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La secuenciacion gendémica, especialmente cuando
se aplica a través de sistemas integrados como el
Sistema Integrado de Epidemiologia Gendmica (SIEGA),
representa una herramienta revolucionaria también
en el campo de la salud ambiental. Esta tecnologia
ha abierto nuevas vias para identificar, monitorear y
combatir los patégenos presentes en el medio ambiente,
contribuyendo significativamente a la prevencién de
enfermedades y a la proteccion de la salud publica.
Sin embargo, la implementacion de la secuenciacion
genémica en la salud ambiental también presenta
desafios Unicos, desde cuestiones técnicas y financieras
hasta consideraciones éticas y de privacidad. Se exploran
los retos asociados con la utilizacion de la secuenciacién
gendmica en la salud ambiental, ofreciendo un analisis
detallado y sugerencias para superar estas dificultades.

AVANCES TECNOLOGICOS Y APLICACIONES

La introduccién de la WGS ha revolucionado la
microbiologia y la epidemiologia, permitiendo una
identificacion precisa y detallada de patdgenos a un nivel
gendémico. Tradicionalmente, las técnicas basadas en
cultivos y la tipificacion seroldgica han limitado nuestra
capacidad para distinguir entre cepas estrechamente
relacionadas de microorganismos. La WGS supera estas
limitaciones al proporcionar una vision completa del
genoma de un patégeno, facilitando un rastreo preciso
de su dispersién y evoluciéon (Gardy y Loman, 2018).
Un ejemplo notable es el uso de la WGS en el rastreo
de la epidemia de Ebola en Africa Occidental, donde
la secuenciacion en tiempo real del virus permitié un
seguimiento efectivo de la transmisién y mutacién del
patégeno (Park et al., 2015) o mas recientemente el uso
de la WGS en la pandemia de COVID-19 (Tosta S. et al
2019).

El SIEGA, por ejemplo, integra datos gendémicos
con informacion epidemioldogica y ambiental para
ofrecer un enfoque holistico en la vigilancia y control de
enfermedades. Esta integracion facilita la identificacion
temprana de riesgos para la salud publica, permitiendo
intervenciones preventivas y la mitigacion de brotes.

EL SISTEMA INTEGRADO DE EPIDEMIOLOGIA
GENOMICA DE ANDALUCIA (SIEGA)

Andalucia, Espafa, ha implementado el SIEGA, un
sistema pionero que integra la WGS en la vigilancia
epidemioldgica regional. Este sistema representa un
modelo para la salud publica, destacando cémo la
genomica puede ser incorporada en la infraestructura
de vigilancia existente para mejorar la respuesta a
enfermedades infecciosas. El SIEGA utiliza la WGS para
monitorear patégenos de importancia clinica y salud
publica, permitiendo una deteccién y respuesta mas
rapidas y precisas a brotes (Carlos S. Casimiro-Soriguer et
al.,, 2024).

RETOS TECNICOS Y FINANCIEROS

A pesar de sus beneficios, la implementacion de la
secuenciacion genomica en la salud ambiental enfrenta
importantes retos técnicos. El primero es la necesidad
de infraestructura de alta tecnologia y de personal
capacitado en bioinformatica para analizar y interpretar
los grandes volumenes de datos generados. Esto
representa una barrera significativa para las regiones
con recursos limitados. Ademas, el coste asociado con
el equipamiento y mantenimiento de laboratorios de
secuenciacion de ultima generacién puede ser elevado,
a pesar incluso del constante abaratamiento de precios,
limitando la capacidad de los programas de salud publica
para adoptar esta tecnologia de manera extensiva y
sistematica, si bien hay ya andlisis de costo-efectividad
que han cifrado en un ahorro de hasta 20 a 1 en costes en
salud (Brown B. et al. 2021).

BARRERAS PARA LA INTEGRACION DE DATOS

Otro desafio importante es la integracién de datos
genomicos con otros tipos de informacion ambiental y de
salud publica. La heterogeneidad de los datos, tanto en
formato como en calidad, puede complicar los esfuerzos
de analisis y modelado. Ademas, la falta de estandares
uniformes para la recoleccién, almacenamiento y
comparticion de datos genémicos impide la colaboracién
efectiva entre diferentes instituciones y paises. Esto limita
la capacidad de los sistemas de salud publica para realizar
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analisis comparativos y para desarrollar estrategias
de prevencion y control basadas en datos amplios y
multidisciplinarios (EFSA, 2019).

SUPERANDO LOS DESAFIOS

Para superar estos retos, es esencial promover la
colaboracion internacional y el desarrollo de estandares
globales para la secuenciaciéon genémica y el manejo de
datos. La inversion en capacitacion y en infraestructura
tecnoldgica, es crucial para expandir el acceso a esta
tecnologia. Ilgualmente importante es el desarrollo de
marcos éticos robustos que garanticen la proteccion de la
privacidad y el uso responsable de los datos genémicos.

Ademas, la adopcién de tecnologias de secuenciacion
mas asequibles y portétiles, como la secuenciacién
nanopore, puede reducir las barreras financieras y
técnicas asociadas con la secuenciacion gendmica.
Estas tecnologias permiten la realizaciéon de estudios de
secuenciacion en el campo, facilitando la recopilacién y
andlisis de datos en tiempo real, lo que es especialmente
valioso durante brotes de enfermedades emergentes
(Vereecke, N et al 2023).

La integracion eficaz de datos gendmicos con
informacion epidemioldgica y ambiental requiere el
desarrollo de herramientas bioinformaticas avanzadas
que puedan manejar la complejidad y el volumen de
los datos. Esto incluye el uso de inteligencia artificial
y aprendizaje automatico para identificar patrones y
correlaciones que no serian aparentes para los métodos
de andlisis tradicionales. Estas herramientas pueden
mejorar significativamente nuestra capacidad para
predecir y responder a amenazas para la salud ambiental.

La colaboracion interdisciplinaria es otro elemento
clave para superar los desafios asociados con la
secuenciacién gendémica en la salud ambiental. La
combinacién de experticia en gendémica, epidemiologia,
microbiologia, bioinformatica, y politicas de salud publica
puede generar enfoques innovadores para la vigilancia
y el control de enfermedades. Ademas, la participacion
de las comunidades y de los sectores empresariales
en el proceso de toma de decisiones asegura que las
intervenciones sean culturalmente aceptables y efectivas.

EL CAMINO A SEGUIR

Mirando hacia el futuro, la secuenciacién genémica
tiene el potencial de transformar radicalmente la salud
ambiental. La creacion de bases de datos gendmicos
globales, accesibles para investigadores, puede
acelerar el descubrimiento de patégenos emergentes
y la comprension de sus mecanismos de transmision.
Asimismo, la integracion de la secuenciaciéon gendémica
con sistemas de vigilancia en tiempo real puede mejorar
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la capacidad de respuesta ante brotes de enfermedades,
minimizando su impacto en la salud publica y en la
economia.

Sin embargo, para alcanzar este potencial, es
crucial abordar los desafios presentes. Esto requiere un
compromiso continuo con la innovacién tecnoldgica, la
colaboracién internacional, y el desarrollo de politicas que
respalden la investigacién en salud ambiental. Asimismo,
es esencial promover un enfoque ético y transparente
en la recopilacion, anadlisis, y uso de datos gendmicos,
asegurando que los beneficios de esta tecnologia sean
accesibles para todos, independientemente de su
ubicacion geogréfica o situacion econdémica.

IMPACTO EN LA RESISTENCIA A LOS ANTIBIOTICOS

La resistencia a los antibidticos es un desafio
creciente, exacerbado por el uso indebido de
antimicrobianos y la transmisiéon de genes de resistencia
entre bacterias incluso a través del medio ambiente. La
WGS ha demostrado ser una herramienta invaluable
para estudiar y entender los mecanismos genéticos
detrds de la resistencia. Al identificar los genes de
resistencia presentes en los genomas bacterianos, los
investigadores pueden rastrear la aparicion y dispersion
de cepas resistentes, informando estrategias de control
y uso racional de antibi6ticos (WHO. 2020). Servicio
de Seguridad Alimentaria, Direccion General de Salud
Publica y Ordenacién Farmacéutica, Consejeria de Salud y
Consumo, Junta de Andalucia.

APLICACIONES EN EL DESARROLLO DE VACUNAS, TERAPIAS Y
TRATAMIENTOS AMBIENTALES

La WGS no solo mejora la vigilancia y el control
de enfermedades infecciosas sino que también juega
un papel crucial en el desarrollo de nuevas vacunas y
terapias. Al comprender la estructura genética y las vias
de evolucién de los patégenos, los cientificos pueden
disefar vacunas que aborden especificamente las cepas
mas prevalentes o peligrosas. Ademas, la identificacion
de blancos genéticos para la intervencion farmacoldgica
puede conducir al desarrollo de terapias mas efectivas
contra patdgenos resistentes.

En conclusion, la secuenciacion gendmica ofrece
oportunidades sin precedentes para avanzar en la salud
ambiental. Sin embargo, la realizacién de su pleno
potencial depende de nuestra capacidad para superar
los retos técnicos, financieros, éticos y de integracién
de datos. A través de la inversidon en infraestructura, la
formacion de capacidades, la colaboracion intersectorial
y el compromiso con la ética y la justicia, podemos
aprovechar el poder de la secuenciacién genémica para
proteger la salud publica y el medio ambiente para las
generaciones futuras.
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