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Desde la segunda mitad del siglo XX, la biología 
molecular ha experimentado un avance conti-
nuo. Uno de los hallazgos más significativos fue 
la identificación de moléculas menores de 30 
nucleótidos de ácido ribonucleico (ARN). Estás 
moléculas se conocen como ARN pequeños que 
juegan un papel importante en la regulación de 
la expresión génica, impactando en diversos pro-
cesos como el desarrollo celular, la diferenciación 
y/o la respuesta diversos tipos de estrés. De tal 
forma que, el estudio de los ARN pequeños ha 
mejorado nuestra comprensión de los mecanis-
mos de regulación de la expresión génica, facili-
tando el avance en el diseño de diversas terapias 
genéticas y virales en diversos organismos, así 
como en innovaciones biotecnológicas.

Así con la investigación de los ARN pequeños, se 
ha descubierto un nuevo terreno de aplicacio-
nes, con resultados potencialmente prometedo-
res como en la medicina y la mejora de cultivos. 
Por ello, este trabajo tiene como objetivo ilustrar 
la naturaleza de los pequeños RNAs, su biogéne-
sis y las funciones que desempeñan en la biolo-
gía de los seres vivos.  
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Since the second half of the 20th century, mo-
lecular biology has experienced continuous 
advancements. One of the most significant fin-
dings was the identification of ribonucleic acid 
(RNA) molecules smaller than 30 nucleotides. 
These molecules are called small RNAs and play 
an important role in the regulation of gene ex-
pression, impacting various processes such as 
cell development, differentiation and/or res-
ponse to various types of stress. Thus, the study 
of small RNAs has improved our understanding 
of the mechanisms of regulation of gene ex-
pression, facilitating progress in the design of 
various genetic and viral therapies in various 
organisms, as well as in biotechnological inno-
vations.

Thus, with the research of small RNAs, a new 
field of applications has been discovered, with 
potentially promising results in the field of me-
dicine and crops improvement. Therefore, this 
work aims to illustrate the nature of small RNAs, 
their biogenesis and the functions they play in 
the biology of living beings. 
 
Keywords: Small RNAs, biogenesis, miRNA
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A lo largo de la evolución, se han desarrollado di-
versos mecanismos para proteger la integridad 
del DNA, generado mecanismos de defensa a las 
condiciones físicas, químicas y biológicas a las 
que está expuesto (Carthew & Sontheimer, 2009). 
En este contexto los RNA pequeños (sRNA) juegan 
un papel crucial como reguladores clave de la ex-
presión génica. Estas moléculas de apenas 20-24 
nucleótidos de longitud que no codifican para 
la producción de proteínas, y, sin embargo, son 
herramientas que regulan la expresión génica a 
nivel post-transcripcional (Barthel, 2004), es decir, 
los mecanismos que controlan la expresión géni-
ca después de que el DNA ha sido transcrito a RNA 
mensajero, pero antes de que este mRNA sea tra-
ducido en una proteína (Schaefke et al., 2018). 

En las plantas estas pequeñas secuencias funcio-
nan principalmente mediante dos mecanismos el 
silenciamiento o la degradación de los genes y se 
pueden clasificar en microARNs (miRNAs) y RNA 
de interferencia (siRNAs). Los siRNAs incluyen los 
RNA derivados de virus (vsiRNAs), los RNA hetero-
cromaticos (hcsiRNAs), los RNA escalonados (pha-
siRNAs), los RNA que actuan en trans (tasiRNAs), 
los RNA activados epigenéticamente (easiRNAs) 
y los RNA en antisentido (nat-siRNAs), cuyos as-
pectos claves se describen a continuación. Para 
la generación de los siRNAs se requieren varios 
componentes esenciales, incluidas las proteínas 
dicer-like (DCL), argonauta (AGO) y RNA polimera-
sa dependiente de RNA (RDR) (Tang et al., 2022; 
Fujimoto & Iwakawa, 2023). 

Introducción

Figura 1. Representación de la biogénesis de 
diferentes sRNAs en plantas. Modificado de Tang et 
al. (2022). 
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Las plantas cuentan con mecanismos de defen-
sa contra RNAs anómalos o exógenos (Soosaar, 
Burch-Smith, & Dinesh-Kumar, 2005; Szittya et al., 
2010). Dentro de este sistema de defensa se en-
cuentran los pequeños RNAs derivados de virus 
(vsiRNAs), los cuales son elementos responsables 
de mediar la inmunidad antiviral a través del si-
lenciamiento de RNAs exógenos (Zhang et al., 
2015; Aguiar, Olmo, & Marques, 2016). Los vsiR-
NAs se generan al reconocer RNA viral de doble 
cadena (dsRNA), o RNA de cadena sencilla (Figu-
ra 1b; Tang et al., 2022). Estos RNAs pequeños 
se procesan mediante las DCL en fragmentos de 
21-24 nucleótidos y se incorporan en complejos 
de silenciamiento inducido por RNA (RISC, por sus 
siglas en inglés) que están formados por argo-
nautas (AGOs), quienes degradan el RNA objetivo 
a través del silenciamiento postranscripcional, o 
dirigiendo la metilación de DNA mediante el si-
lenciamiento transcripcional (Ameres et al., 2007). 
Además, hay una segunda ronda de formación 
de vsiRNAs durante la replicación del RNA viral 
(Zhang et al., 2015). 
 
El conocimiento actual sobre los vsiRNAs se está 
aplicando, por ejemplo, para desarrollar plantas 
resistentes a virus mediante ingeniería genética 
(Yu et al., 2016). Por ejemplo, al construir RNAs 
con estructuras tallo-asa en plantas se puede in-
ducir el silenciamiento de genes virales específi-
cos, proporcionando resistencia contra ciertas 
infecciones virales (García-Ruiz et al., 2015). Existe 
evidencia que, en tabaco transgénico, la expre-
sión de RNA derivado de proteínas de replicación 
de virus confiere resistencia completa contra és-
tos (Wu et al., 2023). Por otra parte, se ha utiliza-
do la secuenciación de vsiRNAs para reconstruir 
el genoma completo del aislado T318A del virus 

de la tristeza de los cítricos (CTV) que infecta na-
ranjas dulces y agrias, así como plántulas de lima 
mexicana (Zhang et al., 2015); además, se tam-
bién se ha usado la secuenciación de vsiRNAs en 
la reconstrucción de virus de DNA de las familias 
Caulimoviridae y Geminiviridae, e incluso para 
identificar nuevos virus, como el agente causal de 
la enfermedad de la enación de las venas de los 
cítricos (CVEV) (Zhang et al., 2015).  

ISSN: 2448-8461

Pequeños RNA derivados de virus (vsiRNAs): 
Defensores del Reino Vegetal 
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Además de los RNA pequeños de interferencia ya descritos, se encuentran 
los RNAs de interferencia heterocromáticos (hcsiRNA), los cuales están pre-
sentes en la vía de metilación del DNA dirigida por RNA (RdDM), que está 
involucrada principalmente en el silenciamiento génico transcripcional 
(TGS) de elementos transponibles (TE), así como otras secuencias de DNA 
(Zhan et al., 2023). Los hcsiRNA se originan a partir de secuencias repeti-
tivas en el DNA y TE, se caracterizan por presentar una longitud de 24 nt. 
Los hcsiRNA son los que presentan mayor abundancia en plantas, particu-
larmente en la planta modelo Arabidopsis thaliana constituyendo más del 
90% del total de siRNA que se han descrito (Tang et al., 2022; Zhan et al., 
2023; Genschik et al., 2024). 
 
Los actores principales inmiscuidos en la biogénesis de los hcsiRNA son la 
RNA Pol IV, AGO4, RDR2, DCL3 y HEN1 (Figura 1c) (Chao et al., 2022; Tang et 
al., 2022). La Pol IV reconoce sitios localizados río arriba del primer nucleó-
tido de la región transcrita y corresponden en su mayoría a pirimidinas, 
además, el primer nucleótido de esta región es una purina, en la mayo-
ría de los casos. Pol IV tiene acción en diversas regiones, lo que permite 
conseguir de un solo locus varias transcripciones cortas, pero de manera 
ordenada (Zhan et al., 2023).  
 
RDR2 y Pol IV tienen una interacción física para que pueda ser sintetizada la 
segunda cadena de los precursores correspondientes de hcsiRNA (Figura 
1c) (Zhan et al., 2023). Los precursores de hcsiRNA resultantes serán frag-
mentados por DCL3, que toma de 23 o 24 nt en una sola de las hebras del 
RNA bicatenario. Finalmente, la metilación mediada por HEN1 forma los 
hcsiRNA y así puedan tomar acción en la célula (Chao et al., 2022; Tang et 
al., 2022; Zhan et al., 2023). Se ha logrado comprobar, por medio de muta-
ciones en la Pol IV, que los hcsiRNA son necesarios para la estabilidad de 
AGO4, AGO6 y AGO9 (Zhan et al., 2023; Genschik et al., 2024). En plantas, 
un ejemplo de la regulación mediante hcsiRNA, es el que ocurre en el locus 
Rice Pygm. El gen PigmS expresa proteínas que están involucradas en la 
resistencia al hongo M. oryzae, el promotor de PigmS contiene dos transpo-
sones que son regulados por hcsiRNA (Sanan-Mishra et al., 2021; Mierziak 
et al., 2024) 

RNA de interferencia heterocromático 
(hcsiRNA) 
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Los natural antisense transcripts small interfering RNAs (natsiRNAs) se 
originan a partir transcritos naturales antisentido (NATs), son secuencias 
de RNA que son transcritas a partir de la hebra opuesta de una región 
específica. Éstos están implicados en la regulación de la expresión génica 
por cortes de la región objetivo o en remodelaciones de la estructura de 
la cromatina haciendo que esté disponible la secuencia de ADN (Yu et al., 
2016, Zhang et al., 2023; Faghihi et al., 2009). Los NATs son pares de trans-
critos complementarios codificados por los genes endógenos y pueden ser 
transcritos que codifican proteínas, o no. Los NATs pueden categorizarse 
de acuerdo con la región de donde provengan; es decir, puede ser cis-NAT 
cuando los dos transcritos vienen de dos loci genómicos superpuestos en 
las hebras opuestas, o trans-NAT cuando los transcritos complementarios 
son generados por dos loci genómicos distantes (Yu et al., 2016).  

Para que la biogénesis de los natsiRNA ocurra, se requiere de su precursor 
NAT, el cual requiere de la polimerasa II o IV para su transcripción, que, a 
su vez necesita de RDR2/4 para amplificar los RNA de doble cadena (dou-
ble-straded RNA o dsRNA) (Figura 1d). Posteriormente, se hace el corte me-
diante DCL1/2 para producir los natsiRNA. También requieren de la enzi-

ma HEN1 para metilar los extremos con el fin de 
estabilizar el transcrito (Figura 1d). Una vez que 
madura el natsiRNA, y esto quiere decir que ya 
tiene una longitud de 24-21 nucleótido, es carga-
do por la AGO1/7 para guiarlo al transcrito obje-
tivo y realice su función (Tang et al., 2020; Zhang 
et al., 2023). 

Los natsiRNAs funcionan de forma postranscrip-
cional, al interferir con el inicio de la traducción 
al regular la expresión génica mediante la inhibi-
ción de la traducción de mRNA o la degradación 
de RNAs específicos por lo que se pueden ob-
servar efectos inhibitorios y estimulatorios. Esto 
sucede cuando el natsiRNAs dentro del complejo 
RISC es guiado a un mRNA donde se une y se 
induce el corte y la degradación del mRNA (Yu et 
al., 2016; Zhan et al., 2023; Ghildiyal, M., & Zamo-
re, P. D., 2009). 

Tabla 1: Comparación 
de componentes en la 
biogénesis de sRNAs en 
plantas. 

miRNA natsiRNA hcsiRNA visRNA 2°siRNA
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*M/B monocatenaria o bicatenaria. *ComC: complementariedad de 
cadena. *nt: número de nucleótidos. *ETH: estructura tipo horquilla.

¿Qué son los natsiRNAs y cómo se forman?
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Biogénesis de los siRNAs secundarios: 
phasiRNAs, tasiRNAs y easiRNAs 

La generación de los siRNAs, mediada por la vía 
o participación de RDR6, promueve la biogénesis 
de phasiRNAs y tasiRNAS. Éstos regulan la trans-
cripción endógena y exógena por PTGS y se lle-
van a cabo de una forma similar (Qili et al., 2013; 
Zheng et al., 2018). Se han reportado dos vías de-
bido al número de sitios de unión que presenta, 
siendo: “de un hit” (corte en un solo sitio) o “dos 
hits” (dos sitios diana y es procesado como dsR-
NAs) (Qili et al., 2013; Tang et al., 2022). 
 
Los phasiRNAs (siRNAs en fase) son generados 
de transcritos endógenos con más de un sitio de 
unión a un miRNA, que pueden ser mRNA codi-
ficantes o RNA largos no codificantes (lncRNA) 
(Liu et al., 2020). Para que eso ocurra, inicialmen-
te se da el reconocimiento del RNA diana por el 
miRNA, lo cual da como resultado la escisión del 
extremo 5’, seguido del reclutamiento de RDR6 y 
los supresores de silenciamiento génico 3 (SGS3) 
y SDE5. Este complejo es el responsable de la sín-
tesis del dsRNAs y su posterior corte por enzimas 
RNAsa III DCL para generar los phasiRNAs (Chen 
et al., 2018). Los siRNAs de acción trans (tasiR-
NAs o TAS), aunque tienen diferentes sitios dia-
na o que actúan en sitios trans, y son generados 
por precursores de RNAs llamados transcritos 
TAS. Los TAS son reconocidos por RISC (comple-
jo entre miRNA y AGO), lo que le permite reclu-
tar a RDR6, junto con SGS3, y producir la hebra 
complementaria, la cual es procesada por DCL4 
y generando los tasiRNAs de 21 nt (Fujimoto e 
Iwakawa, 2023; Vazquez et al., 2010).  

Los easiRNAs, otro tipo de sRNAs, se caracterizan 
por regular secciones del DNA llamadas transpo-
sones. La presencia de los easiRNAs protege a 
las plantas de los problemas generados por los 
transposones, ya que los easiRNAs protegen el 
genoma silenciando la actividad de los elemen-
tos transponibles (Creasey et al., 2014). Esta pro-
tección la efectúan favoreciendo la metilación 
del DNA en las secuencias donde se encuentran 
los transposones. La producción o acumulación 
de easiRNAs puede ser inducida por condiciones 
de estrés, como infecciones por patógenos o es-
trés ambiental. Algunos estudios sugieren que 
los easiRNAs no sólo están involucrados en la de-
fensa genómica, sino que también pueden tener 
funciones en el desarrollo y la diferenciación ce-
lular, sugiriendo un papel más amplio de lo que 
se pensaba inicialmente (Borges y Martienssen, 
2015; Zhang y Qian, 2023). 
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Conclusión
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