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Introducción.
• Los sistemas generados a partir de nuestro algoritmo tienen muchos

parámetros, haciendo que el paso de ajuste sea muy costoso
• Con un análisis de identificabilidad podemos determinar si es posible hacer

un buen ajuste del modelo, dependiendo de la estructura y los datos del
modelo

Tipos de identificabilidad
• Identificabilidad estructural (IE)

‣ Capacidad del modelo para que sus parámetros puedan recuperarse de
manera única a partir de observaciones ideales es decir, continuas y sin
ruido [1].

• Identificabilidad practica (IP)
‣ La capacidad de poder determinar los parámetros del sistema a partir de

datos finitos y ruidoso [2].
• ¿Cómo se relacionan los dos tipos de identificabilidad?
‣ La no Identificabilidad estructural implica no identificabilidad práctica

• ¿Cómo evaluar los tipos de identificabilidad?
‣ Existen herramientas computacionales como
StructuralIdentifiability.jl [3] y SIAN [4]

Reto: las funciones de Hill inversas limitan el
análisis.
• Los modelos formalizados utilizan ecuaciones cinéticas (Hill y acción de

masas) para modelar los distintos procesos bioquímicos
• Las funciones de Hill inversas se usan para modelar la inhibición

transcripcional

No polinomial!!

• Las pruebas de IE usan métodos de álgebra diferencial que requieren que el
sistema sea polinomial [5]

Posibles soluciones.
• Racionalización del sistema
‣ Pasar el sistema por un algoritmo que por cada termino no racional

introduce una nueva variable al sistema, forzándolo a ser polinomial pero
con un costo cuadrático [6]

‣ Los resultados del modelo transformado no siempre corresponden a a los
del modelo original [7]

• Representaciones alternativas de las inhibiciones
‣ Representar la inhibición transcripción al como una inducción de la

degradación

Bioquímicamente  
no es correcto!!

‣ Representar la inhibición de transcripción como una desactivación
– Si la desactivación es irreversible entonces es equivalente a simular la

inhibicion como una inducción de la degradación

Pasos a seguir.
• Probar el algoritmo de racionalización y las representaciones alternativas y

comparar el numero de variables añadidas por cada método
• Evaluar la IE de cada uno de los modelos transformados usando
StructuralIdentifiability.jl y SIAN

• Continuar la búsqueda de métodos computacionales para evaluar la
identificabilidad estructural del sistema
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