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Introducción.  
Castilleja tenuiflora Benth. (Orobanchaceae) es una 
planta medicinal (1) cuyas propiedades farmacológicas 
se deben a la presencia de polifenoles y terpenos (2, 
3). El metabolismo especializado de las plantas tiene 
diferentes niveles de regulación genética. Los micro 
RNAs (miRNAs) participan en la regulación a nivel 
post-transcripcional de una gran cantidad de 
transcritos. Los miRNAs son secuencias de RNA de 
cadena sencilla no codificantes de entre 17 a 25 
nucleótidos que están implicados en la regulación de 
genes del metabolismo especializado de las plantas 
(4). El objetivo del presente trabajo fue realizar un 
acercamiento in silico de las secuencias de los miARNs 
conservados en algunas plantas y compararlos con 
plantas relacionadas filogeneticamente con C. 
tenuiflora. 
 
Metodología.  
Para ello, se realizaron alineamientos de las 
secuencias con regiones consenso de los miRNAs 
conservados así como predicciones de la estructura 
secundaria Stem-Loop. Las secuencias de los miRNAs 
seleccionados fueron obtenidas de la base de datos 
miRBASE, se buscaron especies de plantas 
relacionadas con C. tenuiflora con genomas dentro del 
clado “Lamiids”.  
 
Resultados.  
A partir de los análisis realizados a través de 
alineamientos múltiples, se lograron depurar alrededor 
de 30 miRNAs, estos fueron seleccionados por su 
porcentaje de identidad y presencia mínima de gaps en 
la secuencia, la región consenso se obtuvo a partir del 
resultado comparativo, donde se identificaron 
nucleótidos y posiciones altamente conservadas y 
divergentes. 
Los porcentajes de identidad encontrados fueron para 
miR1 de 83.51%, para miR2 de 89.47% y para miR3 de 
71%. Para el análisis de identificación de los miRNAs, 
se utilizaron secuencias de las plantas del clado de las 
“Lamiids” encontrando así a estos miRNAs en un 75% 
del total de las plantas pertenecientes al mismo. 
 
 

 
 
 
 
 
Fig. 1. Alineamiento múltiple y región consenso de miR1. La región 
resaltada en gris representa los nucleótidos y regiones 
conservadas, en color azul se resaltan los nucleótidos con más 
repeticiones y en blanco los nucleótidos con menos repeticiones. 
Cada alineamiento se generó en el software en línea Clustal omega 
 
Tabla 1. Representación gráfica de la conservación de nucleótidos 
presentes en la región consenso de miR1, miR2 y miR3 en C. 
tenuiflora. 

 

Conclusiones. El análisis in silico muestra que existe 
una gran conservación en las secuencias que 
conforman los miRNAs miR1, miR2 y miR3. 
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miRNA Planta Secuencia 

 

miR1 

 

S.asiatica UCUUGCUUAAAUGAGUCGUUAA 

E. guttata UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

A. marina UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

O. europaea UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

C. annuum UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

S. lycopersicum UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

S. tuberosum UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

P. axillaris UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

C. canephora UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

U. gibba CAUGUGCUUAAAUGAGUAAUCC 

N. tabacum UUGAGCUUAAAUGAGUAUUCCA 

 

miRNA Secuencia consenso Gráfica logo 

miR1 UCUUGCUCAAAUGAGUAUUCCA 

 

miR2 CAAACUUUAAAUAGGUAGG 

 

miR3 UGACAGAAGAGAGUGAGCAC 
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