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Saludo Comité Organizador 

 
 Congreso Colombiano de Bioquímica y Biología Molecular 2023 

Apreciados investigadores, estudiantes, profesores, conferencistas invitados, casas comerciales participantes, 

representantes de la comunidad científica y demás invitados, es un honor darles la bienvenida al VI Congreso 

Colombiano de Bioquímica y Biología Molecular. El C2B2 es un evento que reúne a quienes, desde distintos 

rincones de nuestra geografía y del mundo, dedican su vida a comprender los procesos más fundamentales que 

sostienen la vida. 

En esta ocasión nos acoge nuevamente la ciudad de la eterna primavera, ciudad declarada Distrito Especial de 

Ciencia, Tecnología e Innovación en 2023, para celebrar no solo un evento académico, sino un espacio de 

convergencia para las ideas, el diálogo y la creatividad científica. Este congreso es el resultado del esfuerzo colectivo 

de instituciones comprometidas con el avance del conocimiento; es testimonio del talento, la disciplina y la 

curiosidad que caracterizan a nuestra comunidad científica.  

La bioquímica y la biología molecular han demostrado, más que nunca, su poder transformador. Gracias a ellas, 

hoy podemos enfrentar desafíos que van desde el diagnóstico y tratamiento de enfermedades hasta la sostenibilidad 

ambiental, el fortalecimiento de la seguridad alimentaria y el desarrollo de nuevas tecnologías que impactan de 

forma profunda a nuestra sociedad. 

Hemos trabajado incansablemente para garantizar el éxito de nuestro evento, para ello invitamos ponentes 

nacionales e internacionales con una alta trayectoria académica, que trabajan en las diferentes áreas temáticas 

abordadas en esta versión de nuestro congreso. Contamos con la participación de empresas aliadas, que, a través, 

de su muestra comercial nos invitan a conocer los últimos desarrollos tecnológicos que acompañan nuestras 

investigaciones.  

Dentro de nuestros procesos de innovación, en esta versión incluimos una nueva modalidad de presentación de 

trabajos, la cual ha sido implementada en varios congresos internacionales buscando dar una mayor visibilidad a 

las investigaciones realizadas en los diferentes campos de interés, y es, la modalidad oral corta, que permite la 

presentación oral del trabajo en un espacio de 3 minutos, complementado con dos espacios de intercambio de 

conocimiento con los participantes a través de la exposición del trabajo en un póster. Esta modalidad se sumó a las 

ya conocidas, modalidad oral extendida y modalidad póster.  

También tuvimos la oportunidad de implementar la Inteligencia Artificial, a través de los desarrollos realizados por 

la UPB, el primero, para la evaluación de los trabajos enviados, seleccionando así, la modalidad para cada resumen 

y los ganadores de las tres modalidades presentes en nuestro evento. El segundo, para la generación de los 

certificados de presentación de trabajos una vez se termina cada día de evento, garantizando así, que todos los 

participantes cuentan con este documento antes de regresar a sus actividades regulares.  

Durante estos días tendremos la oportunidad de escuchar a investigadores de trayectoria excepcional, compartir 

avances recientes, debatir ideas, construir redes de colaboración y, sobre todo, inspirarnos mutuamente. Los 

congresos como este nos recuerdan que la ciencia no se construye en soledad: se enriquece en comunidad, se 

fortalece en la diversidad de perspectivas y se proyecta en la interacción entre generaciones. 



  

 

 

 

Queremos agradecer a todos los ponentes invitados, a los miembros de los comités científico y organizador, a las 

empresas que nos acompañan en la muestra comercial, a las universidades que actúan como entidades organizadoras 

y a todos los que han hecho posible este evento. Hacemos un reconocimiento especial a los miembros de la Sociedad 

Colombiana de Ciencias Químicas, quienes gestaron este evento y han estado presentes a lo largo de estas seis 

versiones, siendo parte fundamental del grupo de personas que logran que estemos reunidos en estos días. También 

queremos agradecer especialmente a la Universidad Pontificia Bolivariana por el apoyo que nos brindaron en la 

organización y en las evaluaciones y decisiones científicas, su apoyo ha sido fundamental para cumplir con éxito 

las diferentes actividades relacionadas con nuestra experiencia en el VI C2B2.  

Finalmente, agradezco a cada uno de ustedes y los invito a vivir este congreso con espíritu abierto, crítico y creativo. 

A aprovechar cada conferencia, cada conversación, cada encuentro inesperado. De este intercambio nacen las 

preguntas que nos impulsan, los proyectos que nos unen y las soluciones que nuestro país y el mundo necesitan. 

Este espacio es un excelente punto de partida para nuevas reflexiones, nuevas alianzas y nuevas oportunidades para 

hacer ciencia con rigor, con pasión y con propósito. 

Bienvenidos, y que estos días estén llenos de descubrimientos y aprendizaje. 

Ana Patricia Martínez 

Presidenta  

Comité organizador 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  



  

 

 

 

Ana Patricia Martínez 

Presidenta Comité Organizador 

Química de la Universidad Nacional de Colombia, institución que posteriormente también le otorgaría el título de 

Magíster en Ciencias Bioquímica y el de Doctorado en Ciencias Bioquímica. Actualmente es Profesora Asistente 

de la Universidad Nacional de Colombia adscrita al Departamento de Ciencias de la Vida, perteneciente a la más 

reciente Facultad de la sede Medellín, la Facultad de Ciencias de la Vida. Actualmente, es Directora de las Áreas 

curriculares de Enfermería, Farmacia y Salud Global.  

 

Cuenta con una trayectoria docente de más de 10 años, vinculada a universidades como Pontificia Universidad 

Javeriana, Fundación Universitaria Jorge Tomás, Universidad Nacional de Colombia y Universidad Militar Nueva 

Granada; como profesora de los cursos fundamentales en química, alimentos y bioquímica. Actualmente, en la 

Universidad Nacional de Colombia sede Medellín se encuentra vinculada como profesora de Bioquímica.  

 

Dentro de su compromiso con el desarrollo científico del país y como parte de este quehacer formador, ha sido parte 

del programa Enamórate de las Ciencias de la Universidad Militar Nueva Granada, de los webinar de la Sociedad 

Colombiana de Ciencias Químicas, y ha colaborado como editora de 20 números de la revista de divulgación 

Química e Industria de la Sociedad Colombiana de Ciencias Químicas, incluyendo el número más reciente que hace 

parte del VI Congreso Colombiano de Bioquímica y Biología Molecular.  

 

En cuanto a su trayectoria investigativa, ha estado enfocada en estudios de interacción hospedero-patógeno, con 

modelos como Mycobactrium tuberculosis-humano, Colletotrichum acutatum-Lulo y recientemente, Fusarium 

oxysporum f. sp. dianthi-Clavel. Es co-investigadora del grupo de Estudios en Actividades Metabólicas Vegetales 

y del semillero Ciencias Básicas para la Vida. Ha estado vinculada en alrededor de 10 proyectos de investigación, 

ha contribuido en la generación de conocimiento con 5 artículos científicos, más de 20 artículos cortos presentados 

en eventos científicos, 3 tesis de pregrado dirigidas y más de 10 participaciones como evaluadora de tesis de 

pregrado, maestría y doctorado.  

  



  

 

 

Saludo del Comité Científico 
Estimados Colegas: 

Es muy grato dirigirme, en representación de nuestro Comité Científico, con el fin de hacer un reconocimiento a la 

labor de cada uno de ustedes por su participación en el VI Congreso Colombiano de Bioquímica y Biología 

Molecular – C2B2, que se desarrolló en la ciudad de Medellín, entre el 19 y 21 de noviembre en el centro de eventos 

FORUM de la Universidad Pontificia Bolivariana. 

El C2B2 es el encuentro bianual, en el cual investigadores, estudiantes de pregrado y posgrado, y representantes de 

la industria y del sector público, se reúnen para interactuar y entregar de primera mano información que demuestra 

los más recientes avances y desarrollos científicos, tanto de Colombia como de otros países de América y del 

Mundo. Esta comunidad interdisciplinaria coincide en la apropiación de conocimientos que se fundamentan en la 

Bioquímica y la Biología Molecular, convirtiéndose en una estrategia esencial para el avance investigativo, 

fortaleciendo áreas de la ciencia que permiten el entendimiento detallado y amplio en las ciencias de la vida y del 

entorno. Mediante estas áreas es posible explicar la vida a nivel molecular y alcanzar avances muy significativos 

en la salud humana y animal, en el medio ambiente y los ecosistemas.  Los nuevos desarrollos develan aspectos 

claves en el funcionamiento las células; cómo las interacciones entre comunidades definen estados de salud y 

enfermedad; y como la interacción con el entorno genera relacionamientos específicos que promueven la vida. Con 

base en lo anterior, se pueden establecer estrategias innovadoras para nuevas terapias focalizadas, con menos efectos 

adversos; diseñar nuevos compuestos con mayor eficacia; crear organismos con propiedades específicas para la 

industria; mejorar procesos y generar modelos innovadores direccionados a la agricultura sostenible y desarrollar 

soluciones para enfrentar la crisis climática. 

El C2B2 en su sexta versión concentró sus esfuerzos en reunir trabajos enfocados en seis áreas de impacto como: 

Salud humana & animal (SHA), Ciencias Ómicas & Bioinformática (COB), Agricultura & Bioprospección Vegetal 

(AV), Biotecnología & Microorganismos (BM), Medio Ambiente, Biorremediación & Enseñanza (MAE), y 

Tecnologías Transformativas y Convergentes (TTC). 

El área de las Tecnologías Transformativas y Convergentes que incluyen las NBIC (Nano, Bio, Info, Cogno) tuvo 

un gran impacto porque en los últimos años han venido revolucionando la bioquímica y la biología molecular al 

combinar la nanotecnología, biotecnología, tecnologías de información y ciencias cognitivas para impulsar avances 

significativos en la salud, el medio ambiente y la industria.  Estas tecnologías han permitido el desarrollo de terapias 

personalizadas que mejoran la calidad de vida de pacientes con cáncer; diagnóstico preciso que incluye agentes 

infecciosos nunca antes descritos y que requieren herramientas avanzadas para su control y prevención; desarrollo 

de cultivos eficientes y que permiten diseños experimentales fundamentales para la evaluación de nuevos 

compuestos y control de agentes patógenos con el uso de nanomateriales; y la creación de nuevos materiales y 

fuentes de energía sostenibles, entre otros.  Como pudimos evidenciar, durante los días de congreso las TTC se 

convirtieron en un área transversal que permitió integrar y potenciar la información obtenida en diferentes 

investigaciones y llevarla a un nivel mayor, potenciando su impacto no solo al nivel académico-científico, sino 

también en su aplicabilidad para alcanzar cambios sustanciales que mejoran la vida de las personas, los animales y 

el entorno. 

De una manera articulada y estratégica, las TTC son cruciales en el desarrollo de vacunas, puesto que aceleran la 

velocidad en el proceso de producción; permite el diseño de vacunas más efectivas y seguras en un tiempo menor, 

lo que finalmente lleva a tener mejores resultados cuando se trata de ganar la batalla contra el tiempo en el caso de 

agentes infecciosos nuevos o reemergentes que atentan a la población mundial. 

 



  

 

 

Es así como un ejemplo claro de este impacto se puede evidenciar con el desarrollo de vacunas ARNm que pueden 

ser diseñadas y modificadas rápidamente para nuevos patógenos; mientras que la biotecnología y la biología 

molecular facilitan la producción de vacunas a partir del conocimiento del patógeno a nivel molecular.  Por su parte, 

mediante el uso de la Inteligencia Artificial (IA) es posible analizar datos para identificar objetivos específicos y 

lograr modelamientos y simulaciones en diferentes escenarios, disminuyendo costos y mejorando la eficiencia para 

llevar a campo, optimizando los recursos económicos y el tiempo de ejecución. 

Apoyados en lo anterior, en nuestro congreso se logró realizar una jornada muy especial dedicada al desarrollo de 

vacunas en Colombia. Se trató de la última jornada académica, en donde se tuvo la presencia de dos expertos, uno 

del sector público (Instituto Nacional de Salud – INS) y el otro del sector privado (VaxThera – SURA – Wisconsin), 

quienes nos hablaron de los desarrollos más recientes y los retos que actualmente se tienen tanto a nivel nacional 

como mundial.   

Adicionalmente, como tradición en este importante congreso, la entrega del Reconocimiento C2B2 VIDA Y OBRA 

fue otorgado al Doctor Luis Fernando García Moreno, Profesor Emérito de la Universidad de Antioquia y 

reconocido investigador a nivel mundial por sus importantes aportes científicos en el campo de la inmunología. 

Recientemente, fue reconocido como uno de los investigadores colombianos más influyentes en el mundo. 

Presentamos así el libro de memorias de nuestro evento. Una obra que hemos construido gracias al aporte de cada 

uno de ustedes y que es la recopilación de miles de horas de esfuerzo, recursos económicos importantes, la 

trayectoria y la gran capacidad de creación de cientos de investigadores.  Así, para que haya un recorrido ameno, 

hemos definido que las áreas del evento son el formato mayor de separación de los trabajos, y dentro de cada área, 

encontrarán los resúmenes iniciando con los correspondientes a las conferencias plenarias, seguidos por los 

resúmenes de los trabajos presentados en ponencias orales y luego los trabajos presentados en poster. Cada trabajo 

mantiene el código que se asignó dentro del evento y el cual se mantuvo para todos los procesos durante el evento, 

permitiendo así tener mayor accesibilidad a sus trabajos.   

Esperamos que este compendio de la increíble producción científica de nuestra comunidad, permita dar detalles y 

mayor información, así como consolidar el relacionamiento de los investigadores para generar nuevos proyectos y 

así crecer en ciencia para ayudar al desarrollo del país. 

Con todo este contexto, podemos concluir que el VI Congreso C2B2 fue una excelente oportunidad para el 

intercambio de ideas, compartir experiencias y debatir sobre los últimos avances en la bioquímica y la biología 

molecular, tanto desde la ciencia básica como la ciencia aplicada.  El programa diseñado, los conferencistas 

invitados y los participantes, hicieron que el nivel académico fuera excepcional y las experiencias fueran 

inolvidables. 

Que sea este libro el insumo para la construcción que permita avanzar hacia nuestra séptima edición, en un mundo 

que debe ser mejor y que crece hacia el desarrollo y la innovación. 

Cordialmente, 

 

Luz Elena Botero Palacio      

Presidenta 

Comité Científico 

 

  



  

 

 

 

 

Luz Elena Botero Palacio      

Presidenta 

Comité Científico 

 

Bacterióloga y Laboratorista Clínica del Colegio Mayor de Antioquia; Especialista en Gerencia en Economía y 

Finanzas de la Salud de la Universidad Pontificia Bolivariana; Magister en Ciencias Básicas Biomédicas de la 

Universidad de Antioquia y Doctora en Ciencias Médicas de la Universidad Pontificia Bolivariana. 

 

Su vida académica y científica la ha dedicado al estudio de los microorganismos de interés clínico, con una 

trayectoria como docente universitaria en el área de la microbiología y parasitología clínicas tanto a nivel de 

pregrado en medicina y enfermería y en formación avanzada a nivel de maestría y doctorado. En su camino 

formativo ha tenido la oportunidad de formar un gran número de médicos, magister en Ciencias Médicas y ha 

aportado en la formación de varios doctores que promulgan la investigación tanto básica como aplicada. 

 

Su investigación se ha concentrado en el estudio de la microbiota humana en estados de salud y enfermedades como 

la tuberculosis pulmonar, neumonía adquirida en comunidad, COVID-19, obesidad y sepsis.  Adicionalmente ha 

colaborado en métodos diagnósticos para tuberculosis pulmonar y micobacteriosis.  De otro lado su gran interés por 

los parásitos le permitió también explorar el mundo de los cestodos principalmente en el complejo teniosis-

cisticercosis.  
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BIOLOGÍA MOLECULAR APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA VEGETAL: DE LOS CULTIVOS A 
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1Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Escuela Técnica Superior de Ingeniería Agronómica y de 

Montes, Universidad de Córdoba, España 

*correo electrónico: b52resam@uco.es 

 

RESUMEN 

 

La biología molecular ha revolucionado la mejora genética vegetal al sustituir la selección fenotípica tradicional 

por estrategias basadas en la comprensión del genoma y sus mecanismos de regulación. En especies herbáceas, 

como los cereales, estas herramientas han permitido desarrollar programas de mejora más eficientes, centrados en 

la identificación de genes y marcadores asociados a la productividad, la calidad y la resistencia a distintos tipos de 

estrés [1]. En las especies forestales, sin embargo, la aplicación de estas metodologías plantea retos particulares 

derivados de su larga vida, la elevada heterocigosidad y la complejidad de sus genomas [2]. La integración de datos 

multiómicos (genómicos, transcriptómicos, proteómicos y metabolómicos) está proporcionando nuevas 

perspectivas sobre los mecanismos de adaptación y defensa, especialmente en especies mediterráneas del género 

Quercus, relevantes tanto ecológica como económicamente [3]. El traslado de las herramientas moleculares desde 

los cultivos agrícolas a los sistemas forestales está sentando las bases de programas de mejora orientados a la 

sostenibilidad, la resiliencia y la conservación. Así, la biología molecular vegetal se consolida como un eje 

integrador entre la agricultura y la silvicultura, impulsando la innovación biotecnológica frente a los desafíos del 

cambio climático. 
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RESUMEN 

 

Las plagas y las enfermedades son probablemente los factores más limitantes para la producción de cultivos [1]. 

Usualmente para su control, se utilizan fumigaciones periódicas de productos de síntesis química que además de 

controlar el problema, ocasionan impactos negativos en el ambiente y la salud y generan resistencia en las 

poblaciones de plagas y patógenos. Actualmente los mercados nacionales e internacionales requieren alimentos y 

materias primas obtenidos a través de prácticas agrícolas sostenibles, lo que ha restringido notablemente el uso de 

productos de síntesis química, especialmente en la Unión Europea, por lo que lograr la producción sostenible de 

cultivos es un objetivo muy importante en todo el mundo. Las plantas poseen un sistema de reconocimiento y 

respuesta ante los factores de estrés biótico y abiótico [2]. El sistema inmune de las plantas está organizado en capas 

que protegen en diferentes estados de la exposición al estrés. Primero está un sistema de defensas preformadas en 

los tejidos que impiden la penetración o la colonización de microorganismos potencialmente patógenos, como por 

ejemplo ceras, cutina y suberina en la epidermis, las paredes celulares, entre otros y las fitoanticipinas [3]. Las 

plantas reconocen las señales típicas del estrés por medio de receptores y activan respuestas inducibles ya que se 

sintetizan de novo después del reconocimiento del agente causal [4]. En un primer nivel, los receptores de membrana 

reconocen patrones moleculares típicos que se originan durante la interacción del patógeno (PAMPs), de 

microorganismos (MAMPs), o del daño propio en la planta (DAMPs). Estos receptores inducen la inmunidad 

activada por patrones moleculares (PTI). Los patógenos adaptados poseen proteínas efectoras que pueden manipular 

el metabolismo y suprimir las respuestas de la planta. En un segundo nivel, los receptores de membrana o 

intracelulares, reconocen proteínas efectoras en el apoplasto o en el citoplasma, los cuales activan señalización que 

conduce a la respuesta hipersensible, la cual es una forma de muerte celular programada similar a la apoptosis 

presente en mamíferos [2]. Las respuestas de la planta también incluyen señales sistémicas que alertan partes 

distales de la planta al sitio donde se produjo la infección [5]. El conjunto de la planta y la microbiota se denomina 

el holobionte, el cual es una entidad biológica funcional que se desarrolla y coevoluciona como un organismo único. 

El conocimiento acumulado sobre el sistema inmune de la planta se ha utilizado de maneras prácticas para el manejo 

de las enfermedades de los cultivos, como por ejemplo el mejoramiento acelerado de variedades [6], la inducción 

de resistencia, establecimiento de consorcios microbianos asociados al cultivo [7], mejoramiento por edición 

genómica [8], entre otros. Es de esperarse que en los próximos años se produzcan avances acelerados que 

contribuyan a garantizar la seguridad alimentaria de una forma sostenible [9]. 
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RESUMEN 

 
Los cultivos de cacao pueden verse afectados por su capacidad para acumular metales pesados tóxicos como el 

cadmio (Cd) [1]. El microbioma bacteriano se ha caracterizado por su utilidad simbiótica para la planta [2] y su 

capacidad para tolerar Cd (CdtB) [3]; sin embargo, su estructura en la filósfera de la hoja y la hojarasca de cacao 

es poco conocida [4]. Este trabajo tuvo como objetivo caracterizar la diversidad taxonómica del microbioma 

bacteriano presente en la hoja y hojarasca de cultivos de cacao establecidos en suelos con Cd natural en el municipio 

de Yacopí, Cundinamarca. Se identificaron tres fincas cacaoteras con diferentes niveles de Cd natural en el suelo 

(F1 > 5 mg kg⁻¹, F2 y F3 < 2 mg kg⁻¹) y se recolectaron muestras de hojas y hojarasca de tres árboles de cacao por 

finca. Se cuantificó el Cd y los macro y micronutrientes de ambos tejidos, se extrajo ADN de la comunidad 

bacteriana epífita y total, y se realizó una secuenciación de la región V4 del gen 16S rRNA. Para determinar la 

estructura y composición de la comunidad se usó QIIME2 y los paquetes phyloseq y microeco de R. Los resultados 

revelaron una tendencia de menor diversidad alfa en la finca F1 con respecto a F2 y F3. La diversidad beta evidenció 

diferencias entre la comunidad epífita de la hoja y la hojarasca (p < 0.001) así como del microbioma total y epífito 

de la hojarasca (p = 0.013). Se observó una correlación entre el Cd y nutrientes como el calcio y el hierro (p < 

0.05). Géneros como Verrucomicrobium, Gordonia y Arenimonas fueron significativamente enriquecidos en 

mayores concentraciones de Cd (p < 0.05). Adicionalmente, se identificaron rutas metabólicas asociadas a la 

biosíntesis de poliaminas, diterpenos y ácidos grasos en muestras con alto Cd. Estos hallazgos aportan a la 

identificación de la comunidad bacteriana y a la predicción del papel que están realizando en la filósfera del cacao, 

y podrían orientar el diseño de estrategias de manejo más eficientes y sostenibles de suelos contaminados por este 

metal. 
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RESUMEN 

 

El cadmio (Cd) es un metal pesado tóxico que altera los organismos presentes en los sistemas agrícolas [1]. En 

América Latina se han registrado altas concentraciones de Cd en los granos de cacao, lo que podría repercutir en la 

salud humana, la seguridad alimentaria y la economía del cacao [2]. Pocos estudios han evaluado el efecto de las 

propiedades fisicoquímicas del suelo y el Cd en los microbiomas de suelos cacaoteros. Esta investigación busca 

determinar la diversidad taxonómica de los microbiomas presentes en suelos cacaoteros con Cd natural y 

correlacionar las propiedades físico-químicas del suelo con la comunidad bacteriana y fúngica presente en estos 

suelos. Se seleccionaron tres fincas de cacao con diferentes concentraciones de Cd (F1 > 5.0 mg kg-1, F2 y F3 < 2.0 

mg kg-1). Se recogieron muestras de suelo rizosférico (RZ) y de suelo asociado al cultivo a dos profundidades (D1: 

0-30 cm y D2: 31-60 cm). La comunidad se identificó mediante secuenciación de la región 16S e ITS2 del gen 

ARNr, respectivamente. Los índices de diversidad alfa mostraron mayor diversidad en bacterias que hongos 

independientemente de la Finca pero diferente al tipo de suelo analizado. La RZ presentó mayor ASVs en bacterias 

que D1 y D2, en contraste, los hongos no presentaron diferencias. Los índices de diversidad Beta mostraron que los 

microbiomas presentes en F1 fueron diferentes a los de F2 y F3 (p. valor < 0.01). Redes de co-ocurrencia mostraron 

bacterias y hongos únicos y compartidos en cada finca. La textura del suelo, el pH, el carbono orgánico, el N, el Na 

y el Cd mostraron tener el mayor efecto sobre la diversidad estructural. Se observó una abundancia diferencial de 

las familias bacterianas en F1 Comamonadaceae, Nitrosomanadaceae, Nitrospiraceae, Podosphaeraceae; y los 

géneros fúngicos: Hypoxylon, Microdochium, y Xylaria, y la familia Nectricaceae (p. valor < 0.01), de los cuales 

algunos han sido reportados como tolerantes a metales pesados. Este estudio es relevante para comprender el efecto 

del Cd en la composición del microbioma presente en los suelos cacaoteros y para el manejo agronómico de los 

cultivos en suelos contaminados con Cd. 
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RESUMEN 

 

El control de plagas agrícolas depende en gran medida de insecticidas que actúan inhibiendo la acetilcolinesterasa 

(AChE), una enzima esencial en la neurotransmisión de los insectos. Este mecanismo ha sido ampliamente 

explotado por organofosforados y carbamatos, compuestos efectivos pero restringidos a nivel mundial debido a su 

toxicidad ambiental, bioacumulación y riesgos para la salud humana [1]. Esta problemática ha impulsado la 

búsqueda de alternativas más seguras, selectivas y sostenibles. En este contexto, los productos naturales representan 

una fuente prometedora de moléculas bioactivas para la prospección vegetal con un perfil toxicológico más 

favorable [2]. En este estudio se implementó una estrategia combinada in silico e in vitro para identificar inhibidores 

naturales de AChE con potencial aplicación agrícola. A partir de la base de datos COCONUT (aproximadamente 

401,000 compuestos), se realizó un cribado virtual considerando propiedades fisicoquímicas relacionadas con 

volatilidad y bajo peso molecular. Los candidatos seleccionados se evaluaron mediante acoplamiento molecular 

frente a la AChE de Drosophila melanogaster (PDB: 6XYY), utilizando como referencia los patrones de 

interacción del inhibidor estándar tacrina. Los compuestos con interacciones favorables fueron validados in vitro 

contra la AChE de Electrophorus electricus y un cóctel enzimático de D. melanogaster. De los 24 compuestos 

seleccionados, dos mostraron una inhibición significativa de la AChE en ambos sistemas, superando el 90% a la 

mayor concentración evaluada. Los valores de CI50 se ubicaron en el rango submicromolar. El análisis cinético 

reveló que ambos compuestos actúan como inhibidores mixtos, lo que sugiere un mecanismo de acción que 

involucra la unión a sitios tanto catalíticos como alostéricos, con valores de constante de inhibición (Ki) entre 85 y 

90 µM. Estos resultados demuestran la relevancia de la AChE como blanco y confirman que los productos naturales 

son una fuente viable de inhibidores enzimáticos para el diseño de bioinsecticidas selectivos y sostenibles. La 

combinación de modelado molecular con validación experimental acelera la identificación de candidatos bioactivos 

con un impacto real en la agricultura. 
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RESUMEN 

 

La salud del suelo es un determinante fundamental de la agricultura sostenible [1]. Se evaluó el efecto de 

lombricompost (VC) y compost de porquinaza (PM) en la actividad enzimática del suelo asociada con los ciclos 

del nitrógeno (ureasa y proteasa), el ciclo del fósforo (fosfatasa ácida y alcalina y fosfodiesterasa) y el ciclo del 

carbono (β-glucosidasa) y la abundancia de los grupos funcionales (GFMs) del suelo: fijadores de nitrógeno, 

solubilizadores de fosfato y celulolíticos. Además, se evaluó el efecto sobre el perfil de compuestos orgánicos 

volátiles (VOCs) en plantas de caléndula (Caléndula officinalis L.) y menta (Menta spicata L.). Se realizó un diseño 

completamente al azar, con tres tratamientos por planta (Suelo, Suelo con VC y suelo con PM). Se tomaron 

muestras de suelo por triplicado para cada muestreo (0, 30 y 76 días). La actividad enzimática se determinó 

mediante espectrofotometría, la abundancia de GFMs se realizó por el recuento de UFC/g en placa, y los VOCs se 

analizaron mediante cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC-MS). Los dos abonos 

orgánicos (AO) generaron un aumento en la actividad enzimática (significativa para fosfatasa ácida y alcalina) y la 

abundancia de todos los GFMs y del suelo, siendo el tratamiento PM el que tuvo un mayor efecto. Se observó un 

aumento en la abundancia de microorganismos principalmente con PM, lo cual puede estar asociado a una mayor 

disponibilidad de nutrientes para producir biomasa microbiana. La actividad enzimática se correlacionó 

directamente con la abundancia de GFMs. Por otro lado, la actividad enzimática y la abundancia de los GFMs en 

función del tiempo, se vieron negativamente afectadas, posiblemente debido al disturbio físico ocasionado por la 

remoción o volteo del suelo. Para los VOCs, se estableció que en caléndula hay un efecto diferenciador en el perfil 

de volátiles según el tratamiento empleado, mientras que en menta no se evidenció. Este estudio muestra que los 

AO influyen en la interacción suelo-planta, afectando su actividad química y biológica.  
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RESUMEN 

 
En varias regiones del país el hongo Fusarium oxysporum f.sp. cubense raza 1, se encuentra asociado a las arvenses 

contribuyendo a la supervivencia del patógeno y un reservorio de inóculo. Con el fin de identificar arvenses 

potencialmente hospederas se recolectaron especies de arvenses frecuentes en focos afectados por la enfermedad 

en la subregión de Urabá, Antioquia. Los tejidos vegetales se desinfectaron en cámara gaseosa y posteriormente se 

sembraron en medio de cultivo agar papa dextrosa (PDA). Un total de 50 aislados identificados morfológicamente 

como Fusarium sp. fueron sometidos a pruebas de patogenicidad en plantas de banano susceptible variedad Gros 

Michel evaluados semanalmente, de los cuales 19 aislamientos fueron positivos, produciendo síntomas 

característicos de la enfermedad como clorosis o amarillamiento, marchitez de las hojas, decoloración vascular del 

rizoma y pseudotallo. Los patógenos fueron re-aislados de las plantas inoculadas completando los postulados de 

Koch. Entre las arvenses identificadas comos huéspedes alternativos se encontraron nuevas especies como 

Fimbristylis dichotoma, Acalypha, Geophilla macropoda, Phytolacca rivinoides, Piper peralta., Rivina humilis, 

Hyptis brevipes, Philodendron sp., Alternanthera sp. y algunos miembros de la familia Fabaceae. Sin embargo, 

estos resultados aún no están confirmados por identificación molecular. Esta información es clave para diseñar 

estrategias de manejo integrado que incluyan el control de estas arvenses en las áreas afectadas, contribuyendo a 

reducir el inóculo del patógeno.  
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RESUMEN 

 
El Tomate de árbol es una fruta andina de alto consumo en Colombia. La producción de esta fruta se ve afectada 

por enfermedades foliares de origen biótico como Tizón tardío o Peste negra causada por el oomicete 

Phytophthora infestans sensu latu y la Bacteriosis. Para su control, los productores recurren casi exclusivamente 

al uso de plaguicidas convencionales de síntesis química que deterioran el agroecosistema y la salud de los 

agricultores, planteando la necesidad de incluir alternativas en su manejo. En cultivos comerciales de Tomate 

de árbol ubicados en el departamento de Antioquia-Colombia, se estudió el efecto del inductor de defensa ácido 

β-aminobutanóico (BABA), tanto individual como en combinación con plaguicidas convencionales, usados por 

los productores de la fruta. Durante el período evaluado no se observó tizón tardío. En contraste se observó alta 

incidencia y severidad de bacteriosis en el cultivo. Para la identificación del agente causal, se realizaron pruebas 

bioquímicas y de patogenicidad con cinco aislamientos bacterianos en hojas de tomate de árbol. Tres 

aislamientos mostraron resultados positivos al reproducir los síntomas característicos de la enfermedad, como 

manchas angulares con halo clorótico. Interesantemente, se observó que contrario a los reportes sobre el efecto 

del inductor BABA en varios patosistemas, la inclusión de esta molécula en las aplicaciones de plaguicidas 

convencionales en producciones de tomate de árbol incrementó 89% y 75% la incidencia de la bacteriosis (en 

hoja y tallo respectivamente), además se incrementó 60% la severidad. Se discuten las implicaciones del uso 

del inductor en las producciones de la fruta. 

 

 

Palabras clave: Bacteriosis, gota, fitotoxicidad, necrosis, incidencia y severidad 
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RESUMEN 

 

In Colombia, 7,241 fungal species have been recorded; however, it is estimated that between 27,000 and 380,000 

species exist, highlighting the limited knowledge of the country’s fungal diversity [1]. Fimbristylis sp. (Cyperaceae) 

is a tropical herb considered a weed in agricultural and natural ecosystems. Identifying its associated pathogens 

provides insight into its ecology and biological interactions. The aim of this study was to identify the fungus 

infecting Fimbristylis sp. at the El Volador Campus of the National University of Colombia, Medellín, using 

morphological and molecular approaches. Infected plants showed blackish sori at the base of peduncles and 

pedicels. Microscopic examination revealed dark, globose to subglobose, finely ornamented spores, (10) 12.5–15 

(17.5) µm in size, compatible with Ustilaginales. Multilocus sequence typing (MLST) placed the isolate within the 

Cintractia clade. Based on morphology and obtained sequences, the fungus was identified as Cintractia axicola 

(Berk.) Cornu [2]. This is the first record of this smut species infecting Fimbristylis sp. in Colombia. The results 

highlight the value of polyphasic identification methods for accurate fungal taxonomy and contribute to the 

understanding of Colombian mycobiota. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

This study did not require ethical approval, as it did not involve research on animals or humans. 
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RESUMEN 

 

Colombia es reconocido mundialmente por ser el mayor productor de cultivos ilícitos de coca para la obtención de 

clorhidrato de cocaína. Según el Sistema Integrado de Monitoreo de Cultivos Ilícitos (SIMCI-UNODC), para el 

año 2023, Colombia tenía sembradas 253.000 hectáreas de plantas de coca, las cuales generan un potencial de 

producción de clorhidrato de cocaína de 2.664.00 toneladas métricas al año [1]. El cultivo de coca en Colombia es 

una problemática multifactorial que tiene repercusiones socioeconómicas y medioambientales graves para el país 

por lo cual es necesario la búsqueda de aproximaciones para mitigarla [2]. Dentro de este contexto, recientemente 

ha surgido la posibilidad de explorar usos alternativos a la hoja de coca, con fines médicos y científicos, teniendo 

en cuenta su alto contenido de metabolitos bioactivos como alcaloides, terpenos y polifenoles que han demostrado 

tener una actividad anticancerígena y antimicrobiana promisoria [3]. Para ello, es importante hacer una exhaustiva 

caracterización del perfil metabolómico que tiene la planta, como información de valor para identificar metabolitos 

secundarios con potencial actividad biológica. En el presente trabajo, se realizó un estudio comparativo, mediante 

la caracterización quimiotaxonómica de 300 muestras de hoja de coca recolectadas a nivel nacional, en cultivos 

ilícitos de diferentes zonas del país como Tolima, Chocó, Antioquia, Putumayo, Guaviare y Bolívar, empleando 

técnicas instrumentales avanzadas con el fin determinar los principales metabolitos presentes en la hoja y de esta 

manera establecer su potencial uso farmacéutico.   

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

No aplica. 
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RESUMEN 

 

Las plantas de coca (E. novogranatense y E. coca) han sido utilizadas durante milenios por los pueblos indígenas 

de Sur América por sus propiedades estimulantes y medicinales, y en la actualidad, también suplen el mercado 

ilícito de la cocaína, con graves consecuencias sociales, ambientales y económicas en los países productores [1]. 

Este estudio busca promover la transición hacia usos lícitos de las plantas de coca mediante la identificación de 

metabolitos potencialmente responsables de sus propiedades bioactivas. Considerando que las prácticas agrícolas 

difieren diametralmente entre las plantas cultivadas para uso tradicional y para uso ilícito, en primera instancia, se 

caracterizó el efecto de distintos regímenes agrícolas sobre la composición metabólica de hojas y raíces de E. 

novogranatense, y posteriormente, se determinaron las diferencias entre los metabolitos extraídos de la hoja de coca 

en dos formas de uso tradicional: el mambe, de efecto energizante, y la infusión, de efecto relajante [2]. Para 

responder las anteriores preguntas, se realizó una caracterización metabolómica no dirigida utilizando cromatografía 

liquida en fase reversa acoplada a espectrometría de masas de alta resolución (RP-LC/MS-QTOF) [3], 

complementada con análisis de espectrometría de masas en tándem (MS/MS), y anotación de metabolitos mediante 

búsqueda en la librería PHYTOMLS™ (de Sigma-Aldrich) y en bases de datos públicas con CEU MASS 

MEDIATOR, MS-DIAL y SIRIUS, a partir de la masa exacta, tiempo de retención y espectros MS/MS [4]. Los 

análisis revelaron cientos de metabolitos que no pudieron ser anotados, así como decenas de metabolitos no 

reportados anteriormente en E. novograntense, abarcando sesquiterpenos (como costunólido, pterosina A y 

farnesol), flavonoides (quercetina y derivados glicosilados de kaempferol), lisofosfatidilcolinas, y alcaloides 

(anisodina, convolvamina, espegatrina y tropina), entre otros. Varios de estos compuestos tienen potenciales 

bioactividades -antiinflamatorias, antioxidantes, antidiabéticas y antitumorales- según la literatura científica. 

Adicionalmente, se evidencio que tanto los regímenes agrícolas como las formas de uso tradicional influyen 

cuantitativa y cualitativamente los perfiles metabólicos, y se exploró el posible significado biológico de las 

diferencias metabólicas encontradas. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Inscripción para el procesamiento de hoja de Coca frente a la Unidad Administrativa Especial Fondo Nacional de 

Estupefacientes bajo resolución número 184 de 2025. 
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RESUMEN 

 

La Psidium guajava L., es una planta originaria del trópico americano, de vital importancia para la industria 

farmacéutica y agroalimentaria por sus múltiples metabolitos secundarios con probada actividad biológica y 

nutrientes [1]. Por lo cual este trabajo tiene los siguientes Objetivos: general: caracterizar la farmacognosia y la 

fitoquímica de Psidium guajava L.(guayaba), específicos: determinar la farmacognosia de extracto hidroalcohólico 

de las hojas e identificar los posibles metabolitos secundarios presentes. Se realizó una búsqueda exhaustiva de 

información con descriptores en español, inglés y portugués, para el marco teórico y la discusión de los resultados 

de este trabajo, así como para la adecuada preparación del extracto hidroalcohólico y la realización de los diferentes 

ensayos. Se preparó un extracto hidroalcohólico de hojas de guayaba, al cual se le realizaron cenizas y sólidos 

totales, índice de refracción, farmacognosia, densidad relativa, pH y tamizaje fitoquímico. En la farmacognosia se 

pudieron apreciar las características macro y microscópicas de la planta, su aroma, el extracto hidroalcohólico era 

de color marrón transparente, los sólidos totales fueron de 9,86%, las cenizas totales 5,84%, el índice de refracción 

1,352, el pH de 5,6 y la densidad relativa fue de 0,9 g/mL[2]. A partir del tamizaje fitoquímico realizado se puede 

sugerir la presencia de ácidos fenólicos, saponinas, taninos, coumarinas, flavonoides y alcaloides [2]. Se pudo llegar 

a las siguientes. El extracto hiroalcohólico de Psidium guajava L., en este estudio, presentó su olor característico y 

fue de color marrón, transparente, acorde a la literatura científica consultada, su análisis arrojó un contenido de 

cenizas y sólidos totales, pH y densidad relativa similares a los descritos en las normas cubanas y a estudios 

internacionales. Los metabolitos identificados fueron: las saponinas, los ácidos fenólicos, sus óxidos y derivados, 

saponinas, alcaloides, taninos del tipo pirocatecólicos, coumarinas y flavonoides. Estos hacen al extracto 

hidroalcohólico de guayaba, un excelente producto para múltiples tipos de formulaciones farmacéuticas.  

Palabras clave: farmacognosia, tamizaje fitoquímico, extracto hidroalcohólico, formas farmacéuticas. 
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RESUMEN 

 

La palma de iraca (Carludovica palmata) es una planta monocotiledónea distribuida en la región Neotropical. 

Aunque tradicionalmente se usa para hacer artesanías, sus frutos y semillas han sido poco investigados [1]. Este 

estudio analiza sus semillas para identificar aplicaciones agroindustriales, alimenticias con fines de bioprospección. 

Se colectaron infrutescencias de tres materiales vegetales de palma de iraca (NAR01, NAR02 y NAR03) de una 

colección establecida en el Municipio de Linares, Nariño. Las semillas se separaron de la pulpa y se secaron a 

temperatura ambiente por una semana, luego se midieron algunas características biométricas. Seguidamente, se 

maceraron para realizar extracción asistida por ultrasonido de la grasa usando hexano como solvente. El extracto 

lipídico se caracterizó mediante cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC – MS) [2]. Las 

semillas de NAR03, NAR01 y NAR02 presentaron las siguientes características biométricas respectivamente: peso 

en conjunto de 20 semillas; 13.5 ± 2.8; 10.6 ± 0.6 y 8.5 ± 0.6 mg; longitud 2.5 ± 0.1, 2.2 ± 0.1 y 2.0 ± 0.1 mm; 

ancho 1.5 ± 0.1; 1.2 ± 0.1 y 1.1 ± 0.1 mm. Asimismo, se encontró que el contenido de ácidos grasos insaturados 

para NAR03, NAR01 y NAR02 fue de 68.3%, 68.7% y 67.7% respectivamente, donde se identificaron quimiotipos 

como ácido linoleico, ácido oleico y ácido linolénico, además se encontraron ácidos grasos saturados como ácido 

palmítico y ácido esteárico en menor porcentaje. Los resultados revelan diferencias importantes en las 

características biométricas de las semillas. Los tres materiales exhibieron un alto contenido de ácidos grasos 

insaturados, destacándose quimiotipos como: ácido linoleico (omega-6) y linolénico (omega-3) esenciales para 

procesos fisiológicos y bioquímicos en humanos [3]. La presencia de ácidos saturados concuerda con patrones 

típicos en semillas de plantas, donde los insaturados favorecen la fluidez de membranas celulares y la adaptación a 

temperaturas variables [3]. Los materiales vegetales representan recursos promisorios para el Departamento de 

Nariño, con valor potencial para la industrial de los aceites vegetales, debido al alto porcentaje de grasas 

insaturadas.   

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

La investigación se realizó con cultivos comerciales de palma de iraca con el permiso de recolección de 

CORPONARIÑO (Resolución No.126 del 19 de febrero del 2015). 
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RESUMEN 

El Theobroma grandiflorum (Willd. ex Spreng.) Schum. (copoazú) es una especie amazónica con potencial 

económico y ecológico [1]. La presencia de compuestos fenólicos y polisacáridos que interfieren en la obtención 

de ADN de alta calidad ha motivado la aplicación del método Taguchi, con el objetivo de optimizar el protocolo de 

extracción a partir de hojas maduras de copoazú [2]. Se recolectaron muestras foliares en fincas de nueve municipios 

del departamento de Caquetá. La extracción de ADN se realizó en el Laboratorio BIOGEN de la Universidad de 

Nariño. Se evaluaron 4 variables: concentración de CTAB (2, 3 y 4%), número de descartes del buffer de lisis (1, 2 

y 3), volúmenes de proteinasa K (10, 20 y 30 µL) y β-mercaptoetanol (10, 20 y 25 µL) analizando el impacto en la 

integridad, pureza y concentración de ADN mediante espectrofotometría y electroforesis. Los resultados 

demostraron que la concentración de CTAB y el número de descartes del buffer fueron los factores más influyentes 

en el rendimiento de ADN. La mejor combinación experimental incluyó 4% de CTAB, un descarte, 10 µL de 

proteinasa K y 20 µL de β-mercaptoetanol. Estas condiciones permitieron extraer ADN de alta pureza, integridad y 

buen rendimiento (100 y-500 ng/µL). Este protocolo optimizado constituye un avance relevante para los estudios 

moleculares en copoazú, al ofrecer una metodología eficiente que disminuye significativamente el tiempo y los 

costos en comparación con los métodos tradicionales. 

Este estudio no requirió de aprobación ética para su ejecución. 
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RESUMEN 

 

La palma de iraca (Carludovica palmata) es una especie silvestre de América tropical, tradicionalmente utilizada 

para obtener paja toquilla, una fibra vegetal rica en celulosa, hemicelulosa y lignina, empleada en la elaboración de 

artesanías [1]. Actualmente, no existen parámetros de calidad estandarizados que permitan determinar el tiempo 

óptimo de cosecha para garantizar fibras de alta calidad. Esta investigación evaluó las propiedades biométricas, 

fisicoquímicas y mecánicas de la fibra de palma de iraca recolectada en tres estados de madurez, definidos por la 

longitud del peciolo: 40-100 cm (B), 101-160 cm (M) y mayor a 160 cm (A). Los cogollos fueron procesados para 

la obtención de la fibra, y se aplicaron dos tratamientos de blanqueamiento: uno natural con agua (BN) y otro 

químico con H2O2 (BQ). Se analizaron variables biométricas (longitud, masa, número de fibras); fisicoquímicas 

(color L, C y h), porcentaje de celulosa (CEL), hemicelulosa (HEM), lignina (LIG), extractivos (EXT), cenizas 

(CEN) y humedad (HUM)) y propiedades mecánicas (módulo de Young (MY) y resistencia a la tracción (RT)). 

Para determinar diferencias significativas, se aplicó ANOVA con α=0,05. Los resultados mostraron que M y A 

presentaron masas similares (~11,5 g) mientras que B es levemente más liviano (10,4 g). Las longitudes oscilaron 

entre 68,7 cm (A) y 71,5 cm (B). El número de fibras (~77), así como el contenido de HUM (~11,3%) y EXT 

(~1,2%) se mantuvieron constantes en todos los estados. Sin embargo, B presentó mayor contenido de CEL (44,7%) 

y HEM (11,4%), M presentó el mayor contenido de LIG (14,4%). Por su parte, A presentó mayor contenido de 

CEN (4,8±0,5%) y RT (163,0 MPa) y los valores más altos en MY (5327,5 MPa) fueron determinados en B.  Los 

estados de madurez B y M se consideran óptimos por combinar buen color de fibras (L= 88,1%, C*=16,8 y h=86,0°), 

buenas propiedades mecánicas y respuesta efectiva al blanqueamiento, obteniendo así fibras de buena calidad para 

ser comercializadas. 

 
CONSIDERACIONES ÉTICAS 

La investigación fue aprobada con el Comité de Ética en Investigación de la Universidad de Nariño según Acta No. 

059, del 25 de octubre del 2024 
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RESUMEN 

 

Los pesticidas abarcan una gran variedad de compuestos químicos empleados para el manejo y control de plagas. 

Su uso indiscriminado ha llevado a consecuencias adversas sobre el medio ambiente y la salud humana [1]. Ante 

esta problemática, y la necesidad de su uso en países agroindustriales, los productos naturales volátiles (PNVs) se 

posicionan como alternativas viables debido a sus estructuras moleculares ajustables y un perfil toxicológico más 

favorable. En este contexto, la Drosophila melanogaster se ha consolidado como un modelo versátil en estudios de 

toxicología, lo que lo convierte en una herramienta adecuada para la evaluación de la actividad insecticida y los 

efectos neurotóxicos de estos compuestos [2]. Este estudio tuvo como objetivo evaluar la actividad insecticida de 

PNVs sobre un modelo in-vivo de Drosophila melanogaster. La metodología consistió en realizar bioensayos de 

toxicidad fumigante e ingestión para evaluar la mortalidad, junto con pruebas de comportamiento locomotor 

mediante el ensayo de geotaxis negativa. Los bioensayos de toxicidad fumigante mostraron una reducción del 66 % 

en la supervivencia de D. melanogaster tras 48 horas de exposición, evidenciando actividad insecticida de los PNVs. 

En los ensayos de comportamiento locomotor, los individuos sobrevivientes expuestos a una concentración de 

1,2 µL/mL presentaron alteraciones significativas en la geotaxis negativa luego de 24 horas, lo que sugiere un 

posible efecto neurotóxico. Por su parte, los bioensayos de toxicidad por ingestión registraron una disminución del 

23 % en la supervivencia a una concentración de 20 mM, en comparación con el control. Los resultados evidencian 

que PNVs con naturaleza fenólica presentan actividad insecticida y alteraciones en el comportamiento locomotor, 

sugiriendo un efecto neurotóxico, lo que resalta el potencial de estos compuestos como posibles alternativas 

sostenibles a los pesticidas sintéticos. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

Los resultados presentados en este estudio fueron aprobados bajo el proyecto 21 por el comité de ética de la 

FACULTAD DE CIENCIAS de la Universidad Nacional de Colombia bajo el Acta 05-2023. 
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RESUMEN 

 

El banano es un fruto tropical de gran importancia económica, su producción amenazada por el “Moko”, enfermedad 

causada por la bacteria Ralstonia solanacearum raza 2. Su variabilidad genética, su amplio rango de hospedantes y 

su fácil diseminación dificultan su control. En este estudio, se identificó arvenses hospederas de R. solanacearum 

en plantas de banano, en asocio con el cultivo de café en el suroeste de Antioquia. Se realizó la colecta de arvenses 

frecuentes en el cultivo de banano, teniendo en cuenta la presencia de focos de infección del patógeno; el aislamiento 

de la bacteria, se realizó en medio de cultivo semiselectivo SMSA (Agar semi selectivo Sudáfrica), utilizando 

segmentos de tallo y raíz de cada arvense recolectada. Se seleccionaron colonias características de color blanco, 

con centro vino tinto con halo dorado y de alta viscosidad. Se analizó la patogenicidad de 13 aislamientos en 

plántulas de banano Gros Michel, de estos 5 fueron patogénicos, esto en relación a la producción de síntomas 

característicos, como flacidez del peciolo, clorosis generalizada, necrosis vascular y muerte de la planta. Los 

patógenos fueron re aislados de las plántulas de banano inoculadas, cumpliendo los postulados de Koch. Se 

identificaron nuevas arvenses hospederas como Croton sp, Hyptis suaveolens, Fimbristylis sp y Thunbergia alata. 

Los resultados obtenidos permitieron explorar aspectos de ecología y epidemiología de la enfermedad. 

Incorporando el control de arvenses en el manejo integrado del patógeno, esto con el fin de proteger las plantaciones 

de banano en el país. 
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RESUMEN 

 

La agricultura ecológica incorpora diferentes prácticas y conocimiento científico para mejorar la sostenibilidad 

ambiental [1]. Se evaluó el efecto de lombricompost (VC) y compost de porquinaza (PM) en la actividad enzimática 

del suelo asociada con los ciclos del nitrógeno (ureasa y proteasa), del fósforo (fosfatasa ácida y alcalina y 

fosfodiesterasa) y del carbono (β-glucosidasa); en la abundancia de los grupos funcionales (GFMs) fijadores de 

nitrógeno, solubilizadores de fosfato y celulolíticos; en la expresión de genes relacionados con la ruta de síntesis de 

los cannabinoides Δ9-tetrahidrocannabinol (THC) y cannabidiol (CBD) y en el perfil de compuestos orgánicos 

volátiles (VOCs) en plantas de cannabis (Cannabis sativa L.).  Se evaluaron tres tratamientos por planta (Suelo, 

Suelo con VC y suelo con PM) en tres tiempos de muestreo (0, 30 y 76 días) con tres réplicas biológicas. La 

actividad enzimática se determinó mediante espectrofotometría, la abundancia de GFMs se realizó por el recuento 

de UFC/gss, la expresión génica por medio de RT-qPCR y los VOCs se analizaron mediante cromatografía de gases 

acoplada a espectrometría de masas (GC-MS). Los dos abonos orgánicos (AO) generaron un aumento en la 

actividad enzimática (significativa para fosfatasa ácida y alcalina) y la abundancia de todos los GFMs, siendo el 

tratamiento PM el que tuvo un mayor efecto. Por otro lado, la actividad enzimática y la abundancia de los GFMs 

en función del tiempo, se vieron negativamente afectadas, posiblemente debido al disturbio del suelo al momento 

de la siembra. De los genes evaluados se encontraron menores niveles para la THC sintasa en VC y PM; mientras 

que CBD sintasa presentó un aumento significativo con el uso de PM. Para los VOCs, tres terpenos y THC fueron 

los compuestos con mayor presencia, sin observarse diferencias significativas entre los tratamientos. Este estudio 

muestra que los AO pueden mejorar la calidad del suelo e influyen en la relación suelo-planta, afectando su actividad 

química y biológica. 
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RESUMEN 

 

El plátano (Musa spp.) constituye un cultivo estratégico nacional y es un sustento económico para miles de familias 

campesinas. No obstante, la productividad de este cultivo se encuentra amenazada por el Moko, enfermedad 

vascular causada por Ralstonia solanacearum. En este contexto, el control biológico es una alternativa que permite 

el manejo de la enfermedad. Este estudio tuvo como objetivo evaluar el potencial de bacterias rizosféricas nativas 

como agentes de biocontrol frente a R. solanacearum. Para ello, se recolectaron muestras de suelo de la rizósfera 

de plantas de plátano. Los aislamientos obtenidos se cultivaron en medios específicos hasta lograr cultivos axénicos. 

Posteriormente, se estandarizó un protocolo de antagonismo in vitro contra R. solanacearum, que permitió evaluar 

la capacidad inhibitoria de los aislamientos frente al patógeno en condiciones controladas. Adicionalmente, los 

aislados fueron evaluados para determinar características de rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal 

(PGPR) [1]. Finalmente, los aislados con mayor potencial fueron identificados mediante análisis molecular del gen 

ARNr 16S. Los resultados preliminares mostraron un grupo de bacterias con actividad antagonista significativa y 

con atributos PGPR, lo que las posiciona como candidatas promisorias para el desarrollo de bioinsumos orientados 

tanto a la protección del cultivo como al fortalecimiento de la nutrición vegetal.  
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RESUMEN 

 

El cacao (Theobroma cacao L.) es uno de los cultivos de mayor relevancia económica y social en América Latina, 

pues constituye la base de la industria chocolatera. Sin embargo, su productividad se ve fuertemente limitada por 

enfermedades de origen fúngico, entre las cuales la moniliasis, causada por Moniliophthora roreri, es una de las 

más devastadoras (pérdidas de hasta el 80% del cultivo). El control convencional de esta enfermedad es complejo 

y poco efectivo. La tecnología del ARN de interferencia (ARNi) emerge como una estrategia biotecnológica 

prometedora para el control de patógenos. Esta herramienta permite silenciar genes esenciales para el desarrollo o 

patogenicidad del hongo. El presente estudio tuvo como objetivo diseñar, mediante aproximaciones in silico, 

moléculas de ARN de interferencia dirigidas contra genes blanco de M. roreri con potencial relevancia en procesos 

de colonización. Para ello, se recopilaron secuencias génicas de bases de datos públicas, y se aplicaron criterios 

bioinformáticos de diseño de ARNsi [1]. Los resultados preliminares permitieron identificar un conjunto de genes 

candidatos susceptibles de interferencia, entre los que se destacan aquellos relacionados con la viabilidad del 

patógeno [2]. El diseño racional de ARN de interferencia constituye un paso inicial hacia el desarrollo de 

bioinsumos innovadores que podrían incorporarse en programas de control de la moniliasis, ofreciendo alternativas 

más sostenibles y de bajo impacto ambiental en comparación con los métodos tradicionales.  
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RESUMEN 

 

Sacha inchi (Plukenetia volubilis L.) es una planta de estructura trepadora o liana, cuya composición proximal de 

la semilla es 48-50% de aceite y 27-28% de proteínas altamente digeribles [1]. El aceite obtenido de la semilla está 

compuesto en su mayor parte por ácidos grasos poliinsaturados (PUFA) y con 12 % de ácidos grasos 

monoinsaturados (MUFA) [2]. Estudios realizados con extractos etanólicos de semilla y hoja de sancha inchi 

colectadas en Tolima, se encontró que el extracto es predominantemente ácido, lo que supone la presencia de 

componentes de naturaleza fenólica, con características antioxidantes y antimicrobianas [3]. Por lo anterior, en la 

presente investigación, se exploró el cultivo de Sancha inchi, proveniente del municipio de Dabeiba, como fuente 

de productos para el control fitosanitario, para inhibir el crecimiento de fitopatógenos responsables de enfermedades 

que afectan a dos de los cultivos agrícolas en el occidente Antioqueño: Pseudomonas siringie cv. Garciae, agente 

causal del Tizón bacteriano del café, y Xanthomonas albilineans, responsable de la escaldadura de la hoja de la caña 

de azúcar. Se realizó la obtención de extractos hidroalcohólicos (etanol y metanol) de semillas (mediante separación 

de cáscara y nuez, secado a 45°C y molienda, maceración y rotoevaporación), caracterización (contenido de 

polifenoles y ácidos grasos, por los métodos de Follin-Ciocalteu [4], y cromatografía de gases), y la evaluación de 

su capacidad inhibitoria (mediante difusión en agar [5]). Para los extractos etanólico y metanólico, el contenido de 

polifenoles fue de 65.98 mg AG/g y 48.24 mg AG/g, respectivamente. El contenido de ácidos grasos fue de 45.5% 

y 48.45% (principalmente ácido oleico, ácido 11-octedecenoico y ácido palmítico), respectivamente. Finalmente, 

ambos extractos mostraron actividad inhibitoria frente a P. siringie, con zonas de inhibición de 8.45 ± 0.1 mm (para 

el extracto etanólico) y 9.47±0.1 mm (para el extracto metanólico). El estudio sugiere que el extracto de S. inchi 

podría ser una fuente potencial para el control de fitopatógenos en cultivos de café. Es necesario seguir explorando 

su efecto inhibitorio en caña de azúcar, con miras a optimizar sus condiciones de extracción para mejorar sus 

parámetros bioquímicos. 
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RESUMEN 

 

El análisis genético del envejecimiento ha permitido revelar principios generales sobre la manera en que las células 

mantienen su viabilidad e integridad a lo largo del tiempo. Lejos de depender de un solo gen o proceso, la longevidad 

surge de la interacción entre distintos niveles de regulación que afectan la organización y el funcionamiento celular. 

En nuestro laboratorio hemos desarrollado estrategias de análisis genómico funcional para entender la evolución de 

la diversidad genómica [1,2] y el envejecimiento celular [3,4] desde la genética de sistemas, usando a la levadura 

común Saccharomyces cerevisiae como modelo. Nuestras investigaciones recientes han mostrado que los 

determinantes genéticos del envejecimiento cronológico en este organismo unicelular son ampliamente conservados 

y reflejan mecanismos universales de longevidad. Entre ellos destacan la remodelación de la cromatina, la dinámica 

de elementos móviles del genoma como los retrotransposones y la regulación de RNAs no codificantes, todos 

integrados en una red que conecta la organización del genoma con la función mitocondrial, la respuesta al estrés y 

la homeostasis proteica. Presentaré resultados que muestran la manera en que intervenciones farmacológicas, como 

la metformina, actúan sobre estos ejes moleculares reconfigurando la organización celular para favorecer la 

supervivencia a largo plazo. En conjunto, nuestros estudios muestran que el envejecimiento surge de la coordinación 

de múltiples procesos celulares, guiados por principios comunes que se extienden desde los microorganismos hasta 

los organismos más complejos, incluidos los humanos. 
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RESUMEN 

Las Políticas Nacionales de Bioeconomía y Economía Circular reconocen la biodiversidad como fundamento para 

el desarrollo de bioproductos de alto valor y la transición hacia modelos sostenibles. No obstante, la pérdida de 

hábitat, la presencia de especies invasoras, los monocultivos, la contaminación y el cambio climático limitan este 

potencial. A ello se suma que las metas establecidas aún no se han cumplido, lo que demanda una articulación más 

dinámica y efectiva entre todos los sectores. 

Las empresas juegan un papel fundamental en la transición hacia una economía más circular y sostenible, integrando 

la innovación biotecnológica y las soluciones basadas en la biodiversidad en sus modelos de negocio, mejorando 

su competitividad, generando nuevos mercados y oportunidades económicas. Asimismo, profesionales de áreas 

como biología, microbiología, biotecnología y bioquímica desempeñan un rol estratégico en investigación, 

desarrollo y transferencia tecnológica para el aprovechamiento sostenible de la biodiversidad, especialmente en 

sectores agroindustriales, ambientales y energéticos. 

En este contexto, la bioeconomía, articulada con principios de economía circular, permite transformar la 

biodiversidad en innovación, crecimiento económico y competitividad. Colombia, como país megadiverso, posee 

un patrimonio natural invaluable. Su aprovechamiento a través de la bioeconomía, gestionada con un enfoque de 

economía circular, contribuirá al logro de los Objetivos de Desarrollo Sostenible (ODS), con miras a un desarrollo 

más, inclusivo, sostenible y respetuoso con los ecosistemas y las comunidades, maximizando beneficios 

económicos y sociales del país. 
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RESUMEN 

 

Acné vulgar es una enfermedad inflamatoria crónica de la unidad pilosebácea, vinculada a la disbiosis microbiana 

y a la regulación de factores de virulencia bacteriana por quorum sensing (QS). Este estudio evaluó extractos de 

actinobacterias marinas aisladas de esponjas (Cliona varians) y corales blandos (Eunicea fusca) del Caribe 

colombiano, buscando compuestos con actividad antibacteriana o inhibidores de QS (quorum sensing) frente a cepas 

clave en la fisiopatología del acné: Staphylococcus epidermidis, S. aureus resistente a meticilina y Cutibacterium 

acnes. Seis extractos de géneros como Kocuria, Rhodococcus, Nocardia, Micrococcus y Streptomyces mostraron 

actividad significativa. El extracto de Kocuria sp. inhibió el crecimiento de S. epidermidis (68%), S. aureus (93%) 

y C. acnes (98.7%) a solo 0.003 mg/mL, con viabilidad celular superior al 90% en fibroblastos (HDFa) y 

queratinocitos (HaCaT), comparable a eritromicina y vancomicina. Paralelamente, el extracto de 

Promicromonospora sp. redujo en 97% la señalización QS mediada por AI-2 en Vibrio harveyi y disminuyó la 

formación de biopelículas de S. aureus en un 60% a 3 mg/L, sin citotoxicidad en líneas celulares humanas. Los 

extractos más activos también exhibieron actividad antioxidante (18 ± 0.23 µmol TE/L) e inhibieron hialuronidasa 

hasta en un 72.8%, sugiriendo un potencial adicional como protectores cutáneos. El análisis metabolómico no 

dirigido por LC-MS mostró perfiles químicos diferenciados, con compuestos como terpenoides, fenoles, 

butenólidos, alcaloides y ácidos grasos asociados a la bioactividad. Además, se aportan nuevas evidencias sobre 

metabolitos antibacterianos en géneros poco explorados como Kocuria y Rhodococcus. En conjunto, estos hallazgos 

destacan a las actinobacterias marinas como fuente promisoria de agentes antibacterianos, anti-QS y anti-biofilm 

seguros para la piel, abriendo nuevas perspectivas terapéuticas frente al acné vulgar y alternativas frente al creciente 

desafío de la resistencia antimicrobiana. 
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RESUMEN 

 

Los péptidos antimicrobianos (PAMs) han surgido como una alternativa a la creciente problemática representada 

por la resistencia antimicrobiana. Dentro de ellos, los péptidos derivados de la lactoferricina bovina (LfcinB) han 

demostrado un alto potencial antibacteriano y anticancerígeno [1], [2]. El estudio de los mecanismos de acción de 

los PAMs es importante para diseñar terapias más eficaces y prevenir el desarrollo de resistencia bacteriana. La 

fluoromarcación de PAMs es una herramienta útil para el estudio de mecanismos y localización del péptido en la 

célula, no obstante, se ha evidenciado que la conjugación de estas moléculas puede alterar la actividad del péptido, 

por lo tanto, es necesaria la evaluación de la actividad antibacteriana de estos PAMs fluoromarcados [3]. En esta 

investigación se sintetizaron, mediante SPPS-Fmoc/tBu, PAMs derivados de LfcinB marcados con fluorocromos. 

Los péptidos fueron caracterizados mediante RP-HPLC y LC-LRMS y se realizó la evaluación de la actividad 

antibacteriana en cepas de referencia y aislados clínicos de E. coli, S. aureus, E. faecalis, K. pneumoniae y P. 

aeruginosa. El aumento en la hidrofobicidad de los PAMs fluoromarcados confirió una mayor actividad en cepas 

Gram positivas como S. aureus y E. faecalis, mientras que en cepas Gram negativas se evidenció que la marcación 

en el extremo N-terminal conlleva a la disminución de la actividad antibacteriana.  
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ABSTRACT 

 

Staphylococcus aureus (S. aureus) is a Gram-positive bacterium causing infections from asymptomatic colonization 

to severe conditions like pneumonia and sepsis. Its capacity to develop resistance to nearly all clinically available 

antibiotics makes it a major public health concern [1-3]. One resistance mechanism involves modifying membrane 

lipids to reduce the effectiveness of cationic antimicrobial peptides (AMPs) [4,5]. A key lipid of this adaptation is 

lysyl-phosphatidylglycerol (lysyl-PG), a positively charged lipid that reduces membrane surface negativity, thereby 

modulating peptide binding and insertion [5]. This study investigated how varying levels of lysyl-PG in membrane 

models affect the interaction with the human cathelicidin LL-37, a cationic antimicrobial peptide with a net charge 

of +6 and 37.8% hydrophobicity. The model membranes were built of DMPG and CL (80:20 ratio), with lysyl-PG 

incorporated at concentrations ranging from 10 to 30%. Peptide interactions were evaluated using infrared 

spectroscopy focusing on the changes in CH₂ (~2850 cm⁻¹) and C=O (~1740 cm⁻¹) stretching bands as an indicator 

of membrane perturbation. FT-IR results showed that LL-37 induced significant membrane fluidization of DMPG 

and DMPG:CL supported lipid bilayers (SLBs), with a reduction in the phase transition temperature (Tm) of the 

lipid systems. However, the fluidizing effect of LL-37 was reduced in the 10% lysyl-PG system and no significant 

Tₘ changes. In the 20% lysyl-PG system, the fluidization effect of the LL-37 decreased in both phases, and Tₘ 

slightly increased at 10% of LL-37. At 30% of lysyl-PG, the fluidizing effect becomes progressively less 

pronounced as lysyl-PG content increases. These findings suggest that membrane models containing lysyl-PG 

effectively mimic the resistance mechanism developed by S. aureus. 
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RESUMEN 

 

El uso de antibióticos en la agricultura, ha conllevado a la aparición de microorganismos fitopatógenos resistentes, 

poniendo en riesgo la seguridad alimentaria, entre ellos, bacterias del género Xanthomonas [1]. Este problema, junto 

con otros dio lugar a la introducción del término "agricultura sostenible"[2], que conduce al uso de buenas prácticas 

agrícolas, evitando la afectación de la salud de humanos y de ecosistemas. En este sentido, los péptidos 

antimicrobianos (PAMs) se presentan como alternativa; son pequeñas moléculas anfipáticas y policatiónicas, de 

entre 10 y 50 aminoácidos, cuyo principal mecanismo de acción es alterar la integridad de la membrana plasmática 

de los microorganismos, generando un efecto letal; además, poseen una amplia gama de propiedades terapéuticas, 

como antioxidantes e inmunomoduladores [3], lo que los convierte en candidatos ideales para promover modelos 

agrícolas sostenibles. En este sentido, el objetivo de este trabajo fue diseñar PAMs dirigidos contra especies del 

género Xanthomonas empleando herramientas computacionales y de inteligencia artificial [4]. Brevemente, se 

seleccionaron proteomas de la base de datos UniProt, luego se empleó la herramienta PepMultiFinder 2.0 para 

encontrar posibles PAMs encriptados empleando como base de identificación propiedades fisicoquímicas propias 

de estas moléculas. Luego se evaluó la actividad antimicrobiana de las secuencias peptídicas obtenidas empleando 

CAMPR4, DBAASP, AmpClass y AMPScanner. Finalmente, se procedió a optimizar las secuencias con mayor 

potencial antimicrobiano contra Xanthomonas spp. empleando las herramientas HeliQuest y TYPE-PEPTIDE. 

Como resultado, se identificaron y diseñaron péptidos con alto potencial antimicrobiano contra Xanthomonas spp. 

con la perspectiva de que en el futuro puedan ser validados in vitro y empleados como componentes activos en el 

desarrollo de bioproductos que potencien una práctica agrícola sostenible.  

 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

Este proyecto fue financiado por el Ministerio de Ciencia Tecnología e Innovación (Minciencias) a través de la 

convocatoria “Orquídeas Mujeres en la Ciencia -2024”. 

REFERENCIAS 

[1] Gimranov E. et al., Journal of Environmental Management, vol. 374, p. 123942, 2025.  

[2] Velten S. et al., Sustainability, vol. 7, p. 7833, 2015. 

[3] Capecchi A. et al., Medicine in Drug Discovery, vol. 9, p. 100081, 2021. 

[4] Duque-Salazar G. et al., Amino Acids, vol. 52, p. 1403, 2020 



  

 

BM058 

BIOPROSPECCIÓN FUNCIONAL Y GENÓMICA DE ENZIMAS FITASAS EN BACTERIAS DEL 

SUELO: SOLUCIONES BIOTECNOLÓGICAS PARA LA CRISIS DEL FÓSFORO EN 

AGRICULTURA 

Wendy Nathalia Triana¹, Julieth Camila Maldonado², Jorge Torres Hernández¹, Edison Puentes Cala², Genis 

Andrés Castillo²* 
¹Facultad de Ciencias, Biología, Universidad Industrial de Santander, Bucaramanga, Colombia. ²Laboratorio de Biocorrosión 

y Biotecnología, Corporación para la Investigación de la Corrosión (CIC), Piedecuesta 
*correo electrónico: gcastillo@corrosioncic.com 

 

RESUMEN 

 

La limitada biodisponibilidad del fósforo en forma de fitato (ácido fítico), presente en granos y suelos, representa 

un desafío crítico en la alimentación de animales monogástricos y en la sostenibilidad agrícola. La excreción masiva 

de fósforo no aprovechable fomenta la eutrofización de cuerpos de agua y acelera el agotamiento de reservas 

fosfatadas no renovables. Frente a esta crisis, las fitasas microbianas emergen como herramientas biotecnológicas 

clave para liberar fósforo retenido, optimizar su uso nutricional y disminuir la dependencia de fertilizantes 

sintéticos. En este estudio se implementó una estrategia integrada de aislamiento selectivo y análisis genómico-

funcional para la identificación de fitasas a partir de bacterias del suelo andino. Se combinaron métodos de cultivo 

con fitato como única fuente de carbono y fósforo, con el cribado de bibliotecas de fósmidos, permitiendo una 

exploración funcional robusta de la capacidad fitolítica microbiana. Se aislaron 14 cepas a partir de suelos 

enriquecidos con residuos caprinos en Páramo (Santander, Colombia), incluyendo Klebsiella pneumoniae (GCEP-

84) y un potencial nuevo Chryseobacterium (GCEP-77), este último con actividad fitasa reportada por primera vez 

en su género. El análisis genómico completo mediante plataformas híbridas permitió obtener genomas completos 

para ambas cepas. Se realizaron análisis de ANI y dDDH, y se identificaron tres potenciales fitasas: una 3-fitasa en 

Chryseobacterium CP-77 y dos enzimas en K. pneumoniae CP-84 (una 3-fitasa y una glucosa-1-fosfatasa con 

actividad bifuncional). Una de las proteínas de Chryseobacterium mostró relación con fitasas tipo beta-propeller, 

mientras que las de K. pneumoniae se alinearon con subfamilias Agp y PhyK. El gen de la fitasa de K. pneumoniae 

fue clonado en pET-20b (+), expresado en E. coli BL21(DE3). La proteína fue purificada por cromatografía de 

afinidad (HisTrap FF), mostrando una actividad comparable a las fitasas comerciales. Estos hallazgos resaltan el 

potencial de la metodología propuesta al integrar cultivo funcional y minería genómica para descubrir nuevos 

biocatalizadores a partir de microbiomas edáficos poco caracterizados. Este enfoque fortalece el desarrollo de 

enzimas sostenibles orientadas al manejo eficiente del fósforo y a la mitigación del impacto ambiental de la 

ganadería intensiva. 
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RESUMEN 

 

La edición genética con CRISPR-Cas9 se ha usado ampliamente en el mejoramiento vegetal en cultivos como el 

arroz, en el que la maquinaria de edición es incorporada por transformación genética [1]. En estos cultivos de 

reproducción sexual, la maquinaria CRISPR-Cas es eliminada por segregación mediante cruces, obteniendo plantas 

editadas libres de ADN foráneo, ideales para su posterior comercialización. Sin embargo, estas estrategias son 

inviables para cultivos clonales [2,3]. En este trabajo, se empleó el gen fitoeno desaturasa (PDS) en tabaco y yuca, 

como reportero que genera albinismo, para evaluar la eficiencia del proceso de edición genética con CRISPR-Cas 

a través de expresión transitoria en hojas. Se diseñó un ARN guía (gRNA) dirigido al final del primer exón de PDS, 

con el fin de generar pérdida de función del gen. Los oligonucleótidos con la secuencia del gRNA se clonaron 

mediante la enzima de restricción BsaI en el plásmido pHSE401 (Addgene), el cual contiene el gen Cas9 optimizado 

para dicotiledóneas bajo el control del promotor 35S de CaMV, y promotores U6 para la expresión de los gRNAs. 

La construcción fue transformada en Escherichia coli DH10B, donde se verificó la inserción correcta mediante 

PCR de colonia y secuenciación de Sanger. Posteriormente, se transformó en Agrobacterium tumefaciens GV3101 

para su agroinfiltración en hojas jóvenes de tabaco y yuca. Se realizó un seguimiento de las hojas infiltradas con: el 

constructo con gRNA-PDS, un vector vacío y un control sin bacteria (mock). A los siete días posinfiltración, se 

observó albinismo en hojas tratadas con el constructo en ambas especies, lo que evidenció edición funcional del 

gen PDS. Para confirmar la presencia de inserciones o deleciones (inDels), se realizó la extracción de ADN 

genómico de los tejidos tratados, seguida de una nested PCR dirigida a la región blanco del gRNA. Los resultados 

demostraron que la expresión transitoria permite generar ediciones dirigidas sin integración estable del constructo 

en el genoma. Esta estrategia representa una herramienta prometedora para la edición genética en plantas de 

reproducción asexual y aporta al desarrollo de metodología alineadas con marcos regulatorios flexibles y aceptación 

social. 
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RESUMEN 

 

El maíz es un cereal fundamental por su valor alimenticio, forrajero y energético, es esencial para la seguridad 

alimentaria mundial [1]. En Colombia, representa el 13% de la producción agrícola, siendo Córdoba uno de los 

principales productores. El uso excesivo de fertilizantes químicos ha causado degradación de suelos y problemas 

ambientales [2], aumentando el interés por alternativas sostenibles como los biofertilizantes, que utilizan 

microorganismos para mejorar la disponibilidad de nutrientes y estimular el crecimiento vegetal [3]. El objetivo del 

estudio fue evaluar el efecto de biofertilizantes elaborados con rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal 

(PGPR), bacterias fijadoras de nitrógeno de vida libre (BFNVL), bacterias solubilizadoras de fósforo (BSF) y 

consorcios de microorganismos eficientes, sobre el rendimiento del maíz amarillo variedad ICA V-109 en suelos 

del Valle Medio del Sinú, Córdoba. El estudio se desarrolló en el Campus de la Universidad de Córdoba, Montería, 

bajo un diseño en bloque completo al azar. Se utilizaron cepas bacterianas previamente aisladas: S105E, 

solubilizadora de fósforo, y la cepa 19, productora de ácido indolacético. Se evaluaron seis tratamientos: control, 

biofertilizantes, abonos orgánicos y fertilizante químico. Se midieron las variables fisiotécnicas, altura de planta, 

área foliar, diámetro del tallo, número de hojas, peso seco y peso húmedo de la planta.  Los resultados mostraron 

que los biofertilizantes favorecieron a un mayor crecimiento en comparación con el tratamiento químico. El análisis 

de componentes principales destacó el diámetro del tallo y el número de hojas en las etapas iniciales, y el peso 

fresco y seco en fases avanzadas, variables altamente correlacionadas con el rendimiento en grano. En conclusión, 

el biofertilizante evaluado en este estudio demostró ser una alternativa eficaz y sostenible para el cultivo de maíz 

amarillo variedad ICA V-109 en el Valle Medio del Sinú, logrando resultados comparables al manejo químico 

convencional en las principales variables de crecimiento.  
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RESUMEN 

 

La epidemia del ZIKV impactó la salud pública mundial entre el 2015 y 2016; los signos reportados generaron la 

reclasificación de la infección por ZIKV como una enfermedad neurológica que causa síndromes congénitos, 

cognitivos y motores. A pesar de esta clasificación aún se desconocen los mecanismos de invasión y daño neuronal 

por este flavivirus. Evaluar la expresión de los receptores GABA-A y NMDA durante la infección por ZIKV en la 

corteza cerebral y el cerebelo de ratones BALB/c neonatos. Ratones BalB/c de 0-1 día postnatal se inocularon con 

7,17 x105 unidades formadoras de placa (PFU) de ZIKV GenBank: MH544701.2, de acuerdo con un modelo de 

infección viral, previamente obtenido por nuestro grupo de trabajo [1]. Al día 10 post-inoculación los ratones se 

sometieron a eutanasia, se extrajeron los encéfalos, se separaron las cortezas cerebrales y cerebelos para llevar a 

cabo estudios de expresión diferencial mediante qRT-PCR. Se evaluaron todas las subunidades de los receptores 

GABA-A y NMDA que se expresaran hasta la segunda semana postnatal. Los datos se analizaron con los softwares 

LinReg PCR (2014.x) para determinar la eficiencia del corrido y Expression Suite versión 1.1 para evaluar las veces 

de cambio. Los receptores GABA-A se regularon a la baja en la corteza cerebral y el cerebelo excepto para las 

subunidades Alpha 5 y épsilon en donde se observó aumento en el cerebelo.  Para los receptores NMDA se observó 

un efecto similar a GABA-A, con un aumento en la expresión GLUN1 en la corteza cerebral.  Nuestros resultados 

difieren de los reportados por Olmo y cols (2017) quienes encontraron aumento en la expresión de los receptores 

NMDA en cultivos primarios corticoestriatales de embriones de ratones C57BL/6 15 (E15) [2]. Nuestros hallazgos 

indican que el ZIKV podría afectar la sinapsis GABAérgica y glutamatérgica haciendo que se pierda el balance 

entre la excitación e inhibición neuronal en la corteza y el cerebelo; dos áreas principalmente afectadas en los 

reportes de microcefalia por ZIKV. 
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RESUMEN 

 

El cromo hexavalente [Cr (VI)] es un contaminante altamente tóxico, ampliamente generado en procesos 

industriales como la galvanoplastia. Su alta solubilidad y movilidad en aguas residuales representan un serio riesgo 

para la salud humana y el ambiente [1]. Existen diversos métodos físico-químicos para su eliminación, sin embargo, 

estos suelen ser costosos y generan residuos, lo que impulsa la búsqueda de alternativas sostenibles. En este 

contexto, la biorremediación mediante consorcios de microorganismos y materiales adsorbentes constituyen una 

estrategia prometedora [2]. En este proyecto se evaluó la capacidad reductora de Cr (VI) utilizando un consorcio de 

biocarbón obtenido de tallos de yuca y la cepa bacteriana Cr1A, aislada de aguas residuales de procesos de cromado 

e identificada mediante secuenciación 16S rRNA como Klebsiella pneumoniae. El biocarbón se obtuvo por pirólisis 

a 400 °C durante 210 min y se empleó como soporte para la inmovilización bacteriana. Se optimizaron parámetros 

como pH, temperatura, dosis y concentración inicial. La reducción de Cr (VI) se cuantificó colorimétricamente con 

1,5-difenilcarbazida. El sistema fue caracterizado por FTIR, microscopía electrónica de barrido, y se evaluó la 

cinética de adsorción. El consorcio biocarbón–bacteria alcanzó una remoción máxima de 95.5% en 48 h a una 

concentración inicial de 115 mg/L de Cr (VI), superando la remoción de biocarbón (2.0%) y la bacteria (32.3%) 

individualmente. La eficiencia se atribuyó a la sinergia entre el biocarbón y la bacteria, donde grupos funcionales 

oxigenados como –OH, –COOH y C=O, correspondientes a compuestos fenólicos, carboxílicos y carbonílicos 

presentes en la superficie del biocarbón, interactuaron electrostáticamente con especies cromato (CrO₄²⁻, Cr₂O₇²⁻) 

y actuaron como donadores de electrones, favoreciendo la reducción parcial de Cr (VI) a Cr (III). A su vez, la 

actividad metabólica de K. pneumoniae potenció este proceso mediante la acción de la enzima cromato reductasa 

extracelular, la cual catalizó la reducción de Cr (VI) a Cr (III). Este efecto fue más notable en condiciones de pH 

neutro y ligeramente ácido, con una cinética del modelo de pseudo-segundo orden, la cual explica la participación 

conjunta de estos mecanismos, haciendo del consorcio una alternativa robusta frente a la remediación. 
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RESUMEN 

 

La problemática de los contaminantes persistentes requiere del desarrollo de tecnologías sostenibles como la 

biorremediación [1]. Enzimas tipo lacasas podrían ser una solución, pero su uso se limita por su costo, bajas 

estabilidades y reúsos [1]. La inmovilización enzimática en glioxil-agarosa (Gx) permite obtener biocatalizadores 

estables y reusables pero requiere enzimas resistentes a pH>10 y con lisiles accesibles [1]. Esto excluye a enzimas 

como la lacasa de Myceliophthora thermophila (MTL)[2]. Para superar esto, propusimos modificar químicamente 

los grupos carboxilato de MTL con dihidrazidas de diferente longitud: carbónica (MTL-CZ), oxálica (MTL-OX), 

succínica (MTL-SC) y adípica (MTL-AA). Las variantes “hidrazidadas” fueron hasta 3.5 veces más activas (kcat = 

22.7 ± 9.1 s⁻¹) que la nativa; MTL-AA presentó un km(ABTS) dos veces menor (6.2 ± 0.4 μM). Los resultados in silico 

indican que las enzimas modificadas serían más flexibles y accesibles al sustrato. Las enzimas hidrazidadas se 

inmovilizaron en Gx inclusive a pH neutro (>70 %) generando biocatalizadores heterogéneos inéditos y más activos 

que sus pares de MTL nativa o modificada con EDA (etilendiamina), agente típico en aminaciones. Así, el mejor 

biocatalizador (Gx-MTL-AA) logró degradar el tinte industrial índigo carmín a 100 ppm (81 % en 6 días). Estos 

resultados sugieren un incremento en el potencial de biodegradación de los biocatalizadores debido a las 

modificaciones químicas de MTL con agentes menos nocivos que el convencional (EDA). Al evaluar tal estrategia 

sobre extractos proteicos de E. coli o de corazón porcino, se logró aumentar hasta 6 veces su capacidad de 

inmovilizarse en Gx a pH 7. Esto evidencia el potencial de la hidrazidación como herramienta para aumentar el 

rango de aplicación biotecnológico de proteínas de diverso origen y naturaleza. 
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RESUMEN 

 

La producción enzimática de biodiésel representa una ruta más verde que la de los catalizadores químicos 

convencionales. Sin embargo, su aplicación industrial se limita por su alto costo e inestabilidad [1]. La 

inmovilización covalente de lipasas en soportes Gx (agarosa-aldehído) sería una solución, pero requiere pH>10 y 

residuos lisil accesibles limitando su uso a pocas enzimas [2]. Para superar esto, se produjeron nuevos soportes Gx 

bifuncionales para promover interacciones soporte-enzima adicionales a las covalentes: hidrofóbicas usando 

hidrazida octanoica (Oct) o fenilacética (Phe), o iónicas, con taurina (Tau) o reactivo de Girard T (RGT). Así, se 

lograron modificaciones de Gx rápidas (<10 min) mediante reacción asistida por microondas de 15% con Oct, 75% 

con Phe, 28% con RGT y 13% con Tau. Estos soportes se evaluaron para inmovilizar la lipasa de Thermomyces 

lanuginosus (TLL) en presencia de aditivos: el Gx convencional solo inmovilizó un 34% (pH 10), mientras que se 

inmovilizó un 71% con Gx-Oct (CTAB 0.005% p/v) y 78% con Gx-RGT (SDS 0.1% p/v) aún a pH 5 o 7, 

respectivamente, mostrando mayor efectividad para obtener biocatalizadores heterogéneos bajo condiciones más 

suaves. Estos biocatalizadores se optimizaron para la producción de biodiésel frente a factores de inmovilización 

como pH, carga enzimática y aditivo. El mejor biocatalizador hidrofóbico (pH 5, Gx-Oct, CTAB, 10 mg/g) produjo 

77% de biodiésel, mientras que el iónico (pH 7, Gx-RGT, SDS, 3 mg/g) logró un 77%. El modelo obtenido mostró 

que aun empleando 8 a 27 veces menos enzima, los biocatalizadores inéditos compiten con el comercial 

Novozyme®435. En paralelo, se probó la modificación de Gx e inmovilización de TLL simultáneas, obteniendo 

biocatalizadores que producen hasta 90% de biodiésel. Finalmente, los soportes Gx bifuncionales se usaron con 

proteínas de diferente naturaleza y origen como las de extractos crudos de E. coli o de corazón porcino, logrando 

inmovilizar hasta un 76% (Gx solo el 26%). En conclusión, estos resultados sugieren que las estrategias basadas en 

Gx-bifuncional superan el rango de aplicaciones biotecnológicas de la inmovilización covalente convencional en 

glioxil-agarosa.  
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RESUMEN 

 

La creciente propagación de bacterias resistentes a los antibióticos representa un desafío crítico para la salud pública 

global. En bacterias del género Bacillus, como Bacillus cereus, la resistencia a antibióticos β-lactámicos es 

principalmente de carácter intrínseco, atribuida a la producción de enzimas β-lactamasas [1,2]. En Colombia, B. 

cereus ha sido implicado en intoxicaciones alimentarias [2] y se desconocen los perfiles de resistencia 

antimicrobiana de este patógeno, lo que evidencia una importante brecha en el conocimiento sobre seguridad 

alimentaria [3]. En este estudio se evaluó la susceptibilidad de 85 cepas de B. cereus aisladas de alimentos a 

diferentes sub-clases de antibióticos β-lactámicos (cefalosporinas, penicilinas y carbapenémicos) mediante el 

método de difusión en disco de Kirby-Bauer. Adicionalmente, se amplificaron por PCR los genes blaI, blaII y 

blaIII, codificantes para una enzima serina- β-lactamasa, una metalo-β-lactamasa y otra serina-β-lactamasa, 

respectivamente [4]. Los resultados mostraron que el 96 % de los aislamientos fueron resistentes a cefalosporinas, 

el 70 % a penicilinas y el 28 % a carbapenémicos. En cuanto a la detección genética, el gen blaI se identificó en el 

81 % de las cepas, blaII en el 78 %, y blaIII en un 10 %. Estos hallazgos evidencian altos niveles de resistencia a 

antibióticos β-lactámicos en cepas de B. cereus provenientes de alimentos, la cual podría ser conferida 

principalmente por la presencia de los genes blaI y blaII, la presencia de estos genes en bacterias ubicadas en la 

cadena alimentaria no solo podría comprometer la eficacia terapéutica con antibióticos, sino que también representa 

un riesgo potencial de diseminación por transferencia horizontal a otros patógenos, lo que subraya la necesidad de 

fortalecer los programas de vigilancia microbiológica y control de resistencia antimicrobiana en el sector 

alimentario colombiano. 

Palabras clave: Bacillus cereus, enzimas β-lactamasas, susceptibilidad a los antibióticos, alimentos. 
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RESUMEN 

 

El uso de técnicas de separación y manipulación de células donde se emplean dispositivos microfluídicos activos 

(DMA) ha sido de gran interés en las últimas décadas debido a que éstas permiten manejar cantidades de muestra 

pequeñas las cuales se encuentran frecuentemente en biología, biotecnología o aplicaciones médicas; además, 

generan poco impacto en la viabilidad celular y los dispositivos usados pueden ser fáciles de construir, de bajo costo 

y altamente eficientes. Nuestro grupo, ha usado estas técnicas en la manipulación de diferentes poblaciones celulares 

con fines de separación [1][2]. Recientemente, nuestro interés se ha centrado en el uso de DMA acoplados a campos 

acústicos para la caracterización biofísica de poblaciones celulares [3][4], lo cual ha llevado a la estandarización de 

metodologías para la medición de propiedades físicas celulares, tales como la elasticidad celular, y al desarrollo de 

resonadores acústicos versátiles, económicos y de fácil construcción.  

En este trabajo se presentan resultados obtenidos con un resonador acústico híbrido que funciona en dos modos 

diferentes de operación (modos BAW y FPW), desarrollado en el grupo, y construido con Parafilm®. Este 

dispositivo permite manipular células de diferentes tamaños y forma, tales como SiHa y promastigotes de L. 

panamensis usando frecuencias entre 1,70 a 5,80 MHz [5]. Encontrando que al variar la fase en π/6 de las ondas en 

el resonador, para el modo FPW, es posible controlar el movimiento y rotación con precisión micrométrica de 

células individuales o agregados, lo que abre opciones en el desarrollo de aplicaciones en separación y control 

celular.   
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RESUMEN 

 

La resistencia a los antibióticos (RAM) representa una amenaza a la salud pública mundial, los mecanismos 

asociados con la resistencia a los antibióticos pueden aportar al desarrollo de nuevas estrategias para contrarrestar 

la resistencia antimicrobiana [1]. El objetivo del presente trabajo fue evaluar la presencia de genes de resistencia a 

antibióticos mediante análisis moleculares en bacterias aisladas de aguas residuales y el río Cesar. Preliminarmente, 

se realizó la búsqueda y el análisis in silico de los genes OXA-48 y PKC en las cepas de referencia de Klebsiella 

Pneumoniae (cepa 2146), para el diseño y la estandarización de la amplificación de un fragmento de 108 pb y 275 

pb, respectivamente. Los resultados preliminares de la estandarización de la amplificación del gen OXA-48 in vitro 

obtenidos a partir de las muestras de ADN de K. pneumoniae 2146 y Serratia marcescens (S. marcescens) 

permitieron observar una banda de aproximadamente 400 pb, mientras que para la muestra de Escherichia coli (E. 

coli) no se observó amplificación, posiblemente debido a ausencia del gen OXA-48 en su genoma [2]. En la 

estandarización de las condiciones de amplificación para el gen KPC, sólo se obtuvo una banda de aproximadamente 

275 pb en la muestra de S. marcescens. A partir de los anteriores resultados se puede decir que la variabilidad de la 

longitud del amplicón del gen OXA-48 puede deberse a las diferencias entre las cepas de las muestras, variabilidad 

genética de las secuencias que indica la variabilidad estructural de las carbapenemasas [3]. La identificación de 

marcadores de resistencia en muestras ambientales puede constituir un avance significativo en el establecimiento 

de estrategias de monitoreo de fenotipos y genotipos de genes resistencia a antibióticos en ambientes no clínicos.  
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RESUMEN 

 

El crecimiento y calidad productiva de los peces y plantas en acuaponía, dependen de la composición y 

funcionamiento óptimo de las comunidades bacterianas que se encuentran en esos sistemas [1]. Por lo que el 

monitoreo constante de las comunidades bacterianas presentes en el agua de los sistemas acuícolas es de vital 

importancia para dilucidar las funciones que desempeñan en esos sistemas. La presente investigación permitió 

identificar bacterias en muestras de agua de sistemas de producción acuícola en el departamento del Cesar por 

medio de técnicas microbiológicas convencionales y biología molecular [2]. A partir de la filtración por membrana 

y cultivo en medio Chromocult® Coliforme agar en las muestras analizadas, se obtuvieron rangos entre 300 y 

2,8×103 unidades formadoras de colonias totales por mililitro (UFC/mL), la mayoría compatibles con Escherichia 

coli. Mediante coloración de Gram se observaron bacilos Gram negativos. La identificación microbiológica 

utilizando medios diferenciales-selectivos, confirmaron la presencia de E. coli con el característico verde metálico 

en medio eosina y azul de metileno (EMB) y por el perfil bioquímico observado usando los casetes BBL Crystal y 

API20E. Adicional, se obtuvieron otros morfotipos diferentes, que su perfil bioquímico fue compatible con especies 

de Enterobacter cloacae y Klebsiella pneumoniae. Los resultados preliminares de amplificación y secuenciación del 

gen ARNr 16S V3-V4 permitieron confirmar la presencia de E. coli en los sistemas acuícolas evaluados. Los 

hallazgos sugieren que este tipo de sistemas de producción acuícola, al estar situados en áreas abiertas, son 

vulnerables a contaminantes microbiológicos por parte de aves, mamíferos y otros organismos vivos que circulan 

por el área, comprometiendo la seguridad de los productos cultivados [3]. Se requiere de monitoreo constante del 

agua para determinar la presencia de E. coli y otros microorganismos potencialmente patógenos, con el fin de 

facilitar la comprensión de la diversidad microbiana y sus dinámicas en los sistemas acuapónicos y acuícolas, para 

mejorar la inocuidad y salud de los peces. 
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RESUMEN 

 

La implementación de la fermentación liquida (FEL) facilita el cultivo controlado de los macro hongos y potencia 

la investigación sobre las posibles aplicaciones en el ámbito de la salud. Esta investigación explora las implicaciones 

de modificar la relación carbono: nitrógeno (C/N) del medio, en la producción de biomasa y de proteínas de 

Cordyceps, siendo estos algunos de los componentes responsables descritos con potencial efecto inmunomodulador 

de los hongos. Para ello, se aplicó un diseño central compuesto rotable (DCCR), en el que se evaluaron los 

rendimientos de biomasa y cantidad de proteína para el hongo C. militaris obtenido por fermentación sumergida a 

diferentes relaciones C/N, tomando como punto central la relación C/N de 27/1 correspondiente a las condiciones 

aplicadas por la empresa aliada AITIA BIOTECH S.A.S. Los puntos axiales de estimación de la curvatura del 

modelo fueron las relaciones C/N: 33/1, 22/1, 34/1, 23/1, 28/1, 26/1, 21/1, 37/1 con los que se permite estimar el 

desempeño metabólico fúngico luego de modificar la concentración de la fuente de carbono. Los resultados de la 

superficie de respuesta fueron diferentes en función de la relación C/N utilizado durante el cultivo. Se midió la masa 

de micelio de cada tratamiento en una balanza analítica. Asimismo, el contenido proteico también presentó 

diferencias estadísticas significativas luego de su cuantificación por el método descrito por Bradford (1976) usando 

una curva de calibración con albumina sérica bovina (BSA), sugiriendo una modificación en la producción de 

proteínas bajo distintas condiciones nutricionales. Estos cambios en el perfil proteico abren la posibilidad de evaluar 

de manera prospectiva la citotoxicidad y el potencial inmunomodulador de la cepa. 

La respuesta a nivel de proteína esta en el rango de 0,9 a 7 miligramos de proteína sobre gramo de peso seco de 

micelio; La biomasa está en el rango de 1 a 6 gramos. 
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RESUMEN 

 

Los metabolitos de los hongos Grifola frondosa y Lentinula edodes son de gran interés debido a sus propiedades 

nutraceúticas y medicinales, particularmente por su contenido de compuestos bioactivos con potencial como 

coadyuvantes en el tratamiento del cáncer [1][2]. En este estudio se busca evaluar la actividad biológica de los 

metabolitos fúngicos sobre la línea celular de cáncer de cervix HeLa (ATCC CCL-2TM). Para ello, ambos hongos se 

cultivaron mediante fermentación sumergida, la biomasa se secó por liofilización. Para obtener los metabolitos se 

realizó un esquema de extracción secuencial con cloroformo, etanol y agua. En el extracto acuoso adicionalmente 

se precipitó con etanol la fracción correspondiente a polisacáridos, que se ha reportado poseen actividad 

inmunomoduladora y antitumoral en otros hongos. Se obtuvieron cuatro fracciones: extractos con cloroformo, 

etanol, el pellet precipitado con etanol y el sobrenadante acuoso. Los rendimientos por gramo de biomasa seca 

fueron: cloroformo de L. edodes 1,2 ±0,03 mg y G. frondosa 2,2 ±0,08 mg, etanol de L. edodes 20,1 ±3,5 mg y G. 

frondosa 13,2 ±2,8 mg, los precipitados con etanol de L. edodes 32,5 ±3,0 mg y G. frondosa 75,6 ±14 mg, y el 

sobrenadante acuoso de L. edodes 918,9 ±1,6 mg y G. frondosa 943,6 ±1,3 mg.  En ambos casos, el mayor 

rendimiento correspondió al sobrenadante acuoso, independientemente del hongo. La actividad biológica de estas 

fracciones se evaluará sobre las células HeLa, usando el ensayo MTT.  Estos resultados preliminares permitirán 

avanzar hacia estudios bioguiados. 
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RESUMEN 

 

En los últimos años se han estudiado posibles aplicaciones biotecnológicas para los hongos, entre estas la 

biomineralización [1], que consistente en la formación de minerales insolubles a través de procesos metabólicos. 

Los hongos macromicetos, aunque menos estudiados, poseen esta actividad metabólica, depositando compuestos 

carbonatados alrededor de su micelio por medio de la hidrólisis de la urea. Este proceso se denomina precipitación 

de carbonatos inducida microbiológicamente (MICP), uno de los mecanismos de biomineralización más estudiados 

y aplicados en la industria actualmente. Es de gran interés para procesos como la estabilización del suelo, y la 

movilización y fijación de metales contaminantes de forma sostenible. La presente investigación busca evaluar la 

posible aplicación de hongos macromicetos para la biomineralización a través de MICP, determinando la tolerancia 

al sustrato, los cambios morfológicos y la actividad ureasa. Se observaron cambios notables en características 

macroscópicas y la liberación de exudados coloreados, indicando la liberación de metabolitos solubles. En ensayos 

de actividad ureolítica se observó un rango de 0,1 a 11,9 mM de urea hidrolizada por mg de biomasa en promedio, 

valores mayores comparados con resultados obtenidos para cepas bacterianas, donde se encontró una actividad de 

0,1 a 1 mM de urea hidrolizada por mg de biomasa. En conclusión, el mayor potencial se evidenció en las cepas de 

Pleurotus ostreatus var. columbinus, Psilocybe sp., y Schizophyllum commune, las cuales serán evaluadas en una 

etapa posterior para su aplicación en la bioprecipitación de metales tóxicos. 
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RESUMEN 

 

Los pigmentos bacterianos tienen un alto potencial en las industrias alimentaria, cosmética y farmacéutica por sus 

propiedades antioxidantes, antimicrobianas y anticancerígenas [1][2]. El objetivo de este estudio fue obtener y 

caracterizar el pigmento producido por la bacteria Streptomyces sp. INV ACT17, aislada a 1400 m de profundidad 

marina y seleccionada como la más promisoria de un cribado preliminar de 26 cepas de la colección de 

microorganismos del Museo de Historia Natural Marina de Colombia “MAKURIWA”. Para la obtención del 

pigmento se realizaron estudios de las condiciones de cultivo y pruebas de extracción y purificación mediante 

cromatografía líquida. Los extractos fueron caracterizados mediante UV-Vis, FTIR, HPLC-MS/MS y RMN y 

desreplicación basada en redes moleculares. Asimismo, se evaluó su actividad biológica frente a Staphylococcus 

aureus (SARM), Escherichia coli (BLEE), Klebsiella pneumoniae (BLEE) y Candida albicans sensible al 

fluconazol. El análisis confirmó la presencia de compuestos pertenecientes a la familia de las actinomicinas, 

destacándose la Actinomicina D. El extracto purificado mostró actividad antimicrobiana de amplio espectro, con 

inhibición del 99,73 % frente a S. aureus (SARM) y 53,14 % frente a E. coli (BLEE). La Actinomicina D es un 

fármaco anticancerígeno ampliamente empleado en tumores pediátricos, incluido rabdomiosarcoma embrionario y 

tumor de Wilms, entre otras neoplasias agresivas[2][3]. Actualmente, este compuesto no se produce en Colombia 

y su acceso depende de importaciones de alto costo. Por tanto, estos resultados resaltan el potencial estratégico de 

la biodiversidad marina colombiana como fuente de compuestos bioactivos con relevancia biomédica y perspectiva 

para el desarrollo farmacéutico nacional. 

 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

 

INVEMAR y Minambiente (Banco de Proyecto de Inversión Nacional ficha BPIN) / Programa Valoración y 

Aprovechamiento de Recursos Marinos -VAR / Línea Bioprospección Marina. Estudio enmarcado en el Contrato 

Marco de Acceso a Recursos Genéticos 123, expediente RGE0 158-5 entre Minambiente e Invemar. 

 

REFERENCIAS 

[1] Shen, N. et al., Food Chemistry, 403, p. 134422, 2023. 

[2] Schmidt, C. et al., Neuro-Oncology, 19, p. 1607, 2017. 

[3] Kleeff, J. et al., International Journal of Cancer, 89, p. 399, 2000. 

  



  

 

BM113 

CARACTERIZACIÓN DE HOJAS DE CHENOPODIUM QUINOA MEDIANTE ANÁLISIS LC-

QTOF DE EXTRACTO POLAR Y NO POLAR 
Shirley Alquichire-Rojas1*, Marcia González Teuber2, Luisa Bascunán Godoy3 

1Universidad Católica de la Santísima Concepción, Concepción-Chile, 2Pontificia Universidad Católica de Chile, Santiago-

Chile, 3Universidad de Concepción, Concepción-Chile 

*correo electrónico: salquichire@doctorado.ucsc.cl 
 

RESUMEN 

 

Las interacciones entre las plantas y los endófitos radiculares fúngicos han aportado beneficios a las plantas, 

contribuyendo a mejorar la adquisición de nutrientes, particularmente de nitrógeno. Se ha demostrado que los 

hongos endofíticos patógenos de insectos (HEPI) desempeñan un rol importante en el transporte de N a las raíces 

de las plantas, mejorando así el rendimiento de estas [1]. Sin embargo, no se conocen los mecanismos moleculares 

mediadores en esta interacción simbiótica. Para evaluar estos mecanismos se llevó a cabo un experimento 

controlado con tres grupos de plantas: (1) plantas sometidas a Arginina (29 mM N), (2) Urea (29 mM N) y (3) 

plantas sometidas a Nitrato potásico (29 mM N). Después de 12 días de siembra, las plantas de cada grupo fueron 

inoculadas con Beauveria y Metarhizium (HEPI+) o sin hongos (HEPI-) y se usó un análisis no dirigido para obtener 

el perfil de los principales compuestos presentes en los extractos de las hojas de C. quinoa de cada tratamiento 

usando LC-MS en alta resolución. 109 compuestos fueron identificados y clasificados en 36 familias. Se 

encontraron metabolitos con intensidades diferenciales en los tratamientos con las fuentes de N y con HEPI+ en 

comparación con los controles HEPI-. Se encontró que la co-inoculación regula negativamente la producción de 

compuestos específicos, entre ellos aminas de ácidos grasos, flavonoides y fenilpropanoides cuando se suplementó 

con Urea y Nitrato. Fosfolípidos como PC O-15:1/18:2 y PE 18:2/18:3, y sacarosa muestran tendencias de 

incremento consistente en plantas inoculadas sometidas a Nitrato. Estos resultados comprueban que las plantas 

responden a la demanda de carbohidratos reduciendo su propia inversión en metabolitos de defensa, a fin de invertir 

en carbohidratos para su mantenimiento y translocar a la interfaz simbiótica. Estos resultados revelan el alcance de 

los efectos de los HEPI a nivel foliar, cambios que pueden ser responsables de los efectos previamente observados 

en el crecimiento de las plantas. 
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RESUMEN 

 

La Organización Mundial de la Salud (OMS) reconoce la resistencia antimicrobiana (RAM) una de las principales 

amenazas para la salud pública. En 2019 se estimó que 4.95 millones de muertes estuvieron relacionadas con 

infecciones bacterianas resistentes [1]. Ante ello, se investigan extractos vegetales como posibles agentes 

antimicrobianos. Este estudio evaluó la actividad antibacteriana de extractos etanólicos de inflorescencias de 

Cannabis sativa (C. sativa) de quimiotipos THC:CBD balanceado, CBD y CBG dominantes (II, III y IV 

respectivamente), y de los cannabinoides individuales cannabidiol (CBD), cannabigerol (CBG) y cannabidivarina 

(CBDV) frente a Staphylococcus aureus (S. aureus) ATCC 12600 y Escherichia coli (E. coli) ATCC 25922. Se 

realizaron ensayos de difusión en pozos y dilución en agar para determinar la concentración mínima inhibitoria 

(CMI), y los datos se analizaron estadísticamente para relacionar el perfil fitoquímico con su actividad 

antibacteriana. Los extractos etanólicos de los quimiotipos II, III y IV inhibieron el crecimiento de S. aureus con 

una CMI promedio de 312.5 ppm, sin actividad frente a E. coli. Comparados con los cannabinoides puros (CBG, 

CBD y CBDV), los extractos mostraron actividad similar o mayor. La actividad observada no se explica únicamente 

por los cannabinoides aislados, sino por un probable efecto sinérgico entre los compuestos de la matriz vegetal [2]. 

Los resultados respaldan el potencial de los extractos de C. sativa como fuente de nuevos antimicrobianos, 

especialmente contra bacterias Grampositivas, y destacan la relevancia de estudiar la sinergia entre sus metabolitos. 
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RESUMEN 

 

Los hongos comestibles del género Ramaria representan una fuente importante de compuestos bioactivos con 

potencial nutracéutico y farmacológico [1]. En este trabajo se obtuvieron extractos crudos de polisacáridos solubles 

en agua a partir de los cuerpos fructíferos de Ramaria flava (RFECP) y Ramaria cf. aurea (RAECP), recolectados 

en Boyacá, Colombia. La extracción se llevó a cabo mediante tratamiento con agua caliente, precipitación con 

etanol y posterior diálisis. La caracterización estructural se realizó emplendo espectroscopía UV-Vis, cromatografía 

de permeación en gel, espectroscopía infrarroja por transformada de Fourier y resonancia magnética nuclear. El 

análisis químico mostró que ambos extractos de polisacáridos son heteropolisacáridos con pesos moleculares de 

407 kDa (RFECP) y 818 kDa (RAECP), compuestos principalmente por glucosa, manosa, galactosa, fucosa y ácido 

glucurónico, junto con pequeñas proporciones de proteínas y polifenoles. Su estructura incluyó residuos de β-D-

glucosa, α-D-galactosa y α-D-manosa enlazados por diferentes tipos de uniones glicosídicas. Su capacidad 

antioxidante se evaluó mediante ensayos de reducción, captura de radicales libres y protección frente a la 

peroxidación lipídica. En todas las pruebas se observó una actividad significativa, siendo RAECP el que mostró los 

mejores resultados. Por otra parte, la actividad citotóxica se determinó mediante el ensayo MTT en líneas celulares 

de cáncer colorrectal (HCT-116) y osteosarcoma (MG-63), evidenciando un efecto inhibitorio dependiente de la 

concentración. De manera consistente, RAECP presentó mayor eficacia, atribuida a diferencias en su composición, 

peso molecular y conformación de triple hélice en comparación con RFECP. En conjunto, los resultados demuestran 

que los extractos de polisacáridos crudos de especies silvestres de Ramaria poseen potencial biológico, lo que 

resalta su relevancia no solo como recurso cultural y nutricional, sino también como fuente prometedora de 

compuestos funcionales con posibles aplicaciones terapéuticas. 
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RESUMEN 

 

La biomasa vegetal está compuesta principalmente por polímeros estructurales como la celulosa y la lignina, cuya 

degradación es fundamental tanto en procesos naturales de reciclaje de nutrientes como en aplicaciones 

biotecnológicas orientadas a la producción de bioetanol, biogás, bioproductos y estrategias de biorremediación 

[1,2]. Los hongos basidiomicetos se destacan por su capacidad de producir complejos enzimáticos especializados, 

entre ellos endoglucanasas, exoglucanasas y Ș-glucosidasas para la hidrólisis de celulosa, así como lacasas, lignina 

peroxidasas (LiP) y manganeso peroxidasas (MnP) para la despolimerización de lignina [3,4]. El presente estudio 

tuvo como objetivo evaluar semicuantitativamente el potencial celulolítico y ligninolítico de diez aislamientos de 

basidiomicetos colectados en Cundinamarca — Colombia. Para la actividad celulolítica se emplearon ensayos de 

hidrólisis de carboximetilcelulosa [5], mientras que la actividad ligninolítica se determinó mediante oxidación de 

ABTS [6], en ambos casos considerando como variables de respuesta el diámetro de crecimiento (DC), formación 

de zonas de aclaramiento u oxidación y la capacidad de hidrólisis (CH) o eficiencia enzimática (EE), 

respectivamente. Pleurotus ostreatus y Ganoderma lucidum fueron empleados como controles positivos y 

Trichoderma spp. como control negativo. Entre los resultados más destacados, los aislamientos 111 (Schizophyllum 

spp.) y 116 (Ganoderma spp.) exhibieron una mayor CH (1.39+0.01 y 1.37=0.36), mientras que 130 (Pycnoporus 

spp.) alcanzó la mayor EE (76+4). Estos hallazgos evidencian la existencia de aislamientos con capacidades 

enzimáticas diferenciadas, con aplicaciones potenciales en biotecnología industrial y ambiental, particularmente en 

el aprovechamiento sostenible de la biomasa lignocelulósica en Colombia. 
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RESUMEN 

 

El poli(ácido láctico) (PLA) es un polímero biodegradable ampliamente utilizado, aunque su degradación natural 

suele ser lenta. En este estudio se evaluó la inclusión de proteasas extracelulares del hongo Hexagonia papyracea 

atrapadas en nanopartículas (NPs) de levana sintetizadas mediante la acción biocatalítica de la levansacarasa 

LevS4N70Tn38 [1], con el fin de promover la biodegradación controlada de películas de PLA. El extracto 

enzimático fúngico fue concentrado por precipitación con sulfato de amonio y ultrafiltración, obteniéndose 167,96 

µg/mL de proteína total. La actividad de biodegradación de PLA (“PLAasa”) se determinó adaptando la norma ISO 

15814:1999, mediante la inmersión de láminas de PLA en buffer fosfatos pH 8,5 a 30 °C, cuantificando la liberación 

de ácido láctico por un método colorimétrico (lactato–FeCl₃, 425 nm). Se registró una actividad específica de 0,127 

mg/mL/min y una actividad volumétrica de 57,87 U/mL. Las NPs de levana fueron sintetizadas en el Instituto de 

Biotecnología (UNAM), empleando 20 µg de proteína y alcanzando un 86 % de atrapamiento. Estas NPs se 

incorporaron en el PLA mediante la técnica de solvent casting. Tras 12 días de incubación, las películas con extracto 

enzimático atrapado mostraron una liberación de ácido láctico de 0,105 mg/mL, valor comparable al control positivo 

(tripsina: 0,134 mg/mL). En contraste, los controles PLA sin NPs (0,085 mg/mL) y PLA–NPs vacías (0,038 mg/mL) 

presentaron liberaciones significativamente menores. Estos resultados evidencian que la inclusión de proteasas 

fúngicas en NPs de levana favorece la biodegradación del PLA bajo condiciones alcalinas suaves, ofreciendo una 

estrategia biotecnológica prometedora para el desarrollo de materiales poliméricos de degradación controlada con 

potencial aplicación en sectores industriales y medioambientales. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

No aplica 

 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

 

Este trabajo contó con el apoyo de la facultad de Ciencias (UNAL, 2024), la aprobación del acceso a recursos 

genéticos No. 121 de 2016 y fue desarrollado durante una pasantía en el Instituto de Biotecnología (UNAM). 

 REFERENCIAS 

 

[1] Alishah Aratboni H, Martinez M, Olvera C, Ayala M (2024) Thermostabilization of a fungal laccase by 

entrapment in enzymatically synthesized levan nanoparticles. PLoS ONE 19(7): e0304242. 

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0304242 

[2] ISO. (1999). ISO 15814:1999 Implants for surgery — Copolymers and blends based on polylactide — In vitro 

degradation testing. International Organization for Standardization. 

  



  

 

BM189 

Modulación de la calidad del café a través de procesos de fermentación como herramienta biotecnológica 

en el sur de Colombia  

Jesus David Coral Medina1*, Andrea Arellano1, Natalia Zamudio1, Alex Maigual1, Byron Mueses1, Jonny 

Fajardo1 
1Facultad de Ingeniería Industrial. Pasto (N) Colombia. Grupo ESLINGA: Semillero GIBBS. Grupo de Investigación en 

Bioprocesos y Biotecnología 

*correo electrónico: jesus.coralmed@campusuccu.edu.co jdcoralm@gmail.com  
 

RESUMEN 

 

En el departamento de Nariño, al sur de Colombia, reconocido internacionalmente por la calidad de su café, se 

evaluó la influencia de la altitud en los procesos de fermentación de cerezas de café. Se llevó a cabo una 

investigación sistemática orientada a comprender el papel de la microbiota y sus interacciones ecológicas durante 

la fermentación. Entre los hallazgos más relevantes se destacan el aislamiento de más de 200 cepas de bacterias 

ácido-lácticas y 100 cepas de levaduras, microorganismos responsables de la producción de metabolitos secundarios 

que modulan de forma significativa el perfil sensorial del café. El monitoreo del proceso fermentativo se realizó 

mediante cromatografía líquida de alta eficiencia (HPLC) y cromatografía de gases acoplada a espectrometría de 

masas (GC-MS). Los análisis químicos evidenciaron la presencia de siete ácidos orgánicos (cítrico, láctico, acético, 

succínico, málico, oxálico y fórmico), además de la producción de etanol y el consumo de azúcares reductores 

monoméricos como glucosa, fructosa y sacarosa. Asimismo, se observó que la altitud influye en la conformación 

de bloques químicos que determinan el perfil sensorial final, corroborado mediante catación. Para correlacionar 

ambos niveles de análisis, se desarrolló una metodología innovadora con 17 descriptores sensoriales del protocolo 

SCA. Finalmente, se propuso una estrategia de transferencia de conocimiento dirigida a pequeños caficultores de 

Buesaco, La Unión y Arboleda, territorios históricamente afectados por el conflicto armado interno. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

 

La celulosa es uno de los polímeros orgánicos más abundantes en la biosfera y su transformación eficiente 

en azúcares fermentables representa un desafío clave para la biotecnología. En este trabajo se caracterizó 

una celulasa extracelular de la cepa nativa C1 de Microbacterium, aislada del intestino del barrenador de 

la caña de azúcar, Diatraea saccharalis, mediante un enfoque integrado experimental e in silico. Los 

ensayos enzimáticos evidenciaron predominantemente una actividad extracelular, con un óptimo de 

catálisis a pH 6 y 50 °C. Al utilizar carboximetilcelulosa como sustrato, el biocatalizador en extracto crudo 

exhibió una Km de 0,26 g/L y Vmax de 23,22 nkat/mg, lo que sugiere que se trata de una enzima de alta 

afinidad y con potencial de aplicación en procesos biotecnológicos. El análisis genómico de la cepa 

permitió identificar genes candidatos de las familias GH5 y GH9, cuya caracterización bioinformática y 

modelamiento estructural corroboraron propiedades coherentes con la actividad observada, incluyendo un 

perfil levemente acidófilo y una estabilidad compatible con condiciones industriales moderadas. La 

integración de datos experimentales y predicciones in silico demuestra el valor de la bioprospección 

microbiológica en entornos no convencionales como fuente de biocatalizadores innovadores, a la vez que 

posiciona a la cepa C1 como un recurso prometedor para el desarrollo de soluciones sostenibles en el 

aprovechamiento de biomasa lignocelulósica en Colombia. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

 

La presencia de contaminantes, como el colorante azoico rojo congo, ha incrementado en los cuerpos de agua a 

causa de los efluentes industriales [1]. Estos compuestos suelen liberarse mediante descargas residuales procedentes 

de actividades textiles, cosméticas y alimenticias [2]. Dichos xenobióticos ocasionan daños significativos en la 

biota, ya que se caracterizan por ser altamente tóxicos, cancerígenos, mutagénicos y teratogénicos [3].  Frente a esta 

problemática, han surgido estrategias innovadoras que emplean la maquinaria metabólica de las bacterias para 

degradar estos contaminantes, construyendo una alternativa eficiente y de bajo costo. Por lo tanto, el objetivo de 

este trabajo fue evaluar el potencial de decoloración del colorante Rojo Congo por una cepa bacteriana aislada en 

la ciénaga de Zambrano, Bolívar. La bacteria con mayor halo de decoloración fue seleccionada y caracterizada por 

secuenciación del gen ARNr 16S. Además, se evaluó la tolerancia a metales pesados y agentes antimicrobianos. La 

capacidad de decoloración se determinó mediante la aplicación de un enfoque de optimización unifactorial, en el 

que se analizaron variables como el pH, la temperatura, la fuente de carbono y el tiempo de incubación. La 

decoloración se evaluó mediante espectrofotometría UV visible, mientras que la degradación del colorante se 

confirmó por cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC-MS) y espectroscopía Infrarroja por 

Transformada de Fourier (FTIR). Por último, se determinó la toxicidad de los productos usando el modelo biológico 

lactuca sativa. La cepa Z6 presentó un halo de decoloración de 0,48 cm, siendo este el mejor resultado de las nueve 

cepas aisladas. Además, la cepa seleccionada presentó tolerancias a metales como: cobre, bario, plomo y hierro; sin 

embargo, no hubo crecimiento en metales como: mercurio, níquel, cadmio y Zinc. A su vez, el enfoque de 

optimización mostró un mayor porcentaje de decoloración, siendo del 73% a una temperatura de 45 °C y un pH 7, 

después de todo, los factores como el pH y la temperatura, influyen en la actividad metabólica y enzimática de la 

bacteria, permitiendo que los parámetros mencionados sean ideales para la decoloración. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

 

Las bacterias formadoras de biopelículas son potencialmente viables para biorreducir cromo hexavalente (Cr (VI)) 

en especies menos dañinas (Cr (III)). A diferencia de las células planctónicas, las biopelículas desarrollan una matriz 

rica en exopolisacáridos, proteínas, lípidos y ADN extracelular, confiriéndoles mayor resistencia, actividad 

metabólica y enzimática en condiciones adversas [1]. El uso de bacterias autóctonas con alta capacidad de formación 

de biopelículas es una estrategia para contrarrestar impactos generados por Cr (VI) utilizado industrialmente, el cual 

tiene la capacidad de afectar a los ecosistemas y la salud humana. En este estudio se evaluó el potencial de 

Staphylococcus cohnii-CR4, una cepa bacteriana nativa aislada de aguas residuales de talleres de cromado en 

Cartagena (Colombia), para reducir Cr (VI) mediante la formación de biopelículas. Se evaluó la resistencia y 

tolerancia a Cr (VI) en caldo LB suplementado con Cr (VI) (50-500 mg/L) midiendo el crecimiento por 

turbidimetría (OD600 nm). La concentración mínima inhibitoria (CMI) se evaluó en agar nutritivo suplementado 

con Cr (VI) (10-10.000 mg/L). La formación de biopelículas se analizó en microplacas seguida de tinción con cristal 

violeta y siembra en agar rojo congo para verificar su morfotipo. Se estudió la reducción de Cr (VI) (50-5000 mg/L) 

por células planctónicas y biopelículas de S. cohnii-CR4. La cuantificación de Cr (VI) se realizó mediante el método 

1,5-difenilcarbazida (ʎ=540 nm). El estrés oxidativo se cuantificó por TBARS y DNPH, además de la 

fragmentación de ADN por electroforesis en gel de agarosa. La presencia y localización de enzimas reductoras de 

cromato se determinó mediante fraccionamiento celular y SDS-PAGE [2,3]. La cepa S. cohnii-CR4 fue seleccionada 

por su resistencia a concentraciones superiores a 2000 mg/L de Cr (VI). La cepa formó biopelículas fuertes y 

morfotipo rdar. Las biopelículas de S. cohnii-CR4 lograron reducir el 100% del Cr (VI) a concentraciones de 50-

200 mg/L en 24 horas. Se detectó la presencia de enzimas con actividad reductora de cromato, principalmente en la 

fracción extracelular, con un peso molecular aproximado de 21 kDa. Se identificaron marcadores de estrés oxidativo 

como malondialdehído (MDA), proteínas carboniladas y daño en el ADN, lo que sugiere una respuesta activa del 

microorganismo frente al metal. Estos resultados confirman el potencial de S. cohnii-CR4 como una herramienta 

biotecnológica eficaz para la bioremediación de Cr (VI). 
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RESUMEN 

 

Leishmania spp. es el causante de la leishmaniasis, esta parasitosis constituye en Colombia un problema de salud 

pública. Por lo anterior, se hace imperativo la búsqueda de nuevos blancos farmacológicos, a partir del conocimiento 

de la bioquímica y la biología molecular del parásito. Las poli ADP-ribosa polimerasas (PARP) son enzimas 

encargadas de la adaptación celular a condiciones de estrés. El objetivo de este trabajo fue determinar la localización 

celular de un candidato a PARP de Leishmania braziliensis (LbPARP) mediante el desarrollo de una herramienta 

inmunológica basada en inmunoglobulinas aviares IgY[1].  

Se inmunizaron gallinas Hy-Line Brown con antígeno recombinante 6xHis-tLbPARP. Se obtuvieron sueros y 

huevos de las aves durante un esquema de 30 días y las IgYs fueron purificadas mediante precipitación secuencial 

con polietilenglicol. La capacidad de reconocimiento de las IgYs fue evaluada por western blot y ensayos de 

ELISA.  Posteriormente, anticuerpos α-6xHis-tLbPARP se purificaron por afinidad con el antígeno recombinante 

y se emplearon en ensayos de inmunofluorescencia indirecta en promastigotes[2].  

Se obtuvieron anticuerpos policlonales α-6xHis-tLbPARP tanto en suero como en yema de huevo, los cuales 

reconocieron el antígeno recombinante en bajas cantidades (4 ng) y mantuvieron actividad en diluciones 1:20000. 

Los experimentos de inmunofluorescencia demostraron que LbPARP endógena se localiza principalmente en el 

núcleo y el kinetoplasto  

de los promastigotes, sin cambios significativos en presencia de estrés oxidativo. La obtención de IgYs en modelo 

aviar constituye una alternativa no invasiva y eficiente para la producción de anticuerpos contra proteínas 

recombinantes, con la ventaja de permitir la purificación a gran escala desde yema de huevo. La localización nuclear 

y en kinetoplasto de LbPARP sugiere un papel potencial en procesos de reparación del ADN tanto nuclear 

como mitocondrial, en concordancia con reportes previos de PARPs en otros eucariotas [3].  

Se desarrolló una herramienta inmunológica basada en IgYs que permitió determinar la localización subcelular de 

LbPARP en promastigotes de L. braziliensis.  
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RESUMEN 

 

La T7 RNA polimerasa (T7RNAP) es una enzima clave para impulsar la transcripción in vitro (IVT), etapa crítica 

en el diseño de sistemas libres de células (Cell-Free Expression Systems, CFES). En este estudio se abordó la 

producción recombinante de la 6xHis-T7RNAP en el sistema heterólogo de Escherichia coli, con el fin de producir 

a nivel local un bioinsumo eficiente como alternativa a productos comerciales. 

El vector recombinante se adquirió en un trabajo previo, donde se estandarizaron las condiciones de expresión, y la 

enzima se presentó predominantemente en la fracción soluble, lo que permitió su purificación mediante 

cromatografía de afinidad a metales inmovilizados (IMAC). La T7RNAP purificada se caracterizó mediante SDS-

PAGE, western blot y ensayos de actividad, validándose su capacidad para catalizar la transcripción de genes de 

diversos orígenes [1]. La eficiencia de la enzima recombinante fue evaluada, encontrándose que la T7RNAP 

producida presentó una actividad catalítica aproximadamente cuatro veces superior a la enzima comercial.  

Posteriormente, la T7RNAP recombinante fue utilizada en los primeros ensayos de síntesis de proteínas en un CFES 

basado en extractos de E. coli BL21(DE3) Star [2]. En esta plataforma, la IVT constituye el paso inicial para generar 

los ARN mensajeros requeridos para la etapa subsiguiente de traducción. Se seleccionó el gen que codifica para la 

proteína verde fluorescente mejorada (eGFP), dada su fluorescencia intrínseca que permite monitorear la expresión 

proteica de forma directa y cuantitativa mediante qPCR. 

En conclusión se obtuvo una T7RNAP recombinante como bioinsumo esencial en la fase I de la implementación 

de una plataforma para expresión de proteínas libre de células, con el fin de fortalecer la capacidad biotecnológica 

nacional. 
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RESUMEN 

 

La pandemia de SARS-CoV-2 evidenció la urgencia de desarrollar métodos de detección rápidos y sensibles, dado 

que técnicas como la PCR presentan limitaciones en tiempo y accesibilidad, por lo que este estudio propone un 

biosensor innovador basado en nanopartículas de oro (AuNPs) bioconjugadas con anticuerpos IgG para detectar la 

proteína Spike del virus mediante Espectroscopía Raman Mejorada por Superficie (SERS), una técnica que 

amplifica señales moleculares para diagnósticos precisos; el objetivo fue evaluar la eficacia de este bioconjugado 

como biosensor en un sistema modelo, empleando una metodología que incluyó la síntesis y funcionalización de 

AuNPs con IgG, su caracterización mediante técnicas como UV-Vis, Dispersión Dinámica de Luz (DLS) y Raman, 

y la validación del biosensor al detectar la proteína Spike en concentraciones de 0 a 10 ng/μL, con análisis estadístico 

mediante Análisis de Componentes Principales (PCA), logrando resultados que confirmaron la formación del 

complejo AuNP-IgG-Proteína S con un límite de detección de 0.02 ng/μL y alta sensibilidad, además de 

especificidad demostrada por el PCA al diferenciar muestras con y sin la proteína, lo que lleva a una discusión sobre 

las ventajas del biosensor, que supera a la PCR en rapidez al detectar la proteína en minutos, siendo ideal para 

entornos con recursos limitados, aunque aún requiere optimización y validación en muestras biológicas reales para 

su aplicación clínica, con un potencial prometedor para adaptarse a otros patógenos. 
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RESUMEN 

 

Los biomarcadores moleculares son aquellas características biológicas objetivamente detectables, capaces de 

identificar procesos fisiológicos o patológicos, o bien una respuesta farmacológica a una intervención terapéutica 

[1]. Por otro lado, las vesículas extracelulares son partículas liberadas naturalmente por las células normales y 

tumorales. Estas vesículas están delimitadas por una bicapa lipídica y no pueden replicarse, y además poseen 

importante información biológica en su material de transporte [2]. Toda enfermedad deja huellas conocidas como 

biomarcadores, y estos biomarcadores tienen un papel vital en la diagnosis y el diagnóstico. Un biomarcador que 

se expresa en diferentes tipos de cáncer es el ligando de la proteína 1 de muerte celular programada (PD-L1), el 

cual es responsable de inhibir la activación de los LT, por unión a su receptor PD-1. A nivel del pronóstico; PD-L1 

presenta un rol preponderante debido a que el aumento en su expresión se asocia con poca sobrevida en cáncer de 

mama. Ensayos enzimáticos para detección de PD-L1 se pueden realizar utilizando aptámeros (ELASA). Los 

aptámeros son secuencias de ADN o ARN de cadena sencilla que se unen selectivamente a su molécula blanco. Se 

obtienen por síntesis química, lo que los convierte en moléculas estructuralmente fáciles de modificar. La ELASA 

presenta las siguientes ventajas: 1, no se requieren anticuerpos; 2, los aptámeros son nuevamente obtenidos por 

PCR o sintetizados químicamente, lo que disminuye su costo; y 3, la posibilidad de conjugar los aptámeros con 

diferentes moléculas para amplificar la señal. Transformación de E. coli Rosetta. SDS-PAGE para verificación de 

producción de PD-L1. Purificación de PD-L1. Western blot y ELISA con anticuerpos comerciales para detección 

de PD-L1 producida in home. ELASA en líneas celulares y vesículas extracelulares de cáncer. La rhPD-L1 

producida in home tuvo una pureza mayor del 90 %. Los resultados preliminares de ELASA demuestran una alta 

reproducibilidad del aptámero para detectar rhPD-L1. La ELASA es un método menos costoso que el método 

ELISA. Conclusiones: El reconocimiento de rhPD-L1 por el aptámero es una alternativa prometedora para sistemas 

de detección basados en afinidad. 
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RESUMEN 

 

El cáncer de cuello uterino continúa siendo un grave problema de salud pública, especialmente en países de ingresos 

bajos y medios. Aunque la citología cervicouterina es el método de tamizaje más utilizado, su limitada sensibilidad 

genera una alta tasa de resultados falsos negativos [1-2], lo que evidencia la necesidad de desarrollar estrategias 

alternativas de detección temprana. En este estudio se presenta un biosensor electroquímico basado en dióxido de 

titanio (TiO2) funcionalizado con ácido fólico para la detección y cuantificación de receptores de folato (RF) como 

biomarcadores, cuya sobreexpresión se asocia con procesos oncogénicos. 

El diseño del dispositivo se fundamenta en investigaciones previas del grupo CIMBIOS, que han explorado el 

crecimiento y modificación superficial de nanotubos y películas delgadas de TiO2 para aplicaciones biosensoras [3–

5]. La fabricación incluyó la anodización de sustratos de titanio, seguido de la inmovilización de ácido fólico sobre 

la superficie para favorecer el reconocimiento molecular específico de los RF. 

El sensor se caracterizó mediante voltamperometría cíclica, espectroscopía de impedancia electroquímica (EIS) y 

técnicas de superficie. Las curvas de calibración obtenidas con diferentes concentraciones de RF evidenciaron una 

disminución progresiva de la respuesta capacitiva al aumentar la concentración del analito, atribuida a cambios 

dieléctricos en la interfase por la interacción específica entre el ácido fólico y los RF. 

En esta investigación se reporta la detección de RF presentes en células HeLa y muestras clínicas obtenidas 

mediante raspado de Papanicolau, con el propósito de contribuir al tamizaje oportuno del cáncer cervical. 
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RESUMEN  

Los péptidos bioactivos se han asociado a la prevención y disminución de enfermedades, la modulación de sistemas 

fisiológicos y han demostrado gran efectividad como agentes antioxidantes, antimicrobianos, anticancerígenos y 

antiinflamatorios [1]. En este contexto, metodologías como la síntesis de péptidos en fase sólida (SPPS) han 

facilitado la obtención de péptidos diseñados específicamente para potenciar sus propiedades bioactivas. Se 

ha demostrado que la introducción de modificaciones puede mejorar su estabilidad metabólica y su actividad 

biológica. Una estrategia particularmente eficaz consiste en la conversión de péptidos lineales en péptidos cíclicos 

que puede llevarse a cabo mediante la implementación de reacciones de la Química Clic [2].  

   

El péptido Lunasina hallado principalmente en la soya y compuesto por 43 residuos, se destaca por sus propiedades 

funcionales y su potencial terapéutico [3]. Por lo tanto, en este trabajo se planteó el diseño y síntesis de péptidos 

lineales y cíclicos derivados de la Lunasina mediante el desarrollo e implementación de reacciones enmarcadas 

dentro de la SPPS y/o la Química Clic con el objetivo de identificar fragmentos peptídicos que expresen 

bioactividad mejorada y puedan ser candidatos para el diseño de nuevos fármacos.   

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 
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RESUMEN 

 

La relación macrófago - Leishmania se considera parasítica entre estas dos células eucariotas, una animal y otra 

protozoaria. Ha sido de interés de nuestro grupo las alteraciones biofísicas que la presencia del parásito induce en 

este sistema. Usando principios de hidrodinámica de fluidos hemos explorado propiedades físicas del macrófago 

control e infectado para su separación aprovechando el campo gravitacional [1] y acústico [2,3]. Este trabajo toma 

la elasticidad como marcador para diferenciar cambios en esta propiedad entre macrófagos control e infectados por 

varias especies de Leishmania. Se midieron además densidad con gradientes isopícnicos, volumen por impedancia 

y elasticidad por microscopía de fuerza atómica. Se diseñaron, fabricaron y caracterizaron resonadores acústicos 

determinando las frecuencias de resonancia y el factor de calidad Q en estas celdas acustofluídicas, así como el 

factor de contraste acústico y la compresibilidad asociadas a estos conjuntos de parámetros. Se evaluaron los límites 

de la acustofluídica en separación y control celular de especies celulares con diámetros y densidades medias 

similares (dm=13,5 um y m=1,054 g/cm3), y módulos elásticos que diferencian macrófagos control (656 Pa), de 

infectados con Leishmania tropica (458 Pa) o Leishmania mexicana (324 Pa).      

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 
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RESUMEN 

Los MOFs (Metal–Organic Frameworks) son materiales nanoestructurados constituidos por redes supramoleculares 

ordenadas, formadas por iones metálicos coordinados con ligandos orgánicos. Recientemente, se ha incrementado 

el interés por estudiar el potencial terapéutico de los MOFs dado que se ha demostrado que pueden presentar 

diferentes actividades biológicas como antimicrobiana, antitumoral, inmunomoduladora, eliminación de especies 

reactivas de oxígeno, entre otras [1]. Este estudio evaluó la actividad antibacteriana de tres diferentes MOFs, 

denominados MOF-1, MOF-2 y MOF-3, frente a Escherichia coli y Staphylococcus aureus. La metodología se 

basó en los estándares del Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI) para determinar la Concentración 

Mínima Inhibitoria (CMI) y la Concentración Mínima Bactericida (CMB) [2]. Se prepararon soluciones de los 

MOFs en concentraciones que variaron desde 20 hasta 7000 µg/mL, las cuales se incubaron con suspensiones 

bacterianas ajustadas a 5 × 105 UFC/mL durante 24 y 48 horas. La viabilidad celular se determinó midiendo la 

densidad óptica a 600 nm y mediante el recuento de Unidades Formadoras de Colonias en agar Mueller-Hinton. Se 

evidenció actividad antibacteriana dosis y tiempo-dependiente para los tres MOFs evaluados. Los MOF-2 y MOF-

3 mostraron un efecto bactericida frente a E. Coli a partir de 300 µg/mL, mientras que MOF-1 requirió 

concentraciones superiores a 1000 µg/mL, demostrando una mejor adaptación de la cepa. Para S. aureus, la 

inhibición fue menos significativa a concentraciones de 20 a 800 µg/mL, sin embargo, a las 48 horas, el MOF-1 

resultó ser el más efectivo, logrando una inhibición completa a partir de 5000 µg/mL, seguido por MOF-2 y MOF-

3. Los MOF 1, 2 y 3 demostraron actividad tanto bacteriostática como bactericida contra E. coli y S. aureus, siendo 

generalmente más efectivos contra E. coli. El efecto bacteriostático se observó a concentraciones más bajas, 

mientras que el efecto bactericida se evidenció a concentraciones > 3000 µg/mL y tiempos de incubación 

prolongados.  
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RESUMEN 

 

La medición de propiedades mecánicas en células, tales como su elasticidad, es importante debido a que cambios 

en ésta, están asociados con movimiento, diferenciación celular y metástasis, entre otras. En la actualidad se ha 

propuesto el uso de campos acústicos ultrasónicos acoplados a dispositivos microfluídicos para su medición, porque 

no requiere marcajes específicos o de un medio particular para ser manipuladas y su viabilidad, función y expresión 

génica se conservan, puesto que se emplean frecuencias ultrasónicas del orden de MHz que se asumen inocuas. 

Durante la última década nuestro grupo se ha interesado en la implementación de esta tecnología para la 

caracterización biofísica y la manipulación de parásitos de Leishmania [1][2][3], con el propósito de desarrollar 

métodos de diagnóstico e identificar cambios en la elasticidad del parásito durante su ciclo de vida que ayuden a 

comprender su proceso de adaptación a diferentes ambientes. En este trabajo se mide la elasticidad de promastigotes 

y amastigotes de tres especies de Leishmania (L. panamensis, L. amazonensi, L. guyanensis) usando acustofluídica. 

Para esto se empleó un dispositivo acústico microfluídico construido con un capilar rectangular de vidrio y un 

modelo físico de la fuerza de radiación acústica en 3D desarrollado por nosotros [2][4]. Se encontró que la 

compresibilidad de promastigotes es mayor que la de amastigotes, indicando mayor rigidez del estadio flagelado 

del parásito.  
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RESUMEN 

 

Las nanopartículas de óxido de cerio (NPs-CeO₂) representan una alternativa prometedora en aplicaciones 

biomédicas, debido a su biocompatibilidad y a que presentan una transición del estado de valencia entre +3 y +4, 

lo que se relaciona con propiedades biológicas, como anticancerígenas, antioxidantes y antimicrobianas y, 

especialmente, antiinflamatorias [1]. Un factor importante en la síntesis es la estabilización de las nanopartículas 

con el fin de evitar la agregación, lo cual puede resultar en la pérdida de las características [2,3,4]. En este trabajo 

se utilizó la pupa de gusano de seda de Pílamo II como fuente de metabolitos con capacidad reductora y estabilizante 

para la síntesis de NPs-CeO₂, con el fin de evaluar la sinergia en cuanto a la citotoxicidad, capacidad captadora de 

peróxido de hidrógeno (ccH2O2) y efecto antiinflamatorio. El perfil metabolómico del extracto de pupa fue obtenido 

por RP-LC-QToF-MS en modo positivo y negativo. Los datos fueron procesados en MassHunter (Qualitative 

Analysis 10.0) e identificados por CEU Mass Mediator, MS-DIAL 5.5.24, Lipid Annotator, GNPS, Sirius 5.8.6, 

MetaboAnalyst y análisis manual de espectros. Entre los metabolitos con potencial antiinflamatorio se destacaron 

el ácido cumárico, la tirosina y la esfingosina. Las NPs-CeO₂ se sintetizaron incubando el extracto con hidróxido 

de amonio a 70 °C y fueron caracterizadas mediante FT-IR, XRD, DLS y TGA. La ccH2O2 fue del 51.58%, la cual 

es mayor en comparación con las comerciales (25.49%).  Las nanopartículas a 1mg/mL tuvieron una citotoxicidad 

menor de 23.5% en ambas líneas celulares (HeLa y HFF-1). Las NPs-CeO₂ comerciales se obtuvo una producción 

de IL-1β de 730.50 pg/mL y para las sintetizadas de 421.38 pg/mL. En cuanto a IL-6, las comerciales generaron 

323.62 pg/mL, mientras que las sintetizadas produjeron 281.01 pg/mL. Finalmente, los niveles de TNF-α fueron de 

615.79 pg/mL para las comerciales, y de 479.98 pg/mL para las sintetizadas. Se infiere que NPs-CeO₂ derivadas 

del extracto de pupa presentan una menor respuesta proinflamatoria. En conclusión, se evidencia que el uso del 

extracto de pupa de gusano de seda es una fuente efectiva de metabolitos para la síntesis de NPs-CeO₂, que 

promueve positivamente la biocompatibilidad, ccH2O2 y el uso en aplicaciones como agente antiinflamatorio. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

No aplica. 
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RESUMEN 

 

El cáncer   grupo de enfermedades que consisten en la proliferación descontrolada de células y la pérdida de 

homeostasis celular [1]. El cáncer cervicouterino es el cuarto de mayor incidencia en mujeres con un estimado de 

660.000 casos por año, y está relacionado con la infección causada por el Virus de Papiloma Humano (VPH), 

estimando una mortalidad mayor al 50% [2]. Los tratamientos del cáncer incluyen la quimioterapia, radioterapia y 

cirugía, los cuales son altamente invasivos y poco selectivos, afectando la calidad de vida de los pacientes, por lo 

que es imperativo la búsqueda de nuevos agentes terapéuticos. Dentro de este contexto se encuentra la hoja de coca, 

a la cual se le ha atribuido propiedades medicinales como alivio del dolor y tratamiento de problemas digestivos, 

así como actividad antibacteriana y antioxidante entre otras [4]. Adicionalmente, esta planta cuenta con metabolitos 

secundarios de alto interés biológico como alcaloides, flavonoides y terpenos con actividad anticancerígena 

demostrada [4]. En este trabajo, se evaluó el potencial anticancerígeno de extractos de hoja de coca mediante la 

evaluación de su efecto citotóxico contra líneas celulares de cáncer de cuello uterino HeLa. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

 

El uso de patrones internos para la cuantificación de biomarcadores ha representado un avance crucial en el 

bioanálisis, especialmente en la detección de adulteraciones en productos lácteos1. Este estudio se centra en el 

desarrollo y evaluación de patrones internos para la cuantificación del caseinomacropeptido (CMP) y su análogo 

sintético, el pseudo-CMP, biomarcadores clave para detectar la presencia de lactosuero en la leche. La incorporación 

de estos patrones en el análisis mediante cromatografía líquida acoplada a espectrometría de masas (LC-MS) mejoró 

la precisión y reproducibilidad de los resultados, corrigiendo variaciones durante la preparación de muestras y la 

ionización de los analitos2. 

Este enfoque optimiza la cuantificación mediante patrones internos que emulan las características fisicoquímicas 

de los biomarcadores, garantizando resultados confiables en matrices complejas como la leche. La combinación de 

principios de química analítica y espectrometría de masas permite una cuantificación precisa de los biomarcadores, 

superando las limitaciones de los métodos convencionales, lo que refuerza los estándares de seguridad alimentaria. 

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

No aplica. 
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RESUMEN 

En América latina y el caribe, el cáncer de mama y de cuello uterino representan dos de los tres tipos de cáncer con 

mayor índice de mortalidad en mujeres [1], aun cuando los tratamientos convencionales han mejorado las tasas de 

supervivencia, las pacientes padecen fuertes efectos secundarios [2], por lo que es de gran relevancia seguir 

explorando la generación de alternativas terapéuticas que complementen los tratamientos convencionales. Entre las 

fuentes naturales que han sido objeto de estudio, los hongos destacan como una prometedora reserva de moléculas 

bioactivas con potencial antitumoral [3]. Grifola frondosa y Lentinula edodes tradicionalmente consumidos en la 

dieta asiática con fines nutricionales y medicinales, tienen una amplia gama de actividades biológicas, que en su 

mayoría son atribuidas a fracciones de polisacáridos [4] dejando de lado las fracciones proteicas. Esta investigación 

se enfoca en explorar el potencial citotóxico de estas fracciones en líneas celulares derivadas de cáncer de mama y 

cuello uterino para su uso como coadyuvantes terapéuticos. La biomasa de G. frondosa y L. edodes se obtuvo 

mediante fermentación en estado líquido a partir de 20 discos de inóculo. La extracción de proteínas se realizó en 

solución acuosa asistida por sonda de ultrasonido con buffers en diferentes condiciones de pH y fuerza iónica. La 

observación del efecto de los extractos en la morfología celular y nuclear en células derivadas de cáncer de mama 

y cuello uterino se realizó por medio de la tinción con Hoescht 33258, y finalmente la evaluación de su citotoxicidad, 

a través de la determinación de la actividad metabólica y viabilidad celular por medio del ensayo MTT. Se espera 

que este estudio aporte al planteamiento de coadyuvantes en el tratamiento del cáncer que provean una mejor calidad 

de vida a los pacientes, así como promover el cultivo biotecnológico de estos macromicetos e impulsar su consumo 

en Colombia. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Aprobación del Comité de Ética de la Facultad de Ciencias de la Universidad Nacional de Colombia (Acta 04-

2024), bajo el aval CEI-FC 2024-A04P10. 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

El presente trabajo se financió con recursos provenientes del Fondo Nacional De Financiamiento Para La Ciencia, 

La Tecnología Y La Innovación Francisco José De Caldas, relacionado con el código del proyecto 109227 – 

Contrato No. 194-2024. 

REFERENCIAS 

[1] F. Bray et al, CA. Cancer J. Clin., 74(3) 229 2024. 

[2] R. Kaur, Mol. Biol. Rep., 50(11), 9663, 2023. 

[3] R. Deng et al., Biochim. Biophys. Acta BBA - Rev. Cancer, 18801 189241, 2025. 

[4] X. Chen, , J. Food Meas. Charact., 13 (1),144, mar. 2019 

  



  

 

BM096 

INDUCCIÓN A LA EXPRESIÓN DE LA RIBONUCLEASA A A PARTIR DE LA TRANSFERENCIA 

DE PLÁSMIDOS DE BACTERIAS NO COMPETENTES A BACTERIAS COMPETENTES 

Silvia Natalia Diaz Gutiérrez1*, Stefania Correa Duarte1, Stelia C Mendez-Sanchez1, Herminsul de Jesus Cano 

Calle2 
1Grupo de Investigación en Bioquímica y Microbiología (GIBIM), Universidad Industrial de Santander, Bucaramanga, 

Santander, Colombia. 
2 Grupo GIFTEX 

*correo electrónico: silvia2191996@correo.uis.edu.co 

RESUMEN 

Las ribonucleasas son enzimas encargadas de catalizar la degradación del ARN, desempeñando un papel 

fundamental en la regulación, procesamiento y maduración de este dentro de las células, lo que es esencial para 

su correcto funcionamiento. Adicionalmente, estas enzimas son usadas cotidianamente en los procesos de 

aislamiento de ADN en condiciones de laboratorio. Con base en lo anterior, el objetivo de este estudio fue evaluar 

y optimizar las condiciones de expresión y purificación de la ribonucleasa A mediante sistemas bacterianos 

recombinantes. Se llevó a cabo la transfección de plásmidos desde bacterias no competentes hacia cepas 

competentes DH5aplha de Escherichia coli, permitiendo su expresión inducida por IPTG. Se ensayaron métodos 

de extracción mecánicos y químicos, así como diferentes parámetros de inducción, incluyendo la concentración 

de IPTG, el tiempo y la temperatura. Los mejores resultados se obtuvieron mediante extracción por choque 

osmótico, posterior a una inducción de expresión por 16 horas a 20 °C con 0.6 mM de IPTG. La purificación se 

realizó por cromatografía de intercambio catiónico utilizando FPLC y su actividad enzimática fue evaluada 

mediante una técnica espectrofotométrica basada en la degradación del ARN total demostrando que la proteína 

conservo su actividad biológica. De esta manera se logró obtener la proteína de interés de forma eficiente y 

sostenible generando un menor impacto económico y ambiental. Promoviendo la autosuficiencia en la 

producción de RNAsa. 
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RESUMEN 

 

La creciente resistencia bacteriana a los antibióticos β-lactámicos ha aumentado la relevancia del ácido clavulánico 

(AC), un inhibidor de β-lactamasas tipo A producido por Streptomyces clavuligerus. Este compuesto, esencial en 

terapias combinadas, se obtiene por fermentación, pero los rendimientos industriales siguen siendo limitados debido 

al desconocimiento de los mecanismos regulatorios globales que controlan su biosíntesis. En este trabajo se evaluó 

el papel de dos genes, bldD y orf21, asociados a la regulación morfológica y al metabolismo secundario, con el 

objetivo de identificar su influencia sobre la producción de AC y su impacto transcriptómico en S. clavuligerus. Se 

construyeron cepas recombinantes de S. clavuligerus ATCC 27064 que sobreexpresan bldD o orf21. Las 

fermentaciones se realizaron en medio con proteína aislada de soya, recolectando muestras en fases temprana y 

exponencial. La concentración de AC se determinó mediante HPLC, y los perfiles transcriptómicos se obtuvieron 

mediante secuenciación de RNA (RNA-Seq). Los genes diferencialmente expresados (DEGs) se analizaron con 

herramientas bioinformáticas KEGG y STRING para determinar su función y relaciones regulatorias. En ambas 

cepas recombinantes, la producción de AC disminuyó significativamente respecto a la cepa control, 

correlacionándose con la represión de genes tempranos del clúster biosintético (ceaS2, pah2, cas2) y de genes de 

cefamicina C. Simultáneamente, se detectó la sobreexpresión de genes implicados en la biosíntesis de terpenos, 

partículas tipo fago y factores de desarrollo como bldM y bldN. La sobreexpresión de bldD promovió rutas 

vinculadas con la diferenciación morfológica, mientras que orf21 activó redes más amplias de señalización y 

respuesta al estrés, lo que sugiere un papel regulatorio global. Los resultados revelan una convergencia en los efectos 

regulatorios de BldD y ORF21, ambos asociados a la disminución del AC y a la activación de rutas alternativas del 

metabolismo secundario. La inducción simultánea de genes tipo fago sugiere un posible mecanismo de adaptación 

al estrés intracelular. Estos hallazgos amplían la comprensión de la regulación global en S. clavuligerus y aportan 

bases para el diseño racional de cepas con mayor productividad mediante ingeniería metabólica. 
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RESUMEN 

El género Salmonella tiene gran relevancia en salud pública y seguridad alimentaria, dado que impacta directamente 

los Objetivos de Desarrollo Sostenible 3, 6 y 12 (Grace, 2017). Este microorganismo produce proteínas 

extracelulares que desempeñan funciones esenciales en la adhesión, invasión y evasión inmunológica, lo que las 

convierte en biomarcadores estratégicos (Liao et al., 2020). La detección rápida, específica y sensible de estas 

proteínas a partir de medios de cultivo selectivos puede reducir significativamente los tiempos de respuesta para la 

toma de decisiones en la industria y en salud pública. Evaluar la capacidad de detección de proteínas extracelulares 

de Salmonella Typhimurium (S. Typhimurium) obtenidas de un medio de cultivo selectivo mediante un sistema 

electroquímico basado en aptámeros. Se identificó la respuesta electroquímica de electrodos serigrafiados de 

carbono modificados con nanopartículas de oro y funcionalizados con aptámeros previamente reportados para el 

reconocimiento de S. Typhimurium, tras la exposición al medio de cultivo Rappaport en presencia o ausencia de S. 

Typhimurium. Los cambios inducidos sobre el electrodo se evaluaron mediante voltamperometría cíclica (CV), 

voltamperometría de onda cuadrada (SWV) y espectroscopía de impedancia electroquímica (EIS). Asimismo, en 

una fase posterior, se seleccionarán aptámeros mediante la técnica SELEX (Systematic Evolution of Ligands by 

Exponential Enrichment), dirigidos a proteínas extracelulares de membrana de S. Typhimurium producidas en caldo 

Rappaport a 40 °C, los cuales serán incorporados en el sistema sensor. Se estableció una concentración de 5 mM 

de hexacianoferrato para las técnicas CV y SWV, y de 1 mM para EIS. El medio de cultivo Rappaport mostró un 

cambio en la señal electroquímica cuando se inoculó con agua peptonada, señal que disminuyó en presencia de S. 

Typhimurium. 
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RESUMEN 

 

Los ribonucleósidos son biomoléculas esenciales en numerosos procesos biosintéticos que presentan un gran 

atractivo para el desarrollo de estrategias terapéuticas y aplicaciones biotecnológicas. A pesar de su alta demanda, 

su producción se ha visto limitada en el país, ya que, además de que implica el uso de reactivos tóxicos [1], en 

Colombia la obtención se límita a la importación, y como consecuencia altos costos y tiempos de espera. Con 

esta propuesta se plantea el desarrollo de un protocolo para la obtención de ribonucleósidos y ribonucleótidos 

monofosfato (NMPs) mediante una combinación de estrategias enzimáticas y analíticas. La metodología 

contempla una hidrólisis enzimática secuencial con RNAsa A y nucleasa P1, seguida de una purificación por 

cromatografía de intercambio iónico utilizando un FPLC y posteriormente su identificación y caracterización 

por las técnicas HPLC y UPLC-MS. Como resultado de este proyecto se lograron obtener los ribonucleótidos 

monofosfato y ribonucleósidos de adenosina, guanosina, citosina y uridina mediante el establecimiento de un 

protocolo robusto y reproducible contribuyendo con ello al avance del conocimiento local en la producción de 

estas biomoléculas a escala de laboratorio. 
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RESUMEN 

 

Hanseniaspora uvarum, Starmerella davenportii y Starmerella sorbosivorans, destacan como levaduras clave en la 

fermentación del café de alta calidad [1]. El objetivo de este trabajo fue evaluar el uso de medios no comerciales 

sobre el crecimiento de las levaduras mencionadas. Para evaluar la cinética de crecimiento de las levaduras en el 

medio de mucílago de café al 3% (v/v) (MC3), se realizó un cultivo inicial durante la noche (16 h) en medio extracto 

de levadura-glucosa-cloranfenicol (YGC) a 20°C y 120 rpm. Los ensayos se realizaron usando medio MC3 en micro 

placa (200 µL), matraz (30 mL) y biorreactor STR (5 L), empleando un inóculo del 5%. Las mediciones de densidad 

óptica (OD600) (600 nm, Thermo Scientific™ Multiskan™ GO) se efectuaron en micro placa, en matraz (20 °C, 

120 rpm) y en STR (20 °C, 200 rpm) durante 14 horas. Con estos datos se construyeron las curvas de crecimiento, 

que fueron ajustadas mediante el modelo logístico de Areny [2]. La mayor concentración de biomasa se presentó 

en matraces agitados, y las mayores tasas máximas de crecimiento (µmax) en los micro pozos. En este sistema, S. 

davenportii alcanzó la µmax más alta (0.32 ± 0.05 h⁻¹), aunque con baja biomasa final (Xf<0.26 OD600,  9.55 × 

106 UFC/ml), mientras que en matraces H. uvarum presentó el mayor Xf(0.90 ± 0.03 OD600,  2.9 × 108 UFC/ml). 

En el STR, S. davenportii mostró el mejor desempeño global (µmax= 0.21 ± 0.01 h-1; Xf= 0.82 ± 0.04 OD600,1.74× 

108UFC/ml), asociado a una alta eficiencia respiratoria. Las tres levaduras se adaptaron al medio MC3, lo que abre 

la posibilidad al crecimiento de estas cepas para futuras inoculaciones en fermentaciones de café. Es necesario 

realizar una optimización de las condiciones de cultivo en STR para aumentar la producción de biomasa de las 

levaduras. 
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RESUMEN 

Los desoxinucleótidos trifosfatos (dNTPs) constituyen sustratos esenciales para las ADN polimerasas en técnicas 

de amplificación como la PCR, siendo típicamente sintetizados a partir de precursores como desoxinucleótidos 

monofosfatos (dNMPs) [1,2]. Tradicionalmente, los dNMPs pueden obtenerse mediante rutas químicas o procesos 

enzimáticos [3]. Este segundo enfoque emplea enzimas capaces de hidrolizar los enlaces fosfodiéster presentes en 

el ADN, generando los dNMPs. No obstante, en Colombia, el elevado costo y la complejidad del proceso de 

importación de estos reactivos representan desafíos significativos para la consolidación de la soberanía científica. 

Ante esta problemática, la presente investigación se enfoca en la obtención de dNMPs mediante la hidrólisis 

enzimática de ácidos nucleicos extraídos Saccharomyces cerevisiae. Esta estrategia emplea un sistema bienzimático 

sinérgico: DNasa I para la fragmentación inicial del ADN genómico, y exonucleasa III para la posterior hidrólisis 

secuencial de los fragmentos, generando los dNMPs correspondientes. La caracterización inicial de la DNasa I 

comercial, bajo método espectrofotométrico y condiciones estándar de reacción (37°C, pH 7.6) utilizando ácidos 

nucleicos de S. cerevisiae como sustrato, reveló una actividad específica de 332.15 U/mg. Este resultado preliminar 

valida la viabilidad del proceso y representa un paso fundamental hacia el desarrollo de reactivos de producción 

nacional. Durante estudios subsecuentes se espera evaluar la actividad de la exonucleasa III al igual que las posibles 

mezclas sinérgicas con DNasa I para la obtención de los respectivos dNMPs 

. 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

 

Agradecimientos a Minciencias, sistema general de regalías por la financiación del proyecto “PRODUCCIÓN DE 

NUCLEÓTIDOS A PARTIR DE BIOMASA RESIDUAL DE LA AGROINDUSTRIA PARA EL 

DIAGNÓSTICO DE BIOLOGÍA MOLECULAR EN EL DEPARTAMENTO DE SANTANDER -SGR. BPIN 

2021000100331” 

 

REFERENCIAS 

 

[1] Bird et al., Biotechnol Bioeng, 120, 1531, 2023. 

[2] Liu et al., Adv Funct Mater, 32, 2109538, 2022. 

[3] Zou et al., Appl Microbiol Biotechnol, 97, 9389, 2013. 

  



  

 

BM149 

EVALUACIÓN DE LA CAPACIDAD ANTIMICROBIANA Y 

ANTIBIOPELÍCULAS DE NANOPARTÍCULAS DE ORO BIOSINTETIZADAS A 

PARTIR DE METABOLITOS EXTRACELULARES BACTERIANOS 
Segismundo Osorio Gómez1,*, Alfredo Montes Robledo1,2, Henry Cuevas Menco1, Rosa Baldiris Ávila1.  

1Grupo de Microbiología Clínica y Ambiental, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de Cartagena, 

Cartagena de Indias, Bolívar, Colombia. 2Estudiante de doctorado en Ciencias, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, 

Universidad de Cartagena, Cartagena de Indias, Bolívar, Colombia.  

*correo electrónico: sosoriog@unicartagena.edu.co   
 

RESUMEN  

 

Las nanopartículas metálicas son agentes con una amplia gama de aplicaciones [1,2], como las nanopartículas de 

oro (AuNPs), que han generado especial interés debido a la estabilidad de este elemento [2] y baja afectación en 

algunos sistemas biológicos [1]. El surgimiento de la resistencia bacteriana a los antibióticos lleva a una búsqueda 

de otras opciones terapéuticas frente a estos microorganismos [3]. Las AuNPs debido a sus dimensiones, 

biocompatibilidad y, las características físicas [3] y químicas [2] de su estructura, presentan potencial acción 

antimicrobiana. En este contexto, el objetivo es evaluar las capacidades antimicrobianas de las AuNPs. El extracto 

bacteriano fue extraído de la cepa identificada mediante secuenciación y análisis de secuencia por medio del gen 

16S rRNA, las nanopartículas se sintetizaron mediante la mezcla de metabolitos extracelulares bacterianos con 

cloruro áurico y fueron caracterizadas por espectrofotometría UV-Vis, FTIR y microscopía electrónica. Su acción 

antibacteriana se evaluó mediante dilución en caldo y difusión en pozo a diferentes concentraciones de AuNPs, se 

evaluó la acción antibiopelículas y se observó la toxicidad mediante cultivo celular de zebrafish. La síntesis de 

AuNPs se evidenció con un cambio de incoloro a púrpura en la solución y un pico de absorbancia alrededor de los 

540 nm, la microscopía electrónica reveló una morfología triangular característica y un tamaño entre 25-50 nm. Al 

evaluar diferentes especies bacterianas en medios de cultivo con concentraciones de AuNPs comprendidas entre 

0,1 y 1000 μg/mL, se evidenció un efecto dependiente de la concentración, donde las concentraciones de hasta 60 

μg/mL no mostraron actividad antibacteriana significativa, mientras que concentraciones superiores mostraron 

mejor actividad antibacteriana y antibiopelícula. Los ensayos de toxicidad con zebrafish confirmaron la 

biocompatibilidad de las AuNPs a concentraciones bajas, sin evidenciar efectos tóxicos celulares. Los resultados 

confirman el control que proporciona la biosíntesis de AuNPs mediada por microorganismos y establecen su perfil 

preliminar de seguridad, demostrando su potencial como agentes antimicrobianos delimitado por el rango de 

concentraciones encaminando perspectivas para futuras aplicaciones biomédicas y posibles combinaciones con 

antimicrobianos convencionales. 
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RESUMEN 

 

Las nanopartículas de plata (AgNPs) son una potencial alternativa frente a la resistencia antimicrobiana debido a su 

actividad de amplio espectro, capacidad para destruir membranas, generar especies reactivas de oxígeno y alterar 

procesos vitales como la replicación del ADN [1]. Adicionalmente, las AgNPs han demostrado ser eficaces como 

biosensores colorimétricos para la detección de metales pesados, aprovechando sus propiedades ópticas basadas en 

la resonancia plasmónica superficial que produce cambios de coloración detectables [2]. El objetivo de este trabajo 

es evaluar su actividad antibacteriana, antibiopelícula y desarrollar un biosensor colorimétrico para la detección de 

metales pesados. Para la biosíntesis de las AgNPs se preparó una solución de nitrato de plata a 1mM combinada 

con la proteína extracelular bacteriana en proporción 1:1, confirmándose su formación por espectrofotometría 

evidenciando un pico entre 400 y 440 nm. Se evaluó la actividad antimicrobiana mediante dilución en caldo Muller-

Hinton, determinándose la concentración mínima inhibitoria (CMI) y bactericida (CMB) para bacterias Gram 

negativas y Gram positivas utilizando concentraciones de 0.1 a 1000 μg/mL [3]. Las bacterias fueron identificadas 

mediante pruebas bioquímicas y secuenciación del gen 16S rRNA. Se desarrolló un biosensor colorimétrico con la 

solución de nanopartículas y sales de metales pesados, mostrando mejor respuesta con cobre mediante un cambio 

de color característico en presencia del metal. Los ensayos de citotoxicidad con resazurina demostraron ausencia 

de toxicidad celular a las concentraciones evaluadas. Estos resultados sugieren el potencial dual de las AgNPs 

biosintetizadas como agentes antimicrobianos, y como biosensores colorimétricos para detección de metales 

pesados, especialmente cobre. 
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RESUMEN 

La infestación de Rhipicephalus microplus se considera un problema relevante para la ganadería bovina en zonas 

tropicales y subtropicales del mundo. El uso prolongado de acaricidas químicos para su control ha promovido el 

desarrollo de resistencia en las garrapatas y la generación de riesgos ecotóxicos. Como alternativa sostenible, se 

propone el uso de compuestos de origen natural como el carvacrol, que presenta una potencial actividad acaricida 

con efectos neurotóxicos sobre larvas de R. microplus. Sin embargo, su baja solubilidad en agua y alta volatilidad 

limitan su aplicación en formulaciones clásicas. En este contexto, el presente estudio tuvo como objetivo desarrollar 

nanoemulsiones (O/W) de carvacrol para mejorar su estabilidad y biodisponibilidad [1]. Se formularon 

nanoemulsiones con 0.75%p/p de carvacrol, 2.25%p/p de tensoactivos no iónicos (Tween 80 y Span 80) y 97%p/p 

de agua, variando el valor de HLB (4.3-15) y el tiempo de sonicación (3 y 7 minutos). Las formulaciones se 

caracterizaron mediante dispersión dinámica de luz y su actividad ixodicida se evaluó por medio de las pruebas del 

paquete e inmersión larval. Los diámetros promedio de las emulsiones obtenidas oscilaron entre 122 y 218 nm, 

evidenciando que el incremento del HLB y del tiempo de sonicación (7 min) redujeron el tamaño de partícula y 

aumentaron la estabilidad. La nanoemulsión 2b (HLB 9.65, 7 min) presentó el menor tamaño de partícula (121.9 ± 

1.0 nm) con un índice de polidispersidad de 0.260 ± 0.006 y un potencial zeta de -31.7 ± 0.6 mV, indicando una 

alta estabilidad coloidal. Esta formulación tuvo mayor actividad acaricida en el ensayo de contacto con una CL50 de 

723 y 528 ppm a las 24 y 72 horas, respectivamente, contra R. microplus. La prueba de estabilidad evidenció que 

2b mantuvo su homogeneidad durante 7 días a temperatura ambiente con un tamaño medio de partícula de 105.2 ± 

2.2 nm e índice de polidispersidad de 0.263 ± 0.025. Estos resultados demuestran que las nanoemulsiones de 

carvacrol representan un sistema prometedor para el control de garrapatas en bovinos, ya que se mantienen una 

relevante y comparable con la del control positivo (etión). 
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RESUMEN 

 

La lignina constituye uno de los principales componentes estructurales de la biomasa vegetal y su degradación 

representa un desafío para los procesos naturales y biotecnológicos [1]. Los hongos basidiomicetos destacan por su 

capacidad de producir enzimas ligninolíticas, principalmente lacasas, lignina peroxidasas (LiP) y manganeso 

peroxidasas (MnP), las cuales son esenciales en la despolimerización de este y otros polímeros recalcitrantes [2]. 

El objetivo de este estudio fue evaluar semicuantitativamente el potencial ligninolítico de basidiomicetos colectados 

en Cundinamarca – Colombia. Se evaluó el potencial ligninolítico de diez aislamientos de hongos basidiomicetos 

colectados en Cundinamarca, mediante ensayos de oxidación del ácido 2,2’-azino-bis(3-etilbenzotiazolin-6-

sulfónico) (ABTS) en medio de cultivo, siguiendo la metodología descrita por Chan Cupul et al., 2016. Como 

variables de respuesta se obtuvo diámetro de crecimiento (DC), formación de halo de oxidación (HO) y eficiencia 

enzimática (EE), utilizando tres réplicas independientes por aislamiento. Pleurotus ostreatus y Ganoderma lucidum. 

se emplearon como controles positivos, Trichoderma spp. se utilizó como control negativo. Como principales 

resultados se observó que los aislamientos 111 (Schizophyllum spp.), 118 (Panaeolus spp.) y 130 (Pycnoporus spp.) 

presentaron una EE de 53±4, 50±0.1 y 76±4, respectivamente. Los resultados evidencian que algunos de los 

aislamientos evaluados presentan una actividad ligninolítica significativa, destacándose la cepa 130 por su mayor 

EE. Estos hallazgos confirman la presencia de basidiomicetos con potencial para aplicaciones en biotecnología 

ambiental e industrial, particularmente en procesos de bioremediación y aprovechamiento sostenible de la biomasa 

lignocelulósica en Colombia. 
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RESUMEN 

La celulosa es el polímero más abundante de la biomasa vegetal y su descomposición en azúcares fermentables 

constituye un paso clave en procesos biotecnológicos relacionados con la producción de bioetanol, biogás y 

compuestos de interés industrial [1]. Los hongos basidiomicetos poseen potencial celulítico debido a la producción 

de enzimas endoglucanasas, exoglucanasas y β-glucosidasas, que actúan en la degradación de este polisacárido [2]. 

El objetivo de este estudio fue evaluar semicuantitativamente el potencial celulítico de basidiomicetos colectados 

en Cundinamarca – Colombia. Se evaluó el potencial celulítico de diez aislamientos de hongos basidiomicetos 

colectados en Cundinamarca, mediante ensayos de hidrólisis de carboximetilcelulosa en medio de cultivo, siguiendo 

la metodología descrita por Castellanos et al., 2020. Como variables de respuesta se obtuvo diámetro de crecimiento 

(DC), formación de zona de aclaramiento (ZA) y capacidad de hidrolisis (CH), utilizando tres réplicas 

independientes por aislamiento. Pleurotus ostreatus y Ganoderma lucidum se emplearon como controles positivos, 

Trichoderma spp. se utilizó como control negativo. Como principales resultados se observó que los aislamientos 

111 (Schizophyllum spp.), 116 (Ganoderma spp.) y 118 (Panaeolus spp.), presentaron una CH de 1.39±0.01, 

1.37±0.36, 1.3±0.2, respectivamente. Los resultados demuestran el potencial celulítico variable, con aislamientos 

como Schizophyllum spp. y Ganoderma spp. destacándose por su mayor CH.  
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RESUMEN 

 

Alrededor del 97% de los microorganismos presentes en diferentes ecosistemas no son cultivables debido a su 

interacción con factores abióticos y bióticos en su entorno natural, los cuales no son reproducibles bajo condiciones 

de laboratorio. Esto da lugar al concepto de células viables, pero no cultivables. Aunque estos microorganismos se 

mantienen vivos, no son capaces de proliferar en medios de cultivo estándar, impidiendo la obtención de biomasa 

que permita el estudio y aprovechamiento de capacidades específicas [1]. Esta limitación plantea el desafío de 

desarrollar metodologías para el aislamiento microbiano [2]. La técnica iChip utiliza cámaras de difusión incubadas 

in situ, lo que les proporciona sus factores de crecimiento naturales, favoreciendo su desarrollo y 

multiplicación.  Objetivo: Prototipar un sistema tipo iChip para la cuantificación y aislamiento de E. coli 

BL21(DE3) y S. marcescens ATCC14041. Se diseñó en 3D e imprimió un dispositivo en diferentes materiales, 

seleccionándose el más resistente a altas temperaturas y procesos de esterilización. Se evaluaron sustratos 

gelificantes para inmovilizar células microbianas durante el ensamble y se estableció un protocolo de lectura que 

asegura una cuantificación precisa al evitar omisiones o duplicaciones. Se desarrolló un dispositivo tipo iChip, 

práctico y fácil de usar, que permitió el aislamiento y crecimiento microbiano en el 56,06% del total de las cámaras 

de difusión inoculadas con E. coli BL21(DE3) y S. marcescens ATCC14041. Asimismo, se estableció un sistema 

de lectura del dispositivo que evita duplicidades o errores de deleción en el conteo. Conclusión: El dispositivo tipo 

iChip desarrollado demostró ser una herramienta eficaz para el aislamiento y crecimiento microbiano, al lograr una 

recuperación del 56,06% de los pozos inoculados con E. coli BL21(DE3) y S. marcescens ATCC14041. Además, 

la implementación de un sistema de lectura confiable asegura la precisión en el conteo, lo que respalda la utilidad 

del prototipo para estudios de cultivo y evaluación de microorganismos. 
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RESUMEN 

 

Los hongos Laetiporus sp. son conocidos mundialmente como “pollo de los bosques” debido a su llamativo color 

amarillo anaranjado y su sabor a pollo, cangrejo o langosta, de hecho, su consumo ha sido documentado en 

diferentes grupos étnicos, debido a sus efectos positivos en la salud humana y sus características nutricionales y 

sensoriales, que lo convierten en un alimento funcional [1], [2]. 

En esta investigación se evaluaron diferentes medios de crecimiento en medio sumergido para la producción 

micelial del macromiceto Laetiporus sp. con incubación bajo irradiación de luz azul y variación de temperatura y 

pH.  Se determinó el rendimiento del micelio como variable de respuesta y se obtuvo como resultados de 

optimización, la adaptación del hongo a condiciones ácidas (pH 2), en un medio nutricional enriquecido en sales y 

a una temperatura superior al promedio de 25°C. 
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RESUMEN 

 

Los aptámeros son una herramienta biotecnológica en creciente desarrollo, se trata de polímeros de ácidos nucleicos 

monocatenarios que adquieren un serie de plegamientos que les atribuyen una estructura tridimensional capaz de 

reconocer y actuar como ligando de una variedad de moléculas [1]. Este proyecto tiene como objetivo implementar 

un sistema novedoso, basado en aptámeros, para la detección de proteínas. Se empleó como diana la proteína 

recombinante nicotinamida-mononucleótido-adenilil-transferasa 3 de Homo sapiens (HsNMNAT3). La 

HsNMNAT3 se expresó en el sistema heterólogo de Escherichia coli y se purificó mediante cromatografía de 

afinidad acoplada a metales inmovilizados (IMAC). Para la selección de secuencias con alta afinidad y especificidad 

hacia la proteína, se utilizó la técnica de Evolución Sistemática de Ligandos por Enriquecimiento Exponencial 

(SELEX)[2][3]. En este proceso, la proteína purificada se acopló a perlas magnéticas para incubar la librería de 

aptámeros, permitiendo la interacción específica y el aislamiento de las secuencias unidas. Estas secuencias se 

enriquecieron mediante PCR asimétrica para obtener el sustrato para rondas sucesivas de SELEX, durante las cuales 

se incrementó la astringencia para optimizar la unión aptámero-proteína y enriquecer aquellas con mayor 

especificidad y afinidad. Se realizaron seis rondas de SELEX, y las secuencias enriquecidas se clonaron en el vector 

pGEM-T para obtener clones candidatos a ligandos específicos para la HsNMNAT3. Este trabajo representa un 

primer paso fundamental hacia la generación de una librería de aptámeros para el reconocimiento específico de 

proteínas NMNATs, un método novedoso que posee ventajas sobre sistemas tradicionales como los basados en 

anticuerpos, que podrá facilitar el desarrollo local de herramientas diagnósticas económicas, fáciles de usar y 

aplicables al monitoreo de enfermedades asociadas a parásitos protozoarios. 
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RESUMEN 

Los polihidroxialcanoatos (PHA), biopolímeros útiles en la producción de bioplásticos pueden ser sintetizados 

fácilmente por microorganismos, principalmente bacterias. No obstante, su aplicación industrial masiva se ha visto 

limitada debido a sus altos costos de producción, asociados principalmente a la fuente de carbono. En el presente 

trabajo se establecieron los mejores parámetros operacionales (pH, concentración de fuente de carbono, relación 

carbono-nitrógeno) para la producción de PHA mediante fermentación aeróbica por lotes, a escala laboratorio, 

utilizando como fuente de carbono matrices sintéticas enriquecidas con ácidos grasos volátiles (AGV)), que simulan 

sustratos reales provenientes de la pesca artesanal, y Bacillus megaterium LVN01 silvestre (aislada por el grupo 

PROBIOM). El sistema microorganismo:sustrato mostró la mayor cantidad de biomasa (densidad óptica λ 600 nm = 

0.9713 ) en 24 h, bajo las siguientes condiciones de fermentación: pH 7.00, V:0.01 L, AGV: 40 g/L, T: 30.8 °C y 

proporción Medio Mínimo de Sales (MMS):AGV de 30:70 %v/v. Sin embargo, con una relación MMS:AGV de 

20:80 %v/v y conservado las demás condiciones operacionales, se obtuvo mayor cantidad de PHA (peso seco=6.9 

mg). Con base en esto, se realizó la cinética de fermentación (61 h) y subsiguientemente, el escalado a banco, los 

resultados son prometedores para avanzar hacia la producción de PHA con residuos agroindustriales ricos AGV 

como sustrato. En este estudio no se requirió aprobación ética.                          

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

Los autores agradecen a las estudiantes Valentina Díaz, Mayra Alejandra Toro, Yulissa Salcedo, María Paula 

Garzón y Paula Catalina Rincón y el Ingeniero biológico Jesús Daniel Hoyos, por su apoyo en laboratorio. También, 

a los profesores Elizabeth Pabón, Sergio Orduz y Diego Luis Durango, directores de los laboratorios estructuras 

químicas, prospección y diseño de biomoléculas y separaciones químicas de la Unal-Medellín, respectivamente, 

por facilitar algunos de los equipos necesarios para avanzar en la investigación.  

 

REFERENCIAS 

[1] Gómez-Cardozo et al., DYNA, 87, 111, 2020. 

[2] Martínez et al., Applied Microbiology, 4, 1057, 2024. 

  



  

 

BM225 
HIDRÓLISIS ENZIMÁTICA DE SACAROSA A FRUCTOOLIGOSACÁRIDOS: 

CARACTERIZACIÓN QUÍMICA Y EFECTOS MOLECULARES SOBRE LA BARRERA 

INTESTINAL Y LA MICROBIOTA EN UN MODELO PORCINO 

Loufrantz Parra Méndez, Katerin Luna Rodríguez*, Jaime E. Parra-Suescun, Jaime Angel- Isaza, Blanca 

Martinez. 
1Unidad de Innovación y Desarrollo Promitec Santander SAS, Bucaramanga, Santander, Colombia. 2Facultad de Ciencias 

Agrarias, Universidad Nacional de Colombia sede Medellín, Antioquia, Colombia. 
*correo electrónico: analista.quimico@promitec.com.co  

RESUMEN 

La salud intestinal es fundamental para mantener la homeostasis del organismo animal y, por extensión, la salud 

general de los animales y las personas [1]. Además, de su papel en la digestión y la absorción, el epitelio intestinal 

funciona como una barrera física y bioquímica [2]. Entre las estrategias para optimizar esta función destacan los 

prebióticos, cuyo uso se ha incrementado como alternativa al empleo de antibióticos promotores de crecimiento; 

la biotecnología ha impulsado alternativas como los oligosacáridos resistentes [3]. Los fructooligosacáridos (FOS) 

de cadena corta son oligosacáridos no digeribles debido a sus enlaces β-(2→1) y β-(2→6) fructosil-fructosa, que 

confieren resistencia a la hidrólisis enzimática convirtiéndolos en sustratos selectivos de bacterias benéficas a nivel 

intestinal. Sin embargo, es necesario caracterizar FOS obtenidos por vías enzimáticas, así como comprender el 

efecto que tienen sobre la barrera intestinal y la microbiota de los animales. Caracterizar FOS obtenidos por 

hidrólisis enzimática y evaluar su efecto sobre las comunidades microbianas y la expresión intestinal de 

RNA/proteínas asociadas a la barrera en cerdos como modelo animal. Se produjeron FOS a partir de sacarosa a 

través de etapas de proceso enzimático y controlado de variables químicas (pH, temperatura y concentración 

sacarosa); la concentración total se cuantificó mediante el método enzimático-espectrofotométrico de medición de 

fructanos (AOAC 999.03) con un límite de detección de 25,6 µg de D-fructosa y/o D-glucosa por mL de extracto 

(esto se deriva de un cambio de absorbancia de 0,02) y la composición (Kestosa y Nistosa) se determinó con 

Cromatografía de gases con detector de ionización de llama (GC-FID) con un porcentaje de desviación del 2-3%. 

Se condujo un bioensayo con 120 lechones al destete, asignados aleatoriamente a tres tratamientos: (T1) dieta 

basal, (T2) dieta basal + 350 ppm de bacitracina de zinc y (T3) dieta basal + 300 ppm de FOS. A partir de muestras 

ileales se evaluó la expresión de proteínas de barrera (claudinas, ocludina y zonula occludens-1, ZO-1) las cuales 

se expresan como la media ± la SD del aumento de expresión relativa de cada gen y la composición del microbiota. 

El método espectrofotométrico arrojó un valor de 40,66% de FOS totales y la composición por GC-FID valores 

de 32,8% Kestosa y 8,8% Nistosa respectivamente; en los animales, en comparación con T1 y T2, la 

suplementación con FOS incrementó la expresión de claudinas (13 ± 0,06%), ocludina (18 ± 0,08%) y ZO-1 (22 

± 0,10%). Además, moduló positivamente las comunidades microbianas ileales, favoreciendo bacterias benéficas 

y reduciendo la presencia relativa de taxones potencialmente patógenos. Los FOS obtenidos por vías enzimáticas 

se postulan como una alternativa biotecnológica viable para fortalecer la integridad de la barrera intestinal y 

promover una microbiota balanceada. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

El estudio en la parte de los ensayos con cerdos contó con la aprobación del Comité para el Cuidado y Uso de los 

Animales-CICUA de la Universidad Nacional de Colombia Sede Medellín, en sesión ordinaria del 27 de octubre 

de 2022, Acta 09. 
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RESUMEN 
 

El estrés oxidativo, causado por el desequilibrio entre la generación de especies reactivas de oxígeno (ROS) y la 

capacidad del organismo para neutralizarlas, está implicado en la aparición y progresión de diversas 

enfermedades crónicas no transmisibles [1]. En este contexto que las antocianinas, compuestos fenólicos que 

actúan como potentes donadores de electrones, pueden neutralizar las ROS y proteger lípidos, proteínas y 

material genético del daño oxidativo [2]. La Mora de Castilla es especialmente rica en estos compuestos, lo que 

la convierte en un recurso valioso para investigar su capacidad antioxidante [3]. 

En los últimos años, se han registrado avances significativos en el uso terapéutico de las antocianinas para 

enfermedades crónicas, gracias a su efecto positivo sobre el microbiota intestinal, el estrés oxidativo y la 

inflamación [3]. Más allá del valor científico, esta investigación promueve el aprovechamiento sostenible de la 

biodiversidad colombiana, generando evidencia sólida que respalde el uso de antocianinas como agentes 

naturales protectores frente al estrés oxidativo y como base para el desarrollo de estrategias terapéuticas 

innovadoras y sostenibles. 

Esta propuesta de investigación tiene como objetivo evaluar el poder antioxidante de las antocianinas presentes 

en la mora de Castilla (Rubus glaucus Benth), un fruto de amplio cultivo en Colombia y reconocido por su alto 

contenido de compuestos fenólicos. Para ello, se llevará a cabo la extracción y cuantificación de antocianinas a 

partir de muestras frescas, seguida de la evaluación de su actividad antioxidante mediante el ensayo in vitro 

DPPH. Esta metodología permitirá determinar la capacidad del extracto para neutralizar especies reactivas de 

oxígeno (ROS), comparando su eficacia con la de antioxidantes comerciales. 
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RESUMEN 

 

La biomasa residual generada en plazas de mercado es fuente de almidón, celulosa y azúcares [1] que puede ser 

aprovechada en la obtención de bioetanol, como una alternativa al uso de cultivos de maíz, papa o caña de azúcar, 

fortaleciendo las políticas de seguridad alimentaria [2]. Residuos recolectados en una plaza de mercado de Bogotá 

se clasificaron en dos grupos FVATc: Frutas, Vainas, ameros y tubérculos y VA: vainas y ameros con cáscara. 

Estos se hidrolizaron a 50°C por 12 horas utilizando un coctel enzimático compuesto por un extracto de celulasas 

y amilasas producidas a partir de Bacillus amyloliquefaciens. Alternativamente se realizó una hidrólisis ácida (Tca). 

Se obtuvieron jarabes de VA y FVATc con 8.5% y 4.0% de azúcares reductores respectivamente.  Los jarabes 

fueron fermentados por 7 días utilizando una cepa de Hanseniaspora opuntiae. Como control positivo de la 

fermentación se realizó una fermentación en un medio definido y formulado con glucosa. Se realizó destilación y 

por cromatografía de gases se determinó el etanol producido por kg de biomasa residual hidrolizada, para VA se 

obtuvo 98 mL/kg, 99,5 para FVATC y 89,6 mL/kg para Tca. Los resultados mostraron la tendencia a indicar que 

los pretratamientos enzimáticos son los más prometedores, con una producción de etanol mayor en comparación 

con el tratamiento Tca. El tratamiento con FVATc tiene una ligera ventaja, con porcentajes de etanol promedio más 

altos que VA. El tratamiento Tca mostró los porcentajes de etanol más bajos, con valores promedios cercanos al 

1,9 %. Esto parece indicar que, sin el uso de enzimas, las condiciones de fermentación fueron menos efectivas 
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RESUMEN 

 

Aedes aegypti es el principal vector de diversos arbovirus y supone una seria amenaza para la salud pública. Los 

aceites esenciales (AE) y metabolitos secundarios se perfilan como alternativas prometedoras con un menor impacto 

medioambiental frente a los insecticidas sintéticos. Sin embargo, persiste la necesidad de desarrollar formulados 

prácticos, económicos y eficaces que permitan su aplicación. El objetivo de este estudio fue Formular un 

bioproducto con actividad adulticida contra Ae. aegypti a partir de metabolitos secundarios de plantas medicinales 

cultivadas en el departamento de Santander. Para ello, se evaluó la actividad adulticida de dos metabolitos 

mayoritarios mediante el bioensayo en botella del CDC. El metabolito más efectivo se examinó a concentraciones 

múltiples, se validó su actividad sobre la acetilcolinesterasa, se incorporó en un formulado en gel y se evaluó la 

eficacia biológica del gel. Además, se caracterizaron sus propiedades fisicoquímicas como densidad, gravedad 

especifica, pH y análisis de superficie mediante microscopia electrónica de barrido (SEM). El eugenol presentó la 

mayor actividad adulticida, alcanzando el 100% de mortalidad a 500 ppm y una inhibición del 47.52% sobre la 

acetilcolinesterasa, con una CL50 de 419.930 ppm en 24 horas. Al incorporarse en una matriz semisólida, el 

formulado logró el 100% de mortalidad a 1% en 60 minutos con CL50 de 10,661 ppm y este mantuvo su eficacia 

por cuatro semanas. El gel mostró propiedades fisicoquímicas uniformes y una estructura tridimensional estable, 

con una dispersión heterogénea del metabolito en la matriz.              

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

Este proyecto cuenta con aval ético por parte del Comité de Ética en Investigación Científica de la Universidad 

Industrial de Santander (CEINCI) en reunión celebrada bajo la modalidad presencial el día 20 de junio de 2025, 

según consta en el Acta N° 12 y se conceptúa AVAL con relación a los aspectos éticos del presente proyecto de 

investigación, en concordancia con la normatividad vigente (Ley 23 de 1981, Ley 1581 de 2012, Ley 1751 de 2015 

y Resolución 1995 de 1999). 
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RESUMEN 

 

Las infecciones fúngicas invasivas representan una amenaza creciente para la salud pública, impulsada por brotes 

asociados a procedimientos médicos y la expansión de cepas resistentes a antifúngicos. En 2023, se documentó un 

brote de meningitis fúngica por Fusarium solani en pacientes estadounidenses sometidos a anestesia epidural, en 

México. De 233 personas potencialmente expuestas, 24 fueron diagnosticadas con meningitis, con una mortalidad 

del 50%. El análisis genómico confirmó la relación clonal entre aislamientos, subrayando la necesidad de vigilancia 

transfronteriza y protocolos seguros en turismo medico [1]. 

 

Paralelamente, Candida auris continúa emergiendo como patógeno crítico en entornos hospitalarios, con casos 

resistentes a equinocandinas. Se desarrolló un dataset de referencia (100 aislamientos) para validar herramientas 

bioinformáticas que detectan mutaciones en FKS1, esenciales para la Resistencia [2]. En EE.UU., se reportó un 

brote clonal de Candida parapsilosis resistente a fluconazol, vinculado a hospitales de cuidados prolongados [3]. 

 

Estos hallazgos refuerzan la importancia de la vigilancia genómica, la cooperación internacional y el desarrollo de 

estrategias para prevenir brotes y contener la resistencia antifúngica, elementos clave para la preparación ante 

futuras amenazas. 
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RESUMEN 

El virus Zika (ZIKV) es un arbovirus asociado a graves trastornos neurológicos que ha generado una gran 

preocupación a nivel global. Aunque su circulación actual es limitada en regiones tropicales y subtropicales, el 

riesgo de nuevos brotes resalta la necesidad de vacunas eficaces y seguras. En este estudio se desarrollaron y 

evaluaron a nivel preclínico dos candidatos vacunales que expresan las proteínas estructurales prM/E de ZIKV, 

utilizando plataformas de vectores virales (rMVA-ZIKV) y ARN mensajero (mRNA-ZIKV). Se evaluaron 

seguridad, inmunogenicidad y eficacia en ratones AG129, mediante un esquema de dos dosis seguido de desafío 

con las cepas H/PF/2013 y PRVABC59. Se analizaron viremia, carga viral en órganos clave, títulos de anticuerpos 

neutralizantes y respuesta inmune celular. Adicionalmente, se realizaron estudios de transferencia pasiva y adoptiva 

para evaluar el papel de la inmunidad humoral y celular en la capacidad protectora de las vacunas. La caracterización 

in vitro confirmó la expresión adecuada de los antígenos prM/E en ambos candidatos. La vacunación indujo 

respuestas humorales y celulares robustas, con altos títulos de anticuerpos neutralizantes específicos. rMVA-ZIKV 

proporcionó protección completa frente al desafío viral, mientras que mRNA-ZIKV mostró protección parcial. La 

carga viral se redujo significativamente en cerebro y testículos en comparación con los controles. Los estudios de 

transferencia pasiva y adoptiva demostraron que rMVA-ZIKV induce inmunidad humoral y celular capaz de 

proteger contra ZIKV-PRVABC59. Estos hallazgos destacan la alta inmunogenicidad y eficacia de rMVA-ZIKV en 

prevenir la infección neural y testicular en un modelo murino, y señalan la necesidad de optimizar mRNA-ZIKV 

para mejorar su perfil protector. En conjunto, los resultados respaldan el avance de estos candidatos como 

herramientas prometedoras para la prevención de la infección por ZIKV y sus complicaciones asociadas. 
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RESUMEN 

 

La inmunoterapia basada en neoantígenos ha demostrado ser una estrategia eficaz para el tratamiento del cáncer. 

Actualmente, la selección de péptidos es mediada por bases de datos que permiten predecir la potencial afinidad de 

los neoantígenos por las proteínas del complejo mayor de histocompatibilidad clase-I (MHC-I) [1]. Sin embargo, 

estas predicciones suelen generar un gran número de falsos positivos, por lo que en los últimos años se han 

explorado herramientas computacionales complementarias, como el acoplamiento y la dinámica molecular [2].  

El objetivo de este trabajo es evaluar por medio de acoplamiento y dinámica molecular una serie de péptidos alelo-

específicos de HLA-A*02:01 para identificar posibles candidatos en el desarrollo de vacunas basadas en 

neoantígenos. Para esto, se evaluaron 26 péptidos neoantígenos derivados de un paciente, junto con un péptido de 

referencia (PDB 5NMH). Se modelaron los complejos péptido-HLA-A*02:01 y, empleando acoplamiento 

molecular, se seleccionaron cuatro péptidos que presentaron una afinidad mayor que la del complejo con el ligando 

de referencia. Con estos resultados, se realizaron cuatro simulaciones de dinámica molecular para cada sistema, 

cada una de ellas durante 200 ns, para un tiempo total de 800 ns. Finalmente, se estimó la energía libre de unión 

mediante los métodos MM/PBSA y MM/GBSA.  

Se encontró que la estabilización de la proteína HLA-A*02:01 con los péptidos es mediada principalmente por 

enlaces de hidrógeno, especialmente en los extremos terminales de los péptidos; siendo relevantes aquellos péptidos 

que mantenían un mayor número de contactos durante la simulación. Los residuos de la proteína involucrados en el 

reconocimiento fueron, en su mayoría, tirosina, lisina y triptófano. Los cálculos de energía libre permitieron 

identificar dos péptidos como posibles candidatos para el desarrollo de vacunas; además, estos sistemas presentaron 

una alta estabilidad evidenciada por los valores bajos y constantes de RMSD. 
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RESUMEN 

Las pioverdinas son sideróforos fluorescentes producidos por especies del género Pseudomonas, fundamentales 

para la captación de hierro en ambientes limitantes y con aplicaciones en biorremediación y agricultura. Este estudio 

presenta la reconstrucción y análisis de un modelo metabólico a escala del genoma (GEM) de cepas de 

Pseudomonas sp. aisladas de suelos contaminados con plomo en el nororiente antioqueño, caracterizadas por su 

tolerancia a metales pesados y su capacidad para producir pioverdinas [1]. Para la reconstrucción del modelo 

metabólico, se empleó un enfoque basado en genómica comparativa y anotación funcional, utilizando herramientas 

como RAST, ModelSEED y merlin. El modelo fue refinado manualmente a partir de literatura científica y bases de 

datos metabólicas (KEGG, MetaCyc, BiGG), generando una red representativa de las capacidades metabólicas de 

las cepas estudiadas. Se realizaron simulaciones de análisis de balance de flujo (FBA) mediante COBRApy para 

evaluar el crecimiento bacteriano y la producción de pioverdinas bajo distintas condiciones, incluyendo estrés por 

plomo y limitación de hierro. Los resultados sugieren que las cepas tolerantes presentan adaptaciones metabólicas 

que podrían estar asociadas a mecanismos de resistencia a metales, tales como la activación de transportadores de 

eflujo y rutas antioxidantes. Se identificaron vías clave para la biosíntesis de pioverdinas, involucrando precursores 

derivados del ciclo del ácido tricarboxílico y rutas específicas de aminoácidos. Las simulaciones mostraron un 

redireccionamiento del metabolismo hacia la producción de estos sideróforos en presencia de plomo, indicando un 

posible rol de las pioverdinas en la adaptación a ambientes contaminados. Estos hallazgos aportan al entendimiento 

de la fisiología de Pseudomonas sp. en ambientes contaminados y proporcionan una base para estrategias de 

optimización de la producción de pioverdinas con fines biotecnológicos. El GEM desarrollado constituye una 

herramienta útil para estudios posteriores en ingeniería metabólica y diseño racional de cultivos aplicados a la 

biorremediación. 
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RESUMEN 

La enfermedad de Alzheimer (EA) constituye un problema de salud pública que afecta a millones de personas en el 

mundo [1]. Aunque existen tratamientos sintomáticos, estos no previenen ni curan la enfermedad [2], por lo que se 

ve la necesidad de desarrollar nuevas alternativas terapéuticas. En este estudio se emplearon métodos 

computacionales para identificar nuevos inhibidores de la enzima acetilcolinesterasa (AChE), blanco terapéutico 

validado para la EA. Se construyó un modelo de farmacóforo a partir de la estructura del donepezilo y de las 

características del sitio activo de la AChE, el cual permitió filtrar compuestos provenientes del DrugBank y de la 

quimioteca GESACH (Grupo de Estudios en Síntesis y Aplicaciones de Compuestos Heterocíclicos). Los 

compuestos seleccionados fueron evaluados mediante docking molecular utilizando AutoDock, AutoDock Vina y 

Dock6 y, además, se generó un consenso de puntuación a partir de los tres programas, lo que permitió obtener un 

ranking robusto de afinidades de unión. Posteriormente, los mejores compuestos fueron filtrados mediante estudios 

predictivos de propiedades farmacocinéticas y toxicológicas (ADMET), incluyendo la validación con el modelo 

BOILED-Egg. En esta primera parte, se identificaron tres compuestos que mostraron características farmacofóricas 

y afinidades de unión superiores con respecto al donepezilo, con los cuales se realizaron 5 simulaciones de dinámica 

molecular de 440 ns por sistema para un tiempo total de 2,2µs para cada molécula, con el fin de analizar la 

estabilidad y el comportamiento estructural del complejo ligando-receptor en el sitio activo de la AChE. Se llevaron 

a cabo análisis de las diferencias en las fluctuaciones cuadráticas medias por residuo (RMSF), estimación de la 

energía libre de unión mediante MMGB(PB)SA, enlaces de hidrógeno a lo largo de la trayectoria y clustering 

molecular con el cual se obtuvieron estructuras representativas y se construyeron diagramas de interacciones 

moleculares, lo que proporcionó una visión más realista de la afinidad y la interacción de los ligandos dentro del 

sitio activo. Los resultados obtenidos permitieron identificar compuestos con mejor potencial terapéutico que el 

donepezilo, lo que sugiere que podrían exhibir mayor eficacia en futuros ensayos in vitro. 
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RESUMEN  

La familia de genes Sirtuinas (Sirt), participa en: estrés metabólico, promoción y/o control de células cancerígenas 

y en la esperanza de vida de Apis mellifera. Aunque se ha demostrado el impacto positivo de Sirt en el aumento de 

la esperanza de vida de A. mellifera, sus variantes de ARN mensajero (ARNm) por empalme alternativo son 

limitados e incluso se desconoce sus diferencias entre las castas sociales de esta especie. Para contribuir a solucionar 

esta problemática, nuestro objetivo fue determinar in silico e in vivo los ARNm de Sirt. Para la primera fase, se 

identificaron ARNm de Sirt sin nucleótidos y/o regiones indeterminadas, de transcriptomas de castas reportados 

con las tecnologías Oxford Nanopore y Pacific Bioscience, en las bases de datos del Centro Nacional de Información 

Biotecnológica NCBI. En la segunda fase, para validar los ARNm de Sirt in vivo, se obtuvo ARN total de 10 

individuos de obreras y zánganos, y 1 reina, colectados cada 6 horas durante el equinoccio de otoño del 2024, en 

colmenas de un apiario en la Provincia de García Rovira, Santander; para garantizar la expresión de todos los ARNm 

de Sirt. De cada casta, se generó un stock para obtener cada transcriptoma con la tecnología MGI. El ensamble 

evidenció la presencia de ARNm para 4 de las 6 Sirtuinas reportadas en el análisis in silico de A. mellifera, además 

de nuevas variantes de ARNm para Sirt1 y 2 en obrera y reina; los cuales fueron corroborados por duplicado por 

RT-PCR. Las implicaciones fisiológicas e importancia de las variantes de ARNm de Sirt entre las castas sociales 

de A. mellifera, son discutidas.   
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RESUMEN 

 

En Colombia el aumento del 70,5 % en las tasas de farmacorresistencia de la tuberculosis (TB) entre 2019 y 2023 

[1], podrían complicar el control de la enfermedad. Actualmente existen pruebas moleculares comerciales para 

determinar la resistencia a medicamentos; sin embargo, estas excluyen regiones genómicas clave para la detección 

de resistencia a nuevos fármacos, lo que compromete la eficacia diagnóstica y el tratamiento oportuno. Objetivo: 

Evaluar un panel de secuenciación dirigida de próxima generación basado en tecnología Oxford Nanopore, para el 

diagnóstico de tuberculosis resistente a medicamentos en Colombia. Se diseñó y estandarizó un panel de 

secuenciación dirigida para la detección de resistencia a más de 15 medicamentos antituberculosos de los grupos 

A, B y C recomendados por la Organización Mundial de la Salud, en 90 aislamientos de Mycobacterium 

tuberculosis. El desempeño del panel se comparó con el método de referencia para pruebas de susceptibilidad en 

TB (BACTECTM MGITTM) y con secuenciación de genoma completo mediante tecnología Illumina. El panel 

incluyó 23 genes asociados con farmacorresistencia. Se observó una concordancia general del 89% con la prueba 

fenotípica y del 93% con la secuenciación por Illumina, siendo Bedaquilina y Clofazimina los fármacos con mayor 

nivel de concordancia. Las sensibilidades oscilaron entre el 58% y el 100%, y las especificidades entre el 82% y el 

100% para ambos tipos de pruebas. Este es el primer estudio en Colombia que estandariza, con buen desempeño y 

alta concordancia un panel de secuenciación para 23 blancos genéticos en M. tuberculosis asociados a 

farmacorresistencia. Este panel demuestra ser una herramienta util para la vigilancia molecular de 

farmacorresistencia en TB en el país. 
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RESUMEN 

La DM2 (Diabetes Mellitus 2) y la obesidad representan dos graves problemas de salud pública. La presencia de 

estas dos enfermedades constituye un desafío terapéutico complejo, ya que la prevalencia en el mundo de DM2 

alcanza niveles alarmantes, y se cree que estos niveles responden a un incremento de la prevalencia de obesidad a 

nivel global [1]. Este aumento en la población de individuos con DM2 y obesidad ha dado como resultado, el uso 

de un término que suele describir la afectación que ambas enfermedades causan a quienes las padecen, la 

“diabesidad” [2]. El tratamiento para la diabesidad constituye un desafío clínico importante, donde se hace necesaria 

y urgente la investigación frente a nuevos blancos terapéuticos que lleven a una disminución de los efectos 

secundarios que presentan actualmente los tratamientos farmacológicos utilizados para controlar estas 

enfermedades [3]. En esta investigación se buscó entonces, contribuir a la identificación de moléculas con potencial 

actividad polifuncional contra 3 blancos moleculares seleccionados para el tratamiento de la obesidad y la diabetes; 

GPR119 [4], TGR5 [5] y enteropeptidasa [6]. Para lograr esto, se usaron métodos quimioinformáticos, aplicando 

los conceptos de la polifarmacología y el reposicionamiento de fármacos. La metodología usada incluyó establecer 

el estado actual del arte de los blancos moleculares asociados al tratamiento de la obesidad y la DM2, como 

enfermedades metabólicas. Luego, se realizó un estudio de cribado virtual por acoplamiento molecular donde se 

identificaron moléculas activas en una base de datos de fármacos preparada (3095 compuestos), y se exploró de 

esta manera, la estructura de moléculas que puedan funcionar como agonistas en el caso de GPR119 y TGR5, y 

como inhibidores en el caso de la enzima enteropeptidasa, para el tratamiento de la diabesidad. Finalmente, se 

identificaron 9 moléculas con potencial actividad polifuncional, es decir, moléculas que se unieron con alta afinidad 

de manera simultánea a los tres blancos moleculares, aplicando una estrategia de consenso y de reposicionamiento 

de fármacos. 
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RESUMEN 

 

La contaminación por mercurio representa un desafío ambiental global debido a su alta toxicidad y persistencia, lo 

que intensifica la necesidad de estrategias efectivas para su remoción. En este estudio se identificaron los cambios 

transcriptómicos de Stenotrophomonas sp. INV PRT0231, aislada de la desembocadura del río San Juan (Chocó, 

Colombia) y previamente seleccionada por su capacidad para tolerar y biotransformar mercurio [1], en respuesta a 

la exposición a Hg2+ (10 ppm como HgCl2) durante 0, 2, 8 y 16 h. El RNA extraído fue secuenciado en la plataforma 

Illumina NovaSeq y analizado mediante alineamiento, expresión diferencial y anotación funcional. Se obtuvieron 

en promedio 19 millones de lecturas por muestra y 4.851 transcritos diferencialmente expresados (padj <0,05), con 

un incremento progresivo en el tiempo, destacándose la sobreexpresión del operón mer (merR, merP, merT y merA) 

a partir de las 8 h, implicado en la reducción de Hg²⁺ a Hg⁰, forma volátil y menos tóxica [2]. Además, se 

identificaron 22 transcritos implicados en la resistencia y transporte de otros metales como arsénico, cadmio, 

cobalto, zinc, cobre e hierro, evidenciando una respuesta compleja frente al estrés metálico. Estos resultados 

confirman la activación del operón mer como mecanismo de detoxificación y refuerzan el potencial de esta cepa 

como candidata para el desarrollo de estrategias biotecnológicas orientadas a la biorremediación en ambientes 

impactados por metales pesados. 
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RESUMEN 

La garrapata Rhipicephalus microplus (Ixodidae:Ixodidae) es una amenaza para la ganadería mundial, causando 

pérdidas económicas significativas. Transmite patógenos como Babesia bigemina, B. bovis y Anaplasma marginale 

al ganado a través de su saliva. Aunque se han usado acaricidas sintéticos para su control, la poca efectividad en el 

control a causa de la resistencia y el impacto ambiental nocivo de estos productos hacen necesarias alternativas 

efectivas y no contaminantes [1]. El objetivo de este estudio consistió en la identificación y selección de metabolitos 

de plantas con actividad acaricida contra R. microplus. Para esto, se cribó un total de 1300 compuestos, usando 

proteínas de la cadena de transporte de electrones mitocondrial (CTE) como dianas farmacológicas, de los cuales 

15 cumplieron con propiedades de absorción, distribución, metabolismo y excreción (ADME). Estos compuestos 

fueron validados in vivo utilizando el método del paquete e inmersión larvaria para determinar su porcentaje de 

mortalidad. Los resultados sugieren que el carvacrol tiene una probable afinidad, por los complejos III y IV (Energía 

de afinidad -28,74 y -28,45 kcal/mol respectivamente) y la flavanona por el complejo IV (Energía de afinidad de -

43,93 kcl/mol) de la CTE. Se comprobó la actividad acaricida de estos dos metabolitos cuyas concentraciones letales 

(CL50) a las 24, 48 y 72 h fueron de 755,5, 699,7 y 682,6 ppm para el carvacrol y de 352.0, 213.7 y 170.3 ppm para 

la flavanona respectivamente. El carvacrol y la flavanona acusaron actividad acaricida contra R. microplus acorde 

con los resultados en el análisis in silico, siendo posible que su mecanismo de acción este direccionado a diferentes 

proteínas como objetivos farmacológicos en la mitocondria. 
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RESUMEN 

La doxorrubicina y otros agentes quimioterapéuticos, aunque efectivos en oncología, presentan una limitación 

clínica por su cardiotoxicidad. En este escenario, los microRNAs (miR) emergen como reguladores epigenéticos, 

con aplicaciones como biomarcadores y posibles blancos terapéuticos. Empero, la información sobre miR 

diferencialmente expresados, sus genes diana y redes regulatorias se encuentra fragmentada y dispersa [1, 2]. El 

objetivo de este trabajo fue diseñar DRmiR-Heart, una base de datos de conocimiento curada manualmente que 

integra de manera sistemática asociaciones funcionales de miR desregulados por fármacos (D-miR), interacciones 

miR–gen diana (MTI) validadas y factores de transcripción reguladores de miR (TF–DNA miR) vinculados con la 

cardiotoxicidad inducida por fármacos (D). Desarrollamos una base de datos relacional, incluyendo el diseño 

conceptual y lógico y avanzando en el físico. La arquitectura incluyó tablas jerárquicas, claves primarias y foráneas, 

y una tabla de unión con clave compuesta. El diseño fue refinado y normalizado siguiendo las Formas Normales y 

las reglas de integridad de entidad y referencial [3]. Se definieron guías de curación, con criterios de inclusión 

(estudios experimentales o clínicos con reporte de D-miR, MIT validadas o TF–DNA miR en contexto cardíaco) y 

exclusión (datos sin validación experimental o ajenos a cardiotoxicidad), y los estándares de sintaxis y semánticos. 

para normalizar la información, recopilada mediante una revisión sistemática de literatura [4]. DRmiR-Heart 

actualmente integra 82 registros de D-miR, 26 MTI, 2 TF–DNA miR, 83 miR únicos, dos fármacos, 14 proteínas y 

100 términos de anotación estandarizada, compilados a partir de siete publicaciones curadas de 41 seleccionadas. 

La arquitectura implementada aseguró integridad de datos y permitió realizar consultas sobre relaciones entre 

fármacos, miR, genes diana y factores de transcripción. DRmiR-Heart aportará un recurso innovador y de acceso 

abierto para investigadores en biomedicina y biología computacional. Sus aplicaciones incluyen la predicción de 

biomarcadores, la identificación de redes regulatorias y la formulación de hipótesis frente a la cardiotoxicidad 

inducida por quimioterapéuticos [2]. Además, su arquitectura es extrapolable a otros sistemas de regulación 

fármaco–TF–miR–proteínas, consolidándose como plataforma de referencia para el estudio de mecanismos 

moleculares de lesión cardíaca inducida por fármacos. 
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RESUMEN  

La enfermedad de Parkinson (EP) es un trastorno neurodegenerativo complejo que involucra múltiples 

neurotransmisores, y cuya causa exacta aún no se ha determinado. El desarrollo de nuevos fármacos para tratar esta 

condición suele ser un proceso largo y costoso, lo que dificulta la identificación de tratamientos efectivos. En este 

estudio se propone la creación de un conjunto de datos detallado que permita construir modelos predictivos robustos 

mediante diversos algoritmos de aprendizaje automático. Se utilizó un enfoque de modelado por ensamblaje para 

analizar la base de datos DrugBank, con el objetivo de reutilizar medicamentos ya aprobados como posibles 

tratamientos para la EP. El conjunto de datos se elaboró a partir de valores de pIC50 de distintos compuestos 

dirigidos a inhibir la quinasa 2 rica en repeticiones de leucina (LRRK2). El mejor modelo por ensamblaje mostró 

un rendimiento predictivo sobresaliente, con métricas de validación cruzada y validación externa superiores a 0.8 

(Q2cv = 0.864 y Q2ext = 0.873). El análisis de DrugBank identificó tres fármacos prometedores, triamtereno, 

fenazopiridina y CRA_1801, con valores de pIC50 superiores a 7, lo que justifica su evaluación como posibles 

tratamientos innovadores para la EP. Se realizaron estudios de acoplamiento molecular y simulaciones de dinámica 

molecular para comprender en profundidad las interacciones entre LRRK2 y los inhibidores del conjunto de datos, 

así como con las moléculas más prometedoras del análisis. Los cálculos de energía libre de unión, junto con el 

análisis de ocupación de enlaces de hidrógeno y el desplazamiento cuadrático medio (RMSD) del ligando en el sitio 

activo, señalan a CRA_1801 como el candidato más sólido para ser reutilizado como inhibidor de LRRK2.  

REFERENCIAS  

[1] García, M.C., Cuesta, S.A., Mora, J.R. et al. Scientific Reports. 15, 4085, 2025. 

  



  

 

COB020 

ESTUDIO DE LOS COMPONENTES PEPTÍDICOS DEL VENENO DE PEPSIS GROSSA 

SHA 
Grupo de Investigación en Proteínas (GRIP), Departamento de Química, Facultad de Ciencias, Universidad Nacional de 

Colombia, sede Bogotá D.C., Colombia. 

*correo electrónico: frgonzaleza@unal.edu.co 

RESUMEN 

Los venenos de avispas constituyen mezclas complejas de moléculas bioactivas con un amplio espectro de 

actividades biológicas, entre ellas propiedades antimicrobianas, neurotóxicas y citotóxicas. En este estudio se 

analizaron los componentes peptídicos del veneno de la avispa solitaria Pepsis grossa, con el propósito de identificar 

compuestos con potencial terapéutico frente a microorganismos patógenos. Se recolectaron sacos de veneno de 

hembras adultas y se realizaron análisis bioquímicos mediante SDS-PAGE, cromatografía líquida de alta resolución 

y espectrometría de masas (LC–MS/MS), lo que permitió la separación e identificación de proteínas y péptidos 

presentes en el veneno [1]. Asimismo, se llevaron a cabo análisis in silico para seleccionar péptidos con potencial 

actividad antimicrobiana, a partir de la predicción de propiedades fisicoquímicas, estructurales y funcionales, 

siguiendo estrategias previamente aplicadas en otras toxinas [2][3][4].  

 

De este proceso se seleccionaron dos péptidos candidatos, los cuales fueron optimizados racionalmente, mediante 

sustituciones dirigidas de aminoácidos, sintetizados químicamente y evaluados frente a cepas bacterianas Gram 

positivas y Gram negativas, con el fin de explorar su eficacia como agentes antimicrobianos.  

 

En conjunto, los resultados obtenidos representan un avance en la caracterización del veneno de Pepsis grossa y es 

una fuente prometedora de nuevas moléculas con aplicaciones terapéuticas. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Comité de Ética de la Facultad de Ciencias, 2 de mayo de 2023 (Acta 05-2023). 
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RESUMEN 

Whole-genome sequencing of only a fraction of bacterial diversity has revealed the mechanisms by which pathogens 

acquire new genetic elements and adapt to host-associated microbiomes. To explore the vaginal microbiome in 

bacterial vaginosis (BV), we analyzed epithelial samples from 58 pregnant women using high-throughput 

sequencing optimized for this niche. The meta-taxonomic profile identified heterogeneous community clusters, 

including CST-IV, where Gardnerella vaginalis predominated (62%). Further 16S rRNA and deep whole-genome 

sequencing allowed us to isolate Corynebacterium jeikeium BVI (NCBI Genome), a pathogen with previously 

undescribed genomic features in the vaginal ecosystem. Its genome revealed preserved core metabolism but 

extensive acquisition of mobile genetic elements, phage-derived genes, transposases, pathogenicity islands, and 

antibiotic resistance clusters. The presence of high GC-content metabolic pathways and unique proteins, including 

insertion systems such as YidC, underscores its adaptation to the vaginal niche. These results provide evidence for 

the dynamic genomic strategies that shape pathogenicity and ecological persistence within the reproductive tract 

microbiome. 
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RESUMEN 

 

Numerosos estudios correlacionales sugieren que la desmotivación estudiantil es un fenómeno multidimensional 

que suele estar influenciado por una combinación de factores personales, escolares y socioculturales [1]. Basado en 

la perspectiva teórica del organicismo sociológico y los sistemas complejos, esta propuesta concibe la escuela como 

un organismo vivo, en constante interacción con un entorno complejo. Parte de la metáfora de las ciencias ómicas 

y la bioinformática para comprender la desmotivación estudiantil y potenciar su abordaje en el entorno escolar por 

parte de Educación Popular y Terapia Ocupacional, de ahí el acrónimo EPTOBIOMOSIS. Las ciencias ómicas se 

emplean aquí como analogía transdisciplinaria para identificar: el potencial motivacional base (genómica), la 

motivación en acción (transcriptómica) y los factores contextuales que modulan la motivación (epigenómica). Por 

su parte, la bioinformática se utiliza como referente para la integración de los niveles motivacionales y 

ocupacionales complejos. La metodología consiste en una Investigación-Acción Participativa (IAP) que recurre a 

estrategias como entrevistas, autobiografías ocupacionales, observación situada y facilitación de experiencias. La 

discusión destaca la utilidad de la analogía como herramienta pedagógica y didáctica para el estudio de modelos 

sistémicos complejos en educación y ciencias. Se concluye su importancia para la implementación de prácticas 

educativas transdisciplinares que articulen pedagogía crítica, ocupación humana, biología molecular y saberes 

locales.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

Este estudio está siendo desarrollado en un contexto escolar con la participación voluntaria de los estudiantes. 

Aunque la institución educativa no cuenta con un comité de ética formal ni protocolo establecido, se aplicaron 

principios éticos fundamentales como el consentimiento informado. 
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RESUMEN 

La hidrólisis enzimática de la matriz proteica de la leche es una metodología eficaz para generar péptidos 

biomarcadores, los cuales son analizados mediante cromatografía líquida acoplada a espectrometría de masas (LC-

MS)1. Este enfoque mejora significativamente la sensibilidad y precisión en la cuantificación de proteínas lácteas, 

superando las limitaciones de los métodos convencionales2. Se evaluaron hidrolisis con pepsina y tripsina bajo 

condiciones controladas de temperatura, pH y tiempo, favoreciendo la liberación selectiva de péptidos de proteínas 

clave como las caseínas y la lactoalbúmina. Los péptidos obtenidos fueron sintetizados por síntesis de péptidos en 

fase sólida (SPPS), utilizando la estrategia Fmoc-tBu, con el fin de evaluar su aplicación como biomarcadores 

específicos para la detección de adulteraciones en la leche. 

El análisis por LC-MS proporciona una separación eficiente y una detección altamente sensible, reduciendo el límite 

de cuantificación. La implementación de curvas de calibración por adición estándar y protocolos de limpieza mejora 

la exactitud y reproducibilidad de los resultados. Este método se presenta como una herramienta esencial en el 

control de calidad, autenticidad de productos lácteos, y en la detección de adulteraciones. La combinación de 

hidrólisis enzimática y LC-MS constituye una plataforma robusta y versátil, con aplicaciones en proteómica y 

estudios de seguridad alimentaria3. 
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RESUMEN 

 

Las lectinas son proteínas capaces de reconocer residuos específicos de carbohidratos [1]. Algunas han demostrado 

efectos antitumorales por su capacidad de discriminar glicotopos en la superficie de células tumorales, lo que ha 

motivado su estudio en diversos campos biológicos, especialmente en el desarrollo de agentes terapéuticos [1–2]. 

En este contexto, y con base en estudios previos de caracterización de lectinas vegetales de especies endémicas, se 

plantea evaluar su efecto sobre células tumorales. El objetivo fue evaluar el efecto de 12 lectinas vegetales con 

distintas especificidades sobre las líneas tumorales A549, MCF7, HeLa, SCC090 y Cal27. Para ello, se realizaron 

ensayos con MTT usando un rango de concentraciones entre 200 – 10 µg/ml. Como controles se utilizaron 

fibroblastos dérmicos humanos (células normales) y etopósido (100 -3 µg/ml). Posteriormente, se seleccionaron las 

lectinas que mostraron efectos selectivos sobre líneas tumorales específicas, y se evaluó su capacidad para inducir 

apoptosis. Para ello, se realizaron ensayos de citometría de flujo, liberación de lactato deshidrogenasa (LDH) y 

análisis de expresión de genes proapoptóticos. El análisis estadístico se llevó a cabo mediante ANOVA seguido de 

pruebas de comparaciones múltiples. Los resultados mostraron que la lectina tipo I de Dioclea lehmannii (LDL-I) 

redujo la viabilidad de células A549 en un 70,52 % (P < 0,0001), manteniendo este efecto hasta una concentración 

de 0,77 µg/ml. Por su parte, la lectina tipo II de Dioclea lehmannii (LDL-II) produjo una reducción del 30,4 % a 20 

µg/ml (P = 0,014). Los ensayos indicaron que LDL-I induce apoptosis temprana en células A549, asociada con un 

aumento en la expresión de los genes proapoptóticos BAX y BID, mientras que LDL-II mostró selectividad sobre 

la expresión de BAX. En la línea celular HeLa, ambas lectinas indujeron patrones diferenciados de expresión génica, 

lo que sugiere un efecto proapoptótico con mecanismos transcripcionales distintos. En conclusión, LDL-I y LDL-

II, debido a sus diferencias en el reconocimiento de carbohidratos, mostraron efectos diferenciales sobre las líneas 

celulares evaluadas. 
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RESUMEN 

 

El uso de metodologías in sillico como complemento a los ensayos in vitro constituye una herramienta poderosa 

para incrementar el valor predictivo en la evaluación de riesgos toxicológicos. Su relevancia es particularmente alta 

en procesos complejos como la sensibilización cutánea, que involucra múltiples sistemas biológicos, rutas 

moleculares, además de estar alineados con las políticas 3R (reducción, refinamiento y reemplazo) del uso de 

animales en investigación. En este estudio empleamos un flujo de trabajo computacional basado en el docking 

molecular, bajo el algoritmo de Autodock Vina en el servidor SwissDock junto al proporcionado por Haddock. 

Posteriormente, se tomaron los complejos más prometedores para entender el comportamiento de los ensayos in 

vitro y se sometieron a simulaciones de dinámica molecular para evaluar la estabilidad conformacional, la 

persistencia de interacciones no covalentes y los cambios estructurales inducidos en las proteínas diana con el fin 

de evaluar el potencial sensibilizante dérmico de moléculas antioxidantes comúnmente utilizadas en la industria 

cosmética. Nuestros resultados identificaron a la proteína HSP27, proteína conocida por su protección oxidativa, y 

el receptor TLR-4 como dianas proteicas clave relacionadas con la activación de cascadas de señalización celular 

asociadas a la sensibilización, como la p38, descritas por la Organización para la Cooperación y el Desarrollo 

(OCDE). Asimismo, se obtuvieron parámetros de interacción, como respuesta del docking, como las afinidades de 

unión, presencia de puentes de hidrogeno y enlaces hidrofóbicos, esenciales para la activación biológica de las 

proteínas y estabilidad de los ligandos, los cuales permiten predecir la formación de aductos proteína-ligando y 

sirven como indicadores tempranos del potencial sensibilizante. Estos hallazgos resaltan el valor de la integración 

de metodologías computacionales en el diseño y optimización de ensayos de seguridad cosmética. 
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RESUMEN 

 

El dolor de cabeza es uno de los síntomas más frecuentes en la población y está estrechamente asociado a procesos 

inflamatorios mediados por prostaglandinas, en especial del tipo PGE₂, para su disminución se utilizan fármacos 

antiinflamatorios no esteroideos (AINEs) como la aspirina y el ibuprofeno que ejercen su efecto analgésico 

mediante la inhibición de la ciclooxigenasa-2 (COX-2), aunque presentan efectos secundarios por la inhibición 

simultánea de COX-1, por ello se buscan alternativas derivadas de productos naturales con acción selectiva y menor 

toxicidad. Piper auritum (familia Piperaceae) genera interés por su uso tradicional en América Latina y por su aceite 

esencial rico en compuestos bioactivos con potencial antiinflamatorio, aunque sus mecanismos moleculares siguen 

poco claros, por lo que el objetivo de esta investigación es evaluar el potencial inhibitorio de los compuestos del 

aceite esencial de P. auritum sobre enzimas clave de la ruta de prostaglandinas: COX-2, mPGES-1, 15-PGDH y 

PTGR2, comparando con los AINEs aspirina e ibuprofeno mediante acoplamiento molecular. La caracterización 

química del aceite se obtuvo por revisión de literatura de la misma especie previamente analizada [1, 2] 

seleccionando 30 compuestos mayoritarios. Los ligandos y proteínas diana se obtuvieron de PubChem, Protein Data 

Bank y UniProt, y previamente se les hizo el perfil toxicológico por medio de herramientas como SwissADME y 

Protox3.0, posteriormente fueron optimizados y acoplados con los softwares Avogadro, PyMOL Molecular Viewer 

y Autodock Vina frente a estructuras cristalográficas humanas, manteniendo cofactores esenciales para simular 

condiciones fisiológicas. Los sitios de unión se definieron con FTPocket y FTSite, tras limpiar residuos que 

pudieran alterar la actividad catalítica. Los mejores compuestos se priorizaron según energía de unión, interacciones 

con residuos clave y rescoring, comparándolos con los controles (aspirina e ibuprofeno). Los datos fueron 

procesados mediante pruebas estadísticas como Shapiro–Wilk, Levene y Bonferroni (p>0.05) y representados por 

medio de RStudio. Los resultados permiten proponer mecanismos adicionales a la inhibición clásica de COX-2, 

contribuyendo a sustentar científicamente el uso tradicional de P. auritum en cefaleas y a orientar el desarrollo de 

fitofármacos analgésicos con menor riesgo de efectos adversos. 
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RESUMEN 

 

Las infecciones asociadas a la atención en salud (IAAS), en especial las infecciones del tracto urinario asociadas a 

catéter (ITU-AC), constituyen una complicación hospitalaria frecuente que aumenta la morbilidad, prolonga la 

estancia y eleva los costos del sistema de salud [1]. Entre sus agentes causales destaca la Escherichia coli 

uropatógena (UPEC), cuya adhesión al epitelio urinario y capacidad de adaptación sustentan su patogenicidad [2]. 

Factores de virulencia como la proteína FimH, relacionada con la adhesión al epitelio urinario [3], y la proteína HU, 

implicada en la organización del ADN y la regulación de genes [4], se consideran blancos promisorios en cepas 

multirresistentes. La metodología comprendió tres etapas: En la primera, se caracterizaron estructuralmente las 

proteínas HU y FimH de E. coli obteniendo sus estructuras tridimensionales de Protein Data Bank (PDB) [6] y 

analizándolas con PDBsum [7]. En la segunda, se llevaron a cabo simulaciones de docking molecular con 

antibióticos y péptidos antimicrobianos obtenidos de PubChem [8]. Para ello, las estructuras de los ligandos fueron 

optimizadas en Avogadro [9], las proteínas preparadas en AutoDockTools [10] y los acoplamientos ejecutados en 

AutoDock Vina [11], seleccionando los complejos con menor energía libre de unión. En la tercera fase, los residuos 

clave de las interacciones proteína-ligando se identificaron con PyMOL [12] y se generaron mapas bidimensionales 

mediante LigPlot+ [13], lo que permitió reconocer aminoácidos asociados a la resistencia antibiótica con potencial 

como blancos terapéuticos o biomarcadores. Tras una revisión en literatura y de compuestos en PubChem, se 

seleccionó C7H14O6, un azúcar heptitol presente en plantas cítricas, como candidato a ligando con posible 

actividad antibiótica. Las simulaciones de docking evidenciaron una mayor afinidad con la proteína FimH (ΔG = -

6.4 kcal/mol) en comparación con HU (ΔG = -4.6 kcal/mol), valores consistentes con los rangos reportados en la 

literatura para compuestos con potencial efecto antibiótico (-5 a -8 kcal/mol). En HU, los residuos involucrados en 

la interacción fueron Glicina 46, Treonina 49 y Glutamina 43, los cuales no forman parte del conjunto de 

aminoácidos descritos para la unión al ADN.Esto sugiere una baja complementariedad estructural y química con el 

ligando y explica la menor estabilidad de unión observada. Estos hallazgos son preliminares y respaldan el potencial 

del heptitol sobre FimH. Actualmente se exploran otros compuestos y se amplían las simulaciones para validar y 

fortalecer estos resultados. 
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RESUMEN 

 

Los parásitos del género Leishmania son patógenos intracelulares causantes de la leishmaniasis [1]. Dada la falta 

de tratamientos seguros y eficaces, resulta imperativa la identificación de nuevas dianas farmacológicas. A nivel 

molecular, la expresión génica de estos organismos se regula de manera postranscripcional [2]. Además, la 

traducción de proteínas depende de factores de iniciación como el factor eucariota 4A1 (eIF4A1), una ARN helicasa 

de motivo DEAD, vinculada con la traducción dependiente del complejo de iniciación [3]. En este trabajo, se realizó 

la búsqueda bioinformática de candidatos de eIF4A1 en L. braziliensis (LbeIF4A1) en la base de datos TriTrypDB, 

utilizando la secuencia del gen humano correspondiente, mediante BLAST. Luego, se completaron análisis de 

estructura terciaria empleando AlphaFold 2 y Robetta, así como clonación molecular en el vector pET-SUMO, para 

expresar proteínas recombinantes en Escherichia coli. De esta manera, se identificaron los genes candidato 

LbeIF4A1A y B, con una alta conservación entre los tripanosomátidos y otros organismos del dominio eucariota, 

dando significado a su posible relevancia funcional. Adicionalmente, se expresó la proteína 6xHis-LbeIF4A1A, 

para posteriores estudios de actividad enzimática y comparación con sus homólogos en humanos. 
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RESUMEN 

La epidemia del ZIKV impactó la salud pública mundial entre el 2015 y 2016; los signos reportados generaron la 

reclasificación de la infección por ZIKV como una enfermedad neurológica que causa síndromes congénitos, 

cognitivos y motores. A pesar de esta clasificación aún se desconocen los mecanismos de invasión y daño neuronal 

por este flavivirus. Por ello se evaluó la expresión de los receptores GABA-A y NMDA durante la infección por 

ZIKV en la corteza cerebral y el cerebelo de ratones neonatos. Ratones BalB/c de 0-1 día postnatal se inocularon 

con 7,17 x105 unidades formadoras de placa (PFU) de ZIKV (GenBank: MH544701.2), de acuerdo con un modelo 

de infección viral, previamente obtenido por nuestro grupo de trabajo [1]. El día 10 post-inoculación los ratones se 

sometieron a eutanasia, se extrajeron los encéfalos, se separaron las cortezas cerebrales y cerebelos para llevar a 

cabo estudios de expresión diferencial mediante qRT-PCR. Se evaluaron todas las subunidades de los receptores 

GABA-A y NMDA que se expresaron hasta la segunda semana postnatal. Los datos se analizaron con los softwares 

LinReg PCR (2014.x) para determinar la eficiencia del corrido y Expression Suite versión 1.1 para evaluar las veces 

de cambio. Los receptores GABA-A se regularon a la baja en la corteza cerebral y el cerebelo excepto para las 

subunidades Alpha 5 y épsilon en donde se observó aumento en el cerebelo. Para los receptores NMDA se encontró 

un efecto similar a GABA-A, con un aumento en la expresión de GLUN1 en la corteza cerebral. Nuestros resultados 

difieren de los reportados por Olmo y cols, quienes encontraron aumento en la expresión de los receptores NMDA 

en cultivos primarios corticoestriatales de embriones de ratones C57BL/6 15 (E15) [2]. Estos hallazgos sugieren 

que el ZIKV podría afectar las sinapsis GABAérgicas y glutamatérgicas haciendo que se pierda el balance entre la 

excitación e inhibición neuronal en la corteza y el cerebelo, dos áreas gravemente afectadas por la infección con 

ZIKV. 
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RESUMEN  

 

El cáncer colorrectal (CRC) es el tercer cáncer más común a nivel mundial, con más de 1.9 millones de casos nuevos 

al año. Este estudio utiliza enfoques computacionales para investigar los mecanismos de dos sales cuaternarias de 

amonio trifluorometiladas [(CH3)2(ICH2)N(CH2)4CH=C(Ar-X)2]+I−, donde X es CF3 en posición meta (QAS1) y 

en para  (QAS2), como posibles agentes terapéuticos contra CRC. Utilizando farmacología de redes, acoplamiento 

molecular y simulaciones de dinámica molecular (MD), se investigaron sus interacciones moleculares y afinidades 

de unión. Se identificaron 4,841 genes asociados a CRC en DisGeNET, prediciendo 581 proteínas como objetivos 

con herramientas como SwissTargetPrediction, SuperPred y PharmMapper, de las cuales 268 eran comunes y 

245 tenían estructuras en el Protein Data Bank. El acoplamiento molecular con AutoDock ADFR seleccionó 51 

proteínas de alta afinidad, de las cuales se estudiaron 8 mediante MD con Amber 24 (3 réplicas de 200 ns por 

proteína, usando Amberff14SB y GAFF2). Las energías de unión, evaluadas con MMGBSA, mostraron que QAS1 

y QAS2 superaron a ligandos nativos en la mayoría de los casos. Análisis con CPPTRAJ, LigPlot+, PLIP y 

Discovery Studio revelaron interacciones hidrofóbicas, puentes salinos e interacciones π como claves para la 

estabilidad, con mínima contribución de enlaces de hidrógeno. La red de interacciones proteína-proteína (STRING) 

identificó clústeres relacionados con metabolismo lipídico y señalización, destacando el potencial inhibidor de QAS 

en vías clave de CRC, sentando bases para estudios in vitro e in vivo.  

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS  

Agradecimientos a la Universidad de Caldas, Universidad de Antioquia, Met-Core de la Universidad de los Andes, 

Universidad Nacional-sede Bogotá y el instituto BIOS, por el apoyo en la realización de este proyecto.  

REFERENCIAS  

[1] Aponte, A. M. O., et al., Advances in Pharmacological and Pharmaceutical Sciences, 1, 2671547, 2024. 

  



  

 

COB202 

SECUENCIACIÓN Y ENSAMBLE DE NOVO DEL GENOMA DEL CUBIO (Tropaeolum tuberosum, 

Tropaeolaceae): APORTES PARA LA CARACTERIZACIÓN DE SU DIVERSIDAD GENÉTICA Y 

FENOTÍPICA 

Daniela Ruiz-Mateus 1,2*, María del Pilar Márquez-Cardona 1, Wilson Terán1 
1Grupo de Biología de Plantas y Sistemas Productivos, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Javeriana, Bogotá, 

Colombia. 2Estudiante de Maestría en Ciencias Biológicas. 

*correo electrónico: ruizmd@javeriana.edu.co 

RESUMEN 

 

El cubio es un tubérculo andino huérfano con alto valor nutricional, rico en metabolitos bioactivos y con valiosas 

propiedades agroecológicas. Hasta la fecha, aunque los estudios sobre el cubio han sido limitados, se ha reportado 

una notable diversidad genética y morfológica, pero sin un consenso respecto a su relación. Asimismo, no existe 

aún un recurso genómico que permita caracterizar estos y otros aspectos de interés que sustentan su potencial. En 

este contexto, el presente estudio tuvo como objetivo secuenciar y ensamblar el genoma completo del cubio, con el 

fin de generar, por primera vez, un recurso genómico que proporcione un catálogo de genes para valorar su 

potencial, así como una base más resolutiva para la caracterización de su diversidad genética. El ensamble de novo 

del genoma se realizó a partir de datos de secuenciación de alta cobertura empleando tres ensambladores diferentes, 

seleccionando el de mejor calidad para su pulido y anotación. Este se empleó para el mapeo y genotipado de 14 

individuos de Colombia y Bolivia, basado en polimorfismos de nucleótido único. Se caracterizaron estos morfotipos 

utilizando descriptores morfológicos del tubérculo, en busca de posibles asociaciones entre el genotipo y el fenotipo. 

El genoma ensamblado presentó métricas de contigüidad (6.200 contigs; N50: 318.118 pb), soporte (70,4 % de 

lecturas mapeadas) y completitud (98,4 % BUSCO) superiores. Los descriptores cualitativos del tubérculo 

permitieron discriminar todos los individuos, indicando una amplia variabilidad morfológica. Las poblaciones 

presentaron una diversidad genética moderada (He=0.35) que permitió discriminar los individuos por procedencia 

geográfica, con una diferenciación moderada entre las poblaciones de Colombia y Bolivia (Fst=0.05). Las distancias 

genéticas y morfológicas no se correlacionaron significativamente (r = -0.079, p = 0.767). En conjunto, estos 

hallazgos constituyen el primer recurso genómico para la especie, lo que representa un aporte significativo para un 

mejor conocimiento y aprovechamiento de su potencial nutricional y metabólico. Los resultados de la 

caracterización genotípica y fenotípica subrayan la amplia diversidad presente, lo que destaca la importancia de 

continuar implementando prácticas de conservación para este alimento nativo. Este conocimiento refuerza su valor 

en iniciativas orientadas a la seguridad alimentaria y la preservación de la agrobiodiversidad andina. 
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RESUMEN 

La microbiota pulmonar puede jugar un papel muy importante en el la evolución del paciente con enfermedad grave 

en Unidad de Cuidados Intensivos-UCI y debe ser relacionado con su estado nutricional e índice de masa corporal-

IMC durante su hospitalización [1]. Caracterizar las comunidades microbianas de pacientes en UCI por neumonía 

grave por COVID-19, con y sin obesidad, así como su evolución clínica. Estudio de cohorte retrospectiva en 

Medellín (2021) con adultos hospitalizados por neumonía grave por COVID-19. Se caracterizó la microbiota 

pulmonar a partir de lavados mini-broncoalveolares y aspirados endotraqueales, amplificando la región 16S rRNA 

(fragmentos 27F-1492R) al ingreso a UCI. Se evaluaron variables clínicas, nutricionales y de laboratorio durante la 

hospitalización. Se analizó abundancia bacteriana, diversidad-alfa (índices Shannon y Simpson) y diversidad-beta 

mediante Bray-Curtis, para explorar asociaciones con el estado nutricional. Se analizaron muestras pulmonares de 

29 pacientes (65,5% hombres), mediana de edad 62 años (49–70): 13 obesidad, 9 sobrepeso y 7 normopeso. 

Predominaron Streptococcus spp. (obesidad/normopeso), Haemophilus spp. (sobrepeso) y Staphylococcus spp. 

(normopeso). El índice Shannon fue mayor en normopeso (1,91 [1,48–2,25]) y obesidad (1,74 [1,23–2,35]) frente 

a sobrepeso (1,37 [1,32–1,83]), sin diferencias en diversidad-beta. La estancia en UCI fue mayor en normopeso (30 

días [20–38,5]); la mortalidad fue más frecuente en sobrepeso (IMC 27,3 [25,1–30,5]). En esta cohorte, la diversidad 

alfa pulmonar fue mayor en pacientes con normopeso y obesidad. La mortalidad en UCI predominó en quienes 

tenían sobrepeso, sugiriendo explorar mecanismos inflamatorios y comorbilidades asociados al desequilibrio 

microbiano.  
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RESUMEN 

 

La hialuronidasa participa en la degradación de la matriz extracelular y en la penetración del espermatozoide al 

ovocito, por lo que su inhibición se ha propuesto como una estrategia para desarrollar anticonceptivos no 

hormonales [1]. Este trabajo emplea un enfoque computacional para identificar inhibidores naturales mediante 

curación de datos, acoplamiento molecular (docking) y modelos de aprendizaje supervisado (machine learning, 

ML).  

Siguiendo el protocolo de Tran-Nguyen y autores [2], se construyó una base de datos de 464 moléculas, incluyendo 

compuestos activos e inactivos obtenidos de literatura con valores de concentración inhibitoria media (IC₅₀) y 

decoys generados computacionalmente. Para cada molécula se generaron coordenadas tridimensionales y se realizó 

docking contra la hialuronidasa usando OpenBabel. Posteriormente se entrenaron cinco modelos de ML: Support 

Vector Machine (SVM), Random Forrest (RF), Xtreme Gradient Boostin (XGB), Artificial Neural Networks (ANN) 

y Deep Neural Networks (DNN) utilizando los descriptores PLEC (Protein-Ligand Extended Connectivity) y 

GRID.  

En general, el descriptor PLEC mostró mejor desempeño y el modelo XGB fue el más prometedor, con un AUC-

PR de 0.65 y un AUC-ROC de 0.89, aunque el desbalance entre clases limitó el recobrado de compuestos activos. 

El estudio demuestra la viabilidad del enfoque y la utilidad de esta base de datos para futuros desarrollos. 
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RESUMEN 

La espectrina es una proteína esencial del citoesqueleto eritrocitario, compuesta por subunidades α y β, que 

organizadas en heterotetrámeros, confieren flexibilidad y estabilidad a la membrana celular [1]. Durante el 

desarrollo intraeritrocitario de Plasmodium falciparum, este modifica el citoesqueleto y la membrana del eritrocito 

mediante la exportación de proteínas y la fosforilación/desfosforilación de proteínas del huésped, favoreciendo la 

invasión y desarrollo del protozoario. Bajo este marco, nuestro estudio se centra en la identificación de fosfositios 

de α y β-espectrina eritrocitarias afectados in vitro por P. falciparum. Para ello, se emplearon cultivos sincrónicos 

de Plasmodium falciparum cepa FCB-2 con alta densidad parasitaria, y los eritrocitos infectados fueron recolectados 

durante las fases de anillos, trofozoítos y esquizontes. Se obtuvieron complejos proteicos en condiciones nativas 

mediante lisis hipotónica, y estos fueron aislados mediante BN-PAGE e identificados mediante espectrometría de 

masas de alta resolución (LC-MS-timsTOF). Se realizó un análisis comparativo de presencia/ausencia entre 

eritrocitos no infectados e infectados, identificando sitios desfosforilados atribuidos a la infección por el parásito 

en α-espectrina (S510, T1344/S1358 S2335) y β-espectrina (S1715/T1726, S1917/S1960, T2040). Los efectos de esta 

desfosforilación selectiva podrían alterar las señalizaciones dependientes Ca²⁺/calmodulina y de la accesibilidad 

para anclaje en la región EF-hand (S2335); entre otras implicadas en la remodelación de la membrana del eritrocito 

[2]. En particura, la S2335 se ubica en un dominio de acoplamiento con proteínas parasitarias como el antígeno de 

superficie del eritrocito infectado en anillo (RESA), que se une a la repetición 16 de β-espectrina, proporcionando 

estabilidad a la red espectrina-actina del eritrocito infectado. En conjunto, estos resultados contribuirán a 

comprender como la desfosforilación de espectrinas favorece la supervivencia de Plasmodium.  
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RESUMEN 

El copoazú (Theobroma grandiflorum Willd. ex Spreng. Schum.) es una especie amazónica de alto valor ecológico 

y potencial agroindustrial, considerada una alternativa sostenible a los cultivos ilícitos en el Departamento del 

Caquetá [1]. Actualmente se realiza la caracterización del germoplasma colombiano con el fin de establecer, a largo 

plazo, un programa de mejoramiento genético de esta especie [1]. En este sentido, las características del fruto fueron 

claves para la clasificación de los diferentes cultivares. Este estudio pretende evaluar la variabilidad fenotípica y 

genética de genotipos de copoazú mediante análisis de imágenes y caracterización molecular con marcadores 

microsatélites. Se recolectaron muestras foliares en fincas de nueve municipios del Caquetá y se extrajo ADN con 

un protocolo basado en CTAB [2]. Simultáneamente, se capturaron imágenes de frutos en condiciones controladas 

y se analizaron con los paquetes pliman y colordistance en R, identificando diferencias en color, tamaño y forma. 

Asimismo, se construyeron matrices de distancia basadas en las características de color y forma del fruto. A partir 

de estas matrices, se elaboraron dendrogramas de agrupamiento utilizando el método de Ward. Los resultados 

demostraron grupos claramente diferenciados debido a la forma y color del fruto. Además, los perfiles genéticos 

revelarán polimorfismos, permitiendo estimar distancias genéticas, las cuales, se correlacionarán con la variabilidad 

fenotípica de los frutos. Estos resultados validarán el uso del análisis de imágenes como una herramienta eficiente 

para el agrupamiento de genotipos de copoazú, constituyéndose en una metodología rápida, precisa y de bajo costo 

para la caracterización fenotípica de alto desempeño. 
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RESUMEN  

The discovery of biomolecules is key in the treatment of non-communicable chronic diseases (NCDs), where 

oxidative stress plays a role in their pathophysiology [1]. The antioxidant potential of molecules from the 

Cannabaceae family was evaluated in silico. The ChEMBL database was used to extract 17,103 molecules with 

IC₅₀/EC₅₀ values, physicochemical properties, and SMILES chemical structures. Structural and topological 

descriptors, free radical scavenging descriptors, and Morgan fingerprints were calculated using RDKit (2024.9.6) 

in Python. SelectFromModel [2] and LassoCV were used to select antioxidant descriptors and build QSAR models 

using Random Forest and MLP. Both methods were applied to IC₅₀ data, while only Random Forest was used for 

EC₅₀. The data were stratified into potency levels (high/medium/low) based on biological value quartiles. Model 

performance was assessed using k-fold cross-validation (R² and RMSE). External validation was conducted using 

a cannabinoid dataset from Cannabis sativa and Humulus lupulus, built from compounds identified by the 

phytochemistry group at Universidad ICESI and scientific literature. The model predicted antioxidant activity in 

untested compounds, highlighting CBDV, CBN, and CBGA (IC₅₀), and CBN, CBG, and CBGA (EC₅₀) as the most 

potent molecules, in line with literature reports [4]. The QSAR approach showed strong predictive power (R² > 0.7, 

low RMSE), effectively anticipating the activity of unevaluated compounds and managing biological variability. 

This positions it as a valuable tool to prioritize Cannabaceae antioxidants with therapeutic potential against NCDs. 
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RESUMEN 

La diabetes tipo 2 (DT2) es una enfermedad crónica caracterizada por hiperglucemia, asociada a la disfunción de 

las células β y resistencia periférica a la insulina 1. Las células β se encuentran en los islotes de Langerhans del 

páncreas, y son encargadas de secretar insulina en torno a concentraciones de glucosa circulante. Cantidades 

elevadas de glucosa inducen glucotoxicidad (GLX) reduciendo su funcionalidad celular al someterlas a estrés 

oxidativo, causando la aparición de DT2 2. El Receptor Activado por Proliferadores de Peroxisomas gamma (PPAR 

γ) es un receptor nuclear esencial para mantener el metabolismo y la homeostasis celular. Se ha demostrado que en 

pacientes con DT2 tratados con pioglitazona, un agonista específico de PPAR γ, disminuyen sus complicaciones 

patológicas y mejoran la funcionalidad de sus células β 3 por medio de mecanismos aun desconocidos 

completamente. Es por esto, que la pregunta principal de este trabajo es dilucidar aspectos bioquímicos y/o 

moleculares por medio del cual PPAR γ protege a las células beta pancreáticas ante al estrés calórico generado por 

la GLX. Resultados preliminares en nuestro laboratorio, han demostrado que las células β INS (832/13) tratadas 

con pioglitazona en un contexto de GLX mejoran la secreción de insulina estimulada por la glucosa y disminuyen 

la actividad mitocondrial y la apoptosis. Finalmente, datos de expresión génica sugieren que el efecto de PPAR γ 

en la protección de las células beta pancreáticas implica la reducción de la proteína interactora de tiorredoxina 

(TXNIP) demostrado en otros modelos celulares como marcador de estrés oxidativos 4,5. Estos resultados resaltan 

a PPAR γ como blanco en la protección de la funcionalidad de las células beta pancreáticas en la lucha contra la 

diabetes. 
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RESUMEN 

Los antibióticos betalactámicos son ampliamente utilizados en la ganadería para el tratamiento de infecciones, lo 

que puede resultar en la presencia de sus residuos en la leche [1,2]. Aunque las concentraciones por debajo de los 

Límites Máximos de Residuos (LMR) se consideran seguras, sus efectos en las propiedades tecno-funcionales de 

las proteínas lácteas han sido poco estudiados. Se evaluó el impacto de cuatro betalactámicos de uso común 

(ampicilina, penicilina G, oxacilina y dicloxacilina) sobre la carbonilación, solubilidad y digestibilidad de las 

caseínas y lactosuero de la leche bovina. Se contaminaron individualmente muestras de leche cruda con cada 

antibiótico a concentraciones equivalentes a los LMR y 1.5 veces los LMR. Se utilizaron controles sin antibióticos. 

Tras la incubación, se extrajeron las fracciones de caseínas y lactosuero. La carbonilación proteica se cuantificó 

mediante inmunoensayo, la solubilidad se determinó con el método de Bradford y la digestibilidad in vitro se evaluó 

mediante un ensayo bifásico simulado [3,4]. Todos los betalactámicos analizados causaron un incremento 

significativo en el índice de carbonilos en las proteínas, lo que se correlacionó directamente con una disminución 

de su solubilidad. Las caseínas mostraron un aumento de la carbonilación de 1.8 a 2.4 veces, mientras que las 

proteínas del lactosuero mostraron un aumento de 3.1 a 4.9 veces con oxacilina y dicloxacilina. La pérdida de 

solubilidad del lactosuero superó el 40% en las muestras tratadas con oxacilina y el 50% con dicloxacilina. En el 

caso de las caseínas, las pérdidas alcanzaron el 25%. En cuanto a la digestibilidad, solo la oxacilina mostró un efecto 

pronunciado, sobre el lactosuero. Estos hallazgos confirman la relación entre la carbonilación inducida por los 

antibióticos y el deterioro de las propiedades funcionales de las proteínas lácteas. 
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RESUMEN 

La espectrina es una proteína esencial del citoesqueleto eritrocitario, compuesta por subunidades α y β, que 

organizadas en heterotetrámeros, confieren flexibilidad y estabilidad a la membrana celular [1]. Durante el 

desarrollo intraeritrocitario de Plasmodium falciparum, este modifica el citoesqueleto y la membrana del eritrocito 

mediante la exportación de proteínas y la fosforilación/desfosforilación de proteínas del huésped, favoreciendo la 

invasión y desarrollo del protozoario. Bajo este marco, nuestro estudio se centra en la identificación de fosfositios 

de α y β-espectrina eritrocitarias afectados in vitro por P. falciparum. Para ello, se emplearon cultivos sincrónicos 

de Plasmodium falciparum cepa FCB-2 con alta densidad parasitaria, y los eritrocitos infectados fueron recolectados 

durante las fases de anillos, trofozoítos y esquizontes. Se obtuvieron complejos proteicos en condiciones nativas 

mediante lisis hipotónica, y estos fueron aislados mediante BN-PAGE e identificados mediante espectrometría de 

masas de alta resolución (LC-MS-timsTOF). Se realizó un análisis comparativo de presencia/ausencia entre 

eritrocitos no infectados e infectados, identificando sitios desfosforilados atribuidos a la infección por el parásito 

en α-espectrina (S510, T1344/S1358 S2335) y β-espectrina (S1715/T1726, S1917/S1960, T2040). Los efectos de esta 

desfosforilación selectiva podrían alterar las señalizaciones dependientes Ca²⁺/calmodulina y de la accesibilidad 

para anclaje en la región EF-hand (S2335); entre otras implicadas en la remodelación de la membrana del eritrocito 

[2]. En particura, la S2335 se ubica en un dominio de acoplamiento con proteínas parasitarias como el antígeno de 

superficie del eritrocito infectado en anillo (RESA), que se une a la repetición 16 de β-espectrina, proporcionando 

estabilidad a la red espectrina-actina del eritrocito infectado. En conjunto, estos resultados contribuirán a 

comprender como la desfosforilación de espectrinas favorece la supervivencia de Plasmodium.  
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RESUMEN 

 

La contaminación ambiental deteriora recursos esenciales como agua, suelo y aire, generando riesgos para la salud 

humana y la biodiversidad. Entre los contaminantes, destaca el cromo hexavalente (Cr (VI)), ampliamente usado 

en procesos industriales y caracterizado por su toxicidad, movilidad y capacidad de bioacumulación [1]. En 

Colombia, el problema es relevante, pues se han reportado concentraciones de Cr (VI) en frutas que superan los 

límites internacionales [2], debido al riego con aguas contaminadas de cuencas como la del río Bogotá [3]. En este 

contexto, la reducción biológica de Cr (VI) a cromo trivalente (Cr (III)) constituye una estrategia de interés para la 

biorremediación. 

Este trabajo desarrolla un análisis in silico enfocado en la identificación de enzimas cromato reductasas que pueden 

estar presentes en microorganismos anaerobios y facultativos anaerobios, presentes en la biomasa fecal bovina.  

A partir de la base de datos UniProt (Universal Protein Resource) se recopilan secuencias asociadas con actividad 

enzimática y se seleccionan candidatos para la reducción Cr (VI) a Cr (III). Mediante AlphaFold se modelan las 

estructuras disponibles y usando BLAST se realizan solapamientos entre proteínas candidatas. El análisis identifica 

a ChrR y YieF como genes recurrentes y asociados funcionalmente con la reducción de Cr (VI). Los modelos 

estructurales y solapamientos muestran un elevado grado de conservación conformacional entre las proteínas 

expresadas por ChrR y YieF, lo que sugiere motivos estructurales compartidos en el sitio activo de las enzimas y 

un mecanismo conservado. A partir de las anotaciones taxonómicas, se infieren posibles géneros y especies 

candidatas presentes en la comunidad microbiana.  

Este enfoque in silico es un primer paso para el desarrollo de procedimientos experimentales, prioriza dianas para 

ensayos enzimáticos y orienta estudios metagenómicos específicos. 

En conclusión, el análisis computacional identifica candidatos genéticos factibles (ChrR, YieF) y aporta evidencia 

estructural que respalda su papel en la reducción de Cr (VI). Estos resultados constituyen una base sólida para la 

validación experimental y la integración con estudios funcionales en comunidades bacterianas anaerobias. 
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RESUMEN 

Plasmodium falciparum, el protozoario responsable de la malaria, invade los eritrocitos humanos para su desarrollo 

y depende en gran medida de la exportación de proteínas hacia el citosol y la membrana del eritrocito infectado. 

Este proceso de tráfico es regulado por la proteasa aspártica del retículo endoplasmático, Plasmepsina V (PMV), 

que reconoce y escinde el motivo PEXEL, habilitando la translocación de proteínas a través del complejo PTEX, 

lo que permite el paso de las proteínas hacia el citoplasma y la membrana del eritrocito infectado [1]. Con el objetivo 

de explorar inhibidores de PMV, se llevó a cabo un cribado in silico por acoplamiento molecular de cinco ligandos 

representativos: el inhibidor de referencia WEHI-842, dos antimaláricos de uso clínico, Artemisinina (ART) y 

Amodiaquina (ADQ), y dos posibles alternativas (quercetina y cannabidiol). Los ligandos fueron preparados en 

UCSF Chimera 1.16 (adición de hidrógenos y estandarización de estados de protonación) y se ejecutó un blind 

docking con AutoDock Vina 1.1.2 (10 modos, exhaustividad 8, ΔE máx. 3 kcal/mol). Los complejos con mejor 

puntuación fueron inspeccionados en Discovery Studio 2021 para caracterizar enlaces de hidrógeno, contactos 

hidrofóbicos y la superposición de cavidades. El cribado produjo una jerarquía de afinidades coherente con la 

química de la cavidad catalítica; aunque ART mostró las energías más favorables, quercetina alcanzó un score de 

−7.8 kcal/mol, comparable al del inhibidor WEHI-842, mientras que ADQ y CBD exhibieron afinidades 

intermedias. Los modos de unión predichos para quercetina y WEHI-842 se solapan parcialmente en el bolsillo 

activo, estabilizados por interacciones polares y apolares que sugieren competencia por la misma cavidad. En 

conjunto, los resultados indican que la quercetina es un andamiaje accesible y prometedor para la optimización de 

inhibidores de PMV, y motivan estudios de validación tales como dinámica molecular, ensayos in vitro en 

quercetina, así como la evaluación de combinaciones con terapias basadas en artemisinina frente a escenarios de 

resistencia. Estos hallazgos respaldan a PMV como una diana terapéutica robusta y aportan evidencias iniciales 

para el reposicionamiento de compuestos naturales en estrategias antimaláricas dirigidas a la vía de exportación del 

parásito. 
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RESUMEN 

El incremento de la resistencia a antimicrobianos representa un desafío para los sistemas de salud a nivel global [1, 

2] y ha sido poco explorado en insectos [2]. El estudio de genes de resistencia antimicrobiana (GRAs) permite 

comprender los mecanismos y dinámica de dispersión ambiental. Se analizaron pools de mosquitos recolectados en 

entornos rurales, urbanos y selváticos de los departamentos de Cesar y Amazonas, con especies de los géneros 

Aedes, Culex, Psorophora, Coquillettidia y Psychodopygus. El ARN fue extraído y secuenciado en la plataforma 

Illumina NovaSeq 6000, seguido de filtrado, ensamblaje y análisis bioinformático para la detección de GRAs. Se 

hallaron genes asociados a resistencia frente a fluoroquinolonas, aminoglucósidos y tetraciclinas, además de casos 

de multirresistencia vinculados a genes MLS (macrólidos, lincosamidas y estreptograminas B) de la subunidad 23S 

ribosomal. Estos resultados sugieren que insectos hematófagos pueden actuar como reservorios o vectores pasivos 

de GRAs, favoreciendo su persistencia y transferencia entre ecosistemas. La detección de diversas clases de GRAs 

indica posible exposición a ambientes contaminados con antimicrobianos, como fuentes hídricas o animales [2]. 

Estos hallazgos evidencian la presencia de determinantes de resistencia antimicrobiana en insectos hematófagos y 

su potencial papel en la diseminación ambiental de GRAs. 
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RESUMEN 

La lipidómica es una rama de las ciencias ómicas que estudia de manera integral la composición, variación y función 

de los lípidos en los sistemas biológicos mediante técnicas analíticas de alta resolución. Debido a la riqueza lipídica 

de la piel, esta disciplina constituye una herramienta poderosa para caracterizar sus respuestas moleculares frente a 

compuestos bioactivos. Los lípidos son componentes esenciales de la barrera cutánea y participan en procesos clave 

como la protección, la señalización y la regulación homeostática. En este estudio se evaluó el perfil lipídico en la 

epidermis de voluntarios tras la aplicación tópica de diferentes materias primas, vehiculizadas en una formulación 

sencilla con el fin de no interferir en su actividad biológica. El objetivo fue determinar el estímulo generado por las 

materias primas y establecer su aporte potencial lipídico en un contexto de formulación cosmética. Se recolectaron 

muestras en dos tiempos: treinta minutos después de la aplicación y a los siete días. Los lípidos fueron analizados 

por cromatografía líquida de fase reversa acoplada a espectrometría de masas de alta resolución (LC-QTOF-MS) 

en modo full scan y MS/MS. El análisis estadístico permitió identificar especies lipídicas diferenciales asociadas a 

cada tratamiento, mientras que el análisis de vías biológicas reveló vías metabólicas potencialmente moduladas por 

las materias primas evaluadas. Estos hallazgos aportan evidencia sobre los mecanismos moleculares mediados por 

lípidos en la piel y ofrecen un marco para la evaluación de la eficacia de nuevos ingredientes cosméticos.  

Como siguientes pasos, este trabajo se proyecta hacia un enfoque de análisis multiómico, integrando datos de 

transcriptómica, proteómica y lipidómica. La combinación de estas disciplinas permitirá no solo validar y 

contextualizar las respuestas lipídicas observadas, sino también descubrir interacciones moleculares más amplias 

que conecten la expresión génica, la regulación proteica y la dinámica lipídica. Esta aproximación integrativa abre 

la posibilidad de identificar biomarcadores más robustos, comprender de manera holística los mecanismos de acción 

de los compuestos bioactivos y generar conocimiento novedoso aplicable al desarrollo de ingredientes cosméticos 

de nueva generación. 
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RESUMEN  

El género Elizabethkingia, presente en el microbiota de insectos vectores, ha mostrado la capacidad de crecer en 

presencia de insecticidas [1], lo que sugiere un papel en resistencia y potencial en biorremediación [2]. En este 

contexto, la cepa Elizabethkingia miricola I28T, aislada del intestino de Aedes aegypti, fue seleccionada para su 

caracterización genómica y funcional. En este trabajo se secuenció el genoma completo mediante tecnología 

Illumina y se analizó con herramientas bioinformáticas. Su clasificación taxonómica la ubica como E.  miricola. El 

genoma es de 4.11 Mb con un contenido GC de 35.8 %, y se anotaron 3,743 CDS. Se identificaron siete clústeres 

biosintéticos vinculados a metabolitos bioactivos [3], asimismo, se detectaron genes que codifican monooxigenasas 

citocromo P450 y esterasas, enzimas clave en la transformación de insecticidas [4]. El análisis funcional reveló 

genes relacionados con resistencia a múltiples antimicrobianos. Complementariamente, se evidenció un 

enriquecimiento en categorías metabólicas vinculadas al metabolismo de carbohidratos, aminoácidos y compuestos 

secundarios, y se identificaron genes asociados a la degradación de atrazina, benzoato, nitrotolueno y estireno.  
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RESUMEN  

La infección por Helicobacter pylori constituye un problema de salud pública con elevada incidencia en regiones 

como Nariño, Colombia. Los tratamientos con antibióticos convencionales para combatir este enteropatógeno, se 

asocian con resistencia antimicrobiana y eventos de disbiosis intestinal, lo que motiva la búsqueda de alternativas 

basadas en compuestos naturales como los ácidos grasos de algunos frutos autóctonos. Este estudio evaluó el 

potencial de unión molecular in silico de ácidos grasos reportados y caracterizados en V. floribundum y V. 

meridionale comercializados en Nariño, con las proteínas CagA, SabA, HspA, HopQ, BabA, OipA y HopZ de H. 

pylori, así como la competencia de unión por el sitio activo del blanco entre los ácidos grasos y los antibióticos 

claritromicina y amoxicilina. Se obtuvieron extractos aceitosos aplicando Soxleth a los frutos mencionados con un 

rendimiento entre 7.2 y 10.4 %. La caracterización por cromatografía de gases reveló 5 ácidos grasos de los cuales, 

el ácido hepta-2,4-dienoico y ácido pentanoico 4-oxo, no estaban reportados en la literatura asociados a estas 

especies vegetales. El acoplamiento molecular in silico empleando los servidores en linea CB-Dock2 y SwissDock, 

revelaron que las proteínas HopQ y CagA presentan mayor afinidad por ácidos grasos poliinsaturados como el 

linolénico, araquidónico y erúcico, con energías de Gibbs de hasta − 6.0 kcal/mol. En contraste, las proteínas HspA 

y HopZ exhibieron bajas afinidades menores a −4.0 kcal/mol. En general, se observó que la afinidad aumenta con 

la insaturación y longitud de la cadena lipídica. Se encontró que existe un bajo porcentaje de competencia por los 

aminoácidos del sitio activo, entre los antibióticos y los ácidos grasos, denotando un posible complemento 

terapéutico a nivel molecular. En conclusión, los ácidos grasos esenciales de Vaccinium podrían constituir 

candidatos prometedores en el diseño de nutracéuticos para mitigar la infección por H. pylori, aportando además 

beneficios antiinflamatorios y cardiovasculares. Estos hallazgos abren nuevas perspectivas en el desarrollo de 

terapias naturales frente a la resistencia antibiótica. 
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RESUMEN 

 

Los peces son organismos ampliamente utilizados para evaluar la contaminación ambiental, y los estudios 

transcriptómicos in situ se han consolidado como herramientas clave para comprender sus respuestas moleculares 

frente a mezclas de contaminantes en condiciones naturales [1]. Este enfoque permite identificar biomarcadores 

tempranos y mecanismos de toxicidad en especies silvestres, aportando información valiosa para la gestión y 

conservación de ecosistemas acuáticos [2]. En este contexto, integrar los avances disponibles resulta esencial para 

identificar vacíos de conocimiento y orientar nuevas líneas de investigación, fortaleciendo el potencial de la 

transcriptómica aplicada a la ecotoxicología [3]. Con este propósito, se realizó una revisión sistemática de estudios 

que emplearon secuenciación de RNA (RNA-seq) in situ en peces entre 2014 y 2025. Se identificaron 32 artículos, 

de los cuales más del 50% se enfocaron en especies distribuidas en Asia, América del Norte y Europa, evidenciando 

un sesgo geográfico. El análisis reveló 11 vías metabólicas comunes, independientemente del contaminante, lo que 

indica respuestas transcriptómicas conservadas frente a distintos estresores ambientales. Sin embargo, solo el 34,3% 

de los estudios revisados depositaron datos en repositorios públicos como el Sequence Read Archive (SRA) o 

reportaron contigs y scaffolds, limitando la reproducibilidad. En conjunto, estos resultados confirman que la 

transcriptómica in situ es una herramienta emergente que requiere mayor apertura de datos y expansión hacia 

regiones y especies poco estudiadas, optimizando su utilidad para el monitoreo ambiental y la gestión sostenible de 

ecosistemas acuáticos. 
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RESUMEN 

 

El virus de Influenza A H1N1 es un problema de salud pública mundial y por ello la Organización Mundial de la 

Salud para el año 2030 propone mejorar los métodos de su detección. Se considera que la RT-qPCR es la prueba 

dorada de su identificación, pero puede producir resultados falsos negativos por la evolución de sus genes respecto 

a los cebadores-sonda. Por lo tanto, se requiere determinar in silico el patrón de hibridación en la región seleccionada 

para descartar los resultados inciertos. Para dar una solución a lo anterior, se desarrolló un código abierto de 3 

módulos en lenguaje Python y con los programas MAFFT, UGENE y Computación de Alto Rendimiento (HPC) 

para evaluar la eficiencia de hibridación in silico de los cebadores y sondas para los genes: Hemaglutinina (HA), 

Proteína nuclear (NP) y Proteína de matriz 1 y 2 (M1-M2) del virus Influenza A H1N1. El Módulo 1 filtra las 

secuencias seleccionadas de la base de datos NCBI Virus por un periodo de tiempo. El Módulo 2 puede generar tres 

tipos de alineamientos: uno con las secuencias descargadas o con el marco abierto de lectura o en regiones 

seleccionadas. Con cualquiera de estos se obtiene una secuencia consenso con nucleótidos mayoritarios o con 

código IUPAC. El Módulo 3 selecciona de un conjunto de cebadores y sondas los que presentan mayor identidad y 

homología respecto a la secuencia consenso, lo cual se muestra numéricamente con la identidad entre el cebador 

y/o sonda respecto a su región complementaria en valores porcentuales, el puntaje identidad que es el cociente del 

número de posiciones idénticas entre todas las secuencias y el puntaje total que es el promedio de los tres porcentajes 

de identidad. Cuando su resultado es 100 la RT-qPCR no producirá resultados falsos negativos, pero en caso de ser 

menor se aumenta la probabilidad de obtenerlos. Por lo tanto, los módulos realizan el análisis rápido de grandes 

volúmenes de datos genómicos para establecer discrepancias entre los cebadores reportados y con ello da una 

solución reproducible para mejorar la identificación del virus de influenza A H1N1.  
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RESUMEN 

 

Con el fin de establecer rutas de trabajo que contribuyan a mejorar las capacidades analíticas del país para la 

detección de patógenos con el potencial de causar emergencias sanitarias e identificar necesidades metrológicas 

para asegurar la validez de los resultados de los análisis basados en amplificación de ácidos nucleicos (NAA) en 

los laboratorios del país que cuentan con la capacidad técnica, se realizó el presente estudio colaborativo 

interlaboratorio [1]. Se preparó un panel basado en un material de referencia (ISO 33405:2024) para ser usado como 

patrón de calibración, muestras de estudio basadas en ARN genómico de influenza a dos niveles de concentración 

y una mezcla de primers y sondas para la cuantificación del material mediante RT-qPCR usando como blanco los 

genes HA y MP. El material fue compartido a 16 laboratorios junto con el protocolo de análisis con el método 

validado, de los cuales 15 reportaron resultados. El análisis de los resultados reportados por cada laboratorio se 

realizó de acuerdo con las recomendaciones de la norma internacional ISO 13528:2022. Los resultados de dos 

laboratorios mostraron baja eficiencia de amplificación.  A pesar del uso de diferentes plataformas, la mayoría de 

los laboratorios mostraron concordancia en sus resultados (concentración en número de copias/µL) para ambos 

genes a la concentración más baja, con una mayor dispersión a la concentración más alta. Este estudio permitió: i) 

establecer los mecanismos adecuados y oportunos para la transferencia de herramientas metrológicas a los 

laboratorios que cuentan con capacidades técnicas (NAA) para la cuantificación de material genético de origen viral 

y ii) identificar las necesidades en términos de aspectos técnicos que se deben considerar para la implementación 

de métodos moleculares de análisis necesarios para asegurar la validez de los resultados. Los autores agradecen al 

Instituto Colombiano Agropecuario por la cesión del material genético utilizado en la realización del estudio. 
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RESUMEN  

 

Las abejas de la especie Apis mellifera son de alta importancia en los servicios ecosistémicos al participar en la 

polinización. Además, por las características y propiedades organolépticas de sus metabolitos, esta especie se ha 

empleado en la producción alimentos, fármacos y polinizador de cultivos agrícolas. No obstante, al igual que todos 

los seres vivo sus poblaciones pueden ser afectadas por organismos y virus patógenos, siendo uno de los principales 

el “Virus de las Alas Deformadas” que es un Iflavirus de ARN monocatenario positivo que aprovecha la síntesis de 

proteínas de las abejas para interferir en el desarrollo de las alas y su esperanza de vida, lo que ocasiona el colapso 

de las colonias de esta especie. Esta correlación entre la síntesis de proteína de un ARN monocatenario sugiere que 

debe de existir una correlación entre los codones del genoma viral respecto a los genes afectados que general el 

fenotipo en las alas y con protoncogenes para generar apoptosis en las células infectadas, lo cual pudiera ser 

demostrado con métodos estadísticos. No obstante, los métodos del Juego del Caos pueden dar una nueva opción 

aplicada a este tipo de correlaciones moleculares. Para validar lo anterior, en este trabajo con los codones del 

genoma viral y los marcos abiertos de lectura de ARNm de abejas obreras reportados en bases de datos públicas 

que pudieran tener participación en el fenotipo viral se emplearon para construir mapas de frecuencia del juego del 

caos, se determinó una correlación altamente significativa entre los codones del genoma viral respecto a los ARNm 

que participan en el desarrollo de las alas y síntesis de quitinasa, entre otros. Estos resultados contrastan lo reportado 

en la literatura con relación a la sobre expresión celular de ARNm de la abeja infectada o aquellos que se expresan 

de forma constitutiva independientemente de la infección viral. Los resultados obtenidos demuestras la efectividad 

del método del Juego del Caos para el análisis de la expresión génica al evidenciar las posibles rutas metabólicas 

afectadas por el Virus de las Alas Deformadas.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Esta investigación es avalada por el Comité de Ética en Investigación Científica de la Universidad Industrial de 

Santander (CEINCI) acorde al Acta N° 23 del 23 de 07 de 2024.  

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS  

Los autores agradecen al proyecto Cod. 4209 de la Vicerrectoría de Investigación y Extensión UIS, al programa 

Cod. 4451: Apoyo a Semilleros de Investigación 2025 UIS, al Grupo de Investigación Computo Avanzado y a Gran 

Escala (CAGE) y a la Universidad Industrial de Santander. 

  



  

 

COB168 

ANÁLISIS DEL PERFIL PROTEÓMICO DE SUEROS SANGUÍNEOS DE PACIENTES CON 

PREECLAMPSIA EMPLEANDO ESPECTROMETRÍA DE MASAS MALDI-TOF  

Vanessa Zambrano*, Enrique Mejía, Yuly Prada  
1Facultad de Ciencias, Escuela de Química, Universidad Industrial de Santander, Bucaramanga, Santander, Colombia. 

*correo electrónico: vanessazambranomartinez@gmail.com 

RESUMEN 

 

La preeclampsia es un trastorno hipertensivo del embarazo que afecta entre el 5–8% de las gestaciones y constituye 

una de las principales causas de morbilidad y mortalidad materna y perinatal. Su complejidad radica en que la 

etiología aún no está completamente esclarecida y en la ausencia de biomarcadores clínicos confiables para la 

detección temprana [1]. En este contexto, la proteómica se plantea como una estrategia prometedora para identificar 

perfiles proteicos diferenciales que permitan comprender los mecanismos fisiopatológicos y proponer herramientas 

diagnósticas [2]. En este proyecto se analizaron muestras de suero sanguíneo de gestantes con preeclampsia y 

controles, suministradas por la Fundación Cardiovascular de Colombia (FCV). Los sueros fueron procesadas 

mediante el método FASP (Filter-Aided Sample Preparation) y las proteinas analizadas con espectrometría de masas 

MALDI-TOF. Los espectros obtenidos fueron procesados en JupyterLab con Python. El análisis de componentes 

principales (PCA) mostró una separación clara entre los grupos, confirmando perfiles proteómicos diferenciales. 

Posteriormente, se implementaron modelos de clasificación: Support Vector Machines (SVM) el cual alcanzó un 

accuracy de 79,07% y precisión de 88,37%, mientras que las redes neuronales lograron un accuracy de 90,70%, con 

sensibilidad y precisión de 95% y f1-score de 0,91. Estos resultados evidencian el potencial del análisis proteómico 

combinado con algoritmos de aprendizaje automático para el diagnóstico temprano. 
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RESUMEN 

 

La secuenciación de ARN de células individuales (scRNA-seq) permite analizar la heterogeneidad celular con una 

alta resolución, no obstante, la anotación de tipos celulares se convierte en un cuello de botella que enlaza el análisis 

computacional con la interpretación biológica [1][2], teniendo que la anotación manual tradicional es lenta y poco 

escalable al ser dependiente de expertos y viéndose complicada por la naturaleza continua de los estados celulares 

[2]. Para superar estas limitaciones, han surgido enfoques automatizados donde se evalúan algoritmos de 

aprendizaje automático tradicionales y de redes neuronales profundas para identificar tipos celulares sobre datos de 

scRNA-seq. Aunque esta tecnología ha generado huellas moleculares de alta definición [3], aún faltan herramientas 

computacionales capaces de traducir esa información en diagnósticos claros y clínicamente accionables, 

especialmente para enfermedades de la piel como el líquen plano. Por ello, este proyecto plantea evaluar diferentes 

modelos predictivos de Machine Learning que utilicen perfiles transcriptómicos de scRNA-seq para clasificar 

eficazmente los tipos celulares asociados a enfermedades inflamatorias cutáneas y reconocer sus patrones 

moleculares distintivos. 
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RESUMEN 

 

Viruses have played a critical role in evolution, with an estimated 10³¹ virus-like particles on Earth, although only 

a small fraction are pathogenic to humans [1]. Of these, RNA viruses are of particular concern, accounting for up 

to 44% of emerging infectious diseases [2]. Chikungunya virus (CHIKV) has become a major global threat, causing 

recurrent outbreaks across continents, mostly in America and Asia in 2025 [3]. Infection begins with CHIKV 

binding to the hMXRA8 receptor, mediated by the E1-E2 proteins [4,5]. Understanding this interaction is crucial 

for antiviral development. Using molecular dynamics simulations [6] and quantum mechanical binding descriptors 

(QTAIM [7], NBO [8], NCI) [9], we characterized CHIKV–hMXRA8 interactions, identifying three key residue 

pairs that stabilize the complex and serve as potential antiviral targets. 
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RESUMEN  

Human immunodeficiency virus type 1 (HIV-1), the causative agent of acquired immunodeficiency syndrome 

(AIDS), remains a global health concern. Despite promising advances, HIV/AIDS has no available cure, and 

combined antiretroviral therapy (cART) is the current standard treatment. Elevated viral mutation rate implies a 

constant improvement of cART to preserve its efficacy. Additionally, HIV-associated neurocognitive disorders 

(HAND) have become more prevalent, especially with the increased life expectancy of patients over recent decades. 

Yet, cART is not efficient enough at combating HAND, presumably due to poor central nervous system (CNS) 

penetration of antiretrovirals [1]. In view of this, the HIV-1 protease inhibitor GRL-142 (GPI), an exceedingly potent 

and CNS penetrating antirretroviral, has been experimentally proposed as monotherapy and enhanced cART 

efficacy against HAND [2]. This study aims to shed light on the binding mechanism of GPI to face resistance. We 

have performed two replicas of 500 ns molecular dynamics (MD) simulations for each complex system, GPI 

complexed with HIV-1 wild-type protease (Wt), and GPI complexed with the mutant p51, the most multi-PI-resistant 

HIV-1 protease (Mut). Our binding energy calculations indicate stronger affinity of GPI for Wt (−16.11 kcal/mol) 

compared Mut (−14.84 kcal/mol). Furthermore, our MD trajectories allow us to capture a resistance mechanism in 

Mut, which involves expansion of its active site and disruption of the hydrogen bond network with GPI compared 

to Wt. Nevertheless, GPI engages in novel binding interactions with the flap regions of the protease, in addition to 

those established with Wt, thereby retaining inhibitory activity against this resistant strain. We further discuss how 

novel fluorinated moieties in GPI help stabilize these alternative binding modes through halogen bond interactions 

with specific amino acid residues. These molecular insights into the resistance mechanism and stabilizing 

interactions within GPI-Wt and GPI-Mut complexes contribute to the rational design of inhibitors capable of targeting 

HIV-1 resistant strains.  
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RESUMEN 

 

Trypanosoma cruzi y Leishmania spp. son protozoarios unicelulares de la familia Trypanosomatidae, agentes 

etiológicos de la enfermedad de Chagas y la leishmaniasis, respectivamente [1]. Estas patologías representan 

desafíos de salud pública, y los tratamientos actuales presentan limitaciones, direccionando la necesidad de nuevos 

fármacos eficaces y seguros [2]. La tripanotiona reductasa (TPR), enzima clave en el metabolismo redox de los 

tripanosomátidos, protegiéndolo contra el estrés oxidativo originado por el hospedador, manteniendo un ambiente 

intracelular reductor [3]. Actividad similar con la glutatión reductasa humana, pero exclusiva en parásitos, la TPR 

es un sistema prometedor para el desarrollo de nuevas terapias [4]. Este estudio caracterizó por vías genómica y 

transcriptómicas el gen TPR en cepas de T. cruzi y Leishmania para evaluar las variaciones que pueden afectar su 

aplicación farmacológica. Se analizaron genomas de 31 cepas de T. cruzi (DTUs TcBat, TcI-III, TcV y TcVI) y 28 

de Leishmania (Viejo y Nuevo mundo) en TriTrypDB. Se observaron copias únicas en ambos géneros, excepto en 

el DTU VI (dos copias). El gen codifica proteínas de ~492 aminoácidos, con alta conservación y sintenia estable, 

flanqueado por ATP-dependent RNA helicase y DNA replication licensing factor. El alineamiento múltiple y el 

análisis filogenético confirmaron la conservación y relación evolutiva, reforzando el potencial del TPR como blanco 

terapéutico común. En los datos transcriptómicos, TPR evidencio una mayor expresión en los estadios replicativos: 

epimastigota en T. cruzi y metacíclica en Leishmania braziliensis. Estos hallazgos apoyan la exploración del TPR 

como blanco compartido para nuevas terapias contra estas enfermedades tropicales desatendidas.  
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RESUMEN 

 

Las lectinas son proteínas vegetales que se unen de manera específica y reversible a carbohidratos, despertando 

interés en aplicaciones biomédicas y biotecnológicas. La familia de lectinas relacionadas con la Jacalina (JRL), 

comprende proteínas con afinidad por galactosa, manosa o quitina [1,2]. Aunque ya se han descrito JRLs ligantes 

de galactosa y manosa en el género Morus, hasta ahora, no se habían reportado evidencias de JRLs ligantes de 

quitina (qJRL) [3]. Este estudio presenta como objetivo caracterizar por vías genómica y bioquímica una nueva 

qJRL en la familia Moraceae (Morus nigra). Nuestra investigación identificó 14 especies de la familia, 

representados en los géneros Antiaris, Artocarpus, Morus y Ficus, todos con genomas presentando coberturas de 

secuenciación entre 66,5× y 303,2×. La anotación manual de los genes codificantes de qJRL, utilizando la proteína 

de Morus notabilis (XP_024030257.1) como referencia, reveló la presencia de una única copia génica en todas las 

especies. El análisis estructural evidencio que los genes contienen siete exones y codifican proteínas de ~626 

aminoácidos. Para validar estos hallazgos, realizamos ensayos bioquímicos con proteínas extraídas de semillas de 

Morus nigra, con eliminación de polifenoles, lípidos y purificación mediante cromatografía de afinidad con quitina. 

La pureza fue confirmada por SDS-PAGE y la actividad se evaluó mediante ensayos hemaglutinantes y de 

aglutinación microbiana. Los resultados revelaron dos bandas de ~45 y ~66 kDa, alta actividad hemaglutinante 

(título 10⁵) y capacidad de aglutinar y lisar Escherichia coli y Pseudomonas aeruginosa, mientras que en Candida 

albicans se observó únicamente unión celular. Estos hallazgos proporcionan las primeras evidencias funcionales de 

una lectina ligante de quitina en Morus nigra, ampliando el conocimiento sobre la diversidad de las JRLs en la 

familia Moraceae. 
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RESUMEN 

 

La enfermedad de Chagas (ECh), causada por el parásito protozoario Trypanosoma cruzi (T. cruzi), es considerada 

por la OMS un grave problema de salud pública en Latinoamérica [1]. En Colombia, más de 12 millones de personas 

están en riesgo de infectarse, y en Santander, a la semana 31 del 2025 se han reportado 86 casos crónicos [2]. La 

comparación de perfiles séricos entre pacientes seropositivos y seronegativos resulta de gran interés, ya que permite 

identificar biomarcadores diferenciales asociados a la infección por T. cruzi. Estos hallazgos ofrecen un camino 

para el desarrollo de herramientas diagnósticas más sensibles y complementarias a las pruebas serológicas 

convencionales. Por tanto, nos propusimos realizar un análisis comparativo entre 30 perfiles séricos de pacientes 

tanto seropositivos como seronegativos para T. cruzi mediante espectrometría de masas con ionización desorción 

láser por tiempo de vuelo (LDI-TOF) haciendo uso de nanopartículas de dióxido de silicio como adsorbente [3], los 

espectros fueron analizados con enfoques de Machine Learning. El análisis con lenguaje Phyton permitió identificar 

diferencias séricas que podrían constituir la base para investigaciones orientadas a la estratificación clínica y el 

diagnóstico.  
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RESUMEN 

El marchitamiento vascular por Fusarium oxysporum f. sp. dianthi (Fod) es la principal limitante del cultivo de 

clavel (Dianthus caryophyllus L.). La susceptibilidad en cultivares sugiere la existencia de respuestas moleculares 

reprimidas que favorecen la colonización. Este estudio integra transcriptómica y proteómica para caracterizar dicha 

susceptibilidad. Plantas clonales del cultivar susceptible “Mizuki” se inocularon con Fod [1]. Se recolectaron raíces 

a 24 hpi para RNA-seq y a 96 hpi para proteómica. El transcriptoma se ensambló con Necklace y se analizó con 

DESeq2 y WGCNA. La anotación y redes de interacción se exploraron con STRING DB. Las proteínas se 

extrajeron, separaron por SDS-PAGE, se digirieron con tripsina y se analizaron por nano-LC Orbitrap. Las proteínas 

identificadas fueron anotadas con UniProt/Mercator [2]. A las 24 hpi, el análisis transcriptómico mostró una 

represión (534 transcritos Hub, r = –0.987; p < 0.01), derivándole cuatro “módulos de susceptibilidad” [3, 4]. Se 

caracterizaron 138 transcritos relacionados con inmunidad, 20 a señalización hormonal, 49 a transporte y 16 a la 

vía fenilpropanoide (asociados a la reducción en la biosíntesis de flavonoides antifúngicos descrita como diferencial 

en cultivares resistentes) [2, 5]. A las 96 hpi, el análisis proteómico confirmó la represión de procesos de “módulos 

de susceptibilidad” [3]. Se inhibieron proteínas de rutas del metabolismo primario, traducción y proteostasis, vía de 

las pentosas fosfato, metabolitos secundarios (asociados a compuestos antifúngicos) y oxidorreductasas (desbalance 

redox celular). El análisis revela que la susceptibilidad del clavel a Fod implica un silenciamiento transcripcional 

temprano y una posterior reorganización proteómica, descritos aquí como “módulos de susceptibilidad”. Estos 

integran vías inmunes, hormonales y metabólicas reprimidas, reflejando tanto la supresión del patógeno como 

respuestas de la planta, y señalan un proceso dinámico y multifactorial clave para futuras estrategias de manejo y 

mejoramiento genético. 
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RESUMEN 

La resistencia a los antibióticos es una de las principales problemáticas de la salud pública global [1]. Una alternativa 

es el desarrollo de péptidos antimicrobianos que tienen una baja generación de resistencia microbiana, y se han 

descrito principalmente por su efecto de permeabilización de la membrana bacteriana [1]. En este sentido se ha 

estudiado la actividad antimicrobiana del péptido Ib-M1 sobre E. coli ATCC 25922 obteniendo la inhibición de 

esta, pero sin conocer su mecanismo de acción [1]. Por lo tanto, es importante estudiar la expresión génica asociada 

a la presencia de Ib-M1, dado que se desconocen las vías de activación implicadas en su mecanismo de acción sobre 

E. coli ATCC 25922, esto permitirá identificar los procesos celulares afectados y orientar el desarrollo de 

alternativas a la resistencia antimicrobiana. Evaluar la estabilidad de cuatro genes normalizadores para el análisis 

de la expresión relativa en E. coli expuesta al péptido Ib-M1. Se seleccionaron los genes 16S ARNr, tmRN, cysG, 

hcaT, y se modificaron los oligonucleótidos para el gen 16S ARNr. Se amplificó por PCR convencional el ADNc 

obtenido de bacterias no tratadas para identificar la capacidad de amplificación, especificidad de la reacción 

validado por secuenciación. Posteriormente se amplificó por qPCR-SYBRGreen para identificar la capacidad de 

amplificación desde el ADNc. Finalmente, se evaluó la eficiencia de retrotranscripción y la estabilidad de la 

expresión de los genes frente a ARN obtenido de E. coli con Ib-M1. Se identificaron los productos específicos de 

PCR para los genes descritos, en el cual se descartó el uso de hcaT como blanco debido a que presentó amplificación 

inespecífica (una banda en 500 pb y en100pb con ADNc). Se continúa el proceso de identificación de la eficiencia 

de la retrotranscripción y la identificación de la estabilidad de amplificación. Se ha identificado la amplificación de 

los genes normalizadores, y tamizado el uso de primers para el empleo en el estudio, lo cual es un factor importante 

para estudiar el perfil de expresión relativa de E. coli ATCC 25922, que permitirá comprender la regulación de la 

expresión génica que lleva a la muerte del microorganismo. 
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RESUMEN 

El cáncer de mama triple negativo (CMTN) es una de las formas más agresivas de esta enfermedad, caracterizada 

por la ausencia de receptores hormonales y HER2. Esta condición limita las alternativas terapéuticas disponibles y 

se relaciona con un pronóstico desfavorable. La gran heterogeneidad biológica del CMTN dificulta el diagnóstico 

y tratamiento, lo que hace necesario identificar biomarcadores moleculares con valor clínico que permitan 

estratificar mejor a los pacientes y diseñar terapias más específicas [1,2]. 

Con base en datos del repositorio The Human Protein Atlas se estudió la expresión génica en CMTN, elaborando 

representaciones según edad, estadio clínico y supervivencia. Los resultados preliminares evidencian variaciones 

en la expresión de genes que podrían convertirse en biomarcadores de utilidad diagnóstica y pronóstica, así como 

en guías para el desarrollo de nuevas terapias dirigidas [3]. Se analizaron particularmente los genes TRIP10, FHL2, 

LCP2 y LRP1B. El estudio mostró que TRIP10 podría funcionar como un supresor tumoral, con expresión más 

elevada en pacientes con evolución favorable. En contraste, FHL2 y LRP1B se asociaron a mal pronóstico, al 

encontrarse sobreexpresados en estadios avanzados y en pacientes fallecidos. Por otro lado, LCP2 presentó una 

mayor expresión en pacientes vivos, lo que sugiere un rol protector o inmunomodulador en el contexto del CMTN. 

En conjunto, los hallazgos permiten señalar que TRIP10 y LCP2 podrían tener un efecto protector en el CMTN, 

mientras que FHL2 y LRP1B se relacionan con desenlaces clínicos adversos. La identificación de estos 

biomarcadores resulta fundamental para optimizar la estratificación del riesgo, orientar decisiones terapéuticas y 

contribuir al avance de una medicina personalizada en el cáncer de mama triple negativo. 
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RESUMEN 

 

El cáncer de mama triple negativo (CMTN) es un subtipo agresivo caracterizado por la ausencia de receptores 

hormonales y HER2, lo que limita el tratamiento y se asocia a mal pronóstico. Su heterogeneidad ha impulsado el 

estudio de biomarcadores que apoyen la estratificación clínica y la medicina personalizada [1]. Se analizaron datos 

de The Cancer Genome Atlas (TCGA) y The Human Protein Atlas [1] sobre la expresión de COL4A6, ARMH2, 

TBXA2R, SSU72P4 y SLITRK6 en pacientes con CMTN. El análisis mostró que COL4A6 y TBXA2R se 

relacionaron con menor supervivencia y posibles procesos de angiogénesis y metástasis [2]. En contraste, SLITRK6 

se vinculó con desenlaces favorables, sugiriendo un papel protector. ARMH2 y SSU72P4 presentaron resultados 

variables que requieren validación. Estos hallazgos evidencian el valor de explorar genes candidatos como 

biomarcadores pronósticos y diagnósticos. En conclusión, la integración de datos genómicos ofrece una vía 

prometedora para mejorar la clasificación de pacientes y avanzar hacia terapias más dirigidas [3]. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 
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RESUMEN 

 

La convergencia estructural molecular de la clorofila y el grupo hemo B, basada en el anillo macrociclo de pirrol, 

que rodea un ion metálico, Magnesio e Hierro respectivamente, sugiere una posible relación evolutiva. Se trata de 

unidades estructurales similares con funciones distintas: la clorofila participa en la captación de fotones en plantas, 

algas y cianobacterias; el grupo prostético Hemo B, en la hemoglobina transporta oxígeno, en los citocromos de 

cloroplastos y mitocondrias participa en cadenas de transporte de electrones.  Evolutivamente la clorofila precede 

la hemoglobina en la Tierra, el Gran Evento de Oxidación impulsado por la actividad fotosintética de organismos 

primitivos, enriqueció la atmósfera del planeta con oxígeno y posibilitó que aparecieran formas de vida 

multicelulares aerobias. El análisis nutricional de los sistemas raíces absorbentes – rizósfera, y pliegues de mucosa 

- luz intestinal; así como la forma común de infectarse, a partir de las relaciones hospedero susceptible, patógenos 

virulento y ambiente favorable, son otras convergencias entre los dos reinos biológicos. Ambos enfrentan 

necesidades comunes: energía, agua y nutrientes para la supervivencia del individuo; gametogénesis y 

embriogénesis para la permanencia de la especie. La cooptación explica como estructuras existentes pueden adquirir 

nuevas funciones a lo largo del tiempo, en lugar de crear desde cero, la evolución reutiliza y adapta los elementos 

disponibles.  El enfoque “Una sola salud”, adoptado por la Organización Mundial de la Salud, que reconoce la 

interdependencia entre salud humana, animal y ambiental, requiere la cooptación conceptual y metodológica de 

saberes médicos, veterinarios y ecológicos para el abordaje efectivo de desafíos sanitarios caracterizados por su 

complejidad.  
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METFORMINA Y LOSARTÁN POTÁSICO A PARTIR DE MEDICAMENTOS VENCIDOS Y 

ESTRUCTURA CRISTALINA DE UNA NUEVA FORMA POLIMÓRFICA 

Laura Galindo-León, Juan D. Galofre-Benitez, Julián Corredor- Gamba, Deissy N. Jaramillo, Johan D. Lozano, 

Mario A. Macías*, and Elizabeth Jiménez-Díaz* 
1Departamento de Química, Universidad de Los Andes, Bogotá DC, Colombia 

*correo electrónico: e.jimenezd@uniandes.edu.co 

 

RESUMEN 

La disposición inadecuada de tabletas farmacéuticas vencidas, en especial aquellas provenientes de fuentes 

domésticas, constituye una preocupación ambiental creciente debido a la acumulación de contaminantes 

farmacéuticos en los ecosistemas acuáticos [1]. Aunque la FDA recomienda descartar los medicamentos una vez 

alcanzada su fecha de vencimiento, diversos estudios han demostrado que muchas tabletas conservan hasta un 90 

% de su potencia original tiempo después de dicha fecha. Estas observaciones abren la posibilidad de reciclar y 

reutilizar los Ingredientes Farmacéuticos Activos (API, por sus siglas en inglés) contenidos en estos productos 

vencidos. Este estudio presenta un protocolo de extracción sencillo pero eficaz para recuperar los API de tabletas 

vencidas de clorhidrato de metformina y losartán potásico. La selección de los solventes se basó en las 

diferencias de solubilidad entre los principios activos y los excipientes. Para la metodología de extracción se 

emplearon únicamente cuatro solventes: diclorometano (DCM), agua (H₂O), etanol (EtOH) y acetonitrilo 

(ACN). Los API recuperados fueron caracterizados mediante diversas técnicas analíticas, incluyendo RMN, IR, 

HRMS y DRX, alcanzándose un 88,2 % de rendimiento para el clorhidrato de metformina y del 37 % para el 

losartán potásico [2]. Durante el proceso de recristalización se descubrió una nueva forma polimórfica del losartán 

potásico, denominada “Forma M”.  

 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

 

No aplica 
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RESUMEN 

El uso de agua altamente contaminada del río Bogotá en la generación hidroeléctrica es un reto, principalmente en 

el control de emisiones de H₂S. En la central El Paraíso se ha desarrollado un filtro biopercolador como tratamiento 

complementario, cuya eficiencia no era la esperada y no respondía de manera estable a los cambios operativos. Un 

análisis metagenómico inicial del sistema evidenció la presencia de Acidithiobacillus asociado a oxidación de 

azufre, pero también de Chlamydomonas, un potencial endoparásito, posiblemente responsable del bajo 

rendimiento. Ante esto, se diseñó un consorcio controlado. Se recolectaron muestras de entornos operativos de la 

planta, sectores con abundancia natural de compuestos azufrados, y se sometieron a un proceso de enriquecimiento 

secuencial. En cada pase se midió OD600 y pH, obteniéndose el cultivo. Los parámetros cinéticos calculados fueron 

consistentes con bacterias sulfo-oxidadoras [1]. La inoculación del biopercolador con el cultivo enriquecido 

aumentó la eficiencia de remoción de H₂S del 67,5 % hasta un 99%. Los análisis de metabarcoding confirmaron el 

establecimiento del consorcio y la ausencia de taxones no deseados. Este trabajo demuestra que la integración de 

enriquecimiento microbiano dirigido con monitoreo metagenómico permite el desarrollo de sistemas más eficientes, 

sostenibles y controlados para la mitigación de olores provenientes de aguas contaminadas. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 
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RESUMEN 

La presencia de cromo en agua exige el desarrollo de materiales adsorbentes sustentables. En el presente trabajo de 

investigación, se contrasta la capacidad de remoción de los puntos cuánticos de carbono (CQD) obtenidos a través 

de ruta verde (empleando como biomasa arándano liofilizado, Vaccinium corymbosum) con aquello obtenidos por 

una ruta química (ácido cítrico), ambas asistidas por microondas y urea como fuente de N2. Se registraron los 

espectros de fluorescencia empleando una longitud de onda máxima de excitación ~470 nm) y se registró su emisión 

en una banda 420–700 nm para discriminar diferencias ópticas asociadas a tamaño/estados de superficie. Como 

analito modelo se empleó Cr(III) (sulfato); la cuantificación se realizó por UV-Vis a 431 nm sobre el sobrenadante 

y el porcentaje de remoción se estableción a través de la variación de la concentración en función del tiempo de 

contacto e irradiación, adelantando las respectivas réplicas y controles. En los CQD verdes se observó emisión 

intensa y estable, coherente con superficies pasivadas ricas en –OH/–COOH/–NH₂ [1]; bajo UV-C (254 nm) se 

registró disminución completa de concentración con remociones de hasta 100 % en las condiciones evaluadas. La 

muestra de ruta química (en proceso) muestra emisión amarillo-verdosa bajo UV-C, indicativa de especies emisoras 

asociadas a sistemas citrazínicos/moleculares típicos de ácido cítrico+urea [2]. Se presentará la comparación de 

caracterización y el contraste de desempeño oscuridad vs UV-C vs solar. Con base en literatura, la luz puede 

potenciar la remoción por vías fotoasistidas en sistemas con Cr(VI) [3]; en Cr(III) predomina la adsorción/quelación 

sobre grupos superficiales. Estos resultados respaldan el empleo de CQD verdes como alternativa sustentable para 

el tratamiento de agua, abriendo un marco comparativo riguroso con la ruta química.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 
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RESUMEN 

Los avances en biotecnología y bioquímica evidencian su influencia en la gestión de riesgos ambientales, 

mientras que los métodos de adaptación climática muestran resultados valiosos para entornos vulnerables, 

especialmente en la zona alta de Caracolí Ciudad Bolívar. La metodología mixta “Investigación Acción 

Participación” planteada para responder las preguntas de investigación explora el impacto comprobado de la 

biotecnología en la gestión de riesgos, el papel de la bioquímica especialmente en procesos de compostaje y 

biorremediación ambiental en suelos contaminados y los microorganismos eficientes, en las comunidades y los 

efectos demostrados de las técnicas de adaptación. La integración entre ciencias naturales reflejada en el estudio de 

riesgos ambientales, junto con los procesos bioquímicos y biotecnológicos que conforman a estas comunidades, 

clarifica la función de la biotecnología en la gestión de riesgos y la incidencia de los cambios generados, como las 

temperaturas extremas, sequías e inundaciones, aspectos tratados bajo la denominada Adaptación Climática. Estos 

resultados se muestran con especial énfasis en la zona alta de Caracolí, donde los riesgos ambientales y el cambio 

climático representan problemas significativos. Los resultados son significativos en la gestión de riesgos 

ambientales y la adaptación al cambio climático, especialmente en las capacitaciones y talleres ambientales.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

El proyecto está aprobado bajo comité ético SIGIIP INSTITUCIÓN UNIVERSITARIA POLITÉCNICO 
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RESUMEN 

La producción de bioetanol de segunda generación ha despertado interés como alternativa renovable en el proceso 

de obtención, al producirse a partir de biomasa lignocelulósica residual y no de materias primas destinadas al 

consumo humano. [1]. En este contexto, el manejo inadecuado de los residuos vegetales de las plazas de mercado 

de Bogotá constituye un desafío ambiental relevante. La ciudad genera alrededor de 6.300 toneladas de residuos 

sólidos al día, de los cuales el 55,22% corresponde a material orgánico y biodegradable [2].  

Como propuesta de valorización de estos residuos se estudió su potencial para la obtención de bioetanol de segunda 

generación. Se realizaron muestreos de diferentes tipos de residuos lignocelulósicos en la plaza de mercado del 

Barrio Restrepo (Bogotá): vainas y ameros (VA), frutas (F) y tubérculos (T). Para verificar el potencial de estos 

residuos como sustrato para la obtención de bioetanol, se determinaron los contenidos de celulosa, hemicelulosa, 

lignina, cenizas por métodos gravimétricos; almidón, azúcares reductores y minerales por métodos 

espectrofotométricos. El análisis estadístico multivariado se realizó utilizando la herramienta gratuita en línea 

Metaboanalyst 6.0 (www.metaboanalyst.ca). El análisis por mapa de calor reveló las variables que caracterizan a 

cada biomasa, encontrando que los residuos de vainas y ameros están caracterizados por tener los contenidos más 

altos de celulosa, lignina, macronutrientes (Na, K, Ca y Mg) y de algunos micronutrientes; mientras que los residuos 

de frutas contienen los niveles más altos de azúcares reductores, pectina, cenizas y zinc. Por otro lado, los residuos 

de tubérculos se caracterizan por el mayor contenido de almidón.  

Los resultados sugieren que los residuos de frutas, con altos niveles de azúcares reductores y pectina, son 

especialmente prometedores como sustrato para la producción de este biocombustible. Los residuos de vainas y 

ameros pretratados con enzimas celulolíticas y los residuos de almidón pretratados con enzimas amilolíticas también 

tienen potencial para el proceso. Con la implementación de estas estrategias diferenciadas, es posible maximizar la 

producción de bioetanol y aprovechar el potencial de cada tipo de residuo vegetal analizado. 
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RESUMEN 

 

El proyecto Guardarenas, originado en las Islas del Caribe, ha inspirado acciones similares en otras  regiones, 

promoviendo la conciencia ambiental a nivel comunitario. Su finalidad es cambiar estilos de  vida y hábitos en 

niños, jóvenes y adultos, creando conciencia sobre la fragilidad del medio ambiente  marino y costero y la necesidad 

de su uso prudente [1]. El grupo Guardarenas del Preuniversitario  Rafael Guerra Vives en Camagüey, Cuba, 

asociado a la UNESCO, desarrolla su labor desde un  enfoque de aprendizaje activo y aplicación práctica, con la 

colaboración del CITMA con el objetivo de  impulsar la conservación ambiental y el desarrollo sostenible de las 

zonas costeras, centrándose en la  protección de las dunas y hábitats marinos, la gestión innovadora de residuos 

plásticos y la promoción  de una cultura de educación ambiental a través de la participación activa de la comunidad. 

Para  lograrlo, se implementa una metodología de investigación-acción participativa aplicando un 

enfoque  interdisciplinario que integra diversas técnicas. Se realizan mediciones de dunas para su protección  contra 

la erosión y se implementa el reciclaje de residuos plásticos para elaborar materiales didácticos,  contribuyendo a 

la reducción de la contaminación. La educación ambiental y el desarrollo sostenible se  promueven mediante talleres 

y simulaciones interactivas que contextualizan el aprendizaje en la era  digital capacitando a los participantes a 

través de cursos apoyados por inteligencia artificial, asignando  roles específicos. Los talleres son impartidos por 

instructores de arte, quienes guían la creación de  materiales didácticos innovadores, extrayendo ideas creativas de 

plataformas como Pinterest y  utilizando los plásticos reciclados. Se utilizaron encuestas para medir la 

concientización ambiental  antes y después del proyecto, y se realizaron observaciones directas para evaluar el 

impacto en la  limpieza de las playas. Los resultados muestran un aumento significativo en el compromiso 

ambiental  de los participantes, mejorando sus conocimientos y habilidades para mitigar la contaminación 

costera.  Se observa una reducción visible de desechos plásticos y un fortalecimiento del sentido 

comunitario.  Guardarenas demuestra que la integración de metodologías participativas con herramientas digitales 

es  eficaz para la educación ambiental y el desarrollo sostenible, confirmando que el trabajo colaborativo  desde 

edades tempranas impacta positivamente en la preservación del entorno.  
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RESUMEN  

 

Este proyecto aborda la crítica problemática de la acumulación de residuos plásticos y biodegradables, 

reconociendo su impacto negativo en los ecosistemas y la salud pública, además de ser un desperdicio de recursos 

valiosos. Se distingue por su enfoque integral y participativo, utilizando una estrategia pedagógica innovadora 

alineada con la Agenda 2030 y específicamente con el Objetivo de Desarrollo Sostenible 4 (ODS 4), meta 4.7. Esta 

meta busca que los estudiantes adquieran conocimientos y prácticos para promover el desarrollo sostenible, la 

ciudadanía global y la valoración de la diversidad cultural [1]. El objetivo principal es empoderar a estudiantes 

universitarios para que transformen residuos en materiales reutilizables. Esto se logra a través de prácticas 

innovadoras como el compostaje, la lombricultura y la reutilización creativa de plásticos para crear sistemas 

de riego, macetas y objetos decorativos, promoviendo así una cultura de aprovechamiento y sostenibilidad. Para 

evaluar la efectividad, se empleó una metodología mixta. Se llevaron a cabo talleres educativos y de capacitación 

con apoyo de inteligencia artificial, incluyendo simulaciones interactivas presenciales con un enfoque 

interdisciplinario, ideas de Pinterest para la reutilización de plásticos y campañas de sensibilización en colaboración 

con la  Empresa de Suelos de Camagüey para fomentar el cultivo sostenible. Las técnicas de recolección de datos 

incluyeron encuestas a estudiantes y educadores, entrevistas y  observación directa, complementadas con el análisis 

de los productos generados por el  compostaje, la lombricultura y la reutilización de plásticos. Los resultados 

más  significativos muestran una mejora sustancial en la conciencia ambiental de los estudiantes  y en la gestión de 

residuos en las escuelas participantes, además de un notable aumento en  la cantidad de residuos transformados. Se 

observó un interés creciente y un compromiso  activo por parte de los estudiantes en las actividades prácticas. En 

conclusión, la estrategia  pedagógica implementada ha demostrado ser muy efectiva para abordar la problemática 

de  los residuos contaminantes. Al fomentar la reutilización y el aprendizaje práctico, el  proyecto no solo equipa a 

los estudiantes con conocimientos esenciales sobre  sostenibilidad, sino que también los capacita para ser agentes 

de cambio proactivos en sus  comunidades, contribuyendo directamente a la reducción del impacto ambiental.  
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RESUMEN 

El crecimiento poblacional en Ubaté ha ejercido una presión creciente sobre los recursos naturales, resultando en la 

contaminación de fuentes hídricas que afectan negativamente las actividades domésticas, agrícolas y ganaderas [1]. 

Evaluar la calidad microbiológica del agua es crucial para comprender el impacto de la contaminación. Este estudio 

tuvo como objetivo determinar el efecto de las bacterias contaminantes presentes en el Río Alto Ubaté sobre la cepa 

transgénica TJ356 de Caenorhabditis elegans (C. elegans), un organismo ampliamente utilizado como bioindicador 

de toxicidad. Se aislaron bacterias potencialmente patógenas, incluyendo Escherichia coli (E. coli) y Acinetobacter 

lwoffii (A. lwoffii), del punto "El Guacal", una zona impactada por vertimientos domésticos, agropecuarios e 

industriales. Posteriormente, se evaluaron sus efectos en C. elegans TJ356 la cual expresa el DAF-16::GFP, 

cuantificando parámetros como la longevidad, la reproducción, la producción de Especies Reactivas de Oxígeno 

(ROS) y la translocación nuclear del factor de transcripción DAF-16. La exposición a las cepas de E. coli y A. 

lwoffii resultó en una reducción significativa de la longevidad y la reproducción de los nematodos. La producción 

de ROS se mantuvo baja, lo que sugiere mecanismos de toxicidad independientes del estrés oxidativo. Además, se 

evidenció una translocación nuclear diferencial de DAF-16, activándose en presencia de A. lwoffii pero no con E. 

coli. Estos hallazgos reflejan la complejidad de la regulación de DAF-16 y la influencia de señales específicas del 

patógeno en la activación de rutas de respuesta en el nematodo [2,3]. La presencia de microorganismos Gram 

negativos como E. coli, P. fluorescens, A. lwoffii y K. oxytoca confirma la contaminación microbiológica del río, lo 

que representa un riesgo potencial para la salud pública y el equilibrio ecológico [4]. Los resultados confirman el 

valor de C. elegans TJ356 como un modelo bioindicador sensible, capaz de detectar alteraciones fisiológicas y 

citotóxicas derivadas de la exposición a bacterias ambientales presentes en cuerpos de agua, lo que refuerza su 

aplicabilidad para la vigilancia ecotoxicológica. 

Apoyo financiero otorgado a través de la Convocatoria Interna para Semilleros de Investigación de la UCMC, según 

el Acuerdo N.º 130 del 9 de diciembre de 2024, mediante el cual se autoriza la ejecución de cuarenta y dos (42) 

proyectos de investigación en el marco del Acuerdo N.º 082 del 27 de agosto de 2024. 
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RESUMEN 

 

El diagnóstico micológico ha evolucionado, pasando de métodos clásicos a enfoques más sensibles, 

rápidos y específicos, mejorando la detección precoz de micosis invasoras. 

La microscopía sigue siendo útil por su disponibilidad y bajo costo, aunque su sensibilidad depende del 

observador. El cultivo continúa como referencia para identificar especies fúngicas y evaluar sensibilidad 

a antifúngicos, aunque su rendimiento puede verse afectado por baja carga fúngica, uso previo de 

antifúngicos y crecimiento lento. Los métodos inmunológicos como la detección de galactomananos 

(Aspergillus spp., Histoplasma spp.), β-D-glucano (panAscomycete) y antígenos capsulares de 

Cryptococcus spp. permite diagnósticos más rápidos y no dependientes del cultivo. La detección de 

anticuerpos, útil en micosis endémicas, tiene valor limitado en inmunosuprimidos profundos. 

Los métodos moleculares, tienen alta sensibilidad y especificidad y pueden detectar mecanismos de 

resistencia (ventaja frente a los métodos fenotípicos). Estas herramientas acortan los tiempos diagnósticos 

y favorecen intervenciones terapéuticas oportunas. 

El consenso EORTC/MSG1 ha incorporado estas metodologías en sus definiciones diagnósticas, 

reconociendo su utilidad para clasificar casos como posibles, probables o probados. Trabajos propios 

confirmaron que la combinación de métodos clásicos, inmunológicos y moleculares mejora la precisión 

diagnóstica y permite una aproximación más personalizada al tratamiento antifúngico2. 

Esta presentación se centrará en las herramientas moleculares disponibles para el diagnóstico micológico, 

tomando como referencia el consenso EORTC/MSG y analizando metodologías emergentes, blancos 

génicos más utilizados, aplicabilidad según el tipo de muestra y controversias clínicas. Se expondrá 

además la experiencia de nuestro laboratorio en el uso rutinario de estas metodologías 2,3. 
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RESUMEN 

 

La producción de vacunas en Colombia inició en 1939 con la vacuna contra la fiebre amarilla, posicionando al país 

como el tercer productor mundial. Durante el siglo XX, el Instituto Nacional de Salud (INS) fabricó biológicos 

estratégicos como vacunas contra rabia, tuberculosis, fiebre amarilla y sueros hiperinmunes, alcanzando 

exportaciones a más de 20 países. Sin embargo, la adopción del manual de Buenas Prácticas de Manufactura (OMS) 

en 1995, sumada a infraestructura obsoleta, falta de inversión sostenida y la globalización de compras centralizadas 

(PAHO/UNICEF), condujo al declive de la producción nacional. En 2002 se fabricó la última vacuna: fiebre 

amarilla. Actualmente, Colombia importa el 100% de sus vacunas, lo que implica pérdida de soberanía sanitaria y 

vulnerabilidad ante crisis globales, como se evidenció durante la pandemia de COVID-19. Frente a este escenario, 

el INS proyecta reactivar la producción nacional bajo políticas de reindustrialización (CONPES 4129, 4145, 4170 

y Ley 2036/2024), mediante alianzas estratégicas, transferencia tecnológica, formación de talento humano y 

desarrollo de capacidades productivas. Se plantea la creación de un centro de I+D+i en vacunas y biológicos, nuevas 

líneas de producción de sueros hiperinmunes y prototipos de vacunas humanas, fortaleciendo la autonomía sanitaria 

y la resiliencia del país ante emergencias. 
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RESUMEN 

La sífilis es una enfermedad infecciosa causada por la bacteria Treponema pallidum subespecie pallidum. La sífilis 

gestacional (SG) es cuando una gestante tiene la infección, y cuando es transmitida a su feto y se convierte en sífilis 

congénita (SC), la cual puede ser fatal. El diagnóstico es bastante complejo ya que el cultivo in vitro de la bacteria es 

muy complejo y costoso, por lo cual se realiza utilizando técnicas indirectas serológicas que orientan la conducta 

terapéutica con alto grado de incertidumbre. La PCR digital (dPCR) o nanoPCR es un método de detección directa 

del ADN bacteriano con una mayor sensibilidad y puede contribuir a mejorar el diagnóstico. En este estudio 

transversal, se analizaron 18 binomios madre-neonato diagnosticados como SG y SC, por pruebas serológicas y 

criterios clínicos. La detección de la T. pallidum fue realizada en 4 tipos de muestras: Sangre (materna y neonato), 

placenta y líquido cefalorraquídeo del neonato por medio de la amplificación del gen Tpp47 optimizando una dPCR. 

De las 18 gestantes incluidas, 10 (55%) tuvieron parto pretérmino, incluyendo dos óbitos. La dPCR permitió 

cuantificar la bacteria en todas las muestras clínicas, pero con un comportamiento diferenciales entre ellas. La 

concentración más baja detectada fue de 1 copia/ul, sin embargo, su interpretación clínica debe ser analizada con 

mayor profundidad. Específicamente se detectaron los siguientes rangos: 1.8-385.9 copias/µl en sangre materna, 1-

20.3 copias/µl en sangre de neonato, 2.4-192.7 copias/µl en placenta y 1.4-42.8 copias/µl en LCR de neonato. No se 

encontró correlación entre el número de diluciones de la prueba VDRL y el número de copias/µl detectadas. Para 

destacar, en sangre y LCR de neonato con VDRL no reactivos se identificó un alto número de copias/µl, sugiriendo 

la presencia de la bacteria. La dPCR y su detección en nano particiones ofrece una mayor sensibilidad y un potencial 

inexplorado para mejorar el diagnóstico y tratamiento de la sífilis gestacional y congénita.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN  

El control de la enfermedad causada por el Virus del Dengue (DENV) es uno de los principales retos en salud 

pública en el Valle del Cauca, una región hiperendémica, que durante el brote del 2023-2024 reportó cifras históricas 

con más de 115.324 de casos [1]. La Gobernación del Valle del Cauca, a través de la Secretaría de Salud, ha 

concentrado sus esfuerzos en fortalecer la vigilancia epidemiológica de DENV. En este sentido, el laboratorio de 

Salud pública Departamental (LSPD) implementó la vigilancia genómica de DENV para caracterizar la diversidad 

viral circulante y aportar evidencia a las estrategias de control [2]. El objetivo del estudio fue determinar la 

diversidad genómica de DENV durante el brote 2023-2024 en el Valle del Cauca e identificar de manera precisa la 

circulación de genotipos emergentes y las implicaciones de nuevas variantes en la salud pública. Entre enero de 

2023 y diciembre de 2024, muestras de suero de la vigilancia rutinaria de arbovirus, se tipificarón con ELISA NS1 

y luego mediante RT-qPCR se determinaron las muestras con Ct menores de 25 para la secuenciación de genoma 

completo mediante la tecnología de Oxford Nanopore Technologies. Un total de 950 muestras fueron procesadas. 

El 78,6% (747/950) fueron positivas según RT-qPCR. Se identificó la circulación simultánea de los cuatro serotipos, 

predominando DENV-2 62,4% (466/747), seguido DENV-3 22% (164/747), DENV-1 14,3% (107/747) y DENV-

4 1,3% (10/747). Adicionalmente por secuenciación se determinó la circulación de cinco genotipos, siete linajes y 

un sublinaje, destacándose la circulación dominante de DENV-2 genotipo II - Cosmopolitan, así como la detección 

del linaje emergente DENV-3 genotipo III_B.3.2. El análisis mutacional evidenció variaciones relevantes en 

proteínas estructurales y no estructurales con potencial impacto en la respuesta a vacunas aprobadas en el país. Este 

estudio constituye un hito en la vigilancia genómica de DENV en el país, detectando por primera vez la circulación 

de DENV-2 genotipo II-Cosmopolita en el departamento y la caracterización molecular de DENV a nivel de linajes, 

aportando evidencia crucial para orientar estrategias de control, evaluar riesgos de reinfección y adaptar esquemas 

de vacunación. 
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RESUMEN 

Las alteraciones en el sistema hemostático causan enfermedades como el tromboembolismo arterial y venoso que 

llevan a una taza alta de mortalidad. La heparina ha sido el medicamento más reconocido para tratar estas 

enfermedades. No obstante, la heparina puede llevar a efectos colaterales como Trombocitopenia Inducida por 

Heparina (HIT) o reacciones cutáneas. Por esto, algunos estudios buscan alternativas en biomoléculas con 

características similares a la heparina. Estas son especialmente glicoconjugados o polisacáridos principalmente 

sulfatados. En este trabajo se muestran los resultados de investigación de polisacáridos purificados de fuentes 

naturales, como plantas y hongos, que siendo sulfatados presentan actividades anticoagulante y antitrombótica [1]. 

Polisacáridos sulfatados con bases estructurales similares a la heparina de ácido α-D-poligalacturónico (α-D-GalA) 

tuvieron mejores actividades antitrombóticas comparadas con β-glucanas y fucogalactanas, las cuales tuvieron 

actividades similares o incluso mejor a las de α-D-GalA en concentraciones entre 1-10 µg mL-1 para el tiempo de 

tromboplastina parcial activada (aPTT) y tiempo de protrombina (PT), indicando sus actividades a través de la vía 

intrínseca y extrínseca de la cascada de coagulación, respectivamente. Actualmente, se han asilado pectinas cítricas 

sulfatadas derivadas de frutas cítricas que presentan estas actividades. Estas biomoléculas fueron caracterizados 

estructuralmente a través de técnicas como análisis de composición, unión glicosídica, masa molecular (MW), grado 

de sulfatación (DS) y resonancia magnética nuclear (RMN). De esta manera, los polisacáridos se proyectan dentro 

de la investigación científica para el desarrollo de biomoléculas en el tratamiento de disturbios de coagulación. 
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RESUMEN 

La resistencia a múltiples fármacos (MDR) es una de las principales barreras en el tratamiento eficaz del cáncer, ya 

que disminuye la acción de diversos agentes quimioterapéuticos [1]. Este fenómeno está asociado principalmente 

con la sobreexpresión de transportadores de la familia ABC (ABCB1, ABCC1 y ABCG2), los cuales expulsan 

activamente los fármacos y reducen su acumulación intracelular [2]. Ante esta limitación, los productos naturales 

se han planteado como alternativas prometedoras para modular dichos transportadores, gracias a su baja toxicidad 

y capacidad para inducir apoptosis. Entre ellos, los florotaninos, polifenoles de algas pardas, destacan por sus 

propiedades antioxidantes, antiinflamatorias y antitumorales [3], lo que los convierte en candidatos prometedores 

frente al fenómeno MDR. En este estudio, se obtuvieron extractos enriquecidos en florotaninos de Sargassum 

filipendula mediante extracción asistida por ultrasonido con etanol al 50%, fraccionamiento con acetato de etilo y 

purificación en columna C18. La caracterización se realizó mediante UV-Vis, HPLC, RMN y LC-MS. La actividad 

citotóxica fue evaluada en células Lucena-1 mediante ensayo MTT, mientras que la inhibición de los 

transportadores ABCB1 y ABCC1 se determinó por citometría de flujo empleando sustratos fluorescentes. 

Asimismo, se analizó la reversión de la resistencia en combinación con vincristina y daunorrubicina. El extracto 

mayoritario mostró una inhibición significativa de ambos transportadores a través de un mecanismo competitivo. 

Su combinación con vincristina sensibilizó las células Lucena-1 y tendió a revertir el fenotipo MDR, mientras que 

con daunorrubicina se observó una reversión marcada. Este es el primer reporte que evidencia la capacidad de los 

florotaninos de S. filipendula para modular transportadores ABC y revertir la MDR, proponiéndolos como 

candidatos para nuevas estrategias terapéuticas contra el cáncer. 
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RESUMEN 

En Colombia, el parásito Leishmania braziliensis es el agente causante de la mayoría de casos de leishmaniasis [1]. 

Dada la falta de tratamientos farmacológicos eficaces para esta enfermedad, se requiere la identificación de nuevas 

dianas farmacológicas. En este sentido, el factor de iniciación eucariota 4A1 (eIF4A1), una ARN helicasa de motivo 

DEAD que participa en la traducción de proteínas del parásito, constituye un objetivo molecular promisorio [2]. En 

consecuencia, en este trabajo se implementó el sistema de edición génica CRISPR/Cas9 [3], para obtener 

promastigotes mutantes de L. braziliensis delecionados en este gen y analizar su impacto fenotípico. Los parásitos 

editados se estudiaron mediante PCR diagnóstico, confirmándose la obtención de una línea celular heterocigota 

para la mutación (LbeIF4A1-/+). De acuerdo con las curvas de crecimiento de los parásitos mutantes, se observó un 

retraso en su crecimiento, sin embargo, logran alcanzar la fase estacionaria con la misma densidad poblacional que 

el control wild type (WT). Respecto con los ensayos preliminares de susceptibilidad farmacológica, no se 

encontraron cambios significativos al tratamiento con agentes que actúan sobre la membrana (anfotericina B) y 

aquellos que interfieren con la síntesis proteica a nivel ribosomal (higromicina). 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

 

Vicerrectoría de Investigación de la Universidad Nacional de Colombia, Convocatoria Nacional de Proyectos de 

Investigación y Creación Artística 2024, Proyecto 63428. 

REFERENCIAS 

 

[1] Instituto Nacional de Salud (INS). (2024). Informe de evento: Leishmaniasis, periodo epidemiológico 01-2024. 

Dirección de Vigilancia y Análisis de Riesgo en Salud Pública.  

[2] Clayton, C. (2019). Regulation of gene expression in trypanosomatids: living with polycistronic transcription. 

Open biology, 9(6), 190072. 

[3] Beneke, T., Madden, R., Makin, L., Valli, J., Sunter, J., & Gluenz, E. (2017). A CRISPR Cas9 high-throughput 

genome editing toolkit for kinetoplastids. Royal Society open science, 4(5), 170095. 

  



  

 

SHA174 

NANOPARTÍCULAS DE ÁCIDO POLI(LÁCTICO-CO-GLICÓLICO) FUNCIONALIZADAS CON 

GRUPOS SULFHIDRILO Y CARGADAS CON CURCUMINA: SENSIBILIDAD A ESPECIES 

REACTIVAS DE OXÍGENO Y CAPACIDAD DE UNIÓN/INTERNALIZACIÓN POR MONOCITOS 

Cruz Jennifer T.1, 2, Álvarez Karen3, Orozco Víctor H.1(*), Rojas Mauricio3, Morales Enrique4, Giraldo Luis F.1  
1 Polymer Research Laboratory (LIPOL), Institute of Chemistry. University of Antioquia (UDEA), Medellín; Colombia. 

2 Faculty of Basic Sciences. Universidad de la Amazonia (UDLA), Florencia; Colombia.   
3 Cellular Immunology and Immunogenetics Group (GICIG), University Research Headquarters (SIU). University of 

Antioquia (UDEA), Medellín, Colombia.  4 Universidad autónoma del Estado de México, Toluca; México.  

*correo electrónico: j.cruz@udla.edu.co 

 

RESUMEN 

 

Las nanopartículas (NPs) poliméricas funcionalizadas con grupos sulfhidrilo destacan por su eficiencia en la 

encapsulación de fármacos, su biocompatibilidad y biodegradabilidad, además de poseer superficies reactivas 

capaces de modular el estrés oxidativo asociado a procesos inflamatorios [1]. En este estudio se diseñaron NPs de 

ácido poli (láctico-co-glicólico) (PLGA) con diferentes pesos moleculares (Resomer 502H, 503H, 504H), cargadas 

con curcumina (CUR) mediante el método de nanoprecipitación. La superficie de las NPs se modificó por 

acoplamiento covalente (EDC/sulfo-NHS) de L-metionina (MET) o cisteamina (CYSA), generando un nanosistema 

sensible a especies reactivas de oxígeno (ROS). Las NPs se caracterizaron en cuanto a tamaño promedio, potencial 

zeta (ζ), índice de polidispersidad (PDI), capacidad de carga (CL) y morfología; el acoplamiento se verificó 

mediante 1H NMR y FTIR. Además, se realizaron ensayos in vitro de viabilidad celular, unión e internalización en 

leucocitos de individuos sanos, y se evaluó la capacidad de control de ROS mediante citometría de flujo. Entre los 

sistemas obtenidos, las NPs 503-MET mostraron morfología esférica, tamaños <200 nm, homogeneidad (PDI = 

0,20) y estabilidad en medio acuoso (ζ ≈ –20 mV). Estas NPs no fueron citotóxicas y exhibieron una mayor afinidad 

por monocitos en comparación con otros leucocitos, lo que las posiciona como nanosistemas prometedores para la 

regulación del estrés oxidativo. 
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RESUMEN 

 

La miasis es una enfermedad parasitaria que afecta los tejidos de vertebrados, tanto humanos como animales, y es 

causada por larvas de dípteros de las familias Muscidae, Fannidae, Oestridae, Sarcophagidae y Calliphoridae [1, 

2]. Esta patología conlleva infecciones secundarias, pérdidas económicas y efectos ambientales y toxicológicos 

asociados al uso de insecticidas sintéticos, como los organofosforados [3, 4]. El objetivo de este estudio fue 

identificar metabolitos secundarios con potencial actividad antimiasis mediante un enfoque integral que incluyó 

análisis in silico, ensayos in vivo e investigaciones in vitro, empleando Drosophila melanogaster como modelo 

experimental. En la fase in silico, se modelaron proteínas mitocondriales de los complejos I al IV (subunidades 

ND5, A, Cyt b y 4) con Alphafold2 y se realizó acoplamiento molecular con 210 metabolitos, destacándose la 

xantona, el carvacrol y el timol. En la fase in vivo, se realizaron ensayos de toxicidad por ingesta y se determinaron 

los valores de CI₅₀, que fueron 3,5 ppm (xantona), 50,0 ppm (carvacrol) y 150,0 ppm (timol). Finalmente, en la fase 

in vitro se evaluó la inhibición de la cadena transportadora de electrones mitocondrial, confirmando que la xantona 

presentó la mayor actividad inhibitoria. Estos resultados sugieren que la xantona es un candidato prometedor como 

agente antimiasis de origen natural. 
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RESUMEN 

La infección por el VIH induce inflamación crónica que compromete la función inmunológica, la cual no se restaura 

completamente con el tratamiento antirretroviral, motivando la búsqueda de terapias inmunomoduladoras 

complementarias. La sulfasalazina (SSZ), fármaco con propiedades antiinflamatorias, modula la activación de los 

inflamasomas en personas que viven con VIH, aunque aún no es claro su efecto durante la infección [1][2]. En este 

estudio se determinaron las interacciones in silico entre la SSZ y proteínas relacionadas con la infección por VIH y 

su capacidad antiinflamatoria in vitro. Inicialmente, se evaluaron las interacciones de la SSZ con proteínas virales 

(gp120, gp41, integrasa, proteasa) e inflamasomas (AIM2, NLRC4, NLRP3) a partir de los datos obtenidos del 

Protein Data Bank, mediante PeptiMap, acoplamiento y dinámica molecular. Para los análisis in vitro, células 

mononucleares de sangre periférica de donantes sanos se expusieron a 1 µg/mL de una suspensión de VIH-1 y 1 

mM de SSZ (dosis no citotóxica establecida mediante MTT) durante 16 h. Se cuantificaron la expresión 

transcripcional y la producción de IL-1β e IL-6 por qPCR y ELISA, respectivamente. El análisis computacional 

mostró que la SSZ exhibe interacciones estables con la gp41, IL-6 e IL-15 (RMSD<0.5nm). Adicionalmente, in 

vitro la SSZ redujo significativamente la expresión de IL-1β e IL-6, así como la producción de IL-6 (p<0.001). 

Estos resultados sugieren que la SSZ tiene la capacidad de interactuar con proteínas virales y citoquinas 

inflamatorias y atenúa la respuesta proinflamatoria inducida por el VIH in vitro. Se requieren estudios adicionales 

y validaciones en muestras de pacientes para determinar sus efectos sobre otros componentes celulares y su 

potencial terapéutico. 
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RESUMEN 

El Glutamato Monosódico (MSG) es un aditivo alimentario reconocido como seguro por organismos 

internacionales [1]. No obstante, su ingesta excesiva y prolongada ha sido asociada con peroxidación lipídica y 

estrés oxidativo renal [2]. Dado que los mecanismos moleculares involucrados aún continúan elucidándose, este 

estudio explora el papel de los factores de transcripción Krüppel-Like (KLFs), como mediadores de la desregulación 

metabólica y desequilibrio redox inducido por MSG.  Ratas macho Wistar fueron tratadas con MSG por vía oral (4 

g/kg/día) durante 15 días. Se realizaron análisis bioquímicos y morfo-histológicos renales, lo cual se complementó 

evaluado la expresión génica. Los resultados obtenidos mostraron una reducción macroscópica del grosor lateral 

renal en los animales tratados con MSG, relacionado con daño estructural asociado a estrés oxidativo. 

Molecularmente, se observó una sobreexpresión de KLF2 y KLF4, conocidos por modular las vías AMPK y PI3K; 

vías claves en el metabolismo lipídico y la homeostasis celular. Además, se detectó una inducción no canónica de 

la vía TGF-β, con aumento en la expresión de SMAD3 y con ello la expresión de IL-6 y COL4A2, lo que sugiere 

una respuesta inflamatoria compensatoria. Interesantemente, en diversos estudios de modulación de KLF2 y KLF4, 

no en condiciones inflamatorias, se ha visto una importante represión de la vía de TGF-β [3-4]. En conjunto, estos 

hallazgos preliminares indican que los KLFs, en condiciones inflamatorias, podrían ser nodos clave en la respuesta 

renal al MSG.  
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RESUMEN 

El uso de modelos 3D ha permitido reproducir con mayor fidelidad la arquitectura y el metabolismo del cáncer de 

próstata, superando las limitaciones de los cultivos 2D [1]. En este estudio se emplearon esferoides de líneas 

celulares de próstata (LNCaP y PC3) para analizar los efectos del citrato, y se avanzó hacia el establecimiento de 

organoides derivados de pacientes. Los esferoides se trataron con citrato (0,01–250 mM) durante 24–96 horas. Se 

evaluaron parámetros morfológicos y viabilidad mediante ensayo colorimétrico. Paralelamente, se procesaron 

biopsias prostáticas de 14 pacientes para el establecimiento de organoides en matriz extracelular 3D. El citrato 

redujo la viabilidad de los esferoides de manera dependiente de la dosis, manteniéndose alta a bajas concentraciones 

(0,1–1 mM) y disminuyendo a ≥10 mM. PC3 mostró mayor sensibilidad que LNCaP. Estos resultados serán testados 

en cultivos de organoides derivados de pacientes donde se logró el establecimiento inicial en 10 de 14 muestras 

(71%) y segunda expansión en 3 casos (21%). Los pacientes con organoides viables presentaron PSA elevados entre 

16 y 298 ng/mL, adenocarcinomas acinares con Gleason 6–9 y alta celularidad tumoral. Los resultados demostraron 

que el citrato modula la estructura y viabilidad de los esferoides de manera dependiente del fenotipo celular. Estos 

datos sirvieron para definir las condiciones experimentales de la fase de organoides. 
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RESUMEN 

El cáncer continúa siendo una de las principales causas de morbilidad y mortalidad a nivel mundial, lo que ha 

impulsado la búsqueda constante de nuevos agentes terapéuticos con mayor eficacia y menor toxicidad que los 

tratamientos convencionales. En este contexto, los complejos metálicos con ligandos orgánicos han despertado un 

notable interés, destacándose lo ditiocarbamatos por su capacidad de formar complejos estables con metales de 

transición y modular la proliferación tumoral. En esta investigación se sintetizaron complejos ditiocarbámicos de 

Cobre, hierro, níquel, cobalto y zinc, cuya actividad citotóxica fue evaluada in vitro frente a diferentes líneas 

celulares de cáncer mediante ensayos fluorescentes de viabilidad celular con Resazurim [1]. Paralelamente, se 

realizaron estudios in silico para analizar sus propiedades ADMET y explorar las interacciones moleculares con 

enzimas antioxidantes clave, como la superóxido dismutasa (SOD) y la catalasa (CAT). Los resultados in vitro 

demostraron que el complejo DEDTC-Cu exhibió la mayor citotoxicidad frente a las células tumorales, superando 

significativamente a los demás metales evaluados. Los análisis in silico corroboraron estos hallazgos, mostrando 

que DEDTC-Cu posee un perfil de biodisponibilidad idóneo y con las características farmacocinéticas favorables, 

posicionándolo como el candidato más prometedor dentro de la seria sintetizada. Asimismo, presentó un índice de 

inhibición elevado sobre la enzima SOD, sin mostrar efecto relevante sobre la CAT, cuyos resultados se ven de igual 

manera expresados por predicciones in silico. Un nuevo derivado aromático ditiocarbámico muestra un alto índice 

inhibitorio para la enzima SOD, siendo bajo para la enzima CAT [2]. Estos hallazgos concuerdan con los datos 

experimentales, y abren la posibilidad de futuros estudios bioquímicos y preclínicos, a fin de consolidar su potencial 

en el tratamiento del cáncer, siendo el complejo ditiocarbámico de cobre el que combina una elevada actividad 

antitumoral con propiedades farmacocinéticas favorables.  
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RESUMEN 

 

En la industria avícola, es crucial el control sanitario de patógenos como la S. typhimurium, agente etiológico de la 

salmonelosis no tifoidea en humanos transmitida ampliamente por el consumo de productos avícolas y la S. 

pullorum causante de la pulorosis en las aves de corral [1] [2]. Además, en las últimas décadas se ha presentado 

notable resistencia antimicrobiana, por el uso indiscriminado de antibióticos tradicionales, lo que ha impulsado la 

búsqueda de alternativas más seguras y eficaces [3]. Los péptidos antimicrobianos (PAMs) derivados de la 

lactoferricina bovina (LfcinB) emergen como una alternativa innovadora, gracias a su actividad bactericida, bajo 

riesgo de resistencia y excelente perfil de seguridad [4]. Por lo cual, para este estudio se evaluó la actividad 

antibacteriana de péptidos diméricos, péptidos palindromicos derivados del motivo RRWQWR y quimeras que 

contienen el motivo RRWQWR unido a secuencias de Buforina II (BFII), contra cepas de referencia de S. 

typhimurium y S. pullorum. Para esto, se determinó la actividad bacteriostática y bactericida de péptidos, solos o en 

combinación con antibióticos, su toxicidad en eritrocitos de ave y la resistencia que podían generar. Asimismo, se 

evaluó el efecto sobre las membranas bacterianas, mediante microscopia electrónica de barrido (MEB).  
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RESUMEN 

El cáncer es un problema global, con altas tasas de incidencia y mortalidad, especialmente en cáncer de cuello 

uterino y mama. Los tratamientos tradicionales, como quimioterapia, radioterapia y cirugía, presentan efectos 

secundarios graves y resistencia, lo que motiva la búsqueda de nuevas terapias más seguras y efectivas. Los péptidos 

derivados de la Lactoferricina bovina (LfcinB), poseen propiedades antibacterianas, antivirales y anticancerígenas, 

emergiendo como una alternativa potencial [1][2]. Se ha demostrado que los fármacos antiinflamatorios no 

esteroideos (AINES), como el ibuprofeno, inhiben la síntesis de prostaglandinas derivadas de las ciclooxigenasas, 

actuando sobre la ciclooxigenasa-2 (COX-2), y mostrando actividad significativa en células HeLa, con valores de 

IC₅₀ inferiores a 0.8 μM. Las COX-1, COX-2 y COX-3 son isoformas de la ciclooxigenasa, enzimas clave en la 

conversión del ácido araquidónico en prostaglandinas. La COX-2 es altamente expresada en células tumorales, el 

efecto inhibidor del ibuprofeno sobre esta isoforma sugiere un potencial efecto antitumoral. En este trabajo se 

sintetizaron, y caracterizaron péptidos conjugados con AINEs y se evaluó su actividad anticancerígena en células 

MCF-7 y Hela. También se evaluó de manera preliminar el tipo de muerte celular y la toxicidad en glóbulos rojos. 
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RESUMEN 

Según la Organización Mundial de la Salud (OMS), el cáncer representa la principal causa de muerte a nivel global. 

Entre los distintos tipos, el cáncer de mama es el más común en mujeres, con aproximadamente 2,3 millones de 

nuevos casos diagnosticados y más de 670.000 muertes registradas en 2022 [1]. Por otra parte, el cáncer de cuello 

uterino es el cuarto tipo de cáncer más frecuente en mujeres, con una incidencia aproximada de 660.000 nuevos 

casos y 350.000 muertes registradas en 2022 [2]. Para abordar esta problemática se propuso el desarrollo de 

moléculas híbridas que integren péptidos con actividad anticancerígena (PACs) y agentes antioxidantes con 

actividad citotóxica reportada, con el objetivo de potenciar su eficacia terapéutica y ampliar su espectro de acción.  

En este contexto, se propuso mejorar la actividad citotóxica de tres secuencias derivadas de Lactoferricina bovina 

(LfcinB), que contenían de 6 a 15 residuos de aminoácidos, a las cuales se les incorporó motivos como ferroceno o 

juglona, compuestos reconocidos por sus propiedades redox, antioxidantes y citotóxicas selectivas frente a células 

tumorales, donde afectan los niveles de especies reactivas de oxígeno (ROS) [3], disminuyen el potencial de 

membrana mitocondrial, entre otros [4]. En la primera etapa del trabajo se evaluó la viabilidad sintética de los PACs 

modificados con las sondas redox (SR), y en la segunda etapa se evaluó el potencial citotóxico de los PACs-SR en 

las líneas celulares MCF-7 y HeLa.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

No aplica. 

APOYO FINANCIERO Y AGRADECIMIENTOS 

Un especial agradecimiento al Departamento de Química de la Universidad Nacional de Colombia al grupo de 

investigación de Síntesis y Aplicación de Moléculas Peptídicas (SAMP), y al Laboratorio Instrumental de Alta 

Complejidad (LIAC). 

REFERENCIAS 

[1] Organización Mundial de la Salud, Cáncer de mama, https://www.who.int/es/news-room/fact-

sheets/detail/breast-cancer  

[2] Organización Mundial de la Salud, Cáncer de cuello uterino, https://www.who.int/es/news-room/fact-

sheets/detail/cervical-cancer 

[3] Ji Y.B, et al., Mechanism of juglone-induced apoptosis of MCF-7 cells by the mitochondrial pathway. 2016 

[4] Ardila-Chantré N. et al., RSC Advances, 10, 29580, 2020. 

  



  

 

SHA043 

OBTENCIÓN DE NEOGLICOPÉPTIDOS HÍBRIDOS DERIVADOS DE LfcinB COMO POTENCIALES 

AGENTES TERAPÉUTICOS CON ACTIVIDAD ANTICANCERÍGENA 

Juan Esteban Reyes Calderón1*, Fernando José Chávez Salazar1, Karen Lorena Ortegate León1, Elian David 

Puentes2, Rosa Santillán3, Norberto Farfán4, Ricardo Fierro Medina1, Zuly Jenny Rivera Monroy1, Javier 

Eduardo García Castañeda5  
1Facultad de Ciencias, Departamento de Química, Universidad Nacional de Colombia, Sede Bogotá       

2Facultad de Ciencias de la Salud, Universidad Colegio Mayor de Cundinamarca, Bogotá D.C 
3Departamento de Química, Centro de Investigación y de Estudios Avanzados del IPN, Ciudad de México, México 

4Facultad de Química, Departamento de Química Orgánica, Universidad Nacional Autónoma de México 
45acultad de ciencias, Departamento de Farmacia, Universidad Nacional de Colombia, Sede Bogotá 

*correo electrónico: jereyesca@unal.edu.co  

RESUMEN 

Según la OMS, el cáncer es la principal causa de muerte a nivel mundial, siendo el de mama y cuello uterino dos 

de los más comunes en mujeres, con altas tasas de incidencia y mortalidad en 2022 [1,2]. Ante esta situación, se 

propuso el diseño de neoglicopéptidos híbridos derivados de la lactoferricina bovina (LfcinB), modificados con 

diferentes motivos de glicosilación, con el fin de mejorar sus propiedades terapéuticas y evaluar su actividad 

anticancerígena frente a líneas celulares de ambos tipos de cáncer. 

En este contexto, se sintetizaron neoglicopéptidos basados en la secuencia de LfcinB, funcionalizados con residuos 

de glucosa (Glc) y galactosa (Gal). La síntesis se realizó mediante la metodología de péptidos en fase sólida (SPPS) 

y reacciones de química click, específicamente mediante cicloadición azida-alquino catalizada por cobre(I) 

(CuAAC). Los péptidos obtenidos fueron caracterizados por RP-HPLC, y su actividad anticancerígena in vitro fue 

evaluada frente a las líneas celulares MCF-7 y HeLa. La incorporación de motivos glicosídicos a péptidos derivados 

de LfcinB representa una estrategia prometedora para modular su actividad biológica [3] y desarrollar compuestos 

con potencial actividad anticancerígena frente a las líneas celulares estudiadas. 
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RESUMEN 

 

La inflamación es un proceso fisiológico clave en la defensa del organismo, pero su desregulación puede dar origen 

a diversas enfermedades crónicas, incluido el cáncer [1]. En este contexto, los antiinflamatorios han sido explorados 

como agentes terapéuticos, al igual que ciertos péptidos con potencial anticancerígeno. La conjugación de ambos 

tipos de moléculas ha dado lugar a híbridos péptido-AINEs con efecto dual, sin embargo, su baja solubilidad 

representa una limitación [2]. Para superar este desafío, se ha propuesto la glicosilación como estrategia para 

mejorar sus propiedades fisicoquímicas y terapéuticas. 

Para esto se obtuvieron péptidos derivados de la secuencia de la lactoferricina bovina (LfcinB) funcionalizados con 

antiinflamatorios no esteroidales (AINEs), mediante síntesis de péptidos en fase sólida (SPPS). A estos péptidos, 

se les incorporaron motivos glicosídicos mediante reacciones de química click. Los péptidos obtenidos fueron 

caracterizados mediante RP-HPLC, y se evaluó la actividad de estas moléculas en diferentes líneas celulares de 

cáncer. Los híbridos péptido-AINEs-carbohidrato obtenidos presentan actividad promisoria in vitro frente a las 

líneas celulares estudiadas, contribuyendo al desarrollo de agentes terapéuticos como alternativa a los tratamientos 

tradicionales frente al cáncer. 
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RESUMEN 

 

la enfermedad de Alzheimer (EA) se caracteriza por la acumulación extracelular de β-amiloide (Aβ), la agregación 

intracelular de proteína TAU hiperfosforilada, neuroinflamación y dishomeostasis del calcio, eventos 

histopatológicos que impulsan la neurodegeneración. En la búsqueda de nuevas estrategias terapéuticas, se ha 

explorado la activación de receptores nucleares tipo II, como los receptores X hepáticos (LXR). La activación de 

LXR ha demostrado mejorar el rendimiento cognitivo, reducir marcadores patológicos y modular funciones 

sinápticas en el modelo murino triple transgénico de EA (3xTg-EA). Este estudio evaluó el efecto del extracto 

vegetal NR, con actividad agonista sobre LXR, sobre alteraciones celulares, moleculares, transcriptómicas y 

conductuales en modelos experimentales de EA. Mediante cultivos primarios de neuronas hipocampales e imágenes 

de calcio intracelular, se demostró que el pretratamiento con NR confiere neuroprotección frente a la toxicidad 

inducida por Aβ. Además, la exposición crónica a Aβ provocó disrupción en la homeostasis del calcio, medida con 

sondas fluorescentes, la cual fue prevenida por el pretratamiento con extractos agonistas de LXR. En el modelo 

murino 3xTg-AD, el tratamiento con el extracto vegetal ZM redujo los marcadores histopatológicos en hipocampo 

y mejoró el desempeño cognitivo en la prueba del laberinto acuático de Morris (MWM). El análisis transcriptómico 

(RNA-seq) reveló que el tratamiento con el extracto NR indujo la expresión diferencial de 3.744 transcritos, 

asociados principalmente a vías de señalización involucradas en la función sináptica glutamatérgica y la regulación 

del calcio intracelular. Estos hallazgos respaldan el potencial terapéutico de compuestos bioactivos vegetales con 

capacidad agonista sobre LXR como una estrategia integral contra la EA. Esta aproximación no solo ejerce efectos 

neuroprotectores a nivel celular y sináptico, sino que también modula rutas moleculares clave asociadas a la 

neurotransmisión y la homeostasis del calcio, contribuyendo a la mejora de la función cognitiva en modelos 

experimentales. 
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RESUMEN 

 

Los alérgenos alimentarios representan un desafío creciente para la salud pública global debido al aumento 

sostenido de su prevalencia y al impacto que generan en la calidad de vida, el sistema inmunológico y el gasto 

sanitario. Estas respuestas inmunológicas anómalas suelen desencadenarse por compuestos bioactivos capaces de 

atravesar la barrera intestinal y activar mecanismos inflamatorios sistémicos, especialmente en individuos 

genéticamente susceptibles o con alteraciones en la microbiota intestinal. Un grupo clave de alérgenos alimentarios 

son las aminas biógenas (AB), derivadas de la descarboxilación de aminoácidos y presentes en alimentos 

fermentados o mal conservados. Se estima que el 60 % de las AB ingeridas resisten la digestión gástrica y alcanzan 

el intestino, donde pueden interactuar directamente con la microbiota. Su nocividad depende del estado de salud, la 

genética y, crucialmente, de la microbiota intestinal, que modula su metabolismo. Las bacterias intestinales, entre 

ellas el género Lacticaseibacillus, destacan por su capacidad de transformar AB como la histamina y la tiramina, lo 

que podría influir directamente en su impacto fisiológico y en la respuesta inmune [1]. El objetivo de este estudio 

fue evaluar la dinámica de diferentes cepas de Lacticaseibacillus en presencia de AB. Para ello, se cultivaron 

bacterias en medio MRS en condiciones aeróbicas controladas (37 °C, 10 h). Posteriormente, los cultivos fueron 

centrifugados y el sobrenadante fue filtrado y analizado mediante cromatografía líquida (LC-QDA, Waters) para 

evaluar el comportamiento de las AB en Lacticaseibacillus. Los resultados mostraron un aumento en la 

concentración de AB en los cultivos de Lacticaseibacillus, lo que sugiere su producción a partir de aminoácidos 

esenciales presentes en el medio, que actúan como precursores. Además, las AB generaron una inhibición 

significativa del crecimiento bacteriano a concentraciones superiores a 100 mg/mL. Estos hallazgos evidencian que 

las AB alteran la dinámica microbiana intestinal, lo cual podría comprometer funciones clave para el equilibrio 

inmunológico y la salud general. Comprender estos procesos resulta esencial para diseñar estrategias alimentarias 

seguras y personalizadas orientadas a la prevención de enfermedades relacionadas con la dieta [2]. 
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RESUMEN 

El lupus eritematoso sistémico (LES) es una enfermedad autoinmune caracterizada por disfunción inmunológica y 

daño multiorgánico mediado por autoanticuerpos. Estudios recientes sugieren que el ejercicio físico puede modular 

procesos bioquímicos y moleculares relevantes en esta patología, como la inflamación sistémica, el estrés oxidativo 

y la expresión de citoquinas [1]. El objetivo de esta revisión fue analizar la efectividad del ejercicio físico desde 

una perspectiva bioquímica y molecular en pacientes con LES. Se realizó una búsqueda sistemática en bases de 

datos especializadas (PubMed, Scopus, ScienceDirect, Google Scholar y Sage Journals), abarcando publicaciones 

entre 2018 y 2024, empleando descriptores como Systemic Lupus Erythematosus, physical exercise, cytokines, 

oxidative stress y quality of life. Se incluyeron estudios clínicos, metaanálisis y revisiones sistemáticas. Los 

resultados indican que el ejercicio físico regula negativamente biomarcadores proinflamatorios como TNF-α, IL-6 

e IL-1β, y favorece la expresión de citoquinas antiinflamatorias como IL-10 [2]. Además, incrementa la expresión 

de antioxidantes endógenos como la superóxido dismutasa y la glutatión peroxidasa, reduciendo el estrés oxidativo 

que caracteriza a la enfermedad. A nivel molecular, se ha observado modulación de vías de señalización como NF-

κB, JAK/STAT y mTOR, relacionadas con la activación inmune y la apoptosis celular. Clínicamente, estos efectos 

bioquímicos se traducen en mejoras significativas en la fatiga, el dolor musculoesquelético y la capacidad funcional 

[3]. Se concluye que el ejercicio físico, dosificado y supervisado, puede ser una herramienta terapéutica segura y 

eficaz en pacientes con LES, con impactos positivos tanto clínicos como moleculares. Se recomienda la inclusión 

de estudios controlados que profundicen en los mecanismos de señalización implicados y su relación con diferentes 

tipos e intensidades de ejercicio [4]. 
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RESUMEN 

 

El complejo Klebsiella pneumoniae incluye bacterias Gram negativas oportunistas responsables de infecciones 

hospitalarias y comunitarias. Aunque K. pneumoniae es la especie más común, K. variicola y K. quasipneumoniae 

también causan infecciones graves. Su identificación se ve limitada por métodos fenotípicos que no diferencian 

estas especies, lo que resulta preocupante dada su capacidad para adquirir y diseminar genes de resistencia 

antimicrobiana, complicando el tratamiento y control [1,2]. Identificar molecularmente las especies del complejo 

Klebsiella pneumoniae a partir de aislamientos clínicos y caracterizar las carbapenemasas, su diversidad genética y 

las relaciones clonales. Se analizaron cepas clínicas clasificadas como K. pneumoniae a través de métodos 

fenotípicos. Mediante PCR se identificaron especies del complejo y genes de resistencia a carbapenémicos. Las 

cepas confirmadas se tipificaron por MLST (Multilocus Sequence Typing) y se analizaron filogenéticamente. De 

las 20 cepas analizadas, el 60% correspondieron a K. pneumoniae, el 30% a K. quasipneumoniae y el 10% a K. 

variicola. Se identificó KPC como la carbapenemasa más frecuente. Además, se evidenció una amplia diversidad 

clonal entre las cepas, destacándose la presencia del grupo clonal CG258. La identificación precisa de las especies 

del complejo K. pneumoniae mediante herramientas moleculares es fundamental para mejorar la vigilancia 

epidemiológica y guiar estrategias de control de infecciones.  
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RESUMEN 

La garrapata Rhipicephalus microplus es una de las principales amenazas para la ganadería, debido a las pérdidas 

económicas ocasionadas por su efecto nocivo directo sobre los animales y por su papel como vector de 

enfermedades antropozoonóticas. Ante la creciente resistencia a los acaricidas convencionales comerciales, se ha 

intensificado la búsqueda de compuestos naturales con actividad acaricida y mecanismos de acción bien 

caracterizados. En este estudio se evaluó el posible mecanismo de acción en R. microplus de un compuesto de 

origen natural con actividad acaricida, el carvacrol. Para ello, se realizaron ensayos sobre la actividad mitocondrial 

y la enzima acetilcolinesterasa (AChE) por medios polarográficos y espectrofotométricos utilizando tejido 

permeabilizado de larvas de garrapatas R. microplus. Los resultados mostraron que el carvacrol a 37.5 ppm inhibe 

significativamente la actividad de los complejos I, III y IV de la cadena de transporte de electrones mitocondrial, 

así como la actividad de la AChE. Estos hallazgos sugieren que el carvacrol actúa sobre múltiples dianas 

farmacológicas, interfiriendo tanto en la producción de energía como en la transmisión nerviosa de la garrapata. 

Esta acción múltiple es una ventaja importante, ya que reduce la probabilidad de que se desarrolle resistencia 

rápidamente y lo posiciona como un candidato prometedor para ser empleado en formulaciones sinérgicas con otros 

compuestos naturales o sintéticos.  

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Aprobado por el Comité de Ética en Investigación Científica (CEINCI) bajo el proyecto 3739 “Formulación de un 

ixodicida y/o ixorepelente diseñado en laboratorio con validación en campo proyectado para la prevención de la 

infestación de garrapatas en bovinos”. 
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RESUMEN 

Lacazia loboi, agente no cultivable de la lobomicosis, plantea serios desafíos analíticos debido a la elevada 

coextracción de material del hospedador. Con el fin de superar esta limitación, desarrollamos un flujo metodológico 

destinado a enriquecer el ADN fúngico y reducir la fracción del hospedador, lo que habilita la aplicación de ensayos 

moleculares avanzados. El protocolo combina digestión enzimática secuencial y separación físico-química antes de 

la lisis: (i) tratamiento breve con tripsina (5 min) para liberar uniones célula-matriz; (ii) digestión con DNasa I para 

degradar ADN extracelular; (iii) lavados sucesivos en tampón fosfato salino (PBS); y (iv) acción de colagenasa I/IV 

(~30 min). En ensayos comparativos también evaluamos hidróxido de potasio (KOH) al 10 % como alternativa 

química controlada, seguido de neutralización y triple lavado con PBS antes de la lisis con SDS/NaCl/EDTA/Tris-

HCl [2]. La calidad y el grado de enriquecimiento se verificaron mediante: (a) espectrofotometría (A260/280, 

A260/230); (b) PCR diferencial dirigida a genes del hospedador (p. ej., Elongation Factor, GAPDH) y a marcadores 

fúngicos (p. ej., ITS); y (c) proporción de lecturas mapeadas a Mus musculus frente a L. loboi en librerías piloto 

(amplicón/shotgun). Los resultados evidenciaron una reducción marcada del componente del hospedador, 

preservación de la integridad del ADN fúngico y alta reproducibilidad entre réplicas. Este flujo metodológico, 

sencillo, reproducible y transferible, optimiza la señal fúngica y viabiliza estudios genómicos y traslacionales en L. 

loboi. Su lógica puede extrapolarse a otros hongos intracelulares o de difícil cultivo, aportando herramientas útiles 

para la vigilancia y el diagnóstico molecular bajo el enfoque de Una Salud. [1,2] 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 

Este proyecto fue aprobado por el Comité de Ética en el Uso de Animales de la Universidade de Brasília (SEI/UnB 

23106.133703/2020-92), y contó con permiso de captura otorgado por el SISBIO bajo el número de solicitud 

77229.  
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ABSTRACT 

The sodium/iodide symporter (NIS) is an integral plasma membrane protein essential for thyroid hormone 

biosynthesis and a therapeutic target in thyroid disorders and cancer [1,2]. NIS couples the inward translocation of 

I⁻ against its electrochemical gradient to the inward transport of Na⁺ down its electrochemical gradient. Since our 

group identified NIS at the molecular level in 1996 [3], major strides have been made in understanding its 

biosynthesis, post-translational and post-transcriptional modifications, regulation, and function. Recently, we 

determined three cryo-electron microscopy (cryo-EM) structures of NIS: one substrate-free, one bound to 2 Na⁺ 

and 1 I⁻, and one bound to 1 Na⁺ and the oxyanion perrhenate. These structures yielded new insights into how NIS 

selects, couples, and translocates anions—establishing a framework for understanding its function—and how it 

transports different substrates with distinct stoichiometries and releases them into the cytosol [4]. Moreover, the 

structural information we have obtained is guiding us as we design NIS mutant proteins with different substrate 

specificities to be tested in preclinical studies. Nevertheless, the molecular mechanism by which NIS transports I⁻ 

remains incompletely understood, largely because key conformational states are missing. In particular, the outward-

facing conformation—which plays a critical role in the protein’s alternating-access transport cycle—remains 

elusive. 

In this presentation, I will discuss ongoing efforts to stabilize and characterize the outward-facing state of NIS using 

complementary structural and functional approaches. By integrating cryo-EM with biophysical and computational 

strategies, we aim to stabilize this conformation, thereby filling a major gap in our understanding of how NIS 

recognizes and translocates substrates from the extracellular milieu. 

Determining the structure of this state will not only enable a more comprehensive mechanistic model of NIS 

function but also inform therapeutic strategies targeting I⁻ transport in thyroid and extrathyroidal tissues.  

This work underscores both the challenges and opportunities of investigating dynamic membrane protein—and, 

more broadly, illustrates how structural biology can uncover the molecular foundations of physiology and disease. 
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RESUMEN 

Las células del sistema inmunitario desempeñan un papel esencial al regular la respuesta tumoral mediante la 

secreción de citoquinas y la modulación de la apoptosis en células cancerosas, a través de la regulación de 

importantes vías de señalización. Entre estas vías, la vía JAK/STAT y en particular la proteína STAT (Signal 

Transducers and Activators of Transcription), cumple funciones centrales en proliferación, supervivencia y evasión 

inmune [1, 2]. Con el fin de evaluar la influencia de células inmunes sobre esta vía, se estableció un modelo de co-

cultivo entre células de cáncer de cervix, HeLa, y células mononucleares de sangre periférica (CMSP). Se definieron 

varias relaciones de co-cultivo y tiempos de 24 y 48 h, a 37 °C y 5% CO₂. Al finalizar los tiempos de incubación, 

las CMSP fueron retiradas y las HeLa remanentes se recolectaron para ensayos de viabilidad y extracción de 

proteínas totales, analizando la expresión de STAT3 por Western blot. Los resultados mostraron una disminución 

estadísticamente significativa de STAT3 en condiciones con relaciones altas de CMSP (1:10) y 48 h de exposición, 

en comparación con el control, lo que indica que las CMSP podrían modular la vía JAK/STAT3 en células HeLa a 

través de mecanismos de regulación inmune, suprimiendo señales proliferativas y favoreciendo la inducción de 

señales inhibitorias en las células tumorales. Demostrando el papel de las CMSP en la limitación del potencial 

proliferativo de las células de cáncer de cérvix y resaltando a STAT3 como un blanco prometedor en el desarrollo 

de terapias antitumorales. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

 

La teniasis/cisticercosis es una parasitosis desatendida de gran relevancia en salud pública, reconocida por su 

impacto en comunidades rurales con limitado acceso a agua potable, saneamiento básico y atención médica [1]. En 

Colombia, se han realizado grandes esfuerzos por la identificación y control de los focos del complejo Teniasis 

Cisticercosis, la Sierra Nevada de Santa Marta constituye una zona prioritaria, donde la población indígena Wiwa 

enfrenta condiciones propicias para la transmisión sostenida [2]. Este estudio evaluó la circulación activa del 

parásito mediante el análisis de muestras coprológicas y serológicas de miembros de la comunidad, así como de 

muestras ambientales de suelo en puntos estratégicos.  

En una primera fase, se detectó la presencia de Taenia spp en muestras fecales de niños y adolescentes mediante 

Kato-Katz, confirmando Taenia solium mediante PCR en tiempo real [3]. Con base en información, y 

reconociéndose el lugar de procedencia de los casos se delimitó un foco ubicado en la vereda Loma del Potrero, 

jurisdicción del municipio de San Juan del Cesar, para realizar el estudio del foco mediante la implementación de 

encuestas CAP Conocimientos, Actitudes y Prácticas donde se recolectaron muestras de sangre y heces para la 

evaluación por Kato-Katz, qPCR, y ELISA, garantizando alta sensibilidad y especificidad diagnóstica. En paralelo, 

se recolectaron muestras de suelo para análisis microscópico y qPCR. Los hallazgos ratifican la circulación de T. 

solium y la interacción entre factores humanos, ambientales que sostienen la transmisión. En conjunto con el pueblo 

Wiwa, el reconocimiento de esta problemática, pretende escalar acciones propias para el diseño de estrategias 

integrales de control bajo el enfoque Una Salud, que articulen acciones de vigilancia epidemiológica, intervenciones 

de saneamiento, educación comunitaria y acciones veterinarias. 

CONSIDERACIONES ÉTICAS 
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RESUMEN 

La ganadería es un sector clave en la economía colombiana y enfrenta amenazas como la infestación por garrapatas, 

vectores que afectan la salud animal y humana. Este estudio tuvo como objetivo detectar molecularmente especies 

de Anaplasma y Ehrlichia y su frecuencia de infección en garrapatas recolectadas en dos fincas ganaderas de 

Antioquia. Las garrapatas se recolectaron de ganado, caballos, perros y carneros mediante métodos de búsqueda 

activa manual; posteriormente se preservaron e identificaron mediante análisis morfológico y molecular basado en 

el gen COI y la plataforma BOLD Systems, confirmando la presencia de Rhipicephalus microplus, Dermacentor 

nitents y Rhipicephalus sanguineus. Para evaluar la infección natural de las especies de garrapatas por Anaplasma 

y Ehrlichia se realizó la evaluación de 1209 especímenes mediante qPCR dirigida al gen 23S rRNA que permitió 

identificar ocho muestras positivas (0.66%), seis de las cuales correspondieron a Anaplasma (0.50%) y una a 

Ehrlichia (0.08%), infectando garrapatas de la especie R. microplus. El análisis de filogenia molecular basado en 

las secuencias de los marcadores rpoB y groEL confirmó que todas las muestras positivas para Anaplasma 

correspondían a Anaplasma marginale; mientras la muestra positiva para Ehrlichia correspondía a una cepa no 

cultivada de Ehrlichia. Este estudio confirmó la presencia de Anaplasma marginale y una cepa no cultivada de 

Ehrlichia en garrapatas R. microplus recolectadas en fincas ganaderas de Antioquia, con una baja frecuencia de 

infección natural. Estos resultados subrayan la importancia de implementar estrategias de vigilancia epidemiológica 

y control de vectores en zonas rurales. Futuros estudios deberían enfocarse en ampliar el muestreo geográfico, 

evaluar la diversidad genética de las cepas circulantes y explorar el papel de otros hospedadores en la dinámica de 

transmisión de estas bacterias. 
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RESUMEN  

El cáncer es una de las causas principales de muerte a nivel mundial, en los últimos años ésta ha causado casi 10 

millones de muertes, lo que representa aproximadamente una de cada seis muertes registradas. El cáncer de pulmón, 

es uno de los más resistentes a fármacos, con un alto índice de mortalidad en Colombia y el mundo. American 

Cáncer Society estima que en 2024 se diagnosticarán 234.580 nuevos casos de cáncer de pulmón en USA, con 

125.070 muertes atribuidas a esta enfermedad [1]. En esta investigación se evalúan compuestos órgano-metálicos 

formados por dietilditiocarbamatos (DEDTC) y metales de transición, administrados en soluciones acuosas de 

metales de transición como Cloruro de Cobalto (II), Cloruro de Cobre (II), Cloruro de Hierro (III), Cloruro de Zinc 

(II) y Cloruro de Níquel (II) solos y/o en conjunto con un agente quelante Dietilditiocarbamato de sodio (DEDTC). 

Estos tratamientos fueron empleados a concentraciones en el orden µM sobre la línea celular A549.  La 

cuantificación de viabilidad mediante el ensayo colorimétrico con bromuro de 3-(4,5- dimetiltiazol-2-il)-2,5-difenil 

tetrazolio MTT) y ensayos de actividad enzimática antioxidante fue realizada en PAGE en condiciones no 

denaturalizantes. Los resultados obtenidos muestran que la combinación dietilditiocarbamato y cobre tuvo un efecto 

en la  viabilidad celular, seguido por el complejo formado con cobalto. A fin de evaluar el mecanismo de acción se 

evaluó la capacidad antioxidante protectora de Glutatión, y la  actividad de enzimas antioxidantes: superóxido 

dismutasa (SOD) que vario, y catalasa (CAT)  que no vario ni glutatión peroxidasa (GPx). Todo esto conlleva a 

sugerir que para la línea  celular escogida de adenocarcinoma de pulmón A549, esta muestra susceptibilidad no solo 

a  la combinación DEDTC-Cu sino también a la DEDTC-Co y que el estrés oxidativo pudiera  ser el responsable 

de la mencionada inducción de muerte celular. Esta es la primera  investigación en la que un complejo diferente al 

formado con cobre promete ser antitumoral,  lo cual abre una alternativa innovadora a bajas dosis, de nuevos 

fármacos antitumorales.   

Palabras claves: ditiocarbamato, metales, antitumoral, cáncer, apoptosis, citotoxicidad  
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RESUMEN 

Las aneuploidías embrionarias afectan 30-80% de embriones en reproducción asistida según edad materna, 

representando la principal causa de fallo reproductivo [1]. Sin embargo, existe heterogeneidad significativa en 

outcomes clínicos según cromosoma y tipo de alteración específicos, particularmente con embriones mosaicos, 

generando incertidumbre en decisiones de transferencia [1]. Este estudio buscó sintetizar sistemáticamente la 

evidencia sobre outcomes cromosoma-específicos para proponer un sistema de clasificación de riesgo. Se realizó 

revisión sistemática PRISMA en PubMed, (2010-2025), incluyendo estudios con aneuploidías cromosoma-

específicas y seguimiento clínico. Se extrajeron datos sobre frecuencias, tasas de implantación, aborto, nacido vivo 

y anomalías neonatales, estratificados por cromosoma, tipo de aneuploidía y edad materna. Se incluyeron 46 

estudios (n=7,892 embriones; 1,234 transferidos con alteraciones). Los cromosomas más afectados fueron 16 

(18.3%), 22 (16.7%), 21 (14.2%), 15 (12.8%) y 19 (9.4%), con frecuencia aumentando por edad materna: 32% (<35 

años), 47% (38-40 años), 68% (≥42 años). Aneuploidías completas mostraron implantación 14.2%, aborto 78.4%, 

nacido vivo 3.1%. El análisis cromosoma-específico reveló que cromosomas 15, 16, 22 tuvieron mejores outcomes 

(14-17% nacido vivo) versus 13, 18, 21 (7-9%). Se propone sistema de clasificación: Clase I (mosaicos <20%, 

transferibles prioritarios), Clase II (mosaicos 20-40% cromosomas 15,16,22, segunda línea), Clase III (mosaicos 

20-40% cromosomas 13,18,21, counseling intensivo), Clase IV (aneuploidías completas viables, mosaicos >50%, 

no recomendados). Este sistema permite estratificación de riesgo cromosoma-específica, identificando embriones 

potencialmente viables actualmente descartados. La implementación podría aumentar tasas acumulativas de 

embarazo sin incrementar anomalías significativamente, particularmente beneficiando pacientes con opciones 

limitadas. Se requieren estudios prospectivos multicéntricos con seguimiento neonatal completo para validación. 
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RESUMEN  

El estrés académico es una condición común entre los estudiantes universitarios y puede desencadenar alteraciones 

fisiológicas que afectan la homeostasis metabólica, como variaciones en los niveles de cortisol, glucosa y lípidos 

en sangre [1]. Estas respuestas están moduladas por factores individuales, incluyendo el sexo, antecedentes 

familiares y hábitos de vida, elementos que podrían aumentar el riesgo de enfermedades crónicas a largo plazo [2]. 

Analizar la relación entre los niveles de cortisol, glucosa y el perfil lipídico en estudiantes del programa de 

Bacteriología y Laboratorio Clínico de la Universidad de Santander, campus Cúcuta, sometidos a estrés académico 

por exámenes. Estudio observacional con enfoque cuantitativo. Se incluyeron estudiantes entre 18 y 25 años, 

principalmente mujeres (73%). Se aplicaron encuestas para caracterización sociodemográfica, hábitos de vida y 

antecedentes clínicos. Se recolectaron muestras de sangre antes y después de los exámenes para medir cortisol, 

glucosa, colesterol total y triglicéridos. Se utilizaron análisis descriptivos y pruebas de correlación para evaluar 

asociaciones entre variables bioquímicas y estrés. Se evidenció una alta prevalencia de antecedentes familiares de 

hipertensión (56.8%), diabetes (40.5%) y sobrepeso (27%). La mayoría reportó inactividad física y alimentación 

deficiente. Las mujeres mostraron incrementos significativos postexamen en cortisol y glucosa, con 

correlación positiva entre ambos (p < 0.05). No se hallaron correlaciones significativas entre cortisol y lípidos. Los 

hombres no presentaron cambios significativos. El estrés académico genera respuestas fisiológicas diferenciadas 

por sexo, afectando principalmente a las mujeres, quienes mostraron mayor reactividad en biomarcadores 

relacionados con el eje hipotálamo hipófisis-adrenal y el metabolismo glucídico [3,4]. Estos cambios, junto con 

hábitos poco saludables, podrían predisponer a enfermedades metabólicas si persisten en el tiempo [5].  El estrés 

académico influye negativamente en parámetros bioquímicos de estudiantes, especialmente en mujeres, lo que 

destaca la necesidad de estrategias de manejo emocional y promoción de estilos de vida saludables. Se recomienda 

ampliar la muestra y desarrollar estudios longitudinales que evalúen el impacto del estrés en distintas etapas de 

la formación universitaria.  
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RESUMEN 

 

El cáncer colorrectal (CRC) es una de las principales causas de mortalidad por cáncer a nivel mundial, siendo la 

resistencia a múltiples fármacos (MDR) uno de los principales desafíos terapéuticos [1]. El tratamiento con 

Doxorrubicina (DOX), un fármaco ampliamente utilizado en quimioterapia pierde eficacia cuando las células 

tumorales sobreexpresan transportadores como la Glucoproteína P (P-gp), que expulsa grandes cantidades de este 

fuera de la célula [2]. Para mejorar estos tratamientos, se ha propuesto el uso de terapias combinatorias que incluyan 

inhibidores o reguladores de la P-gp, como el verapamilo y la curcumina [2,3]. En resultados previos del Grupo de 

Investigación en Bioquímica Aplicada se encontró que la interacción farmacológica del antihipertensivo Losartán 

con la Doxorrubicina es de tipo sinérgico. De este modo, este estudio tuvo como objetivo evaluar el efecto de la 

terapia combinatoria Losartán-Doxorrubicina sobre la P-gp en células de cáncer colorrectal HCT-116, mediante la 

cuantificación de fármaco DOX internalizado y liberado, así como la evaluación del potencial inhibitorio del 

Losartán sobre la P-gp. Se cultivaron células HCT-116 en medio RPMI. Se realizaron ensayos de internalización 

y liberación de DOX mediante fluorescencia, tras tratamientos con Doxorrubicina como monoterapia, Losartan 

monoterapia y en combinación de ambos medicamentos. Además, se evaluó la inhibición de P-gp cuantificando la 

concentración intracelular de Rodamina B, un sustrato de esta proteína, en presencia de Losartán. 
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RESUMEN 

Los híbridos moleculares conformados por los núcleos de quinolina y chalcona resaltan en la química medicinal 

por sus perfiles bioactivos, en particular como agentes anticancerígenos y antioxidantes [1]. En este estudio fueron 

evaluadas la actividad antiproliferativa y antioxidante de doce (12) compuestos híbridos quinolina-chalcona y 

algunos precursores, previamente sintetizados de acuerdo con una metodología propia del grupo de investigación 

CODEIM. Además, se realizaron estudios in silico que incluyeron docking molecular y predicción del perfil 

ADMET. Como resultado, todos los compuestos exhibieron baja o moderada citotoxicidad frente a las líneas 

celulares evaluadas, afectando principalmente las células HeLa. El compuesto 3b4 disminuyó las especies reactivas 

de oxígeno (ROS) a valores cercanos obtenidos para el ácido ascórbico, los cuales fueron de un 2% en células HeLa. 

También se hizo notable la reducción de ROS en células Vero por la acción de los compuestos 2a (51%) y 3b hasta 

valores del 51 y 47%, respectivamente. Los resultados no permiten establecer una relación directa entre la actividad 

citotóxica y la actividad antioxidante expuesta por las moléculas ensayadas. Además, los resultados de viabilidad 

celular y detección de ROS mostraron el potencial de los compuestos para actuar como coadyuvantes en el 

tratamiento del cáncer de cuello uterino. Los resultados del acoplamiento molecular sugieren que la disminución de 

ROS se debe a la inhibición de la enzima oxidasa NADPH2 (NOX2) por los compuestos 2a y 3b4. Por último, la 

predicción del perfil ADMET permitió conocer el perfil farmacocinético favorable de todos los compuestos 

ensayados. 
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RESUMEN 

 

La betacaseína es una proteína codificada por el gen CSN2 en bovinos y han sido identificadas 13 variantes alélicas, 

siendo las A1 y A2 las más comunes. En el caso de la digestión en el intestino humano de la beta caseína A1, se 

forma el péptido bioactivo denominado betacasomorfina-7 (BCM-7), el cual se ha asociado como factor etiológico 

de diferentes enfermedades en humanos [1, 2, 3], principalmente en recién nacidos por lo que es importante estudiar 

la genética del gen CSN.2 en Colombia. Determinar las frecuencias alélicas y genotípicas del gen CSN2 en vacas 

de raza Holstein provenientes de cinco municipios del Departamento de Nariño, Colombia. Se tomaron muestras 

de sangre de 200 vacas de 10 hatos ubicados en Pasto, Túquerres, Gualmatán, Guachucal y Pupiales, a partir de las 

cuales se extrajo el ADN genómico usando el método Salting Out. Las variantes A1 y A2 del gen CSN2 se 

identificaron mediante PCR alelo-específica a partir del ADN genómico. Los resultados mostraron frecuencias 

alélicas de 0,46 para A1 y 0,54 para A2, y genotípicas de 0,23 (A1A1), 0.46 (A1A2) y 0,31 (A2A2), con valores de 

heterocigosidad observada (Ho) de 0,46 Y heterocigosidad esperada (He) de 0,47. La raza Holstein es la más común 

en Australia, el norte de Europa, Estados Unidos y países latinoamericanos y se han identificado las formas alélicas 

A1 y A2 de la β-caseína en frecuencias alélicas y genotípicas similares a la obtenidas en el presente estudio [4].. Se 

concluye que el alelo A1 está presente en una frecuencia moderadamente alta, por lo que se sugiere usar toros con 

genotipo A2A2 de alto valor genético para características productivas en los hatos lecheros, buscando disminuir la 

frecuencia del alelo A1 y generar impactos positivos en la salud del consumidor de leche.  
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RESUMEN 

 

Los procesos inflamatorios asociados a patologías como la artritis y el cáncer se relaciona con la 

sobreexpresión de la ciclooxigenasa-2 (COX-2), una enzima que coexiste con la isoforma constitutiva 

COX-1. La inhibición no selectiva de COX-1 por antiinflamatorios no esteroideos (AINEs) puede generar 

efectos adversos graves, resaltando la necesidad de desarrollar inhibidores específicos de COX-2. Aunque 

celecoxib es el único inhibidor selectivo aprobado por la FDA, su uso se ha vinculado con un mayor riesgo 

de eventos cardiovasculares y cerebrovasculares [1]. Por lo anterior, este estudio buscó identificar nuevos 

inhibidores selectivos para COX-2 mediante el análisis in silico de 5,000 metabolitos vegetales. Para esto, 

se realizó un cribado molecular empleando modelos farmacofóricos, docking molecular, y simulaciones 

de dinámica molecular (1,000 ns). Como resultado, se identificaron cuatro 5,7-dihidroxiflavonas (crisina, 

galangina, luteolina, apigenina) como candidatos prometedores. Adicionalmente, se identificó un derivado 

de estas flavonas sustituido en C-3 el cual mostró interacciones hidrofóbicas estables con Val523 (54%), 

y otros aminoácidos del sitio activo de la enzima similares a los presentados por el fármaco de referencia 

celecoxib (62%). Los resultados sugieren que flavonas con sustituciones no polares en C-3, representan 

una estrategia viable para desarrollar inhibidores selectivos de COX-2 con mejor perfil de seguridad.  
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RESUMEN 

Los antibióticos glicopeptídicos son compuestos cíclicos glicosilados que, con frecuencia, presentan cadenas 

laterales lipofílicas derivadas de ácidos grasos. Dentro de esta familia, la vancomicina ha sido ampliamente 

estudiada desde la década de 1950 y se emplea en el tratamiento de infecciones causadas por bacterias Gram-

positivas, como Staphylococcus aureus resistente a meticilina. Con el tiempo, se han desarrollado diversas 

moléculas de esta clase en respuesta al creciente problema de resistencia bacteriana. Sin embargo, su síntesis suele 

ser costosa y compleja, y su caracterización representa un desafío debido a la gran diversidad de glicoformas 

posibles [1]. 

En este contexto, con el objetivo de obtener moléculas glicosiladas promisorias mediante rutas sintéticas más 

accesibles, en este trabajo se sintetizaron neoglicopéptidos derivados de la secuencia de la lactoferricina bovina 

(LfcinB), funcionalizados con motivos de glucosa (Glc) y galactosa (Gal). La síntesis se llevó a cabo mediante 

síntesis de péptidos en fase sólida (SPPS) y reacciones de química click, específicamente la cicloadición azida-

alquino catalizada por cobre(I) (CuAAC). Los péptidos obtenidos fueron caracterizados mediante RP-HPLC, y su 

actividad antibacteriana in vitro fue evaluada frente aislados clínicos y cepas de referencia de E. coli y S. aureus. 

La incorporación de azúcares en diferentes posiciones de la secuencia peptídica RWQWRWQWR generó 

variaciones en su actividad antibacteriana previamente reportada [2]. 
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RESUMEN 

Los patógenos farmacorresistentes representan una creciente amenaza global surgida en gran parte por el uso 

inadecuado e indiscriminado de medicamentos. La Organización Mundial de la Salud (OMS) ha catalogado la 

resistencia a los antimicrobianos (RAM) como una de las diez principales amenazas para la salud pública mundial. 

En respuesta a esta problemática, la OMS ha propuesto la búsqueda de nuevas moléculas con actividad 

antimicrobiana [1]. 

Dentro de este contexto, en este trabajo se planteó la obtención de péptidos antimicrobianos híbridos (PAMHs) en 

los que se incorporó a la secuencia de los PAMs, RWQWRWQWR, KKWQWK-Ahx-RLLRRLLR y RRWQWR, 

motivos antioxidantes: los ácidos p-cumárico y siríngico [3], con el objetivo de potenciar su actividad biológica y 

espectro de acción [2].  

La obtención de los PAMHs se realizó por síntesis en fase sólida (SPPS) usando la estrategia Fmoc/tBu, las 

moléculas fueron purificadas por RP-SPE y se caracterizaron por HPLC y LC-LRMS. El potencial antibacteriano 

de los PAMHs con mayor viabilidad sintética fue evaluado en cepas de referencia y aislados clínicos de Escherichia 

coli, Staphylococcus aureus.  
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RESUMEN 

La inmunidad sintética representa una frontera revolucionaria en la biomedicina, al aprovechar la edición genética 

no solo para corregir mutaciones, sino también para diseñar respuestas inmunológicas completamente nuevas y 

adaptativas [11, 12]. Esta revisión académica aborda cómo herramientas avanzadas como CRISPR-Cas9 [4, 9], la 

edición de bases [10] y la edición prime [3], junto con circuitos genéticos sintéticos (como SynNotch y SUPRA 

CAR) [6, 8], permiten la programación y reprogramación precisa de células inmunes clave, incluyendo linfocitos 

T, células B y células dendríticas. Se destacan avances en la generación de linfocitos T sintéticos con receptores 

editables [4, 6, 11], células B modificadas para producir anticuerpos neutralizantes frente a variantes emergentes 

(ej. VIH-1) [4], y biosensores celulares capaces de detectar señales patológicas y activar terapias in situ [2]. Además, 

se exploran aplicaciones experimentales como vacunas editadas con mayor especificidad antigénica [1] y células 

inmunes dotadas de mecanismos de autorregulación, capaces de adaptarse dinámicamente al entorno molecular [6, 

8]. Este enfoque representa un cambio de paradigma: construir sistemas inmunes sintéticos que no solo respondan 

ante amenazas complejas, sino que también aprendan y evolucionen con precisión [6, 12]. Finalmente, se realiza 

un análisis crítico sobre los principales retos éticos (como la edición en línea germinal y el acceso equitativo) [5, 

7], bioseguros (efectos off-target, impulsores genéticos) [4, 13], y regulatorios (escalabilidad, marcos normativos 

insuficientes) [2, 6, 11], reflexionando sobre el papel transformador de la biología molecular en la medicina del 

futuro. 
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RESUMEN 

Las enfermedades parasitarias, como la malaria y la geohelmintiasis, son un problema de salud pública 

que afecta el estado nutricional e inmunológico [1]. En Colombia se presenta   principalmente en niños de 

áreas rurales y deprimidas. En la actualidad, no está definida la relación del eje de la GH/ IGF-1, con las 

complicaciones clínicas de la coinfección malaria por Plasmodium vivax - geohelmintiasis. El objetivo de 

este estudio fue evaluar el efecto de la coinfección por Plasmodium vivax y geohelmintos, sobre la 

concentración plasmática del eje GH)/IGF-1 y la proteína de unión 3 al IGF-1  (IGFBP-3). Se realizó un 

estudio, analítico y de corte transversal, donde participaron 60 individuos, distribuidos en 4 grupos, 

malaria (n=15); geohelmintiasis (n=15); coinfección malaria – geohemintiasis (n=15) e individuos 

aparentemente sanos (n=15), en la región de Tierralta (Córdoba- Colombia). El diagnóstico de la malaria 

se realizó por gota gruesa y la geohelmintiasis por Kato Katz. La concentración plasmática de la GH, el 

IGF-1 y la IGFBP-3 se determinaron por ELISA. Se observó que los individuos de sexo masculino 

mostraron una mayor susceptibilidad a la coinfección malaria– geohelmintiasis, mientras que la población 

menor a 10 años presentó mayor susceptibilidad a malaria y coinfección malaria – geohelmintiasis. La 

especie de geohelmintos Trichuris trichiura, mostró mayor prevalencia de infección en la población de 

estudio. La concentración mediana de la GH (8,3 ± 5,54 g/dL), IGF-1 (23,9 ± 10,9 g/dL) e IGFBP-3 (257,3 

± 136 g/dL) disminuyó significativamente en los pacientes con malaria con respecto a los controles (p ≤ 

0,05). Los resultados indican que la coinfección por Plasmodium vivax– geohelmintiasis, tienen un 

impacto negativo sobre el eje de GH/IGF-1 - IGFBP-3, lo cual sugiere que en infecciones recurrentes 

puede afectar el estado nutricional y complicar a los pacientes coinfectados.  
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RESUMEN 

Los parásitos intestinales representan una causa significativa de morbilidad en humanos y animales, especialmente 

en contextos rurales con saneamiento deficiente [1]. Este estudio transversal evaluó la prevalencia de parásitos 

intestinales en cerdos de traspatio en Magangué (Bolívar, Colombia), y su relación con factores higiénico-sanitarios. 

Se recolectaron 30 muestras fecales por muestreo ambiental en zigzag y se procesaron empleando la técnica de 

Ritchie. Además, se aplicaron encuestas y guías de observación para caracterizar las condiciones sanitarias de los 

traspatios. 

Se identificaron múltiples parásitos intestinales de importancia médica, incluyendo geo-helmintos, protozoos 

comensales, y protozoos patógenos como Entamoeba histolytica, Giardia duodenalis y Neobalantidium coli (antes 

Balantidium coli). Estos parásitos utilizan procesos bioquímicos para su invasión y supervivencia, como la 

secreción de proteasas (cisteína, serina, metaloproteasas), hialuronidasas y otros factores que degradan la mucosa 

intestinal, modulan la respuesta inmune y facilitan la colonización [2]. La co-infección frecuente y la alta carga 

parasitaria detectada reflejan un entorno de transmisión activa, posiblemente favorecido por la contaminación del 

agua,  suelos y superficies con materia fecal [1]. Aunque el análisis morfológico permitió el diagnóstico inicial, se 

recomienda el uso de herramientas de biología molecular para identificar especies, subtipos y ensamblajes con 

relevancia clínica. Esto permitiría comprender mejor la epidemiología local, evaluar la zoonosis potencial y orientar 

estrategias preventivas desde un enfoque integral [4]. Este estudio evidencia la necesidad de vigilancia molecular, 

mejora del saneamiento básico y educación sanitaria, integrando conocimiento bioquímico y clínico sobre las 

interacciones hospedero-parásito en entornos rurales de alto riesgo. 
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RESUMEN 

Los modelos lipídicos representan una herramienta esencial para el estudio de las propiedades fisicoquímicas y 

funcionales de las membranas celulares [1]. Su principal ventaja radica en la posibilidad de reproducir, en un 

entorno controlado y simplificado, características específicas de membranas biológicas, permitiendo así la 

investigación detallada de fenómenos como la fluidez, el empaquetamiento lipídico, la formación de dominios, la 

permeabilidad y la respuesta a agentes externos. Estos sistemas modelo facilitan la elucidación de mecanismos de 

interacción entre lípidos y otras moléculas bioactivas, tales como péptidos antimicrobianos [2]. Los modelos 

lipídicos pueden ser diseñados para emular composiciones específicas de membranas de distintos tipos celulares —

por ejemplo, bacterianas, eucariotas o cancerosas. Un ejemplo destacado es la incorporación de lípidos modificados 

como el lisil-fosfatidilglicerol (Lisil-PG) para simular las adaptaciones de Staphylococcus aureus frente a péptidos 

catiónicos.  

En este trabajo se diseñaron varios sistemas representativos de la membrana de S. aureus incluyendo 

sobreproducción de Lisil-PG para estudiar la interacción de dos péptidos antimicrobianos: NA-CATH:ATRA-1-

ATRA-1 (NA) y ATRA-1.  NA es un péptido sintético con carga +15 y ATRA-1 es un péptido corto con carga +8, 

lo que favorece que ambos interaccionen con membranas bacterianas. En este trabajo se empleó la espectroscopia 

infrarroja con trasformada de Fourier (FT-IR) para obtener información sobre la organización estructural de los 

fosfolípidos en respuesta a la presencia de los péptidos. El análisis de resultados muestra que el aumento de la 

concentración de lisil-PG en la composición lipídica se correlacionó con un incremento en la temperatura de 

transición (Tm), indicando una mayor estabilidad térmica de los sistemas lipídicos con mayor contenido de lisil-PG. 

Además, los resultados de FT-IR mostraron que la presencia de lisil-PG modula la actividad de los péptidos. 
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RESUMEN 

Las fluoroquinolonas (FQs) son antibióticos cruciales en ganadería, pero su uso debe ser restringido debido al riesgo 

de desarrollar resistencia bacteriana [1]. Aunque se han establecido Límites Máximos de Residuos (LMR) para la 

seguridad del consumidor, se desconoce el efecto de estas a concentraciones traza en la calidad y propiedades tecno-

funcionales de los alimentos. Determinar el impacto de las FQs norfloxacina, ciprofloxacina, sarfloxacina, 

enrofloxacina y danofloxacina a sus niveles de LMR sobre la solubilidad, oxidación y digestibilidad de las proteínas 

de la leche bovina. Muestras de leche cruda fueron contaminadas individualmente con las FQs a concentraciones 

iguales a su LMR y 1.5 veces los LMR. Se incluyeron muestras control sin contaminantes. Se extrajeron las 

fracciones de caseínas y lactosuero. La carbonilación proteica se cuantificó con un inmunoensayo, mientras que la 

solubilidad de las proteínas se midió usando el método de Bradford. La digestibilidad se evaluó a través de un 

ensayo bifásico simulado in vitro [2]. Todas las FQs analizadas causaron daño oxidativo en las proteínas, 

manifestado por un aumento significativo en el índice de carbonilos. Las caseínas mostraron un aumento de 1.6 a 

3.2 veces, mientras que el lactosuero presentó incrementos de 9.4 a 11.3 veces con enrofloxacina y de 6.5 a 7.0 

veces con danofloxacina. Este daño oxidativo se correlacionó con una pérdida de solubilidad en las caseínas de 

hasta 35.7% (danofloxacina) y en el lactosuero de hasta 67.8% (enrofloxacina). Estos resultados sugieren que la 

pérdida de solubilidad afecta negativamente las propiedades tecno-funcionales de la leche, como su capacidad 

emulsionante y de gelificación. No se observó un efecto significativo en la digestibilidad de las proteínas. Las 

fluoroquinolonas, a concentraciones iguales a sus LMR, reducen la solubilidad de las caseínas y las proteínas del 

lactosuero bovino. Este efecto está asociado al incremento en el índice de carbonilos. 
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RESUMEN 

En las últimas décadas ha habido un gran interés en los gliconjugados naturales debido a sus aplicaciones en 

medicina, farmacéutica e industria. La pectina cítrica, un heteropolisacárido complejo presente principalmente en 

las paredes celulares vegetales, se ha conocido por su actividad anticoagulante y antitrombótica principalmente 

cuando está sulfatada, proyectándose como una biomolécula con potencial aplicación en problemas de coagulación 

sanguínea [1].  Su base estructural está constituida por ácido D-poligalacturónico similar a la heparina, conteniendo 

residuos de azúcares neutros como arabinosa, galactosa, ramnosa y xilosa. El efecto anticoagulante de pectinas 

cítricas sulfatadas se atribuye a la capacidad de los grupos sulfato para interactuar electrostáticamente con factores 

de coagulación, mecanismo similar al de la heparina [1]. La pectina cítrica proveniente de maracuyá (Passiflora 

edulis) ha sido poco caracterizada en cuanto a estructura y potencial anticoagulante. En este trabajo, una pectina del 

mesocarpio fue extraída, purificada y fraccionada por diálisis secuencial obteniéndose una fracción de alto masa 

molecular mayor a 300 kDa, la cual fue posteriormente sulfatada. La masa molecular fue confirmada por 

cromatografía de exclusión (HPSEC) y sus bases estructurales glicoconjugadas por GCMS y RMN. La evaluación 

in vitro de la actividad anticoagulante mediante la prueba del tiempo de tromboplastina parcial activada (aPTT) 

mostró un aumento del tiempo de coagulación para concentraciones mayores de 7.0 μg mL-1, mostrando actividad 

anticoagulante comparado con la heparina de 1.0 µg mL-1. En cuanto al tiempo de protrombina (PT), no se evidenció 

un aumento significativo, lo que sugiere que su actividad anticoagulante es a través de la vía intrínseca de la cascada 

de coagulación. Estos resultados evidencian que la pectina cítrica sulfatada de Passiflora edulis posee potencial 

como anticoagulante de origen vegetal. 
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RESUMEN 

La enfermedad de Alzheimer (EA) es una patología neurodegenerativa compleja y la principal causa de demencia, 

caracterizada por placas amiloides y ovillos neurofibrilares [1].  Los receptores nucleares X hepáticos (LXR) son 

factores de transcripción multidiana utilizados en EA [2]. Nuestro grupo ha identificado extractos activos del género 

Zanthoxylum y obtuvo una fracción ZC1, que activa los LXR, mejorando el deterioro cognitivo y reduciendo la 

carga patologíca en el modelo triple transgénico 3xTg-AD [3]. Evaluar la expresión de proteínas sinápticas y mielina 

en el cerebro de animales 3xTg-AD tratados con ZC1. Rodajas de cerebro de animales 3xTg-AD de 17 meses, 

tratados con ZC1 durante 70 días fueron inmunomarcadas con los siguientes anticuerpos: Sinapsina, Receptor 

vesicular de glutamato V, Proteína de densidad postsináptica 95, SH3 y anquirina múltiple, subunidad 2β del 

receptor NMDA, proteína básica de mielina, Olig2 y NeuN. Analizadas mediante microscopía confocal. Se 

evidenció un aumento significativo de las proteínas presinápticas en todas las áreas estudiadas, siendo más notorio 

en subículo y corteza entorrinal. Para las postsinápticas los cambios se observaron principalmente en CA3, subículo 

y corteza entorrinal. Respecto al linaje oligodrendroglial y las neuronas presentó un aumento en el hipocampo y la 

corteza entorrinal. Los hallazgos sugieren que el tratamiento con ZC1 modulan proteínas clave relacionadas con la 

sinapsis y la mielina favoreciendo la organización y funcionalidad sináptica a través de la disminución en la carga 

patológica, con un efecto sobre la integridad neuronal y los oligodendrocitos.  
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RESUMEN 

Introducción. La obesidad es una patología mundial grave implicada en el desarrollo de diversas comorbilidades 

[1]. La proinflamación crónica en personas con obesidad es un factor fundamental para desarrollar comorbilidades. 

El polimorfismo de nucleótido simple (SNP) de la Interleucina-6 (rs1800797), se ha asociado con diversas 

enfermedades metabólicas [2]. 

En el presente trabajo se identificó la asociación del SNP del gen de la Interleucina-6 (rs1800797) con personas 

mestizas mexicanas que viven con obesidad (OB) y normopeso (NP). Métodos. Se evaluaron marcadores 

antropométricos, clínicos y bioquímicos en el grupo OB (n=135) y NP (n=136). Se obtuvo ADN de sangre 

periférica. La genotipificación se realizó mediante PCR-RQ utilizando sondas TaqMan. Una p<0.05 se aceptó como 

diferencia estadística significativa. Resultados. No hubo diferencia estadística (Xi2=0.62, p<0.42; O/R = 0.88; 

I.C.95% 0.35-1.75) en la frecuencia (0.44) del grupo OB de portadores del alelo de riesgo por arrastre (A-G + G-

G) frente a la frecuencia (0.55) por arrastre en NP. Los portadores del alelo de riesgo por arrastre del grupo OB 

versus homocigotos silvestre (A-A) del grupo OB, mostraron mayores valores estadísticos (p<0.05) en: 1) 

Circunferencia de cintura: 113 vs 99 cm. 2) Índice cintura/cadera: 0.91 vs. 0.84. 3) Área de grasa abdominal: 182 

vs 157 cm²; respectivamente. Discusión. No hay diferencia estadística en la frecuencia del SNP de IL-6 entre 

personas con OB y NP. Sin embargo, las personas con OB portadoras del alelo de riesgo (por arrastre), presentan 

mayores valores de marcadores antropométricos relacionados con el desarrollo de comorbilidades, en comparación 

con personas homocigotas silvestre con OB. Conclusiones. El grupo OB portadores del alelo G por arrastre, 

mostraron valores mayores de grasa visceral, circunferencia de cintura e índice cintura/cadera, marcadores 

relevantes asociados al desarrollo de comorbilidades como: diabetes, dislipidemias y enfermedades cardio-

vasculares.  
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RESUMEN 

 

La vehiculización de agentes quimioterapéuticos mediante aptámeros conjugados (ApDC) ha surgido como una 

estrategia prometedora en terapia dirigida [1]. La doxorrubicina (DOX) en combinación con el losartán (LOS) han 

mostrado efectos sinérgicos en un modelo in vivo de cáncer de mama [2]. En este proyecto se propone el desarrollo 

de un ApDC que combine DOX y LOS empleando el aptámero sgc8c, el cual reconoce la proteína tirosina cinasa 

7 (PTK7) [3], sobre-expresada en las células de cáncer de colon HCT116. Para ello, se adaptaron linkers escindibles 

previamente descritos para favorecer la liberación intracelular: un diéster pirofosfato para LOS [4] y un puente 

bisulfuro para DOX [5]. El fragmento linker-LOS se acoplará al extremo 3’ del aptámero mediante química click 

bioortogonal, mientras que el fragmento linker-DOX se unirá al extremo 5’ a través de un puente bisulfuro. 

Posteriormente, se caracterizará el ApDC, se evaluará su citotoxicidad en células HCT116 versus células control 

K562, su internalización mediante citometría de flujo, y su estabilidad en gel de agarosa. Como primer avance, se 

obtuvo mediante una síntesis de tres pasos el linker para el acoplamiento con DOX: carbonato 4-nitrofenil 2-(2-

piridilditio)etílico, con un rendimiento del 56%. Se espera que este proyecto contribuya al desarrollo de ApDC 

basados en terapias combinatorias para el tratamiento del cáncer colorrectal.  
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RESUMEN 

 

Los antiinflamatorios no esteroides (AINEs), como el Meloxicam son ampliamente utilizados por su efecto 

analgésico y antinflamatorio, actuando principalmente a través de la inhibición de las enzimas COX [1]. Sin 

embargo, su acción sobre genes comúnmente usados como normalizadoras de qPCR como: la β2-microglobulina 

(B2M), que constituye la cadena ligera del complejo mayor de histocompatibilidad clase I [2]; y la gliceraldehído-

3-fosfato-deshidrogenasa (GAPDH) una enzima glucolítica esencial en el metabolismo bioenergético y la 

producción de ATP [3], sigue siendo poco comprendida. En este estudio se evaluó el efecto de Meloxicam sobre la 

estabilidad de B2M y GAPDH como normalizadores de qPCR en una línea celular HGC-27 de mucosa gástrica 

humana. Para esto se expusieron las células a concentraciones equivalentes a la fracción de fármaco libre, 

analizando la expresión relativa mediante RT-qPCR y la estabilidad por NormFinder [4]. Los resultados mostraron 

que Meloxicam presento una estabilidad de 1.42 para B2M y de 1.73 para GAPDH, además de un aumento de la 

desviación estándar comparado con el control. Esto sugiere que pueda tener vías de acción relacionadas con la 

regulación de la concentración de calcio intracelular y de factores de transcripciones como IRF1, STAT1, STAT5A 

o IL-l, las cuales pueden afectar la expresión de ambos genes [5-6]. Estos hallazgos resaltan la necesidad de 

considerar las interacciones entre el Meloxicam y otras rutas moleculares, así como la importancia de una adecuada 

selección de normalizadores en estudios de expresión génica humana.  
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RESUMEN 

 

Los coronavirus son virus con gran plasticidad evolutiva y capacidad de salto interespecie, prioritarios para la 

vigilancia epidemiológica. En el Cerrado brasileño, la intensificación del contacto entre fauna silvestre, animales 

domésticos y humanos favorece la circulación viral. Investigamos la presencia y diversidad de coronavirus en 74 

murciélagos de nueve especies capturados en el Distrito Federal, combinando metagenómica dirigida y 

metatranscriptómica (RNA-seq). En metagenómica se utilizaron cebadores específicos para la familia 

Coronaviridae. Veintiocho muestras resultaron positivas; tras secuenciación y clasificación taxonómica, se 

confirmó Betacoronavirus en intestinos de Artibeus planirostris (n=1), Artibeus lituratus (n=1), Diphylla ecaudata 

(n=2), Desmodus rotundus (n=5), Diaemus youngi (n=2), Glossophaga soricina (n=4) y Nyctinomops laticaudatus 

(n=1). Estas secuencias mostraron >99 % de identidad con betacoronavirus previamente reportados en Artibeus spp. 

en Brasil, lo que sugiere un rango de hospederos más amplio de lo previsto [1]. La metatranscriptómica permitió 

recuperar un fragmento de ≈3 kb a partir de A. planirostris, con 98 % de identidad respecto de un betacoronavirus 

de Carollia perspicillata descrito en Costa Rica, conformando una rama diferenciada en un árbol filogenético. La 

evidencia confirma la circulación de betacoronavirus en múltiples especies de murciélagos neotropicales del 

Cerrado y revela linajes diferenciados en la región, así como la plasticidad del rango de hospederos. La integración 

de metagenómica y RNA-seq fortalece la detección temprana y la caracterización filogenética, apoyando estrategias 

de vigilancia integradas bajo el enfoque Una Salud. 
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RESUMEN 

 

La evaluación de contaminantes ambientales, en particular de pesticidas empleados en sistemas agrícolas intensivos, 

requiere biomarcadores sensibles capaces de detectar efectos subletales en organismos expuestos. La enzima 

acetilcolinesterasa (AChE) es ampliamente reconocida como un indicador eficaz de exposición a compuestos 

neurotóxicos, especialmente organofosforados y carbamatos [1]. En este contexto, el pez carnívoro Hoplias 

malabaricus, distribuido en cuerpos de agua dulce de América del Sur, constituye un modelo biológico idóneo para 

estudios ecotoxicológicos debido a su capacidad de bioacumulación y sensibilidad a contaminantes ambientales [2]. 

El objetivo de este estudio fue evaluar la actividad de la AChE en el tejido cerebral de H. malabaricus como 

biomarcador de exposición a pesticidas en ambientes agrícolas. Para ello, se recolectaron ejemplares en dos sitios 

contrastantes: una zona arrocera caracterizada por el uso intensivo de agroquímicos y un sitio control sin actividad 

agrícola, considerado como referencia ambiental. La actividad enzimática se determinó mediante el método de 

Ellman, adaptado para microplacas, lo que permitió una cuantificación sensible, precisa y reproducible. Los 

resultados evidenciaron una inhibición de la AChE en los peces provenientes del entorno arrocero, lo que constituye 

un claro indicador de exposición a compuestos neurotóxicos presentes en el ambiente. Estos hallazgos refuerzan la 

validez de la actividad de la AChE como biomarcador confiable y sensible, con alto potencial para el monitoreo 

ambiental en ecosistemas acuáticos sometidos a presión agrícola.  
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RESUMEN 

 

El glaucoma es una enfermedad neurodegenerativa y una de las principales causas de ceguera a nivel mundial. Su 

diagnóstico se basa en la evaluación de la pérdida estructura y funcional de las células ganglionares de la retina (1). 

Por ello, es fundamental identificar eventos fisiopatológicos tempranos que permitan una detección precoz (2). En 

este contexto, la película lagrimal ha cobrado relevancia como fuente potencial de biomarcadores para 

enfermedades oculares como sistémicas. Por lo tanto, el objetivo de este estudio fue caracterizar el perfil 

transcriptómico del glaucoma a partir de muestras oculares. Se analizaron muestras lagrimales y conjuntivales de 

individuos con glaucoma primario de ángulo abierto (GPAA) y control. Se realizó la extracción de ARN y 

posteriormente el análisis transcriptómico mediante RNA-Seq. Se analizaron un total de 5 muestras (4 de pacientes 

con GPAA y 1 control). El análisis de genes diferencialmente expresados (DEG) reveló que, de los 29.210 genes 

identificados, 1.548 (62%) exhibieron una regulación positiva significativa y 929 (38%) una regulación negativa 

significativa (logFC > 0,5; ajuste p < 0,01). En el análisis de enriquecimiento de vías biológicas KEGG mostró 

alteraciones significativas en las vías enriquecidas asociadas con la neurodegeneración, la señalización de calcio, el 

glioma, la interacción ligando-receptor neuroactivo y las vías de señalización de Wnt. Estos hallazgos sugieren que 

el GPAA podría involucrar alteraciones moleculares en la señalización neuronal, la regulación sináptica y procesos 

neurodegenerativos, lo que refuerza su clasificación como enfermedad neurodegenerativa. Asimismo, muestras 

oculares de fácil acceso, como la lágrima y la conjuntiva, podrían representar fuentes valiosas de potenciales de 

biomarcadores para el diagnóstico temprano de enfermedades oculares.  
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RESUMEN 

El cáncer representa un grave problema de salud pública debido a su creciente incidencia y altas tasas de mortalidad 

(1). En Colombia, durante 2022 se reportaron 117.620 nuevos casos y 56.719 muertes asociadas, de las cuales 

28.903 correspondieron a mujeres (1). Ante esta problemática, resulta prioritaria la búsqueda de nuevos compuestos 

que potencialicen la eficacia de los tratamientos actuales. Por esta razón, el objetivo de este estudio fue identificar 

mezclas con efecto sinérgico entre metabolitos secundarios de plantas medicinales y fármacos empleados en el 

tratamiento del cáncer de mama y cuello uterino, teniendo como blanco molecular la mitocondria. Para alcanzar 

este objetivo, se seleccionaron metabolitos previamente identificados mediante docking molecular como 

potenciales inhibidores mitocondriales. Posteriormente, se realizaron ensayos de citotoxicidad en las líneas 

celulares MCF-7, SiHa y HeLa, determinando la concentración citotóxica media (CC₅₀) a las 48 horas de tratamiento 

para cada metabolito. Con base en estos resultados, se evaluaron combinaciones entre metabolitos y fármacos en 

las líneas SiHa y HeLa para establecer el tipo de interacción farmacológica. Entre las diferentes combinaciones 

analizadas, las mezclas esclareol–doxorrubicina y esclareol–sorafenib presentaron el mejor comportamiento 

sinérgico. En la línea MCF-7, no fue posible establecer una combinación efectiva debido a que, bajo las condiciones 

experimentales, no se logró determinar la CC₅₀ de los fármacos. En conclusión, los resultados sugieren que el 

esclareol podría ejercer un efecto sinérgico, potenciando la acción de la doxorrubicina y el sorafenib, y permitiendo 

reducir sus concentraciones efectivas hasta un 25% de la CC₅₀. 
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RESUMEN  

 

La Brucelosis bovina es una enfermedad zoonótica causada por Brucella abortus y es  considerada como una de las 

principales zoonosis que afecta al sector ganadero en Colombia,  generando un gran impacto tanto en la salud 

pública como en la economía nacional [1]. Su  detección se basa principalmente en pruebas serológicas (Rosa de 

Bengala, ELISA,  Polarización de Fluorescencia), las cuales permiten un diagnóstico rápido y sencillo de 

esta  enfermedad, sin embargo, presentan limitaciones por reacciones cruzadas que generan falsos  positivos y 

negativos. En este contexto, surge la necesidad de implementar métodos de  diagnósticos más específicos y precisos, 

como las técnicas moleculares basadas en la  Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), que proporcionen 

resultados confiables para la  toma de decisiones. El objetivo de este estudio fue validar un método de PCR digital 

(dPCR)  para la cuantificación de ADN genómico de Brucella abortus. La metodología incluyó el  diseño de primers 

dirigidos a los genes CtrA y NikR, la optimización de condiciones de  amplificación (temperaturas, números de 

ciclos de amplificación, mezclas de reacción) y  evaluación comparativa simplex y dúplex. Se construyó una curva 

de calibración de siete niveles de concentración para determinar linealidad, precisión intermedia y límite 

de  cuantificación. El método mostró equivalencia simplex-dúplex, con un rango de linealidad de 3,0 a 6640 

copias/µL para CtrA y 4,6 a 7100 copias/µL para NikR. La precisión intermedia  fue de 15,7% (NikR) y 20,5% 

(CtrA), mientras que el límite de cuantificación fue de 1,9  copias/µL para CtrA y 1,6 copias/µL para NikR. Estos 

resultados demuestran que la PCR  digital es una herramienta robusta, sensible y específica, que supera las 

limitaciones de los  métodos serológicos y fortalece el diagnóstico molecular de la Brucelosis bovina en  Colombia, 

brindando una alternativa confiable para apoyar el diagnóstico, control y la  erradicación de la enfermedad.  
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RESUMEN 

 

La tuberculosis bovina (TBB), es una zoonosis de alta prevalencia causada por Mycobacterium bovis, que afecta al 

ganado, generando grandes pérdidas en la producción cárnica y lechera [1]. Por tal motivo es de alta relevancia el 

desarrollo de métodos analíticos para la detección y cuantificación de Mycobacterium bovis por PCR, con las 

características de desempeño adecuadas para su uso [2]. Este trabajo propone desarrollar dos metodologías para la 

cuantificación de Mycobacterium bovis por PCR, con el fin de identificar de forma confiable ADN de M. bovis. 

Para ello se desarrolló un protocolo de amplificación de ADN de Mycobacterium bovis mediante qPCR (PCR en 

tiempo real, evaluando dos plataformas diferentes (CFX96 y 7500 FAST)) y ddPCR (PCR digital en gotas), 

utilizando como molde los genes CysA3 y Mb3145, pertenecientes a la región RD12. Se evidencio que empleando 

el gen CysA3 se obtienen mejores resultados en la precisión (<4% para qPCR y <8% por ddPCR; con LOD 3.356 

copias/µL y 3.06 copias/µL, respectivamente), mayor eficiencia y especificidad en comparación del gen Mb3145 

(precisiones de <4% para qPCR y ±15% por ddPCR; con LOD 13.361 copias/µL y 3.36 copias/µL, 

respectivamente), independiente del equipo empleado para metodologías como qPCR (CFX96 y 7500 FAST). A 

partir de estos resultados se concluye que el gen CysA3 presenta las mejores condiciones de desempeño para el 

desarrollo de un método diagnóstico para la detección de Mycobacterium bovis. 
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RESUMEN 

 

El cáncer de cuello uterino (CCU) es la cuarta neoplasia más común en mujeres mayores, está asociado a factores 

de riesgo como la infección por el Virus del Papiloma Humano (VPH), multiparidad, el uso de anticonceptivos o 

adicciones. Las terapias convencionales presentan limitaciones como toxicidad y efectos secundarios. Las 

investigaciones recientes se enfocan en alternativas terapéuticas de origen natural, con mayor eficacia y menor 

invasividad. Las parasporinas (PS), proteínas derivadas Bacillus thuringiensis (Bt), son candidatas prometedoras 

para terapias oncológicas, debido a su actividad citotóxica selectiva, al eliminar células cancerosas sin dañar células 

sanas. La PS6Aa1 ha mostrado potencial contra leucemia, cáncer hepatocelular y CCU. Estas proteínas inducen 

muerte celular apoptótica [1, 2], requieren activación por proteasas [3, 4] y la acción de sus dominios I y II [5], para 

generar fragmentos activos de efecto terapéutico. Se modelaron in silico 5 péptidos derivados de PS6Aa1 (629, 630, 

638, 639, U786) para sintetizarlos y evaluar su actividad in vitro sobre la línea celular SiHa. Se realizaron ensayos 

de MTT, utilizando sembrado celular de 20.800 células/pozo, privación de medio; tratamientos en DMEM solo en 

concentraciones de 25, 50 y 100 ug/ml, usando controles de viabilidad (DMEM con suero), estrés (DMEM sin 

suero) y toxicidad (DMSO) para validar los resultados. Los péptidos derivados de PS6Aa1 mostraron efectos 

citotóxicos favorables, reduciendo la viabilidad celular después de 24 h del tratamiento así: U786 (62% a 100 

ug/ml), 630 (54% a 25 ug/ml), 629 (30,5% a 50 ug/ml), 639 (38,4% a 25 ug/ml) y 638 (36% a 100 ug/ml) respecto 

al control. Estos resultados preliminares confirman el efecto citotóxico de los péptidos sobre las células cancerosas. 

Es necesario profundizar en los mecanismos moleculares exactos. Se están realizando pruebas de citometría de 

flujo, para verificar afectaciones morfológicas y en el ciclo celular. 
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RESUMEN 

El trastorno de estrés postraumático (TEPT) es una condición psiquiátrica altamente prevalente en 

víctimas del conflicto armado colombiano, especialmente en los departamentos del Huila y Caquetá, 

donde la exposición prolongada a la violencia y desplazamiento ha favorecido una incidencia significativa 

[1]. Actualmente, el diagnóstico se fundamenta en pruebas clínicas subjetivas como la lista de verificación 

de PTSD (PCL-C, por sus siglas en inglés) y el cuestionario sobre el impacto del trauma (CIT), lo que 

limita la detección temprana y precisa. La proteína FKBP51 (FK506 Binding Protein 51) ha sido propuesta 

como biomarcador por su papel en la regulación del receptor de glucocorticoides y en el eje hipotalámico-

hipofisario-adrenal, alterados en el TEPT [2]. En el presente trabajo se pretende evaluar la efectividad de 

la proteína FKBP51 como biomarcador de TEPT en víctimas del conflicto armado por medio de la 

extracción de proteínas plasmáticas mediante el kit NE-PER (Nuclear and Cytoplasmic Extraction 

Reagents), su cuantificación por el método de Bradford y la evaluación de la expresión de FKBP51 a 

través de la técnica western blot, que por consiguiente será revelada por quimioluminiscencia y analizada 

por densitometría. Se espera encontrar una sobreexpresión de FKBP51 en pacientes con TEPT y 

correlacionar ésta con la severidad clínica medida por PCL-C y CIT. Se considera que este biomarcador 

permita superar la subjetividad diagnóstica, ofreciendo precisión y nuevas dianas terapéuticas [3]. 

Finalmente, la validación de FKBP51 como biomarcador mejoraría el diagnóstico y tratamiento del TEPT 

optimizando la atención en las poblaciones más vulnerables. 
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RESUMEN 

 

La enfermedad de Alzheimer (EA) es la demencia más prevalente a nivel mundial, de etiología aún desconocida, 

que afecta aproximadamente a 40 millones de personas en el mundo. Su progresión se caracteriza por la 

acumulación de placas amiloides, ovillos neurofibrilares, neurodegeneración y deterioro cognitivo. La activación 

de los receptores nucleares X hepáticos (LXR) ha demostrado mejorar la cognición en modelos murinos de EA 

mediante la regulación transcripcional de múltiples genes. Dado que los productos naturales constituyen una fuente 

importante de compuestos bioactivos, nuestros grupos de investigación han explorado especies vegetales 

colombianas durante los últimos 15 años en busca de agonistas LXR. En este proceso se identificó un extracto del 

género Zanthoxylum con actividad terapéutica, del cual se aisló la fracción enriquecida denominada ZC1, derivada 

de un espécimen vegetal. El objetivo de este estudio fue evaluar el efecto de la fracción ZC1 en el modelo triple 

transgénico de Alzheimer (3xTg-AD). Ratones 3xTg-AD y controles de 17 meses recibieron ZC1 por vía oral (50 

mg/kg/día) durante 70 días. La cognición se analizó mediante el laberinto acuático de Morris y los cambios 

histopatológicos mediante microscopía confocal (Aβ, fosfo-Tau, GFAP, Iba-1) y western blot (ABCA1, ApoE, β-

actina). El tratamiento con ZC1 mejoró el aprendizaje y la memoria en animales 3xTg-AD respecto a controles con 

vehículo, acompañado de reducción de Aβ en hipocampo y corteza entorrinal, menor acumulación de fosfo-Tau en 

subículo, disminución de astrogliosis y microgliosis, así como un aumento en la expresión de ABCA1 en 

hipocampo. En conclusión, la fracción ZC1 conserva la actividad terapéutica del extracto original y muestra efectos 

neuroprotectores en el modelo 3xTg-AD, sugiriendo un potencial fito-terapéutico para la EA. 
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RESUMEN 

 

La Diabetes tipo II (DT2) constituye una de las principales problemáticas de salud pública a nivel mundial debido 

a su creciente prevalencia, su asociación con complicaciones crónicas, así como el incremento en las tasas de 

morbilidad y mortalidad [1]. Los productos naturales, particularmente de origen vegetal, constituyen una fuente 

invaluable de diversidad química con actividades promisorias en la regulación del metabolismo de la glucosa, lo 

cual está respaldado por los usos y saberes tradicionales. Diferentes fitocompuestos han demostrado marcada 

actividad inhibitoria frente a enzimas metabolizadoras de carbohidratos con un potencial multimodal derivado de 

su capacidad para modular diversas rutas fisiopatológicas implicadas en la diabetes [2]. En el presente trabajo se 

plantea una estrategia racional e integrativa para la búsqueda de fitocompuestos con potencial antidiabético, 

combinando aproximaciones in vitro, in silico y estudios metabolómicos en extractos de plantas. Para esto, se 

seleccionaron trece especies medicinales con antecedentes de uso tradicional en el manejo de la diabetes tipo II, a 

partir de una base de datos construida por nuestro grupo a partir de una encuesta etnobotánica. Tras optimizar los 

parámetros cinéticos de los ensayos enzimáticos, se evaluaron los extractos etanólicos de las especies priorizadas. 

El tamizaje a una concentración de 50 ppm reveló que siete de los trece extractos exhibieron una potente actividad 

inhibitoria (>90%) contra ambas enzimas, superando la eficacia del control positivo, acarbosa. 

Complementariamente, se realizará un perfilado metabolómico por HPLC-HRMS para correlacionar las huellas 

metabólicas y la actividad biológica a fin de identificar biomarcadores putativos responsables de la inhibición. Los 

biomarcadores anotados serán objeto de estudios de acoplamiento molecular (molecular docking) con las estructuras 

cristalográficas de la α-amilasa y la α-glucosidasa, previamente seleccionadas y preparadas desde el Protein Data 

Bank (PDB). Este abordaje computacional permitirá hacer una aproximación a los modos de unión, interacciones 

clave y el potencial inhibitorio, sentando las bases para la construcción de futuros modelos predictivos. 
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RESUMEN 

La enfermedad de Parkinson (EP) es el segundo trastorno neurodegenerativo más frecuente. Es una enfermedad 

compleja y multifactorial en la que se han identificado factores genéticos, entre ellos, polimorfismos de un solo 

nucleótido en el gen de la glucocerebrosidasa (GBA) que codifica para la enzima B-glucocerebrosidasa [1]. Algunos 

SNPs en este gen se han asociado con el incremento en el riesgo de padecer EP, aumento de deterioro cognitivo y 

demencia en EP, así como el desarrollo de la enfermedad a una edad temprana o incluso el agravio de los síntomas 

de la enfermedad al inicio como temblor y discinesia. El objetivo del presente estudio fue determinar la asociación 

de las variantes rs2230288, rs12034326 y rs9628662 del gen GBA con la EP. Se evaluaron 150 pacientes con EP y 

150 controles sin enfermedades neurodegenerativas y se parearon por edad y sexo. Se recolectó información de 

variables sociodemográficas y clínicas. Para el análisis estadístico se usaron regresiones logísticas binarias, con un 

intervalo de confianza del 95% y un valor de p <0.05 para determinar la significancia estadística. La información 

fue procesada en el paquete estadístico SPSS versión 22.0 y en SNPSTATS. Con respecto a los resultados, no se 

observaron asociaciones de ninguno de los polimorfismos con EP. Se realizó un análisis por haplotipos en donde 

no se observó asociación estadística. Sin embargo, los polimorfismos se encontraron en desequilibrio de ligamiento. 

Además, se observó una asociación significativa con el puntaje de la escala de HAMILTON para evaluar depresión 

en los controles del haplotipo C-G-A (rs2230288, rs9628662 y rs12034326 respectivamente [OR=8.91; IC de 

95%=1.55 - 17.26; p=0.039]). Las variantes genéticas aquí descritas, no presentaron asociación con EP en nuestra 

población. Sin embargo, se encontraron altos valores de desequilibrio de ligamiento e interesantemente, se observó 

asociación del haplotipo C-G-A (rs2230288, rs9628662 y rs12034326 respectivamente) con el puntaje de depresión 

de HAMILTON. Esto concuerda con lo mencionado por Gonzalez del Rincon y cols, quienes no encontraron 

asociación de algunas variantes de GBA con EP en población mexicana y sugieren el rol de este gen en afecciones 

cognitivas y neuropsiquiátricas [4]. 
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RESUMEN  

 

El carcinoma colorrectal (CCR) representa alrededor de un 10% del total las muertes  relacionadas con tumores. 

Durante la pandemia por COVID-19 el diagnóstico se vio alterado  y aún se desconoce su impacto, mucho mas 

grave porque no se tiene un registro poblacional  de cáncer en la Ciudad[1-3]. Por esto, esta investigación fue 

enfocado en determinar el  impacto de la pandemia por COVID-19 en el número de nuevos diagnósticos de CCR 

en un  centro patológico de la ciudad de Cartagena, Bolívar. Estudio de cohorte retrospectivo que  incluyó el análisis 

de resultados de patologías de pacientes diagnosticados con CCR entre los  años 2018-2023. Para el análisis del 

posible impacto del COVID-19 en los casos de CCR, el  estudio se dividió en un periodo pre-COVID (2018-2019), 

COVID (2020-2021) y un periodo  post-COVID (2022-2023). Para la comparación entre periodos se tuvieron en 

cuenta  variables demográficas y clínicas. La media de edad para el total de pacientes fue igual a 63  años. El mayor 

número de diagnósticos se identificó en el periodo post-COVID delimitado  en el estudio. El CCR fue levemente 

de mayor incidencia en pacientes femeninos que  masculinos, prevaleciendo su diagnóstico con mayor frecuencia 

en la región izquierda del  colon. El grado de diferenciación más frecuente durante el estudio correspondió a 

bien  diferenciado. La totalidad de los casos del estudio correspondieron al tipo histológico  adenocarcinoma. El 

periodo post-COVID delimitado en el estudio correspondió al periodo  con mayor número de diagnósticos de CCR 

en comparación a los periodos pre-COVID y  COVID. Lo cual atribuimos posiblemente a las diferentes limitaciones 

del sistema de salud  durante el periodo pandémico, lo que pudo impactar en el desarrollo de los diferentes  métodos 

diagnósticos y de tamizaje de CCR. Aun cuando es un estudio retrospectivo, es uno  de los únicos reportes del 

comportamiento de estea patologia en la Ciudad de Cartagena,  pudiendo constituirse en un punto de partida para 

un Registro Poblacional de Cáncer del cual  se adolece en el País.  

Palabras clave: Cáncer Colorrectal, COVID-19, Pandemias, Epidemiologia, Patología.  
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RESUMEN 

El PCA3, es un ARN largo no codificante (ARNlnc) que se encuentra sobre expresado en el cáncer de 

próstata (CaP). Se ha descrito un papel relevante en la progresión tumoral no solo del CaP, sino también 

de otras neoplasias posiblemente por su regulación por el receptor de andrógenos. Al igual que el gen 

PCA3, la expresión del gen KLK3 que codifica para el antígeno específico de próstata (PSA), es modulada 

por el receptor de andrógenos (AR) [1]. Teniendo en cuenta esta estrecha relación es factible pensar que 

estas dos biomoléculas puedan interactuar al interior del ambiente celular y establecer patrones de 

interacción. El objetivo de este trabajo es estudiar las posibles interacciones que pueden tener segmentos 

del PCA3 con el PSA como base para el diseño de elementos de reconocimiento. Se realizó el 

modelamiento 2D de la variante 1 del PCA3 (NR_132312.2, 3921 nt) utilizando el algoritmo RNAfold 

Web Server basado en el modelo de Andronescu 2007. El modelo obtenido fue graficado en FORNA y se 

subdivió en 18 segmentos teniendo en cuenta elementos de estructura secundaria como bucles externos e 

internos, segmentos tipo tallo de horquilla y bucles de múltiples ramas. Una primera exploración ha 

permitido identificar múltiples fracciones de bucles tipo horquilla los cuales se han caracterizado y 

recortado para identificar su estabilidad estructural ( G) bajo condiciones de 0.3M de salinidad y a 

temperaturas de 37 y 25°C como aproximación para su uso como elemento de reconocimiento en 

condiciones de laboratorio. Las secuencias promisorias se sintetizarán como secuencias de ADN de 

cadena sencilla modificadas con nucleótidos tipo LNA. Se han identificado al menos 10 secuencias 

potenciales las cuales se evaluarán como estructuras de ADN de cadena sencilla. Se está probando la 

capacidad de reconocimiento de aptameros previamente publicados y de una secuencia de PCA3 tipo 

ADN para el reconocimiento de PSA obtenido de plasma seminal. 
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ABSTRACT 

B cell–mediated autoimmune disorders are associated with the pathological activation of these cells, contributing 

to chronic inflammation and tissue damage [1]. Conventional immunosuppressive therapies lack selectivity and 

often produce adverse effects, highlighting the need for targeted delivery systems that act specifically on B 

lymphocytes [2]. 

In this study, poly(lactic-co-glycolic acid) (PLGA) was coupled with mannosamine and galactosamine through 

carbodiimide chemistry [3], confirmed by FTIR and NMR. Nanoparticles were obtained by nanoprecipitation with 

Pluronic F127 and characterized by DLS, ζ-potential, FESEM, and HPLC. Results showed sizes below 200 nm, ζ-

potential between −33 and −40 mV, polydispersity index <0.1, and encapsulation efficiency of the 

immunomodulator resveratrol [4] above 50%. The particles showed spherical morphology, and release assays 

demonstrated a sustained delivery profile. In B lymphocytes, functionalized nanoparticles exhibited greater 

adhesion and internalization compared with controls, without significant cytotoxicity. 

In conclusion, stable, biocompatible, and B cell–selective nanoparticles were obtained, representing a promising 

platform for targeted immunomodulatory therapies. 
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RESUMEN 

 

La falta de seguridad en los alimentos, causada por la presencia de diversos patógenos y otros contaminantes en la 

comida, puede llegar a provocar más de 200 enfermedades, algunas de ellas con consecuencias fatales [1].  A esta 

problemática se suma el incremento de la resistencia bacteriana frente a fármacos tradicionales, considerándose una 

amenaza latente con respecto a la salud pública a nivel global [2]. Por lo que, en el presente trabajo de grado se 

plantea que una alternativa para enfrentar estas problemáticas podría encontrarse en el estudio de aceites esenciales, 

siendo mezclas complejas de compuestos orgánicos naturales, presentando una amplia gama de compuestos 

bioactivos que pueden llegar a inhibir diversas funciones metabólicas de las bacterias, lo que reduce su capacidad 

de desarrollar resistencia [3]. De modo que, con el fin de determinar su actividad antimicrobiana, se analizarán las 

cepas Listeria monocytogenes (ATCC 19115), Salmonella typhimurium (ATCC 13311), Proteus mirabillis 

(aislamiento alimentario) y Bacillus cereus (aislamiento alimentario). Para cada una de ellas, evaluando la 

concentración mínima inhibitoria (MIC, por sus siglas en inglés) en su forma libre, así como la concentración 

mínima inhibitoria de biopelícula. Así mismo, se estudiarán los aceites esenciales obtenidos previamente por 

hidrodestilación de Elettaria cardamomum, Calendula officinalis y Citrus × sinensis, con rendimientos de 

extracción de 3.66%, 0.32% y 0.49%, respectivamente. Su composición química será caracterizada mediante 

cromatografía de gases acoplada a un detector de masas (GC-MS).  
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RESUMEN 

 

El cáncer agrupa una serie de enfermedades caracterizadas por el crecimiento anormal de células y la 

capacidad de propagarse a tejidos adyacentes y órganos. Además, es la principal causa de muerte en el 

mundo siendo responsable de 10 millones de decesos en 2020 [1]. La enzima Desmetilasa-1 especifica de 

lisina (LSD1) promete ser un objetivo terapéutico dado que su sobreexpresión se ha asociado con 

proliferación celular, invasión y metástasis en diferentes tipos de cáncer tales como mama, próstata, 

pulmón, LMA (leucemia mieloide aguda), entre otros [2]. Sin embargo, son pocas las opciones disponibles 

en el mercado, por lo cual es imperante realizar búsquedas de nuevos agentes inhibidores. En el presente 

proyecto se diseñan y sintetizan moléculas aplicando técnicas de Diseño de fármacos asistido por 

computador (CADD) como potenciales inhibidores de LSD1 para el tratamiento del cáncer. Para ello, se 

aplicaron los siguientes métodos: 1) Estudios de acoplamiento molecular sobre LSD1; 2) Estudio QSAR 

basado en redes neuronales artificiales; 3) Evaluación de perfiles de toxicidad in silico. Posteriormente, 

se seleccionaron tres de candidatos con valores de afinidad, IC50 predicho y perfiles de toxicidad similares 

o mejores que su análogo comercial, y se sintetizó uno de ellos (RA-101) vía SN1. El compuesto se 

caracterizó por RMN y HR-MS. Se encuentra en desarrollo la fase de pruebas de citotoxicidad en un panel 

de líneas celulares cancerosas, así como la síntesis de los otros candidatos. En conclusión, mediante 

técnicas de CADD se hallaron tres moléculas con potencial actividad inhibitoria sobre LSD1 para el 

tratamiento de cáncer. 
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RESUMEN 

 

La resistencia de E. coli a los antibióticos β-lactámicos se ha visto reducida por la acción de β-lactamasas, la 

disminución de permeabilidad y la sobreexpresión del sistema de eflujo AcrAB-TolC [1,2]. Debido a las 

limitaciones que presentan las distintas opciones terapéuticas, la sinergia farmacológica y el reposicionamiento de 

fármacos surgen como estrategias para potenciar antibióticos existentes [3]. La metformina, utilizada ampliamente 

como antidiabético, ha sido propuesta como adyuvante antimicrobiano, aunque su mecanismo de acción en 

combinación con β-lactámicos aún permanece en investigación [4]. Este estudio busca evaluar la sinergia entre 

metformina y ampicilina en E. coli resistente, así como determinar su acción sobre β-lactamasas y el sistema 

AcrAB-TolC en la resistencia observada. La interacción se examinará mediante el ensayo checkerboard y el cálculo 

del Índice de Concentración Inhibitoria Fraccionada (FICI). Para caracterizar los mecanismos implicados, se 

determinarán las concentraciones mínimas inhibitorias (MIC) de ampicilina en presencia de inhibidores de β-

lactamasas y de AcrAB-TolC. El efecto modulador de la metformina se evaluará mediante ensayos de acumulación 

con Rodamina 6G y Nitrocefin. Se espera observar sinergia entre metformina y ampicilina, acompañada de una 

reducción de la MIC y de cambios compatibles con la inhibición funcional de bombas de eflujo y β-lactamasas. 

Como primer avance, el valor de MIC para ampicilina no ha podido ser determinado porque es superior al rango 

probado (0,5 - 4096 µg/mL).  Este proyecto aportaría evidencia sobre el potencial de la metformina como adyuvante 

antimicrobiano y su inclusión en estrategias combinadas frente a bacterias resistentes. 
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RESUMEN 

 

Chagas disease, caused by the parasite Trypanosoma cruzi, is mainly transmitted through the feces of infected 

triatomines. The emergence of new cases highlights the importance of early pathogen detection in vectors and 

reservoirs to generate control strategies. The objective of this study was to design and validate a detection system 

of T. cruzi based on specific DNA cleavage, activation of Cas12a and trans-cleavage, targeting the genes 

Cytochrome B (Cytb), 18S ribosomal subunit (SR18s), and histone (H2A). This system was validated for its use in 

both vectors and reservoirs of the parasite. The initial step involved performing a bioinformatic analysis of the 

target genes, followed by the design of RNA guides specific to each cleavage site, along with primers for amplifying 

the target region through PCR and RPA. Subsequently, the amplified target DNA was sequenced and the detection 

system was validated using T. cruzi DNA extracted from naturally infected Rhodnius pallescens. After 

standardizing the method, the CRISPR/Cas system was tested with the Silvio X10 laboratory strain of T. cruzi and 

scaled up to blood samples from naturally infected Didelphis marsupialis. As a result, DNA cleavage was observed 

using the CRISPR/Cas system with the Cytb guide, achieving a detection sensitivity of 0.118 parasites/µL in PCR 

and 0.116 parasites/µL with RPA amplification. In addition, the design of a fluorescent detection prototype with 

CRISPR/LbCas12a called “Tropical Diseases Detector” (TropD-Detector) was introduced. This device operates 

with an excitation wavelength of 480 nm emitted by an LED and a high-pass light filter with a cutoff wavelength 

of 500 nm. Positive samples were detected using any photographic camera system. The TropD-Detector provides 

a visual, viable, and sensitive method for detecting T. cruzi in both vectors and reservoirs from endemic areas. 
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RESUMEN 

 

El desarrollo de terapias personalizadas se ha convertido en uno de los mayores avances impulsados por las 

tecnologías transformativas y convergentes, donde la integración de la medicina, la biología y la ingeniería permite 

diseñar soluciones terapéuticas más precisas y efectivas. En este marco, los biomateriales desempeñan un papel 

esencial al posibilitar tratamientos adaptados a las características individuales de cada paciente, combinando 

estrategias de diseño, fabricación avanzada y análisis de datos para optimizar los resultados clínicos. Los 

biomateriales inteligentes y degradables han abierto nuevas posibilidades en la medicina regenerativa al interactuar 

activamente con el entorno biológico, promoviendo la regeneración tisular y liberando fármacos de forma 

controlada1. La impresión 3D y la bioimpresión han potenciado este avance al permitir la creación de estructuras 

anatómicamente personalizadas y funcionalmente optimizadas, integrando materiales poliméricos, metálicos o 

cerámicos con componentes biológicos2. A su vez, la nanotecnología ofrece un control preciso de las propiedades 

superficiales y fisicoquímicas, mejorando la integración celular y la respuesta inmunológica. La convergencia con 

la inteligencia artificial está transformando el diseño y descubrimiento de nuevos biomateriales. El uso de machine 

learning, robótica y automatización acelera significativamente la identificación y optimización de materiales con 

propiedades específicas3. Los algoritmos de aprendizaje automático permiten predecir el comportamiento biológico, 

mecánico o de degradación de los materiales, reduciendo los tiempos y costos de experimentación. Los sistemas 

robóticos automatizados, por su parte, facilitan la ejecución de ensayos de alta precisión y reproducibilidad, 

generando grandes volúmenes de datos que alimentan de forma continua los modelos predictivos. Esta sinergia 

entre inteligencia artificial, automatización y ciencia de materiales está transformando los procesos de innovación, 

impulsando el desarrollo de implantes y dispositivos médicos más seguros, personalizados y eficientes. La 

integración de estas tecnologías, junto con la colaboración interdisciplinaria entre ingenieros, biólogos y médicos, 

redefine el futuro del tratamiento personalizado. Este enfoque convergente no solo mejora la eficacia terapéutica y 

la biocompatibilidad de los implantes, sino que también establece las bases para una medicina más predictiva y 

sostenible, capaz de responder a las necesidades específicas de cada paciente mediante soluciones tecnológicamente 

avanzadas y clínicamente relevantes. 
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RESUMEN 

La convergencia tecnológica NBIC, que integra Nanotecnología, Biotecnología, Tecnologías de la Información y 

Ciencias Cognitivas, está generando soluciones transformativas con impacto en salud, agricultura y medio 

ambiente. En este escenario, la nanotecnología destaca como plataforma transversal para diseñar materiales capaces 

de interactuar con sistemas biológicos y digitales. Colombia, como país megadiverso, ofrece un contexto propicio 

para desarrollar nanomateriales sostenibles, articulando conocimiento científico y saberes tradicionales. 

En el Laboratorio de Nanomateriales de la Universidad Antonio Nariño se han aplicado metodologías de ingeniería 

de nanopartículas [1] mediante técnicas fisicoquímicas y procesos de síntesis verde con extractos naturales de 

plantas tropicales. Estas aproximaciones han permitido obtener nanopartículas metálicas con recubrimientos 

orgánicos funcionales, nanopartículas magnéticas para transporte de fármacos y diagnóstico, y nanopartículas de 

oro para sensores basados en resonancia de plasmón superficial localizada (LSPR). Asimismo, se han sintetizado 

puntos cuánticos de carbono y nanopartículas cerovalentes [2,3] para la degradación de colorantes y la remoción de 

metales pesados. A nivel social, se ha trabajado con comunidades rurales en la co-creación de filtros ecoamigables, 

fortaleciendo la apropiación social del conocimiento. 

Los resultados indican propiedades antimicrobianas, ópticas y magnéticas prometedoras para nanomedicina y 

nanosensores, además de un desempeño eficiente en remediación de agua. Estos desarrollos muestran que la sinergia 

NBIC puede impulsar tecnologías innovadoras con pertinencia social. La nanotecnología basada en la biodiversidad 

colombiana se proyecta así como un camino estratégico para una ciencia más soberana y transformativa. 
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RESUMEN 

 

El cáncer de ovario presenta una elevada tasa de mortalidad, lo que impulsa la búsqueda de nuevas alternativas 

terapéuticas como la hipertermia magnética (HM). En este estudio se evaluó el potencial de nanopartículas de óxido 

de hierro superparamagnéticas (SPIONs) para generar calor localizado en tumores. Las SPIONs fueron sintetizadas 

mediante coprecipitación química y funcionalizadas con dodecil sulfato de sodio (SDS), polietilenglicol (PEG) y 

ácido oleico [1]. Se llevó a cabo una caracterización morfológica y fisicoquímica de las nanopartículas, confirmando 

propiedades adecuadas para su aplicación en HM. La citotoxicidad fue evaluada mediante el ensayo MTT en líneas 

celulares de carcinoma de ovario (MES-OV) y en células de control (VERO). Posteriormente, se realizaron pruebas 

de HM durante 40 minutos a una frecuencia de 110 kHz en células incubadas con las nanopartículas [2]. Los 

resultados indicaron que las SPIONs presentan baja toxicidad y una alta eficiencia térmica en respuesta a campos 

magnéticos, ratificando su potencial para aplicaciones en hipertermia magnética. 
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RESUMEN  

 

Las comunidades indígenas en Colombia, especialmente la comunidad Wiwa de La Guajira, enfrentan graves 

dificultades para acceder a agua potable segura [1], situación que provoca elevados índices de enfermedades 

gastrointestinales y parasitarias en la población [2]. En esta investigación se desarrolló y evaluó un filtro eco-

sostenible a partir de fibra de fique, incorporando extractos de plantas tradicionales provenientes de la cosmovisión 

Wiwa, utilizadas para el tratamiento de enfermedades y purificación del agua. Se realizaron pruebas fitoquímicas 

para determinar la efectividad de estos extractos y su actividad oxidoreductora durante la biosíntesis de 

nanopartículas de plata y cobre. Mediante tres encuestas se analizó la percepción de la comunidad sobre el filtro; 

además, se diseñaron prototipos de medio filtrante que fueron sometidos a caracterización morfológica mediante 

microscopía electrónica de barrido, espectrofotometría, análisis antiparasitario y antibacteriano. Los resultados 

preliminares evidencian una alta participación comunitaria en la mejora de la calidad del agua, estableciendo bases 

sólidas para futuras etapas de escalamiento que integren biotecnología, nanotecnología y bioquímica, beneficiando 

tanto a las comunidades indígenas como a la comunidad científica. 
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RESUMEN 

 

En los últimos años, las nanopartículas con estructura núcleo–cascarón han atraído gran atención para aplicaciones 

ambientales y biomédicas, ya que esta morfología permite integrar efectos magnéticos, semiconductores y de 

superficie en un mismo material, y ajustar sus propiedades eléctricas y térmicas [1,2]. En este trabajo presentamos 

la síntesis de nanopartículas NiO@CoFe₂O₄ mediante coprecipitación, utilizando ácido cítrico como agente 

complejante [3]. Las muestras fueron caracterizadas por difracción de rayos X (DRX), microscopía electrónica de 

transmisión (TEM) y de barrido con emisión de campo (FESEM), y espectroscopía UV-Vis e infrarroja con 

transformada de Fourier (FTIR). Los análisis confirmaron la formación de partículas esferoidales con morfología 

núcleo–cascarón, tamaños entre 20 y 30 nm, libres de fases secundarias, y con un band gap directo de 1.93 ± 0.02 

eV, adecuado para procesos fotocatalíticos bajo luz visible. Además, se evaluó su desempeño en la degradación de 

contaminantes de tintes y su efecto bactericida frente a cepas representativas, observándose una alta eficiencia en 

ambos casos. Estos resultados posicionan a NiO@CoFe₂O₄ como un material nanocompuesto versátil y accesible, 

con gran potencial para aplicaciones conjuntas en tratamiento de aguas y control microbiológico. 
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RESUMEN 

 

Las ferritas son materiales cerámicos basados en óxidos de hierro que presentan propiedades magnéticas deseables 

que conducen a una amplia gama de aplicaciones que van desde la electrónica hasta la biomedicina[1] [2]. En 

particular, se encuentran las ferritas tipo espinelas con formula química M Fe2O4, donde M es un ion metálico de 

valencia +2, usualmente Ni, Zn, Mn o Mg.   Teniendo en cuenta la importancia del desarrollo de rutas de síntesis 

amigables con el ambiente y la obtención  de nuevas tecnologías para la remediación de aguas, se realizó la síntesis 

de la ferrita espinela CaFe2O4 mediante tres métodos: reacción sólida, combustión utilizando glicina como 

combustible y combustión verde utilizando extractos vegetales como agente reductor. Una vez obtenidas las 

muestras, se llevó a cabo la caracterización mediante SEM, EDX, UV-Vis y difracción de rayos X con el fin de 

determinar las características estructurales, morfológicas, composicionales y el gap óptico en cada caso. En base a 

estos resultados, se identificaron las diferencias presentes entre las tres rutas de síntesis. Por otro lado, el carácter 

no-toxico y magnético del material lo hace un candidato ideal para la remediación de aguas. Por esta razón, se 

realizó un estudio de las propiedades fotocatalíticas del material aplicadas en la degradación de tintes. 
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