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Introducción

El siglo XXI será sin duda de grandes innovaciones en
ciencia y tecnología, con gran importancia en la medicina, en
la calidad de la salud, este beneficio inicialmente estará en la
población de países desarrollados. La medicina moderna to-
davía no ha alcanzado a millones de habitantes en países en
vías de desarrollo, por ejemplo, se estima que 11 millones de
niños mueren en estos países antes de alcanzar el quinto año
de vida, principalmente por la desnutrición severa y las en-
fermedades infecciosas consideradas prevenibles en países
industrializados.

En este sentido las recientes crisis económicas de los paí-
ses en vías de desarrollo ha impactado los programas del sec-
tor salud y la incidencia elevada de casos de VIH/SIDA, ma-
laria y tuberculosis. Bajo estas circunstancias se pronostica
que en países africanos la expectativa de vida será de 30 años
o menos para la siguiente década debido a las condiciones de
pobreza y el poco desarrollo de los sistemas de salud. En cam-
bio para las naciones industrializadas el promedio de vida de
las personas será de más de 80 años, esto representa una dis-
paridad en las condiciones de salud para estos dos grupos de
países.

En México y muchos países del continente presentan un
perfil dentro de la llamada transición epidemiológica, con
cambios epidemiológicos a largo plazo donde las causas prin-
cipales de defunción pasan a las enfermedades cronicodege-
nerativas en vez de las infecciosas y agudas, debido princi-
palmente al envejecimiento de la población.

La genómica (la nueva ola de las ciencias de la vida, prin-
cipalmente potenciada con la conclusión del proyecto del
genoma humano) es un campo nuevo de investigación con
gran impacto en la salud pública. La aplicación de tecnolo-
gías a la medicina genómica como la secuenciación del DNA,
la bioinformática, la proteómica, y otras, consideradas en la
actualidad como tecnologías exóticas han tenido aplicación
reciente en las naciones desarrolladas.1,2

Roderick en 1986 introdujo el término genómica para dis-
cernir la secuencia de bases o moléculas que constituyen el
genoma de los organismos, en lo particular los objetivos prin-
cipales de la genómica son: conocer la totalidad de los genes
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de un ser vivo y la expresión de sus transcritos (UNAM) ello
en conexión con los procesos metabólicos que realiza, y las
características estructurales y funcionales del organismo y que
se aplican a los procesos de enfermedad de un ser humano.3

En este sentido se calcula que la diferencia genética entre
dos personas es del 0.1% del genoma con aproximadamente
3 millones de pares de bases, dentro de estas variaciones se
encuentran el polimorfismo del nucleótido simple (SNP’s) la
forma más común de variación del DNA en los humanos.

El estudio de los SNP’s es de gran utilidad para entender
la susceptibilidad o resistencia genética a una enfermedad en
particular, y conocer la predisposición a determinadas pato-
logías, variaciones genéticas implicadas en el metabolismo
de los fármacos y las reacciones adversas en cada paciente.3,4

La investigación genómica acorta el camino en la investi-
gación médica hacia sus aplicaciones en la prevención, diag-
nóstico y tratamiento de enfermedades transmisibles, genéti-
cas, cardiovasculares, cáncer, diabetes, psicosis mental grave
y otras. La medicina genómica está en sus inicios en los paí-
ses desarrollados y en corto plazo tendrá un gran impacto en
la epidemiología de esos países y servirá de base para el dise-
ño de nuevos mecanismos de atención a la salud en las insti-
tuciones responsables de cada país y también en la creación
de nuevos programas de estudio en las escuelas de medicina
y salud pública que involucren a la genómica.5,6

La pregunta a plantear es ¿cómo las naciones en vías de
desarrollo pueden tener acceso a los beneficios de la genómi-
ca? Muchos de los conocimientos actuales de la genómica ya
han sido publicados, pueden considerarse como conocimien-
tos del público en general, aunque existen compañías que
hacen uso de esta información para desarrollar productos y
servicios de carácter privado.

Salud pública y genómica una estrecha relación

La terminación de la secuencia del genoma humano en
2003. Se ha encontrado que el ser humano está constituido
por 35,000 genes y corresponde al 2% del genoma total.

Otro aspecto importante en la genómica es la disponibili-
dad de secuencias completas de genomas de agentes infec-
ciosos; en bacterias inicia en 1995 con el reporte de la se-
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cuenciación del genoma de Haemophilus influenzae. Actual-
mente están disponibles las secuencias terminadas de bacte-
rias patógenas causantes de infecciones en el humano, en este
sentido, viejas enfermedades infecciosas como la tuberculo-
sis y lepra ahora pueden ser mejor investigadas y acelerar
descubrimientos médicos para eliminarlas. Las enfermeda-
des gastrointestinales tan comunes en países en vías de desa-
rrollo como el V. cholerae, E. coli, S. typhi, y muchas más,
ahora son objeto de muy amplias investigaciones en genómi-
ca y sin duda cambiarán el perfil epidemiológico.7

Hace pocos años la genética y la biología molecular eran
los instrumentos clave de investigación en la medicina mole-
cular para la identificación, secuenciación y caracterización
de un gen mutado o alterado en su secuencia de bases, capaz
de causar enfermedad, pero ello frecuentemente requería va-
rios años de investigación. Actualmente con la genómica y el
desarrollo de nuevas tecnologías como los microarreglos o
chips de ADN, es posible conocer la expresión diferencial de
miles de genes del humano en condiciones de enfermedad,
ello permite acelerar descubrimientos en el proceso de enfer-
medad con un gran beneficio en la prevención, diagnóstico y
desarrollo de terapias en numerosas enfermedades.8

Un ejemplo claro de la aplicación de la genómica y los
microarreglos es el estudio del cáncer; con esta tecnología es
posible conocer la expresión diferencial de genes (genómica
comparada) entre células normales y cancerosas, lo que per-
mite conocer la actividad de expresión de genes entre ambas
células y deducir los mecanismos biológicos de una manera
global causantes de la enfermedad.

Con esta tecnología se han podido clasificar a los tumores
de acuerdo al conjunto de genes expresados, como en ciertos
tipos de cánceres de la sangre y de seno en los que el patrón
diferencial de expresión génica conduce a diferentes pronós-
ticos de la enfermedad. Por lo que en el futuro se espera que
la terapia para el cáncer cambie de estrategias y el uso de
tratamientos actuales como la radioterapia y la quimiotera-
pia, que destruyen células sanas y malignas. Con la genómica
los tratamientos serán dirigidos, es decir terapias ad hoc para
cada enfermo.

Como ejemplo de enfermedades infecciosas y genómica
están las investigaciones del grupo de Rino Rappouli y col.10

los primeros en desarrollar una nueva vacuna basada en la
genómica contra el meningococo (Neisseria meningitidis)
agente causal de la meningitis y la meningococcemia, hasta
ahora la vacuna se ha probado experimentalmente en rato-
nes, sin embargo aún falta evaluar la fase clínica y la efectivi-
dad de esta vacuna en el humano. La aplicación exitosa de
esta vacuna será de gran importancia contra el meningococo,
un agente infeccioso de importancia en salud pública en Méxi-
co y en el mundo como causante de epidemias.

En el continente americano el último brote ocurrido fue en
Uruguay en el año 2001 ocasionado por los serogrupos B y

C. En México la última gran epidemia por N. meningitidis
fue descrita entre 1945 a 1949, sin embargo actualmente la
meningococcemia o meningitis causada por el meningococo
es sólo de brotes esporádicos.9

Otro campo de la genómica es el desarrollo de nuevos fár-
macos para combatir diversas enfermedades conocido como
farmacogenómica, el conocimiento de patrones particulares
de expresión de genes en patógenos y la identificación de los
genes de virulencia están dando frutos en la identificación de
moléculas blanco susceptible en el desarrollo de nuevos anti-
bióticos. Como ejemplo está el desarrollo de un nuevo fár-
maco para combatir la malaria causada por Plasmodium fal-
ciparum que frecuentemente presenta resistencia a los
fármacos actuales como la cloroquina.

Con el análisis computacional del genoma de este parásito
se ha podido establecer que requiere fuertemente de la vía
metabólica de la 1 – Deoxy – D – Xylulosa – 5 – fosfato (DOXP)
esta vía está presente en plantas fármacos con baja o nula toxi-
cidad en humanos. En este sentido se logró diseñar la droga
fosmidomicina11 capaz de bloquear esta ruta metabólica y por
lo tanto eliminar el patógeno, por el momento este fármaco
está en fase de experimentación clínica en Tailandia.12

Genómica en tiempos de globalización

La economía y la distribución geográfica son factores de-
terminantes en el estilo de vida de sus habitantes y muy rela-
cionado a la frecuencia de enfermedades. Los habitantes de
países desarrollados con estándares de vida longeva tienden
a padecer enfermedades propias de la edad adulta y de la ter-
cera edad como son las enfermedades cardiovasculares, dia-
betes y cáncer. Por el contrario los países con estándares de
vida cortos, padecen mayor proporción de enfermedades in-
fecciosas como el SIDA, malaria, tuberculosis, diarreas, den-
gue y otras. En estos países vive la mayoría de la población,
los sistemas de salud son deficientes, con la poca satisfacción
de las necesidades básicas como el agua potable y alimento
en donde las enfermedades infecciosas son agravadas perpe-
tuándose en el círculo de pobreza en que viven.13

Quizás la bien conocida prevalencia de enfermedades in-
fecciosas que en ciertas regiones geográficas del mundo se deba
al dominio de genotipos de agentes infecciosos caracterizados
por una alta virulencia, como Vibrio cholerae, o Mycobacte-
rium tuberculosis en las regiones asiáticas. Con la globaliza-
ción es importante considerar lo anterior en la inmigración le-
gal e ilegal existente a regiones geográficas diferentes a su punto
de origen. La diseminación de enfermedades infecciosas re-
quiere de una red mundial para detectar y caracterizar a los
genotipos de agentes patógenos de acentuada virulencia y to-
mar las medidas de salud pública para contenerlas.

En el caso de las enfermedades infecciosas emergentes,
tal vez el caso actual más conocido fue el virus del síndrome
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respiratorio agudo severo (SARS), en el año 2003, una enfer-
medad con serias tendencias a diseminarse mundialmente. El
papel de la genómica fue importante al obtener en corto tiem-
po la secuenciación completa del genoma de este virus de
cepas procedentes de diferentes regiones geográficas.14

Puede suceder lo mismo con la influenza o gripe, a fines
del año 2004 la OMS y otras instituciones de salud dieron la
alerta mundial por la aparición de un genotipo asiático del
virus de la influenza peligroso para el humano. Como antece-
dente de esto está la gran pandemia de 1918 en donde se per-
dieron las vidas de un tercio de la humanidad, ahora se sabe
que fue debida al genotipo H1N1. Existe una red de informa-
ción y vigilancia epidemiológica de esta enfermedad a escala
mundial, puede ser consultado en el sitio de Internet FluNet15

y en caso necesario pueden ser enviadas muestras biológicas
para su caracterización al centro colaborador de la OMS en
las Américas.

Para ello es posible el desarrollo de técnicas genómicas en
diagnóstico y secuenciación de ADN, las cuales serán de gran
utilidad en la obtención de resultados rápidos, con alto grado de
sensibilidad y especificidad. Como apoyo en materia genómica
se tiene al Banco de Datos del Centro Nacional de Información
Biotecnológica (NCBI) de los Estados Unidos de América en
donde se encuentran reportados en bancos de datos (Entrez Ge-
nome) las secuencias de genomas de agentes patógenos como el
coronavirus del SARS y el virus de la influenza.16

Adicionalmente, el Centro para la Prevención y Control de
Enfermedades (CDC) en Atlanta, Estados Unidos, ha estable-
cido la Oficina de Genómica y Prevención de Enfermedades
(OGDP) que ofrece asistencia a organizaciones de salud públi-
ca de su país, por ejemplo la Fundación de Fibrosis Quística,
para estudios genéticos en recién nacidos. Su página de Inter-
net ofrece noticias e información sobre los avances en la inves-
tigación del genoma humano, su impacto en la salud pública y
la prevención de enfermedades. Además apoya a la Red Epi-
demiológica del Genoma Humano,18 como fuente de conoci-
miento en epidemiología sobre la variación genética del hu-
mano, su impacto en la salud y la enfermedad, lo que significa
el inicio del acercamiento de la genómica y la salud pública.

Observando el estado actual de la genómica, en México y
Latinoamérica, tenemos a Brasil como ejemplo que ha con-
cluido la secuencia completa del genoma de la bacteria pató-
gena de los cítricos Xylella foastidiosa publicado en la revis-
ta Nature en el año 2000 y han derivado la investigación
genómica a la salud humana en otros proyectos de investiga-
ción como cáncer.19

México es otro de los países que también han incursiona-
do en la era de la genómica, donde recientemente se secuen-
ciaron en la Universidad Nacional Autónoma de México dos
megaplásmidos de la bacteria fijadora de nitrógeno Rizobium
etli, esto significa un arranque de la investigación genómica
en esta región del planeta.20

En el año 2002 México integra el Programa Latinoameri-
cano del Genoma Humano (PLGH), con sede en Guadalaja-
ra, México, llevado a cabo por los Drs. José María Cantú y
Gerardo Jiménez Sánchez, y en 2004 la creación del Instituto
de Medicina Genómica para aplicar el conocimiento de la
genómica a beneficio de la salud de la población mexicana.
Esto significa que es posible la creación de investigación ge-
nómica propia para algunos países en vías de desarrollo.

Conclusiones

Las sociedades tenemos un gran desafío en materia de sa-
lud: Introducir a la genómica y la tecnología que derive de ella
para aplicarse en los países en vías de desarrollo, en los proble-
mas de salud de cada país. Esperándose tener frutos dentro de
5 ó 10 años teniendo una capacidad científica ya desarrollada
y el apoyo de políticas gubernamentales que permitan la crea-
ción, utilización, adaptación y difusión de la genómica.

El desafío que encaran las naciones industrializadas y las que
están en desarrollo es construir redes internacionales que com-
partan los frutos del conocimiento que llevarán indudablemente
al control de las enfermedades al impactar en la epidemiología
actual con un cambio o disminución de enfermedades.

Así como procura la genómica grandes beneficios, tam-
bién trae implicaciones negativas, por lo que el manejo de la
información que se obtenga de la genómica estructural, es
decir de la secuencia del genoma humano deberá mantenerse
en el dominio público, porque cualquier restricción limitará
su aplicación.

De igual forma, el conocimiento genotípico individual con
fines comerciales o relacionados a conseguir seguros de vida
llevaría a la pérdida de la privacía, discriminación y la estig-
matización de las personas, al ser conocidas su susceptibili-
dad genética a sufrir cierto tipo de enfermedades. Por otro
lado el desarrollo de fármacos especializados, nuevas vacu-
nas y terapéuticas avanzadas podrían ser inaccesibles para la
población de los países pobres, generando como consecuen-
cia una disminución mayor en su calidad de vida.
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