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Resumen 

 
Los estudios de proteómica en medicina son fundamentales para el avance de la 

medicina personalizada, permitiendo el desarrollo de diagnósticos más precisos, la 

identificación de biomarcadores para enfermedades específicas y la creación de 

terapias dirigidas. Su aplicación en el estudio de proteínas a nivel molecular ofrece 

insights detallados sobre los mecanismos patológicos, facilitando la comprensión de 

las enfermedades a un nivel más profundo. Esto posibilita tratamientos más efectivos 

y personalizados, mejorando los resultados de salud y reduciendo efectos 

secundarios. La mejora y evolución para su comprensión y aplicación requieren de 

investigación continua y colaboraciones multidisciplinarias para superar los desafíos 

técnicos y analíticos actuales, abriendo nuevas vías para el diagnóstico y tratamiento 

de condiciones patológicas complejas. El presente trabajo es un estudio bibliométrico 

de las tendencias en la aplicación de la proteómica. A partir de 2428 documentos 

correspondientes al periodo 1999 al 2024 provenientes de la base de datos Scopus 

extraídos en formato bib, fueron procesados aplicando códigos de autoría propia 

basados en Python y el uso del software libre bibliometrix. En el análisis y 

organización de la información se logró destacar su importancia en la comprensión 

de procesos biológicos y en enfermedades neurodegenerativas y el cáncer. Resalta 

los avances tecnológicos como métodos y técnicas de espectrometría de masas, y la 

cromatografía líquida, cruciales para identificar y cuantificar proteínas. Además, 

subraya el rol de la proteómica en la identificación de biomarcadores y objetivos 

terapéuticos, evidenciando la necesidad de investigación continua y colaboración 

multidisciplinaria para avanzar en el diagnóstico y tratamiento de enfermedades a 

través de enfoques personalizados y precisos.  

 
 

 
Palabras claves: proteómica, webmtrix, Python, bibliometría  
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Abstract 

 
Proteomics studies in medicine are fundamental to the advancement of personalized 

medicine, allowing the development of more precise diagnoses, the identification of 

biomarkers for specific diseases and the creation of targeted therapies. Its application 

in the study of proteins at the molecular level offers detailed insights into pathological 

mechanisms, facilitating the understanding of diseases at a deeper level. This enables 

more effective and personalized treatments, improving health outcomes and reducing 

side effects. The improvement and evolution for its understanding and application 

require continuous research and multidisciplinary collaborations to overcome current 

technical and analytical challenges, opening new avenues for the diagnosis and 

treatment of complex pathological conditions. The present work is a bibliometric study 

of trends in the application of proteomics. From 2,428 documents corresponding to the 

period 1999 to 2024 from the Scopus database extracted in bib format, they were 

processed applying self-authored codes based on Python and the use of the free 

software bibliometrix. In the analysis and organization of the information, it was 

possible to highlight its importance in the understanding of biological processes and 

in neurodegenerative diseases and cancer. Highlights technological advances such 

as mass spectrometry methods and techniques, and liquid chromatography, crucial 

for identifying and quantifying proteins. Furthermore, it highlights the role of proteomics 

in the identification of biomarkers and therapeutic targets, evidencing the need for 

continuous research and multidisciplinary collaboration to advance the diagnosis and 

treatment of diseases through personalized and precise approaches.  

 
 

Keywords: proteomics, webmtrix, Python, bibliometrics  

 
 
 

 
- XI - 



 

 
 

C  

 

 

Lista de Figuras 
 
 

 Figura 1. Publicaciones científicas  25  

Figura 2. Autores relevantes  26  

Figura 3. Red de autores  27  

Figura 4. Red de co-citadores  27  

Figura 5. Parcela de tres campos  28  

Figura 6. Principales temáticas de la proteómica  29  

Figura 7. Evolución de las temáticas  30  

Figura 8. Palabras relevantes de las investigaciones  31  

Figura 9. Red de co-citaciones  31  

Figura 10. Revistas relevantes  32  

Figura 11. Revistas con mayor influencia  32  

Figura 12. Países relevantes  33  

Figura 13. Instituciones relevantes  34  

 
  

Figura 14. Universidades con mayor influencia  34  

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  

    



 

 
 

C  

 

 

Índice / Sumario 

Derechos de autor i  

Aprobación del tribunal calificador iv  

Dedicatoria v  

Agradecimientos vii  

Resumen viii  
 

Abstract ix  
 

Introducción 1  
 

Capítulo I: El problema de la investigación 2  
 

1.1. Planteamiento del problema 2  
 

1.2. Delimitación del problema 2  
 

1.3. Formulación del problema 3  
 

1.4. Preguntas de investigación 3  
 

1.5. Determinación del tema 3  
 

1.6. Objetivo general 3  
 

1.7. Objetivos específicos 3  
 

1.8. Hipótesis 3  
 

1.9. Declaración de las variables (operacionalización) 3  
 

1.10. Justificación 4  
 

1.11. Alcance y limitaciones 5  
 

CAPÍTULO II: Marco teórico referencial 6  

2.1. Antecedentes 6  
 

2.1.1. Contextualización del estudio 6  
 

2.1.2. Importancia de la proteómica 6  
 

2.1.3. Perspectivas por autor paradigmático 6  
 

2.1.4. Discusión entre autores 17  
 

2.2. Contenido teórico que fundamenta la investigación 20  

CAPÍTULO III: Diseño metodológico 22  



 
 

 
 

C  

 

 

 

3.1. Tipo y diseño de investigación 22  
 

3.2. La población y la muestra 22  
 

3.2.1. Características de la población 22  
 

3.2.2. Delimitación de la población 22  
 

3.2.3. Tipo de muestra 23  
 

3.2.4. Tamaño de la muestra 23  
 

3.2.5. Proceso de selección de la muestra 23  
 

3.3. Los métodos y las técnicas 23  
 

3.4. Procesamiento estadístico de la información 23  
 

3.4.1. Análisis de datos 23  
 

3.4.2. Interpretación y discusión 23  
 

CAPÍTULO IV: Análisis e interpretación de resultados 25  
 

4.1. Análisis e interpretación de los resultados 25  
 

4.1.1. Publicaciones científicas 25  
 

4.1.2. Autores destacados 25  
 

4.1.3. Red de colaboraciones entre autores 26  
 

4.1.4. Parcela de tres campos de los autores 28  
 

4.1.5. Tendencia de temas 29  
 

4.1.6. Progresión de las temáticas 30  
 

4.1.7. Principales palabras de investigación con mayor número de citación 30  
 

4.1.8. Fuentes relevantes a lo largo del tiempo 31  
 

4.1.9. Países relevantes 33  
 

4.1.10. Instituciones relevantes 33  
 

4.2. Discusión 35  
 

4.2.1. Discusión sobre autores relevantes 35  
 

4.2.2. Discusión sobre la importancia de palabras clave 36  



 
 

 
 

C  

 

 

 

4.2.3. Discusión de los resultados sobre las temáticas del estudio de proteómica        37 

4.2.4. Discusión de los resultados de los países y universidades 38  

4.2.5. Discusión de los resultados sobre proteómica en el 

Biomedicina  

campo de la  

39  

4.2.6. Discusión de los resultados sobre el análisis bibliométrico 40  
 

CAPÍTULO V: Conclusiones y Recomendaciones 42  
 

5.1. Conclusiones 42  
 

5.2. Recomendaciones 42  
 

Bibliografía 45  

Anexos 56  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 



Introducción 

 
Las ciencias ómicas han permitido un avance exponencial en la investigación de la 

biología celular y molecular, destacándose por la aplicación de técnicas avanzadas 

de espectrometría. La proteómica, en particular, ha facilitado la identificación y 

cuantificación de péptidos y proteínas, permitiendo una clasificación detallada.  

 
El presente trabajo explora las tendencias de los estudios de proteómica, subrayando 

cómo este campo ha revolucionado en la identificación de biomarcadores y objetivos 

terapéuticos. A través de un estudio bibliométrico exhaustivo de 2428 documentos, 

se analiza la evolución tecnológica y metodológica, como la espectrometría de masas 

y la cromatografía líquida, y su aplicación en la detección de enfermedades 

complejas, incluido el cáncer y trastornos neurodegenerativos. Este análisis resalta la 

necesidad de investigación continua y colaboraciones multidisciplinarias para superar 

los retos actuales y abrir nuevas vías en el diagnóstico y tratamiento personalizado, 

evidenciando el papel crucial de la proteómica en el avance hacia una medicina más 

precisa y personalizada.  

 
El desarrollo de esta investigación está conformado por cinco capítulos, el primero 

detalla el problema de investigación incluyendo el planteamiento, delimitación y 

formulación del problema, el objetivo general y los específicos, la hipótesis, la 

declaración de las variables, tanto dependientes como independientes, la justificación 

el alcance y limitaciones. El segundo capítulo hace referencia al marco teórico donde 

se encuentran dos puntos importantes, el primero contiene antecedentes como, la 

contextualización del estudio, importancia de la proteómica, perspectivas por autor 

paradigmático y la discusión entre autores y el segundo adjunta el contenido teórico 

que fundamenta la investigación. En el tercer capítulo se presenta el diseño 

metodológico en el que se muestra el tipo y diseño de investigación, población, 

muestra, métodos, técnicas y el procesamiento estadístico de la información. En el 

cuarto capítulo, se describen cada uno de los resultados en base a publicaciones 

científicas, autores, co-citadores, palabras clave, co-citaciones, temáticas 

importantes, revistas, universidades y países que influyeron en el estudio de la 

proteómica, y la discusión de cada apartado. Finalmente, el quinto capítulo indica las 

conclusiones y recomendaciones del mismo.  
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Capítulo I: El problema de la investigación 

1.1. Planteamiento del problema 

La comprensión y aplicación de las ciencias ómicas, particularmente la proteómica, 

ha transformado radicalmente el campo de la biología molecular y celular. Sin 

embargo, existe un desafío fundamental debido a la falta de comprensión detallada 

de estas aplicaciones por parte de la comunidad científica y tecnológica. A pesar de 

la inclusión de cursos relacionados con las ciencias ómicas en los programas de 

Biología, Bioquímica y Biotecnología, se observa que los estudiantes y profesionales 

emergentes a menudo carecen de una comprensión práctica profunda de las técnicas 

de proteómica. Esta deficiencia en la formación práctica se traduce en una brecha 

entre los conocimientos teóricos adquiridos y su aplicación en investigaciones reales, 

lo que podría conducir a una subutilización de estas potentes herramientas.  

Por otro lado, en la industria, especialmente en las compañías farmacéuticas y 

biotecnológicas, la necesidad de personal calificado en el manejo e interpretación de 

datos ómicos, es crítica. La falta de comprensión no solo se limita a la ejecución 

técnica de los análisis de proteómica, sino también, en la capacidad para integrar y 

contextualizar los datos ómicos en el marco más amplio de proyectos de investigación 

y desarrollo. Esta limitación representa un obstáculo significativo para la aceleración 

del desarrollo de productos y la aplicación de terapias innovadoras basadas en el 

perfil ómico de los individuos o poblaciones.  

Además, la complejidad inherente y el volumen de datos generados por las técnicas 

de proteómica plantea desafíos significativos en términos de análisis e interpretación. 

Esto no solo requiere conocimientos avanzados en bioinformática y estadísticas, sino 

también una comprensión integral de las vías biológicas y los procesos celulares que 

subyacen a los datos. La falta de habilidades interdisciplinarias para abordar estos 

desafíos limita la capacidad de traducir los hallazgos ómicos en conocimientos 

aplicables y prácticos.  

1.2. Delimitación del problema 

El presente informe de investigación se centra en el desconocimiento de las 

tendencias actuales de los estudios de proteómica a través de la bibliometría como 

herramienta de análisis de las publicaciones científicas. Así mismo se presentan sub 

problemas como la incertidumbre de los avances y aplicaciones de los estudios de  
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proteómica y la falta de flujo de trabajo para determinar las tendencias en los estudios 

de proteómica.  

1.3. Formulación del problema 

¿Cuáles son las tendencias actuales de los estudios de proteómica?  

1.4. Preguntas de investigación 

● ¿Cuáles son los avances en los estudios de proteómica?  

● ¿Cuáles son las aplicaciones en los estudios de proteómica?  

● ¿Cuál es el flujo de trabajo adecuado para determinar las tendencias en los 

estudios de proteómica?  

1.5. Determinación del tema 

La determinación del tema se centra en las tendencias en los estudios de proteómica, 

un análisis bibliométrico. Esto permitiría investigar los avances de la proteómica en 

diversas enfermedades humanas, proporcionando ejemplos específicos y 

aplicaciones en campos como el cáncer, enfermedades infecciosas, trastornos 

neurodegenerativos y la respuesta a tratamientos farmacológicos.  

1.6. Objetivo general 

Determinar las tendencias actuales acorde a los estudios realizados sobre 

proteómica.  

1.7. Objetivos específicos 

● Identificar los estudios de proteómica en la biomedicina.  

● Evidenciar los avances y las aplicaciones de los estudios de proteómica.  

● Determinar el flujo de trabajo adecuado para hallar las tendencias en los estudios 

de proteómica.  

1.8. Hipótesis 

● El uso de bibliometría permitirá determinar las tendencias actuales en las 

aplicaciones de proteómica.  

● El análisis bibliométrico en la literatura permitirá determinar los avances y 

aplicaciones de la proteómica.  

● Determinar un flujo de trabajo relacionado a bibliometría permitirá determinar las 

tendencias en proteómica.  

1.9. Declaración de las variables (operacionalización) 

Variable dependiente 

● Estudios en proteómica.  

● Avances de proteómica.  
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● Aplicaciones en proteómica.  

● Revisión de literatura en proteómica.  

Variable independiente 

● Técnicas de bibliometría.  

● Técnicas de análisis en bibliometría.  

● Flujos de trabajo en bibliometría.  

1.10. Justificación 

La aplicación de análisis bibliométrico para determinar las tendencias en proteómica 

representa un enfoque estratégico esencial para comprender la evolución y el impacto 

actual de estas disciplinas en la ciencia y la tecnología. En un mundo donde la 

cantidad de datos científicos crece exponencialmente, la necesidad de métodos 

eficientes y efectivos para sintetizar, analizar e interpretar este vasto corpus de 

conocimiento es más crítica que nunca. La justificación para embarcarse en un 

proyecto que aplique el análisis bibliométrico en estas áreas radica en múltiples 

aspectos fundamentales de la investigación y desarrollo contemporáneos.  

Primero, la proteómica es un campo de rápido desarrollo que juega un rol crucial en 

la biomedicina, la farmacología, la biotecnología y la investigación ambiental. Su 

capacidad para proporcionar información detallada a nivel molecular sobre los 

sistemas biológicos abre nuevas vías para el diagnóstico de enfermedades, el 

desarrollo de terapias personalizadas y la comprensión de los mecanismos 

subyacentes a los procesos biológicos y enfermedades. Sin embargo, la velocidad a 

la que se generan nuevos conocimientos y técnicas en estos campos plantea un 

desafío significativo para los investigadores y profesionales que buscan mantenerse 

al día con los avances más recientes.  

En segundo lugar, el análisis bibliométrico ofrece una solución poderosa a este 

desafío. Al emplear métodos estadísticos para examinar y cuantificar patrones en la 

literatura científica, esta herramienta puede identificar tendencias emergentes, áreas 

de investigación en crecimiento y redes de colaboración entre investigadores e 

instituciones. Este enfoque no solo facilita una comprensión global de la trayectoria 

de la investigación en proteómica, sino también permite identificar las lagunas en el 

conocimiento y oportunidades para investigaciones futuras.  

Otro aspecto crucial es la capacidad del análisis bibliométrico para democratizar el 

acceso a la información. Al sintetizar y hacer accesible el conocimiento sobre 

tendencias de investigación, este enfoque puede nivelar el campo de juego para  
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investigadores de países en desarrollo y pequeñas instituciones, permitiéndoles 

participar más efectivamente en la frontera de la investigación en proteómica.  

En resumen, el análisis bibliométrico para explorar las tendencias en proteómica se 

fundamenta en la necesidad de comprender y navegar el panorama de investigación 

en rápida evolución, informar las contribuciones en el avance en proteómica. Este 

enfoque no solo enriquecerá nuestra comprensión de estas disciplinas 

fundamentales.  

1.11. Alcance y limitaciones 

El presente trabajo se basa en la aplicación del análisis bibliométrico en las 

publicaciones indexadas en la base de datos Scopus para determinar la tendencia de 

proteómica, en las principales limitaciones corresponde el acceso a las publicaciones 

de paga que no permiten la evaluación completa de sus publicaciones.  
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CAPÍTULO II: Marco teórico referencial 

2.1. Antecedentes 

2.1.1. Contextualización del estudio 

La proteómica es un campo científico que se dedica al estudio integral de las 

proteínas, abarcando su identificación, cuantificación y análisis de su estructura y 

funciones. Este estudio es crucial para entender los procesos biológicos a nivel 

molecular, ya que las proteínas desempeñan roles fundamentales en casi todas las 

funciones celulares. La proteómica permite investigar cómo las variaciones en la 

expresión proteica y las modificaciones post-traduccionales afectan la salud y la 

enfermedad, ofreciendo perspectivas profundas para el desarrollo de diagnósticos, 

tratamientos y terapias personalizadas. Su aplicación abarca desde la biomedicina 

hasta la biotecnología y la agricultura, haciendo de la proteómica una herramienta 

indispensable en la ciencia contemporánea.  

2.1.2. Importancia de la proteómica 

La proteómica es fundamental en la investigación biomédica y en el desarrollo de la 

medicina personalizada, al permitir un análisis detallado y global de las proteínas, que 

son ejecutores clave de las funciones biológicas en las células. Este campo posibilita 

la identificación de biomarcadores para enfermedades, mejora la comprensión de los 

mecanismos moleculares subyacentes a las condiciones patológicas y facilita el 

diseño de terapias dirigidas y la evaluación de su eficacia. La capacidad de analizar 

cambios proteómicos en respuesta a diversas condiciones y tratamientos abre nuevas 

vías para el diagnóstico precoz, el pronóstico y la personalización del tratamiento en 

una amplia gama de enfermedades, incluyendo cáncer, enfermedades 

neurodegenerativas y trastornos metabólicos.  

2.1.3. Perspectivas por autor paradigmático 

La proteómica se enfoca en comprender cómo las proteínas, como principales 

ejecutores de las funciones celulares, interactúan entre sí y con otros componentes 

celulares para influir en procesos biológicos y enfermedades. A través de técnicas 

avanzadas de espectrometría de masas y bioinformática, la proteómica permite 

identificar y cuantificar proteínas en muestras complejas, revelando cambios a nivel 

proteico que ocurren en respuesta a diferentes condiciones, lo que es clave para el 

avance en biología molecular, diagnóstico de enfermedades y desarrollo de terapias.  

 
 

- 6 - 



 

 
 

C  
 

 

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

Por ello, en este apartado se dará a conocer los principales fundamentos sobre 

proteómica de los diez autores más influyentes en este estudio.  

Citando a Shevchenko et al. (2002), utiliza técnicas proteómicas para comprender 

mejor una amplia gama de fenómenos biológicos, respuesta a la terapia del cáncer, 

regulación de la expresión génica y las interacciones celulares. Además, se hace 

hincapié en la importancia de la proteómica en la identificación de biomarcadores para 

diversas enfermedades, así como en la elucidación de mecanismos moleculares 

subyacentes en condiciones fisiológicas y patológicas. Entre los estudios que abarcan 

diversas áreas de investigación, se detallan los siguientes:  

● Metaproteómica en el intestino humano. 

- Evaluación del impacto de estrategias para combinar diferentes algoritmos de 

búsqueda en proteínas.  

- Exploración de la influencia de los ajustes de búsqueda en bases de datos.  

- Investigación del impacto del tamaño de la base de datos de secuencias de 

proteínas en la identificación.  

- Aplicación de la secuenciación de novo como enfoque complementario.  

- Proporciona recomendaciones para análisis en metaproteómica.  

● Proteómica en cáncer de próstata resistente a la castración. 

- Comparación de los proteomas de líneas celulares de cáncer de próstata sensible 

y resistente a la castración.  

- Identificación de proteínas diferencialmente expresadas relacionadas con cambios 

metabólicos.  

- Destaca el papel de la adenilato quinasa isoenzima 1 (AK1) en la regulación 

metabólica.  

● Perfilado completo de tubulina PTM. 

- Perfilado completo de las modificaciones postraduccionales (PTM) de la tubulina 

en células HeLa.  

- Identificación de sitios de PTM y su impacto en la regulación de la dinámica de los 

microtúbulos.  

Desde la perspectiva de Gygi et al. (2012), destaca la aplicación de técnicas 

proteómicas avanzadas, como la espectrometría de masas, permitiéndole explorar 

cambios en la expresión proteica, identificar biomarcadores potenciales y revelar 

mecanismos moleculares subyacentes en diferentes contextos biológicos, como  
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enfermedades, desarrollo embrionario y respuestas celulares a condiciones 

ambientales. Desde el punto de vista de los autores que citan a Gigy se presenta una 

serie de estudios que aplican técnicas de proteómica en diversas áreas de 

investigación:  

● Biomarcadores en cáncer de páncreas: Se aplica un enfoque de proteómica 

serológica en un modelo de ratón con cáncer de páncreas, identificándose 

biomarcadores serológicos, algunos están asociados con la respuesta inmunitaria 

y funciones celulares específicas. 

● Proteómica en células intestinales con proteínas de suero humano: Se utiliza 

la línea celular Caco-2 para estudiar cambios en el proteoma en respuesta a 

proteínas de suero humano, indica la aplicabilidad de la etiqueta TMT para 

cuantificar cambios sutiles en la abundancia de proteínas y se exploran los efectos 

en el metabolismo y la proliferación celular. 

● Proteoma de ovocitos humanos durante la maduración: Se utiliza la 

proteómica para mapear el proteoma de ovocitos humanos durante la maduración, 

distinguiendo 2,154 proteínas, proporcionando información sobre la homeostasis, 

interacción celular y factores secretados durante la maduración oocitaria. 

De acuerdo con Bradford et al (1976) tiene una perspectiva positiva sobre el uso de 

la proteómica en el estudio de enfermedades humanas, como el cáncer de 

endometrio. Al emplear técnicas de proteómica de alta resolución, se pudo 

caracterizar el perfil metabolómico y lipídico de muestras de tejido de endometrio 

humano, identificando vías metabólicas alteradas y biomarcadores potenciales 

asociados con la carcinogénesis del cáncer de endometrio. Además, se descubrió 

una sobreexpresión de la enzima ADAR2 en tejidos de cáncer de endometrio, 

sugiriendo su papel como un posible oncogén y un objetivo terapéutico para mejorar 

las estrategias de tratamiento contra el cáncer de endometrio. Los estudios detallados 

tienen diversas aplicaciones en las siguientes áreas:  

● Cáncer: Investigación de biomarcadores, mecanismos moleculares y terapias 

potenciales para diversas formas de cáncer, como el cáncer de endometrio y el 

cáncer de mama. 

● Enfermedades infecciosas: Estudio de la respuesta inmune del huésped y la 

patogénesis de enfermedades infecciosas como la enfermedad de Lyme y la 

infección por el virus del Zika. 
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● Enfermedades neurodegenerativas: Investigación de los procesos 

neurodegenerativos subyacentes en enfermedades como el Alzheimer y el 

Parkinson, incluyendo la identificación de biomarcadores y posibles objetivos 

terapéuticos. 

● Trastornos metabólicos: Estudio de enfermedades metabólicas como la 

obesidad y la diabetes, incluyendo la identificación de biomarcadores y la 

comprensión de los mecanismos moleculares implicados en su patogénesis. 

● Respuesta a tratamientos farmacológicos: Evaluación de la eficacia y los 

efectos secundarios de diversos tratamientos farmacológicos en condiciones de 

salud específicas, como la terapia hormonal en el cáncer de endometrio. 

● Efectos de factores genéticos y ambientales: Exploración de la interacción entre 

factores genéticos y ambientales en la susceptibilidad a enfermedades y en la 

respuesta a tratamientos, incluyendo estudios sobre el microbioma humano y su 

papel en la salud. 

Tomando en cuenta a Ong et al. (2002), subraya que la proteómica es una tecnología 

en rápido desarrollo que permite tanto análisis cualitativos como cuantitativos de las 

proteínas, así como investigaciones sobre modificaciones post-traduccionales de las 

proteínas, localización subcelular e interacciones proteína-proteína. Además, 

menciona que los avances recientes en proteómica han tenido un gran impacto en la 

comprensión de las redes de vías celulares dereguladas en malignidades humanas, 

lo que a su vez está contribuyendo a la identificación de nuevos marcadores 

potenciales de cáncer (PCMs) y blancos para terapias moleculares. Por lo tanto, 

sugiere que la proteómica es una herramienta fundamental para descubrir 

biomarcadores y blancos terapéuticos en cáncer, lo que puede llevar a una detección 

temprana y estrategias terapéuticas innovadoras para una gestión más efectiva de la 

enfermedad. Basándome en las diferentes investigaciones, se pudo identificar varias 

áreas de investigación y aplicaciones para los estudios detallados de proteómica:  

● Proteómica y cambios en la expresión de proteínas: La investigación utiliza el 

etiquetado TMT para analizar la dinámica de cambios en la expresión de proteínas 

en células epiteliales intestinales expuestas a proteínas lácteas humanas. La 

aplicación práctica incluye la exploración de efectos biológicos sutiles y transitorios 

mediante la evaluación de pequeñas ventanas de cambios en la abundancia 

proteica. 
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● Comunicaciones célula-célula y vías de señalización: Los estudios 

proteómicos se centran en comprender las interacciones celulares mediadas por 

ligandos, hormonas y vesículas extracelulares. La aplicación práctica incluye la 

comprensión de los mecanismos de lesiones isquémicas y recuperación en órganos 

vitales como el corazón y el riñón. 

● Fagocitosis y dinámica de fagosomas: Se aplica proteómica para caracterizar 

fagosomas durante la fagocitosis, utilizando diferentes métodos de etiquetado. La 

aplicación práctica incluye la comprensión de los mecanismos de la respuesta 

inmune innata y los eventos de fusión/fisión en fagosomas. 

● Regulación de eventos de ubiquitinación en la vía del EGF: Se utilizan 

enfoques proteómicos cuantitativos para estudiar el papel de CYLD en la 

regulación de eventos de ubiquitinación en la vía del EGFR. La aplicación práctica 

incluye la comprensión de los mecanismos de regulación de una vía de 

señalización clave en la proliferación celular. 

En la opinión de Zhang J et al. (2005) define a la proteómica como una disciplina 

multidisciplinaria clave que ofrece perspectivas significativas para avanzar en nuestro 

entendimiento de la Biología y mejorar el tratamiento de diversas enfermedades. 

También, resalta cómo la proteómica se utiliza para identificar biomarcadores, 

comprender mecanismos de enfermedades y desarrollar nuevas estrategias 

terapéuticas. Varias investigaciones se desarrollaron en diversas áreas de 

investigación biomédica y proteómica. A continuación, se describen las aplicaciones 

específicas de algunos estudios:  

● Sistema digestivo del cerdo. 

- Esta investigación procede de la inmunología porcina y su relevancia para estudios 

de inmunología humana.  

- Utiliza la proteómica para analizar el sistema inmunológico porcino y comprender 

su relación con la salud humana.  

● Identificación de objetivos renales en la nefritis lúpica humana. 

- Permite aplicar la identificación de autoanticuerpos y antígenos en pacientes con 

nefritis lúpica.  

- Emplea la proteómica para comprender la patología renal, identificar posibles 

biomarcadores y evaluar la eficacia de la terapia.  

● Reacción de Maillard y sus implicaciones. 
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- Interviene en el estudio de la reacción de Maillard en alimentos, biofarmacéuticos 

y organismos vivos.  

- Utilización de enfoques proteómicos para caracterizar productos de glicación, con 

implicaciones en la investigación de enfermedades crónicas y el tratamiento con 

diálisis.  

● Fbxo45 y diferenciación neuronal. 

- Se aplica en la investigación sobre el papel de Fbxo45 en la diferenciación 

neuronal.  

- Empleo de proteómica para identificar interacciones proteicas y comprender cómo 

Fbxo45 afecta la proteólisis y procesos biológicos asociados a la diferenciación 

neuronal.  

● Análisis integrado en hematopoyesis. 

- Examina el estudio integrado de datos genómicos, transcriptómicos y proteómicos 

en hematopoyesis.  

- Uso de métodos computacionales para analizar datos de alta dimensionalidad y 

construir modelos de señalización celular, con el objetivo de identificar módulos 

funcionales y comprender la regulación de la hematopoyesis.  

Tal como expresa Wang Y et al. (2005), considera que la proteómica es una 

herramienta invaluable en la investigación biomédica moderna, con el potencial de 

revolucionar nuestra comprensión de la biología celular y molecular, así como de 

impulsar el desarrollo de nuevas estrategias diagnósticas y terapéuticas. Se destaca 

que la proteómica ha sido utilizada para identificar biomarcadores, descubrir nuevas 

proteínas y vías biológicas, y comprender los mecanismos subyacentes de 

enfermedades complejas como el cáncer, la diabetes, el Parkinson y la esquizofrenia. 

Seguidamente se presentan algunos de los estudios que respaldan esta perspectiva:  

● La intervención de técnicas de la proteómica facilita nuevos enfoques en el 

desarrollo de vacunas para el ser humano: 

- Estudio proteómico de Streptococcus equi ssp. zooepidemicus para identificar 

antígenos candidatos de vacunas y agentes terapéuticos.  

- Uso de tecnologías bioinformáticas para identificar proteínas inmunogénicas y 

evaluación de su potencial como candidatos para el desarrollo de vacunas.  

- Exploración de los autoanticuerpos dirigidos contra proteínas derivadas de tumores 

en pacientes con cáncer.  
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- Revisión de técnicas proteómicas de alto rendimiento, como SEREX, SERPA, 

MAPPing y microarrays de proteínas, para la identificación de antígenos asociados 

con diferentes tipos de cáncer.  

- Discusión sobre el papel de los autoanticuerpos como biomarcadores para la 

detección temprana del cáncer y el seguimiento de la respuesta a la inmunoterapia.  

● La proteómica en los estudios sobre las alteraciones producidas en el 

sistema nervioso del ser humano: 

- Investigación sobre la respuesta temprana de las células microgliales en 

enfermedades neurodegenerativas, como la enfermedad de Parkinson y 

Alzheimer.  

- Uso de técnicas proteómicas cuantitativas (SILAC) para identificar proteínas 

secretadas por microglía después del tratamiento con lipopolisacárido (LPS).  

- Descubrimiento de la liberación temprana de enzimas lisosomales por las 

microglías, lo que podría contribuir a respuestas inflamatorias activadas por LPS.  

- Caracterización del proteoma humano en la región del mesencéfalo, 

específicamente en la sustancia negra pars compacta (SNpc), en el contexto de la 

enfermedad de Parkinson.  

- Identificación de 1263 proteínas en el SNpc y comparación con otros perfiles 

proteómicos en el cerebro y el líquido cefalorraquídeo.  

- Importancia potencial de estas proteínas como biomarcadores y para comprender 

la patogénesis de la enfermedad de Parkinson.  

● La proteómica en los estudios sobre enfermedades mentales producidos en 

el sistema nervioso del ser humano: 

- Estudio proteómico de la progresión del glioblastoma multiforme (GBM) comparado 

con el tejido cerebral normal.  

- Identificación de 104 proteínas, incluida la proteína VILIP1, específicamente 

presentes en el GBM.  

- Validación de la sobreexpresión de VILIP1 en GBM y su potencial papel en la 

regulación de las señales de receptores P2X2.  

- Exploración de la relación entre las deficiencias de ácidos grasos poliinsaturados 

(PUFAs) y la esquizofrenia.  

- La evaluación del estado lipídico podría ser un marcador bioquímico en fases 

preclínicas de trastornos neuropsiquiátricos.  
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● La proteómica en los estudios sobre el cáncer producidas en el ser humano: 

- Revisión sobre las proteómicas y sus aplicaciones en la identificación de 

biomarcadores para el diagnóstico y la etapa del cáncer.  

- Enfoque en las limitaciones y avances en la tecnología proteómica para descubrir 

nuevos marcadores tumorales y comprender la etiología del cáncer.  

● La proteómica en los estudios en algunos cuerpos células en el ser humano: 

- Investigación sobre la regulación de las proteínas P2X por el sensor de calcio 

neuronal VILIP1.  

- Identificación de la formación de un complejo de señalización entre VILIP1 y los 

receptores P2X2, con implicaciones en la regulación de la sensibilidad a ATP y la 

expresión en la superficie celular.  

● La proteómica en los estudios de la transcripción genética: 

- Identificación de genes y proteínas relacionadas con el control del crecimiento y la 

relevancia de la regulación post-transcripcional.  

- Revisión de los avances recientes en proteómica para el análisis de las 

modificaciones post-traduccionales (PTMs) de proteínas.  

- Desafíos asociados con el análisis de PTMs, estrategias para mejorar la 

sensibilidad y precisión de los análisis de espectrometría de masas y el impacto 

potencial de la investigación de PTMs en la comprensión de la regulación celular y 

las enfermedades.  

Desde la perspectiva de Cox et al. (2011), afirma cómo la proteómica, especialmente 

cuando se combina con otras tecnologías omics como la genómica y la 

transcriptómica, puede proporcionar una visión detallada de las interacciones 

moleculares y los cambios en la expresión de proteínas que subyacen a diferentes 

fenotipos. Asimismo, reconoce los desafíos asociados con la proteómica, como la 

complejidad de las muestras biológicas y las limitaciones tecnológicas, pero también 

resalta en el potencial de las nuevas técnicas y enfoques para superar estas 

limitaciones y mejorar la comprensión de los sistemas biológicos. Varios estudios 

científicos están relacionados con la proteómica y sus hallazgos. A continuación, se 

describen los dos estudios específicos:  

● Scanning SWATH para cuantificación proteómica 

- Se aplica en el cribado de modos de acción de fármacos y proteómica plasmática.  

- Uso del método Scanning SWATH para cuantificación precisa de proteomas.  
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- Evaluación de la eficacia de fármacos, como fungistáticos azoles y estatinas, 

mediante la captura del modo de acción.  

- Identificación de biomarcadores en plasma para la clasificación de la gravedad de 

COVID-19.  

● Efecto anti-senescencia del extracto de cultivos celulares de Oenothera 

biennis. 

- Emplea una investigación de efectos anti-senescencia en fibroblastos dérmicos 

humanos.  

- Uso de un extracto hidrofílico de cultivos celulares de Oenothera biennis (ObHEx).  

- Análisis proteómico ultra profundo para identificar cambios en el proteoma 

asociados con la senescencia.  

- Validación experimental de la capacidad de ObHEx para restaurar niveles de 

proteínas mitóticas, reducir la actividad de la senescence-associated-ss- 

galactosidasa y reactivar la proliferación de células senescentes.  

Como señala Wang X et al. (2012), la proteómica permite el análisis sistemático de 

las proteínas presentes en una muestra biológica en un momento dado, lo que 

proporciona información valiosa sobre la expresión, la función y las interacciones de 

las proteínas en un contexto fisiológico o patológico. Esta técnica ha revolucionado la 

investigación biomédica al permitir un enfoque holístico y de gran escala para estudiar 

la biología de sistemas y la fisiopatología de enfermedades, lo que puede conducir a 

avances significativos en el diagnóstico, pronóstico y tratamiento de diversas 

enfermedades. A continuación, se detallan los siguientes estudios que abordan 

diversas áreas de investigación y aplicaciones:  

● La revisión se centra en el descubrimiento de biomarcadores en el cáncer 

colorrectal utilizando tecnologías ómicas. Las aplicaciones prácticas abarcan el 

desarrollo de biomarcadores para la detección temprana, el pronóstico y la 

selección de tratamientos personalizados en pacientes con cáncer colorrectal. 

● Estudio de la progresión del carcinoma de células escamosas de cabeza y cuello 

(HNSCC) mediante la regulación de SDCCAG8 por SOX11. 

● Investigación sobre biomarcadores urinarios y séricos para la detección temprana 

del cáncer de próstata. 
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● Identificación de redes de interacción de proteínas endógenas en el cerebro para 

comprender la organización del proteoma en condiciones normales y en modelos 

de depresión. 

Según Zhang Y et al. (2010), la proteómica ofrece la capacidad de analizar de manera 

integral las proteínas presentes en una muestra biológica, lo que permite identificar 

patrones, procesos y vías biológicas clave. Esta tecnología es especialmente valiosa 

para estudiar enfermedades, entender la respuesta celular a estímulos y terapias, y 

descubrir biomarcadores potenciales para diagnóstico y pronóstico. La rápida 

evolución de las técnicas proteómicas, junto con el desarrollo de métodos de análisis 

bioinformáticos avanzados, promete abrir nuevas fronteras en la investigación 

biomédica y mejorar nuestra comprensión de la biología molecular. Aquí se 

puntualizan algunas de las áreas específicas en las que se aplicaron estos estudios:  

● Estudio de la barrera hematoencefálica: Se exploró la composición proteómica 

de las células endoteliales cerebrales para comprender mejor la barrera 

hematoencefálica. Este conocimiento puede ser relevante para el desarrollo de 

terapias que permitan la entrega eficiente de anticuerpos y otros tratamientos al 

cerebro. 

● Varicocele y perfil proteico de espermatozoides: Se comparó el perfil proteico 

de los espermatozoides en hombres con varicocele unilateral y bilateral. Esta 

investigación busca comprender las diferencias en la expresión de proteínas 

relacionadas con la infertilidad, lo que podría tener implicaciones para el 

diagnóstico y tratamiento. 

● Impacto de metformina en cáncer de endometrio: Se evaluaron los efectos de 

la metformina en pacientes con cáncer de endometrio, analizando cambios en la 

expresión de proteínas y metabolitos. Este tipo de estudio contribuye a la 

comprensión de los mecanismos moleculares involucrados en la respuesta al 

tratamiento. 

● Perfil proteómico en Leishmaniasis Visceral: Se identificaron proteínas 

inmunogénicas en Leishmania donovani para desarrollar posibles vacunas contra 

la leishmaniasis visceral. Este enfoque tiene implicaciones en el diseño de 

estrategias de inmunización para combatir la enfermedad. 

● Proteómica de las células ovocitarias humanas: Se generaron mapas de 

proteínas y secreciones de ovocitos humanos, proporcionando información valiosa 
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sobre la biología de los ovocitos y el desarrollo embrionario temprano. Esta 

investigación es esencial para comprender la fertilización y el desarrollo 

embrionario.  

● Evaluación del tratamiento en Nefropatía IgA: Se cuantificó cambios en el perfil 

proteico de pacientes con nefropatía IgA antes y después del tratamiento. Esto 

puede ofrecer insights sobre la respuesta al tratamiento y el pronóstico a largo 

plazo. 

Desde la posición de Li et al. (2012), valora la proteómica como una técnica 

innovadora que puede ayudar a identificar biomarcadores para diagnóstico temprano, 

pronóstico y seguimiento de enfermedades, así como para identificar nuevas dianas 

terapéuticas. Se reconoce que la proteómica es fundamental para avanzar en la 

medicina personalizada, ya que permite caracterizar la variabilidad molecular entre 

individuos y subpoblaciones, lo que podría llevar a tratamientos más específicos y 

efectivos. Seguidamente se describen las aplicaciones e implicaciones de algunos de 

los estudios:  

● Cáncer de mama triple negativo (TNBC) en mujeres afroamericanas. 

- Aplicación: Comprender las diferencias moleculares en el cáncer de mama entre 

mujeres afroamericanas y europeas.  

- Implicaciones: Potencial mejora en la personalización de tratamientos para 

diferentes grupos étnicos.  

● Mecanismos moleculares de la ruptura de placas en enfermedades 

cardiovasculares. 

- Aplicación: Comprender los mecanismos subyacentes a las enfermedades 

cardiovasculares.  

- Implicaciones: Desarrollo de terapias para prevenir la ruptura de placas y eventos 

cardiovasculares.  

● Proteínas asociadas al cáncer de próstata y su regulación por polisacáridos 

de Lentinus edodes. 

- Aplicación: Investigar cómo los polisacáridos pueden afectar las respuestas 

celulares en el cáncer de próstata.  

- Implicaciones: Identificar posibles objetivos terapéuticos para modular la 

progresión del cáncer.  

● Fosforilación en el canal de sodio NaV1.5 y su regulación cardíaca. 
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- Aplicación: Comprender la regulación fosfoproteica en el canal NaV1.5 y su 

impacto en la excitabilidad cardíaca.  

- Implicaciones: Mejorar el conocimiento de las bases moleculares de enfermedades 

cardíacas.  

● Perfilado proteómico de proteínas transmembranales en el cerebro de 

ratones con depresión. 

- Aplicación: Investigar las proteínas transmembranales asociadas con la depresión.  

- Implicaciones: Identificar posibles objetivos para el desarrollo de tratamientos 

antidepresivos.  

2.1.4. Discusión entre autores 

Para abordar la presente discusión entre los autores sobre proteómica, se consideró 

las tendencias actuales y los desafíos en este campo. Los autores debaten sobre los 

avances tecnológicos en espectrometría de masas que han permitido una mayor 

precisión y sensibilidad en la detección de proteínas y sus modificaciones post- 

traduccionales. También discuten la necesidad de mejorar las bases de datos y las 

herramientas bioinformáticas para analizar los vastos conjuntos de datos 

proteómicos. Un punto de debate importante es cómo la proteómica puede contribuir 

a la medicina personalizada, especialmente en la identificación de biomarcadores 

para enfermedades complejas como el cáncer y neurodegenerativas. Los desafíos, 

como la complejidad de las muestras biológicas y la variabilidad entre individuos, 

serían temas cruciales en esta discusión.  

Según los autores Gygi y Shevchenko, resaltan las diversas aplicaciones y avances 

en el campo de la proteómica, abarcando desde el análisis de proteínas en 

condiciones biológicas específicas hasta el desarrollo de nuevas metodologías para 

su estudio. Gygi analiza la aplicación de la proteómica para entender procesos 

biológicos complejos, como el metabolismo microbiano, la identificación de 

biomarcadores en cáncer de páncreas y el estudio de células intestinales y cambios 

proteómicos bajo ciertas condiciones. Estos estudios demuestran cómo la proteómica 

puede proporcionar insights significativos en la biología de enfermedades como el 

cáncer y en procesos biológicos fundamentales, como la maduración de ovocitos 

humanos.  

Por otro lado, Shevchenko aborda estudios en proteómica y biología molecular, 

destacando la identificación de proteínas mediante metaproteómica, el análisis de  
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cambios proteómicos durante la germinación de semillas y el papel de la histona 

deacetilasa 6 en procesos celulares, entre otros. Enfatiza la diversidad de 

aplicaciones de la proteómica, desde el análisis de exosomas urinarios en 

enfermedades hasta el estudio de la dinámica de los microtúbulos en células. Ambos 

autores ilustran la relevancia de la proteómica no solo para avanzar en nuestra 

comprensión de enfermedades complejas y procesos biológicos, sino también para el 

desarrollo de terapias más efectivas y la identificación de biomarcadores para 

diversas condiciones médicas.  

Los estudios citados por Bradford sobre el cáncer de endometrio y Ong sobre el 

impacto de la proteómica en malignidades humanas, ilustran cómo los avances en 

este campo están contribuyendo significativamente a nuestra comprensión de las 

enfermedades a nivel molecular. Esto incluye la identificación de vías metabólicas 

alteradas, biomarcadores potenciales para la carcinogénesis y la sobreexpresión de 

enzimas que podrían servir como objetivos terapéuticos. Además, se menciona 

aplicaciones prácticas de la proteómica, como el estudio de la dinámica de cambios 

en la expresión de proteínas, comunicaciones célula-célula, dinámica de fagosomas 

y la regulación de eventos de ubiquitinación, que son cruciales para entender los 

mecanismos subyacentes a varias enfermedades y para el desarrollo de estrategias 

terapéuticas más efectivas.  

Se distinguen porque Bradford se enfoca en técnicas bioquímicas básicas de las 

proteínas en un período anterior al desarrollo de la proteómica como campo. Ong, en 

cambio, representa el uso de tecnologías proteómicas avanzadas para el estudio de 

enfermedades complejas. Por otra parte, Bradford está relacionado con el desarrollo 

de métodos de laboratorio, mientras que, Ong establece aplicaciones biomédicas 

específicas, como la identificación de marcadores de enfermedades y objetivos para 

terapias moleculares.  

Zhang, J. y Wang, Y., comparten semejanzas en su enfoque hacia la utilización de la 

proteómica como una herramienta fundamental para la investigación biomédica, su 

interés en aplicaciones multidisciplinarias, su énfasis en la salud y la enfermedad, su 

contribución a la innovación técnica en el campo y su objetivo de tener un impacto 

significativo en la medicina y la Biología.  

Se diferencia Zhang J., porque se enfoca en la aplicación de la proteómica en el 

sistema inmunológico porcino y la relación con la salud humana, sin embargo, Wang 

Y., indica la identificación de biomarcadores para enfermedades específicas o el  
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desarrollo de vacunas. Asimismo, Zhang utiliza principalmente espectrometría de 

masas para sus análisis, sin embargo, Wang hace uso de técnicas complementarias 

como la cromatografía de afinidad o la electroforesis bidimensional.  

Cox y Wang X., exaltan el potencial transformador de la proteómica para conducir a 

avances significativos en el diagnóstico, pronóstico y tratamiento de diversas 

enfermedades. Reconocen cómo la proteómica puede facilitar el desarrollo de 

biomarcadores y terapias personalizadas, marcando un cambio hacia enfoques más 

precisos y efectivos en la medicina. Ambos autores contribuyen significativamente al 

avance del campo de la proteómica, aunque desde ángulos ligeramente diferentes. 

Cox se centra en cómo la integración de la proteómica con otras disciplinas puede 

superar desafíos y abrir nuevas vías de investigación, en cambio, Wang destaca el 

impacto transformador de la proteómica en sí misma en la investigación biomédica y 

en la comprensión de las enfermedades.  

Cox, señala la importancia de combinar la proteómica con otras tecnologías omics 

(como la genómica y la transcriptómica) para obtener una comprensión holística de 

los sistemas biológicos, a diferencia de Wang, analiza más en la capacidad intrínseca 

de la proteómica para proporcionar análisis sistemáticos y detallados de las proteínas 

presentes en una muestra en un momento dado. Además, Cox presenta estudios que 

ilustran aplicaciones prácticas de la proteómica, como el análisis del modo de acción 

de fármacos y la identificación de biomarcadores para enfermedades (por ejemplo, 

COVID-19), destacando la utilidad clínica directa de la proteómica. En cambio, Wang 

refiere una variedad de estudios que abordan desde el descubrimiento de 

biomarcadores en el cáncer colorrectal hasta la investigación de la regulación de 

genes específicos en ciertos tipos de cáncer, mostrando un enfoque amplio que 

abarca tanto la investigación fundamental como la aplicada.  

La principal semejanza entre Zhang Y. y Li es su reconocimiento de la proteómica 

como una herramienta poderosa y transformadora en el campo de la investigación 

biomédica. Ambos enaltecen su aplicación en una amplia gama de estudios, desde el 

análisis fundamental de la biología celular y molecular hasta el desarrollo de 

estrategias terapéuticas personalizadas y la mejora de los diagnósticos en diversas 

enfermedades. La proteómica se presenta como una disciplina clave para el avance 

de la comprensión científica y la innovación en el tratamiento de condiciones 

patológicas.  
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Zhang plantea aplicaciones diversas de la proteómica, incluyendo el estudio de la 

barrera hematoencefálica, varicocele y perfil proteico de espermatozoides, impacto 

de metformina en cáncer de endometrio, perfil proteómico en Leishmaniasis Visceral, 

proteómica de las células ovocitarias humanas y evaluación del tratamiento en 

Nefropatía IgA. Estos estudios cubren una amplia gama de condiciones y 

tratamientos, desde enfermedades infecciosas hasta trastornos reproductivos y 

renales. Li, por otro lado, se orienta en la proteómica aplicada al estudio de 

enfermedades específicas con un énfasis potencial en la medicina personalizada, 

abordando temas como el cáncer de mama triple negativo en mujeres 

afroamericanas, mecanismos moleculares de enfermedades cardiovasculares, 

cáncer de próstata y su regulación por polisacáridos, fosforilación en el canal de sodio 

NaV1.5 y proteómica en el contexto de la depresión. Este enfoque puede estar más 

dirigido a entender mecanismos moleculares específicos y la identificación de 

objetivos terapéuticos.  

Otra distinción es que los estudios de Zhang abarcan una variedad de aplicaciones 

prácticas y exploratorias en la proteómica, con un realce en la comprensión de 

procesos biológicos y enfermedades, así como en la evaluación de tratamientos 

existentes (como la metformina en cáncer de endometrio). Mientras que, Li se focaliza 

en la identificación de biomarcadores y objetivos terapéuticos para el desarrollo de 

estrategias de tratamiento más personalizadas y eficaces, especialmente en el 

contexto de enfermedades complejas y variabilidad entre poblaciones.  

2.2. Contenido teórico que fundamenta la investigación 

● Análisis de proteoma: es una condición previa para cualquier estudio a gran 

escala de productos genéticos expresados en general (Shevchenko et al., 1996). 

Los análisis proteómicos se han aplicado para identificar y validar biomarcadores 

asociados y específicos de enfermedades para estrategias terapéuticas de 

enfermedades (Wang et al., 2004). 

● Espectrometría de masas: es un método muy eficaz y suficiente para la 

identificación de proteínas a gran escala, asimismo permite proporcionar el 

rendimiento requerido, la certeza de la identificación y la aplicabilidad general para 

servir como método de elección para conectar el genoma y el proteoma. 

(Shevchenko et al., 1996) 

● Proteómica: es la capacidad de identificar sistemáticamente cada proteína 

expresada en una célula o tejido, así como determinar las propiedades destacadas 

- 20 - 



 

 
 

C  
 

 

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

de cada proteína (por ejemplo, abundancia, estado de modificación, participación 

en complejos multiproteicos, etc.). (Gygi et al., 2000)  

● Proteína: son una clase de biomarcadores potenciales que actualmente se están 

investigando con la esperanza de que diferentes conjuntos de proteínas ayuden en 

el diagnóstico de estas enfermedades, así como en la evaluación de la progresión 

y la respuesta a la terapia. (Zhang et al., 2005) 

● Neurodegeneración: surge de una combinación de dos palabras diferentes, 

"neuro" que significa "células nerviosas" y "degeneración" que significa "daño 

progresivo"; y se puede aplicar a diversas condiciones que resultan en una pérdida 

continua de estructura y función neuronal que finalmente conduce a la muerte 

neuronal. (Zhang et al., 2008) 

● Cáncer: es un proceso celular autónomo, en el que mutaciones consecutivas en 

oncogenes y supresores de tumores conducen a una proliferación infinita de 

células tumorales (Kenny et al., 2007). Además, no solo está compuesto por un 

componente epitelial maligno sino también por componentes estromales como 

fibroblastos, células endoteliales y células inflamatorias, mediante los cuales se 

forma un microambiente tumoral 

● (TME) apropiado para promover la tumorigénesis, la progresión y la metástasis. 

(Zhang et al., 2013) 

● Técnicas de análisis de proteomas: estas se han aplicado como una herramienta 

directa, eficaz y fiable en la expresión diferencial de proteínas (Wang el al., 2010). 

● Biomarcador: es una sustancia utilizada como indicador de procesos biológicos 

normales, procesos patógenos o respuestas farmacológicas a una invención 

terapéutica o puede ser una sustancia rastreable utilizada para examinar el cambio 

en la expresión de una proteína que refleja el riesgo o la progresión de una 

enfermedad o la susceptibilidad de la enfermedad a un tratamiento. (Zhang et al., 

2013) 

● Exosomas: son pequeñas vesículas de membrana (30-120 nm) de origen 

endocítico que se liberan al entorno extracelular mediante la fusión de cuerpos 

multivesiculares con la membrana plasmática (Li et al., 2016). 
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CAPÍTULO III: Diseño metodológico 

3.1. Tipo y diseño de investigación 

El presente estudio será descriptivo y exploratorio, esta metodología permitirá 

identificar y analizar los patrones de publicación, colaboración entre autores e 

instituciones y las tendencias temáticas dentro del campo de la proteómica. Para 

lograr esto, se efectuó la recopilación de datos, en la cual se realizó una búsqueda 

exhaustiva en la base de datos Scopus, utilizando palabras clave específicas 

relacionadas con la proteómica. Se incluirán artículos, revisiones y otros documentos 

académicos publicados en el periodo de 1999 al 2024 para capturar la evolución del 

campo.  

3.2. La población y la muestra 

Los documentos tipo artículos científicos fueron extraídos de la base de datos Scopus 

en un total de 2428 comprendidos en el periodo 1999 al 2024 y fueron almacenados 

en formato bib.  

3.2.1. Características de la población 

Se eligieron estas bases de datos por su amplio reconocimiento y alcance, además, 

por ser líderes a nivel mundial. La selección de esta base de datos permitió realizar 

un análisis de la producción científica en esta área de conocimiento.  

Tabla 1 

Base de datos 
 

Base de datos Scopus 
Espacio de tiempo  1999-2024  

Tipos de documentos  Artículo, libro, capítulo de libro, documento  
 de conferencia  

Tipo de revista  Cualquier tipo  
Campo de búsqueda  Título, resumen y palabras clave  

 "customer engagement" OR "consumer  

Términos de búsqueda  engagement" OR "consumer brand  
 engagement" OR "customer brand  
 engagement"  

Resultado final de artículos/documentos  2428  

Nota. Los criterios empleados para la búsqueda se muestran en la presente tabla. Fuente: elaboración 

propia.  

3.2.2. Delimitación de la población 

El estudio se centró en investigaciones sobre proteómica entre los años de 1999 al 

2024 y corresponden a 2428 artículos indexados en la base de datos Scopus.  
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3.2.3. Tipo de muestra 

La muestra corresponde a las publicaciones realizadas por investigadores mujeres 

que publicaron artículos científicos indexados en Scopus del periodo 1999 al 2024.  

3.2.4. Tamaño de la muestra 

Considerando que el presente trabajo es un estudio bibliométrico se consideró el total 

de documentos del periodo 1999 al 2024 y corresponde a 2428 autores mujeres que 

publicaron sobre estudios de proteómica.  

3.2.5. Proceso de selección de la muestra 

Se realizó la verificación por publicación, si el primer autor corresponde a un 

investigado de género femenino.  

3.3. Los métodos y las técnicas 

El tipo de investigación propuesto es cuantitativo, dado su enfoque en la utilización 

de métodos estadísticos para analizar y sintetizar grandes volúmenes de datos 

bibliográficos. Este enfoque cuantitativo permitirá no solo cuantificar el crecimiento y 

distribución de la literatura científica sobre proteómica a lo largo del tiempo, sino 

también evaluar la influencia de determinados trabajos, autores, y publicaciones 

relacionadas a estudio de proteómica. Asimismo, se utilizaron técnicas bibliométricas 

para mapear el estado del arte en la aplicación de estudios de proteómica.  

3.4. Procesamiento estadístico de la información 

Se realizará una búsqueda exhaustiva en la base de datos Scopus, utilizando la 

ecuación de búsqueda: proteomics. Se incluirán artículos, revisiones, y otros 

documentos académicos publicados en el periodo 1999 al 2024, para capturar la 

evolución del campo de las publicaciones realizadas por las científicas mujeres.  

3.4.1. Análisis de datos 

Utilizando software biblishiny del paquete bibliometrix del lenguaje R para análisis 

bibliométrico, se analizarán los datos recopilados para identificar los principales 

autores, instituciones, países, revistas, y artículos con mayor impacto en el estudio de 

la proteómica. Se emplearán técnicas como el análisis de co-citación y co-autoría para 

explorar las redes de colaboración y áreas temáticas emergentes.  

3.4.2. Interpretación y discusión 

Los resultados del análisis bibliométrico se interpretarán en el contexto del desarrollo 

histórico y las tendencias actuales en el campo de la proteómica. Se discutirán las 

implicaciones de los patrones de colaboración y los temas de investigación  
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predominantes, así como las posibles direcciones futuras para la investigación en 

proteómica.  

Este enfoque metodológico ofrece una visión comprensiva y detallada del campo de 

la proteómica, permitiendo identificar las contribuciones significativas y las tendencias 

emergentes. La implementación de este diseño de investigación bibliométrica 

proporcionará una guía valiosa para investigadores y académicos interesados en el 

avance de la proteómica y su impacto en la ciencia y tecnología biomédica.  
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CAPÍTULO IV: Análisis e interpretación de resultados 

4.1. Análisis e interpretación de los resultados 

4.1.1. Publicaciones científicas 

Se realizó un contraste del número de publicaciones registradas en Scopus entre los 

años 1999 y 2024 (figura 1). Según los datos obtenidos, se observa que el primer 

artículo en esta área fue publicado en el año 1999 con poca aceptabilidad respecto al 

tema; sin embargo, en el año 2008 el número de publicaciones presenta una 

tendencia creciente, con un total de 213 documentos citados; en el año 2014, se 

refleja una tasa de crecimiento elevada de 414 investigaciones, indicando que el tema 

es relevante para la comunidad científica. Así mismo la tendencia muestra que este 

comportamiento desciende en los próximos años. Finalmente, se observa que en el 

año 2023 nuevamente resalta una creciente favorable de 281 artículos citados. 

Figura 1 

Publicaciones científicas 

Nota. Producción anual científica. Fuente: Bibliometrix.  

 

4.1.2. Autores destacados 

En la figura 2 se identifican los autores relevantes que más se destacan a partir del 

número de veces que han sido referenciados en varios artículos. Este criterio se usa 

para determinar cuáles son los autores más influyentes en el tema en específico. Se 

seleccionaron los 10 autores más citados y entre ellos se destacan como los cinco 

principales 1) Liu, X., con 53 artículos publicados, 2) Renaut, J., con 49 documentos, 

3) Wang, Y., con 46 publicaciones, 4) Lilley, KS., con 45 investigaciones y 5) Vlahou, 

A., con 44 estudios científicos. El resto de autores también se descantan, pero con 

menor número de aportes científicos quedando en 6) Zhang, J., con 43 artículos, 7)  
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Scaloni, A., con 37 estudios, 8) Ruiz-Romero, C., con 36 investigaciones, 9) Zhang, 

Y., con 35 publicaciones y 10) Li, Y., con 33 documentos.  

 
 
 
 
 
 

 
  

externa de Chlamydia trachomatis mediante proteómica diferencial; la revisión del 

efecto Warburg: un vínculo epigenético entre la glucólisis y la carcinogénesis gástrica; 

la regulación del metabolismo y transporte de esfingosina-1-fosfato en células de  

 
 

 
del mono rhesus (Macaca mulatta), el análisis proteómico cuantitativo sin etiquetas  

 

sobre las proteínas y la importancia de utilizar la cromatología líquida y la  

 

Figura 2 

Autores relevantes 

Nota. Top diez de los autores más relevantes de la investigación. Fuente: Bibliometrix.  
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espectrometría de masas para la prevención y tratamiento de enfermedades.  

de la respuesta antibiótica de Staphylococcus aureus a la oxacilina; la degradación 

de Nav1.5 mediada por AMPK mediante autofagia y las viñetas para evaluar el 

rendimiento del flujo de trabajo de proteómica intermedia para el análisis de  

modificación de histonas, estas investigaciones se basan en estudios exhaustivos  

Liu, X es el autor más destacado por sus publicaciones relacionadas con la 

proteómica, entre las principales se resaltan: el análisis proteómico comparativo de 

células de osteosarcoma y células osteoblásticas cultivadas primarias humanas; la 

revisión del efecto Warburg: un vínculo epigenético entre la glucólisis y la  

carcinogénesis gástrica; la identificación de proteínas del complejo de la membrana  
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De acuerdo con los registros obtenidos de la base de datos, el autor con mayor 

número de publicaciones es Liu Xiaolu, quien tiene 53 artículos en Scopus, publicados 

desde el año 2006 hasta el 2023, lo que evidencia su importante contribución a la 

temática e investigación en la actualidad. El segundo autor con mayor número de 

registros es Renaut Jacques, con un total de 49 publicaciones. Esta investigadora 

publicó su primer estudio relacionado con el tema en el año 2004. Su trabajo 

colaborativo con Liu ha contribuido a su creciente protagonismo en el área.  

4.1.3. Red de colaboraciones entre autores 

Se relaciona la red de colaboración entre autores (figura 3), en ella cada nodo está 

representado por un autor. Se presentan los 50 autores con más publicaciones. El 

tamaño del nombre del autor representa la cantidad de publicaciones y la 

colaboración entre investigadores y se ve reflejada por la línea que los conecta (el 

grosor implica un mayor número de trabajos como coautores). Se identificaron seis 

grupos de colaboración entre los cuales se destaca el grupo principal liderado por Liu, 

X., contando con siete coautorías de Zhang, J., Cheema, Wang, Q., Huang, Wang, 

F., Chen y Wang, Z, estos coautores son los que se centran significativamente en el 

estudio de la proteómica en cuanto a la prevención y tratamiento de enfermedades. 

Además, seis de los integrantes de estos grupos hacen parte del top diez de los 

autores más relevantes en el área (figura 2).  

Las publicaciones que han realizado estos co-autores, aportan significativamente a la 

salud en varios aspectos clave, abordando tanto enfermedades neurodegenerativas 

como condiciones crónicas y cáncer. Estos avances abren nuevas vías para 

diagnósticos más precisos y terapias efectivas. Por ello, Zhang se ha enfocado en 

una serie de estudios sobre el entendimiento de las vías moleculares involucradas en 

diversas enfermedades, con un énfasis particular en el cáncer y enfermedades 

inflamatorias. Sus publicaciones abarcan desde la identificación de nuevos 

biomarcadores y objetivos terapéuticos hasta la elucidación de mecanismos 

moleculares subyacentes a la patogénesis de enfermedades.  

Uno de sus estudios más notables se centra en la vía de señalización de Notch y su 

papel en la regulación de las células madre del cáncer. A través de técnicas 

avanzadas de genómica y proteómica, descubrieron cómo la manipulación de esta 

vía puede influir en la progresión del cáncer y la resistencia a la terapia, ofreciendo 

nuevas perspectivas para el tratamiento del cáncer pancreático. En otra investigación 

Zhang exploró la relación entre la inflamación crónica y la patología de la osteoartritis.  
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Sus hallazgos revelan cómo el sistema del complemento, particularmente el complejo 

de ataque de membrana, juega un papel crucial en la degradación del cartílago, 

sugiriendo nuevas estrategias para el desarrollo de tratamientos antiinflamatorios. 

Además, ha investigado la proteómica de exosomas en la orina como una fuente rica 

en biomarcadores potenciales para enfermedades renales y urológicas. A través de 

análisis proteómicos de alta resolución, ha identificado varios candidatos a 

biomarcadores que podrían mejorar el diagnóstico y seguimiento de estas 

enfermedades.  

Por otra parte, Cheema, tiene estudios específicos relacionados con el diagnóstico 

precoz de la enfermedad de Alzheimer y la patogénesis de la osteoartritis. En la 

investigación de los fosfolípidos plasmáticos identifican un deterioro de la memoria 

anterior en adultos mayores, este estudio aborda un desafío crucial en la medicina 

contemporánea: la detección temprana de la enfermedad de Alzheimer (EA) antes de 

la manifestación de pérdida de memoria significativa y deterioro funcional. Dada la 

ausencia de terapias modificadoras de la enfermedad, la identificación de 

biomarcadores para la EA preclínica es de suma importancia. CHEEMA propone un 

enfoque innovador mediante el análisis lipidómico para detectar la EA preclínica en 

adultos mayores cognitivamente normales. Identificaron y validaron un panel de diez 

lípidos sanguíneos capaces de predecir la conversión a un deterioro cognitivo leve 

amnésico o a la EA con más del 90% de precisión dentro de un período de 2 a 3 años. 

En el estudio de la necesidad crítica de definir biomarcadores preclínicos en la 

enfermedad de Alzheimer, profundiza la importancia de establecer biomarcadores 

preclínicos fiables para la EA. CHEEMA destaca cómo la detección temprana de la 

enfermedad podría abrir una ventana terapéutica donde el sustrato neural aún 

responde al tratamiento. El estudio revisa los biomarcadores preclínicos actuales de 

la EA y sugiere estrategias para su generalización en el futuro. Esta revisión subraya 

la necesidad urgente de biomarcadores accesibles y no invasivos, como los 

identificados en el estudio de los fosfolípidos plasmáticos, para una detección eficaz 

de la enfermedad en su etapa inicial.  

En los estudios de Wang, Q demuestran un enfoque innovador y multidisciplinario 

hacia la comprensión y diagnóstico del cáncer. El descubrimiento de PTPCAAX2 

como un potencial oncogén en el cáncer de próstata no solo arroja luz sobre los 

mecanismos moleculares subyacentes a la interacción estromal-epitelial en la 

carcinogénesis, sino que también abre nuevas avenidas para el desarrollo de  
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estrategias terapéuticas dirigidas. Por otro lado, la identificación de CCL18 y CXCL1 

como biomarcadores circulantes para el cáncer de ovario enfatiza la importancia de 

los biomarcadores sanguíneos en el diagnóstico preciso y temprano de los cánceres, 

facilitando la intervención oportuna y personalizada. En conjunto, estos estudios 

señalan la relevancia de la investigación translacional en oncología, donde los 

hallazgos básicos pueden traducirse rápidamente en aplicaciones clínicas que 

mejoren el diagnóstico, pronóstico y tratamiento del cáncer. La continua exploración 

de interacciones moleculares complejas en el cáncer y el desarrollo de biomarcadores 

específicos y sensibles seguirán siendo fundamentales para avanzar en la lucha 

contra esta enfermedad.  

Por otro lado, las investigaciones de Huang destacan la importancia de las técnicas 

avanzadas de imagen y análisis proteómico en la biología y medicina modernas. La 

microscopía de superresolución, en particular, representa un salto cualitativo en 

nuestra capacidad para visualizar y comprender los complejos mecanismos a nivel 

celular y molecular. Paralelamente, el estudio de la respuesta de las plantas al estrés 

por frío y la capacidad de contar proteínas específicas en células individuales 

subrayan el poder de las técnicas proteómicas y de microfluidos para desentrañar 

procesos biológicos fundamentales. En conjunto, el trabajo de Huang ilustra cómo la 

innovación  en técnicas experimentales  puede llevar a descubrimientos 

trascendentales que amplían nuestro conocimiento y ofrecen nuevas herramientas 

para investigar la vida a una escala antes inimaginable. Estos avances tienen el 

potencial de informar el desarrollo de nuevas terapias y tecnologías en biomedicina. 

Desde la perspectiva de Wang, F sus estudios preponderan la importancia de 

comprender los procesos inflamatorios en el contexto del cáncer y cómo la interacción 

entre las células tumorales y su microambiente influye en la progresión del cáncer y 

la respuesta a la terapia. El enfoque en las terapias dirigidas contra componentes 

específicos del proceso inflamatorio recalca un área prometedora de investigación 

que podría llevar a tratamientos más efectivos para el HNSCC y potencialmente otros 

tipos de cáncer. Por otro lado, el estudio sobre la cromatografía de afinidad por 

metales abre nuevas perspectivas sobre la interacción entre proteínas y metales, 

ofreciendo potenciales biomarcadores y objetivos terapéuticos en diversas 

enfermedades. Este enfoque proteómico puede ser particularmente relevante para 

desentrañar  mecanismos  patológicos  en    enfermedades    relacionadas con 

desequilibrios en metales traza o exposición a metales pesados. En conjunto, la  
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investigación de Wang, F contribuye significativamente a nuestra comprensión de la 

biología del cáncer y la bioquímica de las proteínas, destacando cómo la innovación 

en las metodologías de investigación puede facilitar descubrimientos importantes en 

la medicina translacional y la biomedicina.  

Los estudios de Chen sobre la expresión diferencial de nuevos sustratos de tirosina 

quinasa en el cáncer de mama y la expresión alterada de miR-148a y miR-152 en 

cánceres gastrointestinales ilustran el poder de las técnicas de proteómica y 

genómica para identificar nuevos objetivos terapéuticos y biomarcadores. Estos 

avances promueven la comprensión molecular de la carcinogénesis. La identificación 

de proteínas específicamente alteradas durante la progresión del cáncer abre nuevas 

vías para el diseño de fármacos dirigidos y para el diagnóstico precoz, lo cual es 

crucial para mejorar las tasas de supervivencia de los pacientes. En otro estudio sobre 

la interacción del virus vaccinia p37 con proteínas del huésped manifiesta la 

complejidad de las interacciones virus-huésped y su relevancia para el desarrollo de 

estrategias antivirales. Comprender cómo los virus manipulan las maquinarias 

celulares del huésped para facilitar su replicación y salida puede revelar puntos 

críticos de intervención. Este conocimiento es particularmente pertinente en el 

contexto actual, donde las enfermedades virales emergentes representan una 

amenaza global significativa.  

Por otra parte, la investigación de Wang, Z sobre la vía de Notch y su papel en las 

CSCs en el cáncer de páncreas es significativa por varias razones. Primero, indica la 

importancia de las CSCs en la resistencia al tratamiento y la recurrencia del cáncer, 

un desafío persistente en la oncología. Al identificar la vía de Notch como un regulador 

clave de las CSCs, Wang, Z abre la puerta a nuevas estrategias terapéuticas dirigidas 

específicamente a este componente crítico del tumor. Además, este estudio subraya 

la necesidad de un enfoque más dirigido y personalizado en el tratamiento del cáncer 

de páncreas, considerando la heterogeneidad tumoral y la presencia de 

subpoblaciones de células resistentes a la terapia. La inhibición de la vía de Notch 

podría ser una estrategia prometedora en combinación con otras terapias para 

abordar eficazmente tanto las células tumorales diferenciadas como las CSCs. 

Finalmente, los hallazgos de Wang, Z también tienen implicaciones más amplias para 

el estudio de las CSCs y la vía de Notch en otros tipos de cáncer, sugiriendo que 

estrategias similares podrían ser aplicables en un contexto más amplio de la 

oncología. La investigación futura debería centrarse en la identificación de inhibidores  
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de Notch seguros y efectivos y en la evaluación de su eficacia en modelos preclínicos 

y ensayos clínicos para traducir estos descubrimientos en beneficios terapéuticos 

para los pacientes.  

Figura 3 

Red de autores 

Nota. Red de autores más destacados. Fuente: Bibliometrix.  
 

Adicionalmente, en la figura 4, se visualiza la red de los co-citadores más influyentes 

dentro del tema de investigación. Los resultados indican que Gygi, Bradford y Keller, 

son los principales co-citadores que aportan con información científica para el estudio 

de la temática. Seguidamente se muestra que Laemmli, Ong, Anderson, Shevchenko, 

Cox, entre otros co-citadores, también se destacan notablemente en los estudios 

sobre proteómica.  

Figura 4 

Red de co-citadores 

Nota. Red de co-citadores más destacados en los estudios sobre proteómica. Fuente: Bibliometrix.  
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4.1.4. Parcela de tres campos de los autores 

En la parcela de tres campos (figura 5) se obtiene como resultado que Vlahou, trabaja 

con proteómica en enfermedades de cáncer y bioinformática; Liu emplea técnicas de 

biomarcadores; Wang, Y., estudia el análisis de proteómica, biomarcadores y 

proteómicas en general; Renaut analiza la proteómica, biomarcadores, oxidación por 

estrés y electroforesis; Zhang, J., indica la proteómica en enfermedades; Lilley, se 

enfoca en análisis de proteómica y biomarcadores; Scaloni, se orienta en análisis de 

proteómica y enfermedades como alzheimer; Zhang, Y., se centra en análisis de 

proteómica y apoptosis celular; Ruiz-Romero, analiza biomarcadores humanos y 

proteómica; Blanco, indaga análisis de proteómica en los humanos; Mischak, estudia 

el análisis de proteómica y biomarcadores; Chen, establece análisis de proteínas y 

proteoma; Li, Y., trabaja con metabolomica, proteoma y biomarcadores. Ambrosio, 

investiga la proteómica y biomarcadores en análisis de humanos; Liu, demuestra la 

proteómica en los humanos. Ruoppolo, Liu, Branlard, Li, J. y Wang, Z., se enfocan en 

la proteómica, biomarcadores, proteoma humano y estudios celulares. Finalmente se 

visualiza que todos los autores emplean la técnica de espectrometría de masa. 

Figura 5 

Parcela de tres campos 

Nota. En la ilustración se refleja la parcela de tres campos que comprende el autor, el título y palabras 

clave de los estudios de proteómica. Fuente: Bibliometrix.  
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4.1.5. Tendencia de temas 

En la figura 6, se identifican los temas más relevantes del estudio de la proteómica, 

teniendo como resultado que la cromatología líquida y la espectrometría de masas 

son las más investigadas en los últimos años (2023) debido al avance de la 

proteómica en el estudio de las enfermedades. En años anteriores (2014-2022) se 

consideró varios temas en la investigación, tales como: proteómica, genética, 

metabolismo, patologías, biomarcadores, sobreexpresiones de genes, ácido láctico, 

colesterol, transcripción, tumores microambientales y huellas dactilares de proteínas, 

mismos que han influido en pro beneficio de este estudio de gran relevancia. Al inicio 

de estas investigaciones (2002-2013), se realizaron indagaciones basadas en mapas 

cromosómicos, tricodermas, computación asistida, separación celular, proteínas, 

mapas de péptidos, fosforilación, enfermedad de Parkinson, electroforesis, genética 

molecular, biología, péptidos, expresión de proteínas, análisis proteómicos y perfil de 

expresión genética, evidenciándose que estos fueron temas bases que contribuyeron 

al desarrollo potencial de datos en el avance de la proteómica.  

Figura 6 

Principales temáticas de la proteómica 

Nota. La siguiente imagen expresa el ascenso de temas importantes que fueron base fundamental en 
el estudio progresivo de la proteómica. Fuente: Bibliometrix.  
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4.1.6. Progresión de las temáticas 

Inicialmente en los años 1999-2009, los temas principales fueron proteómicas, 

humano y bacterias (microorganismos), durante los años 2010-2012, se investigaron 

temas, como: artículos, estudio controlado y fisiología. En los años 2013-2014, 

influyeron temas como proteómicas, electroforesis, proteínas en plantas y artículos 

femeninos, durante los años 2015-2019, los temas fueron artículos de proteómica, y 

estrés en no humanos. En los últimos años 2020-2024, las fuentes de estudio fueron 

artículos, no humanos, expresión de proteínas y metabolomicas, por lo cual se 

evidencia el impacto crucial que ha mantenido el estudio de la proteómica en los 

últimos años.  

Figura 7 

Evolución de las temáticas 

Nota. Se presentan las diferentes temáticas que han ido evolucionando con el pasar del tiempo, en lo 

referente a la proteómica. Fuente: Bibliometrix.  

4.1.7. Principales palabras de investigación con mayor número de citación 

Con el fin de analizar la tendencia de las cinco palabras fundamentales en este 

campo, se realizó un contraste del número de citaciones registradas. Según los datos 

obtenidos en la figura 8, se observa que las palabras: 1) proteómicas, cuenta con 

1740 publicaciones concurrentes que equivale al 11%, 2) article, tiene 967 citas, que 

equivale al 6%, 3) human, con 799 veces citada, equivaliendo al 5%, 4) proteome, 

tiene 666 repeticiones equivalentes al 4% y 5) controlled study, con 633 citaciones, 

que equivale al 4%. Lo que refleja que esta investigación se enfoca al estudio de las 

proteínas y la incidencia en el ser humano. Por otra parte, en la figura 9, se da conocer 

la red de co-citaciones, en el cual las palabras proteomics y article predominan en las 

diferentes investigaciones.  
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Figura 8 

Palabras relevantes de las investigaciones 

Nota. Mapa de árbol de las palabras con mayor número de incidencia en citaciones. Fuente: 
Bibliometrix.  

 

Figura 9 

Red de co-citaciones 

Nota. Red de co-citaciones de las palabras con mayor relevancia en los estudios. Fuente: Bibliometrix.  
 

4.1.8. Fuentes relevantes a lo largo del tiempo 

La figura 10 relaciona las diez revistas con mayor número de publicaciones en el área 

y el tiempo de producción de la fuente. La revista Proteomics con 171 documentos, 

seguida de Journal of proteome research con 156 publicaciones, Plos one con 66 

publicaciones, Molecular and celular proteomics con 55 investigaciones, Methods in 

molecular biology con 52 publicaciones e International journal of molecular sciences 

con 51 documentos, siendo las revistas más importantes en el estudio y publicación 

de temas relacionadas con la proteómica. Como se evidencia, las revistas  
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Electrophoresis, Journal of proteomics, Proteomics-clinical aplications y Analytical 

chemistry, cuenta con un volumen de publicaciones menor frente a las demás, pero 

colaboran significativamente dentro de la investigación.  

Figura 10 

Revistas relevantes 

Nota. Top diez de las fuentes relevantes de la investigación. Fuente: Bibliometrix.  

De igual manera, en la figura 11 se refleja que las revistas Journal of proteome 

research y Proteomics, son las que mayor influencia han presentado durante el 

intervalo de años 1999 al 2023, ya que han tenido una mayor aceptación en las 

publicaciones de temas científicos relacionados con proteómicas. Teniendo más de 

150 artículos publicados.  

Figura 11 

Revistas con mayor influencia 

Nota. Producción de la fuente a lo largo del tiempo. Fuente: Bibliometrix.  
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4.1.9. Países relevantes 

En la figura 12 se dan a conocer los diez países con mayor número de citaciones en 

esta investigación. Los resultados muestran que Estados Unidos registra 23585 

citaciones en el área; señalando su liderazgo en lo que respecta al número de trabajos 

frente a otros países. El segundo país es Italia con el 5876, el tercero es Reino Unido, 

con 5554, el cuarto es Germania, con 4146 y China con 3900 publicaciones, siendo 

los cinco principales a nivel mundial. Sin embargo, Francia, España, Australia, 

Canadá e India, cuentan con un número de citaciones importantes. Además, llama la 

atención que este grupo de países están compuestos por cuatro continentes distintos, 

lo que implica una importante integración de escuelas y diversas corrientes 

académicas.  

Figura 12 

Países relevantes 

Nota. Top diez de los países con mayor número de publicaciones. Fuente: Bibliometrix.  

 

4.1.10. Instituciones relevantes 

Se presentan las diez instituciones con el mayor número de publicaciones registradas 

en este estudio bibliometrico (figura 13). La University of California, es la institución 

que más aporta, con un índice total de 83, seguida de la University of Cambridge con 

67, continuando con la University of Washingyon con 58 y la University of Manchester 

con un índice del 45 respectivamente. Se observa que cuatro de las diez instituciones 

son las que mayor aporte tienen en la producción científica en el área. También, la 

University of British Columbia, la University of Toronto, Georgetown University Medical 

Center, Proteomics and Mass Spectrometry Laboratory, University of North Carolina  
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y Academy of Athens, tienen un menor índice de publicaciones de artículos y 

documentos, pero aportan de manera importante en la contribución a la temática en 

la actualidad.  

Figura 13 

Instituciones relevantes 

Nota. Top diez de las instituciones con mayor número de artículos.  

 

En la figura 14 se muestra que la University of California, la University of Cambridge 

y la University of Washington, desde el año 2002 hasta el 2023, tienen más de 50 

artículos publicados a lo largo del tiempo, aportando significativamente en el estudio 

científico de las proteómicas.  

Figura 14 

Universidades con mayor influencia 

Nota. Número de artículos y producción de la afiliación de las Universidades a lo largo del tiempo. 

Fuente: Bibliometrix.  
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4.2. Discusión 

4.2.1. Discusión sobre autores relevantes 

La discusión de los resultados obtenidos sobre los autores más destacados en el 

campo de la proteómica, basada en el estudio bibliométrico realizado, indica varios 

argumentos relevantes y refleja el estado actual de la investigación en esta área 

crítica de la biomedicina.  

En los autores líderes y su contribución, se identificaron como autores líderes a Liu 

X., Renaut J., Wang Y., Lilley KS., y Vlahou A., en función de sus publicaciones y 

citas, subraya no solo su prolífica producción científica sino, su influencia significativa 

en el avance de la proteómica. La prominencia de estos investigadores se debe a su 

contribución sustancial a la comprensión de mecanismos biológicos complejos a 

través de la proteómica, el desarrollo de nuevas metodologías y la aplicación de estas 

técnicas para descubrir biomarcadores y objetivos terapéuticos en diversas 

enfermedades.  

En lo que corresponde a las redes de colaboración entre autores es un aspecto 

fundamental en el campo de la proteómica, evidenciado por las extensas redes de 

coautoría. Estas colaboraciones multidisciplinarias son cruciales para la integración 

de diferentes disciplinas como la bioinformática, la química analítica y la biología 

molecular, permitiendo avances significativos en la investigación proteómica. La 

existencia de grupos de colaboración bien establecidos liderados por autores de alto 

perfil demuestra la importancia de las sinergias científicas para abordar los retos 

complejos de la proteómica.  

En el impacto y temas de investigación, los autores destacados han contribuido 

significativamente en áreas temáticas clave de la proteómica, incluyendo el análisis 

de biomarcadores, la enfermedad de Alzheimer, el cáncer, y la respuesta a 

tratamientos farmacológicos, entre otros. Estas áreas de investigación son críticas 

para el desarrollo de la medicina personalizada y la identificación de nuevas dianas 

terapéuticas.  

La discusión sobre los autores más destacados en el estudio bibliométrico de 

proteómica refleja el dinamismo y la complejidad de este campo. La influencia de 

estos investigadores se mide por su producción científica y por su capacidad para 

fomentar el avance del conocimiento en proteómica y su aplicación en la medicina. 

Mirando hacia el futuro, es imperativo que la comunidad científica continúe apoyando 

estas redes de colaboración y fomente la próxima generación de investigadores en  
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proteómica para superar los desafíos actuales y aprovechar las oportunidades 

emergentes en este campo vital.  

4.2.2. Discusión sobre la importancia de palabras clave 

El análisis de las palabras clave más citadas en el campo de la proteómica revela una 

interesante tendencia que refleja los focos de interés y las áreas de investigación 

prioritarias dentro de este vasto campo. Las cinco palabras clave más citadas, según 

los resultados, son "proteómicas", "artículo" (article), "humano" (human), "proteoma" 

(proteome), y "estudio controlado" (controlled study), lo que nos ofrece una visión 

clara de la orientación actual de las investigaciones en proteómica. A continuación, 

se detallan las siguientes palabras clave:  

1. Proteómicas: El hecho de que "proteómicas" sea la palabra más citada, con 

1740 publicaciones, subraya la creciente relevancia y el interés continuo en el 

estudio comprensivo de las proteínas. Refleja la importancia en comprender 

los complejos mecanismos biológicos a nivel molecular y celular.  

2. Artículo (Article): La alta citación de la palabra "artículo" indica una prolífica 

producción de literatura científica en proteómica, señalando un activo 

intercambio de conocimiento y avances dentro de la comunidad científica. Esto 

es crucial para el desarrollo de nuevas metodologías, aplicaciones y 

descubrimientos en este ámbito.  

3. Humano (Human): La frecuente mención de "humano" destaca el enfoque 

significativo en estudios proteómicos dirigidos a comprender enfermedades 

humanas, la búsqueda de biomarcadores para diagnóstico y pronóstico, y el 

desarrollo de terapias personalizadas. Este enfoque es fundamental para la 

medicina translacional y la aplicación de descubrimientos proteómicos en la 

clínica.  

4. Proteoma (Proteome): La prominencia de la palabra "proteoma" subraya el 

interés en el análisis global de las proteínas presentes en un sistema biológico, 

lo que es esencial para desentrañar las complejidades de la expresión proteica 

y su regulación en diversos estados fisiológicos y patológicos.  

5. Estudio Controlado (Controlled Study): La importancia de "estudio controlado" 

refleja la necesidad de enfoques rigurosos y metodologías bien definidas en la 

investigación proteómica, asegurando la fiabilidad y la reproducibilidad de los 

resultados. Esto es vital para el avance hacia aplicaciones clínicas basadas en 

evidencia.  
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El análisis de las palabras clave más citadas proporciona pistas valiosas sobre las 

direcciones futuras de la investigación en proteómica. La continua exploración del 

proteoma humano, el desarrollo de tecnologías avanzadas para el análisis proteómico 

y la integración de datos proteómicos con otros datos ómicos son esenciales para 

profundizar nuestra comprensión de los sistemas biológicos y para avanzar en la 

medicina personalizada. Además, la investigación proteómica se beneficiará de un 

enfoque más integrado que combine estudios experimentales con modelado 

computacional y bioinformática, para interpretar de manera efectiva los complejos 

conjuntos de datos proteómicos y para descubrir nuevos biomarcadores y dianas 

terapéuticas.  

Finalmente, la tendencia de las palabras clave más citadas en proteómica resalta la 

madurez del campo y su orientación hacia aplicaciones prácticas en la salud humana. 

A medida que la proteómica continúa evolucionando, es imperativo que la 

investigación se mantenga al día con los desarrollos tecnológicos y metodológicos 

para maximizar su impacto en la biología y la medicina.  

4.2.3. Discusión de los resultados sobre las temáticas del estudio de proteómica 

En las temáticas predominantes y avances clave, el análisis de las temáticas 

predominantes en las publicaciones demuestra un enfoque marcado en las proteínas, 

la identificación de biomarcadores, análisis proteómicos, técnicas de espectrometría 

de masas, cromatología líquida, el estudio de enfermedades específicas (como el 

cáncer, enfermedades neurodegenerativas y trastornos metabólicos), y el desarrollo 

de terapias personalizadas. Este enfoque refleja el potencial de la proteómica para 

contribuir significativamente a la medicina personalizada, ofreciendo estrategias más 

precisas y eficaces para el diagnóstico, tratamiento y prevención de enfermedades. 

El análisis de las tendencias temáticas en la proteómica, como las técnicas de 

cromatografía líquida y espectrometría de masas han permitido un análisis más 

detallado y cuantitativo de las proteínas, facilitando así investigaciones profundas 

sobre las enfermedades y sus mecanismos subyacentes.  

En el avance de tecnologías en proteómica, la prominencia de temas como la 

cromatografía líquida y la espectrometría de masas en las publicaciones recientes 

subraya el papel crítico de las mejoras tecnológicas en la capacidad de la proteómica 

para identificar y cuantificar proteínas con alta precisión. Este avance tecnológico ha 

sido fundamental para el crecimiento exponencial del campo y su aplicación en la 

investigación de enfermedades.  
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En cuanto al enfoque en enfermedades y biomarcadores, la evolución de las 

temáticas desde aspectos más generales de la biología molecular y la genética hasta 

un enfoque más concentrado en enfermedades específicas, biomarcadores y la 

respuesta a tratamientos indica un movimiento hacia la aplicación translacional de la 

proteómica. Esto refleja una tendencia hacia la utilización de la proteómica para 

abordar preguntas clínicamente relevantes, como la búsqueda de biomarcadores 

para enfermedades complejas y el desarrollo de terapias personalizadas.  

La tendencia de temas en la proteómica ilustra la maduración del campo y su 

orientación hacia aplicaciones prácticas en la salud humana. A medida que la 

proteómica continúa integrándose con otras disciplinas y avanza tecnológicamente, 

su impacto en la comprensión de enfermedades y el desarrollo de intervenciones 

terapéuticas se ampliará aún más.  

4.2.4. Discusión de los resultados de los países y universidades 

El análisis de los resultados sobre países y universidades destaca la posición de 

liderazgo de Estados Unidos en el campo de la proteómica, con un impresionante 

número de 23,585 citaciones. Esto subraya la fuerte infraestructura de investigación 

y el considerable financiamiento disponible en los EE.UU. para estudios en 

proteómica. Italia, Reino Unido, Alemania y China también emergen como 

contribuyentes significativos, lo que refleja un interés y capacidad global en el avance 

de la proteómica.  

En el liderazgo global de Estados Unidos, en la investigación proteómica puede 

atribuirse a su robusto ecosistema de investigación, que incluye financiamiento 

sustancial, instituciones de investigación de primer nivel y colaboraciones industriales, 

fomentando un ambiente propicio para la innovación y la aplicación práctica de 

descubrimientos proteómicos.  

En la contribución europea y asiática, los países como Italia, Reino Unido y Alemania 

representan centros importantes de investigación en proteómica en Europa, mientras 

que China destaca en Asia. La diversidad geográfica de estos países subraya la 

importancia global de la proteómica y sugiere una red de colaboración internacional 

que trasciende fronteras nacionales, fomentando el intercambio de conocimientos y 

técnicas avanzadas.  

La importancia de las Universidades, como la University of California, la University of 

Cambridge y la University of Washington se destacan por su contribución a la 

proteómica. Estas instituciones no solo son reconocidas por su excelencia académica  
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sino también por sus avanzados programas de investigación en proteómica, lo que 

indica la importancia de las universidades como centros de innovación y 

descubrimiento en este campo.  

En el impacto de la colaboración Internacional, la presencia de países y universidades 

líderes en múltiples continentes refleja la naturaleza colaborativa de la investigación 

en proteómica. Estas colaboraciones internacionales son cruciales para el avance del 

campo, permitiendo compartir recursos, conocimientos especializados y abordar 

desafíos complejos de manera más efectiva.  

Se presentan desafíos y oportunidades futuras, aunque ciertos países y universidades 

lideran en el campo de la proteómica, existen oportunidades significativas para otras 

regiones e instituciones emergentes que contribuyen y expanden el alcance de la 

investigación en proteómica. El fomento de la colaboración internacional y el apoyo a 

la investigación en países en desarrollo pueden ayudar a desbloquear nuevas 

perspectivas y abordar globalmente los desafíos de salud.  

La distribución geográfica de las contribuciones en proteómica subraya la importancia 

de la colaboración internacional y el intercambio de conocimientos entre países y 

universidades líderes. A medida que el campo de la proteómica continúa 

evolucionando, el fomento de estas redes de colaboración y el apoyo a la 

investigación en regiones menos representadas serán clave para maximizar el 

impacto global de la proteómica en la ciencia y la medicina.  

4.2.5. Discusión de los resultados sobre proteómica en el campo de la 

Biomedicina 

La discusión de los resultados de este estudio bibliométrico en proteómica, 

especialmente en el contexto de su aplicación en la biomedicina, revela varios puntos 

clave y tendencias emergentes que merecen ser analizados detenidamente. En los 

avances tecnológicos y su impacto, la espectrometría de masas se ha consolidado 

como una herramienta indispensable en el campo de la proteómica, permitiendo la 

identificación y cuantificación de proteínas con una precisión sin precedentes. Este 

avance tecnológico no solo ha mejorado nuestra capacidad para estudiar las 

proteínas a nivel molecular, sino que también ha facilitado el descubrimiento de 

biomarcadores potenciales para diversas enfermedades. Sin embargo, la generación 

de grandes volúmenes de datos presenta desafíos significativos en términos de 

análisis e interpretación, lo que requiere el desarrollo continuo de software y 

algoritmos bioinformáticos más avanzados.  
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En cuanto a la integración de datos ómicos, la proteómica, por sí sola, proporciona 

una visión detallada de las proteínas y sus modificaciones post-traduccionales. No 

obstante, la integración de datos proteómicos con genómicos y transcriptómicos 

promete una comprensión más holística de los mecanismos moleculares subyacentes 

a las enfermedades. Esta aproximación multiómica podría ser fundamental para el 

desarrollo de la medicina personalizada, permitiendo tratamientos más específicos 

basados en el perfil molecular único de cada paciente.  

En los retos y oportunidades, a pesar de los avances tecnológicos, aún enfrentamos 

retos significativos en la detección de proteínas de baja abundancia, lo que puede 

limitar nuestra capacidad para identificar biomarcadores relevantes para ciertas 

condiciones. Además, la necesidad de bases de datos proteómicas exhaustivas y 

actualizadas es crítica para el éxito de los estudios futuros.  

La proteómica en la medicina personalizada, tiene la capacidad de identificar 

biomarcadores específicos y de comprender las interacciones proteína-proteína en el 

contexto de enfermedades específicas abre nuevas vías para el desarrollo de 

diagnósticos más precisos y terapias dirigidas. Sin embargo, la realización plena de 

este potencial depende no sólo de avances tecnológicos sino también de un marco 

regulatorio adecuado, la formación de profesionales en las técnicas de proteómica y 

la bioinformática y un enfoque ético en la investigación y aplicación clínica.  

Los resultados de este estudio subrayan la importancia y el impacto creciente de la 

proteómica en la medicina. Mientras nos movemos hacia una era de medicina más 

personalizada, los desafíos relacionados con la tecnología proteómica, la 

interpretación de datos y la integración de múltiples fuentes de datos ómicos deben 

ser abordados de manera integral.  

4.2.6. Discusión de los resultados sobre el análisis bibliométrico 

Los resultados bibliométricos obtenidos en este estudio sobre la proteómica, revela 

aspectos clave que se desprenden del análisis, como el crecimiento y tendencias en 

publicaciones, el estudio bibliométrico revela un crecimiento significativo en el número 

de publicaciones relacionadas con la proteómica a lo largo del tiempo. Este 

incremento refleja no solo el interés creciente en el campo sino también los avances 

tecnológicos que han hecho posible la exploración más profunda de las proteínas y 

sus funciones. La tendencia ascendente en las publicaciones sugiere una 

consolidación de la proteómica como una disciplina central en las ciencias biomédicas 

y su potencial en aplicaciones clínicas y terapéuticas.  
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En la colaboración internacional y redes de investigación, los resultados bibliométricos 

indican una red de colaboración internacional robusta, con autores e instituciones de 

diversas partes del mundo contribuyendo al cuerpo de conocimiento en proteómica. 

Esta colaboración transfronteriza es vital para el avance del campo, ya que combina 

recursos, conocimientos y técnicas especializadas, potenciando los descubrimientos 

y la innovación. La formación de consorcios y redes de investigación facilita el 

intercambio de datos y metodologías, acelerando el progreso hacia objetivos 

comunes, como la identificación de biomarcadores y el desarrollo de nuevas terapias. 

En los desafíos identificados, el análisis bibliométrico subraya desafíos persistentes 

en el campo, como la necesidad de mejorar las técnicas para la detección de 

proteínas de baja abundancia, la integración de grandes conjuntos de datos ómicos, 

y el desarrollo de herramientas bioinformáticas más eficientes para el análisis y la 

interpretación de los datos. Estos desafíos requieren un enfoque multidisciplinario y 

la colaboración continua entre investigadores, tecnólogos y clínicos.  

En   cuanto   a   las   implicaciones para la investigación futura, los resultados 

bibliométricos expresan de seguir avanzando en el desarrollo tecnológico, así como 

en la estandarización de métodos y protocolos en la proteómica. Resaltan la 

necesidad de formación especializada para preparar a la próxima generación de 

científicos capaces de enfrentar los desafíos técnicos y analíticos del campo. 

Finalmente, el análisis bibliométrico de la literatura en proteómica refleja un campo 

dinámico y en expansión, con un potencial considerable para impactar en la medicina 

del futuro. Para realizar plenamente este potencial, será crucial abordar los desafíos 

actuales a través de la innovación tecnológica, la colaboración internacional y el 

desarrollo de la fuerza laboral en ciencias biomédicas. La proteómica está en la 

cúspide de revolucionar nuestra comprensión de la biología humana y la atención 

médica, prometiendo avances significativos en la medicina personalizada y el 

tratamiento de enfermedades.  
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CAPÍTULO V: Conclusiones y Recomendaciones 

5.1. Conclusiones 

El presente estudio de revisión bibliográfica se enfocó en determinar las tendencias 

actuales acorde a los estudios realizados sobre proteómica, con el propósito de 

contribuir al entendimiento de sus potenciales beneficios en la biomedicina, se logró 

la pertinencia, permitiendo extraer las siguientes conclusiones:  

 

El documento analiza la evolución de publicaciones científicas en la proteómica, 

resaltando un crecimiento significativo en el número de trabajos publicados desde 

1999 hasta 2024. Se identificaron los autores más prolíficos, redes de colaboración, 

revistas, países e instituciones líderes, destacando la importancia de la cooperación 

internacional. La proteómica ha contribuido en el aspecto científico frente al 

tratamiento de enfermedades en los últimos años, despertando la atención de la 

comunidad académica y científica. Situación reflejada en el aumento del número de 

publicaciones relacionadas con la temática, creciendo de forma constante a partir del 

año 2008 y ha llegado a alcanzar tendencias de crecimiento casi duplicadas en el año 

2014 y siendo constante el nivel hasta el año 2023. En cuanto a un mayor número de 

publicaciones en el área y tiempo, la revista Proteomics con 171 documentos en total 

ocupa la primera posición; sin embargo, Journal of Proteome Research con 156 

artículos es también otra revista con mayor aceptación desde los años 1999 al 2023. 

Así mismo, la University of California y la University of Cambridge son las instituciones 

que cuentan con más publicaciones relacionadas con proteómica. Por otra parte, 

Estados Unidos registra 23585 citaciones en el área, señalando su liderazgo frente a 

otros países.  

 

Los resultados muestran un alto índice de los trabajos más prestigiosos entre un 

grupo relativamente de autores como (Liu, X., Renaut, J., Wang, Y., Lilley, K. y Vlahou, 

A.), debiéndose a lo reciente del tema. Los artículos de mayor impacto fueron 

publicados después del año 2008. Igualmente, se observa que los documentos más 

influyentes y que son punto de partida para esta área sobre proteómica son estudios 

conceptuales y experimentales, que a través de modelos cualitativos y cuantitativos 

exploran la relación de este constructo con otros. El análisis de co-citaciones indica 

que Liu X., es uno de los diez autores más influyentes dentro de esta investigación, 

quien cuenta con 53 artículos, teniendo el mayor número de publicaciones, mismos  
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que han sido fuente de referencia para los estudios de proteómica, demostrándose 

de esta manera a la autora como protagonista principal dentro de este campo. De 

igual manera, este estudio presenta organización de conocimientos en el área a 

través de la forma de su red social o mapa de co-citaciones, siendo de trascendental 

contribución este documento en plantear las corrientes y temas de investigación 

procedente sobre las futuras líneas de investigación con referencia al tema expuesto. 

Finalmente, se identificaron las sub áreas de investigación sobre proteómica que 

surgieron de la revisión bibliográfica. El estudio revela la conformación de las dos 

principales corrientes:  

 

1) espectrometría de masas y 2) cromatología líquida, las cuales contribuyeron a 

identificar ciertas enfermedades neurodegenerativas y el cáncer, con la finalidad de 

dar respuesta a tratamientos farmacológicos. La explicación de cada uno de estos 

temas se relacionó con palabras clave que predominaron y que nos ayudó con el 

estudio científico de proteómica, las cuales fueron: proteomics, article, human, 

proteome y controlled study. Aunque las herramientas y técnicas bibliométricas 

utilizadas en este estudio han sido validadas por la comunidad científica, para que los 

resultados de este trabajo sean adecuados, sería necesario verificarlos con otros 

instrumentos. Al ser un área procedente y de crecimiento continuo, es necesario 

realizar estudios bibliométricos de manera constante, se sugiere una interfaz trianual. 

De esta manera se identificarán las directrices respectivas y se podría contribuir a su 

progreso permanente. En este estudio no se implicó la variable tiempo, en cambio, un 

análisis longitudinal sería adecuado, ya que permitiría evidenciar cómo han aportado 

los documentos, autores, revistas, instituciones y países a través de los años.  

5.2. Recomendaciones 

Basándome en las tendencias y hallazgos discutidos previamente, es posible inferir 

algunas recomendaciones generales que podrían ser relevantes para investigaciones 

futuras en el campo de la proteómica, especialmente en relación con su aplicación en 

la biomedicina:  

 

● Se debería fomentar la colaboración interdisciplinaria, ya que la integración de la 

proteómica con otras disciplinas como la genómica, la bioinformática y la biología 

molecular puede enriquecer la comprensión de los sistemas biológicos y  
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enfermedades complejas, impulsando el desarrollo de diagnósticos más precisos 

y terapias personalizadas.  

● Innovar en tecnologías de proteómica para continuar el desarrollo y la mejora de 

tecnologías avanzadas, como la espectrometría de masas y la cromatografía 

líquida, es fundamental para superar desafíos como la detección de proteínas de 

baja abundancia y el análisis de grandes conjuntos de datos.  

● Expandir la búsqueda de biomarcadores, que se identifican y validan para 

enfermedades específicas siendo crucial para el avance de la medicina 

personalizada. Se recomienda la realización de estudios longitudinales y 

poblacionales para validar la aplicabilidad clínica de los biomarcadores 

identificados.  

● Promover la estandarización de métodos ya que la estandarización de protocolos 

y metodologías en la proteómica es necesaria para garantizar la reproducibilidad y 

la comparabilidad de los resultados entre diferentes laboratorios y estudios.  

● Incentivar la formación especializada, dada la complejidad técnica y analítica de la 

proteómica, es esencial promover la formación de investigadores y profesionales 

especializados en este campo, así como fomentar la educación interdisciplinaria.  

● Se debe priorizar la traducción de descubrimientos proteómicos en aplicaciones 

clínicas tangibles, como nuevos diagnósticos, terapias y estrategias de prevención 

de enfermedades.  

● Es importante continuar apoyando tanto la investigación básica para entender los 

mecanismos fundamentales de las enfermedades como la investigación aplicada 

orientada al desarrollo de soluciones clínicas basadas en hallazgos proteómicos.  
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