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Las Proteínas Anticongelantes
y donde Encontrarlas

Ciencia al Instante

En los rincones más gélidos del planeta, la vida ha encontrado
maneras sorprendentes de resistir el frío. Las proteínas
anticongelantes son moléculas capaces de interferir con la
formación y crecimiento de cristales de hielo dentro de los
tejidos, y han aparecido de forma independiente en bacterias,
insectos, peces y plantas, un fascinante caso de evolución
convergente. Entre las más potentes destacan las del escarabajo
Tenebrio molitor. Estudiar su historia molecular no solo revela
cómo la vida se adapta a condiciones extremas, sino que abre
puertas a innovaciones en medicina, agricultura y conservación
de alimentos.
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Las Proteínas Anticongelantes
y donde Encontrarlas



  Entre ellas destacan las proteínas anticongelantes, moléculas capaces
de interferir con la formación y crecimiento de cristales de hielo dentro
de los tejidos. Actualmente, las proteínas anticongelantes se han
identificado en una gran variedad de organismos, incluyendo bacterias,
plantas, peces e insectos. Su estudio no solo ha permitido entender
mejor cómo la vida puede adaptarse a condiciones extremas, sino
también explorar posibles aplicaciones biotecnológicas en áreas como la
medicina, la agricultura y la criopreservación. 

  Las bajas temperaturas representan un desafío importante para
muchos organismos, ya que el congelamiento puede dañar células y
tejidos. Aun así, distintas especies han desarrollado mecanismos que les
permiten sobrevivir en ambientes extremadamente fríos (Fig. 1). Algunos
mamíferos dependen de su pelaje como aislamiento térmico, mientras
que ciertos anfibios pueden tolerar el congelamiento parcial de sus
cuerpos durante el invierno. Sin embargo, existen organismos que
habitan regiones donde el frío es constante, como los océanos polares o
zonas con inviernos severos. En estos casos, sobrevivir requiere
adaptaciones mucho más especializadas. 
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Figura 1. Proteínas anticongelantes
de peces, insectos y bacterias.
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   Entre las proteínas anticongelantes más estudiadas se encuentran las
de Tenebrio molitor (TmAFP), un escarabajo de la familia Tenebrionidae
que habita principalmente en regiones templadas. Aunque este insecto
no vive en ambientes polares, sus larvas pueden enfrentarse a inviernos
severos, por lo que desarrollaron mecanismos para tolerar temperaturas
bajas y evitar el daño causado por el congelamiento.

  A diferencia de otras proteínas similares, las
TmAFP presentan una actividad anticongelante
muy elevada, lo que ha llamado la atención de
investigadores en áreas como la biología
molecular y la biotecnología. Estas proteínas
poseen una estructura conocida como beta-
hélice, formada por superficies relativamente
planas estabilizadas por distintos aminoácidos,
entre ellos treonina y cisteína.

  Esta conformación facilita la interacción con los cristales de hielo y
contribuye a impedir su crecimiento. Debido a ello, las TmAFP son
consideradas proteínas anticongelantes hiperactivas. Además de su
interés biológico, estas proteínas también tienen potencial para
aplicaciones en distintas áreas, incluyendo la medicina, la
criopreservación y algunos procesos industriales. Sin embargo, para
comprender mejor cómo funcionan y cómo podrían aprovecharse
biotecnológicamente, también es importante estudiar su origen
evolutivo.

La Evolución y El Frío

  Las proteínas anticongelantes de Tenebrio
molitor resultan especialmente interesantes por
su pequeño tamaño y su alta capacidad para
inhibir la formación de hielo. 



  Este fenómeno es un ejemplo de evolución convergente, en donde
organismos sin una relación cercana desarrollan adaptaciones parecidas
frente a un mismo problema. En el caso de las proteínas anticongelantes,
distintas especies terminaron desarrollando mecanismos capaces de
impedir o reducir la formación de hielo dentro de sus tejidos.  Para
estudiar cómo aparecieron estas proteínas, los científicos utilizan
herramientas como los árboles filogenéticos, que permiten comparar
secuencias de ADN o proteínas y reconstruir relaciones evolutivas entre
organismos y moléculas.  A partir de estos análisis también es posible
inferir características de proteínas ancestrales y predecir algunos
cambios estructurales que ocurrieron a lo largo del tiempo (Fig. 2).
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   Una de las hipótesis propuestas para las proteínas anticongelantes del
escarabajo Tenebrio molitor sugiere que sus ancestros originalmente
cumplían otra función dentro del organismo. Con el tiempo, ciertos
cambios en su estructura habrían favorecido la interacción con cristales
de hielo, aumentando gradualmente su capacidad anticongelante.
Aminoácidos como la treonina y la cisteína parecen haber tenido un
papel importante en este proceso, ya que actualmente forman parte de
regiones conservadas en varias proteínas anticongelantes hiperactivas.

Origen Evolutivo de las Proteínas Anticongelantes

 Las proteínas anticongelantes no surgieron una
sola vez en la historia de la vida. Estudios
moleculares indican quemoleculares indican que este tipo de proteínas aparecieron de manera
independiente en distintos grupos de organismos, incluyendo peces
como el bacalao polar (Boreogadus saida), insectos como Tenebrio molitor,
plantas como el pasto antártico (Deschampsia antarctica) y diversos
microorganismos adaptados a ambientes fríos. Aunque cumplen
funciones similares, muchas de ellas poseen estructuras y secuencias
muy diferentes entre sí.
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   Las proteínas anticongelantes han despertado interés en distintas áreas
de la biotecnología debido a su capacidad para reducir el daño causado
por el congelamiento. En medicina, por ejemplo, estas proteínas podrían
ayudar a proteger células, tejidos e incluso órganos durante procesos de
congelamiento utilizados en trasplantes y almacenamiento biológico. 

   El estudio de estos cambios permite comprender cómo modificaciones
relativamente pequeñas a nivel molecular pueden dar origen a nuevas
funciones biológicas. Además, ayuda a explicar por qué proteínas con
orígenes distintos pueden terminar resolviendo problemas similares en
ambientes extremos.

De la Evolución a la Biotecnología

 Figura 2. Árbol filogenético
de especies, aminoácidos
repetidos en secuencias y
estructuras de ancestros de
proteínas anticongelantes



   Este tipo de preguntas forma parte del trabajo realizado en el MEB Lab
de Arkansas State University Querétaro, donde se utilizan herramientas
de bioinformática y análisis evolutivo para estudiar proteínas
anticongelantes y reconstruir aspectos de su historia molecular. A través
de análisis computacionales es posible comparar secuencias, identificar
aminoácidos conservados y proponer hipótesis sobre cómo ciertas
modificaciones estructurales pudieron favorecer nuevas funciones.
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  En conjunto, las proteínas anticongelantes representan un ejemplo
interesante de cómo pequeñas modificaciones moleculares pueden
generar adaptaciones con un impacto importante en la supervivencia de
los organismos. Al mismo tiempo, su estudio demuestra cómo
herramientas de evolución molecular y bioinformática pueden contribuir
no solo a entender procesos biológicos, sino también a identificar
posibles aplicaciones biotecnológicas.

  El estudio de proteínas anticongelantes muestra
cómo procesos moleculares asociados con la
adaptación al ambiente también pueden tener
aplicaciones prácticas. Además de ayudar a entender
mejor la diversidad biológica, este tipo de
investigaciones contribuye al desarrollo de nuevas
herramientas y estrategias dentro de la biotecnología. 

También se han explorado aplicaciones en cultivos agrícolas expuestos a
heladas y en alimentos congelados, donde podrían contribuir a disminuir
la formación de cristales de hielo que alteran la textura de los productos. 

  Parte del interés biotecnológico de estas proteínas proviene de sus
propiedades estructurales y de la forma en que interactúan con el hielo.
Por ello, comprender cómo surgieron y cómo cambiaron a lo largo del
tiempo puede ayudar a identificar regiones importantes de la proteína y
posibles modificaciones útiles para aplicaciones futuras.
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Aminoácidos: Son las unidades básicas que forman las proteínas. Existen 20
aminoácidos principales en los seres vivos, y el orden en que se unen
determina la estructura y función de cada proteína.

Histéresis térmica: Diferencia entre la temperatura a la que el hielo se
derrite y aquella en la que vuelve a crecer. Las proteínas anticongelantes
aumentan esta diferencia, dificultando la formación de nuevos cristales de
hielo.

Adsorción–inhibición: Mecanismo mediante el cual las proteínas
anticongelantes se adhieren a la superficie de los cristales de hielo e impiden
que continúen creciendo, protegiendo así células y tejidos del daño causado
por el congelamiento.
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