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Representacién esquematica del funcionamiento del sistema de informacién Demiurge y su interaccién con el programa T4 (izquierda). Después de un
sencillo y rapido proceso de revisién cientifica, Demiurge publica un “compendio de diversidad genética” (derecha)compuesto por (a) la matriz geo-
referenciada (en formato T4), y (b) cualquier documento o imagen que los autores consideren relevante.Tanto los autores de los compendios como los
revisores reciben certificados electrénicos acreditativos.

Conservando la informacion gené-
tica necesaria para la conserva-
cion de la biodiversidad: el siste-
ma de informacion Demiurge y el
software T4
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Datos sobre diversidad genética, informacion y cono-
cimiento

Los datos genéticos poblacionales estan adquirien-
do cada vez mas relevancia en la investigacién de la di-
versidad de los organismos vivos y en la biologia de la
conservacion. Ademas, los constantes avances cientifi-
co-técnicos contribuyen a que cada vez pueda generar-
se informacién sobre mayor ndmero de loci o de regio-
nes de ADN a precios mas competitivos. Esta situacion
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ha provocado un gran auge de las investigaciones sobre
la diversidad genética de practicamente cualquier orga-
nismo vivo, cuya publicacién en revistas cientificas es
actualmente la manera mas fiable de difundir novedoso
conocimiento e importante informacidn sobre la biodi-
versidad. No obstante, por varios motivos légicos, ni las
revistas cientificas contienen todo el conocimiento que
puede extraerse de la informacion en la que se basan
los articulos sobre genética de poblaciones que publi-



can, ni estos articulos suministran la informacién de
la que sus autores partieron para generar aquel conoci-
miento: las matrices de genotipos.

De la misma manera que ni tan siquiera el creativo
Ferran Adria podria obtener un huevo frito usando como
“materia prima” una tortilla a la francesa, tampoco se
puede construir nuevo conocimiento sobre la biodiver-
sidad a partir de datos ya “cocinados”, aunque estén
publicados en las revistas del mas excelso impacto
cientifico. Sin duda, uno de los pocos problemas asocia-
dos a la generacién de cantidades cada vez mas ingen-
tes de informacion genética sobre la biodiversidad es
que el proceso estd inextricablemente asociado a una
pérdida de conocimiento, que es casi subrepticia, pero
también constante e irreversible.

Dejando de lado cuestiones relativas a la “calidad”
de los datos o la pericia de I@s investigador@s, es claro
que si dispusiéramos de un soporte adecuado para con-
servar toda la informacién sobre diversidad genética
que generamos, podriamos extraer mas conocimiento
de ella hoy mismo, o mediante desarrollos analiticos
que sin duda surgiran en el futuro.
¢Como rescatar el conocimiento al que dejamos de
acceder?

En genética de poblaciones, afrontar este reto impli-
ca disenar nuevas herramientas bioinformaticas que,
por una parte, pongan las matrices de genotipos en un
formato estandarizado a disposicién permanente de la
creatividad humana. Por otra parte, deben superarse las
actuales dificultades inherentes al analisis de estos da-
tos mediante diferentes programas informaticos cuyos
formatos de entrada son heterogéneos, complicados y
(en la mayoria de casos) incompatibles entre ellos. El
servidor web Demiurge y el software Transformer-4 (T4)
son nuestra respuesta a la pregunta formulada.

Demiurge (http://www.demiurge-project.org/] es
un sistema de informacién de datos y meta-datos aso-
ciados a matrices de genotipos derivadas de cualquier
técnica molecular empleada en genética de poblacio-
nes (excepto secuencias de ADN, por el momento) en
cualquiera de los organismos que componen la biodi-
versidad de nuestro planeta. Todos los datos genéticos
que albergara estaran en el formato T4, un software de
nueva creacién programado en Java (ver http://www.
demiurge-project.org/transformer4), que permite ana-
lizar de forma estandarizada, rapida, versatil, libre y
gratuita matrices de genotipos de cualquier tamafo y
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configuracion mediante mas de 40 programas especia-
lizados. De esta forma, el investigador evita irritantes
dificultades de analisis, y puede dedicarse en exclusiva
(o casi) a su misidn principal: la generacidn y discusién
de datos e hipétesis.

Demiurge y T4 estan siendo desarrolladas por acti-
vidades del proyecto Demiurgo (MAC/1/C20]) cofinan-
ciadas por los Proyectos de Cooperacién Transnacio-
nal Madeira-Acores-Canarias, el Instituto Tecnolégico
de Canarias (ITC) y el Jardin Boténico Canario “Viera y
Clavijo”-Unidad Asociada CSIC. Participan también las
empresas canarias Jablesoft, Mr. Bicho, Inventiaplus,
The Agile Monkeys, Imaginabit, Claudesign, y la Funda-
cién Amurga. Aunque la mayoria de utilidades estan ya
siendo testadas, prevemos que la plena operatividad
empiece a partir de finales de 2011.

Ambito de aplicacién

Demiurge esta orientado tanto al almacenamiento
de la informacién existente sobre la diversidad gené-
tica de la biodiversidad como a la generacién y dise-
minacién de nuevo conocimiento sobre ella mediante
aproximaciones analiticas dirigidas por la creatividad
humana. Por lo tanto, se relaciona mas directamente
con lainvestigacion y el meta-analisis. No obstante, De-
miurge es también Gtil como repositorio de datos para
administraciones publicas, gestores, educadores y pu-
blicaciones cientificas, especialmente si someten sus
articulos a previa revision por especialistas.

Aunque el ambito de aplicacién de Demiurge no se
restringe al reino vegetal ni a un territorio determinado,
puede hacer aportaciones para ampliar el conocimien-
to sobre la Flora ibero-Macaronésica, contribuir a su
conservacidn, aprovechar mejor la informacién que ya
existe, o permitir detectar vacios de conocimiento que
interese llenar.
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