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Cazadores de genes: traduccion de codones
en secuencias de ADN mediante Python
para la enseflanza en basica secundaria

Resumen

El presente estudio presenta un primer c4digo en
Python cuyo algoritmo identifica, ubica y traduce co-
dones en secuencias de nucleétidos de ADN. La Bio-
logia Molecular es un campo donde el costo de los
reactivos limita su ensefianza; mientras tanto, la incor-
poracién de las tecnologias de la informacién (TIC) en
el aula dista de ser una realidad en Colombia. El pro-
grama de Tecnoacademias es un escenario para desa-
rrollar la innovacién en comunidades vulnerables. En
este programa los aprendices buscan nuevas formas
de implementar las TIC en la difusién de la biologia
molecular y la bioquimica.

Este proyecto comprende una herramienta do-
cente destinada a poblaciones de la educacion media
colombiana. EI mismo muestra un inicio en la elabo-
racion de herramientas interactivas relacionadas con
la ensefanza de las disciplinas biotecnoldgicas. Se
espera desarrollar interfaces amigables y evaluar su
impacto sobre los estudiantes.

FPalabras clave: aminoacido, biologia molecu-
lar, coddn, Python, residuo, traduccion de RNA.

Abstract

The present study presents a first PYTHON code whose
algorithm identifies, locates and translates DNA codons
in nucleotide sequences. Molecular Biology is a field
where reagent costs limits its teaching in public schools;
meanwhile, information technologies (ICT) use in the
classroom is far from a reality in Colombia. Techno-
academies are a scenario for innovation development
in vulnerable communities. In this program, apprentices
seek new ways to implement ICT in the spread of
molecular biology and biochemistry.

This project encompasses a teaching tool aimed at
the population of Colombia’s secondary education. It
shows a start in the development of interactive tools
related to the teaching of biotechnological disciplines. It
is expected to develop friendly interfaces and evaluate
the program’s impact on the students.

Keywma’& . Aminoacid, Codon, Molecular
biology, Residue, RNA Translation, Python.
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Introduccidon

La Bioquimica y la Biologia Molecular son dos campos
de la ciencia con un alto crecimiento y desarrollo tec-
nolégico en los ultimos afos. En consecuencia ejercen
gran influencia en la vida cotidiana, abarcando ambi-
tos como la salud, la biotecnologia y la agroindustria,
entre otros (Moreno, 2015). Normalmente, los reactivos
empleados en la ejecucién de practicas experimenta-
les en estos ambitos son costosos limitando su acceso.
Por otra parte, la incorporacién de las tecnologias de
la informacion (TIC) a la préctica docente habitual esta
lejos de ser una realidad en Colombia (Morcillo-Orte-
ga & Lopez-Garcia, 2007). En consecuencia es eficiente
incentivar el uso de las TIC mientras se llenan nichos
en la ensefanza de las ciencias basicas que no pueden
suplirse en contextos de escasos recursos economicos.

El presente estudio plantea el desarrollo de un pro-
grama capaz de identificar codones en una secuencia
de nucledtidos de ADN 'y traducir el respectivo codén
en el correspondiente residuo de aminoécido que re-
sultaria tras la traduccién de la secuencia. Este progra-
ma se constituye como una herramienta de docencia
en el aula de clase.

El programa de Tecnoacademias se plantea como
un escenario de aprendizaje, dotado de tecnologias
emergentes para desarrollar competencias orientadas
a la innovacién mediante la formacién por proyectos
en comunidades vulnerables. Su poblacién objetivo
son los estudiantes de la educacién basica y media
constituyéndose como un complemento de su edu-
cacion formal (Tecnoacademias, 2017). Dentro de este
programa los aprendices vinculados a los semilleros
de investigacion Bioprocesos y Biotecnologia aplica-
da (BIBA) y el semillero de investigacién en materiales,
procesos de manufactura y automatizacién (MAPRA)
han buscado nuevas formas de implementacion de las
TIC para la difusion del conocimiento en dreas como la
biologia molecular y la bioquimica desde un enfoque
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practico y destinado a alumnos de los grados octavo y
noveno, a los cuales estos pertenecen.

El desarrollo de un programa capaz de identifica-
cion de codones y residuos en una secuencia de nu-
cleétidos de ADN representa una herramienta practica
para la docencia de las ciencias basicas, mediante un
enfoque practico y centrado en la socializacién de la
biologia molecular en los grados correspondientes a
la educacion basica secundaria colombiana. En este
proyecto se desarrollé un primer algoritmo para la
identificacién, ubicacion y traduccion de codones en
secuencias de nucleétidos de ADN; enfocado como
una herramienta docente en la ejecucion de talleres
practicos destinados a poblaciones de los grados oc-
tavo y noveno, de acuerdo con el sistema educativo
colombiano.

Metodologia

Lenguaje de programacion

Para el desarrollo del programa y la implementa-
cion del algoritmo se utilizé el lenguaje de progra-
macion Python. Python es un lenguaje interpretado
de codigo abierto cuya principal caracteristica es la
simplicidad en la sintaxis (Python Software Founda-
tion [US], 2017). Al ser un lenguaje tan sencillo de leer
y escribir, es una herramienta ideal para la ensefianza
con la que se pueden implementar diferentes tipos
de proyectos tanto a nivel educativo como a nivel
profesional (Tobis, Papert, Siegel & Nevins, 2015). En
este caso, Python se utiliza para implementar el al-
goritmo de identificacién de codones y residuos en
una secuencia de nucleotidos de ADN, enfocado a la
ensenanza de los conceptos relacionados a través del
programa.
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Desarrollo del algoritmo

Para el desarrollo del algoritmo se buscé emular
la traduccién a residuos de aminoacidos directamen-
te desde tripletas de codones de ADN embebidos en
la secuencia; omitiendo la transcripcién a secuencias
de ARN como es establece en el dogma central de la
biologia molecular (Crick, 1970).

Lectura de
los datos

PYTHON PARA LA ENSENANZA EN BASICA SECUNDARIA

En la Figura 1 se muestra el diagrama de bloques
del programa. La ejecucién de cada uno de los blo-
ques se realiza de forma secuencial, utilizando los
resultados obtenidos en los bloques anteriores. De
igual forma, cada uno de los bloques se implementa
en una funcién, permitiendo la re-utilizacién de cada
bloque de cédigo para la organizacién y el procesa-
miento de la informacion.

Enunciado
del juego
Ingreso
> datos
usuario

Verificacién

datos
ingresados

Resultado en
pantalla j

Figura 1. Diagrama de bloques del algoritmo. Fuente: Elaboracién propia.

La primera etapa es la lectura de los datos por par-
te del programa. La secuencia de nucleétidos de ADN
se encuentra guardada en un archivo de texto plano
(txt), el cual es leido por el programa y organizado
en seis bloques de diez secuencias para que sea mas
legible para el usuario. Esa lectura y organizacién de

La cadena de ADN es:

los datos se implementa con la funcién open_file()
gue tiene como pardmetros de entrada la ubicacion
del archivo de texto y como pardmetros de salida,
una variable llamada adn_string en donde queda
almacenada la secuencia. En la Figura 2 se muestra el
resultado obtenido en pantalla.
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GAGTTTACTT
GAGTTTACTT
GAGTTTACTT
GAGTTTACTT
GAGTTTACTT
GAGTTTACTT

CACCAGATAC
CACCAGATAC
CACCAGATAC
CACCAGATAC
CACCAGATAC
CACCAGATAC

GCTGTCTCTG
GCTGTCTCTG
GCTGTCTCTG
GCTGTCTCTG
GCTGTCTCTG
GCTGTCTCTG

GCACGTGGAT
GCACGTGGAT
GCACGTGGAT
GCACGTGGAT
GCACGTGGAT
GCACGTGGAT

GGTTTAGAGG
GGTTTAGAGG
GGTTTAGAGG
GGTTTAGAGG
GGTTTAGAGG
GGTTTAGAGG

AATCACATCC
AATCACATCC
AATCACATCC
AATCACATCC
AATCACATCC
AATCACATCC

Figura 2. Resultado en pantalla de la funcion open_file(). Fuente: Elaboracion propia.
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La segunda etapa es la representacion en pantalla
del enunciado del programa. En este bloque se im-
prime en consola la informacién necesaria para com-
pletar la actividad, brindando informacion relevante
al usuario para comprender en qué consiste el juego
y los conceptos generales de lo que es una secuencia
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de nucledtidos de ADN. Esta parte del programa se
implementa en una funcién llamada statementy()
gue no cuenta con parametros de entrada, siendo la
cadena de texto del enunciado, el Unico pardmetro
de salida. En la Figura 3 se muestra un prototipo del
enunciado que se imprime en pantalla.

Las cadenas de ADN se componen de 4 bases nitrogenadas:

++++++++++ Adenina (A), Timina (T), Citosina (C) y Guanina (G) ++++++++++

A su vez, las combinaciones de a tres de estos componentes conforman 20 aminoacidos.

La actividad consiste en adivinar las combinaciones de BASES NITROGENADAS:

ATENCION: Recuerde gue son combinaciones de 3 bases nitrogenadas (A-T-C-G)

Figura 3. Enunciado del juego implementado en la funcién statement(). Fuente: Elaboracién propia.

La tercera etapa es el ingreso de los datos reque-
ridos por parte del usuario. En este bloque se solicita
al usuario que ingrese una posible combinacion de
bases nitrogenadas teniendo en cuenta las condi-
ciones del juego presentadas en el bloque anterior.
Esta etapa se implementa en una funcién llamada

usrdata_input(), en donde solamente se tiene un
parametro de entrada, el cual es la combinacién in-
gresada por el usuario y ésta se almacena en la varia-
ble user_input. En la Figura 4 se muestra el enuncia-
do que se imprime en pantalla.

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): I

Figura 4. Solicitud de ingreso de datos por el usuario en la funcion usrdata_input(). Fuente: Elaboracién propia.

La cuarta etapa es la verificacién de los datos in-
gresados por el usuario. La primera parte de la veri-
ficacion consta de dos fases. La primera de ellas es
revisar que los datos ingresados sean correctos, que
no tengan mas de 3 bases hidrogenadas y que efec-
tivamente la combinacion sea de dichas bases. La
segunda fase es la de revisar que tipo de codon es,
verificando que tipo de aminodcido fue ingresado e
imprimiendo en pantalla informacion relevante so-
bre el mismo. Esta verificacion se implementa en la
funcion aminoacid(), cuyo pardmetro de entrada es
la variable user_input en donde se encuentra alma-
cenada la combinacion ingresada por el usuario, y el
parametro de salida es la cadena de texto que brinda
la informacién sobre el aminoécido encontrado.

La segunda parte de la verificacion es la revision
de la cadena de ADN, identificando si la combinacién
ingresada por el usuario se encuentra en dicha cade-
na. En esta parte se recorre toda la cadena cargada
del archivo de texto, en busca de identificar si lo que
ingreso el usuario se encuentra dentro de la cadena.
Este procedimiento se implementa en una funcién
llamada string_verification(), en donde los parame-
tros de entrada son la variable adn_string en donde
se encuentra la cadena de ADN y la variable user_in-
put en donde esta la combinacién ingresada por el
usuario; mientras que la variable de salida es una ca-
dena de texto donde se muestra en que fraccién de
la cadena se encuentra la combinacion del usuario o
un texto que informa que dicha combinacién no se
encuentra en esa cadena.



CAZADORES DE GENES: TRADUCCION DE CODONES EN SECUENCIAS DE ADN MEDIANTE

Finalmente, la quinta etapa consiste en mostrar
los datos y resultados en pantalla. En esta etapa se
combinan los anteriores médulos y se imprime en la
consola en la secuencia definida.

Se implementa en la funcién llamada main(),
nombre asignado por convencién para definir la fun-
cion principal de un cédigo, en donde se ejecutan las
demas funciones.

Resultados

Las pruebas del programa se realizaron sobre la el
sistema operativo Ubuntu con la version de Python

PYTHON PARA LA ENSENANZA EN BASICA SECUNDARIA

3.7.0. Sin embargo, el programa se puede ejecutar en
Windows desde que se tenga instalada la version de
Python indicada. En la Figura 5 se muestra el resulta-
do en consola del programa.

Como se describi6 anteriormente, el programa se
gjecuta de forma secuencial de acuerdo al diagrama
de flujo presentado en la Figura 1. La primera parte (1),
muestra al cadena de ADN organizada para que sea
mas facil identificar las secuencias. La sequnda parte (2),
brinda la base tedrica para la actividad y las condiciones
de operacién del juego, que en este caso es ingresar
una posible combinacién de tres bases nitrogenadas.
La tercera parte (3), muestra resultados arrojados por el

:~/Documentos/Python/adn$ python3 adn_string.py

La cadena de ADN es:

GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC
GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC
GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC
GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC
GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC
GAGTTTACTT CACCAGATAC GCTGTCTCTG GCACGTGGAT GGTTTAGAGG AATCACATCC

Las cadenas de ADN se componen de 4 bases nitrogenadas: 2

++++++++++ Adenina (A), Timina (T), Citosina (C) y Guanina (G) ++++++++++

A su vez, las combinaciones de a tres de estos componentes conforman 20 aminodcidos.

La actividad consiste en adivinar las combinaciones de BASES NITROGENADAS:

ATENCION: Recuerde que son combinaciones de 3 bases nitrogenadas (A-T-C-G)

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): ATG

El aminoécido encontrado es: Metionina
La seccibén de la cadena de ADN donde se encuentra es: ATGGTTTAGA

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): AAT

El aminodcido encontrado es: Asparagina
La seccidn de la cadena de ADN donde se encuentra es: AATCACATCC

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): CGT

El aminoécido encontrado es: Arginina
La seccién de la cadena de ADN donde se encuentra es: CGTGGATGGT

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): GTG

El aminoécido encontrado es: Valina
La seccidén de la cadena de ADN donde se encuentra es: GITGGATGGTT

Ingrese la posible combinacidén de bases hidrogenadas (A-T-C-G): TTTT

El aminocacido encontrado es: No se encontrd esa combinacidn!

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): DTG

iAlguna de las letras ingresadas no hacen referencia a una base hidrogenada!

El aminodcido encontrado es: No se encontrd esa combinacidn!

Ingrese la posible combinacién de bases hidrogenadas (A-T-C-G): I

Figura 5. Resultado del programa ejecutado con diferentes entradas de usuario.

Fuente: Elaboracién propia.
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programa cuando el usuario ingresa una combinacion
correcta. En este caso se imprime en pantalla el nombre
del aminoécido encontrado y luego la seccion de la ca-
dena de ADN donde se encuentra ubicado, resaltando
en negrita la cadena que ingresé el usuario.

Finalmente, en la cuarta parte (4), se muestran los
resultados cuando el usuario ingresa combinaciones
erradas. El primer caso se da cuando se ingresa mas
de 3 caracteres, en donde el programa indica que di-
cha combinacién no se encontré ya que solamente
se pueden ingresar 3 bases nitrogenadas. El otro caso
se presenta cuando se ingresa un caractér que no
hace referencia ninguna base nitrogenada. Al darse
esta situacion, el programa indica el error y recuerda
al usuario que una de las letras ingresadas no hace
referencia a una base nitrogenada.

Conclusiones

El articulo presenta un programa disefiado de forma
modular para la identificacion de codones en cade-
nas de ADN con la interaccidn del usuario. Cada uno
de los moédulos planteados se encarga de una fun-
cion especifica, dando una capacidad de re-utiliza-
cion del codigo para otro tipo de implementaciones.
El programa se desarroll6 utilizando Python, un len-
guaje de programacion con una sintaxis simple, con
la capacidad de ser utilizado en cualquier plataforma
de forma gratuita y contando con una gran cantidad
de documentacién con la filosofia de software libre.

El programa se disefid con la intencién de que
se utilice en ambientes de formacion dedicados a la
ensenanza de la bioquimica y la biologia molecular,
en donde una herramienta de este tipo permite acer-
car la ciencia y la tecnologia a estudiantes de basica
secundaria. De igual forma, como trabajos futuros,
se plantea el desarrollo de una interfaz gréfica mas
atractiva e intuitiva para los usuarios y la comple-
mentacion de programa existente con mayor infor-
macion sobre la tematica.
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