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Figura 3. Red de interaccion (a), Interaccion entre genes/farmacos/miRNAs. (b) Vias de senalizacion asociadas con el

desarrollo de AR.

expresados diferencialmente con AR de rata tratada con acupuntura. (c), diagrama de Venn entre miRNA
humanos y de rata y revision sistematica de la literatura. (d), genes diana de los miRNA seleccionados.
(e), GDE en ratas con AR tratadas con acupuntura. (f), diagrama de Venn entre genes diana de miRNA 'y
DEG en ratas. Conclusion

La familia miR-125 (hsa-miR-125a-5p y hsa-miR-125b-5p) se ha implicado en |la patogenesis de la AR a través de patrones de
expresion desregulados, mientras que la reduccion de los niveles de expresion se correlaciona con la progresion de la
enfermedad. La reconstitucion de los niveles de expresion de estos miRNAs se ha asociado con una mejoria en pacientes con
AR, lo que establece su potencial como biomarcadores diagnosticos y pronosticos. En este estudio in silico, nuestros
resultados sugieren que la acupuntura puede inducir la reconstitucion de los perfiles de expresion de hsa-miR-125a-5p y hsa-
miR-125b-5p.
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