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Resumen  
La espectrometría de masas es una herramienta analítica clave en la caracterización de vacunas conjugadas, por lo 
que las autoridades reguladoras solicitan la identificación de sitios de conjugación como atributo de calidad, 
información que se obtiene mediante la identificación de los péptidos tipo 2 en las corridas de LC-MS/MS. Este 
proceso incluye una etapa de validación manual que consume un tiempo considerable y no está exenta de 
subjetividades. Por ello, la presente investigación tiene como objetivo desarrollar una herramienta para: (1) 
aumentar la confiabilidad en la asignación de los sitios de conjugación; y (2) obtener una huella dactilar del 
conjugado sintetizado. La herramienta se desarrolló empleando los lenguajes de programación Java y Python v3.11, 
mediante este último, se realiza el enlace con archivos de datos sin procesar de las corridas de LC-MS/MS mediante 
la librería pyMSFileReader. Además, Xion-C analiza los archivos con los péptidos tipo 2 identificados y extrae de la 
Corriente Iónica Total (TIC), la contribución de cada péptido, el Cromatograma Iónico Extraído (XIC), el cual contiene 
información valiosa que no se debe de desechar o ignorar. La herramienta superpone los XICs de los péptidos 
lineales y los de tipo 2 de manera independiente para obtener dos perfiles cromatográficos que pueden utilizarse 
para evaluar la reproducibilidad de la síntesis de los conjugados. En más del 85% de los casos, los XICs fueron útiles 
para respaldar inequívocamente las asignaciones. El software simplifica considerablemente el análisis, alivia los 
procesos de validación manual y aumenta la confiabilidad de este proceso.  
 
Palabras clave: espectrometría de masas, péptidos tipo 2, sitios de conjugación, vacuna conjugada, XIC 
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Abstract  
Mass spectrometry is a key analytical tool in the characterization of conjugate vaccines, and regulatory authorities 
request the identification of conjugation sites as a quality attribute, information that is obtained by identifying type 2 
peptides in LC-MS/MS runs. This process includes a manual validation step that is time-consuming and not free of 
subjectivities. Therefore, the present research aims to develop a tool to: (1) increase the reliability of conjugation site 
assignment; and (2) obtain a fingerprint of the synthesized conjugate. The tool was developed using Java and Python 
v3.11 programming languages, the latter of which links to raw data files from LC-MS/MS runs using the 
pyMSFileReader library. In addition, Xion-C analyses the files with the identified type 2 peptides and extracts from 
the Total Ion Current (TIC), the contribution of each peptide, the Extracted Ion Chromatogram (XIC), which contains 
valuable information that should not be discarded or ignored. The tool overlays the XICs of linear and type 2 peptides 
independently to obtain two chromatographic profiles that can be used to assess the reproducibility of conjugate 
synthesis. In more than 85% of cases, XICs were useful to unequivocally support the assignments. Xion-C considerably 
simplifies the analysis, alleviates manual validation processes and increases the reliability of this process. 
 
Keywords: mass spectrometry, type 2 peptides, conjugation sites, conjugate vaccine, XIC 

 

 

 

Introducción 

Las vacunas conjugadas son de gran importancia para la salud, tanto humana como animal, su estructura se 

encuentra enlazada de manera covalente mediante el empleo de reactivos bifuncionales de entrecruzamiento 

molecular, dos unidades estructurales diferentes (Hermanson, 2013), la proteína portadora y el antígeno. Las 

posiciones en las que se enlazan la proteína portadora y el antígeno se conocen como sitios de conjugación. Estos 

son considerados como atributos de calidad, y su determinación resulta imprescindible en la caracterización físico-

química de estos productos.  

La industria biotecnológica cubana cuenta con varios productos biotecnológicos basados en vacunas conjugadas que 

han tenido impacto en la salud humana, como, por ejemplo, CIMAvax-EGF® (Saavedra & Crombet, 2017), producida 

por el Centro de Inmunología Molecular (CIM), Soberana 02 (Toledo-Romaní, y otros, 2022) y QuimiHib (Fernández-

Santana, et al., 2004) (Fernández-Santana, et al., 2004) (Díaz, et al., 2013), producidas el Instituto Finlay de Vacunas. 

Además, el Centro de Ingeniería Genética y Biotecnología (CIGB) cuenta con varios candidatos vacunales contra la 

infestación por garrapatas, basados en la conjugación química del péptido P0 a varias proteínas portadoras entre las 

que se encuentran la p64K de Neisseria meningitidis (González, y otros, 2021),la Bm86 de Ripicephalus microplus 
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(Rodríguez Mallón, y otros, 2020) (Rodríguez Mallon, y otros, 2022) (Rodríguez-Mallon, The Bm86 Discovery: A 

Revolution in the Development of Anti-Tick Vaccines, 2023) y KLH-P0 de Megathura crenulata (Rodríguez-Mallon, y 

otros, 2012) (Rodríguez-Mallon, y otros, 2015).  

La biotecnología es una industria muy regulada. Las entidades regulatorias para el desarrollo de producto 

biotecnológico bien caracterizado exigen una caracterización exhaustiva desde el punto de vista químico-físico y 

biológico. Las normas ICHQ6B, consensuadas entre las entidades regulatorias más importantes, pretenden 

establecer estos parámetros (European Medicines Agency, 1999).  

Para la caracterización de las vacunas conjugadas se pueden emplear las mismas herramientas que se utilizan en el 

estudio de interacciones proteína-proteína mediante la combinación de las reacciones de entrecruzamiento 

molecular y la Espectrometría de Masas (XL-MS, del inglés cross-linking analyzed by mass spectrometry) (Leitner, y 

otros, 2010) (Chu, et al., 2004). Uno de los principales desafíos del empleo de esta estrategia es la complejidad de la 

mezcla peptídica, en la que se encuentran los péptidos entrecruzados tipo 2, los cuales contienen la información 

sobre los sitios de conjugación. 

El grupo de proteómica del CIGB ha identificado los sitios de conjugación en varias vacunas conjugadas al usar 

softwares que en la proteómica funcional se usan para estudiar la interacción proteína-proteína mediante XL-MS. 

Entre las diversas herramientas bioinformáticas existentes (Yılmaz, y otros, 2016), el Kojak (Hoopmann, y otros, 

2015) y el pLink2 (Yang, y otros, 2012), son las más utilizadas por esta entidad y, a su vez, unas de las más empleadas 

en distintos laboratorios de proteómica en el mundo (Iacobucci, y otros, 2019). 

Una vez que se obtienen las identificaciones automáticas de péptidos lineales y péptidos entrecruzados tipo 2, es 

necesaria la validación manual de los resultados por los especialistas, siendo la inspección espectro-espectro clave 

en el proceso de identificación. No obstante, el procesamiento de los datos y su validación manual genera un cuello 

de botella, ya que el número de posibles combinaciones de enlace péptido-péptido crece cuadráticamente con 

respecto al número de proteínas (Yu, Li, & Yu, 2016). Por lo que, se hace necesario la utilización de métodos 

ortogonales para reafirmar las identificaciones, como es el caso del marcado con 18O, el empleo de entrecruzadores 

escindibles por MS y cualquier otra herramienta que aligere el trabajo manual.  
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Debido a esto, el equipo de proteómica del CIGB propuso emplear los Cromatogramas Iónicos Extraídos (XIC) 

(Smoluch & Piechura, 2019) de la Corriente Iónica Total (TIC), como método ortogonal, para evaluar la 

reproducibilidad en experimentos XL-MS, ya que encontraron que los péptidos entrecruzados tipo 2 presentan, por 

lo general, un patrón distinto al de los péptidos lineales, al emplear la química del maleimido-tiol para la síntesis de 

los conjugados, lo que evitaría la asignación incorrecta de un péptido lineal como tipo 2 y viceversa, lo que 

redundaría en una identificación más confiable de los sitios de conjugación 

Sin embargo, adicionar al proceso de validación manual para obtener los XIC de cada péptido sería impracticable, ya 

que, hasta el momento, no se cuenta con un sistema de alto flujo que permita generar de forma automatizada los 

XICs de los péptidos identificados. Por ello, el grupo de proteómica del CIGB propuso desarrollar una herramienta 

capaz de obtener el XIC para cada péptido identificado mediante softwares de proteómica funcional y que, a su vez, 

no requiera de un costo computacional elevado y pueda ser empleado para evaluar la síntesis de conjugados 

proteicos, constituyendo el objetivo de la presente investigación. Esto simplificaría considerablemente el análisis de 

moléculas complejas, como es el caso de las vacunas conjugadas y aliviar los procesos manuales de validación a 

realizar por los especialistas. 

 

Métodos o Metodologías Computacionales 

Un área realmente importante y necesaria de la Bioinformática, es el desarrollo de herramientas computacionales 

con el fin de obtener resultados en investigaciones biológicas con mayor rapidez y precisión. Por ende, para llevar a 

cabo dicho proceso, es necesario el empleo de un enfoque de ingeniería de software y, de esta forma, mejorar el 

proceso de desarrollo del software bioinformático y la calidad de este. 

Analizadas las características identificadas por Leyva y Febles (Leyva Vázquez & Febles Rodríguez, 2008), en los 

procesos de desarrollo de software en el campo de la Bioinformática, se puede deducir que estos procesos emplean 

un enfoque Ágil. Este proporciona un modelo basado en la estrecha colaboración del equipo involucrado en el 

proceso de desarrollo del software bioinformático, siendo las condiciones óptimas para un equipo pequeño 

multidisciplinario, que trabaje en aumentar la calidad del software que se desarrolla. Uno de los métodos que se 
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emplea para determinar el enfoque de ingeniería de software a utilizar en un proceso de desarrollo de software es 

la confección de la Estrella de Boehm y Turner (Boehm & Turner, 2013). 

En la Figura 1 se puede observar la Estrella de Boehm y Turner aplicada a la presente investigación, en la que se 

reafirma el empleo de un enfoque ágil en el proceso de desarrollo de software. 

 

Figura 1. Estrella de Boehm y Turner 

Identificado el enfoque, es posible determinar la metodología de Ingeniería de Software a utilizar, en este caso se 

empleó la metodología ágil, SCRUM, un proceso de gestión que reduce la complejidad en el desarrollo de softwares 

para satisfacer las necesidades de los clientes (Timkyw, Bournissen, & Tumino, 2020). 

Herramientas y Tecnologías 

Para el desarrollo del software Xion-C, se empleó NetBeans IDE (NetBeans, 2022) como el Entorno de Desarrollo 

Integrado, que desde 2007 se ofrece bajo licenciamiento dual de Licencia CDDL (Common Development and 

Distribution License) y la GPL versión 2. Además, se hizo uso de la aplicación cliente-servidor Jupyter Notebook, ya 

que se utilizaron dos lenguajes de programación, Java y Python v3.11, ambos lenguajes de primer nivel, bajo 

Licencia Pública General de GNU y licencia de código abierto Python Software Foundation License (Bisong, 2019), 

respectivamente.  

364



 

Como Sistema de Bases de Datos, Xion-C implementa SQLite, uno de los más empleados en todo el mundo, el cual 

realiza operaciones de manera eficiente y es más rápido que MySQL (Combaudon, 2018) y PostgreSQL (Gilmore & 

Treat, 2006). Además, SQLite presenta una arquitectura relativamente simple, con una infraestructura conformada 

por cuatro partes principales: Núcleo, Compilador SQL, Backend y Accesorios (Bhosale, Patil, & Patil, 2015). El enlace 

con SQLite se establece mediante dos vías, una a través del paquete de Python sqlite3, el cual proporciona una 

interfaz SQL compatible con la especificación DB-API 2.0 descrita por PEP 249 (Python Enhancement Proposals, 

2001) y requiere SQLite 3.7.15 o posterior. Por otro lado, mediante la API estandarizada de Conectividad de Bases 

de Datos Java (JDBC) (JDBC, s.f.), es posible su utilización una vez que se adiciona la biblioteca o paquete SQLite 

JDBC Driver al proyecto en Java. 

Adicionalmente, el software hace uso de diferentes librerías científicas para el correcto funcionamiento de los 

algoritmos y métodos desarrollados: 

 Numpy: paquete fundamental para la computación científica en Python (Numpy: El paquete fundamental 

para la computación científica con Python, 2022). Utilizado en gran medida, tanto para la creación y manejo 

de arreglos como para la realización de determinados cálculos. 

 Matplotlib: biblioteca para la generación de gráficos a partir de datos contenidos en listas o arreglos en el 

lenguaje de programación Python y su extensión matemática NumPy (Matplotlib, 2022). Empleado en Xion-

C en la visualización de los XICs, TICs y demás gráficos que la herramienta permite generar. 

 Pandas: biblioteca de software de código abierto, escrita como extensión de NumPy para manipulación y 

análisis de datos para el lenguaje de programación Python (Pandas, 2022).  Utilizado en la lectura de 

archivos CSV o Excel provenientes de las salidas de softwares de proteómica funcional, los cuales contienen 

la información de los péptidos identificados. 

 SciPy: proporciona algoritmos para optimización, integración, interpolación, problemas de valor propio, 

ecuaciones algebraicas, ecuaciones diferenciales, estadísticas y muchas otras clases (SciPy: Algoritmos 

fundamentales para la computación científica en Python, 2022). Se emplea en el proceso de determinación 

de picos mediante la interpolación de los datos y la obtención de máximos y mínimos locales, lo que permite 

la localización de los MS/MS realizados a cada péptido en el cromatograma. 
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 Scikit-learn: biblioteca para aprendizaje automático de software libre para el lenguaje de programación 

Python (Scikit-learn, s.f.). Scikit-learn se empleó para la determinación del área de los picos al utilizar la 

métrica AUC, para determinar el área bajo la curva ROC, mediante la regla trapezoidal. 

Flujo de Trabajo 

Con el fin de llevar a cabo el cumplimiento de los objetivos propuestos en la investigación, se desarrollaron e 

implementaron métodos que dieran solución a la problemática planteada. Desde una perspectiva general, el 

proceso de generación y visualización de XICs implementado, se puede dividir en una secuencia de pasos que lleva a 

cabo la plataforma, Figura 2. 

 

Figura 2. Flujo de trabajo general del proceso de extracción del XIC implementado en el sistema 

Algoritmo de extracción del Cromatograma Iónico Extraído 

Hasta el momento, las herramientas que se conocen que permiten extraer el XIC de un péptido determinado, 

generan el cromatograma a partir de un rango de m/z, e imposibilitan al usuario tener la capacidad de elegir varios 

intervalos de su distribución isotópica y de esta forma eliminar ruido (señales que no pertenecen al péptido que se 

analiza) en las señales que se obtienen. Esta limitante provoca que al extraer un XIC con una cierta distribución 
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isotópica y el usuario selecciona un intervalo en el que se contemplen, por ejemplo, los tres primeros picos de esta, 

se obtendrá el cromatograma para cada valor encontrado en ese intervalo, y se sumará, de forma tal que, al 

contener un rango amplio, el número de señales ruidosas aumenta. Esto se debe a que las señales que se 

encuentran entre cada uno de esos picos, y las que van más allá de estos en el intervalo, no pertenecen al péptido 

que se analiza y, por ende, se está teniendo en cuenta para la extracción del XIC señales “falsas” que provocan ruido 

en el resultado final. 

Por tales motivos, la herramienta desarrollada implementa una nueva estrategia para generar los XICs, de forma tal, 

que aumenta la confiabilidad y el valor analítico de estos. Este método tiene en cuenta la resolución de los picos de 

la distribución de iones isotópicos para generar el XIC para cada uno de estos, Figura 3. 

 

Figura 3. Método de extracción del XIC 

De modo general, como se puede observar en la Figura 3, si un usuario desea obtener el XIC de un péptido con un 

estado de carga específico, el sistema lo primero que realiza es determinar la distribución isotópica del péptido 

mediante la m/z. Una vez obtenida la distribución isotópica, obtiene la resolución (ancho) del pico monoisotópico, 

genera el XIC para ese pico tomando como rango su resolución y en caso de que el usuario haya decidido generar el 

cromatograma teniendo en cuenta el segundo o el tercer pico de la distribución isotópica, entonces se generaría el 
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XIC para el segundo pico y luego para el tercero. Obtenidos los XICs, se suman y de esta forma se obtiene el 

cromatograma iónico extraído del péptido que se analiza. 

Esto disminuiría la alta probabilidad de obtener señales no deseadas, el tiempo de respuesta y aumentaría la 

selectividad del péptido, ya que Xion-C genera el XIC teniendo en cuenta solo los picos de la distribución isotópica 

que el usuario seleccione, desechando intervalos no pertenecientes al péptido, siendo estos de, por lo general, 

como máximo, 0.06 Da. 

Interpolación cuadrática 

Con el objetivo de obtener una curva que se aproxime a todas las señales detectadas en el XIC, se lleva a cabo una 

interpolación mediante splines de los datos, lo cual no es más que la búsqueda de una función que pasa por todos 

los puntos en un intervalo dado. Por tal motivo, para llevar a cabo la interpolación de las señales obtenidas, se 

utilizan puntos de muestreo cercanos con el objetivo de que no se afecte la interpolación al contener varios picos 

cromatográficos. Para ello, primero se obtienen números espaciados uniformemente en un intervalo específico, 

esto se realiza mediante la función “lindspace” de la librería Numpy; luego se emplea la función de la librería SciPy, 

“interpolate.interp1d”, la cual posibilita crear una aproximación a una función f, en este caso, cuadrática, utilizando 

los valores del eje X y del eje Y, correspondientes con el TR y la intensidad de las señales, respectivamente.  

Una vez obtenida la función f, el sistema procede a evaluar cada uno de los números espaciados uniformemente en 

dicha función y, de esta forma, lograr una curva que se aproxime a las señales cromatográficas del XIC. Dicha 

aproximación, constituye el punto de partida para detectar los picos cromatográficos. 

Método para la detección de picos y cálculo del área 

Realizada la interpolación de los datos, el sistema procede a determinar los máximos y los mínimos locales a lo largo 

de toda la curva generada empleando la función “argrelextrema” del paquete “signal” de la librería Scipy. 

Posteriormente, se obtienen los tiempos de retención de los espectros MS/MS realizados por el espectrómetro de 

masas al péptido que se está evaluando en ese instante de tiempo, los cuales se ubican en la curva y se identifican 

los mínimos locales entre los que se encuentran. 
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Una vez obtenido cada intervalo de tiempo, en los que se encuentran los MS/MS, se procede a generar la Campana 

de Gauss por cada intervalo detectado, evaluando la función a lo largo del eje X, mediante la Ecuación [1].  

 

Donde “a” es el valor de la intensidad máxima en el intervalo, “b” el centro del intervalo en correspondencia al TR 

de la intensidad máxima, “x” el valor en el eje X (TR), y “σ” la desviación típica del intervalo.  

Una vez, obtenida la Campana de Gauss, se ubican en esta los números de escaneo de los espectros MS/MS al 

evaluar la función de la Ecuación [1] con el tiempo de retención de cada uno de ellos. 

La herramienta desarrollada no se limita a solo generar el cromatograma, determinar los picos y ubicar los espectros 

MS/MS, sino que, además, calcula el área del pico detectado. Para ello, se emplea la función de la librería científica 

Scikit-learn, “sklearn.metrics.auc”, la cual calcula el área bajo la curva (AUC) de las señales experimentales en el 

intervalo de la gaussiana generada, utilizando la Regla del Trapecio usando intervalos múltiples. 

Regla del Trapecio usando intervalos múltiples 

Sea  una función continua en . Si se considera que sobre  hay  puntos igualmente espaciados, 

, entonces hay  segmentos de longitud . Si , con , 

 y , entonces: 

 

Como todo método numérico, la regla del trapecio para intervalos múltiples presenta un error asociado en cada uno 

de los subintervalos: 

 

con . Por ende, el error de 

integración de la regla del trapecio para intervalos múltiples está dado por la Ecuación [3]. 
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 Además, empleando la métrica AUC, y calculando el área bajo la curva ROC (del inglés, receiver operating 

characteristic curve), se puede determinar qué tan ajustado está la gaussiana generada en pasos anteriores, con 

respecto al área de las señales experimentales, así de esta forma obtener una medida de confiabilidad en el 

resultado. 

 

Resultados y discusión 

Implementada la herramienta de software de la presente investigación, es posible estudiar los datos resultantes de 

un análisis de LC-MS/MS mediante la lectura del archivo RAW. Este archivo provee toda la información recopilada 

por el espectrómetro de masas, la cual puede ser leída y analizada por Xion-C. Además, permite la entrada al 

sistema de los archivos de texto, csv y excel provenientes de los softwares de proteómica funcional Kojak y pLink2. 

En ambos casos es posible determinar las modificaciones postraduccionales (PTMs) detectadas en los péptidos a 

pesar de la diferencia en los formatos de salida. 

Con el objetivo de emplear la herramienta para la extracción de los XICs como método ortogonal para la validación 

de péptidos entrecruzados tipo 2 y evaluar la reproducibilidad en los conjugados sintetizados mediante la química 

del maleimido-tiol, se analizaron mediante esta, los conjugados p64K-Cys1pP0 y Bm86-Cys1pP0. 

Evaluación del método de extracción de XICs 

Al analizarse los resultados obtenidos mediante el método desarrollado para la extracción de los cromatogramas, se 

corroboró la hipótesis de que al emplear esta nueva estrategia se eliminan las señales no pertenecientes al péptido 

y se aumenta la confiabilidad y la selectividad en el XIC. 

En la Figura 4 es posible observar 2 ejemplos en los que el cromatogramas obtuvieron mejores resultados al emplear 

el método desarrollado, ubicado en la parte superior de la figura. 
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Figura 4. Comparación de los métodos de extracción empleado por softwares existentes (Punto rojo) con el método 

desarrollado en la presente investigación (Punto verde) 

El 95 % de los casos, se comportó como lo previsto, el otro 5 % no presentó diferencias notables. Estos resultados 

demuestran que, al extraer el XIC utilizando la suma de intervalos más pequeños, pertenecientes a los picos de la 

distribución de iones isotópicos, se aumenta la selectividad en el proceso de extracción, lo que conlleva al aumento 

del valor analítico del XIC. 

Integración con pLink2 

Una de las características esenciales que posee la herramienta desarrollada, es la integración con la base de datos 

del software de proteómica funcional pLink2. Mediante esta, es posible obtener los datos de todas las 

modificaciones postraduccionales y de todos los reactivos de entrecruzamiento en las bases de datos del pLink2, lo 

que reduce el costo en el tiempo, ya que no es necesario insertar manualmente cada una de las modificaciones 

existentes en la base de datos del software desarrollado.  

Por otro lado, esto disminuye considerablemente la aparición de errores durante el análisis de los péptidos 

identificados, ya que la base de datos se encontrará enriquecida de toda la información necesaria para completar el 

análisis. 

Generación de los XICs de péptidos entrecruzados y lineales del conjugado p64k-Cys1pP0 

Con el propósito de implementar un procedimiento que permita evaluar la complejidad del conjugado p64K-Cys1pP0 

sintetizado y evaluar la reproducibilidad de la síntesis, se obtuvieron los XICs de los péptidos lineales y los 

entrecruzados tipo 2. Durante la implementación de este proceso, resultó atractivo observar que al superponer los 

371



 

XICs de los péptidos lineales y los de tipo 2, se obtuvieron cromatogramas con características distintas. Los péptidos 

tipo 2 presentan mayor cantidad de fracciones (Figura 5), en los que más del 90% de los XICs generados en el 

estudio eluyeron en dos fracciones contiguas, mientras que los lineales solo lo hicieron en una fracción. 

 

Figura 5. Superposición de todas las XIC del conjugado p64K-Cys1pP0, correspondientes al total de péptidos lineales (a) y 

péptidos tipo 2 (b). (c) y (d) XICs de diferentes péptidos entrecruzados tipo 2 y lineales, respectivamente 

Además, la herramienta permite comparar dos o más conjugados al importar más de un archivo RAW y, de esta 

forma, generar un gráfico que muestre el comportamiento de la proporción entre las áreas, de aquellos péptidos 

que eluyeron en dos fracciones. En la Figura 6 es posible observar dicha comparación entre el conjugado p64K-

Cys1pP0 digerido con Tripsina y p64K-Cys1pP0 digerido con LEP+Tripsina+V8. 

 

Figura 6. Proporción entre las áreas de las dos fracciones de los péptidos tipo 2 de las digestiones del conjugado p64K-Cys1pP0 
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Generación de los XICs de péptidos entrecruzados del conjugado Bm86-Cys1pP0 

La resolución lograda por la separación cromatográfica en el análisis LC-MS/MS es crucial en el valor analítico de las 

XIC. Por ende, tener una noción de qué tipo de digestión realizar, con qué tamaño de gradiente, si se emplean o no 

contraiones resolutivos o columnas cromatográficas de mayor tamaño, contribuye a resultados notables en menor 

tiempo. 

Mediante la herramienta se analizó el conjugado Bm86-Cys1pP0 eluído en 60 y 120 min, con el fin de comparar 

mediante el software los resultados en ambos casos y observar el comportamiento de la diferencia en la separación 

cromatográfica de aquellos XICs que eluyeron en dos fracciones contiguas. 

En la Figura 7, se puede observar el análisis realizado mediante la herramienta desarrollada, en el que la (Figura 7a) 

representa la diferencia entre los tiempos de retención (Δt) de las fracciones contiguas de los péptidos tipo 2, en 

tiempos de elución de 60 y 120 min. Además, se muestran 8 XICs pertenecientes a 4 péptidos entrecruzados tipo 2 

identificados, 4 en un tiempo de elución de 120 min (Parte superior) y 4 en un tiempo de elución de 60 min (Parte 

inferior), ubicados por pares de forma vertical. 

 

Figura 7. Relación entre la separación de las fracciones contiguas de los péptidos tipo 2 (eje y) correspondientes a los tiempos 

de elución de 60 y 120 min (eje x) (a). Comparación entre de los XICs resultantes del análisis del conjugado Bm86-Cys1pP0 en los 

diferentes tiempos de elución (b) y (c) 
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Es posible observar utilizando el software Xion-C cómo empleando el gradiente de 120 min aumenta la resolución 

para ambos picos y la separación cromatográfica. Además, de que se logran separar péptidos que en un gradiente 

de 60 min eluyeron en una sola fracción (Figura 7c). Al realizar esta comparación mediante el software, permite al 

especialista sacar conclusiones y, en este caso, demostrar la utilidad de emplear un gradiente más largos, no 

obstante, es necesario analizar otros puntos de vistas como es el caso de la identificación de sitios de conjugación, 

los cuales en ambos casos fue similar, no presentaron diferencias significativas. 

Con las evidencias presentadas es posible apreciar el cumplimiento de los objetivos propuestos en la presente 

investigación, la cual no se detiene en estos resultados, ya que se continúa trabajando en la implementación de 

nuevas funcionalidades y en el desarrollo de mejoras para las ya implementadas, así como en la integración con 

otras herramientas existentes. 

 

Conclusiones 

1. El software Xion-C, simplifica considerablemente el análisis de moléculas complejas, como es el caso de las 

vacunas conjugadas y alivia los procesos manuales de validación a realizar por los especialistas. En más del 85% 

de los casos, los XICs fueron útiles para respaldar inequívocamente las asignaciones. demostrando que las XIC de 

los péptidos tipo 2 pueden usarse convenientemente como un elemento de validación ortogonal a la inspección 

manual y a la detección de iones diagnósticos en los espectros MS/MS, y así asignar de manera más confiable 

los sitios de conjugación. 

2. La herramienta permite superponer los XICs de los péptidos lineales y los de tipo 2 de forma independiente con 

el fin de obtener una huella dactilar del conjugado. Los péptidos lineales presentan una sola fracción en 

concordancia con lo esperado. Sin embargo, la mayoría de los péptidos tipo 2 eluyeron en dos fracciones 

contiguas, separadas con una resolución variable lograda por el sistema cromatográfico de fase reversa. 

3. El empleo de la nueva estrategia desarrollada para extraer los XICs aumenta la confiabilidad de las señales y la 

selectividad del péptido, lo que conlleva a un incremento del valor analítico de los XICs, comparado con los 

softwares existentes. 

 

 

374



 

Referencias 

Bhosale, S., Patil, M., & Patil, P. (2015, Abril). International Journal of Computer Science and Mobile Computing 

SQLite: Light Database System. International Journal of Computer Science and Mobile Computing, 44, 882-

885. 

Bisong, E. (2019). Python. In Building Machine Learning and Deep Learning Models on Google Cloud Platform: A 

Comprehensive Guide for Beginners (pp. 71-89). Berkeley, CA. doi:10.1007/978-1-4842-4470-8_9 

Boehm, B., & Turner, R. (2013, Julio). Balancing Agility and Discipline-A Guide for the Perplexed. 

Chu, F., Shan, S.-o., Moustakas, D., Alber, F., Egea, P., Stroud, R., . . . Burlingame, A. (2004, Diciembre). Unraveling 

the interface of signal recognition particle and its receptor by using chemical cross-linking and tandem mass 

spectrometry. Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America, 101, 16454-

16459. doi:10.1073/pnas.0407456101 

Combaudon, S. (2018). MySQL 5.7 Administración y optimización. Barcelona. 

Díaz, B., Heynngnezz, L., Beldarraín, A., Iser, Y., Fernández, A., Díaz, J., . . . Sosa, I. (2013, Enero). Adsorption 

chromatography to purify spacer disaccharide of active pharmaceutical ingredient of QuimiHib®vaccine. 

VacciMonitor, 22, 29-34. 

European Medicines Agency. (1999, Septiembre). ICH Topic Q6B: Specifications: Test Procedures and Acceptance 

Criteria for Biotechnological/Biological Products. Retrieved from European Medicines Agency: 

https://www.ema.europa.eu/en/documents/scientific-guideline/ich-q-6-b-test-procedures-acceptance-

criteria-biotechnological/biological-products-step-5_en.pdf 

Fernández-Santana, V., Cardoso, F., Rodriguez, A., Carmenate, T., Peña, L., Valdés, Y., . . . Verez-Bencomo, V. (2004, 

Diciembre). Antigenicity and immunogenicity of a synthetic oligosaccharide-protein conjugate vaccine 

against Haemophilus influenzae type b. Infection and immunity, 72(12), 7115-23. 

doi:10.1128/IAI.72.12.7115-7123.2004 

Fernández-Santana, V., Hardy, E., Toledo, M. E., Rodríguez, M. C., Heynngnezz, L., Rodriguez, A., . . . Roy, R. (2004, 

Julio 23). A synthetic conjugate polysaccharide vaccine against Haemophilus influenzae type B. Science, 

305(5683), 522-5. doi:10.1126/science.1095209 

Gilmore, W. J., & Treat, R. H. (2006). Introducing PostgreSQL. In Beginning PHP and PostgreSQL 8: From Novice to 

Professional (pp. 573-577). doi:10.1007/978-1-4302-0136-6_24 

González, L., Encinosa, P., Machado, W., Pousa, S., Leyva, A., Cano-Argüelles, A. L., . . . Rodriguez-Mallon, A. (2021, 

Julio). Synthesis, LC-MS/MS analysis, and biological evaluation of two vaccine candidates against ticks based 

on the antigenic P0 peptide from R. sanguineus linked to the p64K carrier protein from Neisseria 

meningitidis. Analytical and Bioanalytical Chemistry. doi:10.1007/s00216-021-03569-0 

375



 

Hermanson, G. T. (2013). Chapter 19 - Vaccines and Immunogen Conjugates. In Bioconjugate Techniques (Third ed., 

pp. 839-865). Boston. doi:doi.org/10.1016/B978-0-12-382239-0.00019-4 

Hoopmann, M., Zelter, A., Johnson, R., Riffle, M., Maccoss, M., Davis, T., & Moritz, R. (2015, Marzo). Kojak: Efficient 

Analysis of Chemically Cross-Linked Protein Complexes. Journal of proteome research, 14. 

doi:10.1021/pr501321h 

(n.d.). Retrieved from Scikit-learn: https://scikit-learn.org/stable/index.html 

(2022). Retrieved from Matplotlib: https://matplotlib.org/ 

Iacobucci, C., Piotrowski, C., Aebersold, R., Amaral, B. C., Andrews, P., Bernfur, K., . . . Sinz, A. (2019). First 

Community-Wide, Comparative Cross-Linking Mass Spectrometry Study. Analytical Chemistry, 91(11), 6953-

6961. doi:10.1021/acs.analchem.9b0065 

JDBC. (n.d.). Retrieved from Oracle: https://docs.oracle.com/javase/tutorial/jdbc/ 

Leitner, A., Walzthoeni, T., Kahraman, A., Herzog, F., Rinner, O., Beck, M., & Aebersold, R. (2010, Marzo). Probing 

Native Protein Structures by Chemical Cross-linking, Mass Spectrometry, and Bioinformatics. Molecular & 

cellular proteomics : MCP, 9, 1634-1649. doi:10.1074/mcp.R000001-MCP201 

Leyva Vázquez, M. Y., & Febles Rodríguez, J. P. (2008, Enero). Métodos Ágiles en el Desarrollo de Software para la 

Bioinformática. Serie Científica de la Universidad de las CIencias Informáticas, 1. 

NetBeans. (2022). Retrieved from Wikipedia: https://es.wikipedia.org/wiki/NetBeans 

Numpy: El paquete fundamental para la computación científica con Python. (2022). Retrieved from Numpy: 

https://numpy.org/ 

Pandas. (2022). Retrieved from https://pandas.pydata.org/ 

Python Enhancement Proposals. (2001, Marzo 29). Retrieved from https://peps.python.org/pep-0249/ 

Rodríguez Mallón, A., Javier González, L., Encinosa Guzmán, P. E., Bechara, G. H., Sanches, G. S., Pousa, S., . . . López 

Álvarez, J. (2020, Junio 25). Functional and Mass Spectrometric Evaluation of an Anti-Tick Antigen Based on 

the P0 Peptide Conjugated to Bm86 Protein. Pathogens, 9(6). doi:10.3390/pathogens9060513 

Rodríguez Mallon, A., Javier González, L., Encinosa Guzmán, P. E., Estrada García, M. P., Bello Soto, Y., Cabrales, A., . . 

. Rodríguez Fernández, R. (2022). El conjugado químico pP0-Bm86 como antígeno de una vacuna de amplio 

espectro contra garrapatas . Anales de la Academia de Ciencias de Cuba, 12. Retrieved from 

http://scielo.sld.cu/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S2304-01062022000200005&nrm=iso 

Rodríguez-Mallon, A. (2023). The Bm86 Discovery: A Revolution in the Development of Anti-Tick Vaccines. 

Pathogens, 12(231). doi:10.3390/pathogens12020231 

Rodríguez-Mallon, A., Encinosa, P. E., Méndez-Pérez, L., Bello, Y., Rodríguez Fernández, R., Garay, H., . . . Estrada, M. 

P. (2015). High efficacy of a 20 amino acid peptide of the acidic ribosomal protein P0 against the cattle tick, 

376



 

Rhipicephalus microplus. Ticks and Tick-borne Diseases, 6(4), 530-537. 

doi:doi.org/10.1016/j.ttbdis.2015.04.007 

Rodríguez-Mallon, A., Fernández, E., Encinosa, P. E., Bello, Y., Méndez-Pérez, L., Ruiz, L. C., . . . Estrada, M. P. (2012). 

A novel tick antigen shows high vaccine efficacy against the dog tick, Rhipicephalus sanguineus. Vaccine, 

30(10), 1782-1789. doi:doi.org/10.1016/j.vaccine.2012.01.011 

Saavedra, D., & Crombet, T. (2017). CIMAvax-EGF: A New Therapeutic Vaccine for Advanced Non-Small Cell Lung 

Cancer Patients. Frontiers in Immunology, 8. doi:10.3389/fimmu.2017.00269 

SciPy: Algoritmos fundamentales para la computación científica en Python. (2022). Retrieved from SciPy: 

https://scipy.org/ 

sd. (1231). s. 

Smoluch, M., & Piechura, K. (2019). Basic Definitions. In M. Smoluch, & K. Piechura, Mass Spectrometry (pp. 9-12). 

doi:10.1002/9781119377368.ch3 

Timkyw, N., Bournissen, J., & Tumino, M. (2020, Octubre). SCRUM como Herramienta Metodológica para el 

Aprendizaje de la Programación. Revista Iberoamericana de Tecnología en Educación y Educación en 

Tecnología. doi:10.24215/18509959.26.e9 

Toledo-Romaní, M., Verdecia-Sánchez, L., Rodríguez-González, M., Rodríguez-Noda, L., Valenzuela-Silva, C., Paredes-

Moreno, B., . . . Fontanies Fernández, M. (2022). Safety and immunogenicity of anti-SARS CoV-2 vaccine 

SOBERANA 02 in homologous or heterologous scheme: Open label phase I and phase IIa clinical trials. 

Vaccine, 40, 4220-4230. doi:10.1016/j.vaccine.2022.05.082 

Yang, B., Wu, Y.-J., Zhu, M., Fan, S.-B., Lin, J., Zhang, K., . . . Dong, M.-Q. (2012, Julio). Identification of cross-linked 

peptides from complex samples. Nature methods, 9, 904-906. doi:10.1038/nmeth.2099 

Yılmaz, Ş., Drepper, F., Hulstaert, N., Cernic, M., Gevaert, K., Economou, A., . . . Vandermarliere, E. (2016, 

Septiembre). Xilmass: A New Approach toward the Identification of Cross-Linked Peptides. Analytical 

chemistry, 88. doi:10.1021/acs.analchem.6b01585 

Yu, F., Li, N., & Yu, W. (2016, Mayo). ECL: An exhaustive search tool for the identification of cross-linked peptides 

using whole database. BMC Bioinformatics, 17. doi:10.1186/s12859-016-1073-y 

 

 

377


	Simposio Internacional de Transformación Digital
	X Taller Internacional de Software Libre y tecnologías Emergentes
	Mecanismo de prevención de intrusos para Nova Servidores
	Sistema informático para la gestión de información de las Oficinas de Registro de Consumidores 
	Herramienta para la gestión de descargas en Nova
	Aplicación móvil para la captación de precios para la Oficina Nacional de Estadísticas e Información 
	Plataforma Nova-ARST: módulo para la administración remota del servicio PostgreSQL
	Módulo para la administración remota del servicio telemático Nginx en la plataforma Nova ARST
	Nodo de computación en la niebla sobre dispositivo SoC FPGA para aplicaciones de IoT
	Aplicación móvil para la captura y transmisión de la información primaria de la historia clínica centralizada
	Aplicación móvil para la captación de precios para la Oficina Nacional de Estadísticas e Información
	Internet de las cosas en el ámbito de la atención médica tendencias y desafíos
	Web Platform for Technological Surveillance: Information Search and Retrieval
	Integro Cloud: cuban cloud computing platform
	Personalización del Entorno de Escritorio de la Distribución Cubana GNU/Linux Nova 8.0
	Sistema de control y monitoreo del regadio por goteo con el empleo de NB-IOT y ESP32 Raspberry Pi
	Diseño de los procesos de Integración y Entrega Continua en la distribución de GNU/Linux Nova

	III Taller Internacional de Ciberseguridad
	Gestión de vulnerabilidades basadas en riesgos en la aeronavegación
	Estrategias para la implementación de buenas prácticas de seguridad informática contra ataques cibernéticos
	Evaluación de la integración de ModSecurity con HAProxy para mejorar la seguridad de aplicaciones web
	Guía para la gestión de los defacement en sitios web
	Software para la gestión de la madurez en Ciberseguridad
	Seguridad en PostgreSQL contra ataques cibernéticos: mejores prácticas y técnicas
	Prueba de un plan de contingencia y continuidad de negocio para fallo de dispositivo de borde
	Plataforma eFirma para la validación y firma digital
	Técnicas de Apendizaje Automático para la detección y prevención de amenazas de ciberseguridad. Proyecciones futuras
	Seguridad de los datos: El desafío de la historia clínica en la nube
	Detección de operaciones sospechosas en la pasarela de pagos ENZONA, garantía para la actividad de cumplimiento
	Amenazas de Ciberseguridad en Instituciones de Educación Superior
	Modelo para la detección de ataques de phishing contra el servicio de correo electrónico
	Malware Detection using Machine Learning Algorithms for Windows Platform
	Plataforma de Inteligencia de Amenazas para la Red Nacional de Investigación y Educación de Avanzada RedUnivCTI v2.0
	Mecanismo para el intercambio de información en la Plataforma de Inteligencia de Amenazas RedUniv CTI v2.0
	Diseño de algoritmos para automatizar pruebas de seguridad que validan la entrada de datos en aplicaciones web

	 I Taller Internacional de Tecnologías de Interfaz Humano Computadora
	Procedure for automatic usability evaluation of applications through Model-Driven Engineering
	Reconocimiento Facial y Detección del Tapabocas Utilizando Técnicas de Aprendizaje Supervisado
	Aprendizaje reforzado para el desarrollo de jugadores virtuales
	Extracción de características de señales de EEG producidas por movimientos reales e imaginación motora (IM) en miembros superiores
	Componente para aplicar tecnologías de realidad virtual a software con entornos 3D en Unity
	Dispositivo de Interacción 3D con Predicción de Movimientos utilizando Inteligencia Artificial
	Un videojuego como recurso para aprender sobre educación vial en niños
	The main benefits of the use of Gamification in educational platforms
	Validación del catálogo virtual interactivo para la visualización de contenidos bibliográficos con Kinect 2 aplicando la técnica de Iadov
	Elements to consider on conceptualizing of an online role-playing game
	Approaches to the development of virtual surgical training

	X Taller Internacional de Gestión de Proyectos
	Methods for solving the Next Release Problem: A Systematic Literature Review
	Criteria for environmental feasibility analysis in software projects
	Diagnóstico de influencia de la inteligencia emocional en el clima laboral de la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Interoperabilidad habilitadora para la transformación digital
	Transformación digital hacia la Industria 4.0: Revisión de la bibliografía
	XAVIA PACS-RIS platform and its contribution to diagnosis by digital medical images in Cuba
	Gestión del Gobierno Electrónico Soportado en Estrategias de Tecnología de Información para la Educación Superior
	Diagnóstico en Tecnologías de la Información una etapa de la Transformación Digital en la organización
	El valor de la gestión de proyectos en la colaboración de la academia y la industria en la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Ética, un Proceso Necesario en la Gestión de Proyectos
	Bases de conocimientos para la gestión de riesgos en organizaciones orientadas a proyecto: revisión sistemática
	Clima laboral en el contexto de las organizaciones orientadas a proyectos
	CL.AU.DI.A, un proyecto que contribuye a la transformación digital en la cultura antillana
	Percepción del liderazgo en las universidades en busca de un clima organizacional favorable basado en el liderazgo horizontal
	Marco de trabajo para el desarrollo de aplicaciones móviles en los procesos de calidad: una revisión sistemática
	Estrategia de gestión del conocimiento para la recomendación de escenarios en proyectos de Transformación Digital
	Herramienta para estudios de factibilidad en Cuba
	La Transformación Digital y sus limitaciones en la gestión de los Recursos Humanos: revisión sistemática
	Computación con palabras para evaluar calidad percibida en proyectos de inversión
	Algoritmo Genético para la optimización de escenarios en proyectos de Transformación Digital
	Asociación entre Buenas Prácticas y Factores Críticos para el éxito en proyectos de Transformación Digital
	Procedimiento para la gestión de proyectos de desarrollo tecnológico

	V Taller Internacional de Ingeniería y Calidad de Software
	Redes Neuronales Artificiales para estimar el esfuerzo en proyectos de software. Un estudio comparativo
	Metodología para el desarrollo del sistema para los programas de maestría del Instituto “Pedro Kourí
	Requisitos funcionales del gobierno electrónico en portales web institucionales cubanos durante las etapas transacción y transformación
	Pautas para la Gestión de portafolios del MCDAI en la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Ambigüedad léxica en requisitos de software: Un mapeo sistemático
	Técnicas de pruebas y herramientas en servicios de Machine Learning
	Buenas prácticas para la gestión del conocimiento en el proceso de desarrollo de software
	Guía para gestionar procesos del desarrollo de software en la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Propuesta de Mejoras al proceso de Medición y Análisis en la calidad de software
	Herramienta de PNL para la Detección de Ambigüedades en Requisitos de Software escritos en Español
	Best practices for the institutionalization of the process and product quality assurance process
	Mejora de Procesos de la Ciberseguridad Aeronaútica mediante un Marco de Trabajo de Madurez
	Usability assessment for citizen service software
	Framework for verification and validation of SABIC.NEF in the Credit and Commerce Bank of Cuba
	Trend´s Analysis of software reliability in the Credit and Commerce Bank of Cuba
	Aplicación móvil para la preservación de la lengua indígena Kankuama
	Cloud Computing Trends. Challenges for the evaluation of the quality of services


	Simposio Internacional de Matemática Computacional y Bioinformática
	I Taller Internacional de Biología Computacional y Bioinformática
	3DFrag-MCP (Relevant 3D fragments with maximum common property value)
	Xion-C: un software para facilitar la identificación de los sitios de conjugación de vacunas conjugadas por análisis LC-MS/MS 
	Biología computacional y bioinformática aplicadas al estudio experimental de enfermedades crónicas no transmisibles: UNIB-UCM-VC, Cuba 
	Modelación del sitio activo de enzimas convertidoras de angiotensina de diferentes especies usando descriptores híbridos
	Análisis computacional de la naturaleza de las interacciones entre el inhibidor alostérico (2R, 3R) -(-)-3, 4,5, 7-tetrahidroxidihidroflavonol-8-C-beta-D-glucopiranósido y la quinesina Eg5
	Database of Phosphorylation Sites
	Identificación de genes candidatos del genoma del cacao asociados a caracteres morfológicos de importancia agronómica
	La Preparación de los Profesores en los Contenidos Químicos Relacionados con la Bioinformática
	Ontología para representar y analizar la información asociada a las cadenas de contagio de la enfermedad COVID -19 

	V Taller Internacional de Matemática Computacional
	Modelos predictivos para series temporales de tráfico aéreo: una revisión de la literatura
	An overview about the application of Machine Learning Techniques to Ab-Initio Molecular Dynamics Simulations
	Extension of A-CAMF to select groups of contiguous cells for intervention: Computational cost vs. solution quality
	Modelo computacional para la toma de decisiones sobre el control de acceso a las prácticas de laboratorios
	Method for fraud detection in banking transactions with Data Flow scenarios
	Blood vessel segmentation techniques in retinal images: a review


	Simposio Internacional Universidad y Sociedad
	I Taller de Internacionalización de la Educación Superior
	Experience of working with international organizations through an international cooperation project 
	Formación de competencias digitales en docentes desde el proyecto de cooperación internacional DRUIDA 
	CL.AU.DI.A, un proyecto académico para fomentar la cultura digital en el Caribe 
	Diplomado en Tecnologías Digitales para la Docencia Universitaria: un caso de éxito en la superación profesional 
	DRUIDA: portafolio de proyectos para el fortalecimiento de la educación digital en Cuba
	Student academic mobility. Experiences of the University of Informatics Sciences in a regional program (2021-2022)
	Construcción de la Estrategia de Internacionalización del INCA mediante el empleo de herramientas de la extensión agraria 

	IV Taller Internacional de Extensión Universitaria
	Proyectos de extensión universitaria. La hermenéutica pedagógica de la transformación social. Un acercamiento desde la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Sistema de información para los proyectos deportivos de la Universidad de Ciencias Informáticas
	Gestión del patrimonio cultural de la Universidad de las Ciencias Informáticas de Cuba
	El observatorio astronómico de la Universidad de La Habana como centro de divulgación científica
	Bloques tácticos desde jugadas de estrategias posicionales en movimiento para equipos de futsal universitario
	Método para evaluar la satisfacción en proyectos extensionistas basado en el modelo 2-tupla lingüística
	Contextualización de la Extensión Universitaria en la Universidad de Guantánamo. Principales resultados y desafíos
	Contextualización de la Extensión Universitaria en la Universidad de Guantánamo. Principales resultados y desafíos
	Proyecto Cl.au.Di.A: Papel en la preservación del patrimonio y la promoción de la cultura digital en el Caribe
	Sistema de gestión de la información de la Dirección de Extensión Universitaria 
	Juegos simplificados como alternativas didáctico metodológica de la asignatura Deporte I de la UCCFD Granma
	Sistema de talleres de asesoramiento a docentes para la prevención de las drogas porteras
	Bienestar, docencia y Adulto Mayor : una experiencia gratificante, instructiva y de intercambio
	Formación de valores en la Residencia Estudiantil de la Facultad 1 de la Universidad de las Ciencias Informáticas
	Sexual health, an experience beyond theprevention of STI at the University of Informatics Sciences
	Proyecto extensionista “Desarrollo de videojuegos” en función del de la preservación de los elementos culturales de la nación

	V Taller Internacional de Gestión de la Ciencia y la Innovación
	Plataforma Audiovisual Médica Telemática como propuesta tecnológica para los servicios médicos cerrados
	Nuevos Entornos de Innovación en Cuba: Los Parques Científicos Tecnológicos
	Modos de innovación STI y DUI en el ecosistema de aplicaciones para Internet en Cuba desarrolladas en la UCI 
	Diseño de una arquitectura de software para el ecosistema tecnológico del Parque Científico-Tecnológico de La Habana 
	Proyecto Conxul: resultado de innovación para las consultas populares en Cuba
	Estrategia para la implementación del Sistema de Vigilancia Tecnológica e Inteligencia de la Empresa XETID
	Procedimiento para la evaluación de impactos de proyectos de I+D+i en la UCI
	Communication strategy to promote environmental awareness in students and professors of the UCI
	Gestión de Marketing en los Parques Científicos y Tecnológicos. Marco Conceptual para su Desarrollo
	Del reto a la innovación: una experiencia cubana de enseñanza virtual sobre música y audiovisual
	Public servants, digital government and innovation laboratory in digital transformation
	Propuesta de indicadores para medir el desempeño económico financiero del parque científico tecnológico de La Habana 
	Los servicios editoriales para impulsar la ciencia y la innovación en editoriales universitarias, tomando la experiencia de la Editorial Ediciones Futuro
	Sistema de gestión administrativa de proyectos de Investigación, Desarrollo e Innovación 
	Proyectos científicos en la Universidad de La Habana en el 2022 
	Aproximación al Modelo para la Incubación de Proyectos Sostenibles en el Parque Científico Tecnológico de La Habana 
	Proposal of techno-scientific and innovation indicators for a PCT in Cuba
	Indicadores para el impacto de un Parque Científico Tecnológico en el ámbito del desarrollo territorial
	Perspectivas para el desarrollo de proyectos de ciencia ciudadana en el ecosistema de ciencia cubano
	La ciberseguridad dentro de los estudios CTS: tendencias actuales y propuestas para Cuba
	Modelos de gestión de la innovación
	Propuesta de indicadores de innovación para editoriales universitarias, a partir de la experiencia de Ediciones Futuro 

	I Taller Internacional Educación Superior para los ODS
	Publicaciones científicas en las universidades de la provincia de Holguín. Contribución al desarrollo sostenible 
	Generación de capacidades en economía circular como parte del diseño curricular universitario, con enfoque a la carrera Ingeniería Industrial 
	TECNOLOGÍA DEEP FAKE: EL LADO OSCURO DEL DEEP LEARNING Soluciones educativas para un desarrollo sostenible
	Gestión de riesgos para contribuir a la sostenibilidad de las instituciones universitarias
	University Social Responsibility and the SDG at the University of La Laguna (Canary Islands)
	Marco de indicadores de sostenibilidad para la superación profesional: una contribución desde la educación de posgrado para los ODS
	SIPAC: Sistema de Planificación de Actividades. Evolución e implantación en la Educación Superior cubana
	El Parque Científico Tecnológico de La Habana, una mirada desde la agenda 2030 para el Desarrollo Sostenible
	XAUCE AKADEMOS en el cumplimiento del Plan Nacional de Desarrollo Económico y Social hasta el 2030
	Uso de las TICs en la enseñanza de Sostenibilidad
	Los ODS y los indicadores del Sistema de Evaluación y Acreditación de las Instituciones de Educación Superior
	Contribución al desarrollo de competencias clave de sostenibilidad desde la carrera Ingeniería en Ciencias Informáticas
	Propuesta de hoja de ruta para la transición hacia una ciudad inteligente y sostenible en el municipio La Lisa
	University performance in legal pills to achieve the Sustainable Development Goals
	Education for Sustainable Development at the University of Informatics Sciences


	Simposio Internacional de Formación del profesional
	I Taller Internacional de Educación Virtual y Tecnología Educativa
	Modelo para la Formación Continua desde Espacios Virtuales de Especialistas Vinculados a Proyectos en DESOFT 
	Mecanismo de recomendación automática de ejercicios mediante métricas de pertinencia en plataformas virtuales de aprendizaje
	Aplicaciones en apoyo al proceso de capacitación de la Escuela Ramal de la Agricultura en Santiago de Cuba
	El empleo del entorno virtual Recursos Hídricos en Desarrollo para la preparación de profesores adjuntos
	Use of fixed and movile devices strengthening the tecnological training of the Mechanical and Civil Engineer 
	Proceso de enseñanza-aprendizaje de la derivada mediado por objetos dinámicos e interactivos elaborados con GeoGebra 
	Rúbricas para la evaluación de la calidad de los cursos a distancia 
	Software Educativo para el trastorno del lenguaje en edades tempranas 
	Curso virtual gamificado para la enseñanza de la Arquitectura de computadoras: Una experiencia práctica 
	Metodología para la aplicación de la gamificación en el diseño de cursos a distancia
	Hybrid Modality for engineers formation. Curses by meetings on digital platforms design 
	Generación de productos transmedia como herramienta para la enseñanza de ciencias naturales con microaprendizaje 
	La WebQuest como recurso didáctico en el desarrollo de seminarios desde la disciplina de Matemática
	Propuesta teórica de un Ecosistema digital para la formación de ingenieros 
	Metodología para la calidad del aprendizaje móvil en Ciencias Informáticas 
	Buenas prácticas para la producción de recursos educativo de calidad en la educación a distancia
	Entorno virtual de aprendizaje: una vía para el montaje de disciplinas en la carrera Bioinformática
	Estudio para la determinación de indicadores de calidad de la formación a distancia
	La interacción del estudiante con el contenido en la educación a distancia 
	Principales tendencias pedagógicas en la formación de posgrado a distancia 
	Diseño de un Sistema de Apoyo Estudiantil para la Educación a Distancia en Cuba 
	Concepción integradora del posgrado en la UCLV para enfrentar retos de la virtualización del aprendizaje 
	El entorno virtual de aprendizaje para el desarrollo de la habilidad explicar en la Biología
	Implementación de un sistema para la producción de recursos educativos digitales
	Tecnologías del Aprendizaje y el Conocimiento para desarrollar el pensamiento reflexivo en la asignatura Álgebra

	V Taller Internacional de Formación para las Ciencias Informáticas
	Historiografía, historia y pensamiento crítico en la enseñanza universitaria. La República en su justa medida
	TRANSFORMATIVA DIGITAL PEDAGÓGICA: UNA EXPERIENCIA EN EL APRENDIZAJE DE CIENCIAS INFORMÁTICAS
	Uso de metodologías activas en la enseñanza de la Ingeniería de Requisitos
	Perfeccionamiento de la Variable 2 en el proceso de evaluación externa para acreditar IES. 
	Herramientas teórico-prácticas para impartir matemática numérica en la ingeniería en ciencias informáticas 
	Concepción teórico-metodológica para la alfabetización informacional en la preparación para el empleo en Ciencias Informáticas
	El desempeño profesional pedagógico de los especialistas en Ciencias Informáticas del Centro de Gobierno Electrónico de la UCI: estudio exploratorio 
	El trabajo investigativo de los estudiantes en el proceso de enseñanza aprendizaje de la Matemática. 
	La disciplina de Física y su perfeccionamiento en el contexto de la UCI
	Aprendizaje autogestivo para Ingeniería en Computación apoyado por las técnicas y hábitos de estudio 
	Modelo híbrido en Ciencias Médicas: Retos de la Educación Cubana. 
	Uso de las TICs en la gestión de la información científica en profesionales de salud. 
	Desarrollo de la habilidad resolver problemas combinatorios mediada por una guía de preguntas heurísticas
	Comparación asintótica de sucesiones numéricas infinitas y complejidad temporal de algoritmos, una propuesta didáctica
	" Portafolio digital para incentivar hábitos de estudio: Metodología de la Investigación, Ingeniería en ciencias informáticas"
	Estrategia didáctica para el proceso de enzeñanza-aprendizaje de la disciplina Gestión Organizacional
	Contribución del Aprendizaje Basado en Proyectos a la asignatura Sistemas de Bases de Datos II
	Metodología para el aprendizaje basado en proyectos de software en Universidad de las Ciencias Informáticas
	Experiencias metodológicas para el desarrollo de hábitos de estudio en el aprendizaje basado en proyectos
	Motivación, participación y compromiso: una triada imprescindible en la formación de ingenieros online. propuesta y resultados
	Modelo y procedimiento didáctico para la elaboración de catálogos de requisitos en informática
	Metodología didáctica para el Ecosistema híbrido de matemática en la formación de ingenieros
	La autoevaluación de la calidad en la educación superior como un problema de toma de decisiones

	X Taller Internacional Lenguaje y Tecnología L@ngtech
	Organizadores del currículo en la Didáctica de las Lenguas Extranjeras para desarrollar la comunicación
	Recursos Musicales en la Clase de Idioma Inglés para la Educación Cívica
	Calibración de jueces evaluadores de la expresión escrita en inglés. Una experiencia cubana basada en referentes internacionales 
	The use of WhatsApp in English teaching- learning in the UCI 
	Actividades para promover la interacción oral en las Clases de inglés del Curso para Trabajadores
	Conceptuación de una estrategia de superación profesional lingüística en Inglés para la Universidad de las Ciencias Informáticas 
	Experiencias en la formación de competencias comunicativas profesionales en idioma inglés
	Experiencias en educación virtual en la enseñanzaaprendizaje del inglés en la UCI
	El Proceso de Formación en Idioma Inglés: Estrategia Integral 
	Registro Cognitivo Mediante Atención-a-la-Forma en un Curso Alineado al Marco Común de Referencia Europeo
	El aula invertida en la formación de profesores de inglés 
	El requisito de graduación de competencia en idioma inglés para las carreras de Ciencias Médicas
	Programa de Evaluación en Lengua Extranjera (PELEx) de la Universidad de Costa Rica



