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RESUMEN 

 

El tema 1 de Fundamentos de Biotecnología se dedica al estudio de la cinética enzimática, para 

que los estudiantes conozcan las ecuaciones, fenómenos y parámetros cinéticos que caracterizan a 

las reacciones catalizadas por enzimas. Aunque es un tema de gran importancia, los resultados 

docentes no son satisfactorios, siendo el objetivo diseñar un software de apoyo para el tema 

cinética enzimática en la asignatura Fundamentos de Biotecnología. Para el diseño de KineticCU 

V1.0, se empleó el paquete de programa profesional MatLab®, en específico, MatLab® GUIDE. 

Se describe el software, sus ventanas principal y auxiliares, que permiten, dado datos de 

concentración de sustrato y velocidad sin inhibidor y con inhibidor, determinar gráficamente el 

tipo de inhibición enzimática y los parámetros cinéticos, empleando las ecuaciones de Michaelis-

Menten y Lineweaver-Burk. Se presenta la forma de utilizar el software para resolver un problema 

de clases, constituyendo una herramienta de apoyo en la impartición del tema. 

Palabras clave: cinética enzimática; parámetros cinéticos; fundamentos de biotecnología; 

Michaelis-Menten; software. 
 

ABSTRACT 

 

Topic 1 of Fundamentals of Biotechnology is devoted to the study of enzyme kinetics, so that 

students become familiar with the equations, phenomena, and kinetic parameters that characterize 

enzyme-catalyzed reactions. Although it is a topic of great importance, teaching outcomes are not 

satisfactory, with the objective being to design support software for the topic of enzyme kinetics in 

the Fundamentals of Biotechnology course. For the design of KineticCU V1.0, the professional 

programming package MatLab® was used, specifically MatLab® GUIDE. The software is 

described, along with its main and auxiliary windows, which allow, given substrate concentration 

and reaction rate data without and with an inhibitor, the graphical determination of the type of 

enzyme inhibition and the kinetic parameters, using the Michaelis-Menten and Lineweaver-Burk 

equations. It is shown how the software solves a class problem, serving as a support tool for 

teaching the subject. 

Keywords: enzimatic kinetic; kinetic parameters; fundamentals of biotechnology; Michaelis-

Menten; software. 
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INTRODUCCIÓN 

 

En todos los procesos objeto de estudio del ingeniero 

químico, es importante tener en cuenta las velocidades 

de producción de determinado producto, pues ello está 

muy relacionado con los costos de producción, de ahí 

que es esencial que los futuros egresados estén 

familiarizados con los temas de cinética química y 

aspectos relacionados con la determinación de 

parámetros cinéticos, optimización de procesos, con la 

finalidad de obtener productos de mejor calidad y al 

menor costo. 

Entre los procesos en los que puede laborar un 

ingeniero químico, están la obtención de productos 

lácteos, de bebidas alcohólicas y alimentos, los cuales 

tienen su base en la biotecnología, siendo esencial que 

los estudiantes se familiaricen con estas tecnologías 

que aplican organismos vivos. Por ello, en el Plan de 

Estudios de la carrera Ingeniería Química, se inserta la 

asignatura Fundamentos de Biotecnología, asignatura 

básica-específica que se imparte en el segundo 

semestre del segundo año e integra los contenidos 

relacionados con las enzimas, el metabolismo de las 

biomoléculas y los microorganismos, para que los 

estudiantes conozcan el fundamento de los procesos 

biotecnológicos y de ingeniería genética, alcanzando 

una formación más  sólida y un mejor tributo a su 

perfil profesional.(1,2) 

En el primer tema de la asignatura, Enzimas y 

Metabolismo, se trata la cinética enzimática y se 

estudia la velocidad de las reacciones químicas que 

son catalizadas por enzimas. Este tema permite 

explicar el mecanismo catalítico de las enzimas, su 

papel en el metabolismo, la forma en que se controla 

la actividad en las células o su inhibición. Además, se 

profundiza en la ecuación de Michaelis-Menten para 

estimar los parámetros cinéticos, constante de 

Michaelis-Menten, Km, y velocidad máxima, Vmáx, 

que permitirán entender la afinidad de una enzima por 

su sustrato y los valores que alcanzan las velocidades 

máximas de estas reacciones, respectivamente.(3) 

El tratamiento de la ecuación de Michaelis-Menten, su 

linealización por el método de los dobles recíprocos 

de Lineweaver-Burk, la determinación gráfica de Km 

y Vmáx, así como la identificación de los tipos de 

inhibición enzimática, son objeto de estudio en una 

conferencia, dos clases prácticas y un laboratorio del 

tema 1, todo lo cual es evaluado en la primera prueba 

parcial. Este contenido, como se ha mencionado, es de 

gran importancia para los estudiantes, sin embargo, en 

los últimos cursos los resultados no han sido 

satisfactorios. Una muestra de ello es que, en el 

presente curso 2024-2025, de un total de 32 

estudiantes matriculados en la asignatura, solo ocho 

aprobaron esta primera prueba parcial, lo que 

constituye el 25 %. Entre los aprobados no se 

encontraron estudiantes con calificación de 5 puntos, 

lo que revela que no solo es preocupante la cantidad 

de estudiantes desaprobados, sino, la calidad de las 

notas que presentaron los aprobados. 

El objetivo del trabajo es diseñar un software de 

apoyo para el tema cinética enzimática en la 

asignatura Fundamentos de Biotecnología. 

 

Fundamentación teórica 

La asignatura Fundamentos de Biotecnología surge 

con el Plan E, en la carrera Ingeniería Química, 

integrando los contenidos de Bioquímica y 

Microbiología, dos asignaturas del Plan D 

perfeccionado.(4) La asignatura se imparte en tres 

temas: Enzimas y Metabolismo, Introducción a la 

Microbiología y Microbiología Aplicada, Genética y 

Biotecnología. Todo este contenido le permite al 

futuro egresado comprender los fundamentos 

bioquímicos y microbiológicos de los procesos 

industriales mediados por microorganismos. Las 

enzimas son catalizadores biológicos y comprender su 

cinética es un aspecto de vital importancia en la 

carrera.(5) 

Debido al importante papel de las enzimas, diversas 

investigaciones han destinado tiempo y recursos al 

conocimiento de la actividad de las mismas, su 

cinética e inhibición. Se ha investigado la actividad 

enzimática de proteasas de organismos acuáticos, así 

como de vegetales como la piña, con el objetivo de 

aplicarlas en la industria alimenticia, farmacéutica, en 

la medicina, acuicultura y en el tratamiento de aguas 

residuales.(6,7) Sobre esta última aplicación, se ha 

reportado que las proteínas son de los principales 

contaminantes orgánicos en el agua residual, además 

de polisacáridos y lípidos, por lo que una propuesta es 

el uso de enzimas proteolíticas exógenas para 

hidrolizar dichas proteínas contaminantes a unidades 

más pequeñas.(6) 

Hernández y colaboradores, estudiaron la actividad 

degradadora de enzimas hidrolasas, obtenidas a partir 

de las cáscaras de naranja, toronja y piña, sobre la 

materia orgánica presente en agua residual.(8) Las 

enzimas lignolíticas y su actividad en la degradación 

de lignina y otras moléculas de carácter fenólico que 

https://cubanadequimica.uo.edu.cu/index.php/cq


https://cubanadequimica.uo.edu.cu/index.php/cq                                                                            

ISSN: 2224-5421 

 

Revista Cubana de Química   Artículo Original 

     175 

 

pueden ser potenciales agentes contaminantes, fueron 

evaluadas por Cabadiana.(9) Los métodos de 

determinación de la actividad enzimática de la ureasa, 

ß-glucosidasas, fosfatasas y catalasas en el suelo, 

fueron revisados por Velez y colaboradores.(10) 

La inhibición de la actividad enzimática por presencia 

de metales pesados y otros inhibidores, para impedir 

la acción de enzimas que provocan cambios 

indeseables en alimentos, así como las aplicaciones 

del modelo enzimático de Michaelis-Menten, también 

han sido objeto de investigaciones.(11,12,13,14) 

El empleo del MatLab® como asistente matemático 

en Fundamentos de Biotecnología, ya había sido 

propuesto en,(5) pero en aquel entonces, se sugería que 

los estudiantes emplearan el lenguaje de 

programación para obtener las gráficas de 

Lineweaver-Burk, y determinar el tipo de inhibición. 

Se proponía que los estudiantes desarrollaran 

habilidades en la programación en MatLab®. Esta 

investigación propone un software como herramienta 

de apoyo a la docencia, que tiene como ventajas: 

afianzar lo recibido en la teoría, repetir los eventos o 

fenómenos cuantas veces se requiera, relacionar 

fenómenos con sus consecuencias y desarrollar 

habilidades en el uso de la computadora, 

constituyendo una atractiva presentación de 

contenidos.(15,16,17) 

Las ventajas de emplear este lenguaje de 

programación en el diseño del software son, entre 

otras, su capacidad de simulación de sistemas 

dinámicos; es un lenguaje de programación flexible, 

con amplio soporte matemático, alta precisión, amplio 

soporte de funciones ya desarrolladas, magnífica 

ayuda y gráficas bidimensionales y tridimensionales 

de diferentes tipos, además de ser un lenguaje de alto 

nivel para el cálculo numérico/simbólico empleado en 

el ámbito científico e ingenieril, tanto a nivel 

académico como industrial.(18,19) 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Para el diseño de KineticCU V1.0, se empleó el 

paquete de programa profesional MatLab®, en 

específico el MatLab® GUIDE, Graphical User 

Interface Development Environment (Ambiente de 

Desarrollo de Interfases Graficas de usuario), el cual es 

un entorno grafico que permite diseñar interfases con 

menús, botones, cuadros de textos, y gráficas. 

El lenguaje de programación MatLab® permitió usar 

funciones de la librería de análisis numérico como fit, 

polyfit, polyval, para implementar los cálculos de 

cinética enzimática, según los modelos de Michaelis-

Menten y Lineweaver-Burk. El software fue diseñado 

en inglés para fomentar en los estudiantes el 

aprendizaje del inglés técnico. 

 

Descripción del programa 

La  

 muestra la ventana inicial de KineticCU V1.0. 

 

 
Fig. 1- Ventana principal de KineticCU V1.0 

 

La ventana inicial se nombra KineticCU V1.0, y está 

compuesta por la barra de menú con las opciones: 

"File" (Fichero) y "Help" (Ayuda) y los botones: 

"Enzimatic Kinetic" (Cinética Enzimática), este 

permite abrir la ventana de análisis de cinética 

enzimática, y "Close" (Cerrar), para salir del programa. 

La opción File de la Barra de Menú contiene las 

opciones: "Enzimatic Kinetic" (Cinética Enzimática) 

que permite acceder a la ventana de análisis de cinética 

enzimática, y "Close" (Cerrar). La opción Help de la 

Barra de Menú contiene las opciones: "What is 

KineticCU V1.0?" (¿Qué es KineticCU V1.0?), como 

se muestra en Figura 2 a) y "About KineticCU V1.0" 

(Acerca de KineticCU V1.0), como se muestra en 

Figura 2 b). 

 

 
Fig. 2 a)- Breve explicación sobre qué es KineticCU V1.0 y b) 

Acerca de 

 

En caso de presionar el botón "Enzimatic Kinetic", se 

cierra la ventana inicial, y se abre la ventana de 

análisis, que se muestra en la Figura 3. 
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Fig. 3- Ventana de análisis de Cinética Enzimática de KineticCU 

V1.0 

 

La interfaz gráfica de la ventana de análisis de cinética 

enzimática (Figura 3), permite introducir datos de 

concentración y velocidades sin y con inhibidor en 

"Data Table " (tabla de datos). El panel "Results" 

(Resultados) muestra los valores de los parámetros Km 

y Vmáx determinados por KineticCU V1.0. En el panel 

"Graphic" (Gráfico) el usuario puede seleccionar la 

gráfica a mostrar: Michaelis-Menten, Lineweaver-Burk 

o Lineweaver-Burk expanded (Lineweaver-Burk 

expandida). Los botones "Main Window" (Ventana 

principal) y "Close" (Cerrar). La opción File de la 

Barra de Menú, Figura 4 (a), contiene las opciones: 

"Main Window" y "Close" (Cerrar), con el cual se 

cierra KineticCU V1.0. 

 

 
Fig. 4- Opciones de menú de la ventana de análisis de cinética 

enzimática para a) "File" y b) "Help" 

 

La opción "Help" de la Barra de Menú (Figura 4b), 

contiene las opciones: "What is KineticCU V1.0: 

Enzymatic Kinetic?" (¿Qué es KineticCU V1.0: 

Cinética Enzimática?), con una breve descripción de su 

propósito (Figura 5 

a); "How does operate this Window?" (¿Cómo se opera 

esta ventana?), en la que se explica cómo introducir los 

datos, obtener las diferentes gráficas, y los valores de 

los parámetros Km y Vmáx (Figura 5b). 

 

 
Fig. 5- Ventana de Ayuda: (a) "What is KineticCU V1.0: 

Enzymatic Kinetic?" y (b) "How does 

operate this Window? 

 

Es importante mencionar que KineticCU V1.0 incluye 

validación de entrada de datos en la tabla, si el usuario 

introduce un valor no numérico (texto) o un número 

negativo en una celda editable de la tabla, aparecerá un 

cuadro de diálogo de error con el mensaje "You must 

enter only non negative numbers in the table", como 

muestra la Figura 6. 

 

 
Fig. 6- Ventana de error por entrada inválida en la tabla 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

A continuación, se presenta el enunciado de un 

problema a realizar por los estudiantes en la asignatura. 

El objetivo del problema es calcular los parámetros 

cinéticos Km y Vmáx para cada condición, y 

determinar el tipo de inhibición. En este epígrafe se 

muestra el procedimiento para resolver dicho ejercicio, 

empleando KineticCU V1.0. 

Problema: se mide la cinética de una enzima como 

función de la concentración de sustrato en presencia y 

ausencia de dos inhibidores diferentes (Ia e Ib). Los 

datos experimentales obtenidos se muestran en la Tabla 

1. 

a) ¿Cuále

s son los valores de Km y Vmáx en ausencia y en 

presencia de los inhibidores anteriores? ¿Cuáles de 

estos parámetros cinéticos se ha afectado en cada 

caso? 

b) ¿De 

qué tipo de inhibición se trata? 
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Tabla 1- Datos experimentales 

[S] 
10⁻⁵ 

M 

Velocidad (sin 
inhibidor) 

(mmoles/min/mg) 

Velocidad (con 
Ia) 

(mmoles/min/mg) 

Velocidad (con 
Ib) 

(mmoles/min/mg) 

0,3 10,4 4,1 2,1 

0,5 14,5 6,4 2,9 

1,0 22,5 11,3 4,5 

3,0 33,8 22,6 6,8 

9,0 40,5 33,8 8,1 

 

A continuación, se detalla el procedimiento para 

determinar los valores de los parámetros Km y Vmáx 

en KineticCU V1.0 y obtener las gráficas. 

✓ Iniciar 

KineticCU V1.0 y en la Ventana Inicial, hacer clic 

en el botón "Enzimatic Kinetic". 

✓ Introdu

cir los datos en la ventana de análisis, en el panel 

"Operation Table Buttons" seleccionar "4 

Columns", las columnas c(S), v(no Inhibitor), 

v(Inhibitor 1) y v(Inhibitor 2) se habilitarán. Luego 

se introducen los datos en la "Data Table" usando 

el punto (.) como separador decimal. Presionar 

botón "Add row" para adicionar una nueva fila a 

"Data Table". La Figura 7 muestra cómo quedan 

los datos experimentales en "Data Table". 

 

 
Fig. 7- Interfaz de KineticCU V1.0 con los datos experimentales 

introducidos en "Data Table" 

 

✓ Cargar 

los datos, para esto presionar el botón "To load 

Data". KineticCU V1.0 realiza los cálculos y 

muestra el gráfico de Michaelis-Menten, como 

se muestra en la Figura 8. 

 

 
Fig. 8- Gráfico de Michaelis-Menten, generado por KineticCU 

V1.0 tras cargar los datos 

 

✓ Analiz

ar gráficos, para esto se selecciona "Lineweaver-

Burk", y el gráfico mostrará la representación doble 

recíproca (1/v vs 1/[S]), ver Figura 9 (a). 

 

 
Fig. 9- Gráficos generados por KineticCU V1.0 (a) Lineweaver-

Burk y (b) Lineweaver-Burk expanded 

 

Luego, se selecciona "Lineweaver-Burk expanded" y el 

gráfico mostrará las mismas líneas de "Lineweaver-

Burk" pero extrapoladas hasta cortar la parte negativa 

del eje X. Este tipo de gráfico facilita ubicar los puntos 

donde se interceptan las líneas. En la Figura 9 (b) se 

muestran las tres líneas y las coordenadas del punto 

donde se interceptan las curvas azul y magenta con el 

eje X obtenida con el botón "One Capture". La opción 

"One Capture" permite al usuario, estudiante o 

investigador, obtener las coordenadas de puntos sobre 

las curvas. 

A modo de ejemplo, de la Figura 10 (b) se observa, que 

las curvas azul y magenta, se interceptan en el eje X en 

-0,996933, por lo cual, Km es . 
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✓ Obtene

r resultados numéricos, al presionar el botón Getting 

Results, KineticCU V1.0, 0 como se muestra en la  

✓ , 

presenta los valores que calculó de Km y Vmáx para 

cada condición, codificados por color. Sin Inhibidor 

la Km ≈ 1,00 x 10⁻⁵ M y Vmáx ≈ 44,6 

mmoles/min/mg en color azul, con Inhibidor 1 (es 

Ia) Km ≈ 3,01 x 10⁻⁵ M; Vmáx ≈ 45,1 

mmoles/min/mg en color rojo; y con Inhibidor 2 (es 

Ib) Km ≈ 0,99 x 10⁻⁵ M; Vmáx ≈ 8,89 

mmoles/min/mg en color magenta. 

 
Fig. 10- Parámetros cinéticos calculados por KineticCU V1.0 

 

Con los gráficos anteriormente presentados, un 

estudiante o investigador puede observar los siguientes 

patrones: 

• La 

línea roja (Inhibidor 1) y la azul (control) 

interceptan el eje Y (1/Vmáx), aproximadamente 

en el mismo punto, pero la roja intercepta el eje X 

(-1/Km) más cerca del origen (Km mayor). 

• La 

línea magenta (Inhibidor 2) y la azul (control), 

interceptan el eje X (-1/Km), aproximadamente en 

el mismo punto, pero la magenta intercepta el eje 

Y (1/Vmáx) en un punto más alto (Vmáx menor). 

Con los resultados numéricos presentados y los 

patrones discutidos anteriormente, se puede realizar la 

siguiente interpretación: 

1. Con el 

Inhibidor 1 (inhibidor Ia), Km aumenta 

significativamente (de ≈1,00 a ≈3,01), Vmáx 

permanece prácticamente constante (≈44,6 vs 

≈45,1). Del gráfico de la f 

2. (b) se 

observa que las líneas convergen en el eje Y 

(1/Vmáx constante), pero tienen diferentes 

interceptos en el eje X (-1/Km diferentes), luego se 

concluye que este patrón (Km aumenta y Vmáx ≈ 

constante) es característico de una Inhibición 

Competitiva. 

3. Con el 

Inhibidor 2 (inhibidor Ib), Km permanece 

prácticamente constante (≈1,00 a ≈0,99), Vmáx 

disminuye significativamente (de ≈44,6 a ≈8,89). 

Del gráfico de la  

4. (b) se 

observa que las líneas convergen en el eje X (-

1/Km constante) pero tienen diferentes interceptos 

en el eje Y (1/Vmáx diferentes), por lo que se 

concluye que este patrón (Km ≈ constante y 

disminución de Vmáx) es característico de una 

Inhibición No Competitiva. 

Dentro de las habilidades básicas para dominar en el 

tema 1, se encuentran determinar parámetros cinéticos 

que rigen la actividad de las enzimas y determinar 

gráficamente los tipos de inhibición enzimática, por lo 

que este trabajo tributa al cumplimiento de estas 

habilidades. 

Los trabajos recientes en el campo de la cinética 

enzimática refieren investigaciones en Bioquímica 

computacional como herramienta para desvelar el 

origen de la reactividad enzimática(20) y el desarrollo de 

algoritmos de simulación y modelado computacional 

de reacciones enzimáticas en lote en el lenguaje 

Python, aportando el software ENZINETICS. Si bien 

este trabajo constituye un software, que partiendo del 

balance de masa simula los modelos dinámicos de los 

tres tipos de inhibición para un reactor Bach, realiza 

dicho análisis por separado(21) Esto dificulta la 

visualización en un mismo espacio de trabajo de las 

curvas características para diferentes inhibidores, lo 

que impide analizar el efecto de estos sobre una enzima 

determinada. 

Lo anterior expresado es una ventaja de KineticCu. 

Además, la simulación de procesos dinámicos se 

corresponde con las asignaturas Reactores homogéneos 

y Reactores heterogéneos, que se imparten en el tercer 

y cuarto años de la carrera, respectivamente; o bien en 

el posgrado, pues el sistema de conocimientos de 

Fundamentos de Biotecnología solo incluye procesos 

en el estado estacionario. 

Los aportes de la presente investigación incluyen la 

optimización del análisis de datos experimentales, ya 

que permite el cálculo automático de parámetros 

cinéticos (Km, Vmáx), manejar grandes volúmenes de 

datos experimentales y ajustarlos a modelos 

matemáticos, lo que se traduce en ahorro de tiempo y 

reducción de errores humanos. Además, posibilita la 

predicción más precisa de parámetros cinéticos y la 

facilitación del aprendizaje y la enseñanza de procesos 

bioquímicos, ya que mejora la práctica docente al 

integrar simulaciones interactivas. 

 

CONCLUSIONES 
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Se diseñó en MatLab® KineticCU V1.0, un software 

de apoyo al Tema 1 de la asignatura Fundamentos de 

Biotecnología, el cual, dado datos de cinética 

enzimática, permite reducir el error de entrada de los 

datos al software, debido a que posee validación de 

entrada datos, permite obtener los gráficos de 

Michaelis-Menten, de Lineweaver-Burk y 

Lineweaver-Burk expandida o con extrapolación al 

intercepto con el eje de las abscisas, realizar capturas 

de coordenadas en los gráficos y automatizar los 

cálculos de los parámetros de cinética enzimática Km 

y Vmáx. Esto fomenta en los estudiantes habilidades 

como determinar parámetros cinéticos que rigen la 

actividad de las enzimas y determinar gráficamente 

los tipos de inhibición enzimática. 
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