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Conclusiones

Introducción

Este estudio explora los cambios en la
expresión génica asociados al consumo de

heroína para entender sus efectos neurotóxicos

y sistémicos. A partir de datos de RNA-Seq y
microarrays en muestras asociadas al circuito

de recompensa cerebral y plasma de adictos a

heroína, en contraste con muestras de origen
animal obtenidos de DataSets del National

Center for Biotechnology Infomation (NCBI). Se

identificaron genes diferencialmente
expresados mediante DESeq2, SAM y LIMMA.

Los resultados muestran un impacto de la

heroína sobre la plasticidad neuronal,
induciendo disfunción mitocondrial y estrés

oxidativo, con alteración del transporte de

neurotransmisores. Estos hallazgos ofrecen
una base para futuras intervenciones

terapéuticas y en la búsqueda de

biomarcadores.
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Conclusiones Recomendaciones

Se detectaron genes específicos que modulan la plasticidad neuronal

y el circuito de recompensa en el cerebro, correlacionándose con los

mecanismos moleculares de la adicción y perpetuación del consumo.

La subexpresión de genes relacionados con la cadena de transporte

electrónico y la ATP sintasa en núcleo accumbens sugiere una

disfunción mitocondrial ocasionada por estrés oxidativo, un factor

clave en la neurotoxicidad y neurodegeneración asociada con el uso

crónico de la heroína.

La subexpresión de genes involucrados en el transporte de

neurotransmisores esenciales, como GABA y glutamato, implica

alteraciones en la homeostasis sináptica, lo que exacerba la

neurotoxicidad y afecta la estabilidad neuronal en usuarios de

heroína.

La sobreexpresión de microARNs asociados con enfermedades

hepáticas y varios tipos de cáncer, especialmente el carcinoma

hepatocelular, evidencia el vínculo entre el consumo de heroína y el

aumento del riesgo de enfermedades hepáticas.

Los genes y microARNs identificados en este estudio podrían servir

como biomarcadores para el diagnóstico temprano y monitoreo de

sobredosis de heroína, así como para el desarrollo de terapias

dirigidas que mitiguen los efectos neurotóxicos y sistémicos de la

adicción a opioides.

Es necesario incluir en los estudios bioinformáticos estudios de

correlación entre las distintas plataformas, y evaluación de ortólogos

para complementar los análisis para especies diferentes.

Realizar estudios adicionales para validar los genes y microARNs

identificados como posibles biomarcadores en el monitoreo de

sobredosis de heroína, como estudios en transcriptómica, proteómica

o metabolómica. Esto podría mejorar los métodos de detección en

contextos forenses.

La bioinformática se presenta como una herramienta poderosa para el

análisis de grandes volúmenes de datos, tanto en expresión génica,

como en toxicología forense.

Es importante el trabajo conjunto entre las emergentes ciencias

ómicas, la investigación clínica y las ciencias forenses, para

acercarnos cada día más a una comprensión completa de las

adicciones y el uso y abuso de drogas de abuso, y otras sustancias.


