genetic network

Small genetic circuit

Single gene
e Vool
K o e
— S El B
P 4 ] L
\‘kQ-‘
.-

Great detail (e—— Computer modeling  ———— AL

Pseudodynamics

Discrete dynamics
(flow across a network)

(connected switches)

Stochastic molecular Differential equations

simulations

——

In Out

Single gene dynamics (ee——— Information —) System dynamics

Flow pattern of network states Functional modules

>
L

Proteins
=
> -
=

£_ 3
£
2,
v -
Gene activity
E
v

I
po
|

i
i

Time

> UNIVERSITA ) ~ .
DEGLI STUDI 1N eN SEZIONE DI TORINO g‘,"{"f""é’"”’
DI TORINO (L~ ISTITUTO NAZIONALE DI FISICA NUCLEARE iSan Paolo




Computazionale - Modelli

k¥, Modelli paziente-specifico permetteranno
% lf*‘;b;i‘ di utilizzare dati clinici e genomici per
. ": . 4 studiare i meccanismi alla base di una
-2 patologia e I'effetto
INPUTS RESPONSE

delle terapie specifiche.
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CS Biologia/Clinica — Generazione dati

Continua riduzione
dei costi sperimentali

Eterogeneita dei dati



C"y;CBS Biologia/Clinica — Generazione dati

Stratificazione dei pazienti
Utilizzo di tessuti surrogati

Drug NOT toxic and
NOT beneficial

Metagenomica:
studio delle comunita microbiche
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Medicina Molecolare

Physiological/pathological
Process (health/disease)

Integrazione tra discipline e competenze

autoimmunity metabolic
el infectious

Utilizzo di dati omici nei modelli computazionali
propone sfide

Cellular
process

sia nella definizione di tecniche
di soluzione dei modelli —

sia nelle modalita di interpretazione dei dati
genomici e trascrittomici in
modelli multi-livelli

proteins

expression
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