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"Tus alegrías y tus penas, 

tus recuerdos y tus ambiciones, 

tu identidad y tu libre albedrío, 

no son sino el comportamiento 

Introducción 

de un vasto conglomerado 

de células nerviosas ... " 

Francis Crick, 1994 

El Proyecto del Genoma Humano (PGH) 

culminado en el año 2003 trajo consigo 

una revolución de alcances insospechados 

para el siglo XXI, tanto científica como 

tecnológicamente. Dicho proyecto 

consistió en determinar las posiciones 

relativas de todos los 3 000 millones de 

nucleótidos o pares de bases (código de la 

vida) e identificar los 25 000 a 30 000 genes 

(secuencias de nucleótidos) presentes 

en él. El código fue abierto y ahora 

es preciso investigarlo y «descifrarlo» 

minuciosamente para entender cómo 

funcionan los mecanismos moleculares 

en los humanos. Esto contribuirá, además 

de otros intereses, en la solución de 

problemas de salud de nuestro país.al saber 

de qué manera producir nuevas vacunas y 
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fármacos que respondan a la intervención 

de enfermedades, y sobre todo, al entender 

distintas enfermedades complejas, las 

cuales cada vez cobran mayor fuerza en 

todos los sectores sociales de nuestro 

país sin tener respuestas contundentes de 

solución hasta ahora, como son el cáncer 

y la diabetes. 

La tarea no es fácil, ya que todo esto 

será imposible sin la ayuda de equipos 

de investigación interdisciplinaria, donde 

las matemáticas, las ciencias básicas 

(física, química y biología), la biología 

molecular, las ciencias computacionales 

y las ciencias biomédicas, unen esfuerzos 

para buscar y determinar soluciones 

a estos sistemas biológicos complejos, 

cuyos entendimientos se encuentran 

seguramente en los mecanismos que 

subyacen en el orden de nanoescalas ( 1 0-9 

metros o 0.000000001 metros), de ahí el 

nombre de nanobiología. 

En este siglo el reto se vuelve mayor, 

debido a que la intención no es analizar 

sistemas de pocos elementos, sino la 

integración de muchos elementos de 

estudio interactuando hasta conformar 

sistemas biológicos (systems biology). Por 

ejemplo, en el siglo pasado se hablaba 

de "genética", es decir, se estudiaba un 

gen o algunos genes; sin embargo, ahora 

nos interesa analizar la red de miles de 

genes, por ello el nombre de «genómica» 

y también de ahí, la importancia de usar 

supercomputadoras para su análisis. 

Nos enfrentamos a una integración de 

elementos en lugar de una reducción. 

Si hablamos de los constituyentes 

básicos del ser humano, entonces nos 

interesa saber sobre las interacciones 

entre "redes" de metabolitos, proteínas, 

genes, nucleótidos; es decir, nos interesa 

investigar la maravillosa maquinaria que nos 

constituye. Por consiguiente, el conocer el 

funcionamiento de estas redes permitirá 

formular herramientas para encontrar 

soluciones contundentes a diversas 

enfermedades. 

Un esfuerzo de estas investigaciones es 

desarrollado en el Departamento de 

Ciencias Básicas (DCB) por la comunidad 

de Investigación en Ingeniería y Ciencias 

Aplicadas (IICA) de la Universidad 

Iberoamericana (UIA) León, con el 

proyecto denominado: "Clustering de 

genes utilizando el modelo de Potts y 

simulación Monte Cario". Dicho proyecto 

es apoyado actualmente por el Consejo 

de Ciencia y Tecnología del Estado de 

Guanajuato (CONCYTEG). Este proyecto, en 

su primera fase, está orientado a generar 

herramientas bioinformáticas -algoritmos 

computacionales basados en modelos 

físicos y matemáticos- para analizar datos 

de expresión de genes (microarreglos) y así 

obtener una explicación de la regulación 

entre los distintos genes. Así mismo, 

esto llevará a la ubicación de módulos 

funcionales que indiquen como se regulan 

ciertos grupos de genes, y entonces quizás, 

a conocer la causa del porqué algunos 

genes se activan (o inhiben) produciendo 

enfermedades en los humanos. De la misma 

manera,este proyecto abre las posibilidades 

de ser uno de los primeros grupos del 

país en conformar una investigación 

interdisciplinaria con incidencia directa en 

el sector salud, además de constituir en 

las instalaciones de la UIA-León, el primer 

laboratorio de bioinformática y análisis de 

datos con estas características en el estado 

de Guanajuato. 

1 nvestlgación interdisciplinaria 

La investigación interdisciplinaria en 

México se encuentra en sus primeras fases 

de desarrollo; sin embargo, el proyecto 

"Clustering de genes utilizando el modelo 

de Potts y simulación Monte Cario" es 

considerado como uno de los primeros en el 

país y en el mundo de tipo interdisciplinario, 

además la temática ha sido considerada por 

una revista internacional de arbitraje como 

una propuesta relevante en investigación y 

con proyección significativa en el siglo XXI 

(!barra-Junquera et al., 2005) 1• 

La genómica y en general las tecnologías 

omics que fueron impulsadas a finales del 

siglo pasado, han fortalecido la investigación 

interdisciplinaria a través de una rama 

llamada bioinformática (Campbell y Heyer, 

2003), la cual responde a herramientas 

para el análisis de millones de datos de 

genes, proteínas, enzimas y metabolitos 

que se han obtenido en los laboratorios 

biotecnológicos de todo el mundo. 

Un antecedente histórico de investigaciones 

interdisciplinarias de gran relevancia 

mundial fue el desarrollado por el físico 

Erwin Schrodinger en su libro intitulado 

What is life?The physical aspect of the living 

1 La revista Virtual Joumal of 

Biologica/ Physics Research ha 

considerado este artículo 

como de punta, en el ámbito 

internacional. 








