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RESUMEN 

Es necesario comprender las bases moleculares del dolor musculoesquelético para el 

desarrollo de terapias, su manejo y posible personalización. Uno de cada tres estadounidenses 

usa analgésicos de venta libre y una décima parte usa medicamentos recetados para controlar 

el dolor. Los CDC también estiman que alrededor del 20\% de los estadounidenses sufren 

dolor crónico. Dado que la experiencia del dolor agudo o crónico varía debido a la genética 

y la fisiología individual, es imperativo que los investigadores continúen encontrando nuevas 

terapias para tratar o controlar los síntomas. En este artículo, nuestro objetivo es desarrollar 

una plataforma computacional basada en el conocimiento semilla, llamada BioNursery, que 

permitirá a los biólogos formular hipótesis, definir y probar computacionalmente los 

mecanismos moleculares subyacentes al dolor. En nuestro ecosistema de conocimiento, 

acumulamos información seleccionada de los usuarios sobre las relaciones entre bases de 

datos biológicas, herramientas de análisis y contenidos de bases de datos para generar 

módulos de análisis biológicos, llamados pi-graphs o gráficos de procesos. Proponemos una 

función de mapeo desde una descripción en lenguaje natural de un modelo molecular hipotético 

hasta un flujo de trabajo computacional para realizar pruebas en BioNursery. Utilizamos un 
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sistema de curación y retroalimentación de computación colectiva, llamado Explorer, para 

mejorar los modelos computacionales propuestos para el descubrimiento de mecanismos 

moleculares y el crecimiento del ecosistema de conocimiento. 

Palabras claves: Ecosistema de conocimiento, BioNursery, terapéutica, base molecular. 

 

ABSTRACT 

An understanding of the molecular basis of musculoskeletal pain is necessary for the 

development of therapeutics, their management, and possible personalization. One-in-three 

Americans use OTC pain killers, and one tenth use prescription drugs to manage pain. The 

CDC also estimates that about 20\% Americans suffer from chronic pain. As the experience 

of acute or chronic pain varies due to individual genetics and physiology, it is imperative that 

researchers continue to find novel therapeutics to treat or manage symptoms. In this paper, 

our goal is to develop a seed knowledgebased computational platform, called BioNursery,  

that will allow biologists to computationally hypothesize, define and test molecular mechanisms 

underlying pain.   In our knowledge ecosystem, we accumulate curated information from users 

about the relationships among biological databases, analysis tools, and database contents to 

generate biological analyses modules, called pi-graphs, or process graphs. We propose a 

mapping function from a natural language description of a hypothesized molecular model to a 

computational workflow for testing in BioNursery. We use a crowd computing feedback and 

curation system, called Explorer, to improve proposed computational models for molecular 

mechanism discovery, and growing the knowledge ecosystem. 

Palabras claves: knowledge ecosystem, BioNursery, therapeutics, molecular basic 
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