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Supervivencia y Adaptación

Modelo estructural de un fago con resolución 
atómica. Victor Padilla-Sanchez / Wikipedia
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Nuestras Herramientas Para la Supervivencia

Los métodos experimentales, como las exploraciones mutacionales profundas de alto 
rendimiento (DMS), ayudan a prever la evasión inmune viral midiendo cómo las variantes se 
unen a los anticuerpos. Sin embargo, estos métodos requieren muestras representativas de la 
selección inmune, limitando la predicción temprana del escape, ya que solo están disponibles 
en sectores específicos de la población infectada o vacunada.

Dado que los métodos experimentales se ven un tanto limitados en la predicción temprana de 
variantes virales antigénicas, algunos métodos computacionales pueden predecir la evasión 
viral mediante la identificación de mutaciones que puedan surgir. Un modelo ideal evaluaría la 
probabilidad de escape inmune en nuevas variantes, guiaría experimentos, se actualizaría con 
datos pandémicos y anticiparía respuestas antes de que ocurran. Sin embargo, muchos 
métodos computacionales dependen de datos en tiempo real o estructuras de anticuerpos 
pandémicos, lo que limita su capacidad para predecir nuevas variantes y dificulta el desarrollo 
de de vacunas al inicio de una pandemia.
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Byron Galindo Ornelas
Investigador

Actualmente forma parte del personal científico de ITRASIG, donde lleva a cabo la vigilancia 
genómica de enfermedades emergentes. Además, participa activamente en el desarrollo de 
herramientas para la atención de enfermedades contagiosas y no contagiosas de importancia 
social, aportando opiniones fundamentales en la ciencia y aterrizadas dentro de las 
necesidades epidemiológicas del país.

Biólogo egresado de la Universidad Nacional Autónoma de 
México, FES Iztacala. La obtención del título de licenciatura 
la realizó en el Laboratorio de Arbovirus y Virus 
Hemorrágicos del Instituto de Diagnóstico y Referencia 
Epidemiológicos en dónde realizó estudios de 
genotipificación de los cuatro serotipos del Virus Dengue 
en la República Mexicana.
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Perspectivas del Modelo
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