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En la semana 18 (W18), se identificaron un total de 16 genes 

diferencialmente expresados, de los cuales 8 están con un nivel de 

sobreexpresión en los individuos protegidos y 8 genes están con una 

caída en la expresión en individuos protegidos.  

 
Tabla 1. Genes diferencialmente expresados entre individuos 
protegidos y no protegidos analizados en la semana 18 (W18).  
 
Por último, se procedió a analizar los genes diferencialmente 

expresados comunes entre los periodos de análisis. Entre los genes 

diferencialmente expresados comunes entre W0 y W18 se encuentran 

los siguientes genes: 

 

 

En cuanto a los métodos de ML utilizados, ninguna de las 

estrategias nos permitió encontrar un grupo reducido de genes 

que nos permita discernir entre los individuos sanos y los 

infectados. Esto está en línea con lo observado el análisis de 

PCA, así como en el análisis de expresión diferencial, donde el 

número de genes diferencialmente expresado es muy bajo, lo 

que sugiere la poca variación génica entre sujetos protegidos y 

no protegidos.  

 

 

VISIÓN Y PLANES FUTUROS 
 

En trabajos futuros, se podrían aplicar nuevas técnicas 

de Machine Learning que nos permitan discernir entre los dos 

grupos de estudio y así encontrar un grupo reducido de genes, 

el cual permitiría el desarrollo de nuevas terapias y/o 

medicamentos. A pesar de que no fue posible la construcción 

de modelos de Machine Learning para clasificar individuos 

protegidos de los no protegidos, los resultados del análisis de 

expresión diferencial nos brindan nuevos conocimientos y 

posibles candidatos a ser profundizados para el desarrollo de 

tratamientos o medicamentos.  
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RESUMEN 
 

La búsqueda de una vacuna contra el VIH es crucial debido a su impacto global y la gravedad de la enfermedad. Una vacuna efectiva sería un logro significativo para 

prevenir la infección y detener la propagación del virus. Un estudio reciente utilizó una vacuna terapéutica en monos Rhesus y reveló que aproximadamente la mitad 

de los monos quedaron protegidos, mientras que la otra mitad aún mostraba carga viral detectable. Este estudio reanalizó los datos utilizando análisis de expresión 

diferencial y aprendizaje automático. El análisis de expresión diferencial identificó 16 genes con expresión diferencial en los monos protegidos. Por otro lado, las 

técnicas de Machine Learning no pudieron predecir con precisión los genes asociados con la protección observada en el 50% de los individuos. A pesar de estos 

resultados, este estudio sienta las bases para futuras investigaciones que podrían ayudar a identificar los genes responsables y acercarnos cada vez más a una vacuna 

efectiva para poner fin a la enfermedad del VIH. 

1. Comprender y entender el conjunto de datos y el 

contexto en el que fueron seleccionados y sus 

características.  

2. Verificar la calidad de los datos para garantizar la 

fiabilidad de resultados obtenidos  

3. Identificar genes diferencialmente expresados en 

el conjunto de datos proveniente de monos rhesus 

que recibieron la vacuna contra el SIV.  

4. Identificar funciones asociadas a genes 

diferencialmente expresados mediante 

anotaciones funcionales usando bases de datos de 

GSEA  

5. Evaluar modelos de Machine Learning para su 

aplicación e identificación de patrones  

 

Como se observa en la figura 1, los gráficos de PCA no son 

capaces de capturar con su primer y segundo componentes las 

diferencias que permiten discernir entre individuos protegidos 

y no protegidos. 

 

Los datos recopilados en este estudio fueron analizados 

utilizando técnicas de secuenciación de ARN (RNA-seq) y 

aprendizaje automático (Machine Learning). En la semana 

18 (W18), se identificaron un total de 16 genes con 

expresión diferencial en los monos protegidos. De estos 

genes, 8 mostraron un nivel de sobreexpresión en los 

individuos protegidos, mientras que otros 8 genes 

presentaron una disminución en su expresión en los 

individuos protegidos. A pesar de utilizar técnicas de 

aprendizaje automático, no se logró predecir con precisión 

los genes asociados con la protección contra el SIV. Este 

resultado resalta la complejidad de la respuesta 

inmunológica y la necesidad de seguir investigando para 

comprender mejor los mecanismos subyacentes de la 

protección contra el virus. Es importante destacar que 

aunque estos resultados no fueron completamente 

positivos, este estudio sienta las bases para futuras 

investigaciones que podrían identificar los genes 

responsables de la protección contra el VIH. Cada avance 

en este campo nos acerca un paso más a encontrar una 

vacuna efectiva y poner fin a la enfermedad causada por el 

VIH. 

1. Obtenición de datos abiertos 

2. Limpieza y normalización de datos.  

3. Análisis exploratorio de datos 

4. Análisis de expresión diferencial 

5. Aplicación de métodos de machine Learning 

para feature selection y clasificación.   

 

Figura 1. Gráficos de PCA de transcriptomas por semana. Los 

transcriptomas de monos Rhesus fueron agrupados por semana según el 

estado conferido por la vacuna, protegido (Rojo) y no protegido (Negro). 

A) Transcriptomas de monos Rhesus en la semana 0. B) Transcriptomas 

de monos Rhesus en la semana 18. C) Transcriptomas de monos Rhesus 

en la semana 88. 

 

 
Los genes diferencialmente expresados (DEGs) se identificaron 

usando el modelo binomial negativo (glmfit) de edgeR y una 

comparación por pareja entre individuos protegidos (Prot) y no 

protegidos (Unprot) en las semanas 0, 18 y 88 (W0, W18 y 

W88), usando transcriptomas de individuos no protegidos 

(Unprot). 
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