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Importancia de la bioinformática  
en la medicina actual. ¿Es realmente necesaria 
la bioinformática en la práctica clínica?
Importance of bioinformatics in nowadays medicine.  
Is it really necessary in clinical practice?

A raíz del artículo publicado en el presente número de Nutrición Hospitalaria titulado “Potential molecular 
mechanism of the Xiexin capsule in the intervention of dyslipidemia based on bioinformatics and molecular 
docking” (1), nos planteamos la importancia que la bioinformática tiene para la medicina actual. En este trabajo, 
Yao y colaboradores emplean diversas herramientas bioinformáticas y técnicas de acoplamiento molecular para 
predecir cómo un determinado tratamiento empleado en medicina tradicional china es efectivo en el tratamiento 
de la dislipidemia, concluyendo cuáles son los componentes efectivos en el citado tratamiento, así como los 
mecanismos moleculares implicados en la enfermedad, y nos hace pensar en el potencial que esto supone para 
la biomedicina.

Es una realidad que cada vez más grupos de investigación biomédica se lanzan a publicar trabajos que inclu-
yen estudios in silico o análisis informáticos para apoyar sus investigaciones. Estos trabajos se basan en el em-
pleo de esta reciente disciplina científica denominada bioinformática, la cual permite a los científicos desarrollar 
herramientas informáticas y metodologías computacionales basadas en matemáticas y estadística para manejar 
cualquier tipo de información biológica y de este modo organizar, almacenar, analizar e interpretar grandes can-
tidades de datos de esa naturaleza (2). En los últimos años, esta disciplina ha visto potenciado su protagonismo 
en el ámbito de la medicina, especialmente a partir del año 2020, por su destacado papel durante la pandemia 
de SARS-CoV-2. En ese momento, el empleo de herramientas bioinformáticas contribuyó a interpretar en tiempo 
récord la secuencia del virus, permitió la generación de modelos tridimensionales de interacción del virus con 
células humanas e incluso facilitó la simulación de modelos de predicción de la infección en la población. Todo 
esto ayudó a conocer los procesos biológicos y mecanismos moleculares de la COVID-19, acelerando la bús-
queda de la vacuna o posibles tratamientos (3,4). 

Cuando a finales del siglo XX se concluyó que la información genética se encontraba contenida en el ADN, se 
sentaron las bases para el desarrollo de lo que se conoció como "era genómica", impulsada por grandes avances 
en las técnicas de manipulación del ADN y suponiendo una esperanza en el conocimiento de las enfermedades 
genéticas. A principios de los 90 un consorcio internacional constituido por científicos de seis países (Estados 
Unidos, Francia, Alemania, Reino Unido, Japón y China) inició el llamado “Proyecto Genoma Humano”, mediante 
el cual se pretendían descifrar las bases que conforman la secuencia completa del genoma humano para poder 
estudiar a fondo la base genética de muchas enfermedades (5,6). A su conclusión, el 14 de abril de 2003, con 
un 99,99 % de la secuencia descifrada, se lograron identificar más de 30 000 genes codificantes de proteínas 
(número que se redujo posteriormente) y más de 3 000 millones de pares de bases, suponiendo un hito en la 
historia de la biomedicina. Pero todo esto no sería posible si el “Proyecto Genoma” no hubiese coincidido en el 
tiempo con el auge de la tecnología y la aparición de los secuenciadores automatizados de nueva generación, 
capaces de reducir tiempos y costes en la secuenciación. Como resultado de esto se obtuvo una cantidad expo-
nencial de datos de difícil manejo e interpretación, momento en el cual se hizo patente la necesidad de métodos 
computacionales y ordenadores potentes que permitiesen no solo el análisis ágil de los datos, sino también la 
creación de grandes bases de datos públicas o repositorios centrales que hiciesen accesibles remotamente, a 
toda la comunidad científica, toda esa información (7); como respuesta a esta necesidad surgió la bioinformática. 
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Actualmente nos encontramos en la llamada "era post-genómica", donde, no solo la genómica, sino otras 
"ómicas" necesitan de la bioinformática para poder integrar e interpretar todos los datos que arrojan (8). La in-
formación que aportan es sumamente valiosa y representa un impacto potencial en nuestro entendimiento de la 
medicina, puesto que en ellos podría encontrarse la respuesta a la aparición y desarrollo de muchas enfermeda-
des, así como sus comorbilidades o las claves para desarrollar tratamientos más efectivos y específicos a cada 
paciente. Algunos ejemplos están en que hoy podemos estudiar perfiles genéticos que nos permitan determinar 
predisposición o riesgo a padecer diversas enfermedades, clasificar pacientes en subgrupos dentro de una 
misma dolencia o administrar el tratamiento o dosis adecuada a cada paciente en función de su genotipo (8). 
Además, se ha logrado descifrar la función de muchas proteínas y generar modelos estructurales, así como re-
des de interacción entre proteínas para dilucidar los mecanismos moleculares detrás de diversas enfermedades 
(4,10) y hemos avanzado en la identificación de biomarcadores, dianas terapéuticas y fármacos candidatos en 
tiempos más cortos y a costes más reducidos, facilitando el diagnóstico y el desarrollo de nuevos tratamientos. 
Todo esto nos está dirigiendo hacia una medicina más personalizada, mediante la cual podremos seleccionar u 
optimizar los cuidados terapéuticos y preventivos de cada paciente individualmente (10). Además, la disposición 
de datos ómicos, epidemiológicos, de imagen y clínicos son de tal magnitud que ya se emplea el concepto de 
“big data” para tratarlos y solo gracias al empleo de algoritmos y modelos matemáticos de predicción basados 
en inteligencia artificial y aprendizaje automático somos capaces de extraer de ellos el máximo conocimiento 
para aplicarlo a la resolución de problemas biomédicos (9,11). 

Por tanto, es indiscutible que la bioinformática ha facilitado el camino y agilizado los tiempos en investigación, 
nos proporciona indicios sobre mecanismos moleculares, rutas de interacción, arquitectura molecular y modelos 
de predicción de enfermedades, además de ayudar a descubrir nuevas dianas terapéuticas y fármacos. La 
cantidad de datos biológicos que se seguirán generando a raíz de las "ómicas" en los próximos años, junto con 
la necesidad de integrar toda esa información con los datos clínicos, hacen difícil concebir la investigación y 
la práctica médica sin la bioinformática. Y aunque esta disciplina todavía no está incorporada plenamente y de 
manera sistemática en la evaluación, prevención y tratamiento de las enfermedades, resulta patente la nece-
sidad de profesionales formados en este campo en los sistemas nacionales de salud para aprovechar todo su 
potencial traslacional.
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