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a expansion y acceso universal a internet, asi como el desarrollo de bases de datos y servidores de ciencias

bioldgicas, han hecho que la informacion pueda estar al alcance de todos de manera facil y sencilla. Durante la

reciente pandemia se detond la busqueda de herramientas virtuales para fortalecer las estrategias de ensefianza
a distancia, resultando util el uso de plataformas como swiss-MoDEL (Modelo Suizo), la cual permite el desarrollo de
modelados tridimensionales de proteinas. Estas plataformas son ttiles en el disefio y produccién de medicamentos
bioldgicos y generacion de biomateriales; ademas, pueden ser una opcion que permita desarrollar nuevas estrategias
de aprendizaje virtual para visualizar las estructuras proteicas. Por lo tanto, con el uso de plataformas para el modelado
3D de proteinas se enriquece la educacion a distancia en el area bioldgica, al generar nuevas estrategias que permitan
facilitar la transmision del conocimiento a docentes y alumnos.
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La rapida popularizacion de internet ha dado lugar a un cam-
bio importante en los recursos educativos, asi como en el
surgimiento de varios recursos didacticos en linea; algunos
son de acceso gratuito, lo que ha permitido a los estudiantes
eliminar las limitaciones de tiempo y espacio para elegir li-
bremente las materias y los temas que les interese aprender
o profundizar (Jiang, 2022). El aprendizaje en linea se puede
definir como una instrucciéon impartida a través de un dis-
positivo digital cuyo destino es apoyar la ensefianza. En la
literatura se han destacado varias ventajas del aprendizaje
en linea, como son estudiar desde cualquier lugar, a cual-
quier hora, la posibilidad de ahorrar cantidades importantes
de dinero, disminuir los desplazamientos en autobuses lle-
nos de gente o trenes locales, muchas veces con tiempos de
transporte muy largos, lo que, al mismo tiempo, implica un
ahorro de tiempo (Ferri, Grifoni y Guzzo, 2020).

Durante la reciente pandemia causada por el virus
sars-cov-2 (2020), la ensefianza mundial se colocd en
un punto critico. Para poder superar el desafio durante la
emergencia sanitaria, se acelerd el desarrollo en un tiem-
po récord de la educacion en linea, asi como la adaptacion
para las diferentes areas. Sin embargo, durante este pe-
riodo se observaron algunos problemas con la ensefian-
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za en el aula en linea, tales como una disminucién de la
motivacion de los estudiantes y un aumento en la tasa de
ausentismo, para lo cual se propuso el desarrollo y uso
de estrategias digitales, las cuales involucraron un mayor
dinamismo e interaccion de los alumnos durante la ense-
flanza virtual (Jiang, 2022).

Este reto ha sido particularmente complicado en el
area de la docencia en las ciencias bioldgicas, pues mu-
chos de los conceptos que se relacionan en las areas de
inmunologia, bioquimica y biologia molecular implican
conceptualizaciones de moléculas en ambientes celulares,
las cuales, en funcion de su configuracion tridimensional,
tendran expuestas regiones de interacciones o modifica-
ciones con otras moléculas para llevar a cabo su activi-
dad bioldgica. La visualizaciéon de estos cambios en las
estructuras de las moléculas, mas las dificultades de la
ensefianza a distancia, proponen al uso de herramientas
virtuales y bases de datos como firmes adyuvantes en la
ensefianza de las ciencias bioldgicas.

En ese sentido, el uso de herramientas virtuales,
tales como el acceso a bases de datos y el uso de platafor-
mas y programas computaciones que permitan mejorar el
proceso de conceptualizacion de las estructuras de biomo-
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léculas para determinar sus caracteristicas funcionales, es
de gran importancia para comprender sus regiones de in-
teraccion o cambios en el plegamiento, resultando de gran
utilidad en la docencia de las ciencias biologicas.

Modelado 3D de proteinas

La comprension espacial de las moléculas en las areas de
las ciencias bioldgicas proporciona una mejor comprension
de los dominios proteicos en relacion con su actividad bio-
légica e interaccion con otras moléculas. En afios pasados,
la creacion de modelos virtuales de macromoléculas en 3D
mediante diferentes programas bioinformaticos era bastan-
te complicada, ya que se requeria una formacion profunda
en las areas de programacion computacional y ciencias,
ademas de dedicarle mucho tiempo; por lo tanto, se limi-
taba mucho el acceso para estudiantes y profesores de las
ciencias bioldgicas (Safadel y White, 2019).
Particularmente, de entre todas las moléculas de im-
portancia bioldgica, las estructuras tridimensionales de las
proteinas brindan informacion valiosa sobre su funcion a
nivel molecular e informan sobre un amplio espectro de
aplicaciones en la investigacion de ciencias de la vida. El
modelado computacional ayuda a los cientificos a desen-
trafiar los mecanismos de los eventos a nivel molecular
y predecir el comportamiento de sistemas complejos a
un nivel de detalle que no se puede medir directamente
en los ensayos experimentales. Por ello, se aplica en el
disefo y produccion de medicamentos bioldgicos, como
son anticuerpos monoclonales, vacunas, péptidos inmu-
norreguladores, asi como en el acoplamiento de proteinas
a diferentes materiales y polimeros para realizar pruebas
diagnosticas, biosensores y nanotecnologias con aplica-
ciones biologicas (Ozboyaci et al., 2016). Por lo tanto,
queda claro que los complejos de proteinas son funda-
mentales para muchos procesos celulares, de modo que
una descripcion detallada de sus interacciones y la estruc-
tura tridimensional son esenciales para una comprension
integral de los sistemas biologicos, la funcién de los com-
plejos y redes de proteinas, y como podemos modular-
los. Dada su relevancia bioldgica, existen bases de datos
de acceso libre —y que han crecido afio con afio— en las
que se van registrando secuencias de proteinas, por ejem-
plo, el Banco de Datos de Proteinas (ppB)' y Proteinas
Universales (untroT)? (Waterhouse et al., 2018).

1 En https://lwww.rcsb.org/
2 En https://www.uniprot.org/
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Actualmente, a partir de la secuencia de aminoaci-
dos obtenida y seleccionada de las bases de datos, como pbB
0 UNIPROT, se puede realizar un modelaje tridimensional. A
pesar de que en la red existen varias aplicaciones/progra-
mas de software/herramientas, en algunos casos, para tener
acceso a ellos es necesario realizar pagos o suscripciones
periddicamente y ésa puede ser una limitante en el uso de
esta tecnologia (Safadel y White, 2019); no obstante, exis-
ten algunos de uso gratuito, como son swiss-MODEL (Mode-
lo Suizo), desarrollado por el Grupo de Biologia Estructural
Computacional del Instituto Suizo de Bioinformatica (siB)
y el Biozentrum de la Universidad de Basilea, proyecto que
ha recibido financiacion de ELIXIR y del programa de inves-
tigacion e innovacion Horizonte 2020 de la Union Europea.

SWISS-MODEL? es un sistema automatizado para mo-
delar la estructura 3D de una proteina a partir de su se-
cuencia de aminoécidos usando técnicas de modelado por
homologia. Se establecié hace 20 afios como el primer
servidor completamente automatizado para el modela-
do de homologia de estructuras de proteinas. El servidor
cuenta con una interfaz web facil de usar (bastante intui-
tiva), permitiendo a los no especialistas generar modelos
3D para su proteina de interés desde un simple navegador
web y sin la necesidad de instalar y aprender programas
de modelado molecular complejos o descargar grandes
bases de datos. Por lo tanto, el acceso a este servidor lo
puede llevar a cabo cualquier alumno o docente interesa-
do. En la actualidad, swiss-MODEL es uno de los servidores
web de modelado de estructuras mas utilizados en todo
el mundo, con mas de 900 mil solicitudes de modelos de
proteinas al afio, es decir, aproximadamente un modelo
por minuto (Biasini et al., 2014). En este ambiente virtual,
los usuarios tienen la oportunidad de realizar un modelo
en 3D a partir de la secuencia de aminoéacidos de una pro-
teina (Imagen 1): utilizando el cursor de la computadora
pueden rotar la molécula sobre cualquier eje en el plano x,
Y, Z, y hacer zoom en las moléculas (Imagen 2); asi como
elegir la forma en la cual se quiere observar el modelo mo-
lecular, las cuales pueden ser: a) modelo de llenado de es-
pacio (space filling model), b) caricatura (cartoon), c) tubo
(tube), d) pelotas y palos (ball and stick), e) superficie
(surface) y f) cuerda (rope) (Imagen 3). El uso del swiss-
MODEL puede ayudar a los educadores como un método de
eleccion en la ensefianza virtual, ya que los modelos 3D
se producen e integran en un entorno para hacer la interfaz
entre el alumno y los modelos fisicos mas eficientes.

3 En http://swissmodel.expasy.org/
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Imagen 1. Obtencion de una secuencia de aminoacidos de la proteina Interleucina-6 (IL-6 humana)
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Nota: La secuencia de los aminoacidos se copia y se pega en la ventana de modelado del servidor swiss-MODEL.
Fuente: Base de datos UNIPROT.
Imagen 2. Generacion de un modelo 3D a partir de la secuencia de aminoacidos de la proteina IL-6 humana
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Fuente: Servidor SwiSS-MODEL.

{{swiss-MoDEL €es un sistema automatizado para modelar la estructura 3D de una proteina a partir de su

secuencia de aminoacidos usando técnicas de modelado por homologia; fue establecido hace 20 afios como
el primer servidor completamente automatizado para el modelado de homologia de estructuras de proteinas))

Afo 13, Namero 27, julio-diciembre de 2022




DOCERE Uso de modelos 3D de proteinas en la docencia de las areas biologicas

Imagen 3. Ejemplos de los diferentes modelos 3D
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Nota: Los ejemplos fueron generados en el servidor swiss-MODEL, a partir de la secuencia de aminoacidos de IL-6 humana: a) modelo de

llenado de espacio (space filling model), b) caricatura (cartoon), ¢) tubo (tube), d) pelotas y palos (ball and stick), e) superficie

(surface) y 1) cuerda (rope).

Fuente: Servidor SWiSS-MODEL.

En conclusion, la educacion a distancia a partir
de la pandemia de sars-cov-2 se acelerd de una manera
vertiginosa para cubrir las necesidades de los alumnos.
Gracias al esfuerzo extraordinario de los docentes y las
instituciones se evito el estancamiento de la educacion y
la disminucién de su calidad. Para lograr este objetivo se
necesitod de la expansion y de un mejor acceso a internet
en la poblacidn, asi como del desarrollo de nuevas plata-
formas virtuales de acceso libre. Particularmente, en las
areas de las ciencias biologicas fue un reto la ensefianza
en linea de moléculas bioldgicas importantes, como son
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