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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Caracterizaciéon de microRNAs en &caros parasitiformes
Descripcion general (resumen y metodologia):

Los microRNAs son genes no-codificantes con importantes funciones en la regulacién de la
expresion génica (1). Después de un proceso de maduracién, el microRNA maduro de unos 22 nt de
longitud se une al complejo proteico RISC donde asiste en determinar los genes dianas mediante
complementariedad de secuencia. Durante la Ultima década la importancia de estas moléculas
pequerias de ARN en la interaccién entre parésitos y sus hospedadores ha quedado cada vez més
patente. Por ejemplo, se ha podido demostrar como los microRNAs secretados mediante vesiculas
por el nematodo gastrointestinal Heligmosomoides polygyrus tienen la capacidad de manipular el
sistema inmune del hospedador (2). La garrapata Ixodes ricinus se alimenta de su hospedador
durante hasta 10 dias sin que este note picor o presente una respuesta inmune mayor. Existen
primeros indicios que los microRNAs de la garrapata contenidos en su saliva pueden desempefar
un papel importante en este proceso (3).

Habitualmente, la anotacién de los microRNAs de una especie se lleva a cabo en dos pasos.
Primero, detectar los genes conocidos y altamente conservados. Por ejemplo, MirMachine (4)
emplea modelos de covarianza entrenados con anotaciones manuales de MirGeneDB (5). Para la
prediccién de nuevos microRNAs se requiere datos de secuenciacién masiva que permiten detectar
la presencia de propiedades de un verdadero microRNAs como las protuberancias de 2nt y la alta
homogeneidad en el extremo 5’ de las lecturas que pertenecen al mismo microRNA (6).

En este TFG se propone investigar el posible papel de los microRNAs de garrapata con un especial
enfoque en nuevos genes. Para ello se anotard diferentes genomas de especies que en la
actualidad no tienen un complemento de microRNA en ninguna base de datos publica. A
continuacién se intentard determinar caracteristicas comunes de los microRNAs entre &caros
hematéfagas pero no presentes en otros acaros o especies hematéfagas de otros subfilos de los
artréopodos. Una vez determinados los microRNAs Unicos o cambios evolutivos restringidos a las
garrapatas, las funciones de estos se determinardn mediante métodos in silico de enriquecimiento
funcional.

Tipologia: Trabajo de investigacién o desarrollo bioinformatico

Objetivos planteados:

e Determinar las especies de parasitiformes para las que existen datos de secuenciacién de ARN
pequefio en el repositorio plublico SRA y un ensamblado genémico

e Definir un conjunto de especies hematéfagas que no pertenecen al subfilo Chelicerata que
pueden servir de control negativo

e Predecir microRNAs nuevos empleando datos de secuenciacién y la herramienta sRNAbench

e Determinar el catdlogo de microRNAs conservados mediante la herramienta MirMachine

e Generar un complemento de microRNAs para cada especie

o Detectar caracteristicas Unicas en Parasitiformes que pueden ser: i) microRNAs restringidos a
ese superorden o ii) cambios evolutivos en la secuencia del microRNA solo presente en acaros
hematéfagos.

e Determinar las posibles funciones de estos microRNAs mediante métodos de enriquecimiento
funcional.
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