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Abstract— Genomic surveillance has become a strategic capability for detecting emerging pathogens, monitoring antimicrobial
resistance, and supporting timely public health decisions. However, many regions with public universities and qualified laboratories still
lack a sustainable operating model that connects sequencing capacity, bioinformatics, data governance, and territorial decision making.
This paper proposes an open innovation model for regional genomic surveillance led by public universities. The model was developed
through a design science approach based on global genomic surveillance strategies, regional experience in Latin America, data stewardship
principles, and recent Honduran genetic population studies. The proposed framework integrates six components: university coordination,
distributed laboratories, reproducible bioinformatics, governed data repositories, public health translation, and training and benefit sharing.
These modules are complemented by a four-layer data governance scheme with three access levels, a Regional Genomic Readiness Index,
and a five-phase, 24-month implementation roadmap. The result is a feasible operating architecture for transforming isolated genomic
projects into a regional, auditable, and ethically governed surveillance network. The model is intended as a strategic framework for gradual
adaptation rather than as an immediate solution.
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Resumen— La vigilancia genomica se ha convertido en una
capacidad estratégica para detectar patogenos emergentes,
monitorear resistencia antimicrobiana y orientar decisiones
oportunas de salud publica. No obstante, muchas regiones con
universidades publicas, laboratorios especializados y experiencia
cientifica acumulada carecen de un modelo sostenible que conecte
secuenciacion, bioinformdtica, gobernanza de datos y accion
territorial. Este articulo propone un modelo abierto de innovacion
para vigilancia genomica regional coordinado desde universidades
publicas. El diseiio, basado en el enfoque de ciencia del diseiio se
fundamento en una revision aplicada de estrategias globales,
experiencia latinoamericana de redes genomicas, principios de
gestion responsable de datos y estudios genéticos poblacionales
recientes de Honduras. El modelo integra seis componentes
operativos:  coordinacion universitaria, red distribuida de
laboratorios, bioinformdtica reproducible, repositorio gobernado,
traduccion sanitaria y formacion y retorno de beneficios. Como
resultado, se presenta una arquitectura institucional, una matriz de
gobernanza de datos y una hoja de ruta de implementacion. Estos
modulos se complementan con una gobernanza de datos en cuatro
capas y tres niveles de acceso, un Indice Regional de Preparacion
Genomica (IGR) y una hoja de ruta de cinco fases en 24 meses La
propuesta ofrece una via factible para convertir proyectos
genomicos aislados en una red regional auditable, interoperable,
éticamente gobernada y orientada a decisiones publicas. Se plantea
como un marco estratégico de adaptacion gradual y no como una
solucion inmediata.

Palabras clave-- vigilancia genémica, innovacion abierta,
universidades publicas, gobernanza de datos, bioinformdtica.

1. INTRODUCCION

La vigilancia gendmica dejé6 de ser una actividad
excepcional de investigacion para convertirse en una funcion
esencial de los sistemas modernos de salud publica. La
estrategia mundial de la Organizacion Mundial de la Salud
(OMS) para patogenos con potencial epidémico y pandémico
plantea que todos los Estados miembros deben disponer de
acceso oportuno a secuenciacion genomica hacia 2032 [1].
Este objetivo no se reduce a comprar equipos. Requiere rutas
de muestreo, control de calidad, bioinformatica, gobernanza
de datos, intercambio responsable de informacion y
mecanismos institucionales que conviertan los hallazgos
moleculares en decisiones sanitarias.

La creaciéon de la International Pathogen Surveillance
Network (IPSN) refuerza esta vision al promover una red

global de actores de gendémica de patogenos que mejore
acceso, equidad y toma de decisiones en salud publica [2]. En
América Latina y el Caribe, la Organizacion Panamericana de
la Salud (OPS) ha impulsado redes regionales de vigilancia
genémica, hoy articuladas bajo PAHOGen, con énfasis en
secuenciacion, andlisis oportuno y apoyo a los sistemas de
vigilancia [3]. La experiencia de la red regional para COVID
19 mostr6 que la cooperacion entre paises, laboratorios
publicos y organismos técnicos podia acelerar la produccion
de datos gendmicos y fortalecer la respuesta regional [4].

La vigilancia genomica no puede restringirse al ambito
clinico humano. El enfoque One Health reconoce que la salud
humana, animal y ambiental estan interconectadas y que
aproximadamente el 60 % de las enfermedades infecciosas
emergentes son zoonoticas [5]. En América Latina, la OPS ha
impulsado la deteccion de influenza aviar A(H5N1) mediante
talleres de diagnostico avanzado con laboratorios de 19 paises,
incluyendo pruebas en muestras de leche, bajo el principio de
que la wvigilancia en la interfaz humano-animal es
indispensable para la preparacion ante emergencias [6]. LA
diseminacion del virus HSN1, que entre marzo de 2024 y abril
de 2025 alcanz6 1,000 hatos lecheros en Estados Unidos [7],
subraya la urgencia de integrar secuenciaciéon gendémica en la
interfaz animal-humano-ambiental. Un modelo regional como

el que proponemos debe disefiarse con capacidad
multidominio desde su concepcion, permitiendo la
secuenciacion de muestras clinicas, veterinarias,

entomologicas y ambientales bajo protocolos y gobernanza
compartidos.

El problema para Centroamérica no es Unicamente
técnico. La baja capacidad regional de vigilancia gendmica
expresa una combinacion de fragmentacidén institucional,
dependencia de cooperacion externa, debilidad en
bioinformatica, financiamiento intermitente y gobernanza
insuficiente sobre datos sensibles. Un estudio reciente sobre
Centroamérica y Reptblica Dominicana reporté que Honduras
acumulé 287 muestras secuenciadas de SARS-CoV-2 hasta
enero de 2023, con 0,06 % de casos secuenciados, proporcion
menor que la de Costa Rica y Panama, paises que lideraron
procesos regionales de secuenciacion y transferencia de
capacidades [8]. Esta brecha ilustra que la vigilancia genémica
debe disefiarse como infraestructura regional sostenida y no
como una reaccion temporal frente a emergencias.
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A escala global, las inequidades persisten. Smith et al.
documentaron que entre 2020 y 2025, 91.5 % de las
secuencias de SARS-CoV-2 depositadas en la Iniciativa
Global para el Intercambio de Todos los Datos sobre la Gripe
(GISAID) por paises con clasificacion de ingreso procedia de
paises de ingresos altos, mientras que los paises de ingresos
bajos aportaban apenas el 0.1 % [9]. Este patréon implica un
riesgo cientifico y politico, porque las variantes pueden
circular sin ser detectadas en territorios con menor capacidad,
y luego ser interpretadas tardiamente desde centros externos.
La vigilancia genémica, por tanto, debe concebirse como un
bien publico regional con soberania técnica, interoperabilidad
internacional y retorno verificable de beneficios.

Mas alla de las emergencias respiratorias, la vigilancia
gendémica es esencial para las enfermedades tropicales
desatendidas que afectan de manera desproporcionada a
América Latina. La secuenciacion genodmica permite rastrear
variantes, monitorear resistencia a farmacos y anticipar brotes
en patdogenos como Leishmania, dengue, chikungunya y
Mycobacterium tuberculosis. Estudios recientes en Brasil han
utilizado secuenciacion para analizar dinamicas de transmision
de tuberculosis en prisiones e identificar la circulacion
simultdnea de dengue y chikungunya, informando respuestas
de salud publica diferenciadas [10]. Estas experiencias
demuestran que un modelo de vigilancia gendmica regional
debe contemplar un portafolio de patégenos prioritarios, no
unicamente virus respiratorios.

Este articulo propone un modelo abierto de innovacion
para vigilancia gendémica regional desde universidades
publicas. La premisa central es que las universidades pueden
actuar como integradoras neutrales de capacidades, vinculando
laboratorios, ministerios de salud, comunidades, comités de
ética, proveedores tecnoldgicos y plataformas internacionales.
El producto esperado es un modelo operativo acompanado de
gobernanza de datos, que puede adaptarse gradualmente por
redes universitarias, sistemas nacionales de vigilancia y
alianzas de cooperacion. El articulo se organiza asi: la seccion
II expone el fundamento conceptual; la seccion III describe el
método de disefio y el IGR; la seccion IV presenta el modelo
MIVIGEN RED vy su flujo operativo; la seccion V detalla la
gobernanza de datos; la seccion VI propone la hoja de ruta; y
las secciones VII a IX abordan los retos de implementacion,
las limitaciones y las conclusiones.

II. FUNDAMENTO CONCEPTUAL

La innovacion abierta, formulada por Chesbrough como el
uso deliberado de flujos internos y externos de conocimiento
para acelerar la innovacion, ofrece una base 1til para entornos
donde ninguna institucion posee por si sola todos los recursos
necesarios [11]. En vigilancia gendmica, este enfoque permite
combinar muestras clinicas o ambientales del sistema
sanitario, capacidad de secuenciacion de laboratorios publicos,
analisis bioinformatico universitario, interpretacion
epidemioldgica, infraestructura digital y canales de decision
de autoridades sanitarias.

La gobernanza de datos es el eje que diferencia una red
cientifica confiable de wuna acumulacién de archivos
moleculares. Los principios FAIR establecen que los datos
deben ser localizables, accesibles, interoperables y
reutilizables [12]. Sin embargo, en contextos con pueblos
indigenas,  poblaciones  afrodescendientes o  datos
territorialmente sensibles, la apertura no puede ser automatica
ni desvinculada de derechos colectivos. Los principios CARE
complementan FAIR al introducir beneficio colectivo,
autoridad para controlar, responsabilidad y ética como
dimensiones de la gobernanza de datos indigenas y
comunitarios [13].

En el ambito de datos gendmicos humanos y de salud, el
marco de la Global Alliance for Genomics and Health
(GA4GH) subraya la necesidad de compartir datos de manera
responsable, con atencion a derechos humanos, privacidad, no
discriminacion y justicia procedimental [14]. Para datos de
patdgenos, la OMS ha recomendado atributos y principios de
plataformas de intercambio gendmico que cubren dimensiones
técnicas, éticas y de gobernanza para una comparticion
efectiva, oportuna y equitativa [15]. La propuesta de este
articulo adopta esa convergencia: apertura cientifica, control
proporcional al riesgo, trazabilidad de uso, seguridad y
participacion de los actores afectados.

Honduras ofrece un caso pertinente para justificar el papel
de las universidades publicas en esta transicion. En aflos
recientes se han publicado estudios genéticos poblacionales de
grupos Lenca, Tawahka, Garifuna, Pech y Negro Inglés, con
generacion de bases de referencia por marcadores STR y
participacion de instituciones publicas, universitarias y
forenses [16]-[20]. Aunque estos trabajos no corresponden a
vigilancia de patogenos, demuestran capacidades locales en
recoleccion  ética, procesamiento  molecular, analisis
estadistico, publicacion internacional y discusion sobre bases
poblacionales especificas. Ese capital cientifico puede ser
reorganizado hacia una plataforma regional de vigilancia
gendmica multiproposito.

La inteligencia artificial (IA) estd transformando Ia
bioinformatica aplicada a vigilancia genémica. Los algoritmos
de aprendizaje profundo permiten la asignacion rapida de
linajes (clasificacion de un genoma en su variante o grupo
genético), la prediccion de variantes de interés, la deteccion
automatizada de brotes a partir de datos gendmicos y la
identificacion de marcadores de resistencia antimicrobiana. Un
estudio reciente en la Universidad de Pittsburgh demostr6 que
la integracion de IA con vigilancia gendmica en tiempo real
(EDS-HAT) permite identificar rutas de transmision
nosocomial con precision comparable a la revision manual por
expertos, reduciendo significativamente los tiempos de
respuesta [21]. En América Latina, donde el personal con
entrenamiento en bioinformatica es escaso, las herramientas
de IA pueden reducir la barrera técnica y democratizar el
analisis, siempre que se implementen con estdndares de
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validacion y reproducibilidad. Por ello, el modelo descrito en
la seccion IV incorpora la IA como apoyo del moddulo de
bioinformatica, sujeta a validacion local frente a métodos de
referencia.

La sostenibilidad financiera debe considerarse desde el
disefio. Khoo et al. plantean que sostener y expandir la
genomica de patogenos exige casos de inversion nacionales
que conecten beneficios de salud publica, madurez del
sistema, costos y rutas escalonadas [22]. En consecuencia, el
modelo aqui propuesto evita depender de una compra unica de
equipos. En cambio, estructura una red modular, con servicios
compartidos, nodos de bioinformatica, estdndares de calidad y
decisiones de inversion por fase.

III. MATERIALES Y METODOS

El estudio sigui6 un enfoque de ciencia del disefio aplicado.
No se realizé recoleccion primaria de muestras ni analisis de
datos individuales. La unidad de disefio fue un modelo
operativo regional para vigilancia gendmica, entendido como
una arquitectura institucional, tecnoldgica y normativa capaz
de producir resultados utilizables por autoridades sanitarias y
comunidades. El proceso incluy6é cuatro pasos: revision
orientada de literatura y documentos institucionales,
identificacion de brechas regionales, construccion del modelo
y definicion de indicadores de implementacion.

La revision consideré6 documentos de OMS, OPS, redes
regionales, principios FAIR, CARE y GA4GH, asi como
literatura reciente sobre desigualdades de vigilancia gendmica,
inversion en genomica de patégenos y estudios genéticos
poblacionales realizados en Honduras. Los documentos se
seleccionaron por pertinencia operacional, existencia
verificable, actualidad y utilidad para el disefio de gobernanza.
La inclusion de estudios poblacionales hondurefios respondio
a su valor como evidencia de capacidad cientifica local, no
como fuente de vigilancia epidemioldgica de patogenos.

Una modalidad de vigilancia con alto potencial para redes
universitarias es la vigilancia genomica basada en aguas
residuales. Esta aproximacion permite la deteccion no invasiva
y costo-efectiva de patogenos a nivel poblacional, sin
depender exclusivamente de muestras clinicas individuales. El
Sistema Nacional de Vigilancia de Aguas Residuales de los
Centros de Control de Enfermedades (CDC) ha demostrado la
capacidad de rastrear variantes de SARS-CoV-2 mediante
herramientas bioinformaticas de co6digo abierto como
Aquascope, detectando la emergencia de variantes como JN.1
semanas antes de su confirmacién clinica [23]. La OMS ha
publicado lineamientos para la vigilancia de uno o multiples
patdgenos en aguas residuales, promoviendo su integracion en
sistemas nacionales de vigilancia con enfoque multipatégeno
[24]. En el contexto centroamericano, donde la cobertura de
diagnéstico clinico puede ser limitada, la vigilancia genomica
ambiental ofrece una via complementaria que las

universidades publicas estan en posicion de implementar dado
su acceso a laboratorios de microbiologia ambiental e
ingenieria sanitaria.

El disefio se orientd por cinco criterios. Primero,
factibilidad institucional, porque las universidades publicas
deben coordinar sin sustituir la rectoria sanitaria. Segundo,
modularidad, para permitir implementaciéon con capacidades
heterogéneas. Tercero, interoperabilidad, mediante estandares
de metadatos, control de versiones y repositorios compatibles
con plataformas internacionales. Cuarto, ética proporcional al
riesgo, diferenciando datos abiertos, controlados 'y
restringidos. Quinto, retorno de valor, asegurando que la
produccién genodmica derive en informes, alertas, capacitacion
y decisiones territoriales.

Como herramienta de evaluaciéon se propuso un Indice
Regional de Preparacion Genomica (IGR), util para linea de
base y seguimiento trimestral. El indice combina cinco
dominios: secuenciacién, tiempo de respuesta, calidad
analitica, gobernanza de datos y traduccion sanitaria. Su forma
inicial es:

IGR = 0.25S + 0.20T + 0.20Q + 0.20D + 0.15G (1)

donde S representa capacidad de secuenciacion, T
representa oportunidad de respuesta, Q representa calidad y
reproducibilidad, D representa gobernanza de datos, y G
representa uso de resultados en decisiones publicas. Cada
dominio se puntia de 0 a 100 con rubricas auditables (Tabla
I). El IGR no pretende sustituir evaluaciones externas de
calidad, sino ofrecer una métrica simple para gestion de red.

Los pesos fueron asignados priorizando capacidad de
secuenciacion (0.25) como habilitante necesario, seguido de
dominios con peso equivalente (0.20) y traduccion sanitaria
(0.15) como dimension emergente. La logica es secuencial: sin
secuenciacion operativa los demas dominios no generan valor,
mientras que oportunidad, calidad y gobernanza son
condiciones de igual rango para que un genoma sea utilizable,
en correspondencia con los objetivos de acceso, calidad,
oportunidad e intercambio de datos de la estrategia mundial de
la OMS [1]. La traduccion sanitaria recibe menor peso en la
linea de base porque en las fases 0 y 1 de la hoja de ruta; ain
hay pocos productos que trasladar a decisiones, y ponderarla
mas penalizaria a los nodos incipientes; su peso debera
aumentar a medida que la red madure. Cuando no existe base
empirica para diferenciar ponderaciones, la metodologia de
indicadores compuestos admite partir de pesos cercanos a la
equiponderacion y ajustarlos después por consenso experto
[25]; los valores propuestos se apartan de ella en solo 0.05.

Sin embargo, estos pesos deben considerarse iniciales y
calibrarse mediante consulta con paneles de expertos
regionales usando método Delphi o analisis multicriterio. La
sensibilidad del IGR a variaciones en los pesos debe evaluarse
durante el piloto, recalculando el indice con variaciones de
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+0.05 en cada peso. La Tabla I presenta, como ejemplo, la
rubrica del dominio S; los demés dominios siguen la misma
estructura de cinco niveles.

TABLA I
RUBRICA AUDITABLE DEL DOMINIO S (CAPACIDAD DE SECUENCIACION)
Puntuacién Criterio (deben cumplirse todos los elementos)
0-20 Sin secuenciador operativo; todas las muestras se
secuencian fuera de la red

21-40 Secuenciador operativo; menos de una corrida de
vigilancia por trimestre
41-60 Al menos una corrida trimestral de un patdgeno prioritario;
control de calidad interno documentado
61-80 Al menos una corrida mensual de dos o mas patdgenos
prioritarios; control de calidad interno documentado
81-100 Al menos una corrida semanal de tres o mas patdogenos

prioritarios; evaluacion externa de calidad aprobada en el
ultimo afio

Nota: se asigna el nivel mas alto cuyos elementos se cumplen en su
totalidad, con la puntuacion del punto medio del intervalo (10, 30, 50, 70 o
90). Corrida: ciclo completo de secuenciacion. Los otros dominios usan cinco
niveles analogos anclados en un indicador verificable: T, mediana de dias
entre toma de muestra y reporte; Q, porcentaje de genomas que superan los
umbrales de calidad; D, porcentaje de conjuntos de datos clasificados por
nivel de acceso y auditados; G, proporcion de informes utilizados en
decisiones documentadas.

IV. RESULTADOS

El modelo propuesto, denominado MIVIGEN RED,
organiza la vigilancia gendémica como una red universitaria
abierta con rectoria sanitaria, control ético y servicios
compartidos. Su légica es que la universidad ptblica coordina
investigacion, capacitacion, bioinformatica y evaluacion,
mientras que la autoridad sanitaria define prioridades,
interpreta riesgos y activa decisiones. Los laboratorios
participantes conservan su autonomia técnica, pero operan
bajo protocolos comunes, acuerdos de calidad y reglas
uniformes de datos.

La Fig. 1 resume la arquitectura institucional. El nodo
universitario coordinador no actia como propietario exclusivo
de datos, sino como integrador de capacidades. Su funcioén es
convocar actores, mantener estandares, capacitar equipos,
administrar repositorios, ejecutar analisis reproducibles y
apoyar tableros de decision. Los laboratorios de salud publica
aportan muestras priorizadas 'y secuenciaciéon. Las
comunidades y comités de ética aseguran legitimidad y
proteccion de derechos. Las plataformas regionales y globales
permiten comparacion externa, vigilancia transfronteriza y
contribucion al bien publico cientifico.

El flujo operativo inicia con priorizacion de muestras
clinicas, ambientales o entomoldgicas segun objetivos de
vigilancia. Luego se realiza extraccidon, preparacion de
bibliotecas (fragmentos de material genético listos para
secuenciar), secuenciacion, control de calidad, ensamblaje o
mapeo (reconstruccion del genoma a partir de las lecturas),
asignacion de linajes, analisis filogenético cuando aplique,
interpretacion epidemiolégica y reporte. La red debe evitar
que la bioinformatica quede concentrada en una sola persona.

Por ello, todo pipeline, es decir, la cadena automatizada de
programas de andlisis, debe estar versionado, documentado y
ejecutable en ambientes reproducibles, idealmente con
contenedores (entornos de software empaquetados que se
ejecutan igual en cualquier servidor), bitacoras automatizadas
y repositorios institucionales. La Fig. 2 integra este flujo con
los modulos de la Tabla II, los dominios del IGR vy las fases de
la hoja de ruta de la seccion VI.

La Tabla II presenta los modulos del modelo. Cada modulo
tiene un entregable verificable y un indicador minimo. Esta
estructura permite presentar la red como inversion publica con
resultados medibles, lo cual facilita cooperacion internacional,
compras institucionales y evaluacion académica.

Red universitaria
de bioinformatica

it I capacidad
conocimiento

Nodo universitario
coordinador

datos andlisis
secuencias indicadores
(\

Repositorio regional
y tablero

Autoridad sanitaria
y vigilancia

ﬁ 'E

Laboratorios

de salud publica x

retroalimentacion
capacidad

retroalimentacion
lineamientos

datos locales
contexto

datos

%

(3 X
retroalimentacién
Comunidades,
ética y territorio

.

Plataformas globales
y redes PAHO, WHO

€ Intercambio controlado bidireccional Coordinacién y colaboracién entre actores

a Producto esperado: muestras trazables, secuencias de calidad, anilisis reproducible,
decisiones publicas y retorno territorial de beneficios

Fig. 1 Modelo operativo de innovacién abierta para vigilancia gendémica
regional.

TABLAII
MODULOS DEL MODELO OPERATIVO MIVIGEN RED

Moédulo Entregable clave Indicador minimo
Coordinacion Plan anual de vigilancia Comité activo
Laboratorio | Secuencias con control de calidad | % genomas validos
Bioinformatica Reportes reproducibles Tiempo a resultado
Datos Repositorio gobernado % datos auditados
Traduccion Alertas y boletines Uso en decisiones
Formaciony | Cursos y pasantias; devolucion de Personas certificadas
retorno resultados

V. GOBERNANZA DE DATOS

La gobernanza de datos se disefi6 como un sistema de
capas. La primera capa regula la muestra y la cadena de
custodia. La segunda regula datos crudos lecturas sin procesar
que produce el secuenciador), secuencias consenso, metadatos
(fecha, lugar y tipo de muestra) y resultados interpretativos. La
tercera regula el acceso, los permisos, la seguridad y los
mecanismos de auditoria. La cuarta regula la comunicacion
publica, el retorno de beneficios y la rendicion de cuentas. La
Fig. 2 muestra el flujo de datos con puntos de decision y
niveles de acceso.
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Fig. 2 Disefio operativo de MIVIGEN RED: flujo de cinco pasos, modulo
responsable de cada paso, dominios del IGR asociados, papel del comité de
gobernanza y fases de la hoja de ruta.

La regla general del modelo es apertura por valor publico y
restriccion por riesgo. Las secuencias consenso de patogenos y
metadatos minimos no identificables pueden compartirse en
plataformas abiertas cuando exista autorizacion institucional,
calidad suficiente y ausencia de riesgo de estigmatizacion
territorial. Las lecturas crudas, metadatos geograficos finos,
informacion clinica sensible y datos comunitarios requieren
acceso controlado. Los identificadores personales, muestras
biologicas, formularios de consentimiento y vinculos con
expedientes clinicos se mantienen en acceso restringido bajo
custodia legal e institucional.

La Tabla III sintetiza la matriz de gobernanza. Esta matriz
busca impedir dos errores frecuentes. El primero es cerrar
innecesariamente datos de alto valor publico, lo que reduce
utilidad cientifica y vigilancia regional. El segundo es publicar
informacién sensible sin control suficiente, lo que puede
producir dafio reputacional, discriminacion o pérdida de
confianza. En poblaciones indigenas y afrodescendientes, la
decision sobre uso secundario de datos debe considerar
principios CARE [13] y la consulta pertinente con las
comunidades.

La arquitectura de gobernanza incluye un comité regional

con representacion de autoridad sanitaria, universidades
publicas, laboratorio nacional, especialistas legales, comités de
ética, expertos en seguridad digital y representantes
comunitarios cuando la vigilancia involucre territorios o
grupos especificos. El comité no debe revisar cada secuencia
de rutina, pero si debe aprobar politicas, evaluar riesgos,
auditar cumplimiento, resolver solicitudes excepcionales de
acceso y validar reportes publicos en situaciones sensibles.
Las Fig. 1 y 3 muestran esta relacion: el comité fija reglas y
audita, el nodo universitario coordinador las ejecuta y los
laboratorios operan bajo ellas

Gobernanza compartida:

autoridad sanitaria, universidades, laboratorio nacional y ética

— — 3
\
(
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no identificables comunitarios

Fig. 3 Flujo de gobernanza de datos y niveles de acceso.

g

i6n de datos,

Salvaguardas transversales:

auditoria,
seguridad, beneficio compartido y revision periédica

TABLA 111
MATRIZ COMPACTA DE GOBERNANZA DE DATOS

Dato Nivel Regla de uso
Consenso y linaje Abierto Control de calidad y validacion
Lecturas crudas Controlado Acuerdo msFl_tucmnal y

trazabilidad

Metadatos finos Controlado Comité y minimizacion
Identificadores Restringido Custodia legal
Datos comunitarios | Restringido CARE y beneficio colectivo

Ademas de los marcos normativos, la gobernanza debe
apoyarse en tecnologias que hagan operativa la proteccion de
datos. El aprendizaje federado, en el que cada nodo entrena el
modelo con sus propios datos y solo comparte los parametros
aprendidos, permite el entrenamiento colaborativo de modelos
de aprendizaje automatico entre nodos distribuidos sin
necesidad de transferir datos crudos, preservando la privacidad
y cumpliendo regulaciones institucionales. En el ambito
genodmico, se ha demostrado que modelos entrenados con
datos distribuidos alcanzan precision comparable a los
enfoques centralizados, con garantias adicionales de
confidencialidad mediante técnicas como privacidad
diferencial y cifrado homomorfico (calculo directo sobre datos
cifrados) [26].

Para la trazabilidad y auditoria de datos genomicos, la
tecnologia blockchain ofrece registros inmutables que
permiten documentar cada acceso, modificacion 'y
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transferencia de datos mediante contratos inteligentes,
garantizando procedencia verificable. Se ha planteado que los
registros de metadatos basados en blockchain pueden acortar
los tiempos de aprobacion de estudios gendmicos
multicéntricos, aunque la evidencia en salud publica es atn
preliminar [27]. El modelo MIVIGEN RED contempla, a
partir de la fase 2, un piloto de aprendizaje federado entre
nodos  universitarios para  andlisis de  resistencia
antimicrobiana, asi como un registro de trazabilidad basado en
blockchain o hash criptografico (huella digital tnica que
delata cualquier alteracion de un archivo) para el repositorio
gobernado de secuencias.

VI. HOJA DE RUTA DE IMPLEMENTACION

La implementacion se organiza en cinco fases durante 24
meses. La fase cero establece acuerdos, inventario de
capacidades, protocolos y comité de gobernanza. La fase uno
activa el piloto con un patdgeno prioritario o una ruta
ambiental, usando un numero limitado de laboratorios y un
pipeline bioinformatico auditable. La fase dos expande la red a
nuevos nodos universitarios y fortalece la capacitacion. La
fase tres integra tableros de decision y reportes periodicos. La
fase cuatro formaliza sostenibilidad financiera, servicios
compartidos y evaluacion externa.

La Tabla IV resume la hoja de ruta. La propuesta permite
empezar con capacidades modestas, porque no exige que cada
universidad tenga secuenciador propio. Algunas pueden operar
como nodos de muestreo, otras como nodos bioinformaticos,
otras como nodos de ética, analisis territorial o capacitacion.
Esta distribucion reduce costos, evita duplicacion de equipos y
favorece especializacion regional.

El paquete tecnoléogico minimo incluye un sistema de
registro de muestras, almacenamiento seguro, control de
versiones, pipeline bioinformatico, tablero de indicadores y
repositorio documental. Para secuenciacion, el modelo admite
plataformas de lectura corta o larga, segun el patdgeno y los
recursos disponibles. La decision tecnoldgica debe responder a
costo por muestra, tiempo de respuesta, soporte técnico,
disponibilidad de reactivos, capacidad de mantenimiento y
compatibilidad con redes internacionales.

La sostenibilidad se apoya en cuatro fuentes. Primero,
financiamiento publico basal para funciones criticas. Segundo,
cooperacion internacional orientada a transferencia de
capacidades, no solo a donacién de equipos. Tercero, servicios
académicos y técnicos para proyectos de investigacion,
vigilancia ambiental o estudios de resistencia antimicrobiana,
un campo en el cual la vigilancia gendémica aporta deteccion
de mecanismos, trazabilidad y priorizacion de respuesta [28].
Cuarto, formacion continua, certificaciones y programas de
posgrado vinculados a Dbioinformatica, epidemiologia
molecular y ciencia de datos para salud.

TABLA IV
HOJA DE RUTA DE IMPLEMENTACION EN 24 MESES

Fase Meses Producto critico Riesgo mitigado
0 0a3 Acuerdos e IGR basal Fragmentacion
1 4a8 Piloto y pipeline validado Fallas técnicas
2 9al4 Nodos y formacion Concentracién
3 15220 Tablero y reportes Baja utilidad
4 21a24 Plan financiero Dependencia externa

Como complemento a la red institucional, el modelo
contempla, como componente opcional de la fase 2,
mecanismos de vigilancia genémica comunitaria. Este enfoque
emergente integra la recoleccion de datos gendmicos a escala
comunitaria dentro de la infraestructura de salud publica,
permitiendo la deteccion temprana de patégenos en areas
subatendidas, rurales y con acceso limitado a laboratorios
centralizados. La implementacion efectiva de estas redes
comunitarias requiere marcos de gobernanza robustos,
mecanismos de consentimiento apropiados y sostenibilidad
financiera. Las universidades publicas, con presencia
territorial a través de centros regionales y practicas
comunitarias de salud, estan posicionadas para articular esta
dimension participativa [29].

VII. DISCUSION

El modelo MIVIGEN RED responde a una tension central
de la vigilancia gendmica en regiones con recursos limitados:
la necesidad de compartir datos oportunamente y la obligacion
de proteger derechos, soberania cientifica y legitimidad social.
La pandemia demostr6 que la secuenciacion aislada no basta.
Sin metadatos suficientes, control de calidad, analisis
reproducible y comunicacion con tomadores de decision, las
secuencias pierden valor sanitario. A la vez, sin reglas claras
de acceso y beneficio, la apertura puede reproducir asimetrias
cientificas entre paises generadores de muestras y centros
externos con mayor capacidad analitica.

Las universidades publicas tienen ventajas estructurales
para liderar este tipo de modelo. Poseen mandato de
formacion, legitimidad social, capacidad de investigacion,
infraestructura computacional potencial y relativa neutralidad
frente a intereses comerciales. También pueden formar talento
en bioinformatica, epidemiologia, ética, computacion y
gestion de datos. Sin embargo, su liderazgo debe evitar el
academicismo desconectado de la respuesta sanitaria. La red
solo tendra valor si sus productos alimentan decisiones de
vigilancia, prevencion, asignacion de recursos y comunicacion
de riesgos.

Ese liderazgo enfrenta, sin embargo, restricciones
concretas que conviene explicitar. En infraestructura, muchos
laboratorios universitarios de la region operan con equipos
adquiridos  mediante  proyectos, sin  contratos de
mantenimiento ni presupuesto recurrente para reactivos, cuya
adquisicion depende de procesos de compra publica
prolongados y de trdmites de importacion que comprometen la
cadena de frio. La capacidad de coémputo y almacenamiento
rara vez se dimensiona para volimenes genodmicos, y la
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conectividad limita la transferencia de datos entre nodos. En
capacidad técnica, el personal con formacion en
bioinformatica es escaso, suele contratarse por proyecto y
tiende a migrar hacia el sector privado o al extranjero. A ello
se suman normas administrativas disefiadas para la docencia y
no para servicios con plazos de respuesta, comités de ética con
carga elevada y, en varios paises, la ausencia de marcos
legales especificos para datos gendmicos. Por estas razones, el
modelo no presupone que cada universidad disponga de estas
capacidades: la distribucion por nodos especializados, el inicio
con un solo patdgeno y el uso del IGR como linea de base
(secciones III y VI) buscan ajustar las expectativas a lo que
cada institucion puede sostener.

La experiencia hondurefia en genética poblacional aporta
una leccién adicional. Los estudios en Lenca, Tawahka,
Garifuna, Pech y Negro Inglés muestran que la produccion de
datos genéticos locales puede cerrar vacios de representacion
y mejorar inferencias aplicadas [16]-[20]. Aunque estos
estudios se enmarcan en genética forense y poblacional, las
competencias metodoldgicas requeridas como la recoleccion
ética en campo, procesamiento de ADN, andlisis estadistico
con marcadores polimoérficos, publicacion internacional y
gestion de bases de referencia, son directamente transferibles a
un programa de vigilancia genomica de patogenos.

Cuando una regién no produce sus propios datos, otros
territorios dominan la interpretacion global. Cuando los
produce sin gobernanza, pierde confianza. Cuando los produce
con estandares, ética y analisis local, gana capacidad
cientifica, soberania técnica y valor publico.

La vigilancia gendémica de arbovirus representa una
aplicacion prioritaria para Centroamérica. Estudios recientes
en Panama demostraron la importancia de la secuenciacion
gendmica del virus dengue para detectar la reintroduccion del
serotipo DENV-4 tras 23 afios sin circulacion, identificando
alta similitud con secuencias contemporaneas de Nicaragua y
El Salvador [30]. Esta experiencia ilustra como una red
regional de vigilancia gendomica permite detectar eventos de
reintroduccion transfronteriza y reemplazo de genotipos que
serian invisibles con métodos convencionales.

En el contexto de la creciente carga de dengue, Zika y
chikungunya en América Latina, impulsada por cambio
climatico, urbanizaciéon y movilidad poblacional, el modelo
MIVIGEN RED debe incluir explicitamente protocolos de
muestreo, secuenciacion y analisis filogenético para arbovirus
como caso de uso prioritario junto con los patdgenos
respiratorios y la resistencia antimicrobiana [31]. La inclusion
de vigilancia entomoldgica gendmica, secuenciando
poblaciones de vectores para detectar mutaciones de
resistencia a insecticidas, ampliaria el valor del modelo en el
marco One Health.

VIII. LIMITACIONES

La principal limitacion de este trabajo es que presenta un
modelo conceptual y operativo, no una validaciéon empirica de

desempefio. No se estimaron costos reales de implementacion
ni se midieron tiempos de respuesta en una red activa. Una
segunda limitacion es que la vigilancia gendmica
multipatégeno demanda madurez técnica variable. No todos
los patdgenos requieren el mismo disefio de muestreo,
profundidad de secuenciacion o velocidad de reporte. Por ello,
el modelo debe adaptarse a casos de uso especificos, como
virus respiratorios, resistencia antimicrobiana, arbovirosis,
tuberculosis, zoonosis o vigilancia de aguas residuales.

Otra limitacion es la ausencia de un analisis comparativo
formal con otros modelos de vigilancia genémica operativos
en paises de ingreso medio, como la Red Nacional de
Genomica para la Vigilancia Epidemiologica de México
(CoViGen-Mex) o el Instituto Nacional de Saude de
Mozambique. La contrastacion con estas experiencias
permitiria identificar factores de éxito transferibles y riesgos
anticipables. Por otro lado, el modelo no detalla la estrategia
de retencion de talento bioinformatico, factor critico dado que
la fuga de cerebros afecta desproporcionadamente a la region.
Futuras versiones deben incorporar mecanismos de carrera
académica, pasantias remuneradas y redes de mentoria que
incentiven la permanencia de bioinformaticos formados en las
universidades participantes.

A pesar de estas limitaciones, la propuesta ofrece un
marco accionable para universidades publicas y autoridades
sanitarias. Debe entenderse, no obstante, como un marco
estratégico y no como una solucion de aplicacion inmediata:
su adopcion exige adaptacion gradual a la normativa, la
infraestructura y el talento disponibles en cada pais e
institucion, siguiendo la secuencia de fases de la Tabla IV y la
linea de base que aporte el IGR. Su aporte no reside en
prometer autosuficiencia, sino en organizar capacidades
dispersas bajo reglas compartidas. En términos de gestion
publica, el modelo convierte infraestructura académica en una
plataforma de servicios estratégicos, con indicadores,
gobernanza y posibilidad de escalamiento regional. En
términos cientificos, promueve datos de mayor calidad,
reproducibilidad y participacion local en redes globales.

IX. CONCLUSIONES

La escasa capacidad regional de vigilancia gendmica no
se resuelve unicamente con equipos de secuenciacion.
Requiere un modelo operativo que integre muestras,
laboratorios, bioinformatica, datos, ética, decision publica y
sostenibilidad financiera. El modelo MIVIGEN RED propone
que las universidades publicas funcionen como integradoras
de innovacion abierta, coordinando capacidades distribuidas
bajo rectoria sanitaria y gobernanza responsable.

La principal contribucién del articulo es una arquitectura
replicable con modulos, matriz de datos, indicadores y hoja de
ruta. El modelo favorece apertura cientifica proporcional al
riesgo, protege datos sensibles, reconoce derechos colectivos y
traduce resultados gendmicos en productos de vigilancia. Su
implementacion gradual permitiria pasar de proyectos
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genéticos y gendmicos aislados a una red regional permanente,
auditable y orientada al bien publico.

Como trabajo futuro, se recomienda aplicar el modelo en
un piloto de correspondiente a las fases 0 y 1 de la hoja de ruta
(meses 0 a 8) con un patdgeno prioritario, medir el IGR de
linea de base, estimar costos por muestra procesada, evaluar
tiempos desde muestreo hasta reporte y documentar la utilidad
de los informes en decisiones sanitarias. Esta validacion
permitiria convertir el modelo en una politica universitaria
regional de ciencia, tecnologia e innovacion para salud
publica.
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