VALIDACION DEL PERFIL DE EXPRESION DE miRNAs NUEVOS Y miRNAs CONSERVADOS
EN Amaranthus hypochondriacus MEDIANTE qRT-PCR
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Introduccion. Los miRNAs son una clase de RNAs
pequefios monocatenarios y no codificantes de
aproximadamente 21 nucleétidos de longitud, que se han
identificado como reguladores importantes de la expresion
génica por la interaccion especifica con mRNAs y genes
blanco en mudltiples organismos tales como plantas,
animales, y algunos virus [1,2]. En las plantas, la expresion
de miRNAs esté regulada espacial y temporalmente en
diferentes drganos y tejidos y en diferentes etapas de
desarrollo, donde desempefian un papel clave en diversos
procesos metabdlicos y biolégicos [3]. Ademas, se sabe
que el nivel de expresién de cada miRNA varia en entre
especies distintas [4]. A diferencia de los mMIiRNA
conservados, las familias de miRNA especificas de cada
especie se generan a partir de un ndmero limitado de
copias de los loci de DNA, por lo que el nivel de expresion
de los miRNAs especificos es menor [5].

El objetivo del proyecto fue validar el perfil de expresion de
5 miRNAs nuevos y 6 miRNAs conservados mediante
gRT-PCR en la variedad “Gabriela” de A. hypochondriacus
y correlacionarlo con la identificacién in-silico de miRNAs
mediante el software ShortStack.

Metodologia. En el presente trabajo de investigacion, se
identificaron y se alinearon secuencias precursoras de
miRNAs de la variedad “Gabriela” de A. hypochondriacus
mediante el software ShortStack. Adicionalmente, se
validd mediante qRT-PCR el nivel de expresién de 6
miRNAs conservados y 5 miRNAs especificos para
amaranto.

Resultados. Mediante el software ShortStack se realizé la
alineacion, anotacién y cuantificacion de miRNAs. El
andlisis in-silico permitié la identificacion de cuarentay dos
secuencias que cumplen con todos los criterios de
Shortstack por lo que se consideran miRNAs genuinos de
amaranto. Las 42 secuencias se clasificaron como
miembros de 33 familias distintas de miRNAs. De las
secuencias identificadas, 28 son reportados como miRNA
conservados y 14 como miRNAs especificos de amaranto.
La cuantificacion de miRNAs mediante gRT-PCR indica
gue los niveles de expresion de miRNAs nuevos (MiRNA1-

mMiRNADS) esta considerablemente por debajo (-2.8 Log —
2.4 Log) en comparacion con de los niveles de expresion
de los miRNAs conservados (4 Log — 12.4 Log).
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Fig. 1. Expresion relativa de miRNAs conservados (miR159, miR319,
miR408, miR535, miR171, miR397) y miRNAs nuevos (miR1l, miR2,
miR3, miR4, miR5) en A. hypoichondriacus variedad Gabriela.

Conclusiones. Los niveles de expresion de los nuevos
miRNAs en el amaranto fueron considerablemente mas
bajos que el de los miRNA conservados. El bajo nivel de
expresién de los miRNA no conservados se ha asociado a
un procesamiento impreciso que se induce en condiciones
particulares y en tejidos especificos. Esto sugiere que los
miRNAS no conservados en el amaranto desempefian un
papel fisiolégico critico para las adaptaciones ambientales
especiales.
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