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La bioinformatica es un campo que comenzé con la investigacién de
macromoléculas como proteinas y dcidos nucleicos. Utiliza técnicas
computacionales, matematicas y estadisticas para analizar, interpretar
y generar datos biolégicos, con aplicaciones en biologia, genémica y
biotecnologia.La Bl ha sido una herramienta vital en el desarrollo de varias
disciplinas, incluidas la genémica, la nutrigenémica, la transcriptémica,
lametabolémicay la epigendmica. Los programas de medicina deberian
formar profesionales de la salud capaces de interactuar con las ciencias
émicas para una mejor visualizacién, entendimiento, diagnéstico y
tratamiento de las enfermedades, por lo que su presencia en los planes
de estudio universitarios, estda ampliamente justificada. Varias bases
de datos en ciencias de la salud, como PDB, NCBI y PubMed, se utilizan
para estudios de enfermedades genéticas, entre otras. Junto con la
inteligencia artificial, la mineria de datos y el aprendizaje automatico, se
estdn produciendo resultados mas confiables, mejorando la calidad del
producto y permitiendo la adquisiciéon de conocimientos para resolver
problemas biomédicos. Al permitir comprender y aprovechar el vasto
volumen de datos biolégicos generados en la medicina moderna, la
bioinformatica es una herramienta fundamental para los estudiantes
del drea de la salud.

Palabras clave: Bioinformdtica; Formacién de estudiantes; Ciencias médicas;
Estudiantes universitarios; Area de la salud.

Abstract

Bioinformatics is a field that began with the research and understanding
of macromolecules such as proteins and nucleic acids. It uses
computational, mathematical, and statistical techniques to analyze,
interpret, and generate biological data, with applications in biology,
genomics, and biotechnology. Bl has been vital in developing several
disciplines, including genomics, nutrigenomics, transcriptomics,
metabolomics, and epigenomics. Medical programs should train health
professionals capable of interacting with omic sciences to visualize,
understand, diagnose, and treat diseases, so its presence in university
curricula is widely justified. Numerous databases in health sciences,
such as PDB, NCBI, and PubMed, are used for studies of genetic diseases,
among others. In conjunction with artificial intelligence, data mining,
and machine learning, reliable results are produced, improving product
quality and allowing the preparation needed to solve biomedical
problems. By enabling students to understand and exploit the vast
volume of biological data generated in modern medicine, bioinformatics
is a fundamental tool for healthcare students.

Keywords: Bioinformatics, Student formation, Medical sciences; College students;
Health sciences
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Introduccion

Los sistemas de coOmputo en bancos y
supermercados, los videojuegos, las
Smart TV, los teléfonos moéviles y los
relojesinteligentes son algunos ejemplos
de comolatecnologiacomputacional estd
presente en nuestra vida cotidiana, en
actividades que van desde larecreacion,
hastalas laborales. Esta tan presente que
podemos afirmar que, queramos o no, la
tecnologia afecta nuestra cotidianidad.
La educaciéon no se queda atras, sobre
todo después de la pandemia. Grandes
y pequefios interactUan a través de
plataformasy herramientas para construir
y adquirir conocimiento.

El nivel superior no es la excepcién.
La tecnologia educativa ha permeado
todas las dreas del conocimiento. En el
drea de la salud, estd tan presente que
ha detonado interfases interactivas
en donde la relacién con el estudiante
permite visualizar y analizar datos que
antes solo estaban en la imaginacién.

Dentro de las diferentes aplicaciones
que tiene la tecnologia computacional
en el drea de la salud humana, podemos
encontrar a la bioinformatica (Bl), la
cual permite el analisis computacional
y molecular de todos los niveles de
organizacion biolégica. En este articulo,
se hard énfasis en la aplicaciéon que
tiene la Bl en el drea de biologia celular
y molecular y las herramientas para
el estudio de las biomoléculas que
componen a los seres vivos.

Con el apoyo de estas herramientas, se ha
permitido la secuenciacién del genoma
humano y la creacién de las ciencias
6émicas enbioquimicaybiologiamolecular,
con programas computacionales valiosos
paralainvestigaciony lapractica médica.
La bioinformatica es fundamental para los
estudiantes de medicina y dreas afines,
ya que permite comprendery aprovechar
el vasto volumen de datos biolégicos
generados en lamedicina moderna. Razén
porlo cual, ningunainstitucion educativa
de nivel técnico superior o superior
puedenignorar los avances recientes de
la bioinformatica.

Los antecedentes de
la bioinformatica en
las ciencias médicas y
biol6gicas

La bioinformatica (Bl) inicia a partir
de las investigaciones realizadas a
macromoléculas como las proteinas
y los acidos nucleicos (Gauthier et.
al., 2019; Hagen, 2000). Las proteinas
fueron lo primero en secuenciarse en
el laboratorio, mediante el método
de Edman, continuando con el acido
desoxirribonucleico (ADN).

Margaret Dayhoff, quien es considerada
como la madre de la bioinformatica,
utilizé sus conocimientos en computacion
para aplicarlos a la biologia, bioquimica
y medicina, llevando a cabo estudios a
las secuencias de proteinas para analizar
el cambio evolutivo a nivel molecular,
por lo que elaboré programas de
computo para dicho fin. Los resultados
experimentales de ellay de varios grupos
de investigacion formaron parte de su
obra conocida como el Atlas of Protein
Sequence and Structure (Strasser, 2010).

Adicionalmente, produjo matrices de
sustituciéon conocidas como Dayhoff o
PAM para el alineamiento de secuencias
mediante el uso de cédigos de una letra
de los aminoacidos para facilitar el
procesamiento de la informacion. Por lo
tanto, el Atlas se considera la primera
base de datos de secuencias, siendo
almacenado en tarjetas perforadas que
empleaban las computadoras para su
andlisis (Hagen, 2000; Portillo-Bobadilla
et.al., 2022). Conlallegadadel internety
el paso de los datos a cintas magnéticas,
la informacion viajo por todo el mundo a
través de lared.

La Bl se define como el uso de técnicas
computacionales, matematicas
y estadisticas para el analisis,
interpretacién y generaciéon de datos
biolégicos. Tiene aplicaciones en
biologia, bioquimica, genética vy
biotecnologia.
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También, se ha empleado para
comprender las funciones de los genes,
analizar la dindmica de microorganismos
e integrar métodos computacionales
con resultados experimentales. Se ha
aplicado en varios campos, como la
produccién de alimentos, la genética y
la remediacién ambiental.

Ejemplosincluyenlaanotaciény seleccion
de genes, estrategias de control de
plagas, la comprensién del metabolismo
humano y la biorremediacién. La Bl
también se ha utilizado en la creacién
de bases de datos como el Protein Data
Bank (PDB), GenBank, FASTA y BLAST,
que ayudan a comprender la dindmica
celular y la visualizacién molecular en
3D (Alcalde, 2014; Franco et. al., 2008;
Sdnchez-Lara 2022).

En la actualidad, también se le relaciona
con el estudio de la mineria de datos
de 4cidos nucleicos, proteinas, lipidos,
azucares y metabolitos mediante
diferentes aproximaciones. A partir de
la secuencia de nucledétidos, es posible
predecir la composicion de aminodacidos
de una proteina. Este proceso ayuda a
inferir tanto la arquitectura molecular
como la funcién de una proteina,
basdndose en el conocimiento de un gen
(Martinez-Barreneche, 2007; Pellegrini
et. al., 1999). Este andlisis ha llevado
a nuevas teorias y descubrimientos en
dreas como la investigacién biomédica,
la agricultura, la biorremediacién, la

medicinay la industria farmacéutica.

La genomica y la pro-
teémica: el proyecto del
genoma humano (PGH)

El Proyecto del Genoma Humano (PGH),
fundado en 1990, fue un estudio en co-
laboracién con cientificos en diferentes
paises para determinar la secuencia de
pares nitrogenados en el material gené-
tico de las células (Cafids y Buschiazzo
2000).

Actualmente, el genoma humano consta
de 23,000 genes, de los cuales 8,000
corresponden a genes asociados a enfer-

medades (Santillan-Garzén et. al., 2015;
Valdespino-Gémez et. al., 2013).

Estos descubrimientos se han utilizado
para varios proyectos, tales como la
identificacion de genes y su funcién en
los genomas humanos. Por ejemplo, en
la identificacion genética de soldados
muertos en combate, la comercializacion
de tomates transgénicos, la secuencia-
cion completa de cromosomas humanos,
el estudio de cromosomas en el ambito
de lamicrobiologia, y el analisis de las en-
fermedades anivel genético, entre otras
muchas aplicaciones. Podemos ver que
con la obtenciéon del genoma humano, se
revolucioné la biologia, la genética y la
medicina (Casero, 2001).

En 2003, la secuencia del genoma huma-
no condujo a la creacion de la medicina
moleculary alaaparicion de la gendmica
comparada; disciplina crucial en dreas
como la biologia y la medicina. Estos es-
tudios pioneros nos llevan ahoraauna era
postgendmica, que tiene como objetivo
estudiar todos los procesos moleculares
que afectan a los organismos vivos, en
particularaquellos que involucran genes
y proteinas.

La bioinformdtica ha sido una herramien-
ta vital en el desarrollo de disciplinas
como la gendémica, la nutrigendmica, la
transcriptémica, la metabolémica y la
epigenémica, lo que permite una mejor
comprensién de cémo se lleva a cabo
la regulacién génica y la produccién de
informacion vital para el entendimiento
de los procesos biolégicos (Vela y Gu-
tiérrez, 2017).

Imagen 1: representacién de la interaccién de
un profesional de la salud con las ciencias
émicas para una mejor visualizacidén, enten-

dimiento, diagndstico y tratamiento. https://
www.fda.gov/files/ImpactStory_Schizophre-

nia_1600x900_201110.png
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la medicina molecular y la
bioinforméatica

La bioinformdtica (BI) ha influido signi-
ficativamente en el desarrollo de otras
ciencias como la biologia y la medicina,
contribuyendo a la creacién de nuevas
disciplinas como las ciencias 6micas.
Dicho sea de paso, la Bl ha evolucionado
para adaptarse alas nuevas necesidades
en el campo clinico de las enfermeda-
des, incluidos los estudios genéticos, el
desarrollo de farmacos y el andlisis de
secuencias.

También ha contribuido a la comprension
de las enfermedades infecciosas, laiden-
tificacién de mutaciones relacionadas
con la presencia de tumores y el estudio
de las enfermedades raras. Adicional-
mente, ha permitido el desarrollo de
tratamientos terapéuticos predictivos
basados en caracteristicas genéticas
individuales. Como resultado, surgié una
nueva ciencia llamada medicina molecu-
lar, basada en los avances cientificos en
genética, genémica y postgendmica. Su
objetivo es desarrollar nuevos métodos
diagnodsticos y terapéuticos basados
en las causas moleculares de las enfer-
medades y los rasgos genéticos de los
pacientes (Andalia y Arencibia, 2004).

La Bl es esencial para el avance de la
medicina molecular y la biotecnologia,
que son dos dreas de innovacién tecnold-
gicaque tienen como objetivo mejorarla
investigacion moleculary postgenémica.
La combinacién de medicina molecular
y gendémica consolidara la medicina
molecular como un medio vital para el
bienestar social en el futuro.

La Bl y el cancer

La Bl tiene un papel relevante en el
estudio del cdncer, ya que se pueden
analizar y comprender datos biolégicos
de gran complejidad con una exactitud
sin precedentes. Mediante los conoci-
mientos de labiologia, lainformdticay la
estadistica se interpreta la informacion
gendmica y protedmica que se emplea

con fines diagndésticos, preventivos y
para el tratamiento personalizado del
cancer.

La secuenciacién de préxima generacion
(NGS) permite llevar a cabo estudio de
mutaciones somaticas para la identifica-
cion de variantes genéticas especificas
vinculadas con varios tipos de cancer,
como los que se refieren al de mama,
pulmén y prostata (Kamps et. al., 2017).

La bioinformdtica médica ha sido emplea-
da en la investigacion de enfermedades
oncoldgicas, y ha sido utilizada en la
propuesta de biomarcadores, sustan-
cias en el organismo que sirven como
indicadores de alguln proceso biolégico
normal o anormal, estado de enferme-
dad o respuesta que puede darse por la
administracién de medicamentos como
medida terapéutica. Claros ejemplos son
los biomarcadores para el diagndstico
de cancer de mama hereditario, BRCA1y
BRCA2; con el uso de estas herramientas
se puede predecir el cardcter patogénico
o benigno de la variante genética.

Por lo expuesto anteriormente, el uso de
bases de datos genéticas, clinicas y mo-
leculares es esencial para el diagndstico
y clinico del cancer hereditario, ya que se
puede establecer el efecto patogénicoo
neutro de unavariante genética identifi-
cada de caracter dudoso.

Es de considerar que los programas que
mas se utilizan en la Bl permiten estudiar
las modificaciones estructurales o fun-
cionales que tendrian como efecto en la
proteina en cuestion; otros, pueden pre-
decir si la variante identificada tendria
repercusion en los procesos relacionados
con los mecanismos de transcripcion del
gen (Sociedad Espafiola de Oncologia

[SEOM], s.f.).

Medicina personalizada y
farmacogenémica

Lamedicina personalizada es un enfoque
revolucionario para la atenciéon médica,
que enfoca en obtener tratamientos y
estrategias de prevencion personaliza-
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das. Esto se centra en tres puntos: 1) el
empleo de biomarcadoresy la prevencion
de enfermedades mediante el trabajo y
eleccion de soluciones basadas en evi-
dencia; 2) el uso de tecnologias 6micas
y bioinformdtica combinada con el big
data; 3) sus aplicaciones en diagndsticos,
tratamientos hereditarios, selecciéon de
medicamentos, prevencion de enferme-
dades y terapia genética. Ortiz y Tabak
(2012) explican que la farmacogendmica
investiga como la variabilidad genética
de los individuos tiene como efecto
diversas respuestas en la eficacia de un
farmaco.

Como consecuencia de factores como
la capacidad metabdlica que varia en
funcién de la presencia de distintos po-
limorfismos para los genes que codifican
para proteinas, particularmente, de las
enzimas que llevan a cabo esta capacidad
mencionada.

La farmacogendémicay la Bl se han asocia-
do enbeneficio del desarrollo de la medi-
cina personalizada. Como ejemplo, la Bl
identifica polimorfismos genéticos que
influyen en la eficacia o toxicidad de los
medicamentos; las bases de datos como
PharmGKB y dbSNP se utilizan para este
objetivo, ya que contienen informacion
genética de relevancia farmacolégica y
clinica (Mayo clinic Bioinformatics Tools,
NIH Library, 2024).

Un caso similar de aplicacion de las
herramientas bioinformaticas es el gen
CYP2C19, que participa en el metabo-
lismo de multiples fdrmacos como los
relacionados con enfermedades car-
diovasculares (Vélez et. al., 2018). Los
algoritmos de aprendizaje automatico
también han revolucionado la capacidad
de predecir interacciones gen-farmaco
y el disefio de medicamentos dirigidos.

Adicionalmente, herramientas como
AutoDock y los programas de modelado
molecular analizan las interacciones en-
tre moléculas y proteinas especificas,
promoviendo el desarrollo de terapias
innovadoras, particularmente para pa-
tologias complejas como el cancer, en
el que los procesos genéticos como las
mutaciones determinan la eficacia de las
terapias dirigidas (Thorn, 2013).

Imagen 2. Ilustracién de lo que pareceria
“manipular” las moléculas para un mejor enten-
dimiento de la enfermedad o, como en este caso
se intenta representar, del tratamiento médico.
https://i.vuzopedia.ru/storage/app/uploads/publi-

c/62a/1d8/f3e/62a1d8f3e5c90335787237.jpg

Base de datos y programas
bioinformaticos de interés
en medicina PubMed

Es un software crucial para lainformacién
de salud y genética, desarrollado por el
Centro Nacional de Informacién Biomédi-
ca y la Biblioteca Nacional de Medicina
(NLM, National Library of Medicine). Sirve
como base de datos y motor de busque-
da, permitiendo la revision de los datos
de Medline y articulos que no forman
parte de ella. PubMed colabora con
editores de varias revistas biomédicas y
tiene unaampliared de colaboracién con
alrededor de 70 paises y 4800 revistas
estadounidenses.

También tiene un punto de acceso
separado, PubMed Central, que es un
repositorio digital de textos completos
en ciencias biomédicas. El software se
utiliza en varios campos, incluyendo la
practica clinica, la investigacion y la
gestion. Ayuda en el uso eficiente de
los recursos humanos y materiales en las
instituciones de salud, asegurando una
atencion al paciente eficiente y efectiva
(Trueba-Gdémezy Estrada-Lorenzo, 2010).
NCBI Por sus siglas, Centro Nacional para
la Informacion Biotecnolégica (National
Center for Biotechnology Information, en
inglés), esunrepositorio que forma parte
de la NLM.

Creado en 1988 para la generacion de
sistemas de informacioén referente a la
biologia molecular y contiene a la base
de datos de GenBank, fuente de secuen-
cias de acidos nucleicos y proteinas
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que colabora con el Banco de Datos de
ADN de Japén (DDBJ; DNA Data Bank of
Japan) y la base de datos de secuencias
de nucleétidos del Laboratorio Europeo
de Biologia Molecular (EMBL-EBI; The
European Bioinformatics Institute).

Asimismo, posee diversos sistemas de
recuperacion de informaciéon y recursos
computacionales para el analisis de sis-
temas biolégicos como el Blast y otras
bases de datos como PubMed y OMIM,
productos de las contribuciones de la
comunidad cientifica (Guzman-Lépez
et. al., 2023).

PDB. Protein Database Bank. La base
de datos que se integra de estructuras
tridimensionales de proteinas y acidos
nucleicos. El empleo de técnicas como la
cristalografia de rayos x y la resonancia
magnética nuclear (RMN) fueron los me-
dios para producir los modelos computa-
cionales de dichas macromoléculas enun
inicio. Creado por el Laboratorio Nacional
de Brookhaven en la direccién de Edgar
Meyer (Meyer, 1997), el PDB consistia en
un archivo de siete estructuras, y des-
pués, cada afio aumentaba el numero de
entradas al banco de datos.

Como consecuencia de los nuevos
procedimientos de cristalografia vy
RMN, el almacenamiento de datos fue
aumentando junto con las aportaciones
de varios grupos de investigacion en las
estructuras moleculares (Rudifio-Pifera,
et. al., 2022; Sdnchez-Lara 2022).

En la actualidad, se adicionan otras téc-
nicas experimentales y computacionales
alas yamencionadas para la elucidacion
de estructuras de proteinas tridimen-
sionales: la microscopia crioelectrénica
(crio-EM); el modelado por homologia; la
prediccién computacional avanzada con
Alphafold y la combinacién de todas las
anteriores (métodos multiples).

Este recurso es fundamental para el
andlisis de la estructura y funcién de
macromoléculas biolégicas, impactando
en dreas como la biomedicina, el disefio
de farmacos y la ingenieria de proteinas
(Berman, et. al., 2000). Para el 2024, el
PDB tenia 248,044 estructuras depo-
sitadas (https://www.wwpdb.org/stats/

deposition).

Imagen 3, interface del Protein Data Bank
https://www.rcsb.org/

Blast. Es una herramienta bioinformatica
del tipo de busqueda de alineamiento
local basico (en inglés Basic Local Alig-
nment Search Tool), que forma parte del
NCBI y de PubMed (Herndndez Flores y
Valdez-Mijares, 2018). Se utiliza como un
programa de alineamiento de secuencias
de proteinas y acidos nucleicos. Dentro
de sus variantes estd él: 1) Blastn, rea-
liza una comparacién de una secuencia
nucleotidica con una base de datos de
nucledtidos; 2) Blastx, para la selec-
cién de una secuencia de nucleodtidos,
se traduce y consulta en una base de
datos de proteinas en un solo paso; 3)
Blastp, realiza una comparacién de una
secuencia de proteinas con una base de
datos de proteinas; 4) tBlastn, compara
una secuencia proteica con una base de
datos de nucledtidos; 5) tBlastx, com-
para las traducciones de una secuencia
de consulta de nucledtidos contra las
traducciones de una base de datos de
secuencias de nucleotidos (Pertsemlidis
A.y Fondon |. 2001).

Clustal es una serie de programas
disefiados para comparar secuencias
utilizando multiples alineaciones para
macromoléculas como acidos nucleicos
y proteinas, asi como la generacion de
arboles filogenéticos para estudiar las
relaciones evolutivas entre especies.
Creado por Des Higgins en 1988, Clustal
ha evolucionado para incluir tecnologia
mas avanzada. El programa requiere que
todas las secuencias tengan el formato
GCG, FASTA, EMBL, GenBank, PIR, NBRF,
Phylip o SWISS-PROT. Las variaciones de
Clustal incluyen Clustal IV, ClustalWw,
ClustallX, Clustal y Clustal 2 con mayor
precision y eficiencia (Larkin, et. al.,
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2007; Sievers y Higgins, 2014; Thompson,
et. al., 1994).

OMIM. Se trata de una base de datos de
conocimientos integral referente a genes
humanosy surelacién con trastornos ge-
néticos, contiene informacién de genes
y fenotipos genéticos, especificamen-
te enfermedades de relevancia para
estudiantes, investigadores y médicos
(OMIM, 2022). Sus antecedentes comien-
zan en 1960 como una trilogia de catalo-
gos de fenotipos autosémicos recesivosy
ligados al cromosoma X. Desde diciembre
de 1995 se distribuye a todo el mundo
a través del NCBI del NLM. También, su
informacioén se actualiza constantemente
y suautoriay edicién tiene como sede la
Facultad de Medicina de la Universidad
Johns Hopkins (EUA).

HGMD. (Human Gene Mutation Data-
base). La base de datos de mutaciones
genéticas recopila de manera sistematica
todas las patologias genéticas que se
conocen atribuidas a procesos heredita-
rios publicados en la literatura cientifica.
Establecido en 1996 con la finalidad de
facilitar la investigacion cientifica de
los mecanismos mutacionales en genes
humanos implicados en las enfermedades
hereditarias y que, enlos Ultimos 20 afios,
se ha transformado en un repositorio cen-
tral unificado de la variacion genética
(Stenson et. al., 2020).

La convergencia entre la
bioinformatica, el aprendi-
1aje automatico, big data
y la inteligencia artificial

La bioinformatica (Bl) es un campo in-
terdisciplinario que combina biologia,
informdtica y matematicas para analizar
grandes volumenes de datos biolégicos.
Se enfoca en disefiary construir sistemas
computacionales avanzados que facili-
ten la interpretacion de la informacion
biolégica. Por su parte, la inteligencia
artificial (IA), una rama de las ciencias
computacionales, tiene como objetivo
emular y automatizar comportamientos
inteligentes mediante algoritmos y mo-
delos matematicos. Dentro de la IA, el

aprendizaje automatico (AA, machine
learning eninglés) y sus técnicas deriva-
das, como las redes neuronales profundas
(NDR), juegan un papel fundamental en
la resolucién de problemas complejos.
Estas herramientas permiten la identi-
ficacion de patrones ocultos en datos
masivos, como genomas, transcriptémas
y proteémas.

La combinacién de BI, 1A, AA y el ana-
lisis de big data esta revolucionando
las ciencias médicas. Estas tecnologias
posibilitan el procesamiento eficiente de
grandes volumenes de datos para abordar
problemas de salud complejos, desde el
diagndéstico temprano de enfermedades
hasta el desarrollo de tratamientos per-
sonalizados. Por ejemplo, las NDR se han
utilizado con alta precision para predecir
mutaciones genéticas asociadas con el
cancer (Alvarado-Parra y Serrano-Gam-
boa, 2023; Gordon, 2022; Helmy et. al.,
2020).

La inteligencia de big data es crucial
para detectar tendencias a gran escala
y disefiar estrategias efectivas de sa-
lud publica (Martinez-Martinez, 2022).
Por ejemplo, el andlisis de big data fue
decisivo para responder a la pandemia
de COVID-19 mediante el seguimiento
en tiempo real de las variantes del virus
y la optimizacion de la producciéon de
vacunas mediante simulaciones de IA,
permitiendo el desarrollo de productos
farmacéuticos con el objetivo de reducir
costos y tiempo.

Asi, gracias a big data, AlphaFold, uno
de los sistemas utilizados por DeepMind,
ejecuta predicciones de proteinas en el
laboratorio de manera virtual a partir de
una secuencia de aminodacidos. En la Figu-
ra1, se muestra unaprediccion molecular
de la estructura de la nucleocdpside del
SARS-CoV-2 que aun se encuentra desco-
nocida, pero que, a partirde la secuencia
de aminoacidos, Alphafold es capaz de
construir un posible modelo.
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Figura 1. Alphafold es un programa de DeepMind
de la empresa Google, para la prediccién de
estructuras de protefna mediante el sistema

de aprendizaje profundo. Esta figura muestra la

prediccién de Alphafold para la nucleocdpside del
SARS-CoV-2. http://bit.ly/4gQbfX5

La bioinformatica y la en-
seiianza de la bioquimica
humana en el nivel superior

El empleo de las tecnologias de la infor-
macioény comunicacién (TIC) y las tecno-
logias del aprendizaje y del conocimiento
(TACS) son importantes para distintos
usos del profesional de la medicina,
desde actividades relacionadas con la
investigacion hasta la clinica e incluso
para el drea farmacéutica. El fin que se
persigue en las ciencias médicas es el
de emplear sus conocimientos para ob-
tener la salud publica y en beneficio del
bienestar humano. El trabajo clinico en
hospitales y consultorios requiere de la
generacién, almacenamiento y analisis de
un gran volumen de informacién, que con
laayuda de los dispositivos electrénicos
y sus programas es posible llevar a cabo
todo lo mencionado.

La bioinformatica puede procesar datos
genéticos y gendmicos procedentes de
la investigacién biomédica y biotecno-
l6gica. Sus programas y bases de datos
permiten la produccién, el almacena-
miento y el andlisis de informacién, lo
que conduce al desarrollo de las ciencias
6micas y el conocimiento del genoma
humano. Esto ha dado lugar a una amplia
gama de conocimientos que influyenenla
salud, como las pruebas diagnésticas, la
prediccion de enfermedades, lamedicina
molecular, lamedicina personalizaday la

terapéutica, especialmente en farmaco-
genética. Como se puede observar, son
varias las razones que justifican el uso
de la bioinformatica en la practica y la
ensefianza médica.

Sin embargo, la insercion de la Bl en los
planes de estudio encuentra obstdculos.
Por poner un ejemplo, en un estudio de
Huerta-lbarra del CINVESTAV (2019),
se lleva a cabo una investigacién docu-
mental para examinar qué escuelas de
medicina a nivel licenciatura y posgrado
incluyen la formaciéon de informatica
biomédica en sus planes de estudio. La
informatica biomédica es la combinacién
de informatica médica y bioinformatica.
Contrastando un estudio en los Estados
Unidos de 2011, en donde se reportan 73
instituciones que ensefian 636 cursos re-
lacionados con la informatica biomédica,
con las 4o instituciones que, en 2018, lo
hacian en México (siete afios después).

En sus palabras, se puede apreciar el
relativo retraso, existiendo una caren-
cia en la ensefianza de las TIC y de la
informatica biomédica (ni se diga para
el caso de la Bl). Esto genera un circulo
vicioso donde, al no haber ensefianza,
hay una cantidad baja de especialistas,
un numero reducido de investigaciones
y de formacion de estudiantes que reper-
cuten en la salud social e incluso en la
industria. Otra problematica es la falta de
competencias digitales en el manejo de
software, de competencias lingiisticas
en el idioma inglés y de conocimientos
en estadistica, que complican aun mas
la implementacién de la Bl en medicina.

En contraste, en el mapa curricular de
la licenciatura de médico cirujano de la
facultad de Medicina de la Universidad
Nacional auténoma de México (UNAM),
se ofertan por lo menos dos cursos de
informdatica biomédica, donde se ha in-
cluido labioinformdtica (Sanchez, 2015).
En ese sentido, laBenemérita Universidad
Auténoma de Pueblano puedeignorarlos
avances recientes de la bioinformaticay
la inteligencia artificial. Es por esto que
se deben integrar cuidando que sean
utilizados, enriqueciendo el aprendizaje
de los contenidos de bioquimica humana,
de manera que no causen rechazo en el
estudiantado, con estrategias didacticas
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como el aprendizaje basado en proyectos
(PBL), la busqueda guiada en el Internet
(Webquest) y los visualizadores molecu-
lares -desde el histérico RASMOL hasta
los mds recientes-, desarrollados por
inteligencia artificial. Esto constituye
un gran reto, pero debemos empefiarnos
en lograrlo.

https://medicina.buap.mx

La bioinformdatica (BI) es una tecnolo-
gia que organiza, analiza y distribuye
informaciéon para resolver problemas
complejos en biologia, utilizando datos
matemadticos, estadisticos y computa-
cionales. Estd especializada en varios
campos de la salud, incluyendo la
medicina, la biomedicina y la practica
clinica. Bl ha evolucionado de analizar
estructuras moleculares de proteinas y
dcidos nucleicos a utilizar visualizaciones
moleculares en 3D y comparar genomas
completos. También ha permitido la
obtencion de vacunas en poco tiempoy
tiene el potencial de crear tratamientos
personalizados, nuevos medicamentos
y una comprension mds profunda de
los factores celulares, moleculares y
celulares involucrados en las enferme-
dades genéticas. La combinacién de Bl
y las ciencias émicas podria llevar a una
mejor calidad de vida y a una sociedad
sin enfermedades, similar a la utopia de
Aldous Huxley de un mundo feliz.
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