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El objetivo de nuestro trabajo fue analizar el contenido de miRNA de las vesículas extracelulares urinarias de los 
pacientes trasplantados y definir patrones diferenciales de expresión de miRNA específicos para las diferentes 
patologías del riñón trasplantado. Se seleccionaron pacientes trasplantados con una biopsia renal realizada por 
indicación clínica. La biopsias se evaluaron según la clasificiación de Banff. Se seleccionaron las que presentaban 
rechazo agudo celular (RAC), fibrosis intersticial-atrofia tubular (FIAT), toxicidad por anticalcineurínicos (TAC). Los 
pacientes trasplantados con función renal normal (definida con CKD-EPI >90 ml/min/1,72m2) y sin proteinuria se 
definieron como grupo control. Se colectó la primera orina de la mañana. Después de centrifugación a baja velocidad 
para eliminar los restos celulares se obtuvieron las microvesiculas de orina. Las fracciones contentidas en las 
microvesiculas seleccionadas como fracciones positivas CD63 y CD9 se combinaron. El RNA toal se extrajo 
utilizando el kit mirCURY y se realizó secuenciación. Se detectaron los hsa-miR-1-10. hsa-miR-10a-5p mediante 
qPCR, los valores de Ct de los triplicados se usaron para los cálculos de delta Ct. El análisis de componentes 
principales (PCA), el análisis de la característica operativa del receptor (ROC) y la prueba de Mann-Whitney se 
realizaron con GraphPrims v5 y SPSS v15. Se procesaron un total de 14 muestras patológicas (3IFTA, 6 RAC, 5 
TAC) y 8 muestras control. Se identificaron un total de 1500 miRNAs; tras la normalización y el análisis de los 
componentes principales 12 miRNAs se seleccionaron para validarse en una nueva cohorte. Un nuevo grupo control 
de 24 muestras de pacientes (9 IFTA, 9 RAC, 6 TAC) y 8 muestras control se seleccionaron, se aislaron las 
microvesiculas y se extrajo el ARN. Encontramos que 8 miRNAs tenían diferentes patrones de expresión en la orina 
de pacientes con cualquier tipo de patología del injerto renal en comparación con el grupo control.	


