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RESUMEN

Las técnicas In silico se emplean para simular
experimentos  reales  mediante  herramientas
computacionales en biologia molecular. El objetivo de
este estudio fue fomentar el uso de ensayos In silico en
los estudiantes de la carrera de ingenieria en
biotecnologia de la Universidad Regional Amazonica
Ikiam. La metodologia consisti6 en tres fases: a)
planificacion y organizacion, b) préctica y ejecucion,
c) evaluacion del proyecto. En este sentido, cada grupo
utilizé fuentes bibliograficas indexadas en Scopus,
Springer, PubMed; ademas, de bases de datos como
Bioweb y Genbank; bancos de genomas AddGene,
EMBL y NCBI; para ensamblar un nuevo plasmido en
Benchling. Como resultado principal se obtuvieron 6
proyectos que buscan alternativas a desafios actuales
en areas de la salud, ambiente y agricultura. Entre los
proyectos vinculados a la salud se tuvo dos proyectos
G-1 y G-2, mientras que los proyectos enfocados al
componente ambiental G-4 y G-5 y los relacionados al
mejoramiento agricola G-3 y G-6. De acuerdo con la
encuesta realizada al finalizar el semestre, los
proyectos de aula tuvieron una alta aceptacion. Se
recomienda emplear estas estrategias en asignaturas
relacionadas a las ciencias bioldgicas.

Palabras clave: ADN, aprendizaje basado en
proyectos, biotecnologia, educacion superior.
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ABSTRACT

In silico techniques are used to simulate experiments
using molecular biology computational tools. This
study aimed to promote the use of in silico assays in
students of biotechnology engineering at the
Universidad Regional Amazénica Ikiam. The
methodology consisted of three phases: a) planning
and organization, b) practice and execution, and c)
project evaluation. In this sense, each group used
bibliographic sources indexed in Scopus, Springer,
and PubMed; databases such as Bioweb and
Genbank; genome banks AddGene, EMBL, and
NCBI; to assemble a new plasmid in Benchling. The
main result was six projects that sought alternatives
to current health, environmental, and agricultural
challenges. Among the projects linked to health,
there were two projects, G-1 and G-2, while the
projects focused on the environmental component,
G-4 and G-5, and those related to agricultural
improvement, G-3, and G-6. According to the survey
conducted at the end of the semester, the classroom
projects were highly accepted. It is suggested that
these strategies be utilized when studying topics
associated with the biological sciences.

Keywords: DNA, project-based
biotechnology, higher education,
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1. INTRODUCCION

La incorporacion de nuevas caracteristicas con
multiples usos en los organismos vivos ha sido uno de
los grandes avances en el estudio de la biologia
molecular. Esta linea de investigacién ha demostrado
cuando se introduce un segmento de é&cido
desoxirribonucleico (ADN) en la célula con brazos
homdlogos en ambos extremos, éste puede integrarse en
el genoma huésped mediante recombinacion homéloga
(HR) y provocar los cambios deseados en la célula; este
proceso fue descrito como el primer paso critico en la
edicion de genes (Capecchi, 1989). Es asi que, a finales
de los 90°s se desarrollaron las primeras tecnologias de
edicion del genoma, y en el 2009, una nueva
herramienta de edicién genética facilité la edicion del
ADN, denominada: Repeticiones palindromicas cortas
agrupadas regularmente interespaciadas o Clustered
Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats
(CRISPR) (Antunes, 2022).

La edicion genética de diversos organismos ha sido un
area en rapido avance que ha atraido la atencién de
varios investigadores durante la Gltima década (Khalil,
2020). La capacidad de ejecutar alteraciones genéticas
selectivas permite a los investigadores considerar
diferentes posibilidades al respecto, desde abordar
cuestiones de biologia basica hasta producir
potencialmente terapias novedosas para el tratamiento
de enfermedades (Clement et al., 2020). En este sentido,
las nuevas tecnologias de edicion génica pueden
favorecer la calidad humana, como alternativa de
recuperacion de las condiciones ambientales de
ecosistemas contaminados, la produccion agricola y
ganadera. Las aplicaciones més relevantes incluyen: la
edicién del genoma en cultivos y sistemas agricolas que
permitan sobreponerse a fitopatologias, resistencia a
nuevas plagas; la crianza con mayor rendimientos de
animales de ganado porcino, bovino y aves de corral
(Pradhan et al., 2022); de igual manera, para prevenir y
tratar enfermedades humanas, a través de medicina
personalizada que comprende: terapias génicas, celular
e ingenieria de tejidos, permitiendo el tratamiento de
enfermedades como la fibrosis quistica y la diabetes
(Khan, 2019).

La edicion de genes es una técnica que altera secciones
particulares de ADN, lo que permite la sustitucion de
nuevas secuencias genéticas. La palabra "edicion" se
refiere a una metafora de produccion de textos en la que
se eliminan letras y luego se reescriben (Silva et al.,
2019). Se trata de una tecnologia que permite controlar
la activacion o inactivacion de la expresion génica y
realizar adiciones, supresiones y sustituciones precisas
en el genoma. Esto permite la reparacién de un gen
dafiado, la sustitucién de un gen ausente, la interferencia
en la expresion de un gen y la sobreexpresién de una
caracteristica en un gen normal (Khalil, 2020).

Las técnicas de edicion de todo el genoma parte de la
comprensién de las diferentes etapas del dogma central,
considerando la modificacion de secuencias de ADN

mediante  deleciones, procesamiento de é&cido
ribonucleico mensajero  (ARNm) (transcripcion) y
cambios postranscripcionales, lo que da lugar a una
expresion génica alterada y a una actividad proteinica
funcional (traduccion) (Khan, 2019). Estos métodos
comparten tres fases clave: los mecanismos de entrada
de la herramienta genética en la célula y posteriormente
en el nidcleo; la modificacion de la transcripcion de los
genes y la funcion de procesamiento posterior; y, por
altimo, el resultado final en forma de producto proteico
reprimido, sobre expresado o simplemente alterado
(Khan, 2019).

En este sentido, para lograr dicho propésito existen
varias herramientas de edicidn genética, como las
meganucleasas, las nucleasas de dedos de zinc (ZFN),
las nucleasas efectoras similares a activadores de la
transcripcién (TALEN), clonacién y CRISPR. El
método mas exitoso es el sistema CRISPR-Cas9
(proteina 9 asociada a CRISPR) (Antunes, 2022).
CRISPR-Cas9 se adapt6 a partir de un sistema natural
de edicion del genoma utilizado por las bacterias para
defenderse (El-Bassyouni y Mohammed, 2018). Por
otro lado, el uso de plasmidos es uno de los métodos de
entrega de genoma no viral que permite la entrega del
plasmido de iteres en el hospedero a editar de manera
efectiva produciendo la transformacion del material
genético (Garcillan-Barcia et al., 2022).

El método consiste en es la introduccion de un
fragmento de ADN, cominmente llamado “inserto” en
un vector, capaz de replicarse independientemente del
genoma de la célula hospedera, generando copias de una
molécula recombinante (Sandoval et al., 2013).

No obstante, entre las mayores dificultades asociadas a
la tecnologia de edicidn genética esta las implicaciones
éticas, regulaciones legales en ciertos paises, a medida
que las nuevas aplicaciones de biologia molecular
crecen en complejidad, la atencién publica e
implicaciones ambientales y para la salud humana se
vuelve mas relevantes (Trump et al., 2022). Al igual que
la disponibilidad de técnicas que pueden repercutir en el
funcionamiento de esta tecnologia. Ademas, otro
principal inconveniente del uso de equipos y tecnologias
destinados a la edicidn genética es que el procedimiento
In vivo/In vitro es muy costoso, los reactivos e insumos
quimicos necesarios en el proceso no estan disponibles
cominmente y su valor adquisitivo es alto (Karre,
2020).

Cada paso de la edicién génica requiere una cantidad
significativa de tiempo, dinero y mano de obra.
Afortunadamente, los avances en informética brindan
oportunidades para corregir estas deficiencias e
impulsar estos estudios. Los métodos In silico basados
en diversos algoritmos y marcos tienen distintas
ventajas y son adecuados para una amplia gama de
aplicaciones (Zhang et al., 2020). En comparacién con
las técnicas In vivo, que se realizan en organismos vivos,
la modelizacién In silico permite realizar experimentos
mas practicos, en menor tiempo y sin la afectacion del
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organismo. Ademas, los métodos computacionales
sustituyen el uso de modelos animales en la
investigacion, lo que respalda la I6gica del desarrollo de
farmacos candidatos novedosos y seguros (Labun,
2020).

En particular, dada la importancia que la comunidad
cientifica concede a las investigaciones In silico, cada
vez es mayor el nimero de revisiones sistematicas que
abarcan esta técnica, lo que permite un examen critico
de los resultados indicados por multiples estudios sobre
un tema concreto, asi como una sintesis de los
principales hallazgos (Teixeira et al., 2022). Se estan
llevando a cabo varios estudios, por ejemplo en el
campo de la medicina, los modelos computacionales In
silico permiten la evaluacién de diversos tratamientos
para enfermedades (Zhang et al., 2020) como el
tratamiento de la tuberculosis (Timo et al., 2019), la
readaptacion de farmacos utilizando el acoplamiento
molecular para tratar el COVID-19 (Moradi et al.,
2022), la busqueda de terapias derivadas de flavonoides
(Taldaev et al., 2022), prediccién In silico para la
seleccién de excipientes (Todke y Devarajan, 2022),
entre otros. En un contexto mas actual, el brote de
COVID-19 fue considerado una de las condiciones
esenciales en las que la bioinformatica y los enfoques In
silico demostraron su valor. El uso de servidores web
previamente disefiados, como I-TASSER y Phyre2,
resulto util para el modelado molecular de estructuras
proteinicas antes del andlisis cristalografico, el cribado
virtual de posibles inhibidores para diversas dianas
virales, el estudio de interacciones moleculares
relacionadas con el SARS-CoV-2 mediante
herramientas especiales de acoplamiento molecular,
simulaciones dinamicas y herramientas
inmunoinformaticas como VaxiJen, herramientas de
prediccidn de epitopos de células T y células B para
investigar el potencial de la vacuna COVID-19 (Moradi
et al., 2022).

Asu vez, en el area ambiental se han desarrollado varias
investigaciones dentro de la edicién de genes con
herramientas In silico como por ejemplo, el aumento de
la produccion de lipidos con biocatalizadores, la
construccion de ARN oligo guia y la prediccion de la
regién funcional de una proteina putativa mutante de un
gen especifico (CrACCase por ejemplo) para disefiar el
aumento del contenido de lipidos en ciertas especies
como puede ser Chlamydomonas reinhardtii (Pratami
et al., 2022). En este sentido, Pratami et al., 2022,
mejoraron el método In silico para encontrar la potencia
del gen y la proteina de la Acetil-CoA Carboxilasa
(CrACCase) y predecir su mutante. Otra aplicacién en
biotecnologia ambiental es el disefio de biosensores para
productos farmacéuticos, insecticidas o contaminantes
organicos persistentes por medio de la proteina -
lactoglobulina de la leche de vaca (BLG, por sus siglas
en inglés) (Cortes-Hernandez y Dominguez-Ramirez,
2019). Otro este estudio destaca el potencial para
identificar rApidamente enzimas y microorganismos que
biodegraden hasta 40 veces mas répido ciertos

contaminantes emergentes (Aukema et al., 2017).

De igual manera, los métodos eficaces de edicion
genética son una importante herramienta agricola
porque permiten una alteracion muy selectiva (no
aleatoria) de los genes de las plantas en su entorno
cromosomico nativo. Una de las ventajas mas
significativas de la adopcion de técnicas de edicion
genética, tanto In silico como in vivo, para la mejora de
cultivos es la capacidad de mejorar numerosos rasgos
simultaneamente en lineas de élite. Esta opcidn acelera
la creacion de productos comerciales, lo que a menudo
resulta inviable cuando se utilizan métodos de mejora
tradicionales (Correa et al., 2021). Otro ejemplo es el
desarrollo de resistencia a la polilla de la papa (Solanum
tuberosum) por variaciones por medio de transgénicos,
con pruebas validades en el crecimiento de las ratas sin
afectacion del sistema inmunoldgico (Rahnama et al.,
2017). Ademas se esté trabajando a escala comercial con
la planificacion experimental Optima In silico, la
conectividad  completa  del  dispositivo  de
biofabricacion, las plataformas de virtualizacion vy el
disefio basado en la nube permitirdn cambios de disefio
rapidos y una alta flexibilidad hacia automatizacion
(Carbonell et al., 2020).

Las herramientas de edicién genética, en general, tienen
el potencial no s6lo de provocar una revolucion
biotecnoldgica en el desarrollo de cultivos y alimentos,
proyectos ambientales y, patologias humanas, sino
también de dar lugar a abusos y explotaciones de diversa
indole, incluida la modificacion genética de la linea
germinal. Muchos especialistas han expresado
auténticas preocupaciones bioéticas (Khan, 2019). La
necesidad apremiante exige una traslacién coordinada y
controlada de los componentes necesarios de las
tecnologias relacionadas con la edicién genética para la
medicina molecular y otros negocios no clinicos de
cultivos, alimentos y ambiente (Furtado, 2019). En
consecuencia, es necesario realizar debates de expertos,
tomando en cuenta el compromiso de los biotecndlogos,
las opiniones de los expertos en bioética, los marcos
reguladores legislativos y las directrices y supervision
finales para la aplicacion limitada finalmente permitida
(Zhang et al., 2020). Por otro lado, pese a que el nimero
de herramientas In silico ha aumentado en los Gltimos
afios, se carece de un analisis exhaustivo de sus
funciones en el procedimiento global, desde la
identificacidn del sistema hasta su aplicacién, por lo que
es probable que muchos investigadores biol6gicos se
pierdan en la seleccidn de las herramientas adecuadas
para su determinada intencién (Khurshed et al., 2019).

El desarrollo exponencial de bases de datos de interés
biolégico ha transformado la investigacion biologica en
una organizacion con un gran volumen de informacion.
Este aumento de la informacion disponible ha ido
acompafiado de avances en nuestra capacidad para
comprender y extraer estos nuevos datos (Bhat et al.,
2022). Gracias a las herramientas informaticas, los
especialistas en ciencias biologicas y biotecnoldgicas
(tanto profesionales como estudiantes) pueden ahora

© 2023 Derechos de autor: Verdezoto Prado Jessica; Chicaiza Ortiz Cristhian; Navarrete Villa Vanessa. CC BY-NC-SA 4.0

Pagina 57 RC Pl



Pagina 58 RCP'

Revista Ciencias Pedagdgicas e Innovacion © e-ISSN 1390-7603 ¢ ISSN: 1390-7786 « Vol. 11 N° 1 « Edicién junio 2023

analizar rutinariamente conjuntos de datos masivos de
microarrays, reconstruir redes bioldgicas, encontrar
patrones de plegamiento de proteinas y modelizar la
actividad celular completa. Todos estos avances estan
siendo impulsados por metodologias computacionales
que se adaptan a la disponibilidad de datos, con el
proposito  explicito  de  detectar  patrones
fisiolégicamente significativos en los datos (Murray
et al., 2007).

En este sentido, el ADN de los seres vivos puede
editarse con diversos fines (Sandoval et al., 2013) por
medio de plasmidos. Es por ello que el presente estudio
tiene como propdsito fomentar el uso de ensayos In
silico en los estudiantes de la carrera de ingenieria en
biotecnologia de la Universidad Regional Amazonica
Ikiam, por medio del desarrollo de proyectos de aula en
el que se obtenga un plasmido recombinante que
permita la transformacién de un organismo, enmarcados
en el aprendizaje de la Biologia Molecular.

2. MATERIALES Y METODOS

La estrategia pedagdgica empleada se llevo a cabo en
tres fases, que ha sido validada por varios estudios
previos. Entre ellos, se cuenta con una revision
sistematica que valida la posibilidad de favorecer la
estrategia de aprendizaje mediante proyectos de aula
(Alonso-Fernandez et al., 2019; Chicaiza-Ortiz et al.,
2022). Para este caso se considero toda la poblacién de
estudiantes del curso (biologia molecular) y la técnica
de recoleccién de datos fue por medio de encuestas

Fase de planificacion y organizacion

Los estudiantes conformaron 6 grupos para llevar a cabo
un proyecto de aula sobre edicion genética que dur6
aproximadamente 4 meses. Para mostrar el progreso del
proyecto, se presentd un informe final y se llevd a cabo
una exposicién oral. Durante el desarrollo del proyecto,
se utilizo el método colaborativo que permite la
construccion colectiva del conocimiento comdn y del
método de investigacion cientifica para buscar y
seleccionar informacion relevante en publicaciones
especializadas en biologia molecular y biotecnologia a
través de una revision (Chicaiza-Ortiz et al., 2023).
Ademas, se usaron herramientas digitales para facilitar
el desarrollo del proyecto Insilico. Asi mismo, se brindd
apoyo académico y retroalimentacién continua, que
concluy6 con una evaluacién del proyecto como en el
primer capitulo de Estrellado et al. (2020).

Fase practica y ejecucion

Cada grupo hizo una revisién de literatura relevante que
le permitié definir su tema y objetivos de trabajo con
base a articulos y capitulos de libros empleando las
palabras claves: edicion genética, clonaje molecular,
organismos genéticamente modificados ylo
problemética publica de origen sanitario, alimentario o

ambiental. Los motores de busqueda fueron Google
Scholar, Scopus, Springer, Scielo, Pubmed, prefiriendo
documentos de los Ultimos diez afios que sean
replicables y cuya informacién complementaria
(elementos fundamentales para la edicion, secuencias,
vectores empleados, enzimas de restriccion) se
encuentre disponible.

Una vez seleccionado el organismo sobre el cual se
trabajo, se busco informacion de los genes de interés en
bases de datos como: Bioweb, GenBank para considerar
las caracteristicas aplicables que respondan a un
problema determinado. Ademas, se obtuvo las
secuencias de los genes en bancos gendémicos, incluidos
AddGene, EMBL, NCBI, estos aportaron con las
secuencias genéticas, region codificante, sitios de corte,
enzimas restriccion, entre otros elementos importantes.
Cabe mencionar que en algunos de los proyectos fue
necesario un plasmido vector que sirvid de estructura
molde.

Para el ensamblaje del plasmido In silico se utilizé la
plataforma de investigacion y desarrollo de
biotecnologia, Benchling. Como primer paso se cred
una cuenta personal y posteriormente, un proyecto de
trabajo. Dentro de la carpeta se importd las secuencias
tanto del gen de interés como del plasmido vector sobre
el cual se modific la secuencia. A continuacion, se
reconocio los sitios de corte, las enzimas de restriccion
en el plasmido vector y con la ayuda del asistente de
ensamblaje  “Assembly Wizard”, el cual genera
fragmentos de regiones en la secuencia abierta, se
realizé la insercion automatica de la secuencia del gen
de interés en dicho sitio de corte reconocido. Este paso
es fundamental para obtener una vista previa del
plasmido resultante, al igual que sugerencias a tomar en
cuenta al momento de llevar a cabo estos experimentos

a nivel de Ilaboratorio, evitando  posibles
complicaciones, Figura 1.
Tooge
I;L;blmed € »addgene
@) SpringerLink —
S “a" - 3 Benchling
plésmido
% Benchling

Figura 1. Flujo de trabajo de la fase practica.

Fase de evaluacion del proyecto

Con el proposito de evaluar las fortalezas y deficiencias
de la estrategia de aprendizaje desarrollada para la
edicién genética In silico se realiz6 una encuesta de
retroalimentacion posterior a la sustentacion grupal de
cada proyecto desarrollado, dentro de la cual se
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plantearon preguntas de opinién, comprension,
efectividad, utilidad, grado de dificultad de la estrategia,
entre otras opciones (Garcia-Carpintero, 2017; Cortes-
Hernandez y Dominguez-Ramirez, 2019).

3. RESULTADOS Y DISCUSION

Fase de planificacién y organizacién

A pesar de que el desarrollo de una investigacion
depende de diversos factores limitantes como son el uso
de recursos, presupuesto y disponibilidad de equipos,
las ventajas que conlleva realizar el estudio In silico son
multiples. En este sentido una de las principales ventajas
es el uso de recursos, ya que la disponibilidad de
herramientas y plataformas computacionales abaratan
costos y tiempos, lo que permite que una investigacion
pueda avanzar mas rapido (Carbonell et al., 2020). Los
resultados implicaron la participacion de 40 estudiantes
de un curso de Biologia Molecular de la carrera de
Ingenieria en Biotecnologia de la Universidad Regional
Amazdnica Ikiam. Se trabajé en 6 grupos y cada grupo
concretd un proyecto de aula en el que se evidencio la

comprensién de los conocimientos relacionados a la
edicion genética. Se logré compilar los resultados de los
grupos, demostrando por medio de una encuesta
aplicada a los estudiantes, donde se evidencié la
aplicacion de los fundamentos tedricos de la edicién
genética por medio de herramientas In silico.

Fase practica y ejecucion

Por otro lado, el desarrollo de estos proyectos permitié
un incremento significativo en las habilidades de los
estudiantes en el proyecto, puesto que desarrollaron una
destreza notable en el uso de herramientas digitales
como NCBI y Benchling para la bisqueda de secuencias
de ADN, identificacion de genes de interés y el
ensamblaje propio del pldsmido en cada proyecto
definido. La Tabla 1, muestra los resultados de los
grupos, el ensamblaje del plasmido recombinante
mediante clonaje molecular, con la capacidad de
conferir nuevas caracteristicas al organismo modificado
brindando una solucién alternativa a una problematica
determinada.

Tabla 1. Proyectos de aula realizados

Plasmido

Grupo  Obijetivo del proyecto Especie objetivo empleado Tipo de edicion Resultados
S e el
P g. ) p . Saccharomyces pDONR221-  Sobreexpresion plasmido
G-1 aumentar la produccion de quitina . )
. cerevisiae Ckal del gen SKT5 recombinante
en Saccharomyces cerevisiae para “ . I
Gracias Dios
control del peso corporal.
Disefiar un plasmido para la
expresion del gen HBsAg en . . -, Se logro el
: . . . Arabidopsis Expresion del gen e
G-2 Arabidopsis thaliana obteniendo una ; p pSL1180 P & plasmido
) . thaliana HBsAg )
alternativa para la produccion del recombinante
antigeno
Analizar la factibilidad del
silenciamiento del gen NTP Il en . ) N Delecién de 795 pb
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Los seis grupos de trabajo lograron obtener resultados,
concretar los objetivos y crear un plasmido
recombinante que cumplia con las caracteristicas
buscadas, sin embargo, durante el desarrollo del
proyecto y sobre todo durante la sustentacion de los
mismos se logrd evidenciar algunas falencias. Una de
las limitaciones del estudio fue que un grupo (G-1) no
pudo obtener un plasmido vector para trabajar en S.
cerevisiae, no obstante, el grupo pudo solucionar esta
falencia al trabajar con un plasmido sugerido por
literatura, que permitia la edicion génica en levaduras
(Coronas-Serna et al., 2021).

Dos grupos (G-2, G-6) que obtuvieron su plasmido
recombinante presentaron evidencias imprecisas, es
decir que las imagenes no concordaban con lo
sustentado, debido a que el plasmido resultante
presentado no contenia el nimero de pares de bases
correctas y los sitios de corte donde se unian los
fragmentos de las secuencias no eran visualizados. Lo
que redireccion6 a someter a cuestionamiento por medio
de preguntas sobre el procedimiento, ensamblaje e
identificacion de los componentes del plasmido.
Demostrando en estos casos que, la deficiencia no fue
por parte de la estrategia implementada, sino por la falta
de conocimientos previos sobre Biologia celular,
Genética y Microbiologia.

Uno de los grupos (G-3) planted realizar un
silenciamiento genético a través de la edicion de pares
de bases en un gen determinado. El silenciamiento
resulté efectivo en la plataforma Benchling sin
embargo, se pudo evidenciar que se omitidé algunos
pasos fundamentales para realizar el silenciamiento de
un gen por edicion de pares de bases como son enzimas
nucleasas, desaminasas, marco de lectura del codon,
editores de bases de Citosinas (CBEs) y editores de
bases de Adeninas (ABEs), unién de extremos no
homologos, reparaciones dirigidas, entre otros (Tang et
al., 2019). Por ello se asume que, si se intenta replicar el
procedimiento a nivel de laboratorio, es muy probable
que su viabilidad no sea real.

Otro de los grupos (G-5) que logr6é desarrollar su
plasmido recombinante, en el momento de presentar los
resultados incluyé procesos no contemplados que
rebasaban los objetivos planteados en un inicio, sin
embargo, fue el Gnico inconveniente que presentaron en
el desarrollo de su proyecto. Finalmente, uno de los
grupos (G-4) tuvo problemas con la plataforma, el
ensamblaje del plasmido no fue correcto debido a que
las regiones de corte y unién entre las secuencias no
coincidian, sin embargo, al cuestionar el procedimiento
y conceptos basicos sobre edicidn genética, ADN
recombinante, enzimas de restriccién usadas y demas
componentes lograron contestar las incdgnitas, por lo
que se sugiri6 que se replicara con precision la
metodologia para lograr el plasmido recombinante
buscado.

Fase de evaluacion del proyecto

Del mismo modo, con los resultados de la encuesta
planteada se evidencié que hay un predominio de
estudiantes del género femenino (75%), ademas de un
alto nivel de motivacion y compromiso al desarrollar el
proyecto, lo que contribuy6 a una mayor participacién
en equipo, como consecuencia, un mejor desempefio. Se
enfatiz6 en las preguntas que abordaron la comprensién
y efectividad de tema de aprendizaje, la relevancia de la
estrategia de aprendizaje en el desarrollo académico y
profesional, ademas la efectividad de la estrategia en el
desarrollo del proyecto.

La Figura 2, muestra los resultados del analisis de la
pregunta dos realizada en la encuesta para evaluar la
comprensién de la estrategia de ensefianza. Los datos
obtenidos indicaron que el grado de comprension
alcanz6 una puntuacién de 91.6% de aprobacion en la
categoria “de acuerdo y totalmente de acuerdo”, lo que
sugiere que la mayoria de los estudiantes consideraron
que la estrategia fue entendible, sin embargo, existe una
pequefia parte que se mostrd neutral con la estrategia de
ensefianza implementada.

Totalmente de acuerdo (45.8 %)

De acuerdo (45.8 %)

Neutral (8.3 %)

Desacuerdo |0 (0 %)

Figura 2. Resultado de la Pregunta: ¢Considera que la
estrategia de ensefianza le ayudo a comprender mejor el
tema que se abordd y fue efectiva para alcanzar los
objetivos de aprendizaje?, encuesta realizada en este
estudio.

Con relacion al nivel de relevancia que la estrategia de
aprendizaje pudo aportar a los estudiantes en su
formacion académica y futura carrera, los resultados
indicaron que se logré un 83.3% de aprobacién. Esta
evidencia (Figura 3) sugiere que los estudiantes tuvieron
un alto grado de afinidad y motivacion durante el
desarrollo del proyecto de aula, considerando que la
estrategia de aprendizaje era de relevancia significativa
en su posterior formacion profesional.

Muy il (83.3%)
Algo ati (16.7 %)
N muy atil [0 (0 %)

Nada otil | 0 (0 %)

0 5 10 15 20

Figura 3. Resultado de la Pregunta: ¢En qué medida
cree que esta estrategia de ensefianza fue relevante para
su formacion académica y futura carrera?, encuesta
realizada en este estudio.
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En los resultados que se obtuvo para analizar el nivel de
interés que gener0 la estrategia de ensefianza con
respecto al tema abordado, edicion genética In silico, se
obtuvo un 58.3% de aprobacion (Figura 4), que se ve
acompafado de 37.5% cuya apreciacion es aceptable en
cierta medida. Estos resultados sugieren que una parte
significativa de los estudiantes mostraron interés en el
tema ejecutado; sin embargo, existe un margen que
indica que se deberia mejorar algunas falencias surgidas
durante el desarrollo de la estrategia de aprendizaje.

En gran medida. (583 %)

En cierta medida.
En baja medida (4.2 %)

No aportd de ninguna manera 0 (0 %)

Figura 4. Resultado de la Pregunta: ;En qué medida
cree que esta estrategia de ensefianza fomentd su interés
en el tema que se abordd?, encuesta realizada en este
estudio.

4. CONCLUSIONES

El uso de modelos In silico permite simular rapidamente
un gran namero de situaciones, ayudando a identificar
las soluciones mas acertadas y reduciendo el nimero de
pruebas de laboratorio. Los proyectos propuestos
tuvieron una duracion de cuatro meses netos. Fueron
supervisados regularmente por el profesor y ayudante de
catedra de Biologia Molecular | de la Universidad
Regional Amazénica lkiam, quienes proporcionaron
retroalimentacién continua y evaluaciones de progreso.

En general, los proyectos de aula son un método
eficiente para mejorar el conocimiento de los
estudiantes sobre la edicion de genes y promover el uso
de herramientas digitales para el andlisis y disefio de
plasmidos. A través de un informe final y una
presentacidn oral, se pueden demostrar otras habilidades
como la originalidad, la redaccién cientifica, la calidad
del trabajo realizado y la capacidad para abordar
problemas reales en el campo de la Biotecnologia. Para
la realizacion de este tipo de proyectos, es necesario
partir del dominio de conceptos fundamentales, que los
docentes deben nivelar, para luego, a partir de la
comprensién de estos fundamentos tedricos, proponer
alternativas a problemas que los alumnos consideren
pertinentes. Ademas, se sugiere que este tipo de
actividades puedan ser implementadas en cursos
adicionales de ciencias biol6gicas a nivel secundario y
universitario, no solo a traves de herramientas
computacionales, sino también a través de précticas de
laboratorio.
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