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En el último siglo la tecnología ha crecido a 
pasos agigantados hasta el punto de formar 
parte de nuestra vida cotidiana convirtiéndose 
en una extensión indispensable de nosotros 
mismos. Estos avances han alcanzado todas 
las áreas, incluyendo la medicina, donde 
se han integrado instrumentos y métodos 
innovadores. Sin embargo, fue hasta la 
pandemia causada por el virus SARS-CoV-2 
(Coronavirus 2 del síndrome respiratorio 
agudo severo, causante la enfermedad 
COVID-19), cuando esta tecnología se puso a 
prueba.  

Hay que destacar que las principales 
herramientas que permitieron combatir la 
actual pandemia provienen de tecnología 
desarrollada el siglo pasado. Por ejemplo, el 
diagnóstico de la infección por SARS-CoV-2 
está basado en la reacción en cadena de la 
polimerasa (PCR) con transcriptasa inversa 
(RT-PCR), una tecnología cuyas bases fueron 
asentadas en 1984 por Kary Mullis. La PCR 
revolucionó las ciencias biológicas del siglo 
XXI y actualmente representa una de las 
tecnologías más importantes en las ciencias 
médicas. Similar a una copiadora molecular 
de nucleótidos, esta técnica tiene la capacidad 
de detectar y amplificar una secuencia 
genética especifica que está presente en el 
genoma viral, pero que se encuentra ausente 
en el genoma humano (1). 

Pero ¿qué es el genoma? 

En 1977 otro gran avance tecnológico 
cambiaría al mundo, el desarrollo de la 
técnica de secuenciación de Sanger que 
dio paso a la era de los genomas (2). De 

la misma manera que existe un manual 
con instrucciones detalladas para la 
construcción de un automóvil, el “genoma” 
se entiende como el manual que contiene 
toda la información con instrucciones para el 
desarrollo y funcionamiento para cada una 
de las especies que habitan nuestro planeta 
(3). Dicha información está contenida en 
secuencias de ácidos nucleicos en una 
molécula llamada ácido desoxirribonucleico 
(ADN), cuya estructura fue resuelta en 1953 
por Watson y Crick a partir de datos obtenidos 
por Rosalind Franklin y Maurice Wilkins (4). 

De igual manera, el genoma del virus 
SARS-CoV-2 está constituido por una 
secuencia de ácidos nucleicos, pero con una 
estructura diferente a la del ADN, en una 
molécula llamada ácido ribonucleico (ARN) 
que contiene toda la información para la 
creación de más virus. A pesar de tener 
diferente estructura, la información de 
ambas moléculas se organiza en genes que 
se transmiten de generación en generación, 
con instrucciones que solo pueden ser leídas, 
interpretadas y ejecutadas por las células de 
cada. Los virus requieren introducir dicha 
información en células de otros organismos 
en un proceso llamado infección. Es así 
como las células infectadas leen y traducen 
la información viral para crear más virus, lo 
cual suele costarles la vida (5).

La secuenciación de Sanger permite 
identificar el orden de los ácidos nucleicos 
en las cadenas de ADN. Sin embargo, solo 
nos permite leer las secuencias genéticas 
sin tener entendimiento de ellas, lo que 
se podría comparar a leer un libro en otro 
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idioma. Aun así, esta técnica abrió camino 
para el desarrollo de nuevas tecnologías y su 
aplicación en las ciencias médicas. 

En las últimas décadas se ha logrado leer el 
genoma entero de especies cada vez más 
complejas incluyendo el genoma humano 
(6) y el de los coronavirus (7). Esto gracias al 
perfeccionamiento y creación de máquinas 
de secuenciación masiva (8). Conocer ambos 
genomas fue de gran ayuda durante la actual 
pandemia, ya que las técnicas de diagnóstico 
molecular para la detección del SARS-CoV-2 
por RT-PCR fueron diseñadas para identificar 
secuencias únicas presentes en el virus 
y ausentes en los pacientes infectados, a 
lo que le debemos su precisión y eficacia 
(9). Además, fue gracias a la secuenciación 
que se identificaron casi en tiempo real el 
surgimiento de nuevas variantes virales (10), 
algo que nunca se había visto en la historia 
de la virología. Esto permitió adecuar las 
tecnologías para combatir dichas variantes.

Sin embargo, estas no fueron las únicas 
tecnologías que revolucionaron la biología 
molecular y que hicieron frente a la 
pandemia del SARS-CoV-2. La secuenciación 
de los genomas en combinación con otras 
técnicas moleculares como la tecnología de 
ADN recombinante (11,12) abrió el camino 
a la creación de muchas de las vacunas 
actuales (13). 

Y es que si algo aprendimos de los virus es que 
si tienes información genética pero no puedes 
interpretarla ni ejecutarla, puedes utilizar a 
otros organismos para que lo hagan por ti (5). 
Así es como aprendimos a insertar material 

genético foráneo en células de organismos a 
los que llamamos vectores, los cuales podían 
clonar, interpretar e incluso expresar el 
mensaje por nosotros. Utilizamos bacterias 
y levaduras para que clonaran ADN externo 
mientras replicaban su propio material 
genético. Este ADN, ADN recombínate, podía 
ser replicado sin expresarse o podía ser 
expresado en una proteína recombínate 
(una copia de la proteína original) (11,12). 
Esto fue revolucionario ya que las proteínas 
son los principales constituyentes de células 
y organismos, y llevan a cabo miles de 
funciones biológicas. 

La información para la creación de las 
proteínas está contenida en los genes, es por 
eso que el gen de la proteína “S” (SPIKE) del 
virus SARS-CoV-2, necesaria para la entrada 
del virus a la células, fue indispensable para 
el diseño de vacunas (14,15). Este gen fue 
insertado en otros organismos con el fin de 
obtener la proteína S recombinante, tal es el 
caso de la vacuna ABDALA (16). Cuando esta 
vacuna se inocula, nuestro cuerpo puede 
generar anticuerpos sin riesgo a infectarnos, 
ya que no es un virus completo sino solo 
una pequeña parte, incapaz de replicarse. En 
México hay vacunas aprobadas con diferentes 
tecnologías, desde la más tradicional con 
virus inactivados, SINOVAC, SINOPHARM y 
COVAXIN, hasta aquellas que utilizan vectores 
de Adenovirus, ASTRAZENECA, SPUTNIK V, 
CANSINO y JANSEEN, y moléculas de RNA, 
PFIZER Y MODERNA (Figura 1) (16).  
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Imagen 1. Tecnología de las diferentes plataformas de 
las vacunas existentes contra COVID-19

La tecnología para las vacunas con virus 
inactivados consiste en propagar al virus en 
cultivos celulares (in vitro) para posteriormente 
inactivarlos por medios físicos o químicos. 
Esto asegura que, a pesar de contener virus 
completos, estos no tienen la capacidad de 
infectar. Algunos de los inconvenientes de esta 
metodología era la posible reactivación de los 
virus, sin embargo, con los años esta tecnología 
se fue perfeccionando y actualmente los altos 
estándares de calidad las hacen seguras y 
eficaces (16,17).  

Por otra parte, los avances en la biología 
molecular permitieron insertar información 

genética no solo en 
bacterias sino incluso 
en otros virus, y fue así 
como se crearon las 
vacunas con vectores 
virales. En otras palabras, 
se insertó la información 
de la proteína S del 
virus SARS-CoV-2 en un 
virus inofensivo para los 
humanos (como algunos 
Adenovirus), para que 
así estos actuaran como 
carteros, llevando a las 
células la información de 
la proteína S del virus. 
Las células reciben la 
información la traducen 
y la dan a conocer a 
otras células sin riesgo 
a infectarse, ya que es 
solo información de la 
proteína S y no del virus 
completo. Además, para 
asegurar que estos virus 

inofensivos no se propaguen, se les realizó 
modificaciones genéticas que imposibilitan su 
replicación. Por ese motivo, estas vacunas no 
solo son seguras, sino además son altamente 
eficaces (16,17).  

Otro tipo de tecnología son las vacunas de 
RNA (18). A diferencia de las vacunas de 
proteínas recombinantes y de las vacunas 
de vectores virales, las vacunas de RNA 
consisten en moléculas de RNA encapsuladas 
en nanopartículas para evitar su degradación 
y llevar el mensaje a las células (16,17). 
Nuevamente las células reciben el mensaje 
sin riesgo a infectarse y lo transmiten a otras 
células para generar una respuesta inmune 
(19).
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A pesar de las diferentes tecnologías utilizadas 
para la creación de vacunas, todas tienen el 
mismo objetivo, llevar un mensaje a las células 
de nuestro cuerpo con la información de una 
pequeña parte del virus, para prepararlas 
para un futuro encuentro con el virus 
completo (Figura 1). Hoy, gracias a los avances 
científicos, tecnológicos y bioinformáticos, la 
creación de las vacunas contra el SARS-CoV-2 
tomó un tiempo récord de entre 1 a 2 años, 
algo nunca antes visto (14,20). Actualmente es 
difícil imaginar un mundo sin tecnología, con 
estragos catastróficos como sucedió hace 100 
años con la pandemia de la gripa española. 
Por lo tanto, esta pandemia nos ha dejado una 
gran enseñanza, “en tiempos difíciles, la ciencia 
y la tecnología son y serán nuestros mejores 
aliados”.
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