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Con el advenimiento de las tecnologias «6micas», como la
genomica, la transcriptomica, la proteémica, la metageno-
mica, la metatranscriptémica y la metabolémica, se han
realizado avances extraordinarios en los campos de la salud,
la biotecnologia, la ecologia y los alimentos. Muchos de ellos
consisten en el estudio de microorganismos y el entorno eco-
logico en el que se desarrollan. Es asi que se han conseguido
los siguientes logros: 1) describir los genomas de una gran
variedad de organismos; 2) identificar distintos pangenomas
y definir biomarcadores moleculares; 3) estudiar la expre-
sion diferencial de genes por efectos del entorno celular; 4)
describir nuevas funciones de genes no codificantes, como
son los ARN no codificantes pequenos o largos (en inglés,
miRNAs, sRNAs, [ncRNAs, etc.); 5) caracterizar modificacio-
nes postranscripcionales; 6) estudiar los efectos de diversos
compuestos quimicos en la sintesis de proteinas; 7) iden-
tificar modificaciones postraduccionales; 8) estudiar la gran
variedad de rutas metabdlicas, asi como también, identificar
nuevas vias; 9) caracterizar las interacciones ADN-proteinas
y ARN-proteinas, y 10) analizar los efectos de las interaccio-
nes entre huéspedes y patogenos, entre otras.

Pero, ademas, gracias a estas tecnologias se ha
podido abordar el estudio de comunidades microbia-
nas, lo cual incrementé exponencialmente las fronteras
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del conocimiento. Estandartes de estas iniciativas son la
caracterizacion de la microbiota humana y animal, y la des-
cripcion de nuevos genes, proteinas y organismos de diversos
nichos ecoldgicos. Los avances logrados se deben al continuo
progreso tecnologico y a la busqueda de nuevas estrate-
gias, que han permitido reducir los costos de cada una de
estas herramientas, por lo que se han vuelto cada vez mas
accesibles.

El acceso a estas tecnologias no solo posibilita plan-
tear nuevos interrogantes cientificos, aun mas desafiantes,
sino que también permite trasladarlos al ambito clinico y
acercarlos a la comunidad. Ya sea en un instituto de inves-
tigacion, un centro de salud o una empresa, existen varios
factores que deben ser considerados al momento de inser-
tarse en el area de las tecnologias «dmicas»: qué tecnologia
utilizar, cual estrategia seguir, qué programas o pipelines
desarrollar, y si estan los recursos humanos capacitados para
llevar adelante el proyecto. Pero también, se debe tener
en claro qué pregunta se desea responder, ya que, si esta
no es clara, es muy probable que se cometan errores al
momento de establecer la estrategia que se debe seguir o
de seleccionar la tecnologia correcta.

En el caso particular de los estudios de secuenciacion
masiva de ADN o ARN a partir de cultivos puros o comunida-
des, o de interacciones acidos nucleicos-proteinas, existen
varias estrategias. En una revision reciente, se compara-
ron las ventajas de las distintas plataformas disponibles en
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el mercado’. Una de las mas utilizadas es la tecnologia
lllumina®, la cual tiene un menor costo por gigabase secuen-
ciada, un mayor rendimiento y una mayor versatilidad.
Asimismo, también sobresalen lon Torrent®, la herramienta
mas rapida a la fecha y de mayor interés para su aplica-
cién en el diagnostico clinico, y Pacific Biosciences®, ideal
para secuenciar ADN largos. Cada plataforma aporta diver-
sos beneficios que responden a las distintas necesidades,
y la combinacion de aquellas redunda en resultados mas
confiables.

En los ultimos afos se han incorporado nuevas tecnolo-
gias a la oferta del mercado, tales como Oxford Nanopore y
10X Genomics. De estas, Oxford Nanopore llama la atencion
no solo por sus costos accesibles, sino porque elimina el pro-
blema de la portabilidad, reduce los tiempos de analisis y no
requiere de un gran procesamiento de datos. En su pagina
web?, la empresa promueve el uso de un equipo de dimensio-
nes similares a una memoria externa, que puede conectarse
a cualquier dispositivo (incluso un teléfono celular) para el
analisis de datos. Aunque esto es por lo pronto maravilloso,
recién salio al mercado una primera version, por lo que resta
esperar la respuesta de los consumidores, mientras que otros
equipos se encuentran en una etapa experimental.

El procesamiento de los datos «6micos» también es una
tarea compleja que requiere no solo de una capacidad fisica
acorde, especialmente para el procesamiento de metage-
nomas, sino también de la formacion y el entrenamiento
de los recursos humanos. En lo que respecta a la capaci-
dad fisica, varios institutos, universidades y centros de salud
han contemplado o estan contemplando establecer nodos
bioinformaticos para un mejor aprovechamiento y analisis
de los datos. Pero establecer dicha infraestructura no es
tarea simple, por lo que alternativamente se pueden utili-
zar servidores publicos o privados. Por otro lado, el analisis
masivo de datos requiere de personal capacitado. Es por
ello que las carreras de grado y posgrado de bioinformatica
y biologia computacional son claves para los adelantos en
el area. Cabe resaltar, que para obtener resultados exitosos
es necesario promover un trabajo coordinado entre todos los
participantes (investigadores, profesionales bioinformaticos
y estudiantes) durante el disefo experimental, asi como en
el posterior procesamiento, interpretacion y analisis.

Otro factor para tener en cuenta es el maximo aprove-
chamiento de los datos generados. Es asi que se incentiva la
divulgacion de datos crudos en bases de datos publicas por
parte de quienes trabajan en esta area. Sin embargo, la gran
diversidad de métodos, herramientas y estrategias deriva
en la constante acumulacion de informacion, que dificulta
el analisis comparativo. Consecuentemente, los esfuerzos
actuales también estan orientados a estandarizar los proto-
colos para garantizar la reproducibilidad de la informacion

y promover la integracion de los datos®. Si esto se logra, se
podra hacer un uso eficiente de los datos recopilados, pro-
mover el analisis global de ellos y minimizar la repeticion
de experimentos, lo cual resultara en la optimizacion de los
recursos econoémicos y del tiempo de repuesta.

El analisis conjunto y global de datos cobré mayor impor-
tancia, ya que permite obtener una vision mucho mas
amplia de los sistemas en estudio. De aqui surgieron nuevos
términos «Odmicos», tales como interactomica (estudio de
redes de interacciones intra- e interespecies) y transomica
(reconstruccion de redes bioguimicas globales usando datos
integrados de mediciones «multi-omicas»)*. Al respecto, los
avances en el estudio de la microbiota intestinal humana
llevaron a plantear nuevas hipdtesis respecto de la influen-
cia de los microorganismos en la fisiologia gastrointestinal
y en el funcionamiento del sistema nervioso central por la
modulacion de las vias metabdlicas’. Estos descubrimientos
tienen un impacto directo en la salud humana y las futuras
terapias que se podrian aplicar.

Los proximos afos aun presentan grandes desafios. La
acumulacion de paquetes de datos nos expone a una marea
de informacion, donde los resultados pueden quedar camu-
flados y limitar o atenuar el avance. En breve empezaremos
a acumular exabases (10'®) de informacién y sera necesario
desarrollar nuevos procesadores y métodos computacionales
que nos permitan continuar nuestro trabajo, sin perder de
vista el arbol en el bosque. Debemos estar alerta a los avan-
ces, capacitarnos continuamente y aplicar criterios claros
para lograr una respuesta correcta y eficiente.

Queda mucho, muchisimo por conocer aln, pero es
importante que la masividad de datos no sea la limitante
en este progreso. En el otro extremo, se encuentra la cues-
tion del acercamiento y la accesibilidad de las tecnologias
«Omicas» a la comunidad y de como se regulara su uso; esto
conlleva una discusion ética que debera iniciarse pronto.
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