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Resumen

El objetivo de esta investigacion bibliografica es explorar en profundidad las diversas técnicas
computacionales empleadas para el andlisis de secuenciacién masiva de ADN en el contexto
de la medicina personalizada. Se examinan tanto los enfoques tradicionales como las
innovaciones recientes en este campo, destacando sus aplicaciones, ventajas y limitaciones.
Ademas, se abordan las lineas de investigacion emergentes en la interseccidon entre la
informatica y la gendmica, con el fin de promover el avance continuo en la prestacién de
atencion médica personalizada y precisa. La investigacion enfatiza la necesidad de adoptar un
enfoque multidisciplinario que garantice la privacidad de los datos de pacientes, para lograr
diagndsticos precisos y aprovechar plenamente los avances en el analisis de ADN. Tecnologias
como Machine Learning, Deep Learning e Inteligencia Artificial desempefan un papel
fundamental en la gestidony el analisis de grandes volumenes de datos gendmicos, permitiendo
laintegracién de datos que aporta una vision mas completa de los sistemas biolégicos. Ademas,
se analizan modelos mecanicistas metabdlicos y cuantitativos orientados a la personalizacion
de tratamientos para enfermedades como la obesidad, el cancer y el Alzheimer.
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Abstract

Theaim ofthisbibliographicresearchistoexploreindepththevariouscomputationaltechniques
used for the analysis of massive DNA sequencing in the context of personalized medicine. Both
traditional approaches and recent innovations in this field are examined, highlighting their appli-
cations, advantages, and limitations. Furthermore, emerging research areas at the intersection
of computer science and genomics are addressed, aiming to foster continuous progress in delivering
personalized and precise healthcare. The study emphasizes the need for a multidisciplinary
approach that ensures patient data privacy to achieve accurate diagnoses and fully harness ad-
vances in DNA analysis. Technologies such as Machine Learning, Deep Learning, and Artificial
Intelligence play a fundamental role in managing and analyzing large volumes of genomic data,
enabling the integration of information that provides a more comprehensive view of biologi-
cal systems. Additionally, mechanistic, metabolic, and quantitative models are also analyzed,
aimed at personalizing treatments for diseases such obesity, cancer, and Alzheimer’'s disease.

Keywords: Biotechnology, Computational techniques, Genome, Health, Molecular biology.

1. Introduccién

La medicina personalizada ha emergido como
un paradigma revolucionario en el campo de la
atencién médica, al ofrecer un enfoque altamen-
te individualizado y preciso para el diagndstico,
tratamiento y prevencion de enfermedades. En
este contexto, la secuenciacién masiva de ADN
ha surgido como una herramienta fundamen-
tal que permite una comprension detallada
de la informacién genética de cada individuo.
Esta técnica proporciona una vision sin prece-
dentes de la variabilidad genémica y molecular
subyacente a una amplia gama de condicio-
nes meédicas, que abarcan desde enfermeda-
des hereditarias hasta distintos tipos de cancer.

Sin embargo, el analisis e interpretacion de los
datos generados por la secuenciacién masiva de
ADN presentan desafios significativos debido a la
complejidad y la escala de la informacién gend-
mica. En respuesta a esta necesidad, han surgi-
do técnicas computacionales especializadas que
facilitan el procesamiento eficiente, la integra-
cion de datos y la extraccién de informacioén rele-
vante a partir de grandes conjuntos genémicos.

A partir de ello, el presente estudio busca no
solo comprender el estado actual de las téc-
nicas de computacion aplicadas a la secuen-
ciacion masiva de ADN en el contexto de
medicina personalizada, sino también identi-
ficar las areas de oportunidad y los desafios.

Ademas, se pretende ofrecer una visidon inte-
gral que sirva de guia para investigadores, cli-
nicos y profesionales de la salud interesados en
aprovechar plenamente el potencial de la ge-
ndmica en la practica clinica individualizada.

2. Marco teérico

La medicina personalizada se ha consolidado
comounaherramientapoderosaparaoptimizarla
precisionylaeficaciadelostratamientos médicos.
En este contexto, las técnicas de computacion
desempenan un papel esencial en el analisis
de datos derivados de la secuenciacion masi-
va de ADN, permitiendo la identificacién de va-
riantes genéticas relevantes para el diagnoésti-
co, prondstico y tratamiento de enfermedades.
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El presente marco tedrico examina las prin-
cipales técnicas de computacion empleadas
en el analisis de secuenciacién masiva de ADN
dentro del ambito de la medicina personaliza-
da, asi como su aplicaciéon en la practica clinica.

2.1 Secuenciacién masiva de ADN

La secuenciacién masiva de ADN, también co-
nocida como secuenciacién de nueva genera-
cion (NGS, por sus siglas en inglés), ha revolu-
cionado la capacidad para analizar el genoma
humano a gran escala. Asi, métodos como la
secuenciacion de nueva generacidén y la se-
cuenciacién de tercera generacién (TGS) han
permitido la produccion rapida y rentable
de grandes cantidades de datos gendmicos.

La NGS ha evolucionado desde las técnicas como
el secuenciamiento por sintesis (SBS) y el secuen-
ciamiento por ligadura (SBL), hasta métodos mas
avanzados como la secuenciacion de nanoporos.
Estas innovaciones han proporcionado un vasto
repositorio de informacién gendmica que pue-
de aprovecharse para la medicina personalizada.

Desde la década de 2000, la secuenciacion ma-
siva de ADN ha experimentado avances notables
que la han llevado a superar las limitaciones de
la tradicional secuenciacion de Sanger, mejo-
rando significativamente la velocidad, precisidon
y reduccién de costos asociados. Este progreso
ha sido fundamental para la medicina perso-
nalizada, ya que ha permitido la secuenciacion
rapida y a gran escala del genoma humano [1].

2.2 Analisis bioinformatico

El andlisis bioinformatico de los datos deri-
vados de la secuenciacidn masiva de ADN
comprende una serie de etapas que abar-
can desde la calidad de los datos hasta la in-
terpretacion de las variantes genéticas. Este

proceso incluye el preprocesamiento de datos
crudos, el alineamiento de secuencias, la de-
teccion de variantes, la anotacion funcional y el
analisis de la relevancia clinica de las variantes
identificadas.

Para ejecutar estas tareas de forma eficiente y
precisa, se emplea una amplia variedad de he-
rramientas y algoritmos bioinformaticos que
permiten manejar grandes volUmenes de datos
y extraer informacién bioldgicamente significa-
tiva. El proceso de analisis bioinformatico es cru-
cial para extraer informacion significativa de los
datos gendmicos [2].

Wan proporciona una visiéon general y detallada
de las tecnologias de secuenciacion y de los en-
foques bioinformaticos utilizados en el analisis
de datos gendmicos, destacando la importancia
de técnicas como el alineamiento de secuencias
y la deteccidn de variantes para identificar dife-
rencias genéticas entre individuos y su relacién
con enfermedades [2].

2.3 Variantes genéticas y medicina
personalizada

La identificacién de variantes genéticas rele-
vantes es fundamental para la medicina per-
sonalizada [3]. Estas variantes pueden incluir
mutaciones asociadas a enfermedades heredi-
tarias, biomarcadores de susceptibilidad o de
respuesta al tratamiento, asi como variantes far-
macogenéticas que afectan la metabolizacién
de medicamentos. El analisis bioinformatico
de datos gendmicos puede ayudar a identifi-
car estas variantes y a interpretar su significado
clinico, lo que permite la personalizacién de los
tratamientos médicos segun el perfil genético
individual de cada paciente.

El estudio de Lunati [4] resalta la importancia
de encontrar la “heredabilidad faltante” en en-
fermedades complejas, que hace referencia
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a la identificacion de variantes genéticas que
contribuyen a la susceptibilidad de enferme-
dades pero que no se han descubierto a tra-
vés de métodos tradicionales. El analisis de
datos gendmicos mediante técnicas de com-
putacion puede desempefar un papel cru-
cial en la identificacion de estas variantes y
su relacion con enfermedades especificas.

2.4 Integracion de datos gendémicos
en la practica clinica

La integracion de datos gendmicos en la prac-
tica clinica presenta desafios y oportunidades
Unicas. Se requiere de una colaboracién estre-
cha entre bioinformaticos, genetistas y clini-
cos para interpretar y aplicar los resultados de
manera efectiva en el contexto del cuidado del
paciente. Asi mismo, la educacion y la capaci-
tacion en medicina gendmica son esenciales
para garantizar que los profesionales de la sa-
lud estén preparados para utilizar la informa-
cion genética de manera ética y responsable.

La implementaciéon exitosa de la medicina ge-
ndmica en la practica clinica requiere un en-
foque multidisciplinario. Kusonose [5] des-
taca la importancia de desarrollar politicas y
estandares para la integracion de datos gend-
micos en el cuidado del paciente, asi como la
necesidad de educar a los profesionales de la
salud sobre los principios de la medicina ge-
ndmica. Esto garantizara que los avances en
secuenciacion y analisis de ADN se traduz-
can en beneficios tangibles para los pacientes.

2.5 Areas de investigacion futuras

En los Ultimos afos, los cientificos han desarrollado
y aplicado nuevas tecnologias para recopilar infor-
macion sobre el funcionamiento celular, con el fin
de comprender mejor los mecanismos de desarro-
llo de las enfermedades, optimizar su diagndstico
y mejorar los tratamientos disponibles [6]. Estos

avances también han permitido analizar la res-
puesta del organismo ante distintos farmacos,
lo que posibilita clasificar a los pacientes en di-
ferentes categorias para ayudar a predecir y
tratar enfermedades de manera mas efectiva.

Estas investigaciones ayudan a los médicos a per-
sonalizar los tratamientos para los pacientes en
funcidén de sus caracteristicas Unicas [7]. Ademas,
estos enfoques no solo contribuyen a refinar los
mapas existentes de las enfermedades, sino que
tambiénresultanfundamentalesenlacreaciénde
modelos predictivos de diversas enfermedades.

Dicho analisis también es util para diferenciar
el mecanismo celular y molecular en el esta-
do normal o de control en comparacién con el
estado de progresion de la enfermedad. Por lo
tanto, es probable que estos enfoques compu-
tacionales para la medicina personalizada trans-
formen significativamente el campo terapéuti-
co en las préoximas décadas. En conjunto, estos
enfoques permitiran el desarrollo de varios mo-
delos predictivos contra diversas enfermedades.

Es asi como, las computadoras se utilizan en me-
dicina para ayudar a descubrir cémo funcionan
las enfermedades, encontrar la forma de saber
si alguien estad enfermo, asi como para evaluar la
seguridad y eficacia de nuevos medicamentos.
El valor anadido de estos modelos computacio-
nales — denominados en ocasiones evidencia
digital— ha sido reconocido por la comunidad
cientifica y la Administracion de Alimentos y
Medicamentos de los Estados Unidos (FDA) o la
Agencia Europea de Medicamentos (EMA) [8].

Existen dos tipos de modelos: los que se ba-
san en coémo funcionan las cosas en el inte-
rior (modelos mecanicistas) y los que se basan
en la informacién que se recopila (modelos
derivados de datos). Los modelos mecanicis-
tas intentan mostrar cdmo actdan en con-
junto los elementos del cuerpo para ayudar a
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comprender su funcionamiento. Por otro lado,
los enfoques basados en datos: aprendizaje au-
tomatico (ML o machine learning)y aprendizaje
profundo(DLodeeplearning)utilizanalgoritmos
y metodologia de inteligencia artificial (Al) [9].

2.6 Mapas de interaccion molecular
(MIM)

Los Mapas de Interaccion Molecular (MIM,
por sus siglas en inglés) representan las inte-
racciones fisicas y causales basadas en infor-
macion fundamentada en el conocimiento
entre especies bioldégicas en forma de redes.
Estos mapas exploran la informacion sobre di-
ferentes vias mecanicistas y modulos regula-
dores involucrados en una enfermedad como
el Parkinson o la sefalizacion en el cancer.

El principio basico de los MIM utiliza concep-
tos de teoria de grafos para identificar las pro-
piedades estaticas de la red, tales como: (i) la
identificacion de nodos criticos; ii) la deteccién
en la comunidad;y (iii) la prediccién de enlaces
ocultos. Ademas, al superponer los datos de ex-
presion, estos mapas sirven como herramien-
tas de visualizacién para el nivel de actividad
de los reguladores y sus objetivos de marcado-
res de enfermedades establecidos, lo que pro-
porciona la visualizacién mecanica mas simple
de los datos [10].

Estos mapas de interaccién molecular se pue-
den generar por dos modelos, los basados en
restricciones y los cuantitativos, los cuales se
presentan a continuacién, y son comparados
en la Tabla 1.

2.6.1 Modelos basados en restricciones

Los modelos metabdlicos a escala gendmica
(MEG, por sus siglas en inglés) constituyen el

ejemplo mas representativo de los modelos
basados en restricciones que proporcionan un
marco matematico para comprender las capaci-
dades metabdlicas de una célula, lo que permite
el andlisis de perturbaciones genéticas en todo
el sistema, la exploracion de enfermedades me-
tabdlicas y la busqueda de reacciones enzimati-
cas esenciales y dianas farmacoldgicas.

El enfoque de modelado MEG se ha convertido
en una herramienta de gran valor en diversos
campos de la medicina, especialmente en el es-
tudio de patologias complejas como el cancer, la
obesidad y la enfermedad de Alzheimer [11].

2.6.2 Modelos cuantitativos (MC)

Los modelos cuantitativos (MC) son enfoques
basados en ecuaciones diferenciales ordinarias
(EDO) que permiten analizar el comportamiento
cuantitativo de una reaccién bioquimica con el
tiempo.

Estos modelos estan compuestos por un conjun-
to de ecuaciones diferenciales que incorporan
variables y parametros para describir como res-
ponde un sistema a diferentes estimulos o per-
turbaciones.

El modelado cuantitativo ofrece una explicacion
detallada de la dinamica de los sistemas biolo-
gicos y suele aplicarse a una sola via, debido al
requisito de datos cinéticos detallados para la es-
timacion de parametros.

En el contexto de la medicina personalizada se
emplean modelos de ecuaciones diferenciales
ordinarias para identificar biomarcadores indi-
viduales, evaluar la respuesta a medicamentos y
desarrollar tratamientos personalizados [12].
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Tabla 1. Tabla comparativa de mapas de
interaccion molecular (MIMs).

Modelos
Caracteristicas
Basados en
restricciones Cuantitativos (MC)
(MEG)
Modelos Modelos con

Descripcion

matematicos
que representan
el metabolismo
celular a escala
global mediante
restricciones.

ecuaciones
diferenciales

que describen la
dindmica temporal
de reacciones
bioguimicas.

Alcance

Analiza todo

el sistema
metabdlico de la
célula.

Se centra en una
via bioquimica
especifica.

Datos requeridos

Datos generales
del metabolismo,

menos especificos.

Datos cinéticos
detallados
para estimar
parametros.

Aplicacion
meédica

Identificacion de
rutas metabdlicas
y dianas
farmacoldgicas
en enfermedades
como cancery

Seguimiento de
biomarcadores
y respuesta a
tratamientos
personalizados.

Alzheimer.

2.7 Secuenciacion de nueva generacion
(NGS)

La aplicacioén clinica de la secuenciacion de nue-
va generacidon (Next-Generation Seqguencing,
NGS) esta potenciando la medicina personali-
zada al proporcionar diagnoésticos mucho mas
detallados y adaptados a las particularidades
genéticas individuales de los pacientes. Esta tec-
nologia, que inicialmente se utilizaba de mane-
ra exclusiva en entornos de investigacion, se ha
consolidado como una herramienta rutinaria en
laboratorios clinicos, transformando de forma
profunda la manera en que se disefan y ajustan
los tratamientos médicos.

Gracias a la implementacion de la NGS, el mane-
jo de enfermedades genéticas y el monitoreo de
terapias han experimentado mejoras notables
en precision y resultados [13].

2.8. Secuenciacion por nanoporos

La secuenciacion por nanoporos representa una
innovacion de cuarta generacién en elanalisisge-
nético, permitiendo leer cadenas de ADN y ARN
en tiempo real de forma continua y sin requisitos
complejos de preparacion. Esta técnica se carac-
teriza por su capacidad para identificar varian-
tes estructurales de cualquier tamano y tipo, asi
como puntos de ruptura a nivel nucleotidico [14].

Ademas, la secuenciacidon por nanoporos ofrece
aplicaciones relevantes en el estudio epigenéti-
co, la caracterizacidon de transcritos alternativos
y el abordaje de casos genéticos de dificil diag-
néstico [15]. Gracias a sus procesos de enriqueci-
miento dirigidos y al rapido analisis bioinformati-
co, han permitido que la secuenciacidén completa
del genoma humano se realice en menos de diez
horas, mostrando multiples beneficios clinicos y
de investigacion en medicina personalizada.

2.9 Secuenciacion de ADN asociada a
sitios de restriccion (RAD-seq)

La secuenciacién de ADN asociada a sitios de
restriccion (Restriction site Associated DNA Se-
guencing, RAD-seq) es una técnica empleada
para la identificacion masiva de marcadores
genéticos a partir de sitios de restricciéon, lo que
facilita estudios de diversidad genética y mapeo
de variantes en especies no modelo.

RAD-seg ha adquirido gran relevancia en los
analisis gendmicos poblacionalesy filogenéticos,
permitiendo la deteccién de polimorfismos y va-
riantes en grandes grupos de individuos a bajo
coste y con alta resolucién. Esta técnica especia-
lizada [16] amplia el alcance del analisis genomi-
co mas alla de la medicina, pero ahora comienza
a ser aplicada para encontrar variantes asociadas
a rasgos clinicos y enfermedades en humanos,
aportando nuevas posibilidades al campo de la
genética médica.
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3. Metodologia

El presente trabajo se desarrolld bajo un enfo-
gue cualitativo de tipo descriptivo, que permite
examinar en profundidad el fenémeno de es-
tudio para determinar su esencia y formular in-
terpretaciones fundamentadas en las posturas
de diversos autores previamente publicados. El
procedimiento metodoldgico consistié princi-
palmente en una revision sistematica y exhaus-
tiva de la literatura cientifica relacionada con
las técnicas de extracciéon y analisis de ADN en
funcién de la medicina personalizada, enfocan-
dose en estudios recientes sobre el impacto del
analisis computacional en el rubro mencionado.

Para gestionar la gran cantidad de informa-
cién, se aplicdé un proceso analitico que inclu-
y6 la abstraccioén, clasificacion y reduccion de
datos relevantes para hacer posible una sinte-
sis precisa y significativa. Esta metodologia es
aplicable a otras disciplinas cientificas, como
la ingenieria, debido a su adaptabilidad y rigu-
rosidad en el analisis de datos complejos [17].

La base metodolégica cualitativa empleada se
apoya en fundamentos tedricos de distintas disci-
plinas, entre ellas la filosofia, la antropologia (con
énfasis en la semiologia) y la sociologia, que apor-
tan los fundamentos ontoldgicos, epistemolégi-
cos y metodoldgicos necesarios para abordar el
estudio de fendmenos complejos. Estos enfoques
permiten comprender cabalmente el sentido y
la significacion profunda del objeto de estudio.
Dado que el desarrollo detallado de estos funda-
mentos es extenso, el presente trabajo se limita
a destacar los aspectos mas esenciales y directa-
mente relacionados con el analisis realizado [18].

El procedimiento especifico seguido para la
recoleccién y analisis de la informacion fue
el siguiente: primero se realizd una busque-
da sistematica en bases de datos cientificas

utilizando palabras clave relevantes. Los textos
seleccionados fueron sometidos a una lectura
lineal inicial para captar el contenido general y
la informacién explicita. Posteriormente, se llevo
a cabo una lectura transversal, que consistid
en comparar y contrastar las distintas fuentes
consultadasenfunciéndelascategoriasdeandlisis
definidas previamente, tales como técnicas
de secuenciacion, métodos computacionales
y aplicaciones clinicas. Durante esta etapa, se
identificaron coincidencias, discrepancias vy
aspectos nuevos, evaluandose también la calidad,
pertinencia y naturaleza de la informacion,
proceso que permitid una seleccidn cuidadosa
de datos para el marco tedrico y el analisis.

El analisis de la informacion fue un
proceso continuo e iterativo, que se realizd
simultaneamente con la revision bibliografica.
Las observaciones relevantes fueron registradas
y analizadas en diversas fases para elaborar una
sintesis critica que sustentd los comentarios,
conclusiones y discusiones del trabajo. Tras
seleccionar los articulos que conformaron el
cuerpo documental de este estudio, se abordd
la sistematica de investigacion mediante dos
ejes: las propiedades de las publicaciones y los
aspectos del contenido analizado.

Estas categorias fueron adoptadas a partir de
trabajos previos que establecen criterios para
valorareldesarrollode un campodeinvestigacion
[19]. En cuanto a las publicaciones, el analisis
contempld tanto las tendencias temporales
como las caracteristicas de las revistas cientificas
donde aparecieron los estudios seleccionados
con indole de aplicaciones en salud. Asimismo,
la revision de la autoria comprendid el numero
de participantes, su diversidad y el tipo de
publicaciones en el que se colabora. Respecto
al contenido, el enfoque se centrd en identificar
y sintetizar las técnicas computacionales
pertinentes al campo de la medicina.
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Finalmente, los resultados fueron sistematizados
y sintetizados para presentar una vision com-
prensiva del impacto que tiene la tecnologia de
analisis computacional de ADN en el tratamiento
de medicina personalizada. Se compararonlosre-
sultados de diversas aplicaciones y estudios para
evaluar similitudes, diferencias e implicaciones
practicas de las técnicas estudiadas. Este anali-
sis facilité la identificacion de areas potenciales
para futuras lineas de investigacion que contri-
buyan al avance del conocimiento y la mejora de
estas tecnologias en el ambito de la salud [19].

4. Discusion

El propdsito de esta investigacion fue analizar
las innovaciones en técnicas de secuenciacion
genética y su aplicacion en beneficio de la in-
dustria médica. Se encontrd que la secuencia-
cion masiva ha evolucionado de tal manera
qgue ha disminuido recursos de tiempo y dine-
ro para dicho proceso, asi como ha permitido
obtener un repositorio de informacién gend-
mico que en consecuencia ha abierto las op-
ciones de tratamientos a distintas condiciones
médicas haciendo uso de la bioinformatica.

El analisis bioinformatico derivado de la secuen-
ciacion de ADN muestra ser clave para extraer
informacioén significativa, lo que permite obtener
informacidny visidn general de las diferencias ge-
néticas y su conexion con las enfermedades he-
reditarias o adquiridas. Esta capacidad convierte
al analisis bioinformatico en una herramienta
fundamental para la prevencidon, diagndstico y
tratamiento personalizado de enfermedades,
de particular interés para las entidades produc-
toras de farmacéuticos y otros enseres médicos.

Asimismo, se identificdé que la implementa-
cién de las técnicas de secuenciacidon implica
tener un enfoque multidisciplinario, en don-
de se cuiden los datos de los pacientes para su

correcto diagndstico, permitiendo con esto
abrirle las puertas a una mayor cantidad de
avancesenelanalisisde ADNytodoloqueimplica.

Dentro de la busqueda de herramientas para
la eficiencia de tareas, se pudo determinar que
existe una dependencia de la secuenciacidn
con el desarrollo y evolucién propia de las com-
putadoras. En la investigaciéon se mencionan
tres de estas herramientas: Machine Learning
(ML), Deep Learning (DL) y la Inteligencia Artifi-
cial (IA) que permiten manejar, analizar e inter-
pretar los datos complejos y voluminosos que
produce la secuenciacién del genoma. Los algo-
ritmos de ML son utilizados para procesar y anal-
izar grandes cantidades de datos gendmicos,
identificando patrones y relaciones en los datos,
mientras que la IA integra informacién genémi-
ca con otros tipos de datos bioldégicos —como los
transcriptémicos y protedmicos—, proporcionan-
do una visiéon holistica de los sistemas biolégicos.

Con los tres modelos mecanicistas que se en-
listan en el marco tedrico, se cumple el ob-
jetivo de determinar las tecnologias a futuro
gue serdn imperativas para el desarrollo de
las nuevas herramientas en el diagndstico y
tratamiento de la salud. Los modelos metabdli-
cos y cuantitativos se basan en matematica para
usar los datos obtenidos de gendémica para de-
terminar pardmetros en los distintos sistemas
biolégicos y personalizar la medicina de cada
individuo con sus respectivas caracteristicas y
enfermedades: obesidad, cancer y Alzheimer
son algunas de las listadas en la informacion.

Las técnicas de secuenciacidon presenta-
das como NGS, secuenciacidn por nanopo-
ros y RAD-seq reflejan distintos avances en
el analisis gendmico que impulsan la medi-
cina personalizada. La NGS ha revolucionado
la practica clinica al ofrecer diagndsticos ge-
néticos precisos y personalizados, facilitando
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el manejo de enfermedades con alta exactitud,
aunque presenta ciertas limitaciones para detec-
tar variantes estructurales complejas o secuen-
cias largas. Por su parte, la secuenciacién por na-
noporos, como tecnologia de cuarta generacion,
amplia el espectro de analisis al permitir la lectu-
ra continua y en tiempo real de cadenas largas
de ADN y ARN, con aplicaciones adicionales en
estudios epigenéticos y diagndsticos complejos,
aunque aun enfrenta retos de precisién y costos.

El método RAD-seq, originalmente utilizado en
estudios poblacionales y especies no modelo, se
estd aplicando cada vez mas en genética médica
por su capacidad para identificar masivamente
marcadores genéticos de forma econdmica y
eficiente, especialmente en grandes grupos de
individuos. Aunque puede tener limitaciones en
cobertura genémica y tipos de variantes detec-
tables, complementa las otras técnicas al facili-
tar el andlisis de variabilidad genética en escalas
amplias. En conjunto, estas metodologias son
herramientas complementarias que, al combi-
narse, permiten avanzar en diagnoésticos mas
completos y tratamientos personalizados, forta-
leciendo asi el desarrollo de la medicina basada
en el perfil genético individual.

Los retos actuales en la adopcion de las me-
todologias de secuenciacidn masiva y analisis
computacional en medicina personalizada son
diversos y afectan tanto la dimensién técnica
como la clinica y ética. Uno de los desafios mas
notables es la interpretacion de variantes genéti-
cas, muchas de las cuales se clasifican como de
significado incierto. Esta incertidumbre requiere
estudios sistematicos y repositorios globales que
recopilen informacién fenotipica y genética para
mejorar la clasificacién y validar el potencial clini-
co de las variantes identificadas.

Otro desafio relevante es el acceso desigual a la
tecnologia de secuenciacion de nueva generacion

y al analisis bioinformatico eficiente es otro obs-
taculo relevante. Esto amplifica las brechas en la
atencidn médica personalizada y dificulta que
todos los pacientes se beneficien por igual de los
avances tecnoldégicos. De igual manera, la capaci-
tacion de los profesionales de la salud representa
un tercer reto fundamental. El personal sanitario
debe actualizarse continuamente para interpretar
resultados gendmicos, integrar conceptos bioin-
formaticos y comunicar la informacién genética
de forma ética y comprensible a los pacientes.

La protecciéon de la privacidad y la seguridad de
los datos genéticos es un aspecto critico, dada la
sensibilidad de la informacién involucrada y los
riesgos asociados a su mal manejo, como la dis-
criminacion genética o el acceso no autorizado.
El desarrollo de politicas rigurosas, sistemas de al-
macenamiento seguros y marcos legales que ga-
ranticen la confidencialidad y el consentimiento
informado resulta indispensable para una adop-
cidn responsable de estas tecnologias.

Finalmente, esta investigacion bibliografica se
puede complementar con mas casos especificos
del uso de la secuenciacién gendmica en el diag-
nostico de enfermedades y desarrollo de medica-
mentos. Uno de los obstaculos al realizar el arti-
culo fue la gran cantidad de informacién biblio-
grafica existente sobre técnicas de secuenciacién
masiva y su aplicacién en medicina personalizada,
lo que hizo necesario realizar un riguroso proceso
de seleccién, abstraccion y reduccion de datos.

Adicionalmente, la integraciéon y comparaciéon de
diversas técnicas de secuenciacion con distintas
metodologias para el analisis gendmico, supuso
un reto debido a sus diferentes caracteristicas y
aplicaciones especificas. El enfoque se debe cen-
trar en destacar aspectos comunes relevantes,
tales como el impacto de cada técnica en la me-
dicina personalizada, sus ventajas, limitaciones y
complementariedades.
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5. Conclusion

En esta investigacion se exploraron las princi-
pales técnicas computacionales aplicadas a la
secuenciacion gendmica y su papel en el diag-
nostico y tratamiento de enfermedades, con-
tribuyendo a la medicina personalizada. Dentro
de estas técnicas se resaltan el aprendizaje au-
tomatico y profundo, asi como modelos me-
canicistas especificos, el mapeo molecular, los
modelos basados en restricciones y los modelos
cuantitativos que destacan la conexién entre la
medicina personalizada y los métodos computa-
cionales matematicos.

Se compararon enfoques tradicionales de diag-
noéstico con métodos personalizados, resaltando
los beneficios de estos Ultimos. A través de una
busqueda bibliografica exhaustiva, se recopild
informacion relevante para la comunidad cienti-
fica sobre los propdsitos y ventajas de la secuen-
ciacion gendmica en la industria de la salud,
promoviendo procesos mas eficientes y precisos
para pacientes y médicos.

La revision realizada en el presente trabajo en-
frenta la limitacién principal de la amplia can-
tidad y diversidad de informacién bibliografica
existente sobre técnicas de secuenciacion ma-
sivay su aplicacion en medicina personalizada, lo
que requirié un exhaustivo proceso de seleccion,
abstraccion y reduccién de datos para asegurar
una sintesis significativa. Asimismo, la compara-
cion e integracion de las distintas metodologias
y tecnologias implica un reto debido a sus espe-
cificidades y constantes avances, dificultando la
elaboraciéon de un panorama completamente
actualizado y homogéneo.

De cara al futuro, la perspectiva del campo apun-
ta hacia una integracion cada vez mayor de enfo-
gues computacionales avanzados como Machine
Learning, Deep Learning y modelos mecanicistas,
asi como la consolidacion de técnicas innovadoras
como la secuenciaciéon por nanoporos

y RAD-seq en la practica clinica, superando las
ventajas y restricciones de los métodos actuales
y permitiendo diagnésticos y tratamientos mas
personalizados y eficientes. Estos desarrollos su-
gieren que el analisis computacional en la medi-
cina personalizada continuara transformandose,
remodelando la atencién médica y enfrentando
nuevos desafios éticos y técnicos en la gestion de
datos genémicos.
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