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RESUMEN 

 

Las cardiopatías congénitas (CC) son los trastornos congénitos más frecuentes en el 

recién nacido, con más de un 20% de las muertes de lactantes y un aproximado del 

40% de las muertes prenatales cada año. A nivel mundial, las investigaciones actuales 

indican que las cardiopatías congénitas son el defecto congénito más común y afecta 

a casi 10 a 12 de cada 1000 bebés nacidos vivos. En México se estima una prevalencia 

de 8 a10 por cada 1000 recién nacidos con aproximadamente 18,000 a 20,000 casos 

anuales. Las malformaciones congénitas del sistema circulatorio representaron la 

primera causa de muerte en pacientes pediátricos, lo cual supondrá una carga 

creciente para los sistemas de salud, por lo que es necesario estudiar mecanismos y 

genes involucrados en el desarrollo de esta patología. Se han identificado un gran 

número de micro-RNA asociados con CC, por lo que su papel biológico se ha 

convertido en un campo de investigación importante en los últimos años. El objetivo 

de este trabajo fue, determinar la expresión de los miRNA-let-7e, miRNA-17 y miRNA-

191 asociados a CC, para lo cual se analizaron los parámetros clínicos y 

antropométrico. Se estudiaron a 50 pacientes con CC y 50 pacientes controles. Se 

tomaron muestras de sangre periférica de cada paciente en tubos con EDTA, para la 

extracción de RNA, y se determinó la expresión de los micro-RNA mediante la técnica 

de PCR en tiempo real. Al comparar las expresiones de los micro-RNA de estudio 

encontramos un aumento significativo en la expresión del miR-17 en pacientes 

cardiópatas con respecto a los controles, posteriormente al realizar la estratificación 

en pacientes cianóticos y no cianóticos, se observó un aumento significativo de la 
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expresión de los miRNA-let-7e, miRNA-17 y miRNA-191en los pacientes no cianóticos. 

Posteriormente, se realizó se clasificaron de acuerdo a la edad, con el propósito de 

conocer si se modifica la expresión de los micro-RNA de acuerdo a la edad; los 

resultados mostraron una disminución significativa en la expresión en los pacientes no 

cianóticos en el micro-RNA let-7e y micro-RNA-191 en relación al aumento de la edad. 

En conclusión, los resultados de este trabajo demuestran que existe diferencias en las 

expresiones de los micro-RNA-let-7, micro-RNA-17 y micro-RNA-191 en pacientes con 

CC (cianóticos y no cianóticos) de diferentes edades. 
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INTRODUCCIÓN 

Cardiopatías congénitas 

Las cardiopatías congénitas (CC) son los trastornos congénitos más frecuentes en el 

recién nacido, con más de un 20% de las muertes de lactantes y un aproximado del 

40% de las muertes prenatales cada año, por tal razón, supondrá una carga creciente 

para los sistemas de salud.1  

A nivel mundial, las investigaciones actuales indican que las cardiopatías congénitas 

son el defecto congénito más común y afecta a casi 10 a 12 de cada 1000 niños 

nacidos vivos (1 %–1.2 %) 2-4. No todas las personas con cardiopatías congénitas son 

diagnosticadas de forma temprana, por lo que la prevalencia real ha sido difícil 

determinar, pero una estimación de una prevalencia general es de 13.1 por 1000 niños 

y 6.1 por 1000 adultos.5 

En México, no existen bases que registren la frecuencia de esta enfermedad, sin 

embargo, se estima una prevalencia es de 8-10 por cada 1000 recién nacidos con 

aproximadamente 18,000 a 20,000 casos anuales.6 El Instituto Nacional de Estadística 

y Geografía (INEGI) nos informa que las malformaciones congénitas del sistema 

circulatorio representaron la primera causa de muerte en pacientes pediátricos, este 

tipo de enfermedades está presente en todos los grupos de edad, pero el mayor 

porcentaje corresponde a fallecimientos  en niños menores de un año de vida.7 

Las cardiopatías congénitas son defectos estructurales del corazón o de los grandes 

vasos, esto debido a diferentes alteraciones que ocurren durante el desarrollo 

embrionario del corazón entre las semanas 3 y 10 de la gestación.8 La etiología de las 
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cardiopatías congénitas tienen un origen multifactorial, donde aproximadamente el 

20% tienen causa conocida, esto debido a efectos teratogénicos y alteraciones 

genéticas, a pesar de ello, aún se desconoce el 80% restante.9 

A través de varias décadas de investigación, se han identificado las complejas redes 

que regulan el desarrollo cardiovascular, se ha enfatizado la importancia de los 

factores genéticos, así como de los estímulos ambientales en la patogenia de las CC. 

Recientemente ha surgido un nuevo mecanismo en el que interviene una regulación 

postranscripcional a través de los micro-RNA como elementos centrales del desarrollo 

cardiaco embrionario.9 

Por lo que, actualmente se ha indicado que las desregulaciones de los micro-RNA 

pueden participar en la aparición de las CC, sin embargo, aún se desconoce los micro-

RNA específicos que regulan los diferentes tipos de CC y los mecanismos de los micro-

RNA que podrían estar participando. 

Los signos y síntomas de las CC van a depender del tipo y de la gravedad del defecto 

en particular, partiendo desde afecciones simples que no causan síntomas, hasta 

problemas complejos que causan síntomas graves y potencialmente mortales. En 

general las CC se clasifican en 2 grandes grupos, según la relación con la presencia 

de cianosis en diferentes periodos como el neonatal, la lactancia o la niñez.10 

La cianosis es la coloración azulada de la membranas y mucosas debido a un aumento 

del nivel de hemoglobina desoxigenada. Las CC cianóticas se consideran las formas 
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más graves de la enfermedad. En este sentido las cardiopatías congénitas se clasifican 

clínicamente en no cianóticas y cianóticas. Tabla1.11 

 

Tabla 1. Clasificación de las cardiopatías congénitas y sus principales afecciones 

En la figura 1. se observa la distribución porcentual de las cardiopatías congénitas, en 

donde la comunicación interventricular y la comunicación auricular son las más 

frecuentes dentro de las cardiopatías no cianóticas llegando a alcanzar el 60% de 

prevalencia, mientras que, en las cardiopatías cianóticas, las más prevalentes son el 

atrio único y la tetralogía de Fallot. 12  
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Figura 1. Distribución de la prevalencia de diferentes cardiopatías congénitas A) Cardiopatías no cianóticas. B) 

Cardiopatías cianóticas.12 

 

En la atención obstétrica actual, las estrategias para diagnosticar las enfermedades 

del corazón están basadas principalmente en el estudio por ecocardiografía fetal 

durante el segundo trimestre del embarazo. A pesar de ello, la tasa de detección no 

supera el 60%, lo que nos indica que una gran proporción de CC no se detectan 

durante el embarazo. El éxito de la ecocardiografía está profundamente limitado por la 

calidad del equipo, la competencia del operador y la mala estandarización de los 

métodos de estudio.13 

Avances recientes en las técnicas de biología molecular, nos han permitido asociar la 

relación entre distintas especies moleculares tales como los micro-RNA, 
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relacionándolos con diversos mecanismos moleculares que participan en la formación 

del corazón, incluidas las proteínas morfogenéticas óseas y péptidos, ubicados dentro 

de los dominios funcionales de las proteínas precursoras identificadas como 

esenciales para el desarrollo del corazón.14 Se han identificado micro-RNA 

extracelulares en diferentes biofluidos corporales como: suero, plasma, líquido 

cefalorraquídeo, saliva, leche materna, orina, lágrimas, calostro, líquido peritoneal, 

lavado bronquial, líquido seminal y líquido folicular ovárico.15  

Algunos micro-RNA extracelulares se consideran moléculas resultantes de actividades 

celulares, como lesión celular o muerte. Diversos estudios sugieren que la liberación 

de los micro-RNA extracelulares, es un proceso regulado que actúan como un sistema 

de comunicación intercelular regulando la expresión génica y el fenotipo de las células 

receptoras, participando tanto en respuestas fisiológicas y adaptativas como, en el 

inicio y desarrollo de estados patológicos. Además, presentan propiedades biológicas 

y fisicoquímicas apropiadas para constituir biomarcadores útiles en la práctica clínica. 

Se ha propuesto el uso de micro-RNA como biomarcadores circulantes para el 

diagnóstico o pronóstico de enfermedades cardiovasculares, cáncer y diabetes, lo que 

demuestra que los micro-RNA circulantes son específicos para la patogenia de las 

enfermedades.16 

Biogénesis de los micro-RNA 

Los micro-RNA son una clase de RNA pequeños endógenos de aproximadamente 19–

24 nucleótidos de longitud, conservados evolutivamente que funcionan como 

reguladores postranscripcionales mediante la degradación del mRNA o la inhibición de 
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la traducción, en ambos casos disminuyen la expresión del gen sobre cuyo mRNA 

hace diana.17 Se estima que el 60% de todos los genes humanos son regulados por 

mecanismos dependientes de micro-RNA y que un solo micro-RNA puede regular 

alrededor de 200 diferentes transcriptos que pueden funcionar en diferentes vías en la 

célula. Aproximadamente, el 80% de los genes de micro-RNA se encuentran 

localizados en regiones intrónicas del genoma, y el 20% restante se distribuyen en 

regiones exónicas y regiones intergénicas.18 

Durante la biogénesis, los micro-RNA siguen múltiples pasos, en la llamada vía 

canónica de generación de micro-RNA; dónde la gran mayoría de los genes micro-

RNA son transcritos por la enzima RNA polimerasa II, aunque en algunos casos la 

transcripción la lleva a cabo la RNA polimerasa III. En este punto el micro-RNA primario 

(pri-micro-RNA) puede ser opcionalmente editado por la enzima adenosina 

desaminasa que actúan sobre el RNA. El pri-micro-RNA es posteriormente procesado 

en el núcleo por un complejo microprocesador formado por la enzima Drosha, una 

ribonucleasa de tipo III.19 Este complejo se une al pri-micro-RNA y realiza mediante 

drosha, un corte en cada uno de los dos brazos de la horquilla de RNA, siendo los 

sitios de corte determinados por la proteína DGCR8.20 Posteriormente este es 

exportado al citoplasma. Una vez en el citoplasma, el pre-micro-RNA es procesado por 

el complejo de silenciación inducida por RNA (complejo RISC). Este complejo de carga 

está compuesto por la ribonucleasa de tipo III, llamada Dicer. Las proteínas que 

acompañan a Dicer facilitan su acción ribonucleasa, que como resultado, elimina la 

horquilla de micro-RNA dejando una doble cadena de miRNA.21 Tras el corte, el 
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complejo se desmonta y las hebras de micro-RNA se separan por la acción de una 

helicasa y el micro-RNA maduro se asocia a la proteína Ago-2 para formar el complejo 

RISC definitivo. Es este complejo RISC, el que tiene la capacidad de inhibir la 

expresión del ácido ribonucleico mensajero (RNAm) diana o degradarlo, el cual viene 

predeterminado por la secuencia del miRNA.22 Figura 2. 

 

 

 

Figura 2. Biosíntesis de micro-RNA. Tomado de Kim, V., Han, J., Siomi, M. 2009. Biogenesis of small RNAs in animals. Nat Rev 
Mol Cell Biol 10: 126-139. 23 
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Los micro-RNA no actúan exclusivamente en las células en las que han sido 

sintetizados, en los últimos años se han identificado diversos micro-RNA circulantes 

en varios fluidos del organismo. Se postula que estos micro-RNA son secretados y 

transportados a través de estos fluidos hasta células diana donde ejercen su función.23 

Considerando la enorme capacidad de los micro-RNA para influir sobre la expresión 

de gran parte del genoma y el complejo sistema de control en el que se encuentran 

inmersos, es comprensible que la desregulación de estos repercuta significativamente 

sobre la homeostasis del organismo. Un número creciente de micro-RNA ha sido 

implicado en distintas enfermedades cardiovasculares, permitiendo una mejor 

comprensión de la patogenia de las mismas.24 Los micro-RNA regulan procesos 

importantes en humanos y uno de los procesos mejor conocido hasta ahora es la 

regulación del metabolismo lipídico y su influencia en el desarrollo de enfermedades 

cardiovasculares.  

micro-RNA-let-7e 

 

La familia let-7 contiene 13 miembros ubicados en el cromosoma 9;estos miembros 

son respectivamente let-7a-1, let-7a-2, let-7a-3, let-7b, let-7c, let-7d, let-7e, let-7f-1, let-

7f-2, let-7g, let-7i micro-RNA 98 y micro-RNA-202 y agunos de ellos están ubicados en 

el genoma como grupos. Por ejemplo, let-7a-1, let-7d y let-7f-1 forman el grupo 

intergénico asignado al cromosoma 9q22.32, mientras que let-7b y let-7a 3 forman el 

grupo intergénico asignado al cromosoma 22q13.31. 25 
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Diferentes estudios han reportado la relación que existe entre la expresión aberrante 

de miembros let-7 en enfermedades cardiovasculares, como hipertrofia cardíaca, 

fibrosis cardíaca, miocardiopatía dilatada, infarto de miocardio, arritmia, angiogénesis, 

aterosclerosis e hipertensión. Let-7 también participa en la diferenciación 

cardiovascular de células madre embrionaria, regulando genes como TLR4, LOX-1, 

Bcl-xl y AGO1.26  Figura 3.  

 

Figura 3. Rutas DE acción del let-7 y sus efectos clínicos 

Se ha reportado la evaluación de los micro-RNA de la familia let-7, expresados 

diferencialmente en el plasma de pacientes con comunicación interventricular 

detectando la subexpresión del micro-RNA en plasma circulante de pacientes con 

comunicación intraventricular (CIV), pudiendo causar anomalías cardíacas al unirse 

con genes diana específicos del corazón.27-29 
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micro-RNA-17 

Dentro de la familia micro-RNA-17-92, la eliminación dirigida revela funciones 

esenciales, demostrando que la eliminación de micro-RNA-17, conduce a la letalidad 

neonatal y defectos muy específicos en el desarrollo del corazón.28-29 

Estudios recientes sobre el análisis funcional del grupo micro-RNA-17-92 han 

demostrado que participan en el control de la diferenciación del miocardio durante la 

embriogénesis de los mamíferos. Se han evidenciado en estudios in vivo, que la 

alteración de la expresión de este micro-RNA, puede inducir malformaciones cardiacas 

en los tractos de salida de los grandes vasos (conotruncales) y/o comunicaciones 

interventriculares en distintos modelos animales, probablemente a través de la 

represión de genes progenitores cardiacos clave, como Isl1, Tbx1, Hoxb8 y Hand16.30 

micro-RNA-191 

Trabajos recientes nos indican que la subexpresión de este micro-RNA está asociada 

con eventos recurrentes de infarto al miocardio y también sugiere que miR-191 refleja 

la activación de las plaquetas, lo que indica su papel potencial en los eventos 

trombóticos.31  

De igual manera existen estudios que informan la expresión del microRNA-191 en el 

síndrome de hipoplasia del ventrículo izquierdo SHIV y CIV.32-33  

Por lo anterior, la expresion de los micro-RNAs puede estar participando en el 

desarrollo del corazón desde etapas temparanas de la vida, y su expresión puede 

influir sobre otras proteínas reguladoras de la transcripción como GATA4, la cual se 
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expresa tanto en cardiomiocitos embrionarios como adultos, donde funciona como un 

regulador transcripcional de muchos genes cardíacos y también regula el crecimiento 

hipertrófico del corazón, promueve la morfogénesis cardíaca, la supervivencia de los 

cardiomiocitos y mantiene la función cardíaca en el corazón adulto.34 Las mutaciones 

o defectos en el gen GATA4 pueden conducir a una variedad de problemas cardíacos 

que incluyen enfermedad cardíaca congénita, plegamiento ventral anormal y defectos 

en el tabique cardíaco que separa las aurículas y los ventrículos e hipoplasia del 

miocardio ventricular.35 

Por otro lado, NKX2-5, es una proteina que en humanos es codificada por el gen NKX-

5.36 La expresión de NKX2-5 es esencial para el desarrollo de la tabicación auricular, 

ventricular y conotruncal, la formación de la válvula auriculoventricular (AV) y el 

mantenimiento de la conducción AV. Las mutaciones en la expresión están asociadas 

con CC y dolencias relacionadas. Los pacientes con mutaciones en NKX2-5 suelen 

presentar bloqueo de conducción auriculo-ventricular  y comunicación interauricular.36 

Mientras que, la proteína 2 expresada en derivados del corazón y de la cresta neural 

es una proteína que en humanos está codificada por el gen HAND2.37 Este producto 

génico es uno de los dos miembros de la familia estrechamente relacionados, las 

proteínas HAND (Hand1 y Hand2), que se expresan asimétricamente en las cámaras 

ventriculares en desarrollo y desempeñan un papel esencial en la morfogénesis 

cardíaca. Trabajando de manera complementaria, actúan en la formación de las 

arterias del ventrículo derecho y del arco aórtico, lo que las implica como mediadoras 

de cardiopatías congénitas. Además, este factor de transcripción juega un papel 
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importante en el desarrollo de las extremidades y el arco branquial.38 En un estudio, 

se encontró que una mutación sin sentido de la proteína Hand2 en pacientes con 

tetralogía de Fallot experimentó una disminución significativa de las interacciones de 

Hand2 con otros genes clave del desarrollo, como GATA4 y NKX2-5.15,39 

 

 

 

Figura 4. Micro-RNA de estudio y su concentración con sus genes blancos asociados a cardiopatías congénitas.15,39 
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JUSTIFICACION 

Las cardiopatías congénitas son los transtornos congénitos más comunes en el recién 

nacido, se estima una prevalencia de 8-10 por cada 1000, sin embargo, los 

mecanismos moleculares subyacentes que conllevan a estas alteraciones son poco 

conocidas. Recientemente se ha demostrado que los micro-RNA regulan post-

transcripcionalmente la expresión de genes asociados a las cardiopatías congénitas. 

Por lo tanto, el estudio de estas especies moleculares y su interacción entre ellas 

mismas nos permitirá tener un mejor conocimiento sobre la fisiopatología de las CC en 

pacientes pediátricos, y de esta manera contribuir en el desarrollo de futuros 

biomarcadores que se han convertido en uno de los principales enfoques para el 

diagnóstico, desarrollo y pronóstico de enfermedades cardiovasculares.  

OBJETIVO GENERAL 

Cuantificar la expresión de los micro-RNA let-7e, 17 y 191 y determinar su relación en 

cardiopatías congénitas en pacientes pediátricos del INCar. 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 Se realizará la cuantificación en la expresión de los micro-RNA let-7e, 17 y 191 

en dos grupos de estudio (CC y controles).  

 Se analizarán las expresiones de los micro-RNAs estudiados entre los pacientes 

con CC divididos en presencia o ausencia de cianosis 

 Se realizará la correlación entre las expresiones de los micro-RNAs estudiados 

y las variables clínicas 
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HIPÓTESIS 

Los pacientes pediátricos con Cardiopatías Congénitas presentarán diferencias en la 

expresión de los micro-RNA en comparación con los sujetos control. 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Diseño de investigación  

Observacional, transversal de casos y controles. 

Población de estudio 

Pacientes pediátricos del Instituto Nacional de Cardiología “Ignacio Chávez” Y del 

Instituto Nacional de Perinatología. 

Proyecto de investigación Aprobado por el comité de investigación en su Sexta Sesión 

Ordinaria y por el comité de Ética en Investigación, con aprobación de los siguientes 

documentos; Propuesta de proyecto de investigación en español y consentimiento 

informado en español, con número de registro 20-1181 (Anexos 01 y 02) 

Tamaño de muestra: 

El tamaño de muestra se realizó mediante la siguiente fórmula: 

  

 donde: p= p1 + p2   
o             2 

   p1 es la frecuencia de las CC aumentado entre los casos;  

 p2 es la frecuencia del CC aumentado entre los controles; y  
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 z 1- α/2 y z 1-β son los valores que se obtienen de la distribución normal estándar 

en función de la seguridad y la potencia seleccionadas para el estudio. En 

particular, para un nivel de seguridad de un 95 % y una potencia estadística del 

80 %. 

El tamaño total de la población según la fórmula es de 9 pacientes por grupo, sin 

embargo, se trabajó con 50 controles y 50 cardiópatas para aumentar el poder 

estadístico. 

Tamaño de Muestra 

 50 pacientes pediátricos aparentemente sanos  

50 pacientes pediátricos con Cardiopatías Congénitas. 

Criterios de Selección 

Criterios de inclusión  

A) Grupo con Cardiopatías Congenititas (CC) 

 Pacientes pediátricos con diagnóstico de CC realizado por un especialista.  

 Pacientes pertenecientes al Instituto Nacional de Cardiología Ignacio Chávez. 

 Pacientes de ambos géneros con CC.   

 Solo pacientes donde los tutores acepten y firmen la hoja de consentimiento 

informado 
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B) Grupo control  

 Pacientes pediátricos sin antecedentes de CC obtenidos del INPer 

 Pacientes con edad similar a los sujetos con CC 

 Solo pacientes donde los tutores acepten y firmen la hoja de consentimiento 

informado 

Criterios de exclusión 

A) Grupo Cardiopatías Congénitas (CC) 

 Presencia de alguna enfermedad congénita no cardiovascular  

 Presencia de insuficiencia cardiaca congestiva. 

 Presentar alguna enfermedad inflamatoria. 

 Padecer alguna enfermedad crónico-degenerativa. 

 No estar de acuerdo en participar en el protocolo de investigación  

B) Grupo control  

 Presencia de alguna enfermedad congénita cardiovascular  

 Presencia de insuficiencia cardiaca congestiva. 

 Presentar alguna enfermedad inflamatoria. 

 Padecer alguna enfermedad crónico-degenerativa.  

 No estar de acuerdo en participar en el protocolo de investigación  
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Variables Clínicas 

Las variantes clínicas fueron recopiladas a través de un cuestionario previamente 

aprobado por el comité de ética del instituto (Anexo 03). En la siguiente tabla, se 

muestran todas las variables, así como, la definición, medición, indicador y escala de 

acuerdo con las cardiopatías congénitas. 

Variable 
Definición 

conceptual 

Definición operacional Tipo de 

variable 

Unidad de 

medida 

Clasificación 

clínica 

 

Parámetros 

que 

suministran 

datos sobre la 

clase clínica, 

los síntomas, 

la etiología, las 

alteraciones 

anatómicas y 

los 

mecanismos 

fisiopatológicos 

que presenta 

un 

determinado 

paciente. 

Los signos y síntomas 

de las CC dependen 

del tipo y de la 

gravedad del defecto 

en 

particular, partiendo 

desde afecciones 

simples que no 

causan síntomas 

hasta problemas 

complejos que causan 

síntomas graves y 

potencialmente 

mortales. 

Se clasifican en 2 

grandes grupos, 

según la relación con 

la presencia de 

cianosis. 

Cuantitativa 

continua 

Cianógena y no 

cianógena 
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edad 

Tiempo que ha 

vivido una 

persona u otro 

ser vivo 

contando 

desde su 

nacimiento. 

 

Días cumplidos al 

momento del estudio 

en función de la fecha 

de nacimiento. 

Cuantitativa 

discreta 

Horas, días, 

años 

Sexo 

Características 

biológicas y 

fisiológicas que 

definen a 

hombres y 

mujeres. 

De acuerdo con el 

cuestionario 

previamente 

implementado. 

Cualitativa 

nominal 

Femenino 

Masculino 

 

Tabla 2. Variables clínicas de los grupos de estudio 

 

 

DISEÑO EXPERIMENTAL 
 

Estrategias Metodológicas 

 

Las muestras de sangre se obtendrán por punción venosa y recolectadas en tubos con 

ácido etilendiaminotetracetico sódico (EDTA-Na). De dos tubos se llevará a cabo la 

separación de plasma mediante centrifugación a 2500 rpm durante 15 min. Para su 

posterior extracción de micro-RNA. 
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Extracción de RNA total 
 

El RNA total se extrajo de muestras de plasma de los pacientes pediátricos utilizando 

el kit “miRNeasy Serum/Plasma Advance Kit” (Qiagen®). Durante el proceso de 

extracción se adiciono el control interno de micro-RNA sintético para una secuencia de 

C. elegans (cel-miR-39). (Anexo 04) 

Transcripción reversa 

Se realizó una retrotranscripción (RT-PCR) con 2µl de RNA total a una 27oncentración 

1 µg, para la síntesis de cDNA siguiendo el protocolo del kit “HighCapacity cDNA 

Reverse Transcription” (Applied Biosystems). (Anexo 05) 

La retrotranscripción de cada miRNA de estudio se llevó a cabo con 2µl de RNA total. 

Las condiciones de ciclaje fueron: 30 min a 16°C, 30 min a 42°C, 5 min a 85°C, y 4 

min a 4°C. (Anexo 06) 

El cDNA se almacenó a -20ºC. 

Análisis de los micro-RNA y validación de la cuantificación 

La expresión de los miR-17 (hsa-miR-17), miR-191 (hsa-miR-191), y let-7e (hsa-let-

7e) en plasma, se cuantificó empleando ensayos TaqMan para microRNA utilizando el 

equipo de PCR CFX96-Touch Real Time System BioRad. Las condiciones de ciclaje 

fueron 2 min a 50°C y 10 min a 95°C, seguidos por 40 ciclos de 15s a 95°C y 1min a 

60°C. (Anexo 07) 
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Los micro-RNA se normalizarán con el gen endógeno miR-39. Se cuantificarán de 

forma relativa por medio de la siguiente fórmula: 2-∆∆Ct. 

Análisis estadístico 
 

Los datos se analizaron en el programa SPSS versión 19 (SPSS Inc. Chicago USA). 

Se realizó un análisis descriptivo de todas las variables y los resultados se expresaron 

como la media ± desviación estándar (DS). La comparación entre grupos se realizó 

mediante la prueba t de Student para variables continuas. En el caso de las variables 

que no presenten una distribución normal, se llevó a cabo la prueba U de Mann-

Whitney o Kruskal-Wallis. Posteriormente se llevó a cabo un análisis de regresión 

logística binaria con la construcción del modelo de acuerdo con las variables que 

resultaron de importancia. Finalmente, se realizó un análisis de correlación por medio 

de la prueba de Spearman. Los resultados con valores de p <0.05 se consideraron 

significativos. 

 RESULTADOS 

Descripción de la población 

Se analizó una población de 100 sujetos pediátricos mexicanos en el Instituto Nacional 

de Cardiología “Ignacio Chávez” y del Instituto Nacional de Perinatologia, que 

cumplieron todos los criterios de inclusión, previamente establecidos, 50 sujetos 

correspondieron a pacientes con algún tipo de cardiomiopatía congénita obtenidos del 

INCar y 50 pacientes sin cardiopatía congénita detectada al nacimiento, que 

correspondieron al grupo control, provenientes del INPer.  
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La Tabla 3 muestra las principales características clínicas y antropométricas de los 

grupos de estudio. En el grupo cardiópata se estratificó en pacientes cianógenos y no 

cianógenos, donde se observó una prevalencia del 80% y 20% respectivamente. En 

cuanto a la edad de los sujetos de estudio, los pacientes cardiópatas tuvieron una 

prevalencia de edad 0-2 años (48%), 2-11 años (40%), y 12-17 años (12%); mientras 

que los sujetos control el 100% de los casos fueron dentro del primer año de edad. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 3. Características clínicas y antropométricas de los pacientes. 

 

 

 

 

 

 

 

    Controles Cardiópatas 

 total n % n % 

Muestra 100 50 100 50 100 

Sexo 
hombres 20 40 30 60 

mujeres 30 60 20 40 

Cianógenos 
Sí 0 0 40 80 

No 50 100 10 20 

Grupo de 
edad 

0-2 años 50 100 24 48 

2-11 años - - 20 40 

12-17 
años 

- - 6 12 
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Expresión de micro-RNA 

Se determinó la expresión de micro-RNA -let7e-5p, micro-RNA -17p y micro-RNA -191, 

en ambos grupos de estudio, mediante la técnica de PCR en tiempo real. Se encontró 

que de los tres micro-RNA evaluados, solo micro-RNA-17 presentó una significancia 

estadística; con un aumento en la expresión relativa en el grupo CC con respecto al 

grupo control (Grupo CC: mediana 6.92 min; 0.13 – máx; 741.98 vs Grupo control: 

mediana 33.97 min;0.74 – máx; 8024.68 p=0.003)(Tabla 4). 

Posteriormente, con el propósito de analizar la expresión en los micro-RNA y conocer 

si esta clasificación presenta cambios en la expresión entre el grupo de pacientes con 

cardiopatías, se clasificaron de acuerdo con la presencia o no de cianosis.  

En el caso del micro-RNA-let-7e se encontró una sobreexpresión en los pacientes 

cardiópatas no cianóticos (mediana 187 (min; 0.61 – máx; 4262.04) en comparación 

con los sujetos del grupo control (mediana 39.27 (min; 0.34 – máx; 3841.63) p=0.015) 

y los cardiópatas cianóticos (mediana 22.98 (min; 0.19 – máx; 5546.37) p=0.033). 

Figura 5 (A). 

 

Tabla 4.  Expresión de micro-RNA estudiados 

 

Características (n=100) Grupo CC (n=50) Grupo Control (n=50) P 

 % (IC95%) % (IC95%)  

Micro-RNA-Let-7e 46.47 (0.19-5546.37) 39.27 (0.34-3814.63) 0.831 

Micro-RNA-17 33.97 (0.74-8024.68) 6.92 (0.13-741.98) <0.003* 

Micro-RNA-191 19.97 (0.16-6560.67) 8.38 (0.13-2609.63) 0.056 

Los valores se expresan como mediana (min-máx.) *P<0.05 
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Para el micro-RNA-17 se observó una sobreexpresión en los pacientes cardiópatas no 

cianóticos (mediana 68.84 (min; 0.80 – máx; 4673.31) con respecto a los sujetos del 

grupo control (mediana 6.92 (min; 0.13 – máx; 741.98) p=0.020) y de igual forma, un 

aumento de expresión en el grupo de los cardiópatas cianóticos (mediana 17.69 (min; 

0.74 – máx; 8024.68) versus grupo control (mediana 6.92 (min; 0.13 – máx.; 741.98) 

p=0.011), estos datos se pueden visualizar en la Figura 5 (B). 

Con respecto a miRNA-191, es evidente el aumento de la expresión en los pacientes 

cardiópatas no cianóticos (mediana 70.21 (min; 0.50 – máx; 5237.37) en comparación 

con los pacientes del grupo control (mediana 8.38 (min; 0.13 – máx; 2609.63) p=0.020) 

del mismo modo esta de manifiesto la sobre expresión de los cardiópatas no 

cianóticos, con respecto al grupo control –(mediana 8.38 (min; 0.13 – máx; 2609.63) 

p=0.011).Figura 5 (C).   
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Figura 5. A) Expresión del miR-Let-7e en plasma del grupo control en comparación a la clasificación clínica 

cianótico y no cianóticos. B) Expresión del miR-17 en plasma del grupo control en comparación a la clasificación 

clínica cianótico y no cianóticos. C) Expresión del miR-191 en plasma del grupo control en comparación a la 

clasificación clínica cianótico y no cianóticos.  Los datos fueron normalizados con el miR-39. Los datos expresan 

la mediana (mín-máx), *p< 0.05. 

 

Finalmente, se estratificó por grupos de edades, con la finalidad de evaluar la aparición 

y permanencia de la expresión en los micro-RNA ya descritos. Se evidencio una 

C

BA
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disminución paulatina de la expresión acorde al aumento de edad; presentando una 

significancia estadística.  

En el caso del micro-RNA-let-7e se encontró una disminución progresiva de acuerdo 

con la edad, es decir, en niños de 2 a 11 años hubo una disminución en la expresión 

de let-7e del 75%, mientras que en niños de 12 a 17 años fue del 97.5%. Figura 6(A) 

De la misma manera, encontramos un cambio para el micro-RNA-191. Observamos la 

disminución gradual de la expresión acorde al aumento de la edad de los pacientes no 

cianóticos, en niños de 2 a 11 años del 45%, y en niños de 2 a 17 años fue del 98%. 

Figura 6(B).        

 

 

Figura 6. A) Expresión del miR-Let-7e en plasma del grupo control de acuerdo a los grupos de edad (no 
cianógenos). B) Expresión del miR-17 en plasma del grupo control de acuerdo con los grupos de edad (no 
cianógenos).  Los datos fueron normalizados con el miRNA-39. Los datos expresan la mediana (mín-máx), *p< 
0.05. 

 

A B 
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DISCUSIÓN  

Las cardiopatías congénitas son malformaciones en la estructura del corazón que 

ocurren durante el proceso de la cardiogenesis, es decir, defectos que ocurren en el 

feto mientras se desarrolla en el útero durante el embarazo.29-30 La cardiogénesis es 

el proceso estrictamente regulado donde interactúan diversas vías de señalización y 

factores de transcripción  específicos para la diferenciación y especialización celular 

en la formación del órgano y sus anexos.40 Estos procesos son regulados, a su vez 

por mecanismos epigenéticos como los microRNAs, los cuales han sido identificados 

como moléculas claves en la diferenciación y morfogénesis cardiaca.39 La expresión 

anómala de ciertos miRNAs tienen un papel en el desarrollo de enfermedades 

cardiovasculares.41  

En el presente trabajo, se analizaron 50 pacientes con CC y se compararon con 50 

pacientes sin CC los cuales fueron considerados como sujetos controles. Ambos 

grupos fueron evaluados al momento del nacimiento. Nuestros resultados muestran 

que nuestra población con CC tuvo una prevalencia 20% no cianóticos, y 80% 

cianóticos; sin embargo, estos datos no concuerda con diferentes estudios previos, en 

donde se han reportado que las CC no cianóticas al ser asintomáticas, presentan un 

diagnóstico tardío y en muchos de los casos no ameritan procedimientos mayores, en 

comparación con las CC cianoticas.6 Esto podría deberse al tipo de población, el cual 

la carga genética puede diferir, sin embargo, un problema mayor es la detección 

temprana y efectiva del tipo de CC. Se conoce que los métodos de detección pueden 

variar en las diferentes dependencias, ya sea por la experiencia en la parte médica y 
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en los recursos en los equipos de imagen para poder detectarlas de manera temprana 

y eficaz.  

Posteriormente, se realizó una estratificación por grupos de edad de nuestros 

pacientes CC y encontramos que la mayor frecuencia se encontró en edades 

neonatales y lactantes, en contraste la menor frecuencia fue en pacientes 

preadolescentes, existen diversos trabajos que reportan que cuando se elimina la 

circulación materna y el sistema del recién nacido se hace independiente, se 

manifiesta el trastornó anatómico que en muchos casos los desenlaces pueden ir 

desde trastornos que solo pueden ser corregidos por cirugía hasta letalidad en edades 

neonatales y lactactes.31 

El incremento de las CC en los últimos años y la relevancia que ha alcanzado a nivel 

mundial y en México, ha propiciado la búsqueda de nuevas estrategias, apoyándose 

en la biología molecular. Existen diferentes reportes acerca de la asociación entre los 

micro-RNA y las CC. 32-33 

Al analizar los datos de expresion de los micro-RNA de estudio, solo encontramos que 

la expresión del micro-RNA -17 muestra un aumento significativo en el grupo CC en 

comparación con el grupo de pacientes sanos. Existen estudios donde se ha reportado 

que este micro-RNA se encuentra subexpresado en modelo murinos,27 por otro lado, 

se conoce que la eliminación dirigida de este micro-RNA aumenta la letalidad neonatal 

y defectos que resultan muy específicos en el desarrollo del corazón. Sin embargo, en 

nuestros resultados encontramos datos contradictorios a lo reportado previamente, lo 

cual no concuerda con nuestros datos reportados. Esto podría deberse a que los 
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reportes previos se han realizado en modelos murinos y lineas celulares, en donde las 

variables se encuentran controladas, mientras que nuestro estudio se baso en 

expresion genetica en pacientes humanos,30 y que podría haber otros factores como 

los maternos que podrían modificar su expresión. Se conocen que algunos factores 

maternos como la edad, número de embarazos, fumar, beber, ingesta de drogas, 

medio ambiente, entre otros, podrían estar influenciando la expresión de los micro-

RNA y como consecuencia, la aparición de este tipo de enfermedades congénitas. 

Posteriormente, se realizó una estratificación de nuestro grupo de estudio CC, en 2 

subgrupos (cianosis y no cianosis). Al comparar los niveles de expresión de este micro-

RNA encontramos que existe una disminución en la expresión del micro-RNA-17 en 

pacientes cianóticos vs pacientes sanos y pacientes no cianóticos.42 

Existen reportes en modelos murinos donde la deleción de micro-RNA-17, conduce a 

malformaciones cardiacas.30-31 Sé demostró que al comparar roedores con el gen  

mutado (HOXA-1 y HOXA-4) versus roedores con el gen silvestre (wild-type), 

presentaron corazones con un tamaño similar, sin embargo, los roedores mutantes 

presentaban un defecto septal ventricular (CIV) claro, el cual puede ser clasificado 

como CC cianótica.27 Un posible mecanismo de accion podria ser que el microRNA-17 

tiene como gen blanco a HOXA-1 y HOXA-4; la sobreexpresión de este microRNA 

podría estar silenciando la expresion de estos genes blanco durante el proceso 

cardiaco embriogenico, para poder corroborar esta idea seria necesario, cuantificar el 

RNAm y la proteína, sin embargo, una de las limitantes, es que estos genes se 
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expresan en tejidos especificos, es decir en tejido cardiaco, por lo tanto la obtencion 

de biopsias es objetivo de un trabajo futuro.43 

Un posible mecanismo molecular por el cual, el miR-17 se encuentra asociado a las 

CC cianóticas, sería la ausencia de este micro-RNA, lo que permite la sobreexpresión 

de genes progenitores cardíacos, tales como Isl1 (ISL LIM homeobox 1) y Tbx1 (T-box 

1), lo que afecta las cascadas de señalización del segundo campo cardíaco que se 

requiere para la formación adecuada del tracto de salida.34  Sin embargo, nuestros 

resultados, mostraron un aumento significativo en los primeros meses de vida, lo cual 

no concuerda con lo reportado. Nuevamente, podríamos especular que los 

características clínicas y hábitos maternos podrían estar influyendo en estos 

resultados, por lo cual se propone realizar este análisis posteriormente. 

En el caso de los miR-let7e y miR-191 se realizó la misma estratificación de pacientes 

con CC en cianosis y no cianosis. En el primero de los micro-RNA observamos que al 

comparar los valores de expresión entre los grupos de estudio encontramos que existe 

una sobreexpresión del miR-let7e en pacientes no cianóticos en comparación con el 

grupo control y el grupo CC cianótico. Lo cual concuerda con Li y colaboradores (2014) 

en donde en pacientes con comunicación interventricular (CIV) encontraron que el 

miR-let7e se presenta una disminución en la expresion.29   

Además, existen estudios in vivo e in vitro han revelado que la expresión aberrante de 

let-7 se asocian a diversas enfermedades cardiovasculares, desarrollo del corazón y 

diferenciación cardiovascular, lo que implica que pueden desempeñar un papel 

importante en estos procesos. Cabe señalar que las tendencias de expresión de 
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miembros específicos de let-7 son específicas de la enfermedad y del órgano.  Hasta 

ahora, solo se han descubierto algunos genes blanco para let-7, como TLR4, lox-1, 

Bcl-xl, AGO1 y GATA4. Las mutaciones o defectos en los genes blanco como en el 

gen GATA4 pueden conducir a una variedad de problemas cardíacos que incluyen 

enfermedad cardíaca congénita, plegamiento ventral anormal y defectos en el tabique 

cardíaco que separa las aurículas y los ventrículos e hipoplasia del miocardio 

ventricular.35 

Es fundamental identificar sus genes blancos y las vías de señalización responsables 

de sus efectos cardiovasculares en estudios futuros. Además, actualmente no está 

claro cómo se regulan las expresiones de let-7e en las en el desarrollo del corazón . 45 

Esto indica que hsa-let-7e puede desempeñar un papel regulador en el desarrollo de 

CIV. Por otro lado, se ha reportado que la sobreexpresión de este micro-RNA se ha 

asociado con transposición de las grandes arterias: las dos arterias principales (la 

aorta y la arteria pulmonar) que transportan la sangre desde el corazón se 

intercambian (transponen).9,46 

En el caso del miR-191, se encontró que se expresó diferencialmente en los dos 

grupos estudiados con respecto al grupo de sujetos sanos, manifestando la sobre 

expresión de los cardiópatas con respecto al grupo control.  

El mayor porcentaje descrito de CC no cianóticos relacionados al miR-191 estaría 

ligado a la alta prevalencia de este tipo de CC en paciente pediátricos particularmente 
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al CIV y sus múltiples variantes acianóticas, reconociéndolo como los defectos 

cardíacos congénitos más comunes.35 

Es importante mencionar que no existe mucha información sobre este micro-RNA en 

patologías cardiacas, sin embargo, existen estudios recientes que arrojan información 

sobre el vínculo de expresión que existe entre el miR-191 y las CC, en particular la CIV 

y SHVI.25,26,36 

 Existen evidencias que el miR-191 tiene como gen blanco a LBH el cual destaca en 

la expresión en el desarrollo de las  extremidades y la formación del corazón en los 

embriones tempranos. Estudios en ratones knockout para el gen LBH, han mostrado 

que está implicado en sus funciones en la cardiopatía congénita humana y el cáncer 

de mama.37 Los estudios sobre la expresión de estos micro-RNA son escasos, por lo 

que la sobreexpresión en pacientes cardiópatas no cianóticos y una menor expresión 

en pacientes cianóticos podrían decirnos que los mecanismos moleculares de 

desarrollo de malformaciones cardiacas pueden tener rutas moleculares 

independientes.  

Por último, la expresión de los miR-let-7e y 191 en pacientes con CC no cianótica 

disminuye a medida que las edades de los pacientes van aumentando, esto nos 

permitiría evaluar los mecanismos moleculares que relacionan a estos genes para 

diagnóstico, desarrollo y pronóstico de la enfermedad en diferentes estadios del 

desarrollo a lo largo de la vida de los pacientes afectados.   

https://en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Limb_bud?_x_tr_sl=en&_x_tr_tl=es&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=sc
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Entendiendo que las cardiopatías congénitas tienen manifestaciones variadas 

dependiendo de la edad de presentación;38 se proponen perfiles de marcadores que 

permitan anticipar dificultades en padecimientos clínicos graves de nueva aparición, 

asociando la sobreexpresión a una desregulación génica anómala ligada al desarrollo 

cardiaco y así poder dirigir el tratamiento hacia un pronóstico favorable.39 

 Muchos niños con defectos cardíacos congénitos simples y complejos ahora pueden 

sobrevivir hasta la edad adulta y representan una población en expansión. La mayoría 

de ellos no se "curan" y necesitan un seguimiento especializado. La cirugía 

cardiovascular pediátrica es un elemento central en el tratamiento de las CC, traducido 

en la mejoría de los resultados en la etapa infantil, permitiendo a estos pacientes llegar 

a la edad adulta.40-41 Por tanto, la estratificación que se realizó nos permite suponer 

que los micro-RNA de estudio refieren su comportamiento debido a que es un grupo 

muy heterogéneo en cuanto a su patología y deja en claro que la sub expresión 

también podrían estar relacionada a procedimientos quirúrgicos en la primera infancia 

o cierres espontáneos de comunicaciones simples del corazón. 

 Las cardiopatías asintomáticas son potencialmente progresivas y deberán llevar un 

seguimiento más estricto por el cardiólogo pediátrico, ya que en la mayoría de los 

casos es necesaria cirugía o cateterismo intervencionista en la primera infancia.42 

Debido a esto, es importante mencionar que la cirugía al ser piedra angular en la 

corrección de los defectos cardiacos, deberá brindar la seguridad al pronóstico 

favorable; por tanto, se expone plantear como biomarcadores a estos micro-RNA para 

uso clínicos de una amplia gama de estados médicos, dado que nuestros resultados 
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tienen una distribución  que se evidencian puntos importantes de partida para 

relacionar la expresión de los genes, su distribución durante diversos estadios 

marcados por la edad y la presencia de procedimientos mayores; traducido a la 

asociación de genes como marcadores pre y post operatorios determinando el 

momento idóneo para la intervención. Se toma como referencia, estudios que 

describen el nivel miR-208a preoperatorio como un biomarcador confiable para la 

predicción de pacientes que están en riesgo de desarrollar complicaciones 

postoperatorias.46,47,48 

CONCLUSIÓN 

De los tres micro-RNA de estudio, solo el microRNA-17 presento una sobre expresión 

en los pacientes con CC en comparación con los pacientes controles.  

Al clasificarlos clínicamente (cianóticos y no cianóticos) los tres micro-RNA estudiados 

aumentaron su expresión significativamente en el grupo no cianótico en comparación 

con el grupo control. 

En cuanto a la estratificación por edades, se registró una disminución paulatina de la 

expresión de los microRNA-let-7e y microRNA-191 esto a medida que avanza la 

edad.  

Se ha demostrado que el nivel de expresión de los microRNA-let-7, microRNA-17 y 

microRNA-191 en plasma puede estar relacionada a la aparición de cardiopatías 

congénitas. 
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PROSPECTIVAS 
 

En este trabajo se presentó el análisis de expresión y relación de los microRNA-let-7e 

, microRNA-17, y microRNA-191 en pacientes pediátricos con cardiopatías congénitas 

en plasma. Los alcances de este proyecto no se limitan a estos resultados, puesto que 

las cardiopatías congénitas son una enfermedad crónica que constituyen un grupo 

heterogéneo en cuanto a sus patologías, por lo que se plantean las siguientes 

prospectivas. 

 Analizar la expresión de los micro-RNA y sus genes blancos en pacientes con 

CC a partir de la saturación de oxígeno en pacientes acianóticos. 

 Analizar la expresión de los micro-RNA y sus genes blancos de forma 

individualizada, es decir paciente por paciente a medida que transcurre los 

años, además de asociar el tratamiento recibido en el desarrollo de las 

cardiopatías congénitas.   

 Determinar la participación de nuevas especies moleculares tales como los 

RNA circulares (circRNA) en la fisiopatología de las CC, así como su relación 

con los micro-RNA. 

 Realizar la correlación entre la expresión de los micro-RNA con las variables 

clínicas maternas.  
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Anexo 01 

Carta de aceptación por el comité de ética del INCar. 
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Anexo 02 

Consentimiento informado. 
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Anexo 03 

Cuestionario  
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Anexo 04 

Técnica de extracción de RNA con kit miRNeasy Serum/Plasma Advanced Kit (50). 

1.- Preparar la muestra de plasma 200 μL. 

2.- Se transfieren 200 μL de plasma en tubos de 2ml.  

3.- Añadir buffer RPL 60 μL, tapar tubos, vortexear 5 segundos e incubar a temperatura 

ambiente por 3 min. 

4.- Añadir buffer RPP 20 μL, tapar tubos y vortexear por 20 segundos e incubar a 

temperatura ambiente durante 3 minutos 

5.- Centrifugar a 10, 500 rpm por 3 minutos a temperatura ambiente. 

6.- Transferir el sobrenadante sin tocar el pellet (con un volumen aproximado de 230-

240 μL) a un nuevo tubo, añadir el mismo volumen que se obtuvo de sobrenadante, 

pero de isópropanol) vortexear por 15 segundos aproximadamente. 

7.-Transferir el volumen del paso 6 (volumen aproximado de 460 μL) al tubo con 

columna (RNeasy UCP Min flute colum), cerrar y centrifugar a 8700 rpm por 15 

segundos. Descartar el sobrenadante. 

8.- Agregar a la columna 700 μL de buffer RWT en la columna, cerrar y centrifugar a 

8700 rpm por 15 segundos. Descartar el sobrenadante. 

9.- Agregar a la columna 500 μL de buffer RPE y centrifugar a 8700 rpm por 15 

segundos. Descartar el sobrenadante. 

10.- Agregar 500 μL de etanol al 75% a la columna y centrifugar a 8700 rpm por 2 min. 

11.- Poner la columna en un nuevo tubo (incluido en el kit) de 2 ml y centrifugar a 

velocidad máxima con la tapa abierta por 5 min para secar la membrana. 

12.- Pasar la membrana a un nuevo tubo de 1.5 ml y agregar agua libre de RNAsa. 

13.- Incubar a temperatura ambiente durante 1 minuto. 

14.- Centrifugar a velocidad máxima por un minuto para obtener el RNA 

15.- Desechar la membrana. 

16.- Congelar a -70°C 
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Anexo 05 

Transcripción reversa de micro-RNA 

1. En un tubo eppendorf de 1.5 mL agregar por muestra: 

- 0.75 µL del Primer específico del miRNA de estudio (20x) 

- 0.15 µL de dNTPs (100 mM) 

- 1.0 µL de Transcriptasa reversa (50 u/µL) 

- 1.5 µL de Buffer (10x) 

- 0.19 µL de inhibidor de RNasa (20 u/ µL) 

- 9.41 µL de agua libre de RNasas 

2. Mezclar con ayuda de una micropipeta y mantener en frío. 

3. En tubos de 0.2 mL, agregar 13 µL de la mezcla anterior y 2 µL de RNA total a una 

concentración final de 10 ng/µL. 

4. Centrifugar cada tubo para mezclar las muestras.  

5. Colocar los tubos adecuadamente en  

6. Las condiciones de ciclaje son las siguientes:  

 Paso 1 Paso 2 Paso 3 Paso 4 

Temperatura 16 °C 42 °C 85 °C 4 °C 

Tiempo 30 min 30 min 5 min ∞ 

 

7. Guardar las muestras de cDNA total a -80 °C 
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Anexo 06 

 

Transcripción reversa de RNA total  

Siguiendo las indicaciones del kit “HighCapacity cDNA Reverse Transcription”:  

1. En un tubo eppendorf de 1.5 mL agregar por muestra:  

 0.75 µL de RT Random Primers (10x)  

 0.15 µL de dNTPs (100 mM)   

 1.0 µL de Transcriptasa reversa (50 u/µL)   

 1.5 µL de Buffer (10x)  

  0.19 µL de inhibidor de RNasa (20 u/ µL)   

 9.41 µL de agua libre de RNasas  

En el caso de el gen constitutivo 39 se agrega 

  0.75 µL de Spike y los valores no cambiaran, se ajustará a 8.75 µL de agua 

libre de RNasas compensando los volúmenes.  

2. Mezclar con ayuda de una micropipeta y mantener en frío.  

3. En tubos de 0.2 mL, agregar 13 µL de la mezcla anterior y 2 µL de RNA total a una 

concentración final de 10 µg/µL.  

4. Centrifugar cada tubo para mezclar las muestras.  

5. Colocar los tubos adecuadamente en el termociclador. 

6. Las condiciones de ciclaje son las siguientes:  

 

 

7. Guardar las muestras de cDNA total a -80 °C 

  

 Paso 1 Paso 2 Paso 3 Paso 4 Paso 7 Paso 8   

Temperatura  16°C 50°C 42°C 50°C 85 °C 4° C   

Tiempo 30min 30 seg 30 seg 1 seg 5 min ∞   
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Anexo 07 

PCR en tiempo real de miRNA  

1. En un tubo eppendorf de 1.5 mL agregar por muestra:  

 0.5 µL del Ensayo TaqMan del RNAm específico de estudio (20x)  

 5.0 µL de Master Mix  

 3.0 µL de agua libre de RNasas  

2. Mezclar con ayuda de una micropipeta y mantener en frío.  

 

3. En una placa de 96 pozos, agregar 8.5 µL de la mezcla anterior y 1.5 µL de cDNA 

total.  

 

4. Centrifugar la placa para mezclar las muestras. 

  

5. Colocar la placa adecuadamente en el termociclador  

 

6. Las condiciones de ciclaje son las siguientes: Cada uno de 40 ciclos. 

 

 

 

Cada uno de 40 ciclos. 

 Paso 1 Paso 2 Paso 3 Paso 4 

Temperatura 50°C 95°C 95°C 60°C 

Tiempo 2 min 10 min 15 seg 1 min 


