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RESUMEN 

 
Debido a la creciente resistencia de microorganismos patógenos a los antibióticos, se ha visto la necesidad de encon-
trar nuevos compuestos antimicrobianos como opciones de tratamiento. En respuesta, se han adoptado enfoques al-
ternativos, entre los cuales se encuentran los péptidos antimicrobianos (PAMs) que son parte natural del sistema inmu-
nológico de todos los organismos. Existen estudios que han demostrado las ventajas que presentan los PAMs en com-
paración con los antibióticos habituales como su actividad de amplio espectro, mecanismos de acción y selectividad 
hacia las células bacterianas sobre las células huésped y menor probabilidad de generar resistencia. Razones por las 
cuales esta investigación se enfocó en la identificación, selección, modificación y evaluación in silico de los PAMs en-
contrados en el proteoma de virus, bacterias y hongos mediante el uso de herramientas bioinformáticas y de inteligen-
cia artificial específicas, que estimaron parámetros como estructura, función, posible modo de acción, capacidad he-
molítica, toxicidad, capacidad de unión a membrana, y su capacidad antimicrobiana. Lo que sugiere que los nuevos 
péptidos encontrados en este estudio sean candidatos a futuros ensayos in vitro e in vivo como una alternativa efecti-
va a los antibióticos tradicionales. 
 
Palabras clave: Péptidos antimicrobianos, inteligencia artificial, resistencia antimicrobiana, bioinformática. 
 
ABSTRACT 
 
With the increasing resistance of pathogenic organisms to antibiotics, the need to find new antimicrobial compounds 
as treatment options has increased. In response, alternative approaches have been adopted, among which are antimi-
crobial peptides (AMPs). AMPs are a natural part of the immune system of all organisms. Several studies have shown 
that AMPs have a great advantage compared to usual antibiotics based on their broad-spectrum activity, mechanisms 
of action, and selectivity to bacterial cells over host cells, and less likely to generate resistance. For these reasons, this 
research aimed at the identification, selection, modification, and in silico evaluation of AMPs found in the proteome of 
viruses, bacteria, and fungi through the use of specific bioinformatics and artificial intelligence tools that assessed pa-
rameters such as structure, function, possible mode of action, hemolytic capacity, toxicity, membrane binding capacity, 
and mainly its antimicrobial capacity. Whence, the novel peptides found in this research are expected to be candidates 
for future in vitro and in vivo trials as an effective alternative to traditional antibiotics. 
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INTRODUCCIÓN 
 
En los últimos ochenta años, los antibióticos han desem-
peñado un papel crucial en la preservación de la vida y 
la salud humana, así como en el impulso de la produc-
ción animal, lo que ha tenido un impacto significativo en 
el desarrollo socioeconómico. No obstante, el uso inde-
bido de estos medicamentos ha exacerbado el proble-
ma de la resistencia bacteriana, lo que representa una 
amenaza creciente. La resistencia compromete la efica-
cia de los tratamientos y puede conducir al fracaso tera-
péutico y al aumento, tanto de la morbilidad como de la 
mortalidad, lo que a su vez se traduce en costos sanita-
rios más elevados. La Organización Mundial de Sanidad 
Animal estimó que el consumo mundial de antibióticos 
veterinarios alcanzó las 76.704 toneladas en 2018 
(Gehring et al., 2023). Además, se estimó que el consu-
mo mundial de antibióticos en entornos clínicos aumen-
tó de 9,8 dosis diarias definidas (DDD) por 1000 habi-
tantes por día en el año 2000 a 14,3 DDD por 1000 
habitantes por día en el 2018 (Browne et al., 2021). La 
Organización Mundial de la Salud (OMS) en el 2021 ha 
señalado que la resistencia a los antimicrobianos figura 
entre las diez principales amenazas para la salud pública 
a nivel global. El abuso y el uso excesivo de antimicro-
bianos son los factores primordiales que impulsan la 
selección de patógenos resistentes a los medicamentos. 
La falta de antimicrobianos eficaces compromete los 
avances de la medicina moderna en el tratamiento de 
infecciones, especialmente durante procedimientos qui-
rúrgicos importantes. Con el incremento de la resisten-
cia a los antibióticos, se vuelven más frecuentes las in-
fecciones difíciles de tratar, lo que contribuye al aumen-
to de la mortalidad. PorPor lo que se requieren nuevas 
alternativas a los antimicrobianos tradicionales.  
 
Los péptidos antimicrobianos (PAMs) son reconocidos 
como moléculas con actividad antimicrobiana, con 
baja toxicidad y baja probabilidad de generar resisten-
cia. (Makhlynets y Caputo, 2021). Algunos PAMs pue-
den actuar con un efecto letal directo, mientras que 
otros tienen actividad como antibiofilm, neutralización 
de toxinas o actividad inmunomoduladora. En el pri-
mer caso, su principal modo de acción es la alteración 
de la integridad de la membrana (Weeks et al., 2021). 
Los PAMs tienen aplicaciones en áreas agrícolas, bio-
lógicas, médicas y fisiológicas, además de tener uso 
potencial en producción animal (Xiao et al., 2015). En 
enero de 2025, la base de datos de péptidos antimi-
crobianos APD3 reporta 5099 péptidos, incluidos 
3306 péptidos antimicrobianos naturales. 
 
La bioinformática ha surgido como respuesta al creci-
miento exponencial de datos generados por técnicas de 

secuenciación de proteínas y de genomas, lo que ha 
llevado a la construcción de bases de datos y al desarro-
llo de algoritmos informáticos eficientes (Ebrahimi et al., 
2023). Estas bases de datos contienen información di-
versa, desde funciones y estructuras, hasta similitudes de 
secuencias y estructuras tridimensionales de moléculas 
(Radusky, 2017). La bioinformática ha evolucionado 
rápidamente y se ha convertido en una herramienta cru-
cial en diversas áreas, como biología molecular, química 
computacional, genética, farmacología, agricultura y 
medicina (Patel et al., 2021). Por otra parte, los péptidos 
antimicrobianos ofrecen una alternativa farmacéutica 
prometedora, pero pueden ser sensibles a condiciones 
ambientales, tener potencial de toxicidad y ser costosos 
de producir (Pfalzgraff et al., 2018). Para su aplicación 
clínica es esencial desarrollar análogos sintéticos esta-
bles que superen estas limitaciones. Con el objetivo de 
acelerar este proceso y reducir costos, este estudio des-
cribe la selección, análisis y modificación in silico de 
péptidos antimicrobianos encontrados en proteomas de 
virus, bacterias y hongos, utilizando herramientas bioin-
formáticas y de inteligencia artificial. 
 
MATERIALES Y MÉTODOS 
 
Selección de proteomas y de posibles PAMs 
Se seleccionaron proteomas de virus, bacterias y hongos 
de UniProtKB (The Universal Protein Knowledgebase, 
2024) para ser analizadas con PepMultiFinder 2.0 
(Branch et al., 2022a) con las variables de búsqueda 
seleccionadas de acuerdo a la metodología de Duque-
Salazar et al. (2020), salvo el tamaño de los péptidos, ya 
que el costo de síntesis es menor para péptidos más 
cortos cuando se realizan ensayos in vitro. Además, los 
péptidos pequeños tienen menos probabilidad de ser 
degradados por proteasas. La clasificación de los pépti-
dos como posibles PAMs se realizó con herramientas de 
inteligencia artificial disponibles en CAMPR3 (Waghu e 
Idicula-Thomas, 2020), AmpClass 1.0 (Branch et al., 
2022b) y AMP Scanner Vr.2 (Veltri et al., 2018). Se se-
leccionaron péptidos con probabilidad antimicrobiana 
igual o superior al 98%.  
 
Evaluación de seguridad, índice de inestabilidad de los 
péptidos y anclaje en membranas 
Los péptidos seleccionados se evaluaron en las platafor-
mas HAPPENN (Timmons y Hewage, 2023) y HEMOPI-
3 (Chaudhary et al., 2016) valorando su capacidad he-
molítica y la predicción de la toxicidad se realizó en TO-
XINPRED (Gupta et al., 2013). En ProtParam (Gasteiger 
et al., 2005) se evaluó el índice de inestabilidad de los 
péptidos, también se estimó la predicción de anclajes 
anfipáticos en membranas con AMPHIPASEEK (Sapay et 
al., 2006) y en AllerTOP v.2 (Dimitrov et al., 2014), se 
realizó la predicción de alergenicidad.  
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Modificación de los péptidos antimicrobianos 
Se seleccionaron y modificaron 10 péptidos, con el ob-
jetivo de mejorar sus propiedades fisicoquímicas con 
ayuda de TYPE-PEPTIDE (Tamayo et al., 2018) y de Heli-
Quest (Gautier et al., 2008), identificando sus principales 
propiedades fisicoquímicas. Las modificaciones no abar-
caron más del 50% de los aminoácidos de cada péptido 
verificando que conservaran sus efectos citotóxicos, 
antimicrobianos, no hemolíticos y no alergénicos. 
 
Predicción de la actividad antimicrobiana con patóge-
nos específicos y determinación de estructura 3D 
Finalmente, los péptidos resultantes se analizaron en la 
plataforma DBAASP v3, (Pirtskhalava et al., 2021) para 
predecir el potencial antimicrobiano de los PAMs contra 
microorganismos patógenos particulares y se utilizó Alp-
haFold2 (Mirdita et al., 2022) para predecir la estructura 
3D de los péptidos y sus homólogos modificados.  
 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 
Organismos evaluados y péptidos resultantes  
Para evaluar la eficacia del análisis de proteomas y asegurar 
un análisis confiable y preciso, se estableció como mínimo 
examinar 150,000 proteínas. Este umbral permitió la selec-
ción de 65 proteomas que dieron lugar a un total de 
195,258 proteínas para ser analizadas mediante herramien-
tas bioinformáticas. De este total, 126,167 fueron de bacte-
rias, 58,748 de hongos y 10,343 de virus. 
 
Se analizaron los proteomas con PepMultiFinder 2.0, 
que identificaron 741,791 péptidos, 468,620 de bacte-
rias, 249,065 de hongos y 24,106 de virus. Estos pépti-
dos se evaluaron utilizando los clasificadores de CAM-
PR3, AmpClass 1.0 y AMP Scanner Vr.2, estableciendo 
como criterio que la mayoría de los algoritmos de cada 
clasificador tuviera una probabilidad mayor o igual al 
98%; como resultado se seleccionaron 318 péptidos. 
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Para predecir la bioseguridad de los péptidos, se utilizó 
HAPPENN para identificar posibles efectos hemolíticos, 
eliminando 85 péptidos. Luego, se aplicó HEMOPI-3, 
confirmando que los 233 péptidos restantes son consi-
derados no hemolíticos. Se utilizaron otras herramientas 
para evaluar toxicidad y estabilidad. TOXINPRED, deter-
minó que ninguno de los 233 péptidos tuvo una proba-
bilidad significativa de ser tóxico, mientras que ProtPa-
ram reveló que 14 péptidos eran potencialmente inesta-
bles. Para evaluar la probabilidad de anclaje en membra-
nas, se utilizó AMPHIPASEEK, identificando 85 péptidos 
con alta probabilidad de anclaje, los 134 que se descar-
taron tenían una capacidad media o baja de unirse a 
membranas. Además, se evaluó el potencial de alergeni-
cidad con AllerTOP v.2, donde se descartaron 28 pépti-
dos con esta característica. 
 
Para mantener únicamente los péptidos con baja simili-
tud a los ya reportados, se descartaron péptidos con 
similitud superior al 70% con péptidos antimicrobianos 
conocidos en APD3, resultando en la eliminación de 20 

péptidos. Luego, los 37 restantes se evaluaron con 
DBAASP v3 para predecir su potencial antimicrobiano. 
Después de este análisis, solo se seleccionaron 10 pépti-
dos con las características deseadas para ser considera-
dos PAMs, que se pueden visualizar en las Tablas 1 y 2.  
 
Los péptidos BsP5 y MrP9 tuvieron probabilidad de ser 
PAMs mayor o igual al 98% en todos los clasificadores 
de CAMPR3, AmpClass 1.0 y AMP Scanner Vr.2, mien-
tras que los otros ocho tuvieron probabilidades de ser 
antimicrobianos mayores o iguales al 98% en la mayoría 
de los predictores. Los péptidos seleccionados se nom-
braron con las primeras letras del nombre científico del 
organismo de origen y se les asignó un número de refe-
rencia para una mejor organización (Tabla 1). 

Evaluación de la capacidad hemolítica y de toxicidad 
de los péptidos seleccionados 
Timmons y Hewage (2020) encontraron que la hidrofo-
bicidad cuantificada parece ser crítica para la actividad 
hemolítica, y que generalmente las secuencias más hi-
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drofóbicas son más hemolíticas que las secuencias me-
nos hidrofóbicas. Además, encontraron que debido a su 
composición en diferentes lugares del péptido son indi-
cativos de tendencia hemolítica. Revisando estos crite-
rios, se encontró que los 10 péptidos seleccionados en 
este estudio poseen en su estructura entre 50% y 60% 
de hidrofobicidad, y la porción hidrofílica con aminoáci-
dos catiónicos como R y K, pero también con S, T y G, 
lo que probablemente ayude a que la predicción de 
hemolicidad sea baja. 
 
En la evaluación de toxicidad se determinó que proba-
bilidad de los péptidos de ser tóxicos fue nula. Este ha-
llazgo coincide con estudios similares, como el de 
Khabbaz et al. (2021), quienes con un conjunto de da-
tos desarrollaron un modelo de aprendizaje que extrae 
PAMs con baja toxicidad para aplicaciones clínicas y 
con Madrazo y Campos (2022), quienes utilizaron he-
rramientas bioinformáticas para predecir péptidos anti-
microbianos no tóxicos. Estos resultados destacan la 
importancia de evaluar la toxicidad de los péptidos co-
mo un obstáculo crítico para el uso clínico.  
 
Índice de inestabilidad de los péptidos y anclaje en 
membranas 
De los 10 péptidos seleccionados, la predicción del índi-
ce de inestabilidad más alta fue para BsP6 y MrP9 con 
valores de 24,21 y 26,93, respectivamente. El análisis 
estadístico de varias proteínas sugiere que su estabilidad 
está influenciada principalmente por su estructura prima-

ria, incluyendo la presencia de ciertos dipéptidos. Otros 
factores como la estructura secundaria, los puentes di-
sulfuro y la unión a ligandos también afectan la estabili-
dad de las proteínas en el organismo (Gasteiger et al., 
2005). En cuanto al anclaje en membranas, todos los 
péptidos seleccionados y modificados tuvieron resulta-
dos admisibles.  
 
Predicción in silico de la probabilidad de los péptidos 
como alérgenos  
Algunos PAMs poseen propiedades alergénicas que 
no deben pasarse por alto, especialmente cuando se 
considera su posible uso médico (Guryanova y 
Ovchinnikova, 2022). Arora et al. (2020), investiga-
ron 19 clases de proteínas pertenecientes a 11 fami-
lias de plantas con potencial alergénico utilizando 
herramientas bioinformáticas, incluyendo AllerTOP 
v.2, sus resultados indicaron que solo dos de ellas 
podrían tener efectos alergénicos. En este contexto, 
ninguno de los 10 péptidos seleccionados se consi-
deró alergénico de acuerdo con AllerTOP v.2. 
 
Modificaciones de los péptidos  
La modificación de los 10 péptidos seleccionados se 
realizó teniendo en cuenta sus propiedades fisicoquími-
cas como carga, longitud, porcentaje de hidrofobicidad, 
índice de Boman, punto isoeléctrico y la rueda helicoi-
dal que se puede visualizar y analizar en los programas 
TYPE-PEPTIDE y HeliQuest; además se tuvieron en cuen-
ta los parámetros iniciales predichos. 
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Como primer paso, se visualizaron y analizaron las rue-
das helicoidales de cada péptido con HeliQuest (Figura 
1). Cada aminoácido es representado por un círculo de 
color, lo cual nos permite apreciar la distribución catióni-
ca e hidrofóbica en las caras opuestas del círculo, en 
tanto mejor distribuidos se encuentren en cada una de 
las caras de la hélice, mejor será su anfipaticidad. En 
este primer análisis se realizó un mapa que conduce a la 
primera apreciación de los péptidos, identificando los 
posibles aminoácidos que podrían ser sustituidos, inter-
cambiados, adicionados o eliminados con el fin de gene-
rar un nuevo péptido con una correcta formación de las 
dos caras del péptido (Figura 1). Una de las propiedades 
clave relacionadas con la actividad biológica de cual-
quier secuencia es la anfipaticidad, descrita como la 
distribución topográfica de los residuos polares e hidro-
fóbicos, lo que resulta en una separación espacial más o 
menos marcada en la estructura de los PAMs activos. En 
una conformación helicoidal, los residuos polares/
cargados e hidrofóbicos se agrupan en lados opuestos, a 
través de un cilindro hipotético, alrededor del cual se 
enrolla la hélice (Ron evi  et al., 2019). 
 
También se empleó TYPE-PEPTIDE para analizar la 
distribución de aminoácidos en los péptidos, permi-
tiendo ajustes en su configuración. La herramienta 

ofrece visualización 2D y muestra los cambios en los 
parámetros fisicoquímicos de los péptidos en tiempo 
real. Se aseguró que las modificaciones realizadas no 
afectaran negativamente las propiedades del péptido 
original, como se muestra en la Tabla 3 y se relacio-
nan todas las modificaciones (letras en color rojo) 
que se realizaron a cada péptido. 
 
El objetivo final del diseño de PAMs es optimizar la 
selectividad, la eficacia, la estabilidad, la formulación y 
la administración de los péptidos con el objetivo de 
mejorar su actividad farmacológica (Wang, 2010). En 
estudios previos, Hincapié et al. (2018), utilizaron he-
rramientas bioinformáticas y algoritmos de inteligencia 
artificial de CAMPR3 para identificar y mejorar pépti-
dos antimicrobianos a partir del análisis de proteínas, 
donde encontraron que 2 de 12 PAMs diseñados mos-
traron concentraciones inhibitorias mínimas (CIMs) 
entre 3 y 20 µM contra al menos 3 especies de bacte-
rias. Duque-Salazar et al. (2020), validaron in vitro una 
estrategia computacional similar y obtuvieron 11 pép-
tidos con probabilidad del 97% para ser considerados 
como antimicrobianos. En ensayos in vitro se encontró 
que 10 de los 11 PAMs diseñados tuvieron CIMs entre 
4 y 64 µM contra al menos una especie bacteriana. 
Finalmente, Monsalve et al. (2024), analizaron proteo-
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mas de ocho especies, identificando alrededor de 
500,000 péptidos con PepMultiFinder 1.0, que fueron 
evaluados con CAMPR3, AMP Scanner Vr.2 y 
AmpClass 1.0, con probabilidad ≥ 97%; y se encontró 
que 10 de los 18 PAMs tuvieron CIMs entre 0.89 y 15 
µM en al menos tres especies bacterianas. En resu-
men, estas estrategias computacionales demostraron 
ser rápidas y efectivas para diseñar nuevos PAMs, lo-
grando obtener moléculas activas y potentes sin un 
uso significativo de recursos y de tiempo. 
 
Como resultado de las modificaciones en la secuencia 
de los PAMs de este estudio (Tabla 3) se mantuvieron 
las propiedades fisicoquímicas en los rangos propuestos, 
teniendo una distribución hidrofóbica más definida, me-
jorando su anfipaticidad y manteniendo, en su mayoría, 
la integridad del péptido original en al menos 50%. Para 
llegar a estos resultados se realizaron cambios que ayu-
daron a equilibrar las propiedades anfipáticas del pépti-
do y una estructura helicoidal definida, que se ve favore-
cida por la presencia de residuos estabilizadores de héli-
ce distribuidos a lo largo de la secuencia como L, A y K; 
además, el agrupamiento de residuos hidrofóbicos en 

un lado de la hélice, favorece la inserción en la bicapa 
de la membrana objetivo (Ron evi  et al., 2019). 

 
Las modificaciones realizadas en la secuencia de los 
péptidos mantienen una predicción de actividad antimi-
crobiana en la mayoría de los predictores (Tabla 4). Des-
tacan particularmente AbP3M, AmP4M, BsP6M, CsP8M 
y MrP10M, que en algunos algoritmos lograron superar 
los valores de predicción de 0.98 reportados para el 
péptido original, siendo este valor predictivo óptimo en 
nuestro estudio. Otros péptidos también mostraron valo-
res similares, aunque en algunos casos se observó una 
ligera disminución en este umbral óptimo de 0.98, sin 
embargo, no por debajo de 0.95, un valor aún conside-
rado aceptable. Este fenómeno se evidenció en los pép-
tidos BfP1M, OvP2M, BsP5M, FpP7M y MrP9M. A pe-
sar de ello, estos péptidos continúan siendo fuertes can-
didatos para ser considerados como PAMs. 
 
Al realizar el análisis de predicción de la capacidad he-
molítica, toxicidad y alergenicidad de los péptidos modi-
ficados se encontró que están en el rango establecido 
para considerarlos como no hemolíticos, no tóxicos y 
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tampoco alergénicos, solamente el péptido AmP4M 
tuvo un valor levemente superior a 0.3 en la plataforma 
HAPPENN, pero es un valor permisible para que no sea 
considerado como hemolítico. Los resultados del índice 
de inestabilidad concuerdan con los péptidos originales, 
ya que todos los péptidos fueron clasificados como esta-
bles. Después de obtener los resultados óptimos para 
los péptidos modificados se observaron nuevamente en 

la plataforma HeliQuest, donde se comprobó que la 
representación helicoidal de cada péptido mejora de 
manera significativa la separación de las caras hidrofíli-
cas e hidrofóbicas (Figura 1).  
 
Predicción de la actividad antimicrobiana específica  
Los péptidos se evaluaron en la plataforma DBAASP v3 
para predecir el potencial antimicrobiano contra espe-
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cies como Escherichia coli ATCC 25922, Pseudomonas 
aeruginosa ATCC 27853, Klebsiella pneumoniae y Sta-
phylococcus aureus ATCC 25923 (Tabla 5).  
 
Si el resultado de la prueba es “activo”, significa que el 
microorganismo en cuestión se inhibirá con un MIC < 
25 µg/ml y por el contrario si el resultado es “no acti-
vo” (No Ac) implica que los microorganismos probable-
mente no sean sensibles al efecto inhibitorio del péptido 
a 100 µg/ml.  
 
DBAASP v3 en una de sus metodologías utiliza el mé-
todo Machine Learning descrito por Vishnepolsky et 
al. (2022), que está basado en propiedades computari-
zadas para secuencias de PAMs y características de 
genomas, calculadas para una especie microbiana ob-
jetivo entre las cuales están E. coli ATCC 25922, P. 
aeruginosa ATCC 27853, K. pneumoniae y S. aureus 
ATCC 25923 con aplicación de algoritmos de aprendi-
zaje automático para identificar los PAMs. Con rela-
ción a estos resultados Kim et al., (2020) utilizaron 
diferentes herramientas de inteligencia artificial para 
desarrollar el péptido PA2-GNU7 con alta especifici-
dad para P. aeruginosa, actuando sobre la porina OprF 
para eliminar selectivamente las células, mientras que 
Maturana et al., (2020) estudiaron el péptido P6.2, que 
mostró amplia actividad antibacteriana contra E. coli y 
S. aureus. Al-Khdhairawi et al., (2023) utilizaron diver-
sos algoritmos de inteligencia artificial, entre los cuales 
se encuentra DBAASP v3, para predecir 18 péptidos 
activos contra K. pneumoniae, de los cuales ocho fue-
ron considerados no tóxicos ni hemolíticos.  
 
El valor predictivo de la actividad antimicrobiana evalua-
da mediante Machine Learning (Tabla 5) se basa en la 
precisión de las predicciones en comparación con datos 
experimentales. Se utiliza una escala del 0 al 1, donde 
valores más cercanos a 1 indican mayor precisión. Los 
resultados que se muestran tanto para los 10 péptidos 
originales, como para los 10 péptidos modificados tie-
nen un valor predictivo igual o superior a 0.5, lo que 
indica una alta precisión en la predicción de la actividad 
antimicrobiana. En los péptidos originales se encontró 
que BfP1 y OvP2 no tenían efecto sobre las cepas P. 
aeruginosa ATCC 27853 y S. aureus ATCC 25923 res-
pectivamente, después de las modificaciones tuvo un 
efecto contrario, por lo cual ahora tienen una mayor 
probabilidad de ser activos sobre todas las cepas bacte-
rianas en estudio, mientras que hubo un efecto opuesto 
en los péptidos modificados BsP6M, FpP7M, CsP8M, 
MrP9M y MrP10M que no son activos frente a la cepa 
S. aureus ATCC 25923, pero los péptidos originales si lo 
fueron, no obstante siguen siendo péptidos con un alto 
potencial antimicrobiano (Tabla 5). 

Estructura tridimensional de los péptidos originales y 
modificados  
 
Se utilizó el programa AlphaFold2 junto con ColabFold 
para determinar la estructura tridimensional de los pépti-
dos. Esta combinación, acelerada por MMseqs2, permi-
te predecir cerca de 1000 estructuras al día. Se encon-
tró que tanto los péptidos originales como los modifica-
dos adoptan una estructura de alfa-hélice, importante 
para las interacciones con las membranas de los patóge-
nos, por lo tanto, se validan las modificaciones realiza-
das para mejorar la separación de los aminoácidos pola-
res cargados y los hidrofóbicos. La distribución de ami-
noácidos influye en la estabilidad de la hélice y en la 
interacción péptido-membrana. Se ha determinado que 
la conformación de hélice anfipática es crucial para la 
interacción y la selectividad de los péptidos, y que las 
modificaciones pueden afectar este equilibrio delicado 
(Ciumac et al., 2019). 
 
CONCLUSIONES 
 
La metodología utilizada para identificar PAMs me-
diante herramientas in silico se ajustó para su desa-
rrollo, aplicando límites rigurosos para aumentar la 
probabilidad de éxito. La selección de herramientas 
bioinformáticas avanzadas permitió buscar, diseñar y 
perfeccionar PAMs cortos, de manera eficiente, obte-
niendo 10 péptidos con probabilidad igual o superior 
a 98 % de ser clasificados como antimicrobianos y 
además 5 péptidos modificados con alta probabilidad 
de tener actividad antibacteriana con las cepas E. coli 
ATCC 25922, P. aeruginosa ATCC 27853, K. pneumo-
niae y S. aureus ATCC 25923. Las estrategias compu-
tacionales y de inteligencia artificial involucradas 
ofrecen la posibilidad de seleccionar, modificar y pre-
decir PAMs de manera ágil, rentable y confiable, po-
tenciando su aplicabilidad en diversas áreas. 
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