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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Cuantificación de la distribución espacial de los hsiRNA en los cromosomas de plantas

Descripción general (resumen y metodología):

En las plantas existe una alta diversidad de moléculas no-codificantes con diferentes funciones
como los miRNA, siRNA o hsiRNA. Estas últimas suelen tener una longitud característica de 24 nt y
actúan en la metilación del ADN dirigida por ARN (RNA-directed DNA methylation - RdDM).  En la
generación de estas moléculas actúan la polimerasa IV, especifica de plantas, la ARN polimerasa
dependiente de ARN (RDR2) y la proteína DCL3 (Dicer-like 3). Una vez generadas, se unen a una
proteína de la familia Argonaute (AGO4, AGO6, AGO9) buscando secuencias complementarias
producidas por la polimerasa V. Después de la unión, con la ayuda de distintos cofactores, se atrae
a la ADN metilasa DRM2 que añade grupos de metilo, marcas epigenéticas represivas a las
citosinas flanqueantes. Se ha descrito que las hsiRNA se producen sobre todo en regiones con alto
contenido en elementos transponibles ayudando así a controlar la expresión de estas secuencias.
De esta forma, este mecanismo es crucial para mantener la estabilidad del genoma. 
Recientemente se ha descrito que la expresión de hsiRNA es muy estable entre diferentes
cultivares de la cebada mientras que se puede observar grandes diferencias en otros tipos de ARN
pequeños. Así mismo, los hsiRNA parecen los menos conservados entre todos los tipos de ARN no-
codificante en plantas. 
La base de datos miSRA contiene docenas de miles de conjuntos de datos de secuenciación masiva
para ARN pequeño en plantas. Mediante la herramienta sRNAbench, se pueden generar los perfiles
de expresión de los hsiRNA a lo largo de los cromosomas.

Tipología: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.

Objetivos planteados:

1. Seleccionar los datos de secuenciación de la base de datos miSRA. Estos datos deben cubrir
las especies modelo mas importante de plantas, diferentes tejidos y datos de plantas con
estrés abiótico. 

2. Generar los perfiles de expresión mediante la herramienta sRNAbench.
3. Implementar diferentes métodos para cuantificar la distribución espacial de los hsiRNA a lo

largo de un cromosoma. Estos métodos incluyen al coeficiente de clusterización y la
agrupación por cercanía y significación estadística. 

4. Comparar los patrones encontrados entre diferentes tejidos y condiciones 
5. Calcular el grado de conservación de los hsiRNAs y determinar si existen hsiRNAs altamente

conservados. 
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Se recomienda un nivel básico de programación en Python y R y manejo del sistema operativo
Linux antes de iniciar este TFG

Plazas: 1
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