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RESUMEN 

 

En Argentina, se usan herbicidas comunes como el glifosato, atrazina, 2,4-D, paraquat, alacloro, 

butaclor y glufosinato de amonio, que han sido objeto de controversia debido a sus posibles efectos 

sobre la salud humana y animal. Este trabajo se enfoca en evaluar los efectos tóxicos de estos 

herbicidas mediante el análisis bioinformático de su interacción con proteínas y los procesos biológicos 

que podrían verse afectados. Primero, se utilizaron las plataformas STITCH y STRING para identificar 

proteínas que podrían verse afectadas por la exposición a estos herbicidas en humanos y animales. 

Luego, se seleccionaron las interacciones de datos curados y experimentales para el análisis y se llevó 

a cabo un análisis de enriquecimiento de términos de Gene Ontology (GO) y de KEGG Pathways para 

identificar procesos biológicos y enfermedades asociados con los herbicidas. Se encontró que los 

herbicidas analizados afectan vías de señalización relacionadas con la proliferación, la muerte celular, 

la respuesta al estrés, la supervivencia celular y la organización del citoesqueleto, incluyendo la vía 

de PI3K/Akt, la vía de Ras, la vía de Rap1 y la vía de P53. Además, se identificó un enriquecimiento en 

categorías asociadas con el cáncer y vías de señalización clave para la supervivencia y proliferación 

celular en todos los organismos y herbicidas estudiados. Estos hallazgos son consistentes con informes 

previos sobre los efectos tóxicos de estos herbicidas en la salud humana y animal. Por otro lado, 

también se encontró una posible relación entre estos herbicidas y enfermedades como la enfermedad 

de Alzheimer y la enfermedad de Parkinson, que no han sido previamente ligadas a los herbicidas. En 

general, los resultados indican que la exposición a estos herbicidas puede afectar la regulación de 

procesos celulares importantes que favorecen la supervivencia y el crecimiento celular, y que están 

implicados en la aparición del cáncer. 
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ABSTRACT 

 

In Argentina, common herbicides such as glyphosate, attrazine, 2,4-D, paraquat, alachloro, butachlor 

and ammonium gluphosinate are used, which have been subject to controversy due to their possible 

effects on human and animal health. This work focuses on evaluating the toxic effects of these 

herbicides through the bioinformatic analysis of their protein interaction and biological processes that 

could be affected. First, Stitch and String platforms were used to identify proteins that could be 

affected by exposure to these herbicides in humans and animals. Then, healed and experimental data 

interactions for analysis were selected and an enrichment analysis of Gene Ontology (GO) and Kegg 

Pathways to identify biological processes and diseases associated with herbicides was carried out. It 

was found that analyzed herbicides affect signaling routes related to proliferation, cell death, response 

to stress, cell survival and organizational cytoskeleton, including the path of Pi3k/Akt, the road of RAS, 

the RAP1 pathway and the path of P53. In addition, an enrichment was identified in categories 

associated with cancer and key signaling routes for cell survival and proliferation in all organisms and 

herbicides studied. These findings are consistent with previous reports on the toxic effects of these 

herbicides on human and animal health. On the other hand, a possible relationship between these 

herbicides and diseases such as Alzheimer's disease and Parkinson's disease were also found, which 

have not been previously linked to herbicides. In general, the results indicate that exposure to these 

herbicides can affect the regulation of important cellular processes that favor survival and cell growth, 

and are involved in the appearance of cancer. 
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