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: : 1 Figura 1. Roles de los RNA codificantes y no codificantes. o
estrategias basadas en herramientas moleculares.

Los RNAs no codificantes (ncRNAs), como microRNAs (miRs) y RNAs
largos (IncRNASs), regulan vias de senalizacion implicadas en la FA
mediante redes RNA competitivas enddgenas (ceRNA). 2 (Figura 1)

Disenar una estrategia bioinformatica para identificar ncRNAs clave
Implicados en la transicion de FA paroxistica a permanente, como posibles
dianas terapeuticas.

- Recopilar datos transcriptomicos publicados en estudios sobre FA.

Los ncRNAs desempenan un papel clave en el inicio, mantenimiento y
progresion de la FA actuando sobre genes codificantes debido a su
capacidad reguladora pleiotropica.
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Cribado manual y filtrado
de datos PeFA

- Desarrollar una estrategia bioinformatica para identificar ncRNAs y redes
ceRNA desreguladas mediante analisis de expresion diferencial entre los
distintos estadios de FAy controles.

SY METODOS

| * Busqueda bibliograficay seleccion de estudios transcriptomicos de PeFA.
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 Generacion de interactoma especifico de FA permanente.

* Analisis funcional de genes diana del interactoma (ShinyGO)

Interactoma miR de PeFA

RESULTADOS

El analisis funcional mostro vias clave del remodelado auricular

(Figura 3):
Se identificaron 1292 DEGs totales de todos los datasets de PeFA, que
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Implicacion en la progresion y mantenimiento de la enfermedad.
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Figura 2. Interactoma miR-mRNA de FA permanente. 0O 500 1000 1500 2000

CONCLUSIONES

Se identificaron conjuntos de datos transcriptomicos adecuados para
una investigacion cruzada sobre le papel de los ncRNAs en FA. Se aplico

un enfoque basado en expresion diferencial y prediccion de dianas miR.

El interactoma miR con genes codificantes se ha establecido para PeFA.
Los genes pertenecientes al interactoma describen el marco contextual

de la estabilizacion de la FA.
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Figura 3. Terminos de enriguecimiento de proceso bioldgico (A) y funcidon molecular (B)

* A nivel eléctrico, destacan la regulacion de calcio y la senalizacion
adrenérgica.

* El remodelado estructural se refleja en vias relacionadas con
fibrosis, fibras contractiles y secrecion de aldosterona.

 El estres oxidativo promueve fibrosis e inflamacion a través de ROS 'y
proteinas redox-sensibles.
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