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RESUMEN

Una de las disciplinas cientificas que més se ha potenciado con la Inteligencia
Artificial (1A) es la Bioinformatica. Las herramientas digitales que provee la
tecnologia permitieron dar un salto cuantico de calidad en el entendimiento del mapa
de la vida, su funcionamiento y caracteristicas que, a su vez, determind un avance en
las ciencias émicas y en la comprension y tratamiento de enfermedades como el
cancer. El estudio realizado es una revision de la literatura en dos documentos
relevantes en los procesos de aplicacion de la Inteligencia Artificial en la medicina
desde las dimensiones de acercamiento de la informatica y la medicina,
respectivamente. También se hizo una revision documental en otras &reas de la
biotecnologia para caracterizar el avance y la interrelacién de las dos disciplinas
cientificas en los procesos productivos. La conclusién més resaltante es el avance en
conocimientos y calidad de vida que se ha producido desde la aparicion de a
bioinformética y el salto cualitativo que le ha significado la Inteligencia Artificial para
todos los apartados de la sociedad humana.
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ABSTRACT

One of the scientific disciplines that has been most enhanced by Atrtificial Intelligence
(Al) is Bioinformatics. The digital tools provided by technology allowed a quantum
leap of quality in the understanding of the map of life, its functioning and
characteristics which, in turn, determined an advance in the omic sciences and in the
understanding and treatment of diseases such as cancer. The study conducted is a
literature review in two relevant papers on the application processes of Artificial
Intelligence in medicine from the approach dimensions of computer science and
medicine, respectively. A documentary review was also made in other areas of
biotechnology to characterize the progress and interrelation of the two scientific
disciplines in the productive processes. The most outstanding conclusion is the
advance in knowledge and quality of life that has taken place since the appearance of
bioinformatics and the qualitative leap that Artificial Intelligence has meant for all
aspects of human society.
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INTRODUCCION

La bioinformatica es una de las disciplinas que forma parte de la amplia
gama de ciencias y técnicas relacionadas con la biologia. Es una de las
disciplinas que transversalizan ese conjunto de ciencias gracias a su
estudio de la informacion bioldgica fundamentada en la teoria de la
informacion, las matematicas y la computacion. Nacié con la necesidad
de interpretar la informacion contenida en el genoma lo que requirié de
algoritmos para catalogar, secuenciar encontrar similitudes y descubrir
propiedades, determinar funciones y estructuras en las cadenas
genéticas (Balatti y Florez, 2019).

Como su nombre lo indica es la insercion de caracteristicas bioldgicas
de los seres vivos en entornos computarizados como variables de
investigacion o, dicho de otra manera, es la utilizacion de las facilidades
que permiten la informatica y sus aplicaciones en el entendimiento del
desarrollo de los seres vivos. La gran diferencia es que lo hace a nivel
micro, dentro de la célula, Ahi donde se escribe el cddigo de la vida. Las
cadenas de Acidos Ribonucleicos (ARN) y nucleicos (ADN) que no son
visibles al ojo humano y cuyo comportamiento, no es totalmente
comprensible para los investigadores.
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El genoma humano contiene alrededor de 60 gigabits de ‘informacion’
(sin comprimir). Razon por la que suponemos que se trata de
informacion biologica importante, ya que ha permitido que las especies
existan por lo menos 35,000 afios y que ha sido cuidadosamente
preservada de generacion en generacion  (Biro, 2011).

Desde su aparicion la bioinformatica ha generado nuevas disciplinas
cientificas gracias a lo especifico de sus aplicaciones. Las ciencias
omicas se desprenden de las diferentes especialidades del estudio del
genoma en el Cédigo Genético. La disciplina es cientifica y tecnoldgica,
es el campo de interaccion de la Biologia Genética y Molecular con la
Ciencia de la Computacion y la Ingenieria Informatica en la gestion del
conocimiento gendmico y protedmico. Su aplicacion trascendid a las
ciencias médicas convirtiéndose en apoyo fundamental de la produccién
agricola y la industria, entre otros (Pin et al, 2021).

En la disciplina, la computacion tiene una funcion esencial con el
manejo y analisis de bases de datos bioldgicas. EI manejo supone
registro, resguardo, entornos, combinaciones y otras variables que,
otrora, necesitaban de equipos humanos multidisciplinarios para atender
todas las dimensiones y determinantes del dato, y la data, y los analisis
de estos, corresponde al comportamiento de las secuencias, apreciacion
de datos bioldgicos, recuperacién, manipulacién y enlace con otras
fuentes de datos en la importante tarea de entender regularidades en el
Caodigo Genético.

La funcion primordial de las técnicas bioinformaticas es la de ganar
tiempo, asi parezca pueril. Los procedimientos de la investigacion
biolégica son complejos y muy complejos. EI uso de aminoécidos,
codones, tasas de sustitucion sinénimas y no sinébnimas, marcadores de
proteinas, etc., encontraron en la disciplina un aliado para que el rango
de tiempo necesario para el manejo y analisis de grandes volimenes de
datos. Se verifican informaciones que antes suponian hip6tesis sobre
poblaciones, de las que se tomaba una muestra representativa, para hacer
una especulacion cientifica que, aunque sustentada en el conocimiento
y una légica, no dejaba de ser especulacion y que, en el mejor de los

casos, tomaba unos pocos afos verificar y convertir en conocimiento.
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Su impacto en las diferentes ciencias que sirven al ser humano no es
poco. Los avances en tecnologias de la salud y la produccién se aprecian
en muchos campos. La farmacéutica la utiliza para el desarrollo de
nuevos farmacos desde la deteccidn de potenciales dianas. Sus recursos
son importantes en el desarrollo de otras areas médicas como la
Epidemiologia y la Genética.

De igual forma la Investigacion clinica y la toma de decisiones en salud,
gracias a los biochips o la "biologia in silito" que es la construccion del
conocimiento a partir de teorias, simulaciones y experimentos
realizados con sus tecnologias como la Realdad Virtual (RV), la
Realidad Aumentada (RA) o la Realidad Mixta (RM) que permiten
suponer que la relacién genes y enfermedades es tan cercana que la
informacién genética se hace indispensable en el avance del
conocimiento médico (Rodriguez y  Vargas, 2019).

Conceptualizar la Inteligencia Artificial (IA) es un trabajo complejo
debido a las diferentes areas y posturas gnoseoldgicas que abarca, tanto
que, en la red, se encuentran millones de documentos que van desde
articulos sencillos hasta tratados doctorales. Un acercamiento técnico
procedimental es aquel que gira en torno a la idea de que la maquina
emule la capacidad de las redes neuronales del ser humano para tomar
decisiones para lo que se utilizan métodos de analisis de datos y
desarrollo de algoritmos de procedimientos (Arbelaez et al, 2021).

La pequefia gran ventaja de la IA, sobre la capacidad humana que emula,
es la ingente cantidad de datos que puede conocer y procesar en
diferentes tipos de analisis y en tiempos relativamente cortos. La big
data le revela sus secretos, muestra patrones y tendencias de hipotesis
de investigacién, determina comportamientos sociales y/o naturales en
poblaciones de estudio, identifica entornos segln los pardmetros que
requieran los investigadores y muchas otras funciones y aplicaciones
mas que, sin este avance en las Tecnologias de la Informacién y la
Comunicacién (TIC) los investigadores humanos tardaron décadas en
establecer en sus diferentes campos. (GOomez, 2021)

La IA es una de esas tecnologias disruptivas que son caracteristicas de
las ciencias de la computacion que, aunque dejan en la obsolescencia
tecnologias y técnicas anteriores, tiene la ventaja de escalar a un nivel
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superior las formas de apoyar el entendimiento y la construccion del
conocimiento humano. Son creaciones del entendimiento humano que
permiten andlisis y perspectivas de analisis de la informacién desde
nuevos enfoques. Es una técnica adaptativa para superar la sociedad de
la informacion y adentrarse en mejores condiciones en la sociedad del
conocimiento (Orozco y Arango, 2016).

Como evolucion de la informatica no puede estar exenta de introducirse
en el mundo de la bioinformatica. Las capacidades de andlisis de la
informacidn que suponen la especulacion, la hipdtesis, las relaciones
I6gicas o pseudoldgicas, las proyecciones y demas procesos reservados
a la inteligencia humana y cientifica, se ven abordados con la capacidad
superior del manejo de grandes volumenes de informacion en tiempos
relativamente cortos y con la reduccion, al minimo estadistico, del error.
Los cientificos cuentan con un asistente de campo super potenciado.

El propdsito de este trabajo es determinar diferentes formas en que la
bioinformatica se apoya en la IA para servir a las disciplinas del saber
humano tanto para producir conocimiento como para traducirlo en
bienes de consumo y servicio para la sociedad y su civilizacion. Para
ello se realiz6 en una revision documental a través de la red para
caracterizar las formas de aplicacion de la tecnologia en diferentes
trabajos cientificos. Con los resultados pretende hacer un ejercicio de
especulacion de cudl seré el siguiente paso en que las aplicaciones de la
informética disruptiva eleven, un nivel més, la forma de obtener el
conocimiento en la bioinformatica.

MATERIALES Y METODOS

Los datos utilizados para el analisis fueron extraidos de documentos
cientificos, de diferentes disciplinas cientificas y de aplicacion en la
produccién de bienes, que estdn presentes en la red. Se revisaron
documentos obtenidos en una revision simple seguin cadena de busqueda
“Bioinformadtica, Inteligencia artificial, herramientas, trabajos
doctorales”, y derivadas, en el buscador publico de Google. Se
seleccionaron Investigaciones en diferentes disciplinas relacionada con
la informatica y la medicina cuyo criterio de inclusion fue la seleccion
y utilizacion de herramientas digitales que provee la Inteligencia
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Artificial y su forma de aplicacion en el andlisis, generacion y
presentacion de resultados del investigador.

Para la descripcion de la seleccion y uso de herramientas se
seleccionaron dos trabajos que, a criterio del investigador, cumplen con
los parametros de bulsqueda y permiten dar un ejemplo de las
herramientas disponibles para los investigadores y las posibilidades de
adaptacion o base de disefio de estas a las caracteristicas particulares de
cada investigacion.

De igual forma se revisaron documentos de boténica, biologia marina,
veterinaria e ingenieria de software, para caracterizar las aplicaciones de
la 1A en que se apoyaron como tecnologia disruptiva de la
bioinformatica y cudl es el beneficio que aportan.

También se crey0 necesario investigar la presencia de la bioinformatica
en la Republica de panama por lo que se recurrié a documentos oficiales
del ente correspondiente en su portal web como es la Secretaria Nacional
de Ciencia, Tecnologia e Innovacion (SENACYT)

Es una investigacion que abarca documentos desde de las dos Gltimas
décadas, 2002-2021 incluidos, de corte documental, cualitativo,
descriptivo de las caracteristicas previamente determinadas.

RESULTADOS

El lenguaje informéatico de las proteinas

Uno de los campos que potencié la IA en la biotecnologia es el
entendimiento de como funciona las estructuras de las proteinas puesto
que, en ocasiones, comparten una misma estructura, pero no la misma
funcidn. Significa que sus secuencias pueden ser muy distintas, asi estén
estructuradas en una arquitectura muy similar, y cumplen funciones
diferentes. Entender su comportamiento es un tema complejo por al
amplio nimero de propiedades y relaciones entre sus componentes, los
aminoacidos.

El alfabeto del Genoma Humano es tan amplio como permiten tres mil
millones de pares de bases o “letras” en una complejidad gramatical que,
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para la maquina, puede resultar en redundancia algoritmica. Para
hacerlo maleable se necesita una gama de alfabetos reducidos, con
diferentes subconjuntos que a su vez deben estar determinados por las
propiedades fisicoquimicas de los aminoacidos, como son la
hidrofobicidad y el volumen. Para los investigadores representa la
identificacion correcta de la sintesis, natural o artificial, de una proteina
especifica (Weidenslaufer et al, 2019).

Cada elemento es un simbolo que tiene su representacion en un binario.
Cada combinacion es una determinante de la arquitectura del compuesto
de elementos que, a su vez, determina la funcion y que en la arquitectura
computarizada de la 1A es un algoritmo secuencial. Lo importante es
entender como van las secuencias de algoritmos que representaran una
funcién o un estado que permita reconocer la proteina.

Las secuencias también representan caracteristicas de los elementos y
los parametros en que se presentan o cumplen una funcion, en este caso
los aminoacidos. Asi parametros fisicos de la termodinamica como la
perdida de calor, cambios de energia libre de Gibbs y temperaturas de
transicion, entre otras, que resultan fundamentales para el entendimiento
de la estructura y la estabilidad de las proteinas y, por supuesto, su
funcion.

Los resultados de las combinaciones de cada proteina, en la aplicacién
IA, se presentan en una matriz compleja, en hojas de célculo,
basicamente en Excel, compuesta a su vez de una matriz superior y una
inferior en bases numéricas. Las resultantes permiten la construccion de
diferentes herramientas interpretativas segun la necesidad de los
usuarios como diagramas, esquemas, representaciones estructurales,
dendogramas, y mapas de secuencias, genéticas entre otros.

Aplicacion en la Protogendmica

El uso de datos 6micos en biomedicina crece muy rapidamente como el
estudio global de los sistemas celulares en un nivel concreto. Las
principales ciencias émicas desarrolladas en los Gltimos afios son la
Gendmica, la Transcriptomica, la Proteomica y la Metabolomica. El
concepto proteoma fusiona las palabras proteina y genoma, el primero
como dotacion genica de una célula u organismo y el segundo entendido

Tecnociencia, Vol. 24, N°2 54



como el total de proteinas expresadas por los genes de una célula, tejido
u organismo. “La Protedémica se define como el conjunto de técnicas o
tecnologias utilizadas para la obtencidn de informacion funcional de las
proteinas, y tiene por objetivo el analisis, identificacion vy
caracterizacion del proteoma celular.” (Franch, 2018)

Mapeo Genético HOJAS DE DATOS DEL NHGRI
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Fig. 1. Relacion de hojas de datos del mapeo genético en enfermedades
transmisibles del Proyecto del Genoma Humano (HGP) del Instituto
Nacional de Investigaciones de Genoma Humano (NHGRI, por sus
siglas en inglés) disponibles en bases de datos de los Institutos
Nacionales de Salud y el Centro Nacional para la Informacion
Biotecnoldgica de la Biblioteca Nacional de Medicina (NCBI)
(ncbi.nlm.nih.gov), asi como en el navegador gendmico de la
Universidad de California, Santa Cruz. NHGRI (2020)

La disciplina es el resultado de la obtencion, proceso, analisis,
integracion e interpretacion de datos de origen transcriptomico y
protedmicos, identificados como datos proteogendémicos que provienen
de 25000 proteinas, 1000 metabolitos, multitud de elementos proteicos
desconocidos y ARN funcionales. Es el interactoma humano, el mapa
de las interacciones moleculares entre las proteinas humanas, la red
social de las proteinas cuyo estudio es un aliado relevante en la basqueda
de nuevos tratamientos medicos para todas las enfermedades. (Friedrich,
2017).
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En la Biologia de sistemas, el método de representacion y andlisis mas
frecuente es la utilizacion de redes neuronales o redes biologicas. El
autor recurre al metaanalisis del volumen de datos provenientes de
linfocitos B y T o de lineas celulares primarias de pacientes con
leucemia, en el que cada elemento participante, en un proceso celular
particular estudiado, se representara con un nodo y la relacién entre ellos
se representard con una arista o conexion. Ambos elementos que
integraran partiendo de una red de datos ya creada proveniente de
diferentes bases de datos. “Las redes pueden representar (i) procesos
bioldgicos simples; (ii) la combinacion de varios procesos o rutas; o (iii)
directamente un interactoma, el cudl incluiria todo elemento y procesos
bioldgicos llevados a cabo por un organismo” (Friedrich, 2017).

Para el procesamiento de los resultados utiliza diferentes herramientas
bioinformaticas con IA para hacer una conversion de identificadores
bioldgicos a digitales y establecer un tnico identificador (ID) por cada
proteina. El utilizado por el autor en su propuesta de tesis es uno muy
utilizado por los investigadores en protedmica que permite hacer tablas
de mapeo y muestra si la informacion de una proteina es, o fue, revisada
por expertos. La tabla creada es muy importante porque permite generar
bases de datos integrativas y relaciona los ID con los de otros programas.

Los pasos siguientes son la preparacion de bases de datos de redes que
sean compatibles con otros programas, el procesado de set de datos
transcriptdmicos, la preparacion de casos de estudio, visualizacién de la
representacion digital, el analisis proteogendmico cualitativo de la linea
celular en ramos de linfoma de células B y otra serie de procedimientos
inherentes al estudio del cancer que utiliza una composicion de
herramientas de IA. La sintesis objetiva de Friederich (2017) y Franch
(2019) se pueden ver en la tabla 1.
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Tabla 1. Trabajos de Protogendmica. Sintesis de objetivos

Objetivo Resultados esperados
Base integrativa de datos biol6gicos.
Friederich (2017) Traduccién de rutas biologicas a redes de

Desarrollo y proteinas.
aplicacion de Analisis integrativo de calidad de set de datos
algoritmos protedmicos y set de datos transcriptomicos.

bioinforméaticos  Integracion  de  datos  protedmicos y
fosfoprotedmicos cuantitativos.
Flujos de analisis automaticos o semi-automaticos
de datos bioldgicos.

Franch ~ (2019) Identificacion el interactoma de las celulas madre

Desarrollo y hematopoyéticas.
aplicacion de Herramienta bioinformatica para
métodos reposicionamiento de farmacos.

bioinformaticos  Interfaces de visualizacion y comparacion de

para analisis de experimentos bioinformaticos.

datos bioldgicos  Bases de datos Proteogendémicas con variaciones
y nuevas uniones a las bases de datos de
referencia.

La Tabla 1 permite observar que los dos trabajos doctorales son de base
médica, pero de expresion bioinformatica.

Friederich desarrolla algoritmos de aplicacién bioinformética y Franch
disefia métodos con aplicaciones ya disefiadas. Friederich se orienta a la
produccién de datos y bases de datos mientras Franch se ocupa del
disefio de métodos y herramientas.

Cada autor realizé méas de dos procedimientos por objetivo para lo que
recurrio una media de diez tareas diferentes utilizando un minimo de dos
herramientas bioinformaticas por lo que, cada uno, utilizé mas de veinte
herramientas y aplicaciones bioinformaticas al alcance en la Internet.
Eso permite a los investigadores profundizar en sistemas complejos a
diferentes niveles celulares que antes eran imposibles.
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Aplicaciones de la biotecnologia

No solo la medicina se aprovecha de las virtudes de la bioinformatica
con IA. En el universo de la red se encuentra un sinnimero de trabajos
de Informatica en las biociencias y viceversa. En la botanica se
encuentra el uso de las redes neuronales artificiales para obtener
informacion util y aplicable en procedimientos como la modelizacion
del enraizamiento y aclimatacién de plantulas micropropagadas, la
I6gica difusa para la deteccion de factores clave en el enraizamiento y
aclimatacion, el disefio de medios de cultivo y para la optimizacion de
las condiciones de cultivo para la obtencion de plantulas sanas
micropropagadas y elucidar los factores criticos de la germinacion de
especies en peligro de extincion. (Chico, 2017)

En una sociedad que soporta su ingesta proteica en el ganado vacuno la
identificacion, registro y monitoreo del movimiento de animal es
esencial en la industria y eje de la politica agricola para los gobiernos
nacionales. El control de enfermedades, la higiene correspondiente, la
calidad de los alimentos son esquemas de seguimiento que garantizan la
calidad para lo que muchos paises construyen bases de datos de la
ganaderia nacional a través de etiquetas numeradas de identificacion.

En Panama, Villalobos et al. (2020) realizaron una investigacion de
trazabilidad en bovinos como parte del Proyecto: Conservacién y Uso
de Bovino Criollo Panamefio, con financiamiento del Instituto de
Investigacion Agropecuaria de Panamé (IDIAP), SENACYT vy el
Sistema Nacional de Investigacion (SNI). ), Utilizaron como método la
secuenciacion de siguiente generacion (NGS) y los procedimientos de
amplificacion en puente y secuenciacion por sintesis cuyos datos se
analizaron en programas de anélisis de secuenciacion de genotipos.
Todas las herramientas digitales que utilizaron son de uso comercial y
de presencia en la red.

Johnson (2017) registrd para el SENACYT, en el afio 2015, trabajos en
tecnologia e investigaciones cuyos resultados cuantitativos son:
e Biotecnologia animal: 6 en Veterinaria, 2 en Acuaculturay 1 en
Mosquitos, control de vectores.
e Biotecnologia forestal y agricola: 1 en Clonacién, 2 en
Transgénicos, 1 Fitosanitario, 1 genética y 1 Fermentacién
etilica
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e Biotecnologia humana: 5 en células madre y 8 en Estudios
clinicos.

e Limpieza ambiental, Biorremediacion: 3 en hidrocarburos, 1 en
energias renovables y 3 en suelos y aguas.

e Biotecnologia de alimentos: 3 en alimentos y 2 en energias.

Son 29 trabajos cuya descripcion cualitativa no es profunda, pero dejan
entrever el uso de bases de datos mundiales y uso de la bioinformatica
con IA.

El desarrollo de herramientas de IA para la bioinformatica es variado y
trata de cubrir varias necesidades que van desde lenguajes de
programacion, actualizaciones de aplicaciones, disefio en software libre,
plataformas de diferentes usos y la insuficiente formacion en
informaética de los investigadores bioldgicos. Eso también implica un
problema puesto que “[...] al ser tan diversas y con propositos tan
diferentes se hace indispensable la automatizacion de la ejecucion de
estas herramientas, sin perder demasiado tiempo configurandolas”
(Orozco y Arango, 2016)

Dentro de la variedad de software libres que existen para disefiar
aplicaciones segun la necesidad del investigador se encuentran bases de
datos bioldgicas como Perl, Bio* Toolkits, NCBI Toolkit y EMBOSS
(European Molecular Biology Open Software Suite. Las bases
almacenan ingentes cantidades de informacion, desde secuencias de
genes y genomas, hasta secuencias de proteinas y proteomas ademas de
articulos, literatura relacionada, rutas metabdlicas, estructuras proteicas,
ontologia, o Polimorfismo de un solo nucle6tido Single (SNP por sus
siglas en inglés), etc., todas segun la tematica, area o el objetivo al que
van enfocados (Alcalde, 2016).

Los investigadores encuentran herramientas fundamentales para el
analisis de secuencias, anotacién de genomas, Biologia evolutiva
computacional, medicion de la biodiversidad, andlisis de la expresion y
regulacién génica, prediccion de la estructura de proteinas, genémica
comparativa, modelado de sistemas biolégicos y Acoplamiento
molecular, todos procesos complejos de multiples procedimientos y
gran volumen de data que no son posibles al calculo humano tradicional
(Alcalde, 2016).
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Era un futuro previsto unos afios antes con el inicio de la disciplina
bioinformatica en su etapa estadistica. Lo disruptivo de las tecnologias
de la ciencia de la computacion permitia prever la integracion del
conocimiento dentro del genoma para conocer, mas profundamente, sus
componentes, estructuras y funciones. Entre otras herramientas se
preveian las representaciones virtuales de organismos, simulaciones
ante perturbaciones virtuales, disefios de transmision vectorial y
protocolos méas cortos en el tiempo que, en forma experimental, eran
imposibles y acceso y andlisis de grandes volumenes de datos (Pin et al,
2021).

Las diferentes aplicaciones bioinformaticas trabajan con la misma
materia prima presente en todos los seres vivos como lo es el material
genético. Ledn (2015) realiza una investigacion en biologia marina para
establecer la conectividad poblacional en invertebrados y especies
demersales del Pacifico mexicano como proceso fundamental de
intercambio genetico y renovacion de poblacidn que son caracteristicas
importantes en el mantenimiento de la biodiversidad.

La investigacion requirié de andlisis genético a nivel larvario para
determinar el potencial de dispersion larvario, diferenciacion genética
entre especies, influencia de mecanismos genéticos y ecoldgicos a nivel
de comunidad sobre la composicion genética de las especies del
ecosistema, analisis de ADN mitocondrial como en los loci micro
satelitales y valores de flujo genético que no hubieran sido posibles sin
una herramienta, altamente tecnoldgica, que permitio los diferentes
resultados de los analisis genéticos y el acceso a multiples bases de datos
en tiempo real. (Ledn, 2015)

DISCUSION

Los trabajos analizados muestran un manejo de datos, informaciones y
especulaciones con bases matematicas en tiempos cortos que para el ser
humano son imposibles. Las tecnologias de IA tanto Machine Learning
(ML) como big data o cadena de bloques coloca el dato donde le ordenan
y de inmediato sabe que lo aplicara alli todo el tiempo. No hay que
repetir el comando cuando el dato este entre los parametros del primero.
De ahi en adelante aprendera a reconocer similitudes y diferencias y
derivara algoritmos para reconocer patrones Yy relaciones. Esas
funciones son esenciales en la bioinformatica.
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Todas las aplicaciones se basan en la imitacién de las funciones
humanas. Guardar el dato en matrices es la funcion memoristica del
humano, pero no se trata de solo colectar el dato sino asignarlo en el
lugar correspondiente y correlacionarlo con otros datos y proyectar los
resultados posibles. Las aplicaciones de IA de las investigaciones
revisadas se construyeron para su funcion determinada con base en
tecnologias existentes y disponibles en diversas, y diferentes
plataformas, presentes en la red, en diferentes lenguajes y sistemas.

Los autores utilizaron aplicaciones disponibles en la red para la
construccion de sus propias herramientas a la medida de las necesidades
y requerimientos de los estudios. Los resultados no fueron concluyentes
por lo que requiri6 del analisis humano, la redimension de la
herramienta, la experimentacion y el ensayo y error con la tecnologia y
sus usos. No fue la aplicacion de una herramienta exacta para un uso
especifico sino la modulacion de una herramienta digital maleable,
adaptable y que requirio del reajuste de los parametros de trabajo.

El ML utiliza algoritmos que “imitan” la estructura y funcion del
cerebro. Las Redes Neuronales Artificiales (RNA) son modelos
digitales que procesan la informacion simulando el funcionamiento de
las neuronas bioldgicas. Estdn compuestas por nodos o “neuronas” que
procesan toda la informacion y que estan conectados como una red por
lo que se sirven, y apoyan, del conocimiento de diferentes bases de
datos. Ayudan a que los sistemas funcionen como un cerebro humano
en el proceso de aprendizaje. Estan conformadas por multiples capas de
nodos ocultos que transmiten la informacion, de entrada y salida entre
los nodos, llamadas “capas de aprendizaje”. A mayor cantidad de capas,
mayor es la profundidad de la red y mayor es la capacidad de
aprendizaje. (Martinez C., 2020)

La IA se adapta perfectamente a los estudios genéticos porque, mas que
las caracteristicas particulares de los genes, de las proteinas o cualquiera
de los elementos de estudio, el papel que realizan, su comportamiento y
sus funciones se determinan en como se relacionan o sus secuencias. La
IA no usa algoritmos cuantitativos sino secuenciales. Utiliza técnicas de
secuenciacion que permiten realizar andlisis estructurales de
comportamientos en forma de encadenamientos o continuidades. A su
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vez permite construir modelos, tanto de elementos como de secuencias
o cualquiera de las formas que requiera el investigador, con el uso de la
RV, LaRAYylaRM

En la medida en que avanzan las investigaciones las bases de datos se
van incrementando. Todos los dias alrededor del mundo se van
incrementando los sitios con informaciones de investigaciones recientes
con sus resultados y perspectivas. De esa forma los investigadores del
afio 2016 tuvieron a su disposicion un volumen de datos superior a los
de afios anteriores, asi como los del afio 2022 tendran a su disposicion
los resultados del afio 2021.

CONCLUSIONES

La bioinformatica permite el manejo de grandes volimenes de datos en
los que se verifican informaciones que antes suponian hipotesis sobre
poblaciones de las que se tomaba una muestra representativa. También
se redujeron los tiempos de entrega. La IA permite mayor fiabilidad en
los resultados, mayor calidad en los productos, mayor seguridad en los
consecuencias y beneficios de un servicio y por lo tanto mayor calidad
de vida.

En la bioinformatica la 1A es un ejemplo claro de la evolucién en
términos informéticos. No es un desarrollo que potenci6 una tecnologia
sino una aplicacion evolutiva que elevo de nivel una disciplina de por si
compleja y en extremo (til para el ser humano. Entender la cadena de la
vida ya es un gran avance, pero comprender las secuencias en que se
conforman los mapas genéticos y sus resultados es ponerse a un paso,
metafdrico, de revelar procesos que permitan alargar la o vivirla en
ausencia de enfermedades.

El analisis de los virus, como el coronavirus COVID 19, es uno de los
mejores ejemplos de la IA en la bioinformatica. Gracias a sus recursos
didacticos el publico conocio la imagen virtual de la forma del virus, su
estructura, su comportamiento y sus deferentes metamorfosis en tiempo
real. Sin la 1A no hubiese sido posible. Las diferentes vacunas no fueron
aplicadas, antes, por protocolos éticos de investigacion en humanos que
exigen tiempos determinados. Los resultados de los experimentos
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confirmaron los presupuestos matematicos, estructurales y de eficiencia
de las vacunas que ya se conocian, con niveles insignificantes de error.

Una especulacion cientifica es que, para el proximo virus que enfrente
la humanidad, los tiempos de respuesta en la sintesis de un compuesto
vacunal seran menores. La prueba mundial del COVID 19 permitira, en
un futuro tal vez no muy lejano, que el compuesto virtual se apruebe aun
antes de experimentar con humanos gracias a la IA. Ni siquiera la
comunidad cientifica mundial puede soslayar la fabricacion de cinco mil
millones de dosis en un proceso de IoT en menos de dos afios. También
producto de bioinformética y la IA en apoyo al conocimiento humano.

El debate sobre la ética siempre esta sobre la mesa, pero poco a poco se
acerca el momento en que la 1A disefie un proceso de investigacion y lo
efectle a cabalidad sin la intervencion humana. Que la misma maquina
decida hacia dénde va la experimentacion y ponga los limites éticos.
Serd uno de los grandes avances de las tecnologias disruptivas que, para
su desventaja, no posee lo que motiva al ser humano y juega a su favor:
La curiosidad.
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