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Resumen

La bioinformática es un campo que comenzó con la investigación de 
macromoléculas como proteínas y ácidos nucleicos. Utiliza técnicas 
computacionales, matemáticas y estadísticas para analizar, interpretar 
y generar datos biológicos, con aplicaciones en biología, genómica y 
biotecnología. La BI ha sido una herramienta vital en el desarrollo de varias 
disciplinas, incluidas la genómica, la nutrigenómica, la transcriptómica, 
la metabolómica y la epigenómica. Los programas de medicina deberían 
formar profesionales de la salud capaces de interactuar con las ciencias 
ómicas para una mejor visualización, entendimiento, diagnóstico y 
tratamiento de las enfermedades, por lo que su presencia en los planes 
de estudio universitarios, está 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 minería de datos y el aprendizaje automático, se 
están produciendo resultados más confiables, mejorando la calidad del 
producto y permitiendo la adquisición de conocimientos para resolver 
problemas biomédicos. Al permitir comprender y aprovechar el vasto 
volumen de datos biológicos generados en la medicina moderna, la 
bioinformática es una herramienta fundamental para los estudiantes 
del área de la salud.

Palabras clave: Bioinformática; Formación de estudiantes; Ciencias médicas; 
Estudiantes universitarios; Área 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. BI 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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Introducción

Los sistemas de cómputo en bancos y 
supermercados, los videojuegos, las 
Smart TV, los teléfonos móviles y los 
relojes inteligentes son algunos ejemplos 
de cómo la tecnología computacional está 
presente en nuestra vida cotidiana, en 
actividades que van desde la recreación, 
hasta las laborales. Está tan presente que 
podemos afirmar que, queramos o no, la 
tecnología afecta nuestra cotidianidad. 
La educación no se queda atrás, sobre 
todo después de la pandemia. Grandes 
y pequeños interactúan a través de 
plataformas y herramientas para construir 
y adquirir conocimiento.

El nivel superior no es la excepción. 
La tecnología educativa ha permeado 
todas las áreas del conocimiento. En el 
área de la salud, está tan presente que 
ha detonado interfases interactivas 
en donde la relación con el estudiante 
permite visualizar y analizar datos que 
antes solo estaban en la imaginación.

Dentro de las diferentes aplicaciones 
que tiene la tecnología computacional 
en el área de la salud humana, podemos 
encontrar a la bioinformática (BI), la 
cual permite el análisis computacional 
y molecular de todos los niveles de 
organización biológica. En este artículo, 
se hará énfasis en la aplicación que 
tiene la BI en el área de biología 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 secuenciación del genoma 
humano y la creación de las ciencias 
ómicas en bioquímica y biología molecular, 
con programas computacionales valiosos 
para la investigación y la práctica médica. 
La bioinformática es fundamental para los 
estudiantes de medicina y áreas afines, 
ya que permite comprender y aprovechar 
el vasto volumen de datos biológicos 
generados en la medicina moderna. Razón 
por lo cual, ninguna institución educativa 
de nivel técnico superior o superior 
pueden ignorar los avances recientes de 
la bioinformática.

Los antecedentes de 
la bioinformática en 
las ciencias médicas y 
biológicas

La bioinformática (BI) inicia a partir 
de las investigaciones realizadas a 
macromoléculas como las proteínas 
y los ácidos nucleicos (Gauthier et. 
al., 2019; Hagen, 2000). Las proteínas 
fueron lo primero en secuenciarse en 
el laboratorio, mediante el método 
de Edman, continuando con el ácido 
desoxirribonucleico (ADN). 

Margaret Dayhoff, quien es considerada 
como la madre de la bioinformática, 
utilizó sus conocimientos en computación 
para aplicarlos a la biología, bioquímica 
y medicina, llevando a cabo estudios a 
las secuencias de proteínas para analizar 
el  cambio evolutivo a nivel molecular, 
por lo que elaboró programas de 
cómputo para dicho fin. Los resultados 
experimentales de ella y de varios grupos 
de investigación formaron parte de su 
obra conocida como el Atlas of Protein 
Sequence and Structure (Strasser, 2010). 

Adicionalmente, produjo matrices de 
sustitución conocidas como Dayhoff o 
PAM para el alineamiento de secuencias 
mediante el uso de códigos de una letra 
de los aminoácidos para facilitar el 
procesamiento de la información. 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 
análisis  (Hagen, 2000; Portillo-Bobadilla 
et. al., 2022). Con la llegada del internet y 
el paso de los datos a cintas magnéticas, 
la información viajó por todo el mundo a 
través de la red.

La BI se define como el uso de técnicas 
comput acionales, matemát icas 
y estadísticas para el análisis, 
interpretación y generación de datos 
biológicos. Tiene aplicaciones en 
biología, bioquímica, genética y 
biotecnología. 
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También, se ha empleado para 
comprender las funciones de los genes, 
analizar la dinámica de microorganismos 
e integrar métodos computacionales 
con resultados experimentales. Se ha 
aplicado en varios campos, como la 
producción de alimentos, la genética y 
la remediación ambiental. 

Ejemplos incluyen la anotación y selección 
de genes, estrategias de control de 
plagas, la comprensión del metabolismo 
humano y la biorremediación. La BI 
también se ha utilizado en la creación 
de bases de datos como el Protein Data 
Bank (PDB), GenBank, FASTA y BLAST, 
que ayudan a comprender la dinámica 
celular y la visualización molecular en 
3D (Alcalde, 2014; Franco et. al., 2008; 
Sánchez-Lara 2022).

En la actualidad, también se le relaciona 
con el estudio de la minería de datos 
de ácidos nucleicos, proteínas, lípidos, 
azúcares y metabolitos mediante 
diferentes aproximaciones. A partir de 
la secuencia de nucleótidos, es posible 
predecir la composición de aminoácidos 
de una proteína. Este proceso ayuda a 
inferir tanto la arquitectura molecular 
como la función de una proteína, 
basándose en el conocimiento de un gen 
(Martínez-Barreneche, 2007; Pellegrini 
et. al., 1999). Este análisis ha llevado 
a nuevas teorías y descubrimientos en 
áreas como la investigación biomédica, 
la agricultura, la biorremediación, la 

medicina y la industria farmacéutica.

La genómica y la pro-
teómica: el proyecto del 
genoma humano (PGH)

El Proyecto del Genoma Humano (PGH), 
fundado en 1990, fue un estudio en co-
laboración con científicos en diferentes 
países para determinar la secuencia de 
pares nitrogenados en el material gené-
tico de las células (Cañás 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-Garzón et. al., 2015; 
Valdespino-Gómez et. al., 2013). 

Estos descubrimientos se han utilizado 
para varios proyectos, tales como la 
identificación de genes y su función en 
los genomas humanos. Por ejemplo, en 
la identificación genética de soldados 
muertos en combate, la comercialización 
de tomates transgénicos, la secuencia-
ción completa de cromosomas humanos, 
el estudio de cromosomas en el ámbito 
de la microbiología, y el análisis de las en-
fermedades a nivel genético, entre otras 
muchas aplicaciones. Podemos ver que 
con la obtención del genoma humano, se 
revolucionó la biología, la genética y la 
medicina (Casero, 2001).

En 2003, la secuencia del genoma huma-
no condujo a la creación de la medicina 
molecular y a la aparición de la genómica 
comparada; disciplina crucial en áreas 
como la biología y la medicina. Estos es-
tudios pioneros nos llevan ahora a una era 
postgenómica, que tiene como objetivo 
estudiar todos los procesos moleculares 
que afectan a los organismos vivos, en 
particular aquellos que involucran genes 
y proteínas. 

La bioinformática ha sido una herramien-
ta vital en el desarrollo de disciplinas 
como la genómica, la nutrigenómica, la 
transcriptómica, la metabolómica y la 
epigenómica, lo que permite una mejor 
comprensión de cómo se lleva a cabo 
la regulación génica y la producción de 
información vital para el entendimiento 
de los procesos biológicos (Vela y Gu-
tiérrez, 2017).

Imagen 1: representación de la interacción de 
un profesional de la salud con las ciencias 
ómicas para una mejor visualización, enten-
dimiento, diagnóstico y tratamiento. https://
www.fda.gov/files/ImpactStory_Schizophre-

nia_1600x900_201110.png
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la medicina molecular y la 
bioinformática

La bioinformática (BI) ha influido signi-
ficativamente en el desarrollo de otras 
ciencias como la biología y la medicina, 
contribuyendo a la creación de nuevas 
disciplinas como las ciencias ómicas. 
Dicho sea de paso, la BI ha evolucionado 
para adaptarse a las nuevas necesidades 
en el campo clínico de las enfermeda-
des, incluidos los estudios genéticos, el 
desarrollo de fármacos y el análisis de 
secuencias. 

También ha contribuido a la comprensión 
de las enfermedades infecciosas, la iden-
tificación 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 características genéticas 
individuales. Como resultado, surgió una 
nueva ciencia llamada medicina molecu-
lar, basada en los avances científicos en 
genética, genómica y postgenómica. Su 
objetivo es desarrollar nuevos métodos 
diagnósticos y terapéuticos basados 
en las causas moleculares de las enfer-
medades y los rasgos genéticos de los 
pacientes (Andalia y Arencibia, 2004). 

La BI es esencial para el avance de la 
medicina molecular y la biotecnología, 
que son dos áreas de innovación tecnoló-
gica que tienen como objetivo mejorar la 
investigación molecular y postgenómica. 
La combinación de medicina molecular 
y genómica consolidará la medicina 
molecular como un medio vital para el 
bienestar social en el futuro.

La BI y el cáncer

La BI tiene un papel relevante en el 
estudio del cáncer, ya que se pueden 
analizar y comprender datos biológicos 
de gran complejidad con una exactitud 
sin precedentes. Mediante los conoci-
mientos de la biología, la informática y la 
estadística se interpreta la información 
genómica y proteómica que se emplea 

con fines diagnósticos, preventivos y 
para el tratamiento personalizado del 
cáncer. 

La secuenciación de próxima generación 
(NGS) permite llevar a cabo estudio de 
mutaciones somáticas para la identifica-
ción de variantes genéticas específicas 
vinculadas con varios tipos de cáncer, 
como los que se refieren al de mama, 
pulmón y próstata (Kamps et. al., 2017).

La bioinformática médica ha sido emplea-
da en la investigación de enfermedades 
oncológicas, y ha sido utilizada en la 
propuesta de biomarcadores, sustan-
cias en el organismo que sirven como 
indicadores de algún proceso biológico 
normal o anormal, estado de enferme-
dad o respuesta que puede darse por la 
administración de medicamentos como 
medida terapéutica. Claros ejemplos son 
los biomarcadores para el diagnóstico 
de cáncer de mama hereditario, BRCA1 y 
BRCA2; con el uso de estas herramientas 
se puede predecir el carácter patogénico 
o benigno de la variante genética.

Por lo expuesto anteriormente, el uso de 
bases de datos genéticas, clínicas y mo-
leculares es esencial para el diagnóstico 
y clínico del cáncer hereditario, ya que se 
puede establecer el efecto patogénico o 
neutro de una variante genética identifi-
cada de carácter dudoso. 

Es de considerar que los programas que 
más se utilizan en la BI permiten estudiar 
las modificaciones estructurales o fun-
cionales que tendrían como efecto en la 
proteína en cuestión; otros, pueden pre-
decir si la variante identificada tendría 
repercusión en los procesos relacionados 
con los mecanismos de transcripción del 
gen (Sociedad Española de Oncología 

[SEOM], s.f.).

Medicina personalizada y 
farmacogenómica

La medicina personalizada es un enfoque 
revolucionario para la atención médica, 
que enfoca en obtener tratamientos y 
estrategias de prevención personaliza-
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das. Esto se centra en tres puntos: 1) el 
empleo de biomarcadores y la prevención 
de enfermedades mediante el trabajo y 
elección de soluciones basadas en evi-
dencia; 2) el uso de tecnologías ómicas 
y bioinformática combinada con el big 
data; 3) sus aplicaciones en diagnósticos, 
tratamientos hereditarios, selección de 
medicamentos, prevención de enferme-
dades y terapia genética. Ortíz y Tabak 
(2012) explican que la farmacogenómica 
investiga cómo la variabilidad genética 
de los individuos tiene como efecto 
diversas respuestas en la eficacia de un 
fármaco. 

Como consecuencia de factores como 
la capacidad metabólica que varía en 
función de la presencia de distintos po-
limorfismos para los genes que codifican 
para proteínas, particularmente, de las 
enzimas que llevan a cabo esta capacidad 
mencionada.

La farmacogenómica y la BI se han asocia-
do en beneficio del desarrollo de la medi-
cina personalizada. Como ejemplo, la BI 
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 información 
genética de relevancia farmacológica y 
clínica (Mayo clínic Bioinformatics Tools, 
NIH Library, 2024).

Un caso similar de aplicación de las 
herramientas bioinformáticas es el gen 
CYP2C19, que participa en el metabo-
lismo de múltiples fármacos como los 
relacionados con enfermedades car-
diovasculares (Vélez et. al., 2018). Los 
algoritmos de aprendizaje automático 
también han revolucionado la capacidad 
de predecir interacciones gen-fármaco 
y el diseño de medicamentos dirigidos. 

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

Imagen 2. Ilustración de lo que parecería 
“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 
bioinformáticos de interés 
en medicina PubMed

Es un software crucial para la información 
de salud y genética, desarrollado por el 
Centro Nacional de Información Biomédi-
ca y la Biblioteca Nacional de Medicina 
(NLM, National Library of Medicine). Sirve 
como base de datos y motor de búsque-
da, permitiendo la revisión de los datos 
de Medline y artículos que no forman 
parte de ella. PubMed colabora con 
editores de varias revistas biomédicas y 
tiene una amplia red de colaboración con 
alrededor de 70 países 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 
práctica clínica, la investigación y la 
gestión. Ayuda en el uso eficiente de 
los recursos humanos y materiales en las 
instituciones de salud, asegurando una 
atención al paciente eficiente y efectiva 
(Trueba-Gómez y Estrada-Lorenzo, 2010).
NCBI Por sus siglas, Centro Nacional para 
la Información Biotecnológica (National 
Center for Biotechnology Information, en 
inglés), es un repositorio que forma parte 
de la NLM. 

Creado en 1988 para la generación de 
sistemas de información referente a la 
biología molecular y contiene a la base 
de datos de GenBank, fuente de secuen-
cias de ácidos nucleicos y proteínas 
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que colabora con el Banco de Datos de 
ADN de Japón (DDBJ; DNA Data Bank of 
Japan) y la base de datos de secuencias 
de nucleótidos del Laboratorio Europeo 
de Biología Molecular (EMBL-EBI; The 
European Bioinformatics Institute). 

Asimismo, posee diversos sistemas de 
recuperación de información y recursos 
computacionales para el análisis de sis-
temas biológicos como el Blast y otras 
bases de datos como PubMed y OMIM, 
productos de las contribuciones de la 
comunidad científica (Guzmán-López 
et. al., 2023). 

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

Como consecuencia de los nuevos 
procedimientos de cristalografía y 
RMN, el almacenamiento de datos fue 
aumentando junto con las aportaciones 
de varios grupos de investigación en las 
estructuras moleculares (Rudiño-Piñera, 
et. al., 2022; Sánchez-Lara 2022). 

En la actualidad, se adicionan otras téc-
nicas experimentales y computacionales 
a las ya mencionadas para la elucidación 
de estructuras de proteínas tridimen-
sionales: la microscopía crioelectrónica 
(crio-EM); el modelado por homología; la 
predicción computacional avanzada con 
Alphafold y la combinación de todas las 
anteriores (métodos múltiples).

Este recurso es fundamental para el 
análisis de la estructura y función de 
macromoléculas biológicas, impactando 
en áreas como la biomedicina, el diseño 
de fármacos y la ingeniería de proteínas 
(Berman, et. al., 2000). Para el 2024, el 
PDB  tenía 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 bioinformática 
del tipo de búsqueda de alineamiento 
local básico (en inglés Basic Local Alig-
nment Search Tool), que forma parte del 
NCBI y de PubMed (Hernández Flores y 
Valdez-Mijares, 2018). Se utiliza como un 
programa de alineamiento de secuencias 
de proteínas y ácidos nucleicos. Dentro 
de sus variantes está él: 1) Blastn, rea-
liza una comparación de una secuencia 
nucleotídica con una base de datos de 
nucleótidos; 2) Blastx, para la selec-
ción de una secuencia de nucleótidos, 
se traduce y consulta en una base de 
datos de proteínas en un solo paso; 3) 
Blastp, realiza una comparación de una 
secuencia de proteínas con una base de 
datos de proteínas; 4) tBlastn, compara 
una secuencia proteica con una base de 
datos de nucleótidos; 5) tBlastx, com-
para las traducciones de una secuencia 
de consulta de nucleótidos contra las 
traducciones de una base de datos de 
secuencias de nucleótidos (Pertsemlidis 
A. y Fondon J. 2001). 

Clustal es una serie de programas 
diseñados para comparar secuencias 
utilizando múltiples alineaciones para 
macromoléculas como ácidos nucleicos 
y proteínas, así como la generación de 
árboles filogenéticos para estudiar las 
relaciones evolutivas entre especies. 
Creado por Des Higgins en 1988, Clustal 
ha evolucionado para incluir tecnología 
más 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, ClustalW, 
ClustalIX, Clustal  y Clustal 2 con mayor 
precisión 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 
humanos y su relación con trastornos ge-
néticos, contiene información de genes 
y fenotipos genéticos, específicamen-
te enfermedades de relevancia para 
estudiantes, investigadores y médicos 
(OMIM, 2022). Sus antecedentes comien-
zan en 1960 como una trilogía de catálo-
gos de fenotipos autosómicos recesivos y 
ligados al cromosoma X. Desde diciembre 
de 1995 se distribuye a todo el mundo 
a través del NCBI del NLM. También, su 
información se actualiza constantemente 
y su autoría y edición 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 sistemática 
todas las patologías genéticas que se 
conocen atribuidas a procesos heredita-
rios publicados en la literatura científica. 
Establecido en 1996 con la finalidad de 
facilitar la investigación científica de 
los mecanismos mutacionales en genes 
humanos implicados en las enfermedades 
hereditarias y que, en los últimos 20 años, 
se ha transformado en un repositorio cen-
tral unificado de la variación genética 
(Stenson et. al., 2020).

La convergencia entre la 
bioinformática, el aprendi-
zaje automático, big data 
y la inteligencia artificial

La bioinformática (BI) es un campo in-
terdisciplinario que combina biología, 
informática y matemáticas para analizar 
grandes volúmenes de datos biológicos. 
Se enfoca en diseñar y construir sistemas 
computacionales avanzados que facili-
ten la interpretación de la información 
biológica. 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 matemáticos. Dentro de la IA, el 

aprendizaje automático (AA, machine 
learning en inglés) y sus técnicas deriva-
das, como las redes neuronales profundas 
(NDR), juegan un papel fundamental en 
la resolución de problemas complejos. 
Estas herramientas permiten la identi-
ficación de patrones ocultos en datos 
masivos, como genomas, transcriptómas 
y proteómas.

La combinación de BI, IA, AA y el aná-
lisis de big data está revolucionando 
las ciencias médicas. Estas tecnologías 
posibilitan el procesamiento eficiente de 
grandes volúmenes de datos para abordar 
problemas de salud complejos, desde el 
diagnóstico temprano de enfermedades 
hasta el desarrollo de tratamientos per-
sonalizados. Por ejemplo, las NDR se han 
utilizado con alta precisión para predecir 
mutaciones genéticas asociadas con el 
cáncer (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 diseñar estrategias efectivas de sa-
lud pública (Martínez-Martínez, 2022). 
Por ejemplo, el análisis 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 optimización de la producción de 
vacunas mediante simulaciones de IA, 
permitiendo el desarrollo de productos 
farmacéuticos con el objetivo de reducir 
costos y tiempo. 

Así, gracias a big data, AlphaFold, uno 
de los sistemas utilizados por DeepMind, 
ejecuta predicciones de proteínas en el 
laboratorio de manera virtual a partir de 
una secuencia de aminoácidos. En la Figu-
ra 1, se muestra una predicción molecular 
de la estructura de la nucleocápside del 
SARS-CoV-2 que aún se encuentra desco-
nocida, pero que, a partir de la secuencia 
de aminoácidos, 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 predicción de 
estructuras de proteína mediante el sistema 

de aprendizaje profundo. Esta figura muestra la 
predicción de Alphafold para la nucleocápside del 

SARS-CoV-2. http://bit.ly/4gQbfX5

La bioinformática y la en-
señanza de la bioquímica 
humana en el nivel superior

El empleo de las tecnologías de la infor-
mación y comunicación (TIC) y las tecno-
logías del aprendizaje y del conocimiento 
(TACS) son importantes para distintos 
usos del profesional de la medicina, 
desde actividades relacionadas con la 
investigación hasta la clínica e incluso 
para el área farmacéutica. El fin que se 
persigue en las ciencias médicas es el 
de emplear sus conocimientos para ob-
tener la salud pública y en beneficio del 
bienestar humano. El trabajo clínico en 
hospitales y consultorios requiere de la 
generación, almacenamiento y análisis de 
un gran volumen de información, que con 
la ayuda de los dispositivos electrónicos 
y sus programas es posible llevar a cabo 
todo lo mencionado. 

La bioinformática puede procesar datos 
genéticos y genómicos procedentes de 
la investigación biomédica y biotecno-
lógica. Sus programas y bases de datos 
permiten la producción, el almacena-
miento y el análisis de información, lo 
que conduce al desarrollo de las ciencias 
ómicas y el conocimiento del genoma 
humano. Esto ha dado lugar a una amplia 
gama de conocimientos que influyen en la 
salud, como las pruebas diagnósticas, la 
predicción de enfermedades, la medicina 
molecular, la medicina personalizada y la 

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

Sin embargo, la inserción de la BI en los 
planes de estudio encuentra obstáculos. 
Por poner un ejemplo, en un estudio de 
Huerta-Ibarra del CINVESTAV (2019), 
se lleva a cabo una investigación docu-
mental para examinar qué escuelas de 
medicina a nivel licenciatura y posgrado 
incluyen la formación de informática 
biomédica en sus planes de estudio. La 
informática biomédica es la combinación 
de informática médica y bioinformática. 
Contrastando un estudio en los Estados 
Unidos de 2011, en donde se reportan 73 
instituciones que enseñan 636 cursos re-
lacionados con la informática biomédica, 
con las 40 instituciones que, en 2018, lo 
hacían en México (siete años después).  

En sus palabras, se puede apreciar el 
relativo retraso, existiendo una caren-
cia en la enseñanza de las TIC y de la 
informática biomédica (ni se diga para 
el caso de la BI). Esto genera un círculo 
vicioso donde, al no haber enseñanza, 
hay una cantidad baja de especialistas, 
un número reducido de investigaciones 
y de formación de estudiantes que reper-
cuten en la salud social e incluso en la 
industria. Otra problemática es la falta de 
competencias digitales en el manejo de 
software, de competencias lingüísticas 
en el idioma inglés y de conocimientos 
en estadística, que complican aún más 
la implementación de la BI en medicina. 

En contraste, en el mapa curricular de 
la licenciatura de médico cirujano de la 
facultad de  Medicina de la Universidad 
Nacional autónoma de México (UNAM), 
se ofertan por lo menos dos cursos de 
informática biomédica, donde se ha in-
cluido la bioinformática (Sánchez, 2015).
En ese sentido, la Benemérita Universidad 
Autónoma de Puebla no puede ignorar los 
avances recientes de la bioinformática y 
la inteligencia artificial. Es por esto que 
se deben integrar cuidando que sean 
utilizados, enriqueciendo el aprendizaje 
de los contenidos de bioquímica humana, 
de manera que no causen rechazo en el 
estudiantado, con estrategias didácticas 
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como el aprendizaje basado en proyectos 
(PBL), la búsqueda guiada en el Internet 
(Webquest) y los visualizadores molecu-
lares -desde el histórico RASMOL hasta 
los más recientes-, desarrollados por 
inteligencia artificial. Esto constituye 
un gran reto, pero debemos empeñarnos 
en lograrlo.

https://medicina.buap.mx

Conclusiones

La bioinformática (BI) es una tecnolo-
gía que organiza, analiza y distribuye 
información para resolver problemas 
complejos en biología, utilizando datos 
matemáticos, estadísticos y computa-
cionales. Está especializada en varios 
campos de la salud, incluyendo la 
medicina, la biomedicina y la práctica 
clínica. BI ha evolucionado de analizar 
estructuras moleculares de proteínas y 
ácidos nucleicos a utilizar visualizaciones 
moleculares en 3D y comparar genomas 
completos. También ha permitido la 
obtención de vacunas en poco tiempo y 
tiene el potencial de crear tratamientos 
personalizados, nuevos medicamentos 
y una comprensión más profunda de 
los factores celulares, moleculares y 
celulares involucrados en las enferme-
dades genéticas. La combinación de BI 
y las ciencias ómicas podría llevar a una 
mejor calidad de vida y a una sociedad 
sin enfermedades, similar a la utopía de 
Aldous Huxley de un mundo feliz.
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