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Introducción 

Gracias a la secuenciación del genoma humano a finales del siglo XX, se realzó el 

interés por comprender la información presente en diversos conjuntos de moléculas, 

así como las interacciones entre ellas, dando lugar a las tecnologías ómicas 

(Bermúdez, 2020). La palabra ómica proviene del inglés y se refiere al estudio de 

un conjunto en su totalidad (Tabas, 2018). En el año 1980, se acuñó el término 

“Tecnologías ómicas”, al estudio de un conjunto de moléculas (Frigolet & Gutiérrez, 

2017). Sin embargo, hoy en día es una disciplina científica y tecnológica que se 

desglosa de las diferentes especialidades que conllevan principalmente el estudio 

del código genético (Gordon, 2022), en donde se integran diversas ciencias y 

herramientas como la bioinformática, estadística, física, química y matemáticas con 

un fin científico (Serrano et al., 2020). El auge de las tecnologías ómicas se ha 

generado por el desarrollo de técnicas de alto rendimiento en el área de la biología, 

las cuales, son capaces de generar grandes volúmenes de datos que contienen 

información suficiente del sistema como para estudiarlo. No obstante, el análisis del 

procesamiento y la representación de resultados obtenidos de un gran volumen de 

datos es ineficiente cuando se utilizan los medios tradicionales (Tabas, 2018). A raíz 

de esta problemática, entra en juego el rol de la bioinformática, la cual, es una 

herramienta sumamente importante debido al desarrollo de herramientas 

informáticas como equipos analíticos, diversos softwares, bases de datos y 

lenguajes de programación, así como la aplicación de estos en la generación de 

conocimientos biológicos para comprender mejor los sistemas vivos (Meneses et 

al., 2011), permitiendo identificar y medir un gran número de datos, así como 

almacenar y representar dicha información (Frigolet & Gutiérrez, 2017), además, su 

principal tarea consiste en entender las correlaciones, las estructuras y los patrones 

en los datos biológicos (Meneses et al., 2011). Es así, que la visualización de este 

tipo de datos ahora suele representarse con gráficas logrando una mejor 

ejemplificación de las asociaciones o interacciones que los científicos de datos 

desean. Una herramienta de la biotecnología que ha destacado últimamente por su 

forma de representar dichos resultados es el diagrama de acordes, el cual, es un 

gráfico interactivo con un formato circular usualmente utilizado he implementado en 
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muchas disciplinas para identificar y analizar patrones en diferentes tipos de redes 

(Jalali, 2016). Los diagramas de acordes son construidos a partir de matrices/listas 

de adyacencia (Koutrouli et al., 2020) donde a cada valor se le llama nodo y estos 

a su vez, están organizados y distribuidos a lo largo de un círculo, donde los nodos 

van a estar conectados entre sí mediante el uso de arcos o curvas de Bézier con el 

fin de crear las conexiones (Ribecca, 2017).  

Por consiguiente, en este trabajo se planteó el desarrollo de una interfaz gráfica 

bioinformática e interactiva en lenguaje Python para visualizar 

asociaciones/interacciones biológicas entre datos provenientes de tecnologías 

Ómicas. 

Marco teórico  

Tecnologías ómicas y sus principales herramientas 

Con el paso de los años los seres humanos hemos ido evolucionando y mejorando 

nuestra forma de estudiar la salud. Un ejemplo que marcó un antes y un después 

en las últimas décadas fue la innovación de las tecnologías ómicas, que desde los 

años 80´s, se empezaba a emplear para referirse al estudio de un conjunto de 

moléculas (Frigolet & Gutiérrez, 2017), pero no fue hasta el año 1990 que este 

término tuvo un alto renombre gracias al Proyecto Genoma Humano (PGH), donde 

se llevó a cabo la secuenciación del 99,99% del genoma humano, la identificación 

de genes portadores de enfermedades, así como parte del genoma del ratón (Sardi, 

2020). Al cumplir el propósito de dicho proyecto, se implementó lo que hoy en día 

conocemos como tecnologías ómicas que son la integración de diversas ciencias y 

herramientas como las matemáticas, estadística, física, química, bioinformática, 

entre otras, con un fin científico (Serrano et al., 2020), y gracias a ellas, hemos 

podido determinar los genomas de una gran variedad de organismos, así como 

identificar y definir biomarcadores moleculares, describir nuevas funciones de genes 

no codificantes, identificar modificaciones postranscripcionales y postraduccionales, 

tener un mejor conocimiento sobre las rutas metabólicas e identificar nuevas vías, 

así como caracterizar las interacciones ADN-proteínas y ARN-proteínas, entre otras 

(Quiroga, 2016).  
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Como se mencionó anteriormente, la bioinformática es una herramienta sumamente 

importante de las tecnologías ómicas dado que el desarrollo de la tecnología 

mediante la generación de equipos analíticos, el desarrollo de diversos software, 

bases de datos y lenguajes de programación nos han permitido identificar y medir 

un gran número de moléculas, así como almacenar una gran cantidad de 

información, lo cual nos ha llevado a tener una mejor comprensión de los sistemas 

biológicos complejos (Frigolet & Gutiérrez, 2017). 

Lenguajes de programación 

Para el análisis bioinformático o la creación de nuevas herramientas es necesario 

utilizar distintos lenguajes de programación. Entre los cuales sobresalen Python, 

Java, C, Perl, R, entre otros. Todos estos lenguajes tienen ventajas de manera 

general, una de ellas es que permiten la colaboración abierta al proporcionar una 

plataforma central para que los investigadores desarrollen y mejoren metodologías 

de manera cooperativa y realicen análisis de datos, proporcionando un medio para 

la difusión transparente de un estudio o producto terminado. Sin embargo, en la 

actualidad, Python y R se han convertido en lenguajes especialmente populares en 

la ciencia de datos debido a la disponibilidad de bibliotecas de código completas, 

robustas y bien documentadas (módulos/paquetes). Muchos paquetes estadísticos 

y de aprendizaje automático están disponibles para estos lenguajes, además del 

hecho que presentan un fuerte apoyo por su comunidad para el análisis de datos 

(Mendez et al., 2019). 

R es un software libre enfocado principalmente, para al análisis estadístico y gráfico, 

además dicho análisis se puede realizar de una manera reproducible, pero tiene la 

desventaja de que no es tan fácil de manejar como otros lenguajes y su principal 

uso es el análisis de datos (Català, 2017; Riquelme, 2018). Por otro lado, Python es 

un lenguaje de programación con paradigmas múltiples, compatible con todos los 

sistemas operativos y fácil de usar, lo cual lo convierte en una muy buena 

herramienta ya que, no se encierra en un único enfoque, sino que su versatilidad lo 

puede llevar a realizar aplicaciones web, analizar datos, automatizar operaciones, 

entre un sinfín de opciones (Challenger et al., 2014). 
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Jupyter Notebook 

Project Jupyter es un proyecto para desarrollar software de código abierto sin fines 

de lucro, surgido a partir de la evolución del Proyecto IPython en 2014 con el fin de 

admitir la ciencia de datos interactiva y la computación científica en todos los 

lenguajes de programación (Jupyter, 2022). Su producto principal es Jupyter 

Notebook, el cual permite una integración perfecta de código, texto narrativo y 

figuras en un solo documento ejecutable y editable en vivo, registrado en el formato 

de notación de objetos JavaScript (JSON) de estándar abierto e independiente del 

idioma. Los cuadernos se pueden escribir en un solo lenguaje de programación o 

en una combinación de varios lenguajes (Mendez et al., 2019). 

Jupyter Notebook es el sistema más utilizado para la programación alfabetizada 

interactiva, fue diseñado para hacer que el análisis de datos sea más fácil de 

documentar, compartir y reproducir. El sistema se lanzó en 2013 y hoy en día hay 

más de 1 millón de portátiles en GitHub. Jupyter Notebook además de Python, 

admite una variedad de lenguajes de programación, como Julia, R, Javascript y C. 

(Pimentel et al., 2019). Actualmente se ha utilizado para computar, presentar, 

discutir y difundir hallazgos científicos, permitiendo que el registro y la compresión 

de los datos sea más sencilla (J. Wang et al., 2020). 

Para ejecutar Jupyter Notebook y el código fuente asociado, el usuario debe 

descargar y ejecutar una copia local de los archivos, o cargar y ejecutar el notebook 

"en la nube". Por lo tanto, el proceso de habilitar el uso práctico de este recurso 

compartido puede requerir un nivel de experiencia computacional que puede ser un 

impedimento para los usuarios ocasionales y restringir la adopción por parte de 

científicos curiosos de datos no expertos (Mendez et al., 2019). 

Diagrama de acordes 

En la mayoría de lenguajes de programación se pueden realizar gráficos para 

visualizar interacciones, uno de ellos es el diagrama de acordes, el cual es un 

gráfico circular que permite observar interacciones/intersecciones de una manera 

elegante y objetiva. El diagrama de acordes fue desarrollado por Martin Krzywinski 

https://ipython.org/
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(Wang, 2018), quien popularizó este tipo de gráfico en el paquete de software 

Circos, el cual está basado en d3.js., y es una biblioteca de Javascript para construir 

gráficos interactivos con un diseño circular (Peterson, 2022). 

El diagrama de acordes cuenta con 3 componentes principales (figura 1):  

• “Source” (fuente): Son las entidades o nodos que marcan el inicio de una 

asociación, variable independiente. 

• “Target” (objetivo): Son las entidades o nodos que marcan el final de una 

asociación, variable dependiente. 

• “Connection” (conexión):  Es la unión o asociación que existe entre el 

“source” y el “target”.  

 

Figura 1. Esquema de un diagrama de acordes. 

Este tipo de diagrama visualiza las interrelaciones mediante vértices o conexiones 

entre entidades designadas como nodos. Los nodos se organizan a lo largo de un 

círculo con las relaciones entre los puntos conectados entre sí mediante el uso de 
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arcos o curvas de Bézier con el fin de crear las conexiones entre los nodos. Esto 

hace que los diagramas de cuerdas sean ideales para comparar las similitudes 

dentro de un conjunto de datos o entre diferentes grupos de datos (Ribecca, 2017).  

Curvas de Bézier 

Las curvas de Bézier son necesarias para la elaboración de los diagramas de 

acordes y están definidas por puntos de control donde pueden existir 2, 3, 4 o más 

puntos, en dichas curvas los puntos no siempre están en la curva, pero es 

importante resaltar que la curva siempre va a estar dentro de los puntos de control, 

además de que el orden de la curva es igual al número de puntos menos uno, por 

ejemplo, para dos puntos tenemos una curva lineal (línea recta), para tres puntos 

es una curva cuadrática (parabólica) y así sucesivamente. Las curvas de Bézier se 

utilizan principalmente en gráficos para dibujar formas, en animación CSS, entre 

otras funciones (Kantor, 2022). 

Justificación 

Los diagramas de acordes se pueden realizar en un sinfín de lenguajes de 

programación, pero en la mayoría existen ciertas complicaciones que hacen que la 

experiencia para el usuario pueda ser tediosa o incluso molesta, pero Python y R 

sobresalen entre los demás por las amplias bibliotecas, módulos y paquetes que 

poseen (Mendez et al., 2019). Sin embargo, la principal desventaja de R es su grado 

de complejidad, lo que lo hace un lenguaje de programación que no mucha gente lo 

sabe utilizar (Català, 2017), convirtiendo a Python en un lenguaje bastante 

aceptable para este campo. No obstante, los diagramas de acordes no son un tipo 

de gráfico muy habitual, debido a que las bibliotecas más comunes como Matplotlib 

y Seaborn () no han sido útiles para realizar este tipo de gráfico. En este sentido 

existen algunas librerías como chord, Bokeh, Plotly y Mne destinadas a la 

construcción de diagramas de acordes para Python, pero pueden demandar mucha 

memoria RAM, además de que el usuario necesita un conocimiento intermedio 

sobre programación y se necesitan instalar de manera independiente otros 

programas o herramientas e incluso puede haber casos donde se necesite el 
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entorno de una plataforma o sitio web específico para que se pueda emplear dicha 

herramienta (Holtz, 2018). 

Por este motivo en el presente proyecto se plantea el desarrollo del programa 

bioinformático HIVAB (herramienta interactiva para la visualización de asociaciones 

biológicas) diseñado para que cualquier usuario con conocimientos nulos o 

avanzados de bioinformática pueda utilizarlo para fines académicos o científicos. 

Objetivo general 

• Desarrollar una interfaz gráfica bioinformática e interactiva en lenguaje 

Python para visualizar asociaciones biológicas.  

Objetivos específicos 

• Adquirir conocimientos básicos y avanzados del lenguaje de programación 

Python. 

• Desarrollar una interfaz gráfica en lenguaje Python para visualizar 

interacciones entre datos provenientes de tecnologías Ómicas. 

• Realizar simulaciones con datos preestablecidos para evaluar la 

funcionalidad de la interfaz gráfica.  

• Validar el funcionamiento de programa con un estudio de caso ya publicado 

(datos biológicos).  

Desarrollo experimental  

El programa bioinformático HIVAB: herramienta interactiva para la visualización de 

asociaciones biológicas, se desarrolló en el lenguaje de programación Python 

(versión 3.6.7). Se utilizaron diversas extensiones de paquetes de código abierto 

que representan altos niveles de aceptación y soporte por parte de la comunidad 

entre los cuales se incluyen: Collections, Numpy (versión 1.19.5) para cálculos 

basado en matrices (asociaciones ordenadas en filas y columnas) y Matplotlib 

(versión 3.3.4) para la visualización de datos  (Mendez et al., 2019). Cabe destacar 

que esta herramienta fue desarrollada en Jupyter Notebook (versión 6.4.6). Esta 
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herramienta bioinformática será validada con información biológica proveniente de 

algún enfoque Ómico de alguna publicación científica existente. 

Resultados y discusión 

Librerías y módulos empleados en la elaboración del código  

Para el desarrollo de HIVAB, como se mencionó anteriormente se utilizaron las 

librerías Matplotlib y Numpy.  

a) Librería Matplotlib 

Matplotlib.path es un módulo bastante útil para tratar con las polilíneas utilizadas en 

Matplotlib, debido a que la mayoría de los dibujos o trazos vectoriales utilizan rutas 

en algún lugar de la estructura del dibujo (Hunter et al., 2022b). 

Matplotlib.patches es un módulo que se emplea para crear regiones 

bidimensionales arbitrarias donde se puede definir el contorno de cualquier forma 

bidimensional que se desee, sin importar cuán compleja sea (Rohrer, 2020). 

Matplotlib.colors es un módulo para convertir números o argumentos de color 

a RGB o RGBA. En este módulo también se incluyen funciones y clases para 

conversiones de especificación de color, así como para asignar números a colores 

en una matriz de colores 1-D llamada mapa de colores (Hunter et al., 2022ª). 

Matplotlib.plyplot es una interfaz que proporciona una forma de graficar similar a 

MATLAB, además de estar diseñado principalmente para gráficos interactivos y 

casos simples de generación de gráficos programáticos (Hunter et al., 2020). 

b) Librería Numpy 

Numpy es una librería de Python para computación científica, de igual manera 

puede ser utilizado como un eficiente contenedor multidimensional de datos 

genéricos, otra característica importante es que cuenta con su propia estructura de 

datos incorporada llamada arreglo que es similar a la lista normal de Python en la 

cual se pueden almacenar y operar con datos de manera mucho más eficiente 

(Cardellino, 2021). 
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c) Función Counter a partir de Collections 

El módulo Counter se utiliza para contar elementos de un objeto iterable en Python, 

donde almacena cada elemento iterable como una clave de diccionario de Python, 

debido a que los diccionarios de Python solo permiten claves únicas, no hay 

repetición (Nitesh, 2021). 

Funciones creadas para la optimización del código  

Antes de explicar las funciones tenemos que dejar en claro lo que se definió como 

segmentos, ya que a partir de este punto este término se estará empleando a lo 

largo del trabajo. El segmento está conformado por vértices y ocupa un espacio en 

el gráfico donde en este caso, puede representar a un “source” o un “target” (figura 

2). 

Figura 2. Representación de un segmento. 

a) Función seg 
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La función definida como “seg” establece los parámetros de los segmentos tanto del 

“source” como del “target” que van a agregarse al gráfico para que a partir de estos 

se puedan colocar los propios segmentos, sus títulos y las conexiones entre el 

“source” y el “target”, por lo tanto, sin los segmentos y los parámetros de estos, el 

gráfico no podría tener un significado. Esta función recibe 7 argumentos de entrada: 

radio, ángulo inicial, ángulo final, color del segmento, ancho del segmento, tamaño 

del borde del segmento y color del borde del segmento (figura 3). 

 

Figura 3. Código de la función seg. 

b) Función angint 

La función que se definió como “angint” arroja las coordenadas del segmento dentro 

del plano cartesiano que se necesitan para conocer lo que se determinó como 

“ángulos internos” (figura 4A), Esto se debe a que un segmento cuenta con vértices 

externos e internos. Por lo tanto, la función angint nos facilita el trabajo ya que nos 

permite conocer los vértices o coordenadas internas del segmento (figura 4B) y así 

establecer conexiones entre “sources“ y “targets” como se describe posteriormente. 
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Figura 4. A) Código de la función angint. B) Comparación entre los vértices 

completos de un segmento con los vértices internos de un segmento. 

c) Función centro 

Esta función tiene el propósito de encontrar el centro de los puntos externos 

(vértices externos) de los segmentos (figura 5A) con el fin de guardar estas 

posiciones y agregar etiquetas o títulos a los segmentos y obtener una visualización 

ordenada (figura 5B).  
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Figura 5. A) Visualización del vértice central de la parte externa de un segmento. 

B) Código de la función centro. 

d) Función LOCATIONS 

La función definida como “LOCATIONS” se encarga de crear las conexiones entre 

el “source” y el “target”. Para crear estas uniones es necesario implementar las 

opciones “MOVETO”, “LINETO” y “CURVE3” de la función mpath, debido a que 

estas son las que van a definir los puntos que se necesitan para crear y darle forma 

a las conexiones (figura 6). De manera detallada el “MOVETO”, define las 

coordenadas que establecen el punto de partida de la conexión, mientras que el 

comando “LINETO” se encarga de dibujar o trazar líneas rectas desde el punto 

actual hasta el siguiente punto, por último, el comando “CURVE3” se encarga de 

dibujar o trazar una curva de Bézier cuadrática desde la posición actual, con el punto 

de control dado, hasta el punto final dado, en otras palabras, traza una curva de un 

punto X al punto Y dándole una inflexión hacia un punto Z creando una parábola 

(Hunter et al., 2021).  
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Figura 6. Código de la función LOCATIONS. 

Definición de variables con información para las conexiones 

Para el desarrollo del código se utilizó un ejemplo que demuestra asociaciones 

biológicas, específicamente, la relación entre procesos biológicos y proteínas que 

participan en dichos procesos (figura 7), para lo cual dichas interacciones se 

guardaron en una variable llamada neti.  
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Figura 7. Variable que guarda una lista con las relaciones (tuplas) entre procesos 

biológicos y proteínas. 

Posteriormente, se guardaron en dos variables diferentes (orígenes y destinos) los 

valores únicos del "source” y del “target”. En el “source” se van a localizar los 

procesos biológicos y en el “target” se van a encontrar las proteínas. Una vez que 

se realizó lo anterior, se guardaron 2 variables más que guardan el número de veces 

que se repite un elemento del “source” y del “target” respectivamente, dicho en otras 

palabras, nos indica en cuantas interacciones se encuentran implicados dichos 

elementos. Posteriormente se cuentan y se guardan en 2 variables más (“Lsource” 

y “Ltarget”) los valores tanto del “source” como del “target” que establecen la 

longitud o el número de elementos únicos.  
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Para concluir esta parte, se guardaron 3 variables, una de ellas define el color que 

se le va a asignar a los segmentos y las conexiones o interacciones que tenga el 

“source” (proceso biológico) con el “target” (proteínas), mientras que las otras 2 se 

emplean para establecer el tamaño del título del “source” y del “target”. 

Código para la visualización del gráfico 

a) Parámetros del gráfico 

Lo primero que se define cuando se construye un gráfico son los parámetros 

generales, por ejemplo, el tamaño, escalas de los ejes X y Y, el aspecto (en este 

caso la relación de aspecto está bloqueado), así como parámetros constantes como 

el radio del “source” y del “target”, el ángulo que separa los segmentos del “source” 

de los del “target”, el grosor que tendrán los segmentos tanto del “target” como del 

“source”, así como el color y el espesor del espacio entre los segmentos y las 

conexiones (figura 8).  

 

Figura 8. Parámetros generales del gráfico. 

b) Configuración de la zona “target” 

Definimos 3 variables que nos ayudan a delimitar la zona “target” y sus segmentos. 

La primera (llamada des) establece el valor que se le agregará al ángulo de inicio 

(90 ° en este caso, este valor debe encontrarse entre 30° y 150°) de la zona “target” 

para poder diferenciar entre la zona “target” de la zona “source”. La siguiente 

(llamada n) define el sitio donde empezarán a localizarse los segmentos del “target” 

(obtenida a partir de la suma del valor de la variable Fijo + el valor de la variable 

des). Y la última (llamada sec) define los grados para cada segmento dentro de la 



 División de Ciencias Biológicas y de la Salud.   

18 
 

zona “target”. La variable sec contiene una constante la cual corresponde al cociente 

de los ángulos de la zona “target” y el número total de elementos únicos del “target” 

(figura 9).    

 

Figura 9. Configuración de la zona “target”. 

Una vez calculado el valor de la variable sec, los elementos del “target” son iterados 

mediante un bucle for. En este punto se define la variable TARCONEC con una lista 

vacía a la cual se agregarán las etiquetas y los vértices de cada segmento de 

manera individual, y la subdivisión de los segmentos del “target”. Posteriormente, 

se implementó un bucle interno donde se definieron 3 variables, la primera de ellas 

guarda la posición en la cual se va a encontrar el inicio del segmento del “target”, la 

segunda variable nos indica el número de ángulos que va a ocupar cada 

subsegmento del “target” dependiendo del número de asociaciones que tenga ese 

“target” con el “source”, y la última variable nos va a indicar los parámetros 

necesarios para poder observar la subdivisión de los segmentos del “target”. 

Además, en este mismo bucle se añadieron los comandos para poder visualizar la 

subdivisión de los segmentos del “target” en el gráfico, los valores únicos del “target” 

(valores no repetibles) y la subdivisión de dichos segmentos que se añadirán a la 
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variable TARCONEC anteriormente mencionada. Al mismo tiempo que se adicionan 

los segmentos del “target” se capturan los vértices externos de los segmentos para 

obtener el punto central con la función centro y agregar los títulos.  En esta misma 

sección se incluyeron 3 condicionales con la finalidad de colocar los títulos de los 

segmentos del “target” con los ángulos correctos, específicamente uno coloca los 

títulos de los segmentos si se encuentran entre los ángulos 0 y 90, el segundo los 

coloca si se encuentran entre los ángulos 90 y 270 y el tercero los coloca si se 

encuentra entre los ángulos 270 y 360 (figura 10). 

 

Figura 10. Ejemplificación de la subdivisión del segmento del “target”. 

c) Configuración de la zona “source” 

La zona “source” sigue los mismos pasos que la zona “target” solo que los nombres 

de las variables son diferentes para no sobrescribir la información dentro del código. 

Por lo tanto, de igual manera comenzamos definiendo 3 variables que nos ayudan 

a delimitar únicamente los segmentos del “source” donde se establece el valor que 

se le agregará al ángulo de inicio de la zona “source”, el sitio donde empezarán a 

localizarse los segmentos del “source” y el valor en grados que va a ocupar cada 

segmento la zona “source”. 
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d) Configuración de las conexiones 

Para poder realizar las conexiones y que estas se puedan visualizar en el gráfico, 

primero elaboramos una variable denominada conexiones en la cual hay una lista 

vacía donde se guardarán las conexiones entre el “source” y el “target”. Las 

conexiones se obtuvieron a partir de las variables SOURCONEC y TARCONEC, y 

al mismo tiempo que se construyen las conexiones se eliminan de las variables 

SOURCONEC y TARCONEC con el fin de evitar redundancias. Sucesivamente se 

adicionó una variable que guarda los resultados de la función “LOCATIONS” que 

crea las conexiones entre el “source” y el “target” (figura 11). 

 

Figura 11. Visualización completa de un diagrama de acordes realizado con 

HIVAB. 

Validación de la herramienta HIVAB 

Además de la prueba presentada en la figura 11, se procedió a realizar la validación 

del código utilizando la información funcional de dos artículos científicos. En primer 

lugar, se utilizó la información del inciso A de la figura 6 de Zhong et al., (2020) en 
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su trabajo “Whole-genome sequence association of blood proteins in a longitudinal 

wellness cohort” donde se observa un diagrama con 50 proteínas significativas 

relacionadas/asociadas con la composición corporal (bioimpedancia grasa, 

bioimpedancia muscular, bioimpedancia ósea, peso, cintura e IMC) (figura 12). En 

segundo lugar, se usó la información de la figura 6 de Wang et al., (2021) en su 

trabajo “Extensive mitochondrial proteome disturbance occurs during the early 

stages of acute myocardial ischemia” donde se puede apreciar un análisis de 

enriquecimiento usando la Ontología Genética (“Gene Ontology”: GO) (figura 13). 

La información funcional de las dos publicaciones fue usada en HIVAB para 

comparar las visualizaciones.  

 

Figura 12. A) Diagrama de acordes de las 50 proteínas más significativas 

relacionadas con la composición corporal (bioimpedancia grasa, bioimpedancia 

muscular, bioimpedancia ósea, peso, cintura e IMC) de Zhong et al., (2020). B) 

Misma información de la figura A procesada con HIVAB. 
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Figura 13. A) Diagrama de cuerdas del análisis de enriquecimiento GO de Wang et 

al., (2021). B) Misma información de la figura A procesada con HIVAB. 

Después de realizar y analizar los gráficos construidos por la herramienta “HIVAB”, 

se determinó que esta puede replicar las visualizaciones de ambos trabajos de 

forma satisfactoria, adicionando un valor a la estética del diagrama, ya qué, cuenta 

con una amplia variedad de tonalidades para poder representar las conexiones de 

las interrelaciones, acomodando alfabética o numéricamente los segmentos tanto 

del “source” como del “target” ocasionando que la visualización del gráfico sea más 

familiar, además de que todos los parámetros del código se pueden ajustar para 

cualquier necesidad que requiera el usuario. 

Objetivos y metas alcanzadas 

• Se logra desarrollar una interfaz gráfica bioinformática e interactiva en 

lenguaje Python para visualizar asociaciones biológicas.  

• Se logra adquirir conocimientos básicos y avanzados del lenguaje de 

programación Python. 
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• Se logra desarrollar una interfaz gráfica en lenguaje Python para visualizar 

interacciones entre datos provenientes de tecnologías Ómicas. 

• Se logra realizar simulaciones con datos preestablecidos para evaluar la 

funcionalidad de la interfaz gráfica.  

• Se logra validar el funcionamiento de programa con un estudio de caso ya 

publicado (datos biológicos).  

Conclusiones 

Gracias a la constante evolución de las tecnologías ómicas como lo son la 

genómica, transcriptómica, proteómica, metabolómica, entre otras., se han tomado 

en cuenta nuevas opciones para comunicar sus resultados, implementando el uso 

de disciplinas como la estadística y la bioinformática con el objetivo de lograr un fin 

científico. Es por este motivo que actualmente los diagramas de acordes se están 

haciendo notar en el ámbito científico, ya qué, permiten visualizar diversas 

interrelaciones mediante vértices con nodos, los cuales se distribuyen y conectan 

entre sí a lo largo de un círculo en forma de arcos creando una serie de conexiones. 

Es por este motivo que se creó la herramienta HIVAB la cual no solo cumple con 

estos criterios, sino también logra adicionar una estructura elegante, concisa, 

heterogénea y amigable para que los científicos de datos puedan representar 

cualquier tipo de interacción que requieran. 
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Resumen 

El auge de las tecnologías ómicas se ha generado por el desarrollo de técnicas de 

alto rendimiento en el área de la biología, las cuales, son capaces de generar 

grandes volúmenes de datos que contienen información suficiente del sistema como 

para estudiarlo. No obstante, el análisis del procesamiento y la representación de 

resultados obtenidos de un gran volumen de datos es ineficiente cuando se utilizan 

los medios tradicionales (Tabas, 2018). A raíz de esta problemática, entra en juego 

el rol de la bioinformática, la cual, es una herramienta sumamente debido a que 

permite identificar y medir un gran número de datos, así como almacenar y 

representar dicha información (Frigolet & Gutiérrez, 2017). Una herramienta de la 

biotecnología que ha destacado últimamente por su forma de representar dichos 

resultados es el diagrama de acordes, el cual, es un gráfico interactivo con un 

formato circular usualmente utilizado he implementado en muchas disciplinas para 

identificar y analizar patrones en diferentes tipos de redes (Jalali, 2016). Los 

diagramas de acordes son construidos a partir de matrices/listas de adyacencia 

(Koutrouli et al., 2020) donde a cada valor se le llama nodo y estos a su vez, están 

organizados y distribuidos a lo largo de un círculo, donde los nodos van a estar 

conectados entre sí mediante el uso de arcos o curvas de Bézier con el fin de crear 

las conexiones (Ribecca, 2017), sin embargo, en la mayoría de éstos gráficos 

existen ciertas complicaciones que hacen que la experiencia para el usuario pueda 

ser tediosa o incluso molesta (Mendez et al., 2019).   

Por consiguiente, en este trabajo se planteó el desarrollo de una interfaz gráfica 

bioinformática e interactiva en lenguaje Python para visualizar 

asociaciones/interacciones biológicas entre datos provenientes de tecnologías 

Ómicas, con el fin de que cualquier usuario con conocimientos nulos o avanzados 

de bioinformática pueda utilizarla para fines académicos o científicos. 
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