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Resumen 
 

La biología computacional es el uso de herramientas informáticas para la solución de problemas 

inherentes a la biología, esto se debe al actual volumen de datos disponibles y en proceso de 

generación que imposibilita la realización manual de los análisis. Haciendo uso de las herramientas 

bioinformáticas podemos dar respuesta de forma sencilla y eficiente a las diferentes preguntas 

bases dentro de este proyecto, el cual se enmarca dentro de un macro proyecto financiado por 

Colciencias que busca la identificación de los diferentes agentes zoonóticos causantes de síndrome 

febril agudo no palúdico.  

Para lograr una eficiente identificación de estos agentes es necesario el uso de técnicas moleculares 

y bioinformáticas tales como la extracción, purificación, cuantificación y la secuenciación de ADN, 

para finalmente con los datos generados  llenar vacíos en el conocimiento sobre la presencia de los 

agentes de infecciones zoonóticas en el Urabá antioqueño y adicionalmente proveer de información 

a las entidades pertinentes para tomar decisiones de salud publica que afecten de una forma 

positiva a las comunidades cercanas a los sitios de muestreo; todo eso como resultado de un 

proceso de formación por parte del pasante el cual será entrenado en las diferentes técnicas y 

softwares necesarias para la realización de este proyecto. 
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Presentación 

La biología computacional es el uso de herramientas informáticas para la solución de 
problemas inherentes a biología, tales como el análisis de secuencias, la creación de 
cadenas de polipéptidos grandes a partir de secuencias de ADN, el uso de cálculos y 
estadísticos complejos aplicados a análisis genómicos, además de la ilustración de 
diferentes objetos como las proteínas; esto debido a que el gran volumen de datos  
imposibilita la realización manual de los análisis (1), y genera la necesidad de incursionar en 
la creación de plataformas, aplicaciones y algoritmos que permitan analizar estos datos. Por 
esta razón y considerando que la biología computacional a evolucionado de manera 
acelerada desde el proyecto del genoma humano, se evidencia la necesidad de aprender a 
usar las herramientas que provee esta área del conocimiento en los diferentes campos de 
acción a los que puede enfrentarse un biólogo, ya sea agricultura, genética, ecología, 
biotecnología o incluso veterinaria(2). En pro de mejorar el uso de estas habilidades se 
planteo un proyecto de pasantía. 
 
El proyecto de pasantía fue realizado en el Grupo de Investigación en Ciencias Básicas de la 
Universidad CES, fue posible gracias a Ronaldo Guillermo Peláez Sánchez, el cual, realizó las 
funciones de tutor, siendo un gran apoyo en todas las labores que debí realizar dentro del 
laboratorio, y en los cursos que tomé para adquirir los conocimientos teóricos necesarios 
para el buen desarrollo de la pasantía, y a Juliana Martínez Garro, la cual, realizó las 
funciones de tutora de enlace, siendo siempre un apoyo incondicional en todos los trámites 
necesarios para el desarrollo de los diferentes cursos de investigación y además al grupo de 
investigación en Ciencias Básicas el cual aportó los recursos necesarios para todas las 
labores de laboratorio. Este proyecto de pasantía esta enmarcado dentro de un macro 
proyecto de Colciencias desarrollado por el grupo de investigación, el cual busca identificar 
agentes zoonóticos en diferentes poblaciones de murciélagos en el Urabá antioqueño, los 
cuales podrían afectar a las poblaciones humanas cercanas a los lugares de captura. Si bien, 
esta pasantía se inició el 21 de febrero de 2020, las labores de capacitación y el 
acompañamiento con miembros del Grupo de Investigación iniciaron desde 2019-2, esto en 
pro de tener más tiempo para fortalecer habilidades y conocimientos pertinentes del 
investigador en el área de la salud. Los dos procesos principales en la pasantía fueron: la 
detección de organismos generadores de enfermedades zoonóticas por medios 
moleculares, y la detección bioinformática de factores de virulencia en el género Leptospira. 
Con lo anterior, se buscaba fortalecer las diferentes habilidades necesarias de un biólogo 
que se dedique a la investigación en el área de la salud tales como la realización de 
diferentes técnicas moleculares, la realización de informes y  reuniones semanales ,  además 
de ampliar el conocimiento sobre las enfermedades infecciosas, generando datos que 
permitan tomar decisiones oportunas para mejorar la salud de las diferentes comunidades. 
 

 

 



Reseña de la institución 

La Universidad CES es una entidad autónoma, de carácter privado no confesional, sin ánimo 
de lucro, en busca de la formación de profesionales en pregrado y posgrado en todas las 
áreas del conocimiento, con las más altas cualidades humanas, éticas y científicas (3). 
 
Dentro de su estructuración, la investigación constituye una de las funciones dentro del 
quehacer universitario, en busca de consolidar una cultura científica armónica y 
concordante con la formación académica en todas sus dimensiones. Por esta razón, la 
conformación de grupos de investigación multidisciplinarios, en los cuales, la suma de las 
experiencias y trabajo, tanto de docentes y estudiantes, se convierten en el escenario 
perfecto para la generación de ideas de investigación, la consolidación de semilleros de 
investigación, la producción y divulgación científica.  Es por esta razón que la Universidad 
CES posee un total de 33 grupos avalados por Colciencias, dentro de los cuales, se encuentra 
el Grupo de investigación en ciencias básicas (4). 
 
Este grupo hace parte del área de conocimiento de ciencias médicas y de la salud, pertenece 
a la Facultad de Medicina, y es categorizado como A1 en las clasificaciones de Colciencias. 
Está liderado por la doctora Piedad Matilde Agudelo Flórez, y fue conformado en el mes de 
enero del año 2002, en la ciudad de Medellín – Antioquia. El grupo de investigación posee 
varios objetivos generales dentro de su organización, entre los cuales están: Desarrollar 
proyectos de investigación que impulsen el adelanto científico de las comunidad 
universitaria y el país, formular proyectos de investigación que busquen el avance del 
conocimiento de las patologías que aquejan las poblaciones desde un punto de vista tanto 
fisiopatológico como epidemiológico, impulsar trabajos de investigación en colaboración 
con otras instituciones tanto a nivel nacional como internacional, propiciar la creación de 
nuevas líneas terapéuticas para diferentes patologías e incentivar el pensamiento científico 
de los estudiantes de pregrado con un enfoque en sus líneas de investigación, dentro de los 
cuales se destacan algunos temas como: Epidemiologia clínica y molecular, genómica de 
agentes infecciosos y biología computacional (5). 

 

Objetivos 

 

1.1 Objetivo general 

Potencializar las diferentes habilidades necesarias para el quehacer de un biólogo en el 

campo laboral con un enfoque bioinformático y molecular. 

 

 



 

1.2 Objetivos específicos 

 Aprender a implementar las diferentes herramientas útiles en el desarrollo de las 

labores de un biólogo en el ambiente profesional dentro de un grupo de 

investigación. 

 

 Revisar las técnicas y protocolos necesarios para el desarrollo del trabajo 

bioinformático y en biología molecular. 

 

  Desarrollar habilidades útiles para las diferentes actividades a las que un biólogo 

debe enfrentarse en la vida laboral en el campo de la biología molecular y las 

ciencias de la salud. 

 

 

Logros alcanzados 

•Asistir y cursar el proyecto curricular de biología computacional 1 en la Universidad de 
Antioquia, con un desempeño sobresaliente. 
 
•Realizar prácticas de investigación en biología molecular donde se generaron resultados 
para la escritura de un artículo de investigación, en revista A1. 
 
•Realizar múltiples MOOCs propuestos con el tutor, en pro de aumentar las habilidades en 
biología computacional y aumentar el entendimiento en estos temas. 
 

•Adquirir y potencializar competencias en el trabajo en equipo, generación de informes y 

ejecución de labores en el laboratorio. 

 

Dificultades  

1.3 Pandemia covid-19  

El año 2020 ha sido inusual para todos los procesos formativos, debido a los diferentes 
aislamientos preventivos impulsados por las entidades gubernamentales, durante los 
cuales, nos vimos enfrentados a nuevos retos, en el caso específico de la Pasantía en 
biología computacional y molecular, dentro del grupo de investigación en Ciencias Básicas 
de la Universidad CES, nos vimos enfrentados a cambiar los cronogramas y los productos 
propuestos, ya que el trabajo en laboratorio se vio interrumpido durante varios meses, 
retrasando en gran medida las actividades propuestas.  



 

 

 

Resultados 

1.4 Detección y modelación de genes de virulencia por medios 

computacionales en el género Leptospira  

La realización de las modelaciones para las proteínas fue un proceso que requirió el uso de 
diferentes herramientas computacionales. Lo primero, fue descargar los genomas de 
referencia para las 67 especies del género Leptospira del Centro Nacional para la 
Información Biotecnológica o NCBI por sus siglas en inglés. Posteriormente, por medio de 
la terminal se unieron todos los genomas en un solo archivo FASTA, el cual, se configuró 
para ser el archivo correspondiente a la base de datos de un BLAST local. Una vez finalizada 
la base de datos, se procedió a descargar las secuencias de los factores de virulencia 
detectados in vivo en Leptospira interrogans y a realizar el BLAST a cada una de las 
secuencias, con un límite mínimo de 70% de identidad (fig1). Posteriormente, con estas 
secuencias seleccionadas se realizaron modelaciones por medio del software I-TASSER (6-
8) (fig 2-4), y, adicionalmente, las secuencias fueron pasadas por el software interpro (9)  
obteniendo información sobre la familia protéica a la que pertenece la secuencia enviada 
en el proceso biológico en el que participa, su función molecular y si se encuentran 
presentes en algún componente celular. Esto se realizó para cada una de las proteínas que 
pasaron el umbral de selección.  
 
De los 37 factores de virulencia que se analizaron, sólo 21 de ellos se encontraron en al 
menos una de las 66 especies restantes, con una identidad mínima del 70 %, habiendo 
especies que tienen más de una copia de genes específicos en el genoma, como los son 
Leptospira noguchii, con el gen de la hemolisina con identidades del 87% y 73%, además de 
otras especies con genes que poseen identidad del 100%. 
 
 

1.5 Realización de PCRs para detección de Trypanosoma en 

sangre y corazón 

En la búsqueda de tripanosomatidos en los diferentes órganos de los murciélagos 

pertenecientes a el macroproyecto de Colciencias realizamos la estandarización de una 

prueba PCR que amplificara el gen 18s de los tripanosomatidos ya que este gen posee 

suficiente variabilidad para permitir análisis que nos ayuden a determinar la especie que 



infecta a los murciélagos, sin embargo en ninguna de las 204 PCRs realizadas no obtuvimos 

ningún amplicon de el tamaño esperado de 700pb. 

 

 

1.6 Realización de PCRs para detección de Toxoplasma gondii 

en riñones 

 

Con la aparición de nueva literatura, se enconraron artículos que describen la identificación 
de Toxoplasma gondii en riñones de murciélagos, aun cuando estos mismos murciélagos 
aparecen negativos para infección en los órganos como el corazón, similar a la situación 
presentada en nuestros resultados. Por lo cuál, con esta nueva información se decidió iniciar 
de nuevo la búsqueda de toxoplasma en las 192 muestras que  previamente habían arrojado 
resultados negativos a la amplificación en ADN extraído de corazón. Con esto, se realizó la 
estandarización de una PCR nested para el gen B1 presente en toxoplasma, utilizando dos 
set de primers que comparten el mismo tm de 58 ºC y generan amplicones de 594pb para 
el amplicon externo y 530pb para el amplicon interno; hasta la fecha de entrega de este 
manuscrito no se han concluido las labores de laboratorio para la escritura de un artículo 
con estos resultados, se estima que para la fecha de sustentación se encuentren finalizados 
estos análisis aun así podemos observar resultados presuntamente positivos(fig5-6). 
 

1.7 Artículo científico 

Hasta el momento de la entrega de este manuscrito no se tienen los resultados totales de 
los diferentes proyectos realizados en esta pasantía por lo cual no se han escrito los 
borradores de los dos artículos esperados como resultado de la pasantía, esto debido en 
gran medida al retraso que presentamos por el covid 19, se espera poder adjutarlos en la 
sustentación oral de este trabajo el día 23 de noviembre del 2020. 
 

Conclusiones 

El proceso de pasantía es altamente recomendable en la formación de un biólogo, ya que 
esta le permite desarrollar habilidades técnicas, además de reforzar sus conocimientos 
teóricos, todo  bajo un ambiente laboral real, y este trae consigo nuevos retos, los cuales 
son algo complicados de presentar en un ambiente académico. Adicionalmente, áreas como 
la biología molecular, requieren de un buen manejo en elementos del laboratorio, el 
correcto protocolo para el buen funcionamiento de los equipos, las buenas prácticas de 
bioseguridad o la asepsia, las cuales son fundamentales para asegurar un resultado 
confiable y son claves en la hora de los análisis. 



 
Otro aspecto fundamental a la hora de realizar proyectos de investigación es seguir 
constantemente revisando literatura, de esta forma resultados que aparentemente son 
negativos pueden volverse a analizar utilizando métodos diferentes que nos arrojen los 
resultados esperados,  el caso de toxoplasma es un claro ejemplo de la necesidad constante 
de la revisión de literatura y la necesidad de apoyo entre las diferentes instituciones que se 
dedican a realizar ciencia. 
 

Anexos  

Figura 1: Genes sobre los cuales se realiza el blast, NE: Numero de especies en el que se 

supera el limite de identidad del 70%, Ide Max: Mayor porcentaje de identidad encontrado en el 
blast, Ide Min: Menor porcentaje de identidad encontrado en el blast. 
 

 

 

Figura 2,3,4: Modelación computacional de los factores de virulencia ClpA,Hemo-

oxigenasa y Hemolisina por medio del software I-TASSER 



 

 

Figura 4: Estandarización de el protocolo para la PCR nested en la detección de 

Toxoplasma gondii usando 3 muestras positivas de cultivo 

 

 

Figura 5: Resultados de cuatro muestras positivas para toxoplasma en riñones  
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