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EDITORIAL

El futuro de la inteligencia artificial  
en enfermedades infecciosas

The future of artificial intelligence in infectious diseases
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diagnósticas existentes y ofrece nuevas posibilidades para 
solventar limitaciones técnicas, instrumentales y económicas 
en la detección oportuna de enfermedades, particularmente 
en el contexto de la atención en salud en Latinoamérica. 

Además de optimizar procesos diagnósticos convencionales, 
las herramientas de IA permiten una detección rápida y pre-
cisa de patógenos, apoyan la administración racional de anti-
microbianos y fortalecen los sistemas de vigilancia en tiempo 
real. Su potencial se extiende también al abordaje de enferme-
dades tropicales desatendidas, donde se han creado bases de 
datos y algoritmos destinados a la identificación de parásitos 
como Trypanosoma, Leishmania y Plasmodium, con el propó-
sito de favorecer un diagnóstico oportuno8. 

Con la IA también se han abordado algunos procesos de de-
cisión clínica, dado que se han desarrollado herramientas de 
triaje que apoyan los procesos de priorización de pruebas 
diagnósticas en los pacientes y su manejo inicial cuando hay 
sospecha de infección9. Por ejemplo, se han usado herra-
mientas de machine learning para distinguir en niños, entre 
síndrome inflamatorio multisistémico y Tifo endémico, con 
100% de exactitud10. En esta misma línea, Orejuela-Cañón et 
al11 propusieron la implementación de sistemas de machine 
learning para apoyar el diagnóstico de la tuberculosis (TBC) 
en Colombia, integrando el análisis de las condiciones so-
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La inteligencia artificial (IA) está transformando el manejo de 
las enfermedades infecciosas. Lo que comenzó como un en-
foque conceptual centrado en el procesamiento y depuración 
de macrodatos, ha evolucionado hacia aplicaciones clínicas 
concretas que involucran el análisis de imágenes médicas, el 
diagnóstico rápido de patógenos, la predicción de resistencia 
antimicrobiana, la estimación de riesgo de morbilidad y mor-
talidad, la predicción y seguimiento de brotes, así como el 
apoyo en la planificación y evaluación de políticas públicas1-5. 

El diagnóstico ha sido una de las áreas que más ha impacta-
do la IA. Se ha determinado que los algoritmos de aprendiza-
je profundo superan a especialistas en la detección de neu-
monía y tuberculosis en estudios imagenológicos, además 
de permitir la interpretación de datos microbiológicos con 
alta precisión4,6. Recientemente, Miglietta et al7 mostraron 
que con la ayuda de la IA se han optimizado procesos diag-
nósticos mediante automatización de flujos de laboratorio 
y análisis de imágenes, evaluación de secuencias genéticas, 
optimización de pruebas para la detección de resistencia an-
timicrobiana, diseño de biosensores y análisis por espectro-
metría de masas. En este sentido, la integración de la IA en 
el diagnóstico favorece el perfeccionamiento de las técnicas 
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cioeconómicas y la presencia de coinfección por VIH/SIDA. 
Su objetivo fue apoyar el manejo clínico de los pacientes du-
rante los tiempos de espera relacionados con la confirmación 
diagnóstica de TBC. Los resultados mostraron un desempeño 
favorable, con un porcentaje de exactitud del 77% entre los 
resultados generados por la IA y los obtenidos mediante cul-
tivo microbiológico. 

La IA también se ha utilizado para generar algoritmos que 
optimicen el manejo de pacientes con infecciones bacteria-
nas12, mediante software capaces de recomendar antibióticos 
en función del diagnóstico clínico, los antecedentes de re-
sistencia y la clasificación AWaRe. De este modo, se generan 
planes terapéuticos personalizados que consideran patrones 
de resistencia y priorizan el uso de antibióticos, favoreciendo 
la efectividad y rapidez del tratamiento.

En cuanto a la vigilancia epidemiológica, se han propues-
to plataformas que combinan datos clínicos, genómicos 
y de movilidad para la detección temprana de brotes y el 
modelamiento de los patrones de propagación de los mis-
mos13-15. Países tropicales como Colombia enfrentan desafíos 
particulares, como movimientos migratorios, el cambio cli-
mático y la creciente resistencia a los fármacos, los cuales 
pueden favorecer la proliferación de enfermedades transmi-
tidas por vectores. En este contexto, se han implementado 
sistemas de vigilancia activa para predecir los casos sema-
nales de dengue, generando estimaciones precisas sobre el 
comportamiento de la enfermedad en términos de tiempo y 
localización geográfica16, a partir de la integración de datos 
históricos, clínicos y ambientales. Asimismo, se ha puesto en 
marcha una plataforma generativa, InovaD Epidemiology, di-
señada para establecer un sistema de monitoreo epidemio-
lógico del virus linfotrópico de células T humanas tipo 1 y 
2 (HTLV-1 y HTLV-2), que en un ensayo piloto mostró una 
efectividad del 100%17.

Por otra parte, se han generado estrategias innovadoras 
para enfrentar la resistencia antimicrobiana. Recientemente, 
se reportó el primer diseño de un virus, empleando IA, con 
la capacidad de combatir cepas de Escherichia coli18. En este 
estudio, los investigadores utilizaron modelos de IA para ana-
lizar y generar secuencias de ADN, ARN y proteínas, con el 
fin de crear nuevas herramientas biotecnológicas y terapias 
potenciales contra infecciones bacterianas. A partir del bac-
teriófago ΦX174 como plantilla, se diseñaron 302 genomas 
de bacteriófagos, de los cuales 16 mostraron especificidad y 
lograron infectar y destruir cepas de E. coli. De forma comple-
mentaria, la IA también ha contribuido al diseño de péptidos 
antimicrobianos con actividad bactericida dirigidos contra 
Staphylococcus aureus resistente a meticilina o Pseudomonas 
aeruginosa resistente a carbapenémicos19. En conjunto, estas 
estrategias no solo amplían las posibilidades terapéuticas, 
sino que también facilitan y aceleran el desarrollo de nuevos 
agentes antimicrobianos mediante la optimización en su di-
seño, con el objetivo de incrementar su eficacia y minimizar 
la probabilidad de aparición de mecanismos de resistencia.

A pesar de su creciente aplicación en el ámbito clínico, la IA 
aún enfrenta retos significativos que deben superarse para 
lograr una adopción masiva y sostenible en el área de las 
enfermedades infecciosas. Entre los principales desafíos se 
encuentran la calidad de los datos, los sesgos algorítmicos, 
la interoperabilidad, la ciberseguridad y la ausencia de mar-
cos regulatorios sólidos. Para responder a estas limitaciones, 
resulta indispensable generar modelos robustos basados en 
datos representativos de diversas poblaciones, acompañados 
de procesos rigurosos de validación que generen confianza 
en los profesionales de la salud, fortalezcan la interpretabi-
lidad de los resultados y sirvan como herramientas comple-
mentarias, no sustitutivas, del personal médico. Asimismo, es 
necesario establecer regulaciones claras que permitan validar 
los algoritmos en ensayos clínicos prospectivos y multicén-
tricos con variables clínicas relevantes. En conjunto, alcanzar 
estos objetivos exige invertir en infraestructura digital, definir 
políticas sólidas y fortalecer la capacitación del personal clíni-
co, garantizando una implementación responsable y efectiva 
de la IA en la práctica médica.

En conclusión, la inteligencia artificial está transformando 
profundamente la manera en que se previenen, diagnosti-
can y controlan las enfermedades infecciosas. Sin embargo, 
su verdadero valor reside en la capacidad de integrarse de 
forma ética y responsable en la práctica médica, articulando 
la innovación tecnológica con la validación clínica rigurosa, 
asociada al juicio y al análisis humano20, para que el progreso 
científico se traduzca en beneficios reales para los pacientes 
y los sistemas de salud.
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