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RESUMEN

Los microRNAs (miRNAs) han emergido
como importantes reguladores de la
expresion génica, permitiendo el estudio
de diversos procesos biolégicos en plantas.
El descubrimiento de la funcién de estas
moléculas en la produccién de cereales,
el desarrollo y la maduracién de frutos, la
respuesta aestrés, laproduccién de pigmentos
y otros procesos, abre un nuevo camino para
el estudio de plantas de interés agronémico.
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ABSTRACT

MicroBRNAs (miRNAs)
important regulators of gene expression,
allowing the study of several biological
processes. The discovery of the involvement
of miRNAs in biomass production in cereals,
fruit development and ripening, production
of pigments, and other processes, opens
numerous opportunitiesto study agronomically
important crops.
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Introduccién
Los microBRNAs (miRNAs) son RNAs de cadena
sencilla de 21-24 nucledétidos y han surgido
como importantes reguladores de la expresién
génica, a través de la complementariedad
perfecta o casi perfecta a secuencias de RNAm
(Xie et al. 2010) (Khraiwesh et al. 2010). Esta
union conduce a la degradaciéon inducida
por el corte del RNAm o bien a
la supresién de su traduccién.
Ambos procesos eventualmente
resultan en la disminucién del
gen blanco (Meyers et al. 2006).
El aumento de la evidencia
muestra que el inventario de
miRNAs de cualquier especie
comprende un conjunto de
miRNAs antiguos conservados,
asi como muchos especie-
especificos recientemente
involucrados (Allen et al. 2004;
Carra et al. 2009; Cuperus et al.
2011).

Identificacién de los miRNAs

Se ha demostrado que diversas
especies de plantas contienen
mds de 100 miRNAs en su
genoma (Axtell et al. 2007;
Zhu et al. 2008; Klevebring et
al. 2009). El primer miBRNA de
plantas fue descubierto en el
2002 (Reinhart et al. 2002), a
partir de ese momento y hasta
junio de este ano 7057 miRNAs
de 73 especies de plantas se han
reportados en la base de datos
de miBRNAs (miRBase; http://
www.mirbase.org/). El aumento
de la evidencia muestra que
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el repertorio de los miBNAs de cualquier
especie comprende un conjunto de miBNAs
antiguos y conservados, asi como un grupo
de miBRNAs especie-especificos recientemente
involucrados (Cuperus et al. 2011; Nozawa
et al. 2012; Chavez-Montes et al., 2014). El
hecho de que un gran numero de miRNAs
estdn conservados evolutivamente en el reino
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vegetal desde plantas basales hasta plantas
superiores (Ché&vez-Montes et al., 2014), se ha
utilizado como un indicador practico para la
identificacién o la prediccién de miRNAs por
busqueda de homologia en otras especies
basados en las secuencias altamente
conservadas de miBRNAs maduros (Zhang et
al. 2006). Las tecnologias de secuenciacién

masiva han facilitado la identificaciéon de
miRNAs conservadas o altamente expresados
en las plantas asi como miBRNAs especificos o
de baja expresién, mostrando una compleja
y diversa poblacién de miRNAs; los cuales,
se ha demostrado tienen funciones claves en
diferentes especies.
En frutos, la secuenciacién
throughput” fue utilizada por

“high-
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para el andlisis de miRNAs en
varias etapas de desarrollo del
fruto (Mohorianu et al. 2011;
Zuo et al. 2012), donde se han
encontrado varios miRNAs con
diferentes perfiles de expresién
durante el desarrollo, sugiriendo
la importancia de los miRNAs en
este proceso.

El papel regulatorio de los
miRNAs

Procesos donde participan los
miRNAs

Los estudios
miBNAs han generado una
gran cantidad de informacion
en plantas modelo como
Arabidopsis y tomate, mostrando
que los miBRNAs participan en
una amplia variedad de procesos
biolégicos y metabdlicos,
desempenando una funcién
importante en los patrones del
desarrollo, la senalizacién de
hormonas (Chen et al. 2012),
morfogénesis y polaridad de las

funcionales de
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hojas (Sieber et al. 2007), la diferenciacién y
el desarrollo floral (Zhu & Helliwell 2011), la
separacién de érganos y la formacién de su
contorno (Nikovics et al. 2006), las respuestas
al estrés (Sunkar & Zhu 2004) y la resistencia
a los patégenos (Jones-Rhoades et al. 2006).
Asi mismo, se ha demostrado que inclusive
la cantidad y perfil de expresion de estas
moléculas varia entre variedades de la misma
especie, tal es el caso de Arabidopsis lyrata y
Arabidopsis thaliana (Fahlgren et al. 2010).
En plantas de interés agrondémico, entre
los que se incluyen cereales, leguminosas
y especies frutales, recientemente se ha
demostrado que éstas moléculas también
tienen una importante funcién (Zhang et al.
2011; Mohorianu et al. 2011; Karlova et al.
2013; Zhu et al. 2009).

Funciones de los miRNAs en plantas de
interés agronémico

Para conocer las funciones de los miRNAs en
los diversos procesos bioldgicos, es esencial
identificar sus genes blancos y explorar sus
interacciones. Los blancos de muchos de
estos miBRNAs se han validado o predicho
factores de
transcripcion. Por ejemplo, se ha demostrado
que miR172 regula a genes tipo AP2 (SIAP2a)
en tomate (Chung et al. 2010; Karlova et al.
2011), los cuales se ha confirmado que son

incluyendo principalmente

reguladores negativos de la maduracién en
tomate. En este mismo modelo se encontré
que miR156/miR157 es complementario al gen
CNR (COLORLESS NON-RIPENING), un gen
que codifica una proteina de unién al promotor
SQUAMOSA (SBP) (Manning et al. 2006), un
regulador positivo de la maduracién de los
frutos de tomate (Dalmay 2010). Dicho gen se
ha demostrado es un blanco in vivode miR156
en tomate (Moxon et al. 2008). En fresa, al
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igual que en otras especies de plantas, se ha
demostrado o predicho que varios genes como
SPL, SBP NAC, AP2, MYB, F-box, dedos de
zinc (C2HZ) y de resistencia a enfermedades
(NBS-LRR), proteinas de unién a RNA, Lacasa
y la Sintasa de ent-kaureno son regulados por
miBNAs. Por lo tanto, la identificacién de los
miBNAs que regulan la expresiéon de factores
de transcripcién involucrados en el desarrollo
de frutos y cereales o de los genes implicados
en estos procesos, contribuird a una mejor
comprension de la regulacién del desarrollo
de plantas de interés agronémico.

Trabajos de sobreexpresion de estas
moléculas han permitido conocer su funcién
en plantas de interés agronémico como arroz,
maiz y tomate. Se ha mostrado que miR156 es
un miRNA conservado en todo el reino vegetal
pero en tomate se ha encontrado entre sus
blancos CNR, un regulador positivo de la
maduracién. Ademds, la sobreexpresién de
miR156 en tomate mostré fenotipos similares
a los reportados en Arabidopsis (Wu &
Poethig 2006), arroz (Xie et al. 2006) y maiz
(Chuck et al. 2007); como enanismo, una
estructura arbustiva, hojas mas abundantes
y una floracién tardia. Lo que ha sugerido
una funciéon conservada evolutivamente de
miR156 y sus genes blancos de la familia
SBP en el desarrollo vegetal. Ademds de
estas caracteristicas, en tomate se mostrd
que miR156 tiene la capacidad de regular
el tamafio y rendimiento de los frutos,
mostrando un nuevo camino en el campo de
la regulacion de la expresién génica durante
el desarrollo y maduracién de frutos (Zhang
et al. 2011). Por otro lado, en el pasto varilla
(Panicum virgatum L.) la sobreexpresién de
este miBRNA resulté en varias alteraciones
morfolégicas y condujo al mejoramiento en la
producciéon de biomasa (Fu et al. 2012). Estos
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trabajos demuestran que la conservacién
y la abundancia de los miRNAs juegan
un papel clave en los procesos bioldgicos
donde pueden existir funciones generales y/o
especie-especificas.

También se ha observado que existe
una variacién de estas moléculas entre
variedades o plantas mutantes de una
especie; por ejemplo, al comparar frutos de
fresa de plantas silvestre del cultivar de fresa
‘Sachinoka’ y de la mutante White-flesh, la
cual tiene un contenido significativamente
mayor de azucar total soluble, en el estadio
rojo-completo de la fresa, se encontré que
cuatro miBNAs fueron sobreexpresados y
cinco fueron reprimidos en los frutos de la
mutante White-flesh en comparacién con
los frutos silvestres, donde encontraron que
la expresién de miR399a mostré el mayor
cambio teniendo una correlacién negativa

Malvern
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con el contenido de azucares (Li et al. 2013).
La prediccion del gen blanco de miR399
mostré que este miRNA puede desempenar
un papel importante en la homeostasis del
fostfato de los frutos de fresa (Li et al. 2013).

Funcién de los miBRNAs en la resistencia de
plantas de interés agronémico

En fresa, un estudio de miRNAs y la prediccién
de sus genes blancos, sugirié que varios
genes de resistencia a enfermedades como
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variedades de resistencia baja o susceptibles
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(Ma et al. 2013b), en contraste con el pertil del
gen Md-NBS el cual fue significativamente
mds alto en las variedades con alta resistencia
que en las variedades susceptibles. Estos
trabajos sugieren que la investigacién sobre
estos miRNAs puede proporcionar una mejor
comprension de sus funciones relacionadas
con la resistencia de las especies.

Funcién de los miBNAs en el estrés de las
plantas

Plantas transgénicas de hierba Creeping
Bentgrass donde se sobreexpresé
Osa-miR319a mostraron
morfolégicos y exhibieron
tolerancia a drogas y salinidad asociada

cambios
una mayor

con un mayor contenido de cera en las hojas
y retenciéon de agua, pero una reduccion en
la absorcién de sodio. La mayor tolerancia
al estrés abidtico en plantas transgénicas
se relaciona con una significante baja de la
expresion de los genes blancos de miR319,
lo que implica un potencial para su uso en el
desarrollo de nuevas estrategias moleculares
para modificar genéticamente las especies de
cultivo para una mayor resistencia al estrés
ambiental (Zuo et al. 2012; Zhou et al. 2013).
Ademds se ha encontrado la participacién
de miR169 en las respuestas a la carencia de
nitrégeno en Arabidopsis (Zhao et al. 2011).
Otros miRNAs como miR398 y miR408 se
sobreexpresan en respuesta al déficit hidrico
en Medicago truncatula (Trindade et al. 2010).
También se han encontrado algunos miRNAs
que responden a la respuesta de estrés en
leguminosas (Arenas-Huertero et al. 2009).
Estos resultados proporcionan evidencia de
que los miRNAs tienen papeles funcionales
que pueden ayudar a las plantas para hacer
frente a las fluctuaciones en la disponibilidad
de nutrientes y estrés.
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Uso de los miBNAs para produccién de
pigmentos

Del mismo modo, se ha observado que
un incremento en la expresiéon de algunos
miRNAs, puede afectar la concentracién de
pigmentos en las plantas; por ejemplo, en
Arabidopsis la sobreexpresion de miR156
promueve la acumulaciéon de antocianinas,
esto se debe aque al menos uno de los blancos
de miR156 (SPLY), regula negativamente la
acumulacién de este pigmento mediante la
prevencién directa de la expresion de genes
de biosintesis de antocianinas a través de la
desestabilizaciondeuncomplejode activacion
de la transcripcién MYB-bHLH-WD40. Asi
mismo, una reduccién de la actividad de
miR156 resulta en altos niveles de flavonoles.
Lo que sugirié que es posible la manipulacion
del contenido de antocianina y flavonoles en

plantas a partir de esta moléculas (Gou et al.
2011).

Conclusiones
Todos estos trabajos
importante funcién de los miRNAs en diversos

demuestran la

procesos de interés agrondémico. Lo que
sugiere que aunque los miRNAs pueden estar
conservados y tener funciones conservadas,
algunos pueden tener funciones adicionales
en las diferentes especies. El descubrimiento
y estudio de estas moléculas brinda un
nuevo camino en la investigacién de diversos
procesos como la resistencia a enfermedades
y estrés y un mejoramiento en la produccién
de frutos y cereales.
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