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Introduccion

La nefropatia diabéetica (ND) es una patologia del rindon derivada de una diabetes mal controlada que se
caracteriza por la excrecion patologica de albuminuria superior a 300mg/dL/24h. Actualmente, se sabe
qgue los microRNAs (miIRNAs) desempenan un papel fundamental en el desarrollo de la ND y podrian
ser propuestas como potenciales biomarcadores para el diagndstico oportuno de esta enfermedad.

Objetivo

Evaluar a través de un analisis in silico la asociacion de los miRNAs: miR-126, miR-320a y miR-1288-
3p, sus genes blancos y las vias de senalizacion implicadas en el desarrollo de la ND.

Metodologia y Resultados
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Figura 1. Analisis de bioinformatico. (a) Genes con expresion diferencial del microarreglo HGU133A. (b)
Analisis comparativo entre genes blanco de miRNAs y genes con expresion diferencial.
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Figura 1. Analisis de vias de senalizacion. (a) Dotplot de las vias de senalizacion implicadas en el

desarrollo de ND. (b) Red de interaccion de vias asociadas con ND.
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Figura 3. Enriquecimiento de procesos biologicos. (a) Red de interaccion entre genes y miRNAs implicados en ND (b)
Dotplot de enfermedades vinculadas con genes asociados con ND.
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Figura 4. Analisis de genes diferencialmente expresados (a) Se muestran dos compornentes principales
correspondientes a los grupos controles y ND (b). Heatmap de los genes seleccionados.

Conclusion

Se identificaron 3 mMiIRNAs, 57 genes blanco y 7 vias de senalizacion implicadas en el desarrollo de ND. Los miRNAs
seleccionados tienen potencial como biomarcadores para el diagndstico oportuno de esta enfermedad. Son necesarios
ensayos biologicos que permitan validar la expresion y el papel funcional de los miIRNAs y de los potenciales genes
blancos.
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