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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Análisis bioinformático de la frecuencia de isomiRs en función de diferentes parámetros
biológicos y técnicos

Descripción general (resumen y metodología):

Los microRNAs son genes no-codificantes con importantes funciones en la regulación de la
expresión génica. Mediante el uso de secuenciación masiva se pueden determinar los perfiles de
expresión de las secuencias conocidas, además de detectar posibles microRNAs nuevos. Cada
microRNA maduro figura en las bases de datos con una secuencia canónica, pero a nivel molecular
se pueden detectar un alto número de variantes llamados isoMiRs. A parte de variantes de
longitud, se conoce la existencia de moléculas modificadas en el extremo 3’ mediante
nucleotidiltransferasas.  Estas polimerasas que no dependen de molde añaden generalmente un
único tipo de nucleótido al extremo 3’ del microRNA maduro. Los eventos más frecuentes de
modificación son la uridilación y adenilación. Se han analizado las frecuencias de isoMiRs en
muchas condiciones diferentes, incluyendo la generación diferencial en enfermedades o en
microRNAs secretados por las células. 
El repositorio SRA contiene más de 100.000 muestras de miRNA-seq que se pueden usar para
formular nuevas hipótesis. En este TFG se propone analizar los parámetros que regulan la
generación de isoMiRs con especial enfoque en distinguir entre artefactos técnicos y variación
biológica.

Tipología: Trabajo de investigación o desarrollo bioinformático

Objetivos planteados:

Determinar el impacto del protocolo y secuenciador en la generación de isoMiRs. Con el fin de
eliminar la variación biológica, este análisis se llevará a cabo mediante líneas celulares
secuenciados con diferentes protocolos.
Clasificar a los microRNAs según sus perfiles de isoMiRs con el fin de distinguir entre microRNAs
con perfiles estables entre diferentes condiciones biológicas y aquellos que muestran
diferencias, lo que puede indicar regulación. 
Estudiar la persistencia de los patrones de isoMiRs entre microRNAs homólogos. 
Analizar los motivos por el que algunos microRNAs parecen tener más isoMiRs que otros. Se
estudiará el impacto de estructura secundaria, composición de secuencia y especificidad tisular
del microRNA. 
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:
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2. DATOS DEL TUTOR/A:
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