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Resumen

La Bioinformatica es un disciplina técnica y cientifica relativamente nueva pues su andadura
se remonta a algo mas de tres décadas. Una descripcion aceptada es que es la relacion de
las matematicas y la biologia a través de la informatica cuyo aporte, mas importante, es que
abri6 las puertas del genoma para el entendimiento del mapa de la vida por los cientificos.
Con el desarrollo de los sistemas de informacion la construccion del conocimiento se
potencié exponencialmente. La informatica revoluciond el mundo de la investigacion
cientifica y la produccion de saberes. Lo que antes necesitaba décadas de disciplina
investigativa se redujo a afos, gracias a las herramientas digitales y los ambientes

colaborativos mundiales de la sociedad del conocimiento. Esa caracteristica ha sido
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determinante para enfrentar la pandemia producida por el coronavirus COVID-19. Este
articulo es una revision documental del uso de la bioinformética como aliada estratégica
para vencer el coronavirus y reducirlo a una enfermedad endémica, tanto desde el disefio
de estudios como el uso de técnicas y herramientas que provee la disciplina. Se revisaron
buscadores generales y académicos de acceso abierto, con el uso de palabras claves sin
conectores booleanos seleccionando una muestra de trabajos de investigacion de caracter
académico o paginas web especializadas, en idioma espafiol, con caracteristicas
especificas de inclusion. La principal conclusién es la escasa produccion de investigaciones
y documentos de investigacion médica sobre el coronavirus en la regién latinoamericana y
la ausencia porcentual de trabajos de origen panamefio.

Palabras clave: Aplicaciones digitales, Bioinformatica, Coronavirus, COVID-19, Sistemas
de informacion.

Abstract

Bioinformatics is a relatively new technical and scientific discipline, as it goes back a little
more than three decades. One accepted description is that it is the relationship of
mathematics and biology through informatics whose most important contribution is that it
opened the doors of the genome for the understanding of the map of life by scientists. With
the development of information systems, the construction of knowledge was exponentially
enhanced. Computer science revolutionized the world of scientific research and the
production of knowledge. What used to require decades of research discipline was reduced
to years, thanks to digital tools and the global collaborative environments of the knowledge
society. This characteristic has been decisive in confronting the pandemic produced by the
coronavirus COVID-19. This article is a documentary review of the use of bioinformatics as
a strategic ally to overcome the coronavirus and reduce it to an endemic disease, both from
the design of studies and the use of techniques and tools provided by the discipline. General
and academic open access search engines were reviewed, with the use of keywords without
Boolean connectors by selecting a sample of academic research papers or specialized web

pages, in Spanish, with specific inclusion characteristics. The main conclusion is the low
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production of research and medical research documents on the coronavirus in the Latin
American region and the percentage absence of works of Panamanian origin.
Keywords: Digital applications, Bioinformatics, Coronavirus, COVID-19, Information
systems

Introduccion

Las Tecnologias de la Informacién y Comunicacion (TIC) son un amplia y variada
gama de recursos tecnoldgicos que van desde un sencillo power point, instalado en un
computador personal, hasta complejas plataformas especializadas que requieren de
servidores propios en ambientes muy técnicos y cientificos como puede ser la estacion
espacial internacional o los aceleradores de neutrones. Son sistemas de informacion digital
disefiados para un conjunto de datos y elementos que interaccionan arménicamente entre
si y que tienen un fin especifico. La proyeccién a la pared, desde el teléfono maovil, admira,
pero ya no sorprende, Gutiérrez (2019) deja ver su cotidianidad.

Tanto en la cultura digital como en su infraestructura tecnologica abundan pantallas
donde imagen y texto coexisten, interactian e hibridan en un constante flujo de
informacion visual. En ellas convergen medios que hasta hace unas décadas
poseian estructuras tecnoldgicas, espaciales o socio econdmicas independientes y
que tras su digitalizacién comparten un entorno informatico comun. (p. 2)

Para la sociedad del conocimiento son tan naturales las TIC que, al dia de hoy,
practicamente no existe una rama de investigacion y creacion humana que no se apoye en
cualquiera de la variedad de recursos ofrecidos por las tecnologias digitales. Son el futuro
disruptivo que genera cambios en los modelos de comunicacion, interaccion, produccion y
consumo, creando el muy particular ecosistema de la sociedad digital (Comision Econdmica
para América Latina y el Caribe (CEPAL), 2021).

En ese escenario puede afirmarse que la sociedad del siglo 21 esta en un proceso
de transformacion acelerada mediada por las TIC, al punto que se encuentran autores que
sostienen que marcan una etapa de la historia humana, denominada cuarta revolucion

industrial, determinada por la “Expansion de sistemas productivos fisico-digitales, basada
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en la digitalizacion de la realidad cotidiana y la hiperconectividad de los procesos, las cosas
y las personas.” (Martinez et al, 2020, p. 12)

Esa “digitalizacion e hiperconectividad” es el caracter disruptivo que diferencia
significativamente las dos Ultimas revoluciones industriales. Si la primera fue la
mecanizacion y la segunda el uso de la electricidad, la tercera y la cuarta estdn marcadas
por el uso de las computadoras y la electronica, pero, esta Ultima implica que los cambios,
y los desarrollos tecnoldgicos digitales, avanzan a una velocidad exponencial que obliga
nuevas ideas para mejorar procesos productivos, formas de ensefianza, modelos de
relacionamiento social y de produccion, atencion a las necesidades sociales y formas de
investigacion. Todos los campos impactan positivamente en la calidad de vida de los
ciudadanos (Martinez et al, 2020).

Las TIC son un recurso muy valioso en la investigacion de todas las ciencias. Las
herramientas que proporcionan permiten al hombre acceder hasta donde nunca antes
penso que llegaria. No es una metafora. Los complejos sistemas de informacion, raiz de
desarrollos tecnoldgicos digitales, permiten a los cientificos e investigadores adentrarse en
lo profundo del espacio sideral a millones de kildmetros en un entorno hostil e inalcanzable
fisicamente, como también a lo interno de los espacios microscépicos, atbmicos. En estos
ultimos para visualizar, especular cientificamente, crear modelos virtuales, experimentar y
educar (Pérez y Rodriguez, 2008).

Bioinformatica

De las ciencias naturales, las bioldgicas son, tal vez, una de las que mas se han
beneficiado de las TIC por su importancia para la vida del mismo ser humano. Aunque estan
presentes en areas tan importantes como la produccion agricola y la proteccion del medio
ambiente, en las Ultimas tres décadas, es la medicina la que mas se beneficia de ese
desarrollo exponencial. Un ejemplo significativo es que, gracias a la combinacion de los
recursos de los sistemas de informacion y su influencia en la mecéanica y la electronica, se
crean instrumentos y aplicaciones tecnoldgicas médicas de todo tipo, desde escaneres del

tamafio de un maletin de mano hasta protesis con microchips (Orbe, 2019).
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Pero las TIC no son Uunicamente aplicaciones y dispositivos tecnoldgicos. Su impacto
es tal en los fendmenos sociales, como la produccion y la investigacion, que emergieron
nuevos campos cientificos y practicas profesionales como la bioinformatica, disciplina que
puede calificarse de joven por su aparicion en algo mas de dos décadas, que relaciona la
biologia y la informética en una combinacién al servicio de las ciencias de la vida porque
permite el estudio de data biologica con base en la teoria de la informacion, las matematicas
y la computacion (Campos et al, 2021).

La bioinformatica es el producto de la necesidad de los cientificos para gestionar,
analizar e interpretar el ingente volumen de informacion contenido en el genoma,
especialmente humano, de entenderlo para luchar contra enfermedades individuales, como
el cancer, o endémicas, como el mal de Chagas, para lo que se desarrollan posibilidades
cientificas disciplinas del conocimiento entre las que resaltan las ciencias émicas y generan
nuevas perspectivas para la reflexion desde la bioética (Bottasso et al, 2021).

La disciplina bioinformatica es un gran aliado para descubrir los secretos de la vida.
Los algoritmos en que se apoya permiten crear modelos virtuales para clasificar, catalogar,
encontrar relaciones y similitudes, descubrir propiedades y funciones y entender las
estructuras de las cadenas genéticas “La Bioinformatica es el uso de técnicas
computacionales, matematicas y estadisticas para el andlisis, interpretacion y generacion
de datos biolégicos. Estudia la mineria de datos de acidos nucleicos, proteinas, lipidos,
azucares y metabolitos mediante diferentes aproximaciones.” (Olaya y Cejas, 2018, p 177)

Se convierte en una herramienta tactica de investigacion y aprendizaje especializado
en el campo biologico y/o médico y en la misma informatica. La primera por la aplicacion
obligada en el tratamiento y analisis de las variables bioldgicas y biomédicas en estudios de
tiempo y campo real y la segunda por su métodos, sistema y herramientas que se
constituyen con las tecnologias de la informacion. “[...] permitiendo integrar a los métodos
de aprendizajes, ambientes colaborativos virtuales, bases de datos en linea sobre genémica
y protedmica, experimentos sobre expresion de genes y una gran cantidad de herramientas

para la planificacion experimental.” (Pérez y Rodriguez, 2008, p. 3 - 4)
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Esas caracteristicas son de suma importancia desde el afio 2019 en que todas las
sociedades se enfrentan a la pandemia mundial creada por el coronavirus COVID 19. Una
especulacién acertada es que el acceso a la informacion de miles de millones de datos, su
sistematizacion y la posibilidad de crear modelos de comportamiento del virus y
experimentos con el menor margen de error de manera mas acelerada fue una de las
determinantes para reducir el tiempo de sometimiento de la humanidad al virus. No habria
sido posible en el siglo anterior (Sanchez y Nares, 2021).

Aungue pareciera que la etapa mas critica de accion del virus esta superada, Las
diferentes variantes y su aparicion en otras especies, hasta ahora no letal en las que la cepa
causante es natural (NUfez, 2020), permiten afirmar que el virus causante no esta dominado
para ubicarlo en el mismo nivel de enfermedades endémicas, pero controladas, como la
gripe, el sarampién u otra de las enfermedades contagiosas que pudieran conducir a
epidemias. Es necesario continuar investigando.

Las investigaciones preliminares para este articulo no encontraron publicaciones
cientificas de origen panamefio al respecto, pero es necesario tener una idea de la
actualidad del tema en relacion al avance de las investigaciones con ayuda de los sistemas
de informacion que representan la bioinformatica. Mas all4 de identificar los proyectos de
biogenética o bioinformatica en el pais, o sus universidades, es interesante conocer como
se pueden aplicar estratégicamente proyectos para desarrollar el conocimiento como capital
cientifico y especializado del pais.

Materiales y métodos

Se realiz6 una revision documental sobre las caracteristicas técnicas de los recursos
bioinforméaticos disponibles en la red y su utilidad en las estrategias y disefios de estudio del
coronavirus COVID-19 en la comunidad cientifica de habla hispana con trabajos publicados
en la barra de busqueda general de Google y los buscadores académicos Google Scholar,
Redalyc y Scielo.

Para relacionar Bioinformatica y Covid-19 se realiz6 una busqueda sistematizada
entre los afios 2019 al 2022, incluido, con la combinacién, sin conectores booleanos, de

palabras claves: Bioinforméatica, Aplicacion, COVID y variantes: sistemas de informacion y
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coronavirus, como elementos de inclusion para la seleccion de trabajos académicos de
cualquier tipo a saber: Tesis de grado, articulos cientificos, contenidos de catedras y paginas
web.

Se encontraron 125 documentos en campos diversos como son Investigacion
meédica, investigacion social en estadisticas de salud, farmacologia, reflexion cientifica,
educacion cientifica e informética, cuya lectura de resimenes seleccion6 26 posibles
trabajos de estructura y divulgacion cientifica de los cuales se seleccionaron 4 cuyo
contenido cumple criterios de inclusion para el estudio a saber: Estructura de investigacion
cientifica, estudio del Coronavirus COVID-19 y utilizacién de recursos bioinformaticos.

Resultados

Siendo la bioinformética una disciplina basicamente constituida para abordar
eficientemente la informacion genética, es natural que sea un apoyo basico en las
investigaciones sobre el coronavirus COVID-19. Una definicion sencilla de los virus es que
son particulas infecciosas constituidas por un solo acido nucleico, con material genético,
DNA o RNA, de organizacion estructural simple que se replican por un mecanismo particular
en de una célula viva. Con la informacion genética forma proteinas que especifican su
funcién como parasito dentro de la célula viva (Martinez, 2016).

Leiva et al (2020) sintetizan la identificacion taxondémica del COVID-19 “Los
coronavirus (CoV) son virus ARN encapsulados de polaridad positiva altamente diversos,
pertenecientes a la familia Coronaviridae, se dividen en 4 géneros: alfa, beta, gamma y
deltacoronavirus, que pueden ser transmitidos por animales y humanos” (p. 4). Por ende, el
grueso de las investigaciones médicas sobre el coronavirus se ubicé en disciplinas con un
alto contenido bioinformético.

El primer paso fue su identificacion completa a través de la secuenciacién genética.
Son procesos que incluyen: etapas de alineamiento de secuencias genéticas y analisis
filogenéticos (origen genético). Ademas de conocer sus componentes permite la
clasificacion taxonomica internacional. Gomez y Guarda (2019) sefalan su clasificacion:

El nuevo virus, pertenece a la familia Coronaviridae la cual esta formada por virus

de ARN de hebra positiva. Los virus de esta familia infectan vertebrados y han sido
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parte de tres brotes zoonadticos importantes en las ultimas dos décadas que son el
SARS el 2003, MERS el 2012 y el COVID-19 el 2019.

En el caso del coronavirus identificado en Wuhan, primero fue nombrado como
2019-nCoV y luego de generarse las primeras secuencias de su genoma completo
se pudo conocer su organizacion y contenido genémico, asi como su posicion

evolutiva entre los coronavirus ya conocidos (¢, Qué rol cumple la bioinformatica...?)

Tanto en Leiva et al (2020) como en Gomez y Guarda (2019) se aprecian pasos

basicos para la identificacion del virus y otros necesarios para su estudio aplicado a las

disciplinas que se ocupen de investigarlo, a saber:

Secuenciacion genética de identificacion.

Taxonomia de secuencia genética comparada.

Andlisis de genomas (Técnicas de secuenciacion genética y bioinformatica).
Modelamiento estructural de potenciales dominios de proteina de union a receptores.

El trabajo de Pastrian (2020) versa sobre las rutas de infeccion orales del virus a

través de la enzima convertidora de la angiotensina 2 (ACE2) como objetivo para la

recepcion e ingreso en la célula huésped por medio de las células epiteliales de las mucosas

y especialmente la lengua. Es una revision documental de diferentes trabajos que identifica

las herramientas bioinformaticas en diferentes etapas de cada uno de los trabajos

investigados, como se describen a continuacion:

Perfil de expresion de RNA relacionado con ACE2: Andlisis bioinformatico de
técnicas de secuenciaciéon de RNA unicelular con bases de datos publicas.

Analisis de expresion, composicion y proporcion de expresion de ACE2 en diferentes
células de tejidos de la cavidad oral: Perfiles transcripcionales bulk RNA-Seq en dos
bases de datos publicas, TCGA y FANTOM.

Distribucion, expresion y presencia de ACE2 en el cuerpo humano: Técnicas de
secuenciacion con: scRNA-Seq y bulk RNA-Seq.

El trabajo de investigacion de Recalde (2021) en el campo de la quimica de los

alimentos se limitd a identificar posibles reservorios del virus en animales para consumo

humano a través de técnicas bioinformaticas. Su disefio de investigacion requirié de
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diferentes y variadas herramientas de secuenciacion y relacionamiento de informacion en

bases de datos.

Busqueda de codificaciones genéticas animales: Base de datos NCBI, Centro de
informacion biomédica y biogendémica y Ensembl.

Alineacion de secuencias animales con secuencia base de la proteina ACE2 en
SARS COV-2: Editor Bioedit.

Obtener un arbol filogenético con las secuencias animales: Mega X (Molecular
Evolutionary Genetics Analizys, por sus siglas en inglés.)

La revision sistematica de la literatura médica existente sobre el SARS-Cov-2 de
Leiva et al (2020) refleja diferentes metodologias con aporte bioinformatico como son:
Secuenciacion del genoma viral

Andlisis de la secuencia proteica por pares de siete dominios conservados de
proteinas no estructurales.

Andlisis metagendmomicos utilizando secuenciacion de préxima generacion para
identificar posibles agentes etioldgicos

Montaje de novo de un genoma de CdV de 29.891 pares de bases que compartia
una identidad de secuencia del 79,6% con SARS-CoV BJO1.

Secuencias de genomas de larga duracion de 2019-nCoV.

Andlisis filogenético del genoma de longitud completa y las secuencias genéticas de
RdRp y spike (S).

Grafica de similitud basada en la secuencia del genoma de larga duracién de 2019-
nCoV WIV04.

Las herramientas también son soporte de investigaciones para el desarrollo de

modelos informéticos al servicio de la atencion hospitalaria a pacientes del COVID 19.

Fuentes y Medina (2020) presentaron el disefio de un modelo predictivo de la gravedad de

paciente que se fundamenté en el lenguaje de programacion Python vy la libreria sklearn de

Python 3.5 en el “entrenamiento del algoritmo” tanto como STAT::FIT para las distribuciones

estadisticas.
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Los trabajos referidos como muestra de este articulo permiten establecer dos
herramientas bioinforméticas fundamentales para las investigaciones generales, y de

COVID-19, como son las bases de datos y la secuenciacion genética.

Bases de datos

Las bases digitales de son una herramienta de recoleccion y archivo de datos e
informaciones sobre resultados de investigaciones en diferentes campos de la ciencia. Cada
una es una herramienta compleja, especializada y representativa de un tema particular. En
la Bioinformética cada base es una coleccién estructurada, indexada, de disefio especifico
para facilitar la busqueda en un area particular de la investigacion biogenética. Se renuevan
todos los dias y se entrecruzan. La mayoria son de codigo abierto y se acompafian con
otras herramientas complementarias como software de mapeo genético y alineaciones de
secuencias (Olaya y Cejas, 2018).

Entre las bases de datos bioinformaticas mas relevantes a nivel mundial se
encuentran:

e De secuencias de nucledtidos: Centro Nacional de Informacién Biotecnologica de
estados Unidos (NCBI, por sus siglas en inglés). Archivo Europeo de Nucleétidos
(ENA, por sus siglas en inglés) y el Banco de Datos de DNA de Japon (DDBJ por sus
siglas en inglés)

e De genomas de organismos concretos: Flybase (Drosophila) autofinanciada. Base
de datos del genoma saccharomyces (SGD por sus siglas en inglés) (Levadura)
autofinanciada y ENSEML (Hombre, ratdon y otros) buscador de genomas para
genomas de vertebrados, autofinanciada.

e De datos de proteinas: UniProtKB/Swiss-Prot (Expasy) Suiza. Banco de datos de
Proteinas (PDB, por sus siglas en inglés) financiado por diferentes laboratorios y
Clasificacion estructural de proteinas (SCOP, por sus siglas en inglés) apoyado por

el Consejo de Investigacion Médica del Reino Unido.
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De datos bioinformaticos: Biblioteca Nacional de Medicina del Departamento de
Salud y Servicios Humanos de los Estados Unidos. (COMAYV, s/f)

El Instituto Suizo de Bioinformatica pone a disposicion publica una variedad de bases

de datos en el portal Expasy (https://www.expasy.org/) cuya pagina principal es un conjunto

de recursos especializados para los investigadores biolégicos. Es una muestra de la

diversidad y complejidad del conocimiento relacionado con el genomay de la gran cantidad

de disciplinas que se sirven de la informacion. La tabla 1 es una sintesis de los recursos del

complejo sistema de informacién Expasy para dos especialidades del campo de la

informacion bioldgica como son la gendmica, investigacion sobre genes y genomas, Yy la

protedmica, investigacion sobre proteinas y protonemas:

El conjunto de bases de datos de Expasy sirve a cinco campos especializados de las
ciencias del genoma. Es una de las principales especializadas en proteinas.

Ofrece ochenta bases de datos en recurso abierto, especializadas y muy
especializadas, aunque de lenguaje cientifico sencillo. Como recurso dindmico y en
constante crecimiento presenta bases como: Tubo en V SARS-CoV-2
(especificamente adaptada para analizar datos de secuenciacion de alto rendimiento
de SARS-CoV-2) y Escenarios COVID-19 (Aplicacion web de escenarios de COVID-
19) y BEAST2 - COVID-19 Monitoring,

Presenta herramienta para algo mas de cien tipos de trabajo entre los que se
encuentran: Andlisis de RNA-Seq, Visualizacién de maltiples muestras, Visualizacion
de componentes principales, Trazado de graficos de dispersion, Analisis de
enriguecimiento de conjuntos de genes, Analisis de expresion, Llamado pico,
Descubrimiento de motivos de secuencia, Prediccion del sitio de union del factor de
transcripcion, Alineacion de secuencia, Clasificacion y Busqueda de similitud
estructural.

También da acceso a bibliografia especializada con conectores booleanos, mineria
de textos y descarga de documentos. Ofrece registro y acompafamiento para bases

de datos con machine learning.
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Algoritmos bioinformaticos

La secuenciacion genética se construye con la identificacion de los elementos
proteicos con una letra, o0 combinaciones de letras, asignada y la construccién del algoritmo
de secuenciacion que represente el comportamiento conocido del elemento proteico. El eje
constitutivo de las herramientas digitales es el algoritmo. El programa disefiado para realizar
la virtualidad de un dato. Los bioinformaticos son esencialmente cuantitativos, de registro y
almacenamiento, pero, con la adicién de la machine learning y la Inteligencia Artificial (I1A),
también de relacidén de datos e inferencias de resultados con matrices predictivas.

Los mas importantes son los relacionados con la medicina y la curacién de
enfermedades como el cancer. Franch (2018) en su trabajo de Bioinformatica funcional
requirié de técnicas complejas, para el analisis de los datos émicos y su ubicacion dentro
de un contexto bioldégico convirtiendo la firma genética en mecanismos biologicos o
fenotipos, que no hubiesen sido posibles sin el desarrollo de la disciplina. Su trabajo es un
compendio de procesos complementarios que requirieron disefios especiales de software
para cada paso.

En la etapa de preparaciéon preliminar requirié técnicas de andlisis masivo para el
estudio de genes, proteinas y metabolitos para determinar las secuencias de los genes y la
relacion de esa secuenciacion con su funcién. La herramienta bioinformatica que seleccion6
es una plataforma de secuenciacion denominada: lllumina (lllumina), 454 (Roche), lon
Torrent (Life Technologies), Solid (Applied Biosystems), PacBio (Pacific Biosciences).

Para la etapa de Control de Calidad y Preprocesamiento, que supone la
comprobacion de la calidad correcta de las lecturas de secuenciacion y visualizar y evaluar
la calidad de los datos utilizé los programas PRINSEQ y FASTQC. Para la etapa de
Alineamiento necesaria para descubrir posiciones del genoma que han sido transcritas y
romper lecturas que no han sido alineadas previamente para tratar de alinealos de forma
independiente se requieren programas como TopHat2, GSNAP, QPALMA, STAR y
SOAPSplice. Existen programas especializados en alinear lecturas cortas como Bowtie,
BWA y SOAP.

https://revistas.up.ac.pa/index.php/scientia/

137



(®
@(@S(I[Nﬂﬁ

Vol. 33, N° 1, enero-junio, 2023 ISSN: 0258-9702

Para la etapa de Cuantificacion, necesaria para encontrar lecturas iguales que se

alinean en varias regiones, se desarrollaron algoritmos en programas como RSEM,

Cufflinks, IsoEM, Feature Counts, y HTSeq que coligen abundancia de genes e isoformas.

Para la Normalizacion y andlisis de expresion diferencial entre muestras cuenta con
programas DESeq, EdgeR, GENE-Countery Cuffdiff2 [37].

Los programas también se encuentran es software libre. Alcalde (2016) hace una

revision documental de software bioinforméticos en los que se incluyen disciplinas no

relacionadas directamente con la medicina que también encuentran soluciones tecnoldgicas

de alta calidad entre las que se encuentran:

Biologia evolutiva computacional: Estudian el origen, la historia evolutiva y el cambio,
a través del tiempo, de las especies. Se apoyan en programas como DENDRON
(Matriz de distancias), GARLI (Maxima verosimilitud), DNAsp (Calculos de distancia),
BEST (Método bayesiano) y MEGA o DAMBE (Desde diferentes enfoques).
Medicion de la biodiversidad: Recoge los nombres de las especies, descripciones,
distribuciones, informaciébn genética, estado y tamafios de las poblaciones,
necesidades de su hébitat e interaccion con otras especies. Se apoyan en programas
como Estimates y CHAO (Curvas de acumulacion y estimaciones de la riqueza
esperada de acuerdo con modelos) y Jacknife y Bootstrap (Sistema de muestreo
estandarizado).

Andlisis de la expresion y regulacion génica: Es el estudio de los niveles Acido
Ribonucleico Mitocondrial (mMRNA) se apoya en programas como: EST
(Secuenciacion), SAGE (Analisis en serie de la expresion génica) y MPSS
(Secuenciacion masiva de firmas paralelas).

Alcalde (2016)

También recoge herramientas digitales para Prediccion de la estructura de proteinas,

Gendmica comparativa, Modelado de sistemas biolégicos y Acoplamiento molecular.
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Herramientas complementarias

Todas estas herramientas se complementan con formas de presentacion de
resultados diversas a gusto del investigador. Son: inclusion de gréaficos, disefio virtual de
secuencias dinamicas, graficos de prospectivas y proyecciones cromaticas, informes cortos,
sintéticos y enlaces a bases o programas de soporte técnico y de respaldo. Los medios de
comunicacién se invadieron con la imagen computarizada del coronavirus que, en su gran
mayoria, fue generada con herramientas de imagenes o graficos dinamicos de las hojas de
calculo que son el fundamento de los programas de bases de datos.

Los ensayos en silico son una técnica de investigacion de modelado molecular, de
nacimiento relativamente corto, que reunen la biologia y la quimica a través del vaso
comunicante de la bioinformatica, con algoritmos de simulacién y prediccion, para simular
la interaccion de moléculas segun su afinidad, estructural o quimica, en proceso de
acoplamiento molecular. Yabar (2020) refiere su importancia en el campo de la biologia
molecular para disefiar biofarmacos, como una propuesta de medicamentos inhibidores de
elementos quimicos y consecuencias del coronavirus COVID-19 basados en técnicas de
simulaciéon de la biologia molecular y la bioinformatica como ya se han aplicado en otras

enfermedades a través del plasma sanguineo.

Conclusiones

La presencia de la region con trabajos de investigacion, culminados o en proceso,
sobre el virus es casi nula. El porcentual es muy pequefio y de Panama no aparecen. Las
revisadas por el autor son finitas en sus objetivos, no tienen continuidad. Aunque puede ser
un fallo de politica de divulgacién, sigue siendo un fallo a corregir, pero también sefiala que
es importante la promocion institucional de este tipo de investigaciones pues,
lamentablemente, la del COVID 19 no sera la ultima pandemia que la humanidad tenga que
enfrentar.

Desde su aparicion los sistemas de informacion sintetizados en herramientas y
aplicaciones impactan positivamente al mundo. La revision en los buscadores cientificos y

académicos, una muy apreciada TIC, reportan millones de nuevos documentos cientificos
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de todo tipo que, a su vez, impulsan la creacion del conocimiento a una velocidad nunca
antes sofiada por el ser humano. Aunque la revolucion industrial 4.0 de las tecnologias IA y
machine learing amenaza con convertirse en una nueva etapa de ese proceso historico
humano signado por la no intervencion de la mano humana en gran parte de la produccion
de conocimiento, bienes y servicios para proveer una calidad de vida, digna del humano.

La bioinformética es una disciplina creada por el conocimiento humano. No fueron
las méaquinas ni los programas las que la disefiaron, sino el compendio de la l6gica humana
en el uso de herramientas abstractas, como el conocimiento, y de concretas, como los
circuitos electronicos. La profundidad de sus aplicaciones admira y deja ver otras posibles,
para las que existen muchas metas, que ayudara a alcanzar.

La pandemia de COVID 19 es una consecuencia negativa de una sociedad en
crecimiento y contacto permanente. Es una sociedad mundial con componentes reales y
virtuales que no dejara de interactuar en ambos ecosistemas. Aunque obligd al mundo a
encontrar formas de lucha contra un enemigo comun, no han sido construidas en la sociedad
mundial sino en competencias de unos con otros cuyo resultado es una dependencia
absoluta de algunas regiones, como Latinoamérica, de paises avanzados.

El fin de este articulo no es hacer una resefia de programas bioinforméticos y/o
empresas que los distribuyen. Es poner sobre la mesa la discusion organizada para
encontrar nuevas formas para la investigacion en cualquier area. No es un secreto que
muchos de los descubrimientos cientificos y los avances tecnolégicos que pueden
representar, sobre todo en ciencias duras, se hacen en instituciones diferentes a las
universitarias. El robo de cerebros también se hace desde empresas que, con sus objetivos
concretos, son una fuente de estabilidad laboral para el investigador, asi no sea titulado.

Uno de los desafios, y muy buen proyecto, de investigacién conjunta de instituciones
cientificas y académicas puede ser la creacion de la base de datos bioinformaticos de
Panama. Requeriria de la inversion del Estado en un plan conjunto con un fin Unico. Es
posible si la disposicion de los recursos se equipara con la variada oferta de subsidios a las
ciencias que presenta la Secretaria Nacional de Ciencia y Tecnologia (SENACYT) de

Panama en su portal web.
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Tabla 1. Extracto base de datos del portal Expasy

ISSN: 0258-9702

Bases de datos

Espacialidad Disciplinas
Gendmica,
Genes y Metagendmica y
Genoma

Transcriptomica

Nombre

SwissOrthology

Bgee

EPD

V-pipe

Automated Single-Cell
Analysis Portal

SwissRegulon Portal

Tipo de base

Filogendmicas. Secuencias genéticas.
(Ortdlogos)

Comparaciones de expresién génica
homdloga entre especies.

Curaduria para informacién controlada
(Eucariotas)

Estudios epidemioldgicos y gendmicos
de patdgenos virales.

Portal colaborativo de analisis de datos
émicos unicelulares.

Gendmica regulatoria. Requisitos para
el uso del genoma.

Gendmica,
Metagendmica,
Proteinasy Transcriptomica,
proteomas Evolucidn genética,

Poblacién genética,
quimica médica

neXtProt

SwissLipids

fnandu

STRING

Proteinas humanas: funcion, expresion
de ARNm / proteina, etc.

Marco para integracion de datos de
lipidos y lipidémicos.

Reacciones quimicas y de transporte de
interés bioldgico.

Interacciones proteina-proteina
conocidas y predichas.
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