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Para los investigadores de las ciencias de la
vida, la publicacion en 2001 del primer borrador
de la secuencia del genoma humano en las
prestigiosas revistas cientificas Science' y Nature?
es comparable con la llegada del ser humano
a la luna. Sin duda, el conocimiento de la
secuencia del genoma humano, asi como el
de otros seres vivos y algunos virus abrid un
inmenso campo con aplicaciones en la medicina,
la industria, la agricultura y el cuidado del medio
ambiente34, por mencionar algunas areas.

El proyecto del genoma humano, en su
primera etapa, consisti6 en conocer el
orden con el que las bases nitrogenadas
adenina, timina, citosina y guanina aparecen
en la molécula portadora de la informacion
genética: el acido desoxirribonucleico o
ADN'25 |as caracteristicas que observamos
en los seres vivos son el resultado de una
compleja interaccién entre sus genes con el
medio ambiente. Entendiendo como gen una
porcion de ADN que codifica una caracteristica
en particular, el gen representa la unidad
fundamental de informacién genética'2. La
diferencia en la actividad, el tipo y el numero
de genes determina las caracteristicas, tanto
estructurales como funcionales, de cada una
de las aproximadamente dos millones de
especies descritas en nuestro planeta.

Resulta extraordinariamente complejo y a la
vez simple, pensar que la diferencia entre las
especies que habitan este planeta tiene su
base en el orden de tan sdélo cuatro bases
nitrogenadas presentes en el ADN. EI ADN que
se encuentra en el nlcleo celular junto con el
ADN de las mitocondrias, constituye el genoma
humano. El genoma humano tiene 3 millones de
pares de bases y contiene 40,000 genes'z2

Los genomas son estudiados por una rama
de la biologia denominada gendmica, objetivo
es predecir la funcién de los genes partiendo
de su secuencia de bases nitrogenadas. Los

productos de los genes, las proteinas, son
estudiadas por la protedmica. Su objetivo es
definir las funciones y conocer la variaciéon
de las proteinas cuando las células o tejidos
enfrentan diferentes condicioness4.

Se estima que la diferencia genética entre
dos personas es del 0.1 por ciento, es decir,
compartimos el 99.9 por ciento de nuestra
secuencia'?. La mayoria de estas diferencias
son los polimorfismos de nucleotidos simples
(SNPs). Los SNPs consisten en el cambio
puntual de las bases nitrogenadas adenina,
citosina, timina y guanina entre las secuencias
de ADN de los individuos. Los SNPs se
encuentran a lo largo de las cadenas de
ADN, en promedio cada 800 bases y hasta el
momento se han identificado 3.2 millones de
estas variaciones'2. Precisamente, la segunda
fase del proyecto genoma humano tiene como
objetivo identificar las variaciones gendmicas
entre las diferentes poblaciones y de esto
derivar aplicaciones practicas’=2.

En el campo de la salud publica, la investigacion
en genomica ha sentado las bases moleculares
para entender la susceptibilidad a cierto tipo
de enfermedades y la respuesta diferencial a
los agentes terapéuticos. Asi, mutaciones en
los genes Brcal y Brca2 han sido asociadas
con aproximadamente la mitad de los casos de
cancer de mama que presentan un componente
hereditario®. Pacientes con cancer de pulmon
sin mutaciones en el gen EGFR tienen una
mayor supervivencia al tratamiento con ciertos
agentes terapeuticos, en comparacion con
aquellos con mutaciones en el gen EGFR
(revisado en 6). Asi mismo,estas nuevas
tecnologias han generado una notable demanda
de analisis moleculares que permiten detectar
enfermedades en estados preclinicos?s,

El ejercicio de la medicina gendomica, cuyo
objetivo es la identificaciéon de variaciones
en el genoma humano que confieren
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riesgo a padecer enfermedades, evitara o
retrasard manifestaciones o secuelas, en
aquellos individuos con riesgo a desarrollar
enfermedades®4. En el caso de individuos con
manifestaciones clinicas, aumentara la precision
en la prescripcion del agente terapéutico,
considerando la constitucion genética particular
y el estado de la enfermedad3+7.8

Diversos autores coinciden en afirmar que la
medicina gendmica en corto plazo tendra un
gran impacto en el panorama epidemioldgico
de los paises desarrollados, paises en los que
actualmente esta en sus etapas iniciales34.
Este impacto sentara las bases para un nuevo
diseno de programas de atenciéon a la salud
publica e impulsara profundos cambios en la
ensefanza de las escuelas de salud publica®.
En este contexto, Hotez y colaboradores
han propuesto la urgente incorporacion de
la tecnologia adecuada en las escuelas de
Salud Publica, la cual segun ellos, abarca
diseno, desarrollo y adopcion de productos
sanitarios, como nuevos medicamentos,
métodos de diagndstico y vacunas resultantes
de investigaciones genodmicas?. Asi mismo,
sugiere el desarrollo de competencias
que permitan al sanitarista entender la
complejidad de las enfermedades y el control

de infecciones endémicas a la luz de los
recientes descubrimientos. También propone
entrenamiento en el uso de bases informaticas
de genes y proteinas pertenecientes a diversos
patbgenos y vectores®.

Las proteinas brindan diferentes caracteristicas y
realizan diversas funciones en el organismo, se
sintetizan a partir de la informacién contenida
en el ADN. Esta informacion debe expresarse
para convertirse en una caracteristica fisica
o cumplir una funcion biologica. El flujo de
informacion genética considera la sintesis de
una cadena de acido ribonucleico mensajero
(ARNm). EI ARNm es sintetizado usando como
molde al ADN, en general cada gen codifica
para un ARNm. Cuando se produce ARNmM,
se dice que ocurrid la expresion genética. El
ARNmM a su vez sirve como molde para que
se sinteticen las proteinas.

El proteoma es un término empleado para
definir las proteinas expresadas en un tiempo
determinado por una célula, tejido u organismo.
La protedémica es la rama de la biologia que
estudia los proteomas. Para muchos autores
el estudio del proteoma es mas complejo que
el del genoma, porque mientras el genoma es
constante entre las células de un organismo, el
proteoma difiere y esta en constante cambio'®.
Los efectos de los agentes terapéuticos y su
metabolismo son ahora estudiados en forma
extensa por analisis protedmicos™. Los analisis
proteémicos son acompanados por tecnologias
a gran escala que permiten la separacion e
identificacion de proteinas responsables de la
ejecucion de procesos fisioldgicos en particular.
La identificacion completa del proteoma humano
sera el siguiente mayor esfuerzo cientifico en
el area médica’®. Actualmente la protedmica es
empleada para analizar si las nuevas vacunas
contra patdégenos como Helicobacter pylori'! y
Plasmodium falciparum', agentes etiolégicos
del cancer gastrico y malaria respectivamente,
despiertan las reacciones inmunoldgicas
esperadas en el organismo. En cancer de
ovario la protedbmica es usada como una
herramienta de prondstico’s.

A manera de conclusion, se espera que a corto
plazo, las ciencias gendmicas y protedmicas
impacten favorablemente a la Salud Publica
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de paises desarrollados, ya que son estos
los que llevan adelantos significativos en este
campo. Sin embargo, a largo plazo estas
tecnologias también puedan aplicarse en paises
en vias de desarrollo para contribuir con los
programas de Salud Publica. Por lo tanto, seria
conveniente que las instituciones encargadas
de la ensenanza en Salud Publica incorporen
de esta ola de nuevos conocimientos, aquellos
elementos que le sean de mayor utilidad.
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