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El estudio computacional del fenómeno del plegamiento de proteínas es un tema fundamental 
en la biología molecular. Se sabe que el plegado de proteínas dentro de las células se lleva a 
cabo en un ambiente no homogéneo, tortuoso y correlacionado. Por tanto, es importante 
incluir en los estudios teóricos y computacionales el medio en donde el plegamiento de las 
proteínas se desarrollan. En este trabajo se presenta la combinación de tres modelos que imitan 
este fenómeno dentro de un espacio no homogéneo y correlacionado. Se utiliza el modelo de 
grano grueso hidrófobo-polar (HP) con un arreglo cuadrado en 2D para imitar las cadenas 
proteicas. También, se usa el modelo dual de sitios y enlaces (DSBM) para crear diferentes 
tipos de redes no homogéneas en 2D, las cuales simulan el ambiente en donde las cadenas HP 
son plegadas. Por último, para llevar a cabo el plegamiento de las cadenas HP se utiliza un 
algoritmo evolutivo (EA). En particular, se hace el análisis del plegamiento de una secuencia 
HP como punto de referencia, en donde se muestra que el medio no homogéneo, con una 
longitud de correlación y una dimensión fractal dada, juega un papel importante para plegar 
correctamente esta secuencia, mientras que sobre un espacio homogéneo este plegado no 
ocurre. 
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