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Resumen

La salud publica busca reducir la morbilidad y mortalidad mediante el analisis de factores ambientales,
sociales y de estilo de vida mediante diversas estrategias, incluyendo la promocién de la salud, que
se enfoca en educar y empoderar a las personas y en fomentar politicas publicas que apoyen
comportamientos saludables. Cuando hablamos de salud, es importante conocer los componentes
del cuerpo humano, su funcionamiento y su relacién con el medio para mantenerse en equilibrio. En
este sentido, las tecnologias enfocadas en la biologia se desarrollan para comprender a detalle los
niveles mas basicos de los seres vivos: las moléculas que los componen y como realizan sus
funciones vitales. De esta forma surgieron diversas disciplinas como la bioguimica, biologia molecular
e ingenieria genética junto con diversas herramientas moleculares que han transformado el
diagndstico, prevencion y tratamiento de enfermedades. Aunque el avance en estas tecnologias cubre
varias interrogantes sobre la salud humana, a la fecha sigue en constante evolucion. Este articulo
examina el impacto de las herramientas moleculares en la promocion de la salud, su integracién en la
educacidn y las politicas publicas en México, asi como los retos de su implementacion.

Palabras clave: herramientas moleculares, promociéon de la salud, bioinformatica, PCR,
secuenciacion de genes

Abstract

Public health aims to decrease morbidity and mortality by addressing environmental, social, and
lifestyle factors through strategies such as health promotion to educate and empower individuals
while fostering policies that encourage healthy behaviours. Understanding health requires a grasp of
the human body’s components, how they function, and how they interact with the environment to
maintain balance. To achieve this, technologies have been developed to explore the most fundamental
level life: the molecules that constitute living organisms and enable their vital functions. Disciplines
such as biochemistry, molecular biology, and genetic engineering have led to the development of
advanced molecular tools to transform the ways diseases are diagnosed, prevented, and treated.
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Although these technologies have answered key questions about human health, they continue to
evolve. This article explores the role of molecular tools in health promotion, their incorporation into

education and public policy in Mexico, and the current challenges associated with their
implementation.

Keywords: molecular tools, health promotion, bioinformatics, PCR, genomic sequencing
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INTRODUCCION

La Organizacion Mundial de la Salud (OMS) describe a la salud no solo como la ausencia de
enfermedades, sino como un estado de bienestar fisico, mental y social. La salud publica tiene como
objetivo minimizar la morbilidad y mortalidad por enfermedades, integrando la gestién del entorno
fisico, los factores sociales y de estilo de vida de las poblaciones. La promocién de la salud es el drea
gue se encarga de educar y empoderar a las personas para desarrollar habilidades personales que les
permitan tomar decisiones que fomenten una vida mas saludable, esto en conjunto con los gobiernos
que impulsan la creacion de entornos que apoyen comportamientos saludables y el desarrollo de
desarrollo de politicas publicas para lograr estos objetivos.

Por otro lado, para comprender la relacién del estado fisico, mental y social con la salud, es
fundamental conocer la estructura y funcién de las células para identificar cdmo se originan y
desarrollan diversas patologias. Estos tres estados estan interconectados y se regulan entre si para
garantizar el funcionamiento adecuado del organismo; cuando uno se altera, impacta en los otros dos.
La estructura mas basica del cuerpo humano son las células, que a su vez estan compuestas por
moléculas como lipidos, carbohidratos, proteinas y acidos nucleicos; estos elementos también regulan
las reacciones bioquimicas que mantienen las funciones vitales.

Alo largo de la historia, la comprensién de los procesos bioldgicos y las enfermedades depende de los
avances cientificos y con la evolucion de la biologia molecular, se ha transformado el diagnéstico,
prevencion y tratamiento. Las herramientas moleculares permiten estudiar los mecanismos celulares
y genéticos, analizando la interaccién y relaciéon entre genes, proteinas y metabolitos en distintas
condiciones. Ademas, estas herramientas también son esenciales para el bienestar de la poblacion
pues ofrecen un valioso sustento para la promocion de la salud.

Este articulo explora el impacto de las herramientas moleculares en la promocion de la salud y su
integracion en la educacidn y la sociedad mexicana. Se analizan sus aplicaciones en el diagndstico y
tratamiento de enfermedades, su influencia en las politicas de salud publica y su papel en la formacién
de profesionales altamente cualificados. Ademas, se discuten las limitaciones y desafios asociados
con la implementacién de estas tecnologias.

DESARROLLO
La base cientifica de las herramientas moleculares

A lo largo de la historia, el interés por comprender el cuerpo humano ha impulsado el desarrollo de
diversas tecnologias como el microscopio, que permitio la observacion de las células y sus estructuras,
y también han aparecido disciplinas especificas como la bioquimica y la genética. La biologia
molecular surgié como una especialidad que facilita el estudio estructural y funcional de las
macromoléculas mediante herramientas avanzadas integrando diversas areas del conocimiento. A
medida que se fue describiendo la relacién entre genes y proteinas, asi como la funcién del acido
desoxirribonucleico (ADN) como material hereditario y su cédigo genético, el comprender la vida a nivel
molecular se volvié imprescindible (Yao et al., 2022).

Finalmente, en la década de 1980, surgid la ingenieria genética que permite el aislamiento, analisis y
edicion de genes de diversos organismos. Desde entonces, esta tecnologia continta evolucionando,
transformando la investigacion biomédica y fortaleciendo el avance en el diagnéstico y tratamiento de
enfermedades (Schuler et al., 1996).

Los métodos moleculares son los que permiten analizar la estructura, funcién y dinamica de los acidos
nucleicos, proteinas, metabolitos. (Lago-Sampedro y Garcia-Escobar., 2022). Algunos ejemplos de las
herramientas moleculares son las técnicas de amplificacion de fragmentos de ADN; la secuenciacion
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gendmica que ha facilitado la identificacién de mutaciones; la electroforesis en gel que separa
moléculas de acuerdo con su tamafio y su carga eléctrica; la hibridacion de acidos nucleicos para la
identificacion de secuencias especificas; el método CRISPR-Cas9 que permite la edicidén genética; la
protedmica y la espectrometria de masas han optimizado el estudio de proteinas y su papel en
enfermedades, entre otras (Franga et al., 2002).

El Proyecto Genoma Humano surgio a inicios de la década de 1990 con la formacién de un consorcio
internacional que planteé el objetivo de descifrar la secuencia completa del genoma humano para
comprender en profundidad la base genética de diversas enfermedades. Tras afios de investigacion,
el 14 de abril de 2003, el proyecto culminé con un 99.99 % de la secuencia genética descifraday a la
fecha, se sigue actualizando la informaciéon con el avance tecnolégico de secuenciadores
automatizados de nueva generacion, capaces de reducir significativamente el tiempo y costo de la
secuenciacioén (Garcia et al., 2005).

Los genes son las instrucciones para fabricar proteinas que cumplen funciones esenciales en el
cuerpo, tales como realizar las reacciones quimicas del metabolismo, defender contra los patégenos,
dar estructura a las células, regular la herencia del material genético, entre otras; de tal forma que,
conocer la secuencia de los genes ayuda a predecir la funcion bioldgica de las proteinas. El genoma
es el conjunto completo de genes que tienen las instrucciones genéticas de un organismo,
almacenadas en el ADN. Esta molécula contiene la informacién necesaria para el crecimiento y
funcionamiento de cada ser vivo. El ADN tiene la forma de una doble hélice, esta formada por dos
cadenas unidas como una escalera en espiral, los peldafios, por cuatro elementos quimicos conocidos
como nucledtidos o bases nitrogenadas: adenina (A), timina (T), guanina (G) y citosina (C). Estas
siempre se emparejan de la misma manera: A con Ty C con G (Burguete et al., 2009).

El cédigo genético es el conjunto de reglas que traduce la informacion contenida en el ADN para
producir las proteinas que llevan a cabo las funciones vitales de las células. La relacién entre el ADN y
las proteinas se basa en conjuntos de tres nucledtidos, conocidos como codones, y cada uno
corresponde a un aminodcido especifico. Este cddigo es redundante, es decir, varios codones pueden
codificar el mismo aminoacido, y, ademas, es universal, pues es igual en casi todos los organismos.
De esta forma, las secuencias de nucleétidos de los genes determinan la secuencia de aminodcidos
en las proteinas, responsables de las diversas funciones biologicas en los organismos vivos.

En el caso de los humanos, el genoma estd compuesto por 3 000 millones de pares de bases,
organizados en dos grupos de 23 de cromosomas dentro del nucleo de cada célula. Se estima que el
genoma humano contiene alrededor de 20 500 genes y en promedio, cada gen produce tres proteinas.
Sin embargo, el 98% se considera no codificante e incluye secuencias reguladoras que son esenciales
para controlar la expresién génica, determinando cuando, donde y en qué cantidad se producen las
proteinas (Logsdon et al., 2020).

Derivado de la secuenciacién completa de los genomas de varios organismos, han surgido nuevas
disciplinas de biologia molecular con las que se puede analizar las moléculas de vida: la genémica
para analizar ADN; la trascriptomica que permite determinar la expresion de los genes a nivel acido
ribonucleico (ARN), que es el intermediario entre el ADN y la proteina; la proteémica que se usa para
estudiar las proteinas, su estructura y sus funciones celulares; la metabolémica relacionada con el
anadlisis de los elementos del metabolismo y el exposoma, que se usa para relacionar el genoma con
la exposicién a diversos ambientes durante la vida de las personas (Wild, 2005; Subramanian et al.,
2020; Vermeulen et al., 2020).

La integracidn de todas estas areas cientificas ha promovido una comprensién mas profunda de la
biologia y la salud, permitiendo un enfoque mas preciso y personalizado en la prevencion, diagnéstico
y tratamiento de enfermedades.
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La reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)

Esta técnica permite obtener varias copias de un gen o sus fragmentos ubicados en muestras
bioldgicas, incluso sin la presencia de algin organismo completo. La PCR fue disefiada por Kary Mullis
en 1983 y a la fecha, existen diversas variantes disefiadas para cubrir necesidades especificas. Su
versatilidad y precision los han establecido como elementos esenciales en la investigacion cientifica
de diversas disciplinas, especialmente en los campos de la salud y la medicina. Por ejemplo: la PCR se
usa para el diagnéstico de enfermedades infecciosas, genéticas y complejas; linajes de paternidad y
maternidad; la identificaciéon de organismos genéticamente modificados en productos alimenticios y
en el analisis de la expresidn génica en tiempo real (Farfan., 2015). En el campo de la manipulacion
genética, la PCR permite la clonacion de genes y su insercidon en otros organismos para producir
proteinas terapéuticas o mejorar cultivos (Gémez-Marquez., 2013). También se utiliza en estudios de
biodiversidad, seguridad alimentaria y medicina forense. La PCR también es clave en la secuenciacién
de los genes.

La PCR es un proceso ciclico que imita la replicacion natural del material genético en las células y el
método consiste en tres etapas principales: 1) la desnaturalizacion, donde el ADN se calienta a altas
temperaturas (94-98 °C) para separar sus dos cadenas; 2), la hibridacion, en la que pequefios
fragmentos llamados cebadores se unen a secuencias especificas del ADN a temperaturas mas bajas
(50-65 °C); y 3) la extensién, donde la enzima polimerasa agrega nuevos nucleétidos para formar
copias exactas de la secuencia de interés (Bolivar et al., 2014). Los cebadores que se usan en la PCR
son pequefias secuencias de ADN disefiadas para unirse de manera especifica a los extremos de la
region del gen que se desea amplificar en una muestra. Son fundamentales porque delimitan la zona
de amplificacién y garantizan que solo se copien las secuencias de interés y la alta especificidad de la
reaccion depende de la correcta hibridacion de estos con el ADN muestra. Al repetirse este ciclo
muchas veces, se generan millones de copias en poco tiempo (Fig. 1); obtener grandes cantidades de
material genético facilita su analisis (Asuar., 2007).
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Figura 1

Esquema representativo de los pasos que integran el proceso de la reaccion de la polimerasa en cadena
(PCR)
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Fuente: Imagen creada con Biorender.

Como ya mencionamos, las secuencias cada gen dan lugar a los aminodacidos que especifican todas
las propiedades bioldgicas de las proteinas, por lo que las variaciones en la secuencia de nucledtidos
del ADN pueden influir considerablemente en la manera en que los seres humanos reaccionan a
factores ambientales, como agentes infecciosos, toxinas, productos quimicos, componentes
alimentarios y medicamentos. Por lo tanto, es esencial estudiar la distribucién de la variacién genética
dentro de diferentes poblaciones (Octavio-Aguilar y Ramos-Frias., 2014).

Las variaciones en los genes que ocurren en un solo nucleétido se conocen como SNP, por sus siglas
en inglés Single nucleotide polymorphism. Un polimorfismo es una variacion genética que ocurre en
una poblacién con una frecuencia significativa y pueden influir en varios factores como la
predisposicion a enfermedades, las respuestas a medicamentos y las caracteristicas fisicas. Hasta el
momento, se han identificado millones de SNPs asociados con diversas enfermedades, especialmente
las relacionadas con alteraciones en la secuencia de un solo gen (1000 Genomes Project Consortium.,
2010).

Las pruebas genéticas se utilizan para diagnosticar, confirmar y predecir riesgos de enfermedades,
incluso en individuos asintomaticos. Por ejemplo, se emplean para detectar mutaciones relacionadas
con canceres de mama, ovario y colon, y también es posible evaluar el riesgo en personas con
antecedentes familiares (Aguirre et al., 2018). Sin embargo, en el caso de enfermedades complejas no
mendelianas, como las cardiovasculares (arterioesclerosis, hipertension arterial, cardiopatia
isquémica), oncoldgicas, metabdlicas (diabetes, obesidad), neurodegenerativas (como el Parkinson y
Alzheimer), autoinmunes (como la esclerosis multiple, lupus y artritis reumatoide), alérgicas (como el
asmay dermatitis) entre otras, su estudio resulta complicado debido a que se asocian con varios genes
y cada uno de estos presentan variaciones en sus secuencias. Las enfermedades complejas resultan
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de la interaccidn entre genes de susceptibilidad y factores ambientales que pueden desencadenar su
desarrollo en determinados individuos. Las interacciones genético-ambientales se refieren a la
influencia mutua entre los genes y el entorno, como la dieta, el estrés o la exposicién a sustancias, que
afectan nuestra salud (Khoury et al., 2004). En otras palabras, no solo los genes determinan nuestra
biologia, sino que también el ambiente influye en cémo se expresan esos genes.

Las herramientas moleculares son fundamentales para estudiar los polimorfismos a gran escala en
poblaciones especificas para identificar los genes de susceptibilidad relacionados con varias
afecciones y también, para determinar las poblaciones en riesgo mediante la combinacién de factores
genéticos y no genéticos. Por ejemplo, factores como la distribuciéon y accion especifica de los
farmacos en el cuerpo estan determinados por la genética del individuo y el andlisis masivo de los
polimorfismos contribuyen significativamente a la salud al evaluar cémo la variabilidad genética
individual influye en la respuesta a los farmacos. Esto ayuda a crear perfiles genéticos que optimicen
la eficacia y tolerancia a los tratamientos y eventualmente, permitird elegir el farmaco y la dosis
adecuada para cada persona, minimizando los riesgos de efectos adversos (Rego-Pérez et al., 2009).

Por otro lado, el analisis del genoma también permite entender coémo la dieta influye en la expresion
genética y en las alteraciones patoldgicas, dependiendo de las condiciones biolégicas de cada
persona. La nutricion molecular se divide en dos areas clave: la nutrigenédmica, que estudia como los
nutrientes afectan la expresion genética, y la nutrigenética, que evalia como las variaciones genéticas
en las poblaciones influyen en la respuesta a los nutrientes. Estos avances permiten personalizar la
nutricion segun el perfil genético individual y poblacional, ayudando a prevenir, mitigar o tratar
enfermedades crénicas mediante dietas personalizadas que optimizan la salud en ciertos contextos
sociales (Lazaridis y Petersen., 2005).

Actualmente, mas del 50 % de las técnicas disponibles para el diagnéstico de enfermedades
infecciosas se basan en biologia molecular, debido a las limitaciones de la microbiologia cldsica para
detectar patdégenos (Maurucio., 2015). Factores como la especializacion del personal técnico de
laboratorio, el tiempo de crecimiento, las condiciones de cultivo y la obtencion de muestras adecuadas
dificultan el diagnéstico microbiolégico tradicional. En contraste, la PCR detecta segmentos de ADN
sin necesidad de microorganismos viables en la muestra, con alta sensibilidad, especificidad y rapidez.
Ademas, esta técnica permite identificar diversas especies de los patdgenos, por ejemplo, las
diferentes variantes del SARS-CoV-2 o las cepas virulentas y no virulentas de parasitos como las
amebas (Hamzah et al., 2006; Herrera et al., 2021). Ambos microorganismos infectan a muchos
individuos que son asintomaticos y que son clave en la transmisién de la enfermedad. El andlisis
molecular de biopsias también permite monitorear la expresion génica y detectar infecciones como el
virus del papiloma humano, contribuyendo a reducir la incidencia y mortalidad por cancer
cervicouterino (Aedo et al., 2007). Estas pruebas no solo ayudan a personalizar el tratamiento, sino que
también permiten predecir el prondstico de los pacientes y a determinar la distribucién geografica de
los agentes infecciosos.

La bioinformatica

La aplicacién de las herramientas moleculares en diversas dareas dio lugar a los megadatos, que son
grandes cantidades de datos biolégicos generados por las tecnologias avanzadas de precision como
las secuencias de ADN, la expresién génica, interacciones proteina-proteina y rutas metabdlicas. El
almacenaje e interpretacion de esta informacioén resulté ser un proceso complejo, lo que evidencié la
necesidad de herramientas computacionales para gestionarlos de manera eficiente. En respuesta a
esta demanda, surgié la bioinformatica (Febles Rodriguez y Gonzalez Pérez., 2002).

La bioinformatica es una disciplina dentro de las ciencias computacionales basadas en matematicas
y estadistica para manejar informacién bioldgica y almacenar, analizar, organizar e interpretar grandes
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cantidades de estos datos. En términos generales, los algoritmos bioinformaticos se entrenan al
alimentarlos con extensos volimenes de registros bioldgicos, como secuencias de ADN o proteinas.
El algoritmo aprende a reconocer patrones usando métodos supervisados cuando se cuenta con datos
previamente etiquetados, o no supervisados cuando el proceso busca patrones por si solo. Después,
se ajusta y prueba el proceso para mejorar su precision, y con el tiempo, se optimiza al incorporar mas
informacion (Escobar et al., 2011). Esto permite predecir la secuencia de acidos nucleicos; la estructura
de proteinas, sus interacciones con otras proteinas y su acoplamiento a otras moléculas, como
metabolitos y farmacos; identificar biomarcadores relacionados con enfermedades (Martinez et al,
2025); realizar andlisis filogenéticos para entender la evolucién de los organismos y predecir cémo
responderan las células a determinados tratamientos, entre otras aplicaciones (Fig. 2) (Menéndez
Gutiérrez y Rivas Gonzdlez., 2014).

Figura 2

Diagrama de flujo que representa los pasos del proceso de prediccién con herramientas bioinformaticas

Datos Datos Modelo
crudos limpios Patrones Modelo optimizado
el L TATGAGT 2 3,1, . 4, L
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Nota: 1) Limpieza y organizacion de datos bioldgicos crudos, 2) Identificacion y extraccion de patrones
de forma supervisada, cuando se usan datos etiquetados y no supervisada, cuando la herramienta
busca por si misma, 3) Entrenamiento del algoritmo para crear modelos, 4) Discriminacién de patrones
para crear modelos optimizados, 5) Evaluacion del modelo para arrojar un resultado, 6) Interpretacion
del resultado para predecir y modelar fenémenos bioldgicos.

Fuente: imagen creada con Biorender, https://BioRender.com.

En los Ultimos afios, la bioinformatica ha evolucionado con la integracién de la genédmica en el analisis
de factores sociales, conductuales y ambientales, lo que permite desarrollar estrategias mas efectivas
para identificar grupos en riesgo y mejorar los resultados de salud a nivel individual y colectivo. Asi
surgid la salud publica de precisién, que es la disciplina que utiliza megadatos para dirigir
intervenciones especificas a las personas adecuadas en el momento oportuno (Khoury et al., 2017)
(Fig. 3). Para gestionar y resguardar los megadatos generados con la bioinformatica, surgieron las
bases de datos publicas y repositorios que pueden ser analizados de manera remota, en su mayoria
de manera gratuita.

LATAM Revista Latinoamericana de Ciencias Sociales y Humanidades, Asuncién, Paraguay.

ISSN en linea: 2789-3855, abril, 2025, Volumen VI, Nimero 2 p 2597.



https://biorender.com/

L]

Redilat REVISTA LATINOAMERICANA DE CIENCIAS SOCIALES Y HUMANIDADES

Red de Investigadores
Latinoamericanos

La importancia del uso de las herramientas moleculares y bioinformaticas en el area de la salud se
demostro durante la pandemia del 2020, estas técnicas permitieron analizar rapidamente la secuencia
del virus SARS-CoV2 y modelar su interacciéon con las células humanas, logrando desarrollar las
vacunas en un corto tiempo. También, con estas tecnologias se realizaron simulaciones para predecir
la propagacién de la infeccién en la poblacion y se identifican las variantes del virus que van surgiendo.
Estas contribuciones son fundamentales para comprender los procesos bioldégicos y mecanismos
moleculares de la COVID-19 y asi, disefiar de manera eficiente los posibles tratamientos y estrategias
de prevencion (Isea., 2021). El uso de estas estrategias bioinformaticas se extrapola al estudio y
gestion de diversas patologias humanas.

El impacto de las herramientas moleculares en la promocién de la Salud

Actualmente, se reconoce que los resultados de salud estdn influenciados por varias determinantes
que se pueden modificar como los factores sociales, culturales, politicos, econémicos, ambientales,
conductuales, y aquéllos como los bioldgicos y genéticos que no cambian. El disefio de estrategias de
prevencion de enfermedades estad basado en la comprensién de la dindmica de estas determinantes
de la salud y se clasifican en cuatro niveles (Molster et al., 2018):

Primario: Busca eliminar factores de riesgo para evitar la aparicion de enfermedades o lesiones,
reduciendo su incidencia en la poblacion.

Secundario: Se enfoca en detectar y tratar enfermedades en sus etapas iniciales para prevenir
complicaciones.

Terciario: Es para mejorar la calidad de vida de personas con enfermedades crénicas, ayudando a
gestionar a largo plazo los efectos de dichas afecciones.

Cuaternaria: Se centra en evitar que las intervenciones médicas causen mds dafio que beneficio,
identificando el riesgo de recibir intervenciones médicas innecesarias, protegiendo a los pacientes de
procedimientos invasivos y garantizando cuidados éticamente aceptables.

Y estas ultimas se complementan con la de promocidn de la salud. En 2019, en el 57° Consejo Directivo
de la Organizacion Panamericana de la Salud (OPS), se aprobé el mandato actual de promocion de la
salud para la region de las Américas a través de La Estrategia y Plan de Accioén sobre Promocién de la
Salud en el contexto de los Objetivos de Desarrollo Sostenible (ODS) 2019-2030. En este documento
se determinaron cuatro lineas de accidn estratégicas: a) Fortalecer entornos saludables, b) Facilitar la
participacion y empoderamiento de la comunidad, c) Fortalecer la gobernanzay la accion intersectorial,
d) Fortalecer los sistemas y servicios de salud (OMS., 2018).

En este contexto, el uso de las herramientas moleculares es fundamental para el cumplimiento de los
objetivos de la salud publica y las estrategias de promocion de la salud (Fig. 3).
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Figura 3

El uso de las herramientas moleculares en la promocidn de la salud
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Fuente: Imagen creada con Biorender: https://BioRender.com.

La investigacion cientifica contribuye significativamente a la comprensiéon del genoma humano,
mejorando nuestra capacidad para entender la etiologia, el riesgo, la prevencion, el diagnédstico y el
tratamiento de enfermedades, abordando la identificacion de problemas y riesgos sanitarios.

Para abarcar la evaluacion y monitoreo de la salud comunitaria, es posible encontrar los riesgos de las
comunidades ante la exposicién a factores ambientales nocivos, como contaminantes quimicos, a
través del andlisis de ADN ambiental. También, el monitoreo de enfermedades infecciosas
identificando genéticamente a los patdgenos y vectores de transmision, permite respuestas mas
rapidas ante brotes y una vigilancia epidemioldgica mas eficiente y promoviendo las colaboraciones
comunitarias para resolver problemas de salud, (Mellado., 2020).

La evaluacién de la calidad y accesibilidad de los servicios, se garantiza con la incorporacion de
herramientas moleculares a los sistemas de salud para disefiar modelos preventivos mas centrados
en el paciente, disminuir la carga de enfermedades y mejorar progresivamente la equidad en el acceso
a servicios de calidad; con las bases de datos y muestreos epidemiolégicos, se pueden abordar
desigualdades en salud y dreas de mejora en sectores como vivienda, empleo, educacién, y la provisién
de servicios de salud necesarios, contribuyendo a soluciones colectivas y equitativas para el desarrollo
econdémico y social.

Con los datos generados en los puntos anteriores, se respalda el desarrollo de politicas publicas
intersectoriales y planes de apoyo por parte de los gobiernos para disefiar intervenciones adaptadas a
las realidades locales. Asimismo, se impulsa la implementacion de leyes y regulaciones sanitarias.

Para cubrir la investigacion de soluciones innovadoras para los problemas de salud, el impulso de la
medicina personalizada permite la adaptacién de tratamientos y estrategias preventivas a los perfiles
genéticos individuales y en poblaciones especificas. Cada vez se conoce mas la relacién entre las
variaciones genéticas con la susceptibilidad a enfermedades, la respuesta a tratamientos y cémo
sucede la regulacion de la expresion de los genes de acuerdo con los estimulos de ambiente externo.
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Con los crecientes avances cientificos, se estima la mejora constante en la detecciéon temprana de
enfermedades y en el desarrollo de vacunas de nueva generacion y terapias avanzadas, reduciendo los
efectos secundarios de los farmacos (Molster et al., 2018).

No obstante, laimplementacién de estas tecnologias en la practica clinica alin enfrenta desafios, como
la accesibilidad, la regulacion ética y la necesidad de mayor investigacién para optimizar su aplicacion
en distintos contextos de salud.

En Meéxico, diversas instituciones gubernamentales emplean herramientas moleculares para el
diagnéstico, investigacion y monitoreo de la salud, asi como para la proteccién ambiental, promueven
la formacion de recursos humanos y la colaboracion en politicas publicas, la difusién cientifica vy,
ademads, contribuyen al avance tecnoldgico y al conocimiento que mejora la calidad de vida de la
poblacion mexicana. Las Normas Oficiales Mexicanas (NOM) que proporcionan directrices para el uso
seguro y eficaz de herramientas moleculares en practicas clinicas y de investigacion en México son la
NOM-007-SSA3-2011, que establece los requisitos para la organizacién y funcionamiento de los
laboratorios clinicos; la NOM-059-SSA1-2015: que define las buenas practicas de fabricacién de
medicamentos, abarcando procesos que pueden involucrar herramientas moleculares en su desarrollo
y produccion.

En la Comisién Federal para la Proteccion contra Riesgos Sanitarios (COFEPRIS), se usan las técnicas
moleculares en el control de calidad de alimentos y medicamentos, con el fin de asegurar la deteccion
de contaminantes y la evaluacion de productos biotecnolégicos como vacunas y terapias génicas. En
el sector ambiental, la Comision Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (CONABIO)
se realiza la secuenciacion del ADN ambiental como agua, suelo, aire o sedimentos para la
conservacion de especies. Mientras que el Instituto Nacional de Ecologia y Cambio Climatico (INECC)
utiliza estas tecnologias para el monitoreo de contaminantes y el estudio del impacto del cambio
climatico en organismos clave.

La Procuraduria Federal de Proteccién al Ambiente (PROFEPA) utiliza herramientas moleculares para
la identificacién de especies protegidas y la lucha contra el trafico ilegal de flora y fauna. La
conservacion de la biodiversidad tiene un impacto indirecto en la salud publica. Un entorno saludable
con ecosistemas en equilibrio contribuye a factores esenciales para la salud humana, como la calidad
del aire, agua y alimentos.

En la Secretaria de Salud (SSA), a través del Instituto de Diagndstico y Referencia Epidemioldgicos
(INDRE), se realiza el diagnéstico molecular de rutina para la deteccién de patdgenos y vigilancia
epidemiolégica con la finalidad de lograr el control de enfermedades infecciosas causadas por los
patégenos endémicos en México y los que causan el mayor nimero de muertes al afio. El Instituto
Nacional de Medicina Genémica de México (INMEGEN) desempefa un papel clave en el uso de
herramientas moleculares para mejorar la salud con la creacién del proyecto Mapa del Genoma de
Poblaciones Mexicanas que facilita el disefio de terapias personalizadas para enfermedades como la
diabetes y la obesidad. Ademas, el INMEGEN realiza estudios sobre cancer, enfermedades crénicas y
gendmica nutricional en colaboracion con otras instituciones para crear programas apoyando politicas
de salud basadas en evidencia. Dependencias de gobierno como el Instituto Mexicano del Seguro
Social (IMSS), Instituto de Seguridad y Servicios Sociales de los Trabajadores del Estado (ISSSTE),
Instituto Nacional de Cancerologia (INCAN), Instituto Nacional de Ciencias Médicas y Nutricion
Salvador Zubiréan (INCMNSZ) y el Instituto Nacional de Enfermedades Respiratorias (InER) participan
actualmente en la investigacion, diagndstico y desarrollo de terapias innovadoras y en la capacitacién
de especialistas en biologia molecular. En conjunto, a través de estos institutos en México se promueve
la educacion y divulgacién cientifica para sensibilizar a la poblacién sobre los beneficios de la biologia
molecular en la salud.
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Las herramientas moleculares en la formacion de profesionales de la salud

Actualmente, abordar la salud implica la integracién de varias dreas y un constante avance tecnolégico
y cientifico, por lo que es fundamental incluir el aprendizaje de herramientas moleculares en la
formaciéon de estudiantes del drea de salud, incluyendo a los promotores para promover el
fortalecimiento de competencias en areas relacionadas con la gendmica, epidemiologia, clinica, social,
los aspectos éticos, legales y econémicos de la salud.

La educacion sobre herramientas moleculares fortalece la alfabetizacién en salud y fomenta la equidad
en el acceso al conocimiento cientifico. Por ejemplo, el diagndstico por PCR dejé de ser un tecnicismo
especializado y se convirtié en un término cotidiano en la poblacién global durante la pandemia de
COVID-19. Esto promueve el empoderamiento de la poblacién y su participacién en estrategias de
promocién de la salud (Velavan y Meyer., 2020).

Ademas, los programas de formacién de recursos humanos que integran conocimientos sobre biologia
molecular son clave para la garantia de una fuerza laboral competente en salud. Una visién molecular
de la salud y la enfermedad contribuye al desarrollo de estrategias preventivas y tratamientos
fundamentados en evidencia cientifica. También permite al personal de salud la transmisién de datos
biolégicos y técnicos de manera efectiva a la poblacién para apoyar a la toma de decisiones
documentadas por parte de los individuos, fomentando la prevencion y deteccidén temprana. Ademas,
de esta manera se empodera a los pacientes y sus familias para participar activamente en su cuidado,
ayudando a mejorar el cumplimiento de los tratamientos al entender sus mecanismos de accion y
efectos; a su vez, se fortalece la confianza en los sistemas de salud, contribuyendo asi a una sociedad
mads informada y responsable con su bienestar (Angarita Merchan et al., 2017).

El dominio de herramientas moleculares permite a los profesionales de la salud innovar y desarrollar
proyectos con beneficios sociales, adaptando intervenciones a la genética individual de cada paciente
e identificando patrones epidemioldgicos. Ademas, el dominio de estas técnicas mejora su
competitividad laboral, abriendo oportunidades en investigacion, desarrollo de politicas de salud y
biotecnologia, y los capacita para enfrentar problemas globales y locales, como enfermedades
emergentes y resistencia antimicrobiana.

Limitaciones de las herramientas moleculares

En América Latina y otros paises en desarrollo, las herramientas moleculares resultan limitadas en las
estrategias de salud publica, pues su implementacién requiere una inversidon alta en equipos,
infraestructura y capacitacion del personal. También la continuidad de los programas estda en riesgo
constante debido a la actualizacion de la tecnologia avanzada y necesidad de cadenas de suministro
globales, que pueden ser interrumpidos por falta de presupuesto o desafios sociales, como ocurrié
durante la pandemia de COVID-19 (Hiscott et al.,, 2020). También, se requiere personal altamente
capacitado para manejar y analizar los datos generados, ya que, sin una formacién adecuada, estas
técnicas pueden ser ineficaces o llevar a errores en diagnésticos y conclusiones cientificas. Ademas,
las desigualdades en el acceso a estas tecnologias entre regiones urbanas y rurales, o entre paises
desarrollados y en desarrollo, limitan los beneficios potenciales y pueden agravar las inequidades en
salud, especialmente en comunidades marginadas. Actualmente, existen limitaciones en la validacion
de la sensibilidad y especificidad de ciertas técnicas debido a la falta de inversién en su evaluacién
sistematica y a la complejidad de estos procesos (Molster et al., 2018).

Muchas herramientas moleculares dependen de bases de datos genéticas, que la mayoria estan
disefiadas con poblaciones de paises desarrollados, lo que puede reducir la precisiéon de los
diagnésticos y las intervenciones en poblaciones locales donde los perfiles genéticos son distintos
(Becker et al.,, 2004). Ademas, a la fecha, el uso de datos genéticos plantea preocupaciones éticas
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relacionadas con la privacidad, el consentimiento informado y el riesgo de discriminacién genética. La
obtencién de informacién genética en ausencia de sintomas clinicos puede limitar su valor predictivo
y poner en riesgo al paciente con sobre y sub-medicacion, también, la seleccién de pruebas conlleva
desafios para la capacidad financiera del sistema de salud. Estas cuestiones pueden dificultar la
aceptacion social y el desarrollo de politicas publicas relacionadas con el uso de las herramientas
moleculares en ciertos contextos.

Por dltimo, estas herramientas no abordan directamente los determinantes sociales de la salud, como
la pobreza, el acceso a la educacién o la seguridad alimentaria, que son criticos en la promocién de la
salud. Esto subraya la necesidad de combinar su uso con enfoques mas integrales que consideren
factores econémicos y culturales.

Dada la limitada disponibilidad de herramientas moleculares en América Latina y otros paises en
desarrollo, la bioinforméatica emerge como una alternativa clave para la promocién de la salud (Tabla
1), ya que permite analizar datos gendmicos, epidemioldgicos y clinicos, para identificar patrones de
enfermedades, optimizar diagnésticos y disefiar estrategias de prevencion sin depender de una
infraestructura costosa. En combinacion con tecnologias accesibles, como bases de datos publicas y
modelos predictivos, facilita la toma de decisiones en salud publica, especialmente en regiones con
recursos limitados, contribuyendo al control de enfermedades y la mejora de la atencién médica.

Tabla 1

Herramientas Bioinformaticas en la Promocién de la Salud

Clasificacion Base de Datos Funciones y Aplicaciones
Gendmicas ENCODE Catalogo de elementos funcionales del
https://www.encodeproject.org genoma humano, incluyendo regiones
reguladoras y modificadores
epigenéticos
NCBI Genome Genomas completos de multiples
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome | organismos con herramientas de analisis
UCSC Genome Browser Genomas con anotaciones funcionales y
https://genome.ucsc.edu herramientas de andlisis comparativo
Patégenosy | VeuPathDB Suite de bases de datos de genomas de
Enfermedade | https://veupathdb.org vectores, parasitos y hongos con
s Infecciosas herramientas para andlisis gendmicos,
transcriptomicos y funcionales
ViPR Virus Pathogen Resource Genomas virales con herramientas de
https://www.viprbrc.org anotacion, analisis filogenético y
comparacion de secuencias
NCBI Virus Secuencias virales con herramientas para
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/vir | analisis genédmico, proteémico y
us estructural
Cancer The Cancer Genome Atlas (TCGA) Datos gendmicos, transcriptomicos y
http://www. Canter.gov.tcga epigendmicos de distintos tipos de
cancer
cBioPortal Plataforma interactiva sobre alteraciones
https://www.cbioportal.org genéticas en cancer y su impacto clinico
COSMIC Mutaciones somaticas en cancer,
https://cancer.sanger.ac.uk/cosmic biomarcadores y evolucion tumoral
Enfermedade | DisGeNET Informacién sobre genes y enfermedades
s Complejas | https://www.disgenet.org de multiples fuentes.
OMIM Genética humana y enfermedades
https://www.omim.org hereditarias
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GWAS Catalog Recopila estudios de asociacion del
https://www.ebi.ac.uk/gwas genoma completo (GWAS) para
identificar variantes genéticas asociadas
con enfermedades.
Metabdlicas | KEGG Vias metabdlicas, interacciones
y https://www.genome.jp/kegg moleculares y funciones celulares
Funcionales
The Human Metabolome Database Metabolitos y su relacién con
https://hmdb.ca enfermedades humanas
Expresion GEO Expresién génica y estudios de
Génicay Gene Expression Omnibus transcriptomica
Epigenética https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo
ArrayExpress Expresién génica y epigendmica con
https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress herramientas de analisis y visualizacién
CONCLUSION

Las técnicas moleculares y la bioinformatica son herramientas que han permitido revolucionar el
campo de la salud publica facilitando una comprensién mas profunda de los mecanismos biolégicos
que originan a las enfermedades, mejorando el diagnoéstico, la vigilancia epidemioldgica, el analisis del
microbioma, polimorfismos y también, se ha podido estudiar la diversidad genética de especies y su
interaccion con el entorno, fortaleciendo el conocimiento sobre los determinantes ambientales. Todas
estas experiencias en conjunto, abren caminos para la promocién de la salud basada en evidencia
cientifica. Sin embargo, actualmente su implementacidn enfrenta retos importantes como la formacion
de recursos humanos especializados, el capital para la inversién en equipos, la equidad en el acceso a
estas tecnologias y la necesidad de politicas publicas que favorezcan su aplicacién ética y sustentable,
principalmente en paises en desarrollo.
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