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eMIRNA: una nueva herramienta informatica para
detectar genes microRNA
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La ganaderia porcina es el sector de mayor impacto econémico en Cataluiia. Por este motivo
es fundamental profundizar en la comprension de la fisiologia de este animal. Conjuntamente
desde el Centro de Investigacion en Agrigendmica (CRAG) y la UAB, un grupo de
investigadores ha desarrollado una nueva herramienta bioinformatica, eMIRNA, que permite
localizar e identificar en cerdo y en cualquier especie los genes microRNA, pequefias moléculas
importantes en la regulacién de numerosos caracteres productivos de interés. Esta herramienta
ofrece ademas la oportunidad de mejorar los catalogos de este tipo de genes que ya existen
con anterioridad.

Los microRNAs son pequefias moléculas de RNA cuya funcién principal consiste en regular la expresion de los genes y
adecuarla a las necesidades fisioldgicas del organismo. En este sentido, los microRNAs tienen la capacidad de unirse a
RNAs mensajeros y propiciar su degradacion o reprimir su traduccién a proteinas en los ribosomas. Asimismo, pueden influir
decisivamente en la activacion o represion de numerosas rutas metabolicas y regular procesos bioldgicos relevantes y muy
variados. Es por tanto sumamente importante localizar e identificar los genes microRNAs presentes en el genoma de una
especie con el objetivo de caracterizar su secuencia y su funcién biolégica, asi como detectar posibles mutaciones que
pudieran afectar a su actividad reguladora.

Uno de los principales obstaculos que los investigadores encuentran a la hora de estudiar los genes microRNA es
precisamente la falta de catalogos fiables en numerosas especies de gran interés productivo como son el cerdo, la oveja o la
cabra. Ello demuestra la imperiosa necesidad de disponer de herramientas informaticas que permitan identificar y
caracterizar este tipo de genes microRNA, a partir de cualquier genoma animal, con la finalidad de construir catalogos lo mas
completos posibles.

En este estudio, publicado en la revista Genomics, hemos desarrollado una herramienta bioinformatica que permite la
prediccién y anotacion funcional de microRNAs. Esta herramienta comprende distintos médulos descargables de facil uso y
adaptabilidad. Una descripcion detallada de esta metodologia puede encontrarse en:
https://github.com/emarmolsanchez/eMIRNA. Nuestra motivacion partié de la necesidad de profundizar en la anotacién de
microRNAs en el genoma porcino, una de las especies domésticas con mayor impacto econdomico en el sector ganadero en
Catalufa.




Una de las principales innovaciones de la herramienta eMIRNA consistié en demostrar la eficacia de incluir la basqueda de
motivos nucleotidicos en la reconstruccion de genes microRNA a partir de datos de secuenciacion masiva y comparacion por
homologia. Mediante una aproximacion basada en grafos y un algoritmo transductivo de Machine Learning, pudimos
incrementar la cantidad de informacién disponible en el entrenamiento de nuestro modelo clasificador, mejorando asi su
capacidad predictiva respecto a la de otros algoritmos previamente publicados.

Ademads, demostramos la aplicabilidad practica de esta nueva herramienta utilizando datos de secuenciacion masiva de
microRNAs en musculo de cerdos Duroc. Un total de 47 microRNAs no incluidos en el catalogo porcino, y por tanto de cuya
existencia nada se sabia, fueron detectados mediante el modelo implementado en eMIRNA, de los cuales, un total de 20 se
identificaron en las muestras de musculo porcino.

La herramienta eMIRNA, en definitiva, permite predecir con una elevada fiabilidad los genes microRNA de cualquier especie
animal, asi como caracterizar funcionalmente sus posibles dianas metabdlicas, proporcionando la oportunidad de mejorar los
catalogos de genes microRNA en numerosas especies con anotaciones genémicas aun muy limitadas. Dicha tarea resulta
indispensable para entender en profundidad, por ejemplo, la funcién de los microRNAs en la regulacion de numerosos
caracteres productivos de interés para el sector ganadero porcino.
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