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Resumen

Desde su descubrimiento en el 2019 en China, hasta su expansion global
en lo que vivimos hoy en dia como una pandemia en su maximo apogeo,
la enfermedad del coronavirus del 2019 (COVID 19), provocada por
SARS-CoV-2 ha provocado una crisis global, al ser reconocido el 11 de
marzo del 2020 como una emergencia de salud publica internacional por
la organizacion mundial de la salud (WHO) [1], y a la fecha ha provocado
mas de 1 milldn de muertes con alrededor de 57 millones de casos
confirmados en alrededor de 220 paises diferentes [2]. La severidad de
la pandemia junto con su rapida expansion global, han puesto en jaque a
la comunidad cientifica que ha producido una cantidad sin precedentes
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de investigacion en muy poco tiempo sobre el virus, con el fin de poder
desarrollar vacunas efectivas [3].

Como parte de este gran esfuerzo se ha utilizado tecnologia de punta,
como la secuenciacién de nueva generacién, usada para obtener el
genoma completo de SARS-CoV-2 vy el uso de bases de datos masivas
donde se almacena dicho genoma, se analiza y compara con otras
variantes para encontrar similitudes y diferencias. Pero hay un problema
comun con las técnicas usadas. Se puede generar una gran cantidad de
informacién sobre el virus, pero dicha informacién por si sola no sirve de
mucho, tiene que ser interpretada para darle sentido, encontrarle una
funciéon y darle utilidad. Para dicha interpretacion el uso de software
bioinformatico se ha elevado mucho durante la pandemia, debido a que
ha permitido automatizar muchos de estos procesos, realizandolos de
forma mas eficiente y rapida [1, 3].

Gracias a la bioinformatica la secuencia entera pudo ser comparada con
otros virus para determinar su taxonomia y entender su composicién
molecular [1]. Posteriormente se usaron algoritmos para identificar
posibles mutaciones en las proteinas antigénicas del virus, lo que condijo
a realizar pruebas automatizadas de anticuerpos animales en la busqueda
de posibles candidatos para vacunas [4].

Otra manera de aprovechar el poder computacional para realizar andlisis
masivos ha sido la realizacion de estudios asociativos utilizando las
grandes bases de datos de indole biotecnoldgica. Esto se ha utilizado
extensamente para poder buscar medicamentos ya existentes que
puedan tener utilidad para combatir la infeccion de SARS-CoV-2,
haciendo comparaciones a gran escala entre posibles medicamentos que
puedan interferir en las interacciones moleculares del virus [5].

También se ha hecho uso de la bioinformatica para analizar en paralelo la
enorme cantidad de publicaciones que se han realizado sobre el tema.
Como se menciond al inicio, se produjo una enorme cantidad de
informacion sobre el virus en muy poco tiempo, lo que se ve reflejado en
una cantidad enorme de articulos publicados en distintas bases de datos.
La tarea de ponerse al corriente sobre la investigacion ya realizada del
virus ha probado ser bastante abrumadora. Es por ello que usando
programas de minado de texto y procesamiento de lenguaje se ha logrado
facilitar dicha tarea. Se han desarrollado sistemas que permiten la
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busqueda, descubrimiento, visualizacién y el desarrollo de resimenes
automatizados de la literatura disponible sobre el virus. Categorizando la
informacién de forma que sea mas facil consumirla, dichos sistemas,
ademas son constantemente actualizados para perfeccionar el algoritmo
de busqueda, al anadirle mas funciones [3].

Como conclusion, se puede ver como el uso programas informaticos
aplicados a la biotecnologia, han logrado ser automatizados en varias
partes del proceso en la investigacién del virus, desde el andlisis vy
procesamiento de la gran cantidad de informacién desarrollada, hasta la
busqueda y categorizacidon de la misma en las bases de datos disponibles.
Lo que ha ayudado a acelerar el proceso con el que se desarrolla y aplica
nueva informacion, lo que conduce en el desarrollo temprano de vacunas
y tratamientos para acabar con la pandemia.
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