
Déficit	  
hídrico	  

MIR	  gene	  

mRNA	  

miRNA	  

Núcleo	  

Citoplasma	  

AGO1	  

Corte	  y	  degradación	  

Inhibición	  de	  la	  traducción	  

HASTY	  

DCL1	  Pre-‐miRNA	  

Modificado	  de	  Covarrubias	  y	  Reyes,	  2010	  

Dr.	  José	  Luis	  Reyes	  Taboada	  
Depto.	  Biología	  Molecular	  de	  Plantas,	  
Ins?tuto	  de	  Biotecnología	  	  
jlreyes@ibt.unam.mx	  

Estudiamos	  la	  respuesta	  de	  las	  plantas	  al	  déficit	  hídrico,	  
enfocándonos	  en	  las	  plantas	  leguminosas	  y	  principalmente	  
en	  frijol	  por	  su	  importancia	  cultural	  y	  económica	  en	  
México.	  	  

En	  par7cular,	  estamos	  interesados	  en	  conocer	  cómo	  los	  
microRNAs	  -‐pequeños	  RNAs	  que	  regulan	  la	  expresión	  
gené7ca	  a	  nivel	  post-‐transcripcional-‐,	  están	  involucrados	  
en	  estos	  mecanismos.	  

Para	  ello,	  estamos	  u7lizando	  dis7ntas	  herramientas	  de	  
genómica	  funcional,	  biología	  molecular,	  secuenciación	  
masiva	  y	  bioinformá7ca	  para	  analizar	  dis7ntos	  microRNAs	  
específicos	  de	  leguminosas	  que	  hemos	  encontrado.	  
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