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Resumen

Las aplicaciones existentes de la ley de Benford al anélisis de secuencias
gendémicas es casi exacta debido a la abundante cantidad de bases
nitrogenadas presentes en el ADN o el ARN. Diseccionando los componentes
que forman el ADN o el ARN, es decir, fosfatos, pentosas, puentes de
hidrégeno y bases nitrogenadas fue posible llegar a la conclusién que la suma
acumulada de diferencias (errores) para un mejor analisis es el grupo que se
compone de tres (03) bases nitrogenadas y a lo que se conoce en la biologia
como codon. Esto podria, con nuevos analisis de virus y variantes gendémicas,
establecer un vinculo con la biologia sintética para la manipulacién especifica
de bases nitrogenadas en secuencias genémicas.

Abstract

The existing applications of Benford’s law to genomic sequence analysis is
nearly exact due to the plentiful amount of nitrogenous bases present in
DNA or RNA. By dissecting the components that make up DNA or RNA,
i.e. phosphates, pentoses, hydrogen bonds and nitrogenous bases, it was
possible to reach the conclusion that the accumulated sum of differences
(errors) for a better analysis is the group that is made up of three (03)
nitrogenous bases and what is known in biology as a codon. This could,
with further analysis of viruses and genomic variants, establish a link
to synthetic biology for the specific manipulation of nitrogenous bases in
genomic sequences.
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1. INTRODUCCION

Es importante enfatizar que el propoésito de este articulo es utilizar uno de los
tres niveles de aplicacién de la ley de Benford: verificacion de la aplicabilidad,
deteccion de datos anémalos y aplicacion cruzada con otros métodos. El analisis
de datos al aplicar la ley de Benford permite clasificar los mismos en tres grupos
de agrupaciones (clusters, del inglés), es decir, en aquellos que siguen la ley de
Benford, en aquellos que no siguen la ley de Benford y en aquellos que tienen
algin dato anémalo que no permite que se siga la ley. Y es en esos casos donde
aparentemente no se sigue la ley de Benford, y donde a ciertas escalas o tamanos
la aplicacién de funciones de distribuciéon de probabilidad como la distribucién
de Benford con Fisica Estadistica a los ORFs en el estudio del genoma de células
eucariotas y procariotas permite el estudio de L/S.

Asi, esta investigacién determindé como el analisis de la secuencia gendémica
de EBOV sigue la ley de Benford, agrupando los datos por partes de 'n’
cantidad de datos; el siguiente paso es el anélisis de datos anémalos con una
extrapolacion a la replicacion del ADN en términos de mutaciones genéticas
(como la ’crisis de informacion’ en el estudio de los YORF'), variantes en cepas o
canceres, que, aunque estos eventos bioldgicos no son mas que producto del azar
o el caos, deben ser analizados con el tnico fin de servir en futuras investigaciones.

Con base a los resultados obtenidos podria definirse que el estudio analitico
de tres (03) bases nitrogenadas por grupo, lo que se denomina grupo 03, podria
acelerar los analisis analiticos para poder determinar qué base nitrogenada
deberia de ser manipulada (positiva o negativamente) para fines de investigacion
en encontrar una vacuna o metodologia por CRISPR/Cas9 en los codones.

La importancia de comenzar el analisis con el EBOV es debido a que no cuenta
con una vacuna (totalmente) aprobada y a que puede tener algunas mutaciones
el virus, lo que sucede en la mayoria de los organismos vivos o no vivos, diferentes
expresiones génicas y la presentacion de estructuras de tallo y hoja; el estudio
del EBOV debido a la similitud con los rabdovirus y paramixovirus, asi como la
virtual similitud con el MARV es que se realiza el presente articulo con la finalidad
de proveer una perspectiva diferente para poder comprender el funcionamiento de
los errores genéticos o mutaciones. El estudio del EBOV es posible debido a que
cuando se estudian las diferentes mutaciones genéticas o mutaciones del ARN
entre los materiales y métodos en el proceso de replicacion para las proteinas sea
de la capside o de alguna proteina en especifico.
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2. LA LEY DE BENFORD Y SUS APLICACIONES
GENERALES

Newcomb fue el primero en identificar que las hojas que contenian los primeros
ntmeros de la mantisa de los libros de tablas de logaritmos eran las més buscadas
y mostraban desgaste frente a los tltimos ntmeros, que estaban mas limpios y
mostraban menos uso, mientras que Benford también observo este fendémeno.
Esto condujo al uso de la ley de Benford en los procesos de contabilidad y
auditoria para detectar fraudes en los libros contables, es decir, para identificar
la aparicién de datos anémalos (sospechosos) [1], [2].

En la actualidad con el uso de cantidades masivas de informaciéon es
importante analizar la honradez y fiabilidad de la informacion, sobre todo de la
que pertenece al campo de la ciencia, asi como la identificacién de datos anémalos
e ir mas allad en una posibilidad de aplicaciones a la biologia, debido a que ya se
aplica en diferentes campos de las ciencias sociales y ciencias naturales, ademéas
de las aplicaciones que se han dado en las ciencias financieras y econémicas para
la deteccion de fraude en las ganancias reportadas [1]-[7].

Para buscar una correcta aplicacion interdisciplinaria de la ley de Benford, los
esfuerzos que hoy se realizan para comprender su esencia, capacidad, aplicabilidad,
entre otras cualidades deben de seguirse efectuando y evaluando su efectividad|3].
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Grdfico de la distribucion de probabilidades del primer digito conforme a la ley de Benford.

Con la entrada del mundo a la Era del Zettabyte (ZB) se ha comenzado
a tener una creciente preocupacion por el manejo de datos, calidad, errores o
falsificacion de estos [2], [3]. Es por estos cambios en la informacion o datos
que las aplicaciones de la ley de Benford y Distribucion de Benford a la Fisica
Estadistica permite un avance en la Teoria de Informaciéon con las entropias de

Gibbs y Shannon [5].
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Las aplicaciones que tiene la ley de Benford en la biologia o ciencias de la
vida (especificamente en la fisica) son muy importantes, algunas de ellas son:
longitud del dominio de la proteina biologica, distribucion de la vida, intensidad
de la linea espectral, en la espectroscopia de transicion atémica compleja, el
periodo de vida del hadrén, relacion de energia pérdida de la ralentizacion de la
autorrotacion del pilsar, entre otras investigaciones fuera del sistema solar en lo
referente a estudios macros [1], [3]-[7].

Y aunque hasta el momento se pueda dar por asumido que la ley de Benford
cuenta con menos ‘“error’ cuando se cuenta con una cantidad considerable de
datos, que conforme a la experiencia de cada investigador y cada area puede
comenzar desde 100 o 1000 datos para un buen anélisis |2]; aunque es importante
indicar que contar con esta cantidad de datos y la asimetria en la distribucion
de los datos o informacion no es totalmente indicativo de un comportamiento
relacionado a la distribucion de Benford [1].

Existe mucha informaciéon con respecto al manejo de datos informaéticos,
como se expuso con anterioridad, sin embargo, en la aplicacion de la ley de
Benford [3], [4] también existe aplicacion puntualizada a estudiar el genoma con
funciones de distribuciones de probabilidad de la ley de Benford tal es el caso
de las aplicaciones de la fisica estadistica (o mecanica estadistica) en las YORF [5].

Por lo que, si se realiza una analogia a las condiciones en las que se reproduce
el ADN y la cantidad de &cidos nucleicos que se encuentran “empaquetados”
dentro del genoma humano, el cual consta de aproximadamente 3 mil millones
de nucledtidos, por lo que sabemos que al tratarse de un proceso tan cadtico que
podria tener lugar en cuestion de minutos, dando lugar a la presencia de errores
y que puede ser altamente probable en la replicacion de las cadenas de ADN [5],

18], [9]

La informaciéon procesada en la ley de Benford debe por lo menos cumplir con
las cuatro condiciones generales, las cuales son:

1. La cantidad de datos es lo suficientemente grande para representar todas las
muestras.

2. La cantidad de datos es ilimitada.

3. Los datos se forman naturalmente, es decir, sin influencia de factores
humanos o minima influencia.

4. Los datos no pueden ser altamente acoplados y cohesivos.
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Tres tipos de datos que se analizan con la ley de Benford son:

e Tamano de la poblacién de animales.

e Tamano de la poblacion de plantas.

e Cantidad de seguidores, me gusta o RT de un determinado influencer.

Ademas, otra aplicacion de la ley de Benford con una integracion de la fisica
estadistica es el analisis del genoma por codones, sean células procariotas o
eucariotas, en donde la aplicacion de las funciones de distribucién de probabilidad
se puede dar de forma simple o por superposicion de dos funciones de distribuciéon
de probabilidad mutuamente excluyentes [5], [6], [10].

Por lo que las aplicaciones de la ley de Benford al estudio del genoma, ADN,
ARN y proteinas, aunque no ha sido ampliamente estudiado si ha tenido algunos
avances en al respecto, lo anterior significa grandes avances para las aplicaciones
biofisicas [5]-|7]. Sin embargo, también es importante indicar que la ley de Benford
no siempre se cumple en los casos del estudio genémico y puede deberse a
mutaciones o alteraciones forzadas por agentes externos [1].

3. IMPACTO DEL EBOLA Y OTROS VIRUS EN
DIVERSOS SECTORES PROFESIONALES Y
EVOLUTIVOS

El funcionamiento bésico, sin procesos extremadamente cadticos, son las
células y estas se dividen en procariotas y eucariotas, las cuales se encuentran
divididas en los diferentes reinos:

e Procariotas: Animalia, Fungi, Plantae y Protista

e FEucariotas: Bacteria y Archaea

Sin embargo, los virus no se pueden clasificar en lo anterior, debido a que no
se consideran organismos vivos, pero necesitan de estos para poder replicarse|[11],
[12]. Por lo que los virus patogénicos con ARN genoémico son un reto para el

sistema de salud mundial por el potencial de convertirse, para los seres humanos,
en epidemias o pandemias [9], [13], [14].
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Aunque el virus SARS-CoV-2 es un coronavirus y el EBOV es un filovirus, la
semejanza la tienen en que se basan en ARN y sobre todo en que han tenido un
impacto en la salud de los seres humanos o han llegado a los humanos por efecto
de la zoonosis [9]; ademas el EBOV también tiene similitudes con el MARV, con
virus de Sudén y el virus de Bundibugyo [15].

En la actualidad, el impacto del cambio climético al sistema de salud es
significativo, esto debido a las mutaciones que tienen los virus por el aumento de
la temperatura en los virus de ARN altamente patogenos, por ejemplo, los virus
de: influenza, zika, encefalitis y dengue [9]. El analisis de secuencia genética del
EBOV se encuentra similarmente organizado a los rabdovirus y paramixovirus y
su similitud es virtualmente muy estrecha al MARV | el cual produce reacciones
en los humanos similares al EBOV [8], [13], [15].

También es importante indicar que debido a la mas reciente pandemia a
causa del virus SARS-CoV-2 que desarrolla la enfermedad CoVID-19 permitio
relacionar con el virus del ébola estudios que permitieron observar las alteraciones
al sistema inmunologico entre el EBOV y el SARS-CoV-2 en los cuerpos humanos,
debido a que se tenfa un avance en las terapias antirretrovirales y vacunas con el
EBOV se logro algo contra el SARS-CoV-2, evitando asi la EVD, y el CoVID-19
[9], [14].

La importancia de identificar las mutaciones en los virus como el SARS-CoV-2
y el EBOV es para que el sistema inmunolégico del ser humano pueda contar
con los anticuerpos necesarios cuando se susciten las mutaciones y que en dado
caso de que el cuerpo humano no pueda producir anticuerpos, entonces producir
vacunas con base en el ARN [9], [13], [14].

La importancia de estudiar el EBOV se debe también a que es considerado una
ITS debido a su prevalencia en los fluidos seminales o vaginales de las personas
(hombre o mujeres), ademéas de encontrarse en otros fluidos corporales, ejemplo:
la leche materna [9]; ademas hasta el afio 2022 la mayor parte de los tratamientos
para el EBOV y el MARV son paliativos ya que no existen vacunas ni tratamientos
autorizados disponibles para las infecciones por EBOV y MARV [15].
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4. DESCRIPCION DEL METODO PARA EL ANALISIS
DE LA LEY DE BENFORD EN LA SECUENCIA
GENOMICA DEL EBOLA

Las aplicaciones de la Ley de Benford se encuentran mayormente orientadas
a los digitos, es decir, y si bien esto es correcto por la naturaleza matematica de
la ley, se hace una analogia a los datos cualitativos de las bases nitrogenadas en

el ADN/ARN.

Se inicio con el analisis del genoma del ADN del EBOV, siendo que la base
de datos Ebolavirus database de Virus Variation de NCBI (National Center for
Biotechnology Information, U.S. National Library of Medicine) proporciond una
cantidad de 18,957 bases nitrogenadas. Es crucial indicar que es ADN y no ARN
debido a que la base de datos proporciono entre las bases nitrogenadas a la timina
(T) y no al uracilo (U) que es representativo de una cadena de ARN, esto se debe
a que la secuencia genémica se obtuvo a partir de un huésped, en inglés, humano.

Base de datos del National Center for Biotechnology Information, U.S. National Library of
Medicine.

La informacién se obtiene en un archivo txt con separacion de grupos de 10
bases nitrogenadas y cada fila contiene 6 grupos, es decir, cada fila contiene 60
bases nitrogenadas.

Composicion del archivo txt del EBOV descargado del portal del NCBI.
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Se procedi6 a filtrar la informacion para eliminar los caracteres no funcionales
(espacios) para el analisis de la informaciéon mediante un algoritmo en Python,
a través del cual se indicd la cantidad de bases nitrogenadas que deberia de
tener cada fila, desde 1 hasta 10 bases nitrogenadas. Esto es con base a la
cantidad de nucledtidos que se dan por grupo que indican un exén y que es de 10
nucleétidos, los exones a su vez codifican proteinas. Es importante indicar que
un nucledtido esta conformado por una base nitrogenada, un fosfato y una pentosa.

Conforme a la ley de Benford, del primer digito, se procede a solamente tomar
la primer base nitrogenada de cada grupo, previamente se verifico el orden de
las bases nitrogenadas para poder asignar el orden que le podria corresponder
con base a los niimeros cardinales para una posterior comparativa con la ley de
Benford. Ademaés, en las tablas se muestra la diferencia (decimal y porcentual)
entre la probabilidad de encontrar dicho aspecto o base nitrogenada conforme al
digito que le corresponderia en la ley de Benford.

ID | ASPECTO | FRECUENCIA | PROB | PROB, % | PROB BENFORD | PROB BENFORD, % | DIF | DIF, % | SSD
1 Fosfato 18957 0.2857 | 28.57% 0.3010 30.10% 0.0153 | 1.53% | 0.0002
2 Pentosa 18957 0.2857 | 28.57% 0.1761 17.61% 0.1096 | 10.96% | 0.0120
3 | Puente H 9478 0.1429 | 14.29% 0.1249 12.49% 0.0179 | 1.79% | 0.0003
4 a 6060 0.0913 9.13% 0.0969 9.69% 0.0056 | 0.56% | 0.0000
5 t 5110 0.0770 7.70% 0.0792 7.92% 0.0022 | 0.22% | 0.0000
6 c 4035 0.0608 6.08% 0.0669 6.69% 0.0061 | 0.61% | 0.0000
7 g 3752 0.0565 5.65% 0.0580 5.80% 0.0014 | 0.14% | 0.0000
SUMA 66349 1.00 | 100.00% 0.90 90.31% 0.16 | 15.82% | 0.0126
Tabla I. Cuantificacion de todos los aspectos que se encuentran en la cadena de ADN
analizada.
ID | ASPECTO | FRECUENCIA | PROB | PROB, % | PROB BENFORD | PROB BENFORD, % | DIF | DIF, % | SSD
1 Fosfato 18957 0.3333 | 33.33% 0.3010 30.10% 0.0323 | 3.23% | 0.0010
2 Pentosa 18957 0.3333 [ 33.33% 0.1761 17.61% 0.1572 | 15.72% | 0.0247
3 a 6060 0.1066 | 10.66% 0.1249 12.49% 0.0184 | 1.84% | 0.0003
4 t 5110 0.0899 8.99% 0.0969 9.69% 0.0071 | 0.71% | 0.0000
5 c 4035 0.0710 7.10% 0.0792 7.92% 0.0082 [ 0.82% | 0.0001
6 g 3752 0.0660 6.60% 0.0669 6.69% 0.0010 | 0.10% | 0.0000
SUMA 56871 1.00 | 100.00% 0.85 84.51% 0.22 [22.42% | 0.0262

Tabla I1. Cuantificacion de los aspectos que se encuentran en la cadena de ADN analizada, a

excepcion de los puentes de hidrdgeno.

ID | BASE | FRECUENCIA | PROB | PROB, % | PROB BENFORD | PROB BENFORD, % | DIF | DIF, % | SSD
1 a 6060 0.3197 | 31.97% 0.3010 30.10% 0.0186 | 1.86% | 0.0003
2 t 5110 0.2696 | 26.96% 0.1761 17.61% 0.0935 | 9.35% | 0.0087
3 c 4035 0.2129 | 21.29% 0.1249 12.49% 0.0879 | 8.79% | 0.0077
4 g 3752 0.1979 | 19.79% 0.0969 9.69% 0.1010 | 10.10% | 0.0102

SUMA 18957 1.00 | 100.00% 0.70 69.90% 0.30 | 30.10% | 0.0270

Tabla II1. Cuantificacion de las bases nitrogenadas que se encuentran en la cadena de ADN

analizada.
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La cantidad de fosfatos y pentosas (azucar de 5 &tomos de carbono) es por cada
nucleétido y como se indicé con anterioridad, un nucledtido estéa conformado por
un fosfato, una pentosa y una base nitrogenada. La adenina (A) le corresponde el
digito 01, la timina (T) le corresponde el digito 02, la citosina (C) le corresponde
el digito 03, la guanina (G) le corresponde el digito 04.

NH

Fosfato e
? i
“o-pP-O N N%

o~ o Base

nitrogenada
OH
Azucar

Conformacion de un nucledtido [16].

Con base en el anéalisis anterior, se procedié a utilizar solamente las bases
nitrogenadas para realizar una comparaciéon de encontrar las bases nitrogenadas
en la primer columna (analogia al primer digito) por cada grupo y contrastarlo con
la probabilidad del primer digito de la ley de Benford. Para fines de ejemplificar,
en este articulo se hara mencion solamente al grupo 03 (03 bases nitrogenadas por
fila), sin embargo, se mostraran los resultados para todos los 10 grupos.

FILA | BASES NITROGENADAS

1 g g a

2 C a c

3 a c a

4 a a a

5 a g a
6317 t g t
6318 g t g
6319 t c C

Tabla IV. Ejemplificacion del acomodo de las bases nitrogenadas para el grupo 03.

GRUPO 03
ID | BASE | FRECUENCIA | PROB | PROB, % | PROB BENFORD | PROB BENFORD, % | DIF | DIF, % | SSD
1 a 1984 0.2093 | 20.93% 0.3010 30.10% 0.0917 | 9.17% | 0.0084
2 t 1669 0.1761 | 17.61% 0.1761 17.61% 0.0000 | 0.00% | 0.0000
3 c 1385 0.1461 | 14.61% 0.1249 12.49% 0.0212 | 2.12% | 0.0004
4 g 1281 0.1351 | 13.51% 0.0969 9.69% 0.0382 | 3.82% | 0.0015
SUMA 6319 0.67 66.66% 0.70 69.90% 0.15 | 15.11% | 0.0103

Tabla V. Ejemplificacion del acomodo de las bases nitrogenadas para el grupo 03.
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Grdfico comparativo de la distribucion de probabilidades de las bases nitrogenadas en el grupo

03 versus la probabilidad del primer digito de la ley de Benford.

Este mismo anélisis fue realizado para los 09 grupos restantes (01, 02, 04, 05,
06, 07, 08, 09 y 10) por lo que se muestran los resultados para los 10 grupos en la

tabla VI.
BASE PROBABILIDAD POR GRUPO PROBABILIDAD
NITROGENADA | 01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 BENFORD
a 03197 | 0.3184 | 0.2093 | 0.1572 | 0.1297 | 0.1074 | 0.0928 | 0.0787 | 0.0712 | 0.0646 0.3010
t 0.2696 | 0.2730 | 0.1761 | 0.1384 | 0.1053 | 0.0864 | 0.0743 | 0.0691 | 0.0565 | 0.0518 0.1761
c 02129 | 0.2101 | 0.1461 | 0.1075 | 0.0840 | 0.0735 | 0.0622 | 0.0532 | 0.0484 | 0.0405 0.1249
o 0.1979 | 0.1984 | 0.1351 | 0.0970 | 0.0811 | 0.0660 | 0.0564 | 0.0491 | 0.0461 | 0.0431 0.0969

Tabla VI. Compendio de las probabilidades por grupo versus la probabilidad de Benford
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Grdfico comparativo de las probabilidades de las bases nitrogenadas por grupo (01 — 10) versus

la probabilidad del primer digito de la ley de Benford.
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Se tomé la diferencia (error) de cada base nitrogenada en cada grupo y se
realizo la siguiente tabla y grafico para ver como evolucionaba la diferencia entre
la probabilidad de cada base nitrogenada con respecto al valor de la probabilidad
de la ley de Benford por el digito asignado a cada base nitrogenada.

GRUPO a t c o

0.0186 | 0.0935 [ 0.0879 | 0.1010
0.0174 | 0.0969 | 0.0852 | 0.1015
0.0917 | 0.0000 | 0.0212 | 0.0382
0.1438 | 0.0377 [ 0.0174 | 0.0000
0.1714 1 0.0708 | 0.0410 | 0.0158
0.1936 | 0.0897 | 0.0514 | 0.0309
0.2082 | 0.1018 | 0.0627 | 0.0405
0.2223 1 0.1070 | 0.0718 | 0.0479
0.2298 | 0.1195 | 0.0765 | 0.0508
0.2365 | 0.1243 | 0.0844 | 0.0538

S| [fon || b [w b=

Tabla VII. Compendio de las diferencias (errores) de la probabilidad de cada base nitrogenada

versus la probabilidad de la ley de Benford.

Evolucion de la diferencia (error) por base nitrogenada con respecto
a la ley de Benford
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Grdfico de la evolucion de la diferencia (error) de la probabilidad de cada base nitrogenada con

respecto a la probabilidad de la ley de Benford.

Para una ejemplificacion grupal se realizo la suma de las diferencias existentes
entre cada base nitrogenada y la probabilidad de Benford para cada digito
asignado a cada base nitrogenada por grupo, es decir, para el grupo 01 se
sumo la diferencia que se tuvo entre: la probabilidad de la adenina (A) y la
probabilidad de Benford para el digito 01 mas la probabilidad de la timina (T) y la
probabilidad de Benford para el digito 02 mas la probabilidad de la citosina (C) y
la probabilidad de Benford para el digito 03 més la probabilidad de la guanina (G)
y la probabilidad de Benford para el digito 04; lo anterior da una suma acumulada
de errores de pronostico debido a que el valor real es la probabilidad de la base
nitrogenada y el valor de pronoéstico es el valor de la ley de Benford.
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GRUPO | DIFF GRUPAL | SSD
1 0.3010 0.0270
2 0.3010 0.0273
3 0.1511 0.0103
4 0.1990 0.0224
5 0.2989 0.0363
6 0.3656 0.0491
7 04132 0.0593
8 0.4489 0.0683
9 04767 0.0755
10 0.4989 0.0814

Tabla VIII. Compendio de la suma acumulada de diferencias (errores) de la probabilidad de

cada base mitrogenada versus la probabilidad de la ley de Benford, por grupo.

Evolucion de la suma acumulada de diferencias (errores) y de la suma de
desviaciones al cuadrado (SSD) por grupo
0.6000 0.0900
0.0800
/ 0.0700
0.4000 0.0600

0.0500
7

0.0400 7

Suma acumulada de diferencias

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Grupo

e DIFF GRUPAL SSD

Grdfico de la evolucion de la suma acumulada de diferencias (errores) y de la suma de
desviaciones al cuadrado (SSD) de la probabilidad de cada base nitrogenada con respecto a la

probabilidad de la ley de Benford, por grupo.

5. DISCUSION DE LOS RESULTADOS

A través de las tablas I, IT y III se pudo observar que la probabilidad si varia
al contrastarle con los valores obtenidos para los digitos en la ley de Benford,
pero que en proporciones siguen siendo invariantes, ademas las mutaciones
genéticas tienen mas probabilidad de suscitarse en las bases nitrogenadas que en
los fosfatos, las pentosas o en el todo (nucledtido). Lo que conlleva a recordar que
el ciclo celular puede completarse en 12 horas, entonces, la replicacion de cada
nucledtido se da en 0.0000144 segundos/nucleotido (43,200,/3,000,000,000) por lo
tanto se comprende que es un proceso cadtico y que puede conllevar a errores, lo
que da presencia a mutaciones, cancer, variantes, entre otros eventos.
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En la tabla VI y su gréfico correspondiente se observa que las probabilidades
para cada base nitrogenada de los grupos 01 y la 02 se encuentran por encima de
los valores de probabilidad de la ley de Benford, mientras que las probabilidades
para cada base nitrogenada de los grupos 04 a la 10 quedan por debajo de la
ley de Benford, siendo que las probabilidades de cada base nitrogenada para el
grupo 03 son las que tienen mas similitud a las probabilidades de la ley de Benford.

De la tabla VII y su grafico se puede observar que la diferencia de la
probabilidad de la adenina (A) va en aumento conforme aumenta la cantidad
de bases nitrogenadas, es decir, conforme aumenta el grupo. La timina (T) y
citosina (C) tienen una minima diferencia (error) en el grupo 03, mientras que la
guanina (G) tiene su minima diferencia en el grupo 04.

Se observo en la tabla VIII y su grafico que la suma acumulada de diferencias
(errores) y de la suma de desviaciones al cuadrado (SSD) es la misma para el
grupo 01 y 02, mientras que existe un valor minimo cuando la cantidad de bases
nitrogenadas existentes en el grupo es de 03, es decir, un grupo 03; de ahi en
adelante (grupos 04 al grupo 10) va en aumento la suma acumulada de diferencias
(errores) y en la suma de desviaciones al cuadrado (SSD), siendo esta tdltima
utilizada para determinar el valor de Chi-cuadrada.

6. CONCLUSIONES

Con base en esta investigacion se puede apreciar en la tabla I y II que el orden
que tomen el fosfato o la pentosa para su analogia con la ley de Benford podria
decirse que es practicamente indiferente debido a que el valor podria tener errores
porcentuales menores al 5% e indicaria conforme a la ley de Benford que es poco
probable que se den variaciones (mutaciones) en estos aspectos del ADN. Se
observo que tanto en la evolucion de las diferencias (errores) por base nitrogenada
(tabla VII) y en la evolucion de la suma acumulada de diferencias (errores) por
grupo y de la suma de desviaciones al cuadrado (SSD) (tablas VIII) que se
tienen diferencias minimas con respecto a los valores de probabilidad de la ley de
Benford del primer digito asignado a la base nitrogenada, lo que corresponde al
grupo 03, lo anterior podria ser consistente a que tres (03) nucleétidos conforman
un codéon o un anticodon.
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Se sabe que un codén es una secuencia de ADN o ARN compuesta por tres
nucledtidos (fosfato, pentosa y base nitrogenada) que conforma una unidad de
informacion gendmica que codifica para un determinado aminoécido o senaliza la
terminaciéon de una proteina.

Con base en lo anterior podria indicarse que, aunque la suma acumulada
de diferencias (errores) para el grupo 03 [tres (03) bases nitrogenadas y por lo
tanto tres (03) nucleotidos| sea de 0.1511 (15.11 %) sea superior al 0.05 (5%)
que exhorta la ciencia para temas de investigacion, aspecto que también se
observa con los valores de la suma de desviaciones al cuadrado (SSD) 0.0103
para el grupo 03 y menores a este valor para cada una de las bases nitrogenadas
y cuando los valores SSD son cercanos indican que los datos tienen un ajuste ideal.

Sin embargo, podria prescindirse de considerar a los fosfatos, pentosas y
puentes de hidrégeno del analisis y solamente considerar a las bases nitrogenadas,
sin embargo, al ser puramente una investigaciéon absolutamente analitica y no
tedrica es esencial corroborar esta conclusién con otras mutaciones del virus,
analisis gendémico en otro huésped y otros virus para poder llegar a una conclusion
generalizada.

7. RECOMENDACIONES Y/O SUGERENCIAS

Las aplicaciones que este articulo podria llevar a cabo en el estudio del ADN
y ARN (ya sea de los diferentes reinos de seres vivos, virus o incluso priones) y
tendrian aplicaciones précticas, es decir, para reducir sintesis y/o procesos de
laboratorio con un previo anélisis fisicomatemético o analitico.

Debido a que en ocasiones se realizan diferentes procedimientos de laboratorio
en la sintesis para obtener una mutacion, la cual es al azar o “esperada”; pudiendo
partir de analizar cada variante genética del virus solamente con la cantidad de
bases nitrogenadas por grupo y la primer base nitrogenada de cada grupo.

Se sugiere contrastar todos los linajes de cada tipo (o especie) de virus
y verificar la diferencia entre cada cadena de ADN/ARN y correlacionar las
variables ambientales o animales (hospedero o reservorio) donde ocurrio la
mutacion para concluir por qué esta variacion en la probabilidad de Benford fue
causada por un factor externo que ocurrié y asi poder hacer una analogia de que
esta variacion en la probabilidad de Benford no es un error, sino un efecto (un
por qué) que tiene una causa.
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Se sugiere aqui que a través del anélisis de diferentes secuencias genémicas en
diferentes huéspedes y variantes del EBOV u otros virus, asi como en diferentes
regiones se podria llegar a determinar qué base nitrogenada sea mas probable
de manipular para poder tener una “correccién de un error” al funcionamiento y
poder tener o un cese de la actividad del virus, pero esto podria ser anexando
biologia sintética para la sintesis y ensamblaje del ADN en lugares especificos en
donde se sabe que hay mas libertad de “manipulaciéon”, siendo una posible analogia
a la manipulacion de los datos numéricos que se hacen en los registros contables,
si la probabilidad del digito buscado se aleja (positiva o negativamente) del valor
de probabilidad de la ley de Benford es que fue manipulado; con aplicaciones de
biologia sintética podria determinarse que en donde la ley de Benford no cumple
se puedan modificar esos codones (que inician con adenina, citosina o guanina).
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9. ABREVIACIONES

ADN: Acido desoxirribonucleico.
ARN: Acido ribonucleico.
c¢DNA: ADN complementario o ADN copia.

CoVID-19: Enfermedad “Coronavirus Infection Disease 2019”
provocada por SARS-CoV-2.

EBOV: Virus del Ebola.

EVD: Enfermedad del Virus del Ebola.
ITS: Infeccion de Transmision Sexual.
L/S: Sistemas vivos.

MARV: Virus de Marburgo.

mRNA: ARN mensajero.

ncDNA: ADN no codificante.

ORF: Open Reading Frameworks.

pdf: Probability Distribution Function 6
Funcion de Distribuciéon de Probabilidad.

pORF': Probabilidad de ORF.
pre-mRNA: pre ARN mensajero.
SARS-CoV-2: Coronavirus 2 del Sindrome Respiratorio Agudo Severo.

SSD: Suma de desviaciones al cuadrado.

yORF: Variable independiente (y) para ORF.
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