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RESUMEN ABSTRACT 

Las técnicas In silico se emplean para simular 

experimentos reales mediante herramientas 

computacionales en biología molecular. El objetivo de 

este estudio fue fomentar el uso de ensayos In silico en 

los estudiantes de la carrera de ingeniería en 

biotecnología de la Universidad Regional Amazónica 

Ikiam. La metodología consistió en tres fases: a) 

planificación y organización, b) práctica y ejecución, 

c) evaluación del proyecto. En este sentido, cada grupo

utilizó fuentes bibliográficas indexadas en Scopus,

Springer, PubMed; además, de bases de datos como

Bioweb y Genbank; bancos de genomas AddGene,

EMBL y NCBI; para ensamblar un nuevo plásmido en

Benchling. Como resultado principal se obtuvieron 6

proyectos que buscan alternativas a desafíos actuales

en áreas 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 agrícola G-3 y G-6. De acuerdo con la

encuesta realizada al finalizar el semestre, los

proyectos de aula tuvieron una alta aceptación. Se

recomienda emplear estas estrategias en asignaturas

relacionadas a las ciencias biológicas.

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 Amazónica 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.

Palabras clave: ADN, aprendizaje basado en 

proyectos, biotecnología, educación superior. 
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1. INTRODUCCIÓN 

La incorporación de nuevas características con 

múltiples usos en los organismos vivos ha sido uno de 

los grandes avances en el estudio de la biología 

molecular. Esta línea de investigación ha demostrado 

cuando se introduce un segmento de ácido 

desoxirribonucleico (ADN) en la célula con brazos 

homólogos en ambos extremos, éste puede integrarse en 

el genoma huésped mediante recombinación homóloga 

(HR) y provocar los cambios deseados en la célula; este 

proceso fue descrito como el primer paso crítico en la 

edición de genes (Capecchi, 1989). Es así que, a finales 

de los 90’s se desarrollaron las primeras tecnologías de 

edición del genoma, y en el 2009, una nueva 

herramienta de edición genética facilitó la edición del 

ADN, denominada: Repeticiones palindrómicas cortas 

agrupadas regularmente interespaciadas o Clustered 

Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats 

(CRISPR) (Antunes, 2022). 

La edición genética de diversos organismos ha sido un 

área en rápido avance que ha atraído la atención de 

varios investigadores durante la última década (Khalil, 

2020). La capacidad de ejecutar alteraciones genéticas 

selectivas permite a los investigadores considerar 

diferentes posibilidades al respecto, desde abordar 

cuestiones de biología básica hasta producir 

potencialmente terapias novedosas para el tratamiento 

de enfermedades (Clement et al., 2020). En este sentido, 

las nuevas tecnologías de edición génica pueden 

favorecer la calidad humana, como alternativa de 

recuperación de las condiciones ambientales de 

ecosistemas contaminados, la producción agrícola y 

ganadera. Las aplicaciones más relevantes incluyen: la 

edición del genoma en cultivos y sistemas agrícolas que 

permitan sobreponerse a fitopatologías, 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 ingeniería de tejidos, permitiendo el tratamiento de 

enfermedades como la fibrosis quística y la diabetes 

(Khan, 2019). 

La edición de genes es una técnica que altera secciones 

particulares de ADN, lo que permite la sustitución de 

nuevas secuencias genéticas. La palabra "edición" se 

refiere a una metáfora de producción de textos en la que 

se eliminan letras y luego se reescriben (Silva et al., 

2019). Se trata de una tecnología que permite controlar 

la activación o inactivación de la expresión génica y 

realizar adiciones, supresiones y sustituciones precisas 

en el genoma. Esto permite la reparación de un gen 

dañado, la sustitución de un gen ausente, la interferencia 

en la expresión de un gen y la sobreexpresión de una 

característica en un gen normal  (Khalil, 2020). 

Las técnicas de edición de todo el genoma parte de la 

comprensión de las diferentes etapas del dogma central, 

considerando la modificación de secuencias de ADN 

mediante deleciones, procesamiento de ácido 

ribonucleico mensajero (ARNm) (transcripción) y 

cambios postranscripcionales, lo que da lugar a una 

expresión génica alterada y a una actividad proteínica 

funcional (traducción) (Khan, 2019). Estos métodos 

comparten tres fases clave: los mecanismos de entrada 

de la herramienta genética en la célula y posteriormente 

en el núcleo; la modificación de la transcripción de los 

genes y la función de procesamiento posterior; y, por 

último, el resultado final en forma de producto proteico 

reprimido, sobre expresado o simplemente alterado 

(Khan, 2019). 

En este sentido, para lograr dicho propósito existen 

varias herramientas de edición genética, como las 

meganucleasas, las nucleasas de dedos de zinc (ZFN), 

las nucleasas efectoras similares a activadores de la 

transcripción (TALEN), clonación y CRISPR. El 

método más exitoso es el sistema CRISPR-Cas9 

(proteína 9 asociada a CRISPR) (Antunes, 2022). 

CRISPR-Cas9 se adaptó a partir de un sistema natural 

de edición del genoma utilizado por las bacterias para 

defenderse (El-Bassyouni y Mohammed, 2018). Por 

otro lado, el uso de plásmidos es uno de los métodos de 

entrega de genoma no viral que permite la entrega del 

plásmido de iteres en el hospedero a editar de manera 

efectiva produciendo la transformación del material 

genético (Garcillán-Barcia et al., 2022). 

El método consiste en es la introducción de un 

fragmento de ADN, comúnmente 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 tecnología de edición genética está las implicaciones 

éticas, regulaciones legales en ciertos países, a medida 

que las nuevas aplicaciones de biología molecular 

crecen en complejidad, la atención pública e 

implicaciones ambientales y para la salud humana se 

vuelve más relevantes (Trump et al., 2022). Al igual que 

la disponibilidad de técnicas que pueden repercutir en el 

funcionamiento de esta tecnología. Además, otro 

principal inconveniente del uso de equipos y tecnologías 

destinados a la edición genética es que el procedimiento 

In vivo/In vitro es muy costoso, los reactivos e insumos 

químicos necesarios en el proceso no están disponibles 

comúnmente y su valor adquisitivo es alto (Karre, 

2020). 

Cada paso de la edición génica requiere una cantidad 

significativa de tiempo, dinero y mano de obra. 

Afortunadamente, los avances en informática 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 comparación con 

las técnicas In vivo, que se realizan en organismos vivos, 

la modelización In silico permite realizar experimentos 

más prácticos, en menor tiempo y sin la afectación del 
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organismo. Además, los métodos computacionales 

sustituyen el uso de modelos animales en la 

investigación, lo que respalda la lógica del desarrollo de 

fármacos candidatos novedosos y seguros (Labun, 

2020). 

En particular, dada la importancia que la comunidad 

científica concede a las investigaciones In silico, cada 

vez es mayor el número de revisiones sistemáticas que 

abarcan esta técnica, lo que permite un examen crítico 

de los resultados indicados por múltiples estudios sobre 

un tema concreto, así como una síntesis de los 

principales hallazgos (Teixeira et al., 2022). Se están 

llevando a cabo varios estudios, por ejemplo en el 

campo de la medicina, los modelos computacionales In 

silico permiten la evaluación de diversos tratamientos 

para enfermedades (Zhang et al., 2020) como el 

tratamiento de la tuberculosis (Timo et al., 2019), la 

readaptación de fármacos utilizando el acoplamiento 

molecular para tratar el COVID-19 (Moradi et al., 

2022), la búsqueda de terapias derivadas de flavonoides 

(Taldaev et al., 2022), predicción In silico para la 

selección de excipientes (Todke y Devarajan, 2022), 

entre otros. En un contexto más actual, el brote de 

COVID-19 fue considerado una de las condiciones 

esenciales en las que la bioinformática y los enfoques In 

silico demostraron su valor. El uso de servidores web 

previamente diseñados, como I-TASSER y Phyre2, 

resultó útil para el modelado molecular de estructuras 

proteínicas antes del análisis cristalográfico, 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 dinámicas y herramientas 

inmunoinformáticas como VaxiJen, herramientas de 

predicción de epítopos de células T y células B para 

investigar el potencial de la vacuna COVID-19 (Moradi 

et al., 2022). 

A su vez, en el área ambiental se han desarrollado varias 

investigaciones dentro de la edición de genes con 

herramientas In silico como por ejemplo, el aumento de 

la producción de lípidos con biocatalizadores, la 

construcción de ARN oligo guía y la predicción de la 

región funcional de una proteína putativa mutante de un 

gen especifico (CrACCase por ejemplo) para diseñar el 

aumento del contenido de lípidos 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 proteína de la Acetil-CoA Carboxilasa 

(CrACCase) y predecir su mutante. Otra aplicación en 

biotecnología ambiental es el diseño de biosensores para 

productos farmacéuticos, insecticidas o contaminantes 

orgánicos persistentes por medio de la proteína β-

lactoglobulina de la leche de vaca (BLG, por sus siglas 

en inglés) (Cortes-Hernandez y Domínguez-Ramírez, 

2019). Otro este estudio destaca el potencial para 

identificar rápidamente enzimas y microorganismos que 

biodegraden hasta 40 veces más rápido ciertos 

contaminantes emergentes  (Aukema et al., 2017). 

De igual manera, los métodos eficaces de edición 

genética son una importante herramienta agrícola 

porque permiten una alteración muy selectiva (no 

aleatoria) de los genes de las plantas en su entorno 

cromosómico nativo. Una de las ventajas más 

significativas de la adopción de técnicas de edición 

genética, tanto In silico como in vivo, para la mejora de 

cultivos es la capacidad de mejorar numerosos rasgos 

simultáneamente en líneas de élite. Esta opción acelera 

la creación 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 

afectación del sistema inmunológico (Rahnama et al., 

2017). Además se está trabajando a escala comercial con 

la planificación experimental óptima In silico, la 

conectividad completa del dispositivo de 

biofabricación, las plataformas de virtualización y el 

diseño basado en la nube permitirán cambios de diseño 

rápidos y una alta flexibilidad hacia automatización 

(Carbonell et al., 2020). 

Las herramientas de edición genética, en general, tienen 

el potencial no sólo de provocar una revolución 

biotecnológica en el desarrollo de cultivos y alimentos, 

proyectos ambientales y, patologías humanas, sino 

también de dar lugar a abusos y explotaciones de diversa 

índole, incluida la modificación genética de la línea 

germinal. Muchos especialistas han expresado 

auténticas preocupaciones bioéticas (Khan, 2019). La 

necesidad apremiante exige una traslación coordinada y 

controlada de los componentes necesarios de las 

tecnologías relacionadas con la edición genética para la 

medicina molecular y otros negocios no clínicos de 

cultivos, alimentos y ambiente (Furtado, 2019). En 

consecuencia, es necesario realizar debates de expertos, 

tomando en cuenta el compromiso de los biotecnólogos, 

las opiniones de los expertos en bioética, los marcos 

reguladores legislativos y las directrices y supervisión 

finales para la aplicación limitada finalmente permitida 

(Zhang et al., 2020). Por otro lado, pese a que el número 

de herramientas In silico ha aumentado en los últimos 

años, se carece de un análisis exhaustivo de sus 

funciones en el procedimiento global, desde la 

identificación del sistema hasta su aplicación, por lo que 

es probable que muchos investigadores biológicos se 

pierdan en la selección de las herramientas adecuadas 

para su determinada intención (Khurshed et al., 2019).  

El desarrollo exponencial de bases de datos de interés 

biológico ha transformado la investigación biológica en 

una organización con un gran volumen de información. 

Este aumento de la información disponible ha ido 

acompañado de avances en nuestra capacidad para 

comprender y extraer estos nuevos datos (Bhat et al., 

2022). Gracias a las herramientas informáticas, los 

especialistas en ciencias biológicas y biotecnológicas 

(tanto profesionales como estudiantes) pueden ahora 
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analizar rutinariamente conjuntos de datos masivos de 

microarrays, reconstruir redes biológicas, encontrar 

patrones de plegamiento de proteínas y modelizar la 

actividad celular completa. Todos estos avances están 

siendo impulsados por metodologías computacionales 

que se adaptan a la disponibilidad de datos, con el 

propósito explícito de detectar patrones 

fisiológicamente 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 plásmidos. Es por ello que el presente estudio 

tiene como propósito fomentar el uso de ensayos In 

silico en los estudiantes de la carrera de ingeniería en 

biotecnología de la Universidad Regional Amazónica 

Ikiam, por medio del desarrollo de proyectos de aula en 

el que se obtenga un plásmido recombinante que 

permita la transformación de un organismo, enmarcados 

en el aprendizaje de la Biología Molecular. 

2. MATERIALES Y MÉTODOS 

La estrategia pedagógica empleada se llevó a cabo en 

tres fases, que ha sido validada por varios estudios 

previos. Entre ellos, se cuenta con una revisión 

sistemática que valida la posibilidad de favorecer la 

estrategia de aprendizaje mediante proyectos de aula 

(Alonso-Fernández et al., 2019; Chicaiza-Ortiz et al., 

2022). Para este caso se consideró toda la población de 

estudiantes del curso (biología molecular) y la técnica 

de recolección de datos fue por medio de encuestas 

Fase de planificación y organización 

Los estudiantes conformaron 6 grupos para llevar a cabo 

un proyecto de aula sobre edición genética que duró 

aproximadamente 4 meses. Para mostrar el progreso del 

proyecto, se presentó un informe final y se llevó a cabo 

una exposición oral. Durante el desarrollo del proyecto, 

se utilizó el método colaborativo que permite la 

construcción colectiva del conocimiento común y del 

método de investigación científica para buscar y 

seleccionar información relevante en publicaciones 

especializadas en biología molecular y biotecnología a 

través de una revisión (Chicaiza-Ortiz et al., 2023). 

Además, se usaron herramientas digitales para facilitar 

el desarrollo del proyecto In silico. Así mismo, se brindó 

apoyo académico y retroalimentación continua, que 

concluyó con una evaluación del proyecto como en el 

primer capítulo de Estrellado et al. (2020). 

Fase práctica y ejecución 

Cada grupo hizo una revisión de literatura relevante que 

le permitió definir su tema y objetivos de trabajo con 

base a artículos y capítulos de libros empleando las 

palabras claves: edición genética, clonaje molecular, 

organismos genéticamente modificados y/o 

problemática pública de origen sanitario, alimentario o 

ambiental. Los motores de búsqueda fueron Google 

Scholar, Scopus, Springer, Scielo, Pubmed, prefiriendo 

documentos de los últimos diez años que sean 

replicables y cuya información complementaria 

(elementos fundamentales para la edición, secuencias, 

vectores empleados, enzimas de restricción) se 

encuentre disponible. 

Una vez seleccionado el organismo sobre el cual se 

trabajó, se buscó información de los genes de interés en 

bases de datos como: Bioweb, GenBank para considerar 

las características aplicables que respondan a un 

problema determinado. Además, se obtuvo las 

secuencias de los genes en bancos genómicos, incluidos 

AddGene, EMBL, NCBI, estos aportaron con las 

secuencias genéticas, región codificante, sitios de corte, 

enzimas restricción, entre otros elementos importantes. 

Cabe mencionar que en algunos de los proyectos fue 

necesario un plásmido vector que sirvió de estructura 

molde. 

Para el ensamblaje del plásmido In silico se utilizó la 

plataforma de investigación y desarrollo de 

biotecnología, Benchling. Como primer paso se creó 

una cuenta personal y posteriormente, un proyecto de 

trabajo. Dentro de la carpeta se importó las secuencias 

tanto del gen de interés como del plásmido vector sobre 

el cual se modificó la secuencia. A continuación, se 

reconoció los sitios de corte, las enzimas de restricción 

en el plásmido vector y con la ayuda del asistente de 

ensamblaje “Assembly Wizard”, el cual genera 

fragmentos de regiones en la secuencia abierta, se 

realizó la inserción automática de la secuencia del gen 

de interés en dicho sitio de corte reconocido. Este paso 

es fundamental para obtener una vista previa del 

plásmido resultante, al igual que sugerencias a tomar en 

cuenta al momento de llevar a cabo estos experimentos 

a nivel de laboratorio, evitando posibles 

complicaciones, Figura 1. 

 

Figura 1. Flujo de trabajo de la fase práctica. 

Fase de evaluación del proyecto 

Con el propósito de evaluar las fortalezas y deficiencias 

de la estrategia de aprendizaje desarrollada para la 

edición genética In silico se realizó una encuesta de 

retroalimentación posterior a la sustentación grupal de 

cada proyecto desarrollado, dentro de la cual se 
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plantearon preguntas de opinión, comprensión, 

efectividad, utilidad, grado de dificultad de la estrategia, 

entre otras opciones (García-Carpintero, 2017; Cortes-

Hernandez y Domínguez-Ramírez, 2019). 

3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Fase de planificación y organización 

A pesar de que el desarrollo de una investigación 

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 

múltiples. 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 investigación 

pueda avanzar más rápido (Carbonell et al., 2020). Los 

resultados implicaron la participación de 40 estudiantes 

de un curso de Biología Molecular de la carrera de 

Ingeniería en Biotecnología de la Universidad Regional 

Amazónica Ikiam. Se trabajó en 6 grupos y cada grupo 

concretó un proyecto de aula en el que se evidenció la 

comprensión de los conocimientos relacionados a la 

edición genética. Se logró compilar los resultados de los 

grupos, demostrando por medio de una encuesta 

aplicada a los estudiantes, donde se evidenció la 

aplicación de los fundamentos teóricos de la edición 

genética por medio de herramientas In silico. 

Fase práctica y ejecución 

Por otro lado, el desarrollo de estos proyectos permitió 

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 búsqueda de secuencias 

de ADN, identificación de genes de interés y el 

ensamblaje propio del plásmido en cada proyecto 

definido. La Tabla 1, muestra los resultados de los 

grupos, el ensamblaje del plásmido recombinante 

mediante clonaje molecular, con la capacidad de 

conferir nuevas características al organismo modificado 

brindando una solución alternativa a una problemática 

determinada.  

Tabla 1. Proyectos de aula realizados 

Grupo  Objetivo del proyecto  Especie objetivo 
Plásmido 
empleado 

Tipo de edición Resultados 

G-1 

Diseñar un plásmido que permita la 
sobreexpresión del gen SKT5 para 
aumentar la producción de quitina 
en Saccharomyces cerevisiae para 
control del peso corporal. 

Saccharomyces 
cerevisiae 

pDONR221-
Cka1 

Sobreexpresión 
del gen SKT5 

Obtención del 
plásmido 
recombinante 
“Gracias Dios” 

G-2 

Diseñar un plásmido para la 
expresión del gen HBsAg en 
Arabidopsis thaliana obteniendo una 
alternativa para la producción del 
antígeno 

Arabidopsis 
thaliana 

pSL1180 
Expresión del gen 
HBsAg 

Se logró el 
plásmido 
recombinante 

G-3 

Analizar la factibilidad del 
silenciamiento del gen NTP II en 
Agrobacterium tumefaciens para 
inhibir la resistencia al antibiótico 
kanamicina 

Agrobacterium 
tumefaciens 

pBI121 
Silenciamiento 
del gen NTP II 

Deleción de 795 pb 
en la secuencia 
inicial 

G-4 

Transformar la microalga Neochloris 
oleoabundans para mejorar su 
potencial en la producción de 
biodiesel. 

Neochloris 
oleoabundans 

pCAMBIA 
1305.1 

Sobreexpresiòn 
del gen DGAT1 

Obtención del 
plásmido 
recombinante 

G-5 

Modificar la bacteria Pseudomona 
putida mediante vectores que 
ayudan a la sobreexpresión del gen 
Alks para evaluar su capacidad de 
biorremediación en ecosistemas 
contaminados 

Pseudomona 
putida 

pGEM easy 
vector 

Sobreexpresión 
del gen Alks 

Obtención del 
plásmido 
pGEM_alkM 

G-6 

Diseñar un plásmido que permita 
sobreexpresar la proteína GRDP2 
para acelerar el crecimiento de 
Arabidopsis thaliana 

Arabidopsis 
thaliana 

Plásmido 
pBI121 

Sobreexpresión 
de la proteína 
GRDP2 

Obtención del 
plásmido 
pBI121_GRDP2 
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Los seis grupos de trabajo lograron obtener resultados, 

concretar los objetivos y crear un plásmido 

recombinante que cumplía con las características 

buscadas, sin embargo, durante el desarrollo del 

proyecto y sobre todo durante la sustentación de los 

mismos se logró evidenciar algunas falencias. Una de 

las limitaciones del estudio fue que un grupo (G-1) no 

pudo obtener un plásmido vector para trabajar en S. 

cerevisiae, no obstante, el grupo pudo solucionar esta 

falencia al trabajar con un plásmido sugerido por 

literatura, que permitía la edición génica en levaduras 

(Coronas-Serna et al., 2021). 

Dos grupos (G-2, G-6) que obtuvieron su plásmido 

recombinante presentaron evidencias imprecisas, es 

decir que las imágenes no concordaban con lo 

sustentado, debido a que el plásmido resultante 

presentado no contenía el número de pares de bases 

correctas y los sitios de corte donde se unían los 

fragmentos de las secuencias no eran visualizados. Lo 

que redireccionó a someter a cuestionamiento por medio 

de preguntas sobre el procedimiento, ensamblaje e 

identificación de los componentes del plásmido. 

Demostrando en estos casos que, la deficiencia no fue 

por parte de la estrategia implementada, sino por la falta 

de conocimientos previos sobre Biología celular, 

Genética y Microbiología. 

Uno de los grupos (G-3) planteó realizar un 

silenciamiento genético a través de la edición de pares 

de bases en un gen determinado. El silenciamiento 

resultó efectivo en la plataforma Benchling sin 

embargo, se pudo evidenciar que se omitió algunos 

pasos fundamentales para realizar el silenciamiento de 

un gen por edición de pares de bases como son enzimas 

nucleasas, desaminasas, marco de lectura del codón, 

editores de bases de Citosinas (CBEs) y editores de 

bases de Adeninas (ABEs), unión de extremos no 

homólogos, 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 logró desarrollar su 

plásmido recombinante, en el momento de presentar los 

resultados incluyó procesos no contemplados que 

rebasaban los objetivos planteados en un inicio, sin 

embargo, fue el único inconveniente que presentaron en 

el desarrollo de su proyecto. Finalmente, uno de los 

grupos (G-4) tuvo problemas con la plataforma, el 

ensamblaje del plásmido no fue correcto debido a que 

las regiones de corte y unión entre las secuencias no 

coincidían, sin embargo, al cuestionar el procedimiento 

y conceptos básicos sobre edición genética, ADN 

recombinante, enzimas de restricción usadas y demás 

componentes lograron contestar las incógnitas, por lo 

que se sugirió que se replicara con precisión la 

metodología para lograr el plásmido recombinante 

buscado. 

 

Fase de evaluación del proyecto 

Del mismo modo, con los resultados de la encuesta 

planteada se evidenció que hay un predominio de 

estudiantes del género femenino (75%), además de un 

alto nivel de motivación y compromiso al desarrollar el 

proyecto, lo que contribuyó a una mayor participación 

en equipo, como consecuencia, un mejor desempeño. Se 

enfatizó en las preguntas que abordaron la comprensión 

y efectividad de tema de aprendizaje, la relevancia de la 

estrategia de aprendizaje en el desarrollo académico y 

profesional, además la efectividad de la estrategia en el 

desarrollo del proyecto. 

La Figura 2, muestra los resultados del análisis de la 

pregunta dos realizada en la encuesta para evaluar la 

comprensión de la estrategia de enseñanza. Los datos 

obtenidos indicaron que el grado de comprensión 

alcanzó una puntuación de 91.6% de aprobación en la 

categoría “de acuerdo y totalmente de acuerdo”, lo que 

sugiere que la mayoría de los estudiantes consideraron 

que la estrategia fue entendible, sin embargo, existe una 

pequeña parte que se mostró neutral con la estrategia de 

enseñanza implementada. 

 

Figura 2. Resultado de la Pregunta: ¿Considera que la 

estrategia de enseñanza le ayudó a comprender mejor el 

tema que se abordó y fue efectiva para alcanzar los 

objetivos de aprendizaje?, encuesta realizada en este 

estudio. 

Con relación al nivel de relevancia que la estrategia de 

aprendizaje pudo aportar a los estudiantes en su 

formación académica y futura carrera, los resultados 

indicaron que se logró un 83.3% de aprobación. Esta 

evidencia (Figura 3) sugiere que los estudiantes tuvieron 

un alto grado de afinidad y motivación durante el 

desarrollo del proyecto de aula, considerando que la 

estrategia de aprendizaje era de relevancia significativa 

en su posterior formación profesional.   

 

Figura 3. Resultado de la Pregunta: ¿En qué medida 

cree que esta estrategia de enseñanza fue relevante para 

su formación 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 generó la estrategia de enseñanza con 

respecto al tema abordado, edición genética In silico, se 

obtuvo un 58.3% de aprobación (Figura 4), que se ve 

acompañado de 37.5% cuya apreciación 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 debería mejorar algunas falencias surgidas 

durante el desarrollo de la estrategia de aprendizaje.  

 

Figura 4. Resultado de la Pregunta: ¿En qué medida 

cree que esta estrategia de enseñanza fomentó su interés 

en el tema que se abordó?, encuesta realizada en este 

estudio.  

4. CONCLUSIONES 

El uso de modelos In silico permite simular rápidamente 

un gran número de situaciones, ayudando a identificar 

las soluciones más acertadas y reduciendo el número de 

pruebas de laboratorio. Los proyectos propuestos 

tuvieron una duración de cuatro meses netos. Fueron 

supervisados regularmente por el profesor y ayudante de 

cátedra de Biología Molecular I de la Universidad 

Regional Amazónica Ikiam, quienes proporcionaron 

retroalimentación continua y evaluaciones de progreso.    

En general, los proyectos de aula son un método 

eficiente para mejorar el conocimiento de los 

estudiantes sobre la edición de genes y promover el uso 

de herramientas digitales para el análisis y diseño de 

plásmidos. A través de un informe final y una 

presentación oral, se pueden demostrar otras habilidades 

como la originalidad, la redacción científica, la calidad 

del trabajo realizado y la capacidad para abordar 

problemas reales en el campo de la Biotecnología. Para 

la realización de este tipo de proyectos, es necesario 

partir del dominio de conceptos fundamentales, que los 

docentes deben nivelar, para luego, a partir de la 

comprensión de estos fundamentos teóricos, proponer 

alternativas a problemas que los alumnos consideren 

pertinentes. Además, se sugiere que este tipo de 

actividades puedan ser implementadas en cursos 

adicionales de ciencias biológicas a nivel secundario y 

universitario, no sólo a través de herramientas 

computacionales, sino también a través de prácticas de 

laboratorio. 
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