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DETECTION IN SILICO OF SECOND USE DRUGS WITH POTENTIAL ANTI-LEISHMANIA ACTIVITY 

Resumen—Actualmente las enfermedades tropicales son objeto de importantes investigaciones en las ciencias biomédicas, 
debido al impacto global que causa en poblaciones vulnerables. Sin embargo son comúnmente ignoradas por la industria 
farmacéutica debido a su bajo potencial de rentabilidad económica. Por esta razón, la búsqueda de nuevos tratamientos terapéuticos 
por medios costo-efectivos es esencial para la lucha contra parásitos tropicales como Leishmania spp. En este trabajo se hizo una 
búsqueda y selección de medicamentos depositados en bases de datos públicas, y cuyo blanco de acción demostrado son proteínas 
conocidas. Con estas proteínas blanco de medicamentos, se hizo una búsqueda de ortólogos en el proteoma de Leishmania, con el 
fi n de identifi car rápidamente medicamentos que pudieran tener acción también contra este parásito, implementando herramientas 
in silico, basadas en la Bioinformática. También en el caso de poseer la estructura de las proteínas de interés, se realizó análisis 
de docking para corroborar la interacción con el medicamento. Empleando esta estrategia, se identifi caron y seleccionaron 10 
medicamentos que son evaluados actualmente en ensayos in vitro. 

Palabras clave—Bioinformática, Blancos moleculares, Medicamentos, Leishmaniasis, Segundos usos.
Abstract—Currently, tropical diseases are a major subject of research in biomedical sciences due to its global impact on 

vulnerable populations. However, these diseases are normally ignored by pharmaceutical companies due to low profi tability 
potential. For that reason, the search of new therapeutic treatments, that are cost-effective, is essential to fi ght against tropical 
parasites as Leishmania spp. In this work, a search and selection of drugs with known protein targets, which were deposited in 
public databases, was conducted. With these target proteins, a search for orthologs in the Leishmania proteome was carried out 
in order to identify drugs that could also have anti-leishmanial activity. For this purpose bioinformatics tools were implemented. 
In addition, in the case that Leishmania proteins have its tridimensional structure reported, docking analysis were simulated to 
corroborate interaction with the drug. At the end, a selection of 10 drugs was identifi ed and is currently being evaluated in in vitro 
test.
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I. INTRODUCCIÓN

La leishmaniasis es una enfermedad parasitaria causada 
por diferentes especies del género Leishmania y 

transmitida por insectos vectores del género Lutzomyia 
en el Nuevo Mundo y Phlebotomus en el Viejo Mundo. 
La enfermedad constituye un serio problema de salud 
pública en 98 países alrededor del mundo y en países 
reconocidos como no endémicos, debido a un incremento 
del número de casos importados como consecuencia del 
turismo a países endémicos de la enfermedad [1-6]. En 
Latinoamérica el número anual de casos de Leishmania 
se ha incrementado notoriamente. Brasil y Colombia 
ocupan los dos primeros lugares respecto a los casos de 
leishmaniasis en América Latina [7].

Una de las medidas para el control de una enfermedad, 
en término costo-benefi cio, es contar con una vacuna 
o desarrollarla. Sin embargo, la disponibilidad de una 
vacuna efectiva y segura para proteger a la población 
expuesta a Leishmania es incierta actualmente, a pesar 
de que varias iniciativas están en curso [8-12]. Por la 
carencia de una vacuna, el control de la enfermedad 
recae primariamente en la quimioterapia y en medidas 
encaminadas al control de los vectores. Los medicamentos 
usados actualmente presentan varios problemas, 
incluyendo fenómenos de toxicidad y efectos adversos 
severos, los cuales conllevan a los pacientes a suspender 
el tratamiento, favoreciendo la generación de resistencia. 
Además, el desarrollo de medicamentos de novo es un 
proceso costoso y laborioso que requiere un número de 
pruebas hasta llegar fi nalmente al mercado. En el proceso 
de descubrimiento de medicamentos, una de las primeras 
fases está orientada a la selección de un blanco molecular, 
es decir la molécula que ha de ser inhibida, en este caso 
en el parásito, con el objetivo de ocasionar la muerte de 
éste sin ocasionar daños secundarios en el huésped, o 
si los hay, que estos sean mínimos o leves. Diversas 
aproximaciones metodológicas han sido empleadas en la 
búsqueda de blancos moleculares en microorganismos 
de importancia médica. Sin embargo, algunas de ellas se 
han basado en premisas un tanto intuitivas que no tienen 
en cuenta la complejidad de los sistemas biológicos como 
el nivel de expresión de la molécula, su participación en 
un proceso metabólico esencial para el microorganismo, 
la localización en la célula, etc. Adicionalmente, las 
estrategias experimentales para evaluar esencialidad 
mediante deleción homóloga de genes, resultan costosos, 
consumen mucho tiempo y en algunos casos muy 
difíciles de llevar a cabo debido a limitaciones técnicas 
y experimentales [13]. En contraste, la disponibilidad 
actual de genomas secuenciados de una gran variedad de 
microorganismos, y los ensayos de expresión evaluando 

RNAm o la proteína a gran escala, constituyen una fuente 
importante de información que permitirá la comprensión 
de nuevos mecanismos moleculares, y constituye una 
oportunidad sin precedentes en la búsqueda de nuevos 
blancos terapéuticos. No obstante, la manipulación 
y extracción de conocimiento útil de estas grandes 
cantidades de datos requiere del uso de herramientas 
bioinformáticas y computacionales, que permitan diseñar 
estrategias novedosas para el desarrollo racional y más 
efectivo de fármacos anti-Leishmania.

La Bioinformática junto con la Biología de Sistemas 
son disciplinas bastante prometedoras en el proceso de 
descubrimiento de nuevos medicamentos o segundos 
usos de medicamentos actuales. Estas permiten el análisis 
masivo y riguroso de procesos celulares realizados por un 
microorganismo, generando predicciones sobre posibles 
eventos moleculares con un mayor grado de confi abilidad 
que lo proveniente por la intuición. Incluso, permiten 
predecir genes esenciales en todo el genoma de un 
organismo favoreciendo la selección de aquellas moléculas 
que puedan ser blanco de la acción de medicamentos [14], 
para posteriormente ser evaluadas experimentalmente 
in vitro e in vivo [15]. Estas estrategias quizás permitan 
mayores tasas de éxito que lo realizado en tamizajes al 
azar, y por ende la disminución de tiempo y costos en 
esta fase del proceso de descubrimiento o desarrollo de 
medicamentos.

En este trabajo se utilizó una estrategia computacional, 
la cual parte de implementar la información relacionada de 
aquellos medicamentos con blancos proteicos reconocidos, 
para luego buscar ortólogos de estas proteínas blanco 
de medicamentos en el proteoma de Leishmania 
spp. En los casos donde las proteínas blanco posean 
estructura tridimensional resuelta, estas serán analizadas 
complementariamente mediante docking molecular.

II. MATERIALES Y MÉTODOS

2.1 Obtención de las secuencias proteicas a analizar

Como modelo se implementó la información relacionada 
con el proteoma de los parásitos Leishmania major, 
Leishmania infantum y Leishmania braziliensis. Leishmania 
major es una especie presente exclusivamente en el Viejo 
Mundo, Leishmania braziliensis es exclusiva del Nuevo 
Mundo, mientras que Leishmania infantum está presente en 
ambas regiones, y es causante de leishmaniasis visceral a 
diferencia de las dos primeras que están más asociadas con 
casos cutáneos. Las secuencias proteicas de Leishmania se 
obtuvieron de la base de datos TriTrypDB [16], como parte 
del consorcio de proyectos genoma de parásitos. 
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2.2 Filtración de Homología con el proteoma del 
humano

Para la selección adecuada de posibles blancos 
moleculares en Leishmania, se seleccionaron proteínas 
que no presentaran homología con proteínas del hospedero 
humano, con el fi n de evitar efectos secundarios del 
potencial medicamento. Para fi ltrar las proteínas presentes 
en el proteoma de Leishmania spp. y no en el humano 
se utilizó el algoritmo PSI-BLAST [17] de la versión de 
BLAST 2.2.23, utilizando como fuente de información el 
proteoma del humano presente en la base de datos UniProt 
[18].

2.3 Análisis de homología entre blancos proteicos 
moleculares reportados en la base de datos 
DrugBank y ChEMBL y proteínas de Leishmania

 Para la implementación de técnicas comparativas 
y detección de ortólogos, se obtuvieron las secuencias 
proteicas de blancos moleculares, que a partir de 
información de ensayos experimentales reportados en la 
literatura, se comprueba que son inhibidos o seriamente 
afectados por medicamentos existentes, tanto comerciales 
como experimentales. Las proteínas a comparar se 
descargaron de las bases de datos de medicamentos 
DrugBank [19] o compuestos ChEMBL [20]. Después de 
tener como fuente de información la base de datos fi ltrada 
de proteínas de L. major, L. infantum y L. braziliensis, y 
los blancos de medicamentos reportados en Drugbank 
y ChEMBL, se utilizó el algoritmo PSI-BLAST entre el 
proteoma de cada especie de Leishmania descargados de 
la base de datos TriTrypDB contra las dos bases de datos 
de medicamentos o compuestos. En la ejecución de cada 
alineamiento, se controlaron parámetros de salida que 
fi ltrarán automáticamente los resultados que contuvieran 
un valor estadístico (E-value) menor de 10-5, para generar 
un umbral apropiado de selección de homólogos entre 
Leishmania spp. y los blancos reportados en las bases de 
datos de medicamentos.

2.4 Extracción de datos adicionales de las bases de 
datos Drugbank y ChEMBL

Para extraer información de la base de datos Drugbank, 
se accedió al Data Extractor, la cual es una herramienta 
disponible por DrugBank para realizar minería de datos. 
Se recuperó por cada medicamento reportado (4800 
aproximadamente) datos para la clasifi cación, entre los 
que se encuentran el nombre del medicamento (químico 
o comercial), el valor de hidrofobicidad del compuesto 
(logP), experimental y predicho por medios in silico; 
el valor de permeabilidad Caco2, y las estructuras 
secundarias en formato de texto plano (SMILES). De esta 

información, se extrajeron solamente los compuestos que 
actúan sobre blancos moleculares que tuvieran homología 
con proteínas de Leishmania spp. por medio del resultado 
del algoritmo PSI-BLAST. Además, se realizó un fi ltro 
de las drogas nutracéuticas, las cuales no tienen un valor 
signifi cativo de inhibición contra posibles blancos.

Respecto a la base de datos ChEMBL, se descargó 
la información de los compuestos reportados (680.000 
compuestos aproximadamente), en formato SQL. De este 
se extrajeron campos determinantes para la clasifi cación 
de las drogas como los obtenidos a través de DrugBank. 
Adicionalmente, se realizó un nuevo fi ltro contra la 
base de datos RefSEQ, debido a la gran cantidad de 
medicamentos presentes en la base de datos.

2.5 Análisis cuantitativo de toxicidad

Para anotar la toxicidad de los compuestos, se utilizó 
el software libre ToxTree [21], que se basa en reglas 
estadísticas como Árboles de Decisión. Este permite, a 
partir de la estructura secundaria, predecir la toxicidad 
en 3 niveles (1,2,3), siendo el primero el de más baja 
toxicidad, aumentando a medida que crece el nivel. El dato 
cuantitativo de toxicidad fue tenido en cuenta a la hora de 
discriminar cuáles podrían ser los medicamentos óptimos 
para un posible tratamiento de la leishmaniasis.

2.6 Construcción de la red de interacción Medicamento-
Blancos de Leishmania spp

A partir de los datos extraídos y tabulados de los 
medicamentos con sus putativos blancos en Leishmania 
spp., se creó una red de interacción haciendo uso del 
programa Cytoscape [22]. Esta estrategia permitió 
visualizar las interacciones existentes, y permitió 
realizar un ordenamiento de los compuestos por diversas 
características. Un ejemplo es el grado de conectividad 
entre el compuesto y múltiples blancos, o entre el blanco 
y múltiples compuestos, entre más grande sea el valor de 
conectividad, mejor para la respectiva selección, debido 
a que puede tratarse de un compuesto con potencial 
actividad en varios blancos al mismo tiempo, o en varias 
especies de Leishmania. Respecto a la toxicidad, se 
buscó fi ltrar los compuestos que arrojaran del paquete 
ToxTree un valor de toxicidad bajo o intermedio. Para el 
valor de Hidrofobicidad (logP), se tuvo en cuenta valores 
moderados (entre 0 y 4.0, según el formato de medida 
estándar), aunque para medicamentos de uso tópico, se 
pueden presentar valores de logP mayores a la media 
estándar. En el caso que existieran datos experimentales, 
estos serán prioritarios frente a los datos predichos 
computacionalmente. Todos estos parámetros son 
ingresados a la red como atributos de los nodos generados.
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2.7 Extracción de putativos medicamentos con posible 
actividad en Leishmania spp

Como paso fi nal, se seleccionó un grupo de medi-
camentos que presentan en sus atributos, características 
ideales para el tratamiento de la leishmaniasis, como baja 
toxicidad, capacidad de difusión por el torrente sanguí-
neo, número de blancos que podrían afectar en las tres 
especies de Leishmania, entre otras, para posteriormente 
poder ser evaluadas in vitro, y para validar la predicción 
bioinformática.

2.8 Análisis de Docking para proteínas de Leishmania 
spp. con estructura tridimensional resuelta

Con el fi n de validar las interacciones medicamento-
blanco, 2 proteínas de Leishmania homólogas a proteínas 
blanco de un medicamento que poseen estructura 
tridimensional resuelta por medios experimentales, y 
que están depositadas en el Protein Data Bank (PDB), se 
analizaron por Docking Molecular empleando el programa 
AutoDock Vina [23], con el fi n de validar por otro método 
computacional, si este medicamento podría interactuar con 
la proteína de Leishmania predicha por homología.

III. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Análisis por PSI-BLAST de las proteínas blanco 
de acción de medicamentos depositadas en DrugBank 
y ChEMBL contra cada uno de los proteomas de 
Leishmania, permitió detectar proteínas homólogas en L. 
major, L. infantum y L. braziliensis, permitiendo a su vez 
identifi car cuántos medicamentos o compuestos en total 
presentaban putativa acción leishmanicida contra uno 

o más blancos proteicos de las especies de Leishmania 
analizadas. Esto se realizó con el fi n de construir por 
cada especie redes de interacción medicamento-proteína 
basadas en la hipótesis de que si dos proteínas son 
homólogas entre ellas, posiblemente un medicamento que 
reporte actividad inhibitoria sobre una de las proteínas, 
pueda tener actividad también sobre la que se detectó por 
homología (Tabla 1),

Tabla 1. Resumen de posibles blancos moleculares detectados y 
medicamentos con posible segundo uso para las tres especies de 
Leishmania.

Especie

N° Proteínas 
de Leishma-
nia homólo-

gas a Blancos 
reportados 

de DrugBank

N° Proteínas 
de Leishma-
nia homólo-

gas a Blancos 
reportados de 

ChEMBL 

N° de medi-
camentos o 
compuestos 

detectados con 
posible acción 
leishmanicida

L .major 122 35 236

L. infantum 121 41 228

L. braziliensis 118 46 279

Además, 147 medicamentos mostraron relación 
con alguna proteína en las tres especies de Leishmania, 
y en algunos casos se reportaron como compuestos 
relevantes debido a su alta conectividad con múltiples 
blancos en el proteoma de Leishmania. Las redes fueron 
visualizadas con el programa Cytoscape, donde se anotó 
por medicamento los diferentes atributos mencionados 
en la metodología. Esta permitió visualizar relaciones 
especiales donde un blanco podría ser inhibido por varios 
medicamentos, o un medicamento podría tener acción 
sobre varios blancos al tiempo (Fig.1). 

Fig. 1. Visualización de la red de interacción entre medicamentos y posibles blancos moleculares en Leishmania major, a partir de la base de datos 
DrugBank, empleando el programa Cytoscape. En el acercamiento, los nodos azules corresponden a medicamentos o compuestos y los nodos verdes 
a blancos putativos en Leishmania spp.
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La red construida de medicamentos y putativos blancos 
de las especies sirvió como referente para encontrar 
medicamentos aprobados y/o experimentales, reportados 
en bases de datos ofi ciales que posiblemente interactúen 
con proteínas de novo. Esto permitió en primera instancia 
hacer una selección general de 10 medicamentos que por 
sus características como su toxicidad, hidrofobicidad 
y cantidad de blancos reportados, son viables para la 
realización de ensayos biológicos contra el parásito de 
Leishmania (Tabla 2). La evaluación de los resultados 
obtenidos empleando la base de medicamentos Drugbank, 
permitió la selección de un agente antiviral de uso tópico, 
el cual es un ácido graso saturado que se usa para el 
tratamiento de una virosis. Además arrojó otros valores 
adecuados de permeabilidad y toxicidad que lo inclinan 
como un posible agente en contra de la leishmaniasis 
cutánea. Es más, el análisis predijo acción inhibitoria 
en varios blancos moleculares de las tres especies 
estudiadas, 4 blancos en L. major, 8 en L. braziliensis y 8 
en L. infantum; sin embargo dichos blancos son reportados 
como proteínas hipotéticas aunque conservadas en las 
especies de Leishmania y Trypanosoma.
Tabla 2. Clasifi cación de los mejores medicamentos detectados 
por PSI-BLAST con posible acción leishmanicida, reportando la 
hidrofobicidad (logP) y la cantidad de blancos por especie.

Categoría de los 
Medicamentos LogP

N° de blancos detectados 
por especie de Leishmania

M B I
Agente Antiviral 9 4 8 8
Anti-infl amatorio 1 8.6 - - 1

Anti-infl amatorio 2 3.2 - 1 -

Anti-infl amatorio 3 1.7 2 - -

Fungicida 0.2 2 2 2

Inhibidor de quinasas 1 3 1 1 1

Inhibidor de quinasas 2 1.8 1 1 1

Agente Antineoplásico 1 1.7 2 2 2

Agente Antineoplásico 2 2.8 - 1 -

Agente Antineoplásico 3 0.4 - 1 1

M: Leishmania major; B: Leishmania braziliensis; I: 
Leishmania infantum; -: No reporta blancos

En la lista de elegibles, se detectó otro agente 
dermatológico, el cual al ser suministrado de forma 
tópica en crema al 20%, actúa sobre diversas condiciones 
patológicas de la piel, entre ellas el acné, por lo cual 
puede ser importante para el tratamiento de la úlcera 
dejada por la forma cutánea de la enfermedad. Se 
predice que la bioactividad de este compuesto podría 
ser contra blancos presentes en las tres especies de 
Leishmania, específi camente sobre endonucleasas y 
deshidrogenasas. Se extrajeron también de la red tres 

agentes antineoplásicos que actúan posiblemente en 
Leishmania braziliensis. Su principal propiedad es la de 
funcionar como inhibidores de metástasis, entre ellos 
quinasas dependientes de ciclina, las cuales juegan un 
papel importante en la regulación de las fases del ciclo 
celular. También se seleccionó un medicamento con 
actividad fungicida, y que actualmente se implementa 
contra Trypanosoma, a través de la inhibición de la acción 
de la peroxidasa. Este compuesto en especial se seleccionó 
debido a uno de los casos exitosos de segundos usos de 
medicamentos contra Leishmania, como sucede con el 
antifúngico Anfotericina B, el cual funciona afectando la 
membrana del parásito, permitiendo la salida de fl uidos 
y, por ende, desestabilizando al parásito llevándolo a su 
muerte [24]. Otros medicamentos interesantes, son dos 
inhibidores de quinasas, los cuales se consideran de gran 
importancia, gracias al papel que se le está asignando a 
las quinasas de Leishmania como un conjunto de blancos 
terapéuticos importantes, debido a su alta especifi cidad en 
el organismo, y además sus importantes funciones en los 
mecanismos de regulación génica [25]. Adicionalmente, 
se detectó un medicamento en fase experimental, cuya 
importancia radica en que podría actuar contra múltiples 
blancos moleculares en las tres especies de Leishmania 
evaluadas.

De la red generada a partir de la base de datos 
ChEMBL, se encontró también un buen número de 
medicamentos experimentales que inhiben a un grupo 
reducido de blancos moleculares en las tres especies de 
Leishmania. Se resaltan entre los posibles blancos, la 
Glutationil espermidina sintetasa (LmjF25.2380) y la 
Tripanotión sintetasa (LmjF27.1870). Ambas enzimas 
están involucradas en la catalización de la reacción 
química del glutatión, obteniendo como productos ADP 
y fosfatos. Estas enzimas se encuentran específi camente 
en especies de Trypanosoma y Leishmania, las cuales 
presentan alto porcentaje de conservación entre ellas. 
Respecto a los otros compuestos, la gran mayoría se 
reportaron como inhibidores potenciales de proteínas en 
el humano, hecho que podría generar efectos secundarios 
indeseados de toxicidad en el hospedero. Además, por 
tratarse en un buen porcentaje de drogas experimentales, 
es necesario determinar el índice de selectividad in vitro e 
in vivo de tal manera que permita identifi car el potencial 
de toxicidad en el hospedero al momento de evaluarse 
como un medicamento putativo contra la leishmaniasis.

Al tener la Glutationil espermidina sintetasa y la 
Tripanotión sintetasa con estructura tridimensional 
resuelta, se procedió a realizar análisis de Docking 
entre los compuestos identifi cados y las dos proteínas 
de Leishmania. Se implementó el software Autodock 
Vina el cual es de libre distribución y es de amplio uso a 
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nivel mundial. Al ejecutar el protocolo de acoplamiento, 
de un total de 5 compuestos contra las dos enzimas 
seleccionadas, uno de ellos arrojó un valor de energía 
libre considerable (-11.2 kcal/mol), que permite dar 
indicios de una posible acción inhibitoria del medicamento 
experimental contra el parásito de Leishmania spp (Fig. 2).

Fig. 2. Interacción determinada a través de docking molecular, de uno 
de los medicamentos predichos en este estudio con el sitio activo de 
la enzima Tripanotion Sintetasa de Leishmania. El docking arrojó un 
puntaje de afi nidad de -11.2 Kcal/mol.

Este tipo de estrategias se han aplicado en otras 
enfermedades como la malaria a través de análisis 
estructural de sus proteínas y putativos ligandos por 
medio de docking, y a través de técnicas que permiten 
evaluar globalmente homología entre proteínas del 
parásito y blancos reportados de medicamentos existentes 
[26-27]. Estas estrategias se han implementado también 
con algunos tripanosomátidos como Trypanosoma cruzi 
[28], permitiendo restringir notablemente el espacio de 
búsqueda de medicamentos a la hora de ser evaluados 
experimentalmente. En Leishmania se han utilizado 
metodologías de búsqueda de blancos a través de 
homología, pero solo en proteínas específi cas y no de 
manera global como se plantea en este proyecto [29-30].

3.1 Limitaciones 

Un primer aspecto a tener en cuenta, es que el 
proyecto inicialmente está planteado in silico, por lo cual 
es importante validar posteriormente las predicciones 
a través de experimentos in vitro e in vivo, como se 
está haciendo con el primer grupo de medicamentos 
elegido. Otra limitación es que este tipo de protocolos 
es dependiente de información publicada. Analizando la 
información arrojada por las bases de datos, la mayoría de 
medicamentos seleccionados fueron de la base de datos 

DrugBank, la cual a pesar de tener menos compuestos 
reportados, contiene información de medicamentos que 
en su mayoría son aceptados y de uso comercial, poseen 
información amplia sobre sus atributos, incluyendo 
información respecto a efectos adversos que causan 
en el hospedero, en este caso el humano. La base de 
datos ChEMBL, permitió referenciar principalmente 
medicamentos en fase aún de experimentación, pero que 
por su condición, podrían en un futuro emplearse para el 
tratamiento efectivo de la leishmaniasis.

IV. CONCLUSIÓN

Empleando protocolos exclusivamente bioinformáticos 
es posible identifi car segundos usos de medicamentos 
existentes contra proteínas de Leishmania spp. y que 
anteriormente quizás no se vislumbraban como blancos 
terapéuticos promisorios. Esta estrategia global de 
identifi cación de segundos usos de medicamentos 
en las tres especies de Leishmania evaluadas es 
novedosa, y permitió obtener una lista preliminar de 
medicamentos de uso comercial que puedan ser evaluados 
experimentalmente, con altas expectativas de arrojar 
resultados positivos en su potencial actividad contra el 
parásito.

Inicialmente se eligió un primer conjunto de 10 
medicamentos; sin embargo está pendiente seguir 
evaluando más medicamentos que también puedan 
ser detectados por otros protocolos computacionales 
enfocados en la detección de nuevos blancos moleculares 
y segundos usos de medicamentos existentes. De los 
medicamentos elegidos, algunos de ellos están siendo 
evaluados en modelos in vitro y quizás algunos se 
conviertan en promisorios candidatos a ser evaluados 
en fases clínicas en el humano, con el fi n de encontrar 
nuevas alternativas terapéuticas que permitan combatir 
una enfermedad de alto impacto en la salud pública. 
Finalmente, esta estrategia puede ser fácilmente aplicada 
a cualquier microorganismo que tenga su genoma 
secuenciado y sus proteínas anotadas.
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