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Exploración de la regulación postranscripcional por miR-528 en la 

resistencia del arroz al virus de la hoja blanca 

 

Johan S. Ríos Zambrano; Dr. Mauricio A. Quimbaya Gómez 

 

Resumen  

Los microRNAs (miRNAs) son transcritos cortos no codificantes que guían el silenciamiento de 

genes en organismos eucariotas. En plantas, estas secuencias modulan procesos de desarrollo, 

diferenciación y señalización celular, además, juegan un papel importante en la respuesta a estreses 

abióticos y bióticos. 

 

El arroz (Oryza sativa L.), vital para la seguridad alimentaria global, destaca por su alta producción 

de compuestos bioactivos, vitaminas y minerales. Sin embargo, los daños causados por plagas y 

enfermedades son una de las restricciones más importantes en su producción. Se estima que sólo la 

infección por virus genera pérdidas globales en los cultivos de hasta el 1.5% anual y compromete 

hasta un 50% de su rendimiento productivo en el continente asiático. La hoja blanca es una 

enfermedad que afecta significativamente a los países productores de arroz en América latina, su 

agente causal es el Virus de la Hoja Blanca (RHBV), cuyo vector (Tagosodes orizicolus Müir) facilita 

la rápida dispersión en los sistemas de cultivo.  

 

Aunque existen variedades con mayor tolerancia al RHBV, aún no se han dilucidado los mecanismos 

de resistencia al mismo. El presente trabajo de investigación tiene como objetivo explorar la 

regulación postranscripcional ejercida por miR-528 en el genotipo Fedearroz-2000, sobre potenciales 

genes blanco para elucidar mecanismos puntuales asociados a la resistencia al virus de la hoja blanca 

en arroz.  

 

Abstract  

MicroRNAs (miRNAs) are short non-coding transcripts that guide gene silencing in eukaryotic 

organisms. In plants, these sequences modulate developmental processes, differentiation and cell 

signaling. In addition, they play an important role in the response to abiotic and biotic stresses.  

Rice (Oryza sativa L.), vital for global food security, stands out for its high production of bioactive 

compounds, vitamins and minerals. However, damage caused by pests and diseases is one of the most 

important restrictions on its production. It is estimated that virus infection alone generates global crop 

losses of up to 1.5% per year and compromises up to 50% of crop yields in Asia. White leaf is a 

disease that significantly affects rice producing countries in Latin America; its causal agent is the 

White Leaf Virus (RHBV), whose vector (Tagosodes orizicolus Müir.) facilitates rapid dispersal in 

cropping systems.  

Although there are varieties with higher tolerance to RHBV, the mechanisms of resistance to RHBV 

have not yet been elucidated. In the present research work, the objective is to explore the post-



transcriptional regulation exerted by miR-528 in the Fedearroz-2000 genotype, over potential target 

genes to elucidate specific mechanisms associated with resistance to white leaf virus in rice. 

Palabras clave  

Arroz, Fedearroz 2000, microRNAs, miR-528, estrés biótico, virus de la hoja blanca. 

 

Introducción  

El arroz (Oryza sativa L.) como cultivo económicamente relevante. Es uno de los cereales más 

utilizados para la alimentación humana desde su domesticación. Según estimaciones, su producción 

anual de 2,846 millones de toneladas debería doblarse para el 2050 (FAO. 2022), indicando así una 

fuerte presión debido al desarrollo económico y el crecimiento poblacional. Sin embargo, diversos 

tipos de estrés representan una serie de limitaciones que deberían ser superadas para garantizar la 

seguridad alimentaria global.  

La producción de arroz encara numerosos estreses bióticos que directamente ponen en riesgo su 

crecimiento y desarrollo. El estrés biótico se caracteriza por su transmisión a través de entidades 

vivientes como insectos, hongos, bacterias y virus, por ejemplo, la enfermedad de la hoja blanca 

representa una de las mayores amenazas al cultivo y producción de arroz a nivel mundial, alcanzó 

notoriedad a mediados de 1935 cuando fue reportado en Colombia y dos décadas después se 

presentaron nuevos reportes en Panamá, Venezuela, Costa Rica y Cuba (Garces O., et al. 1958).  

El agente causal de esta enfermedad es un Tenuivirus llamado Virus de la hoja blanca (RHBV) que 

se transmite por el vector Tagosodes orizicolus Müir. La rápida dispersión de la enfermedad es 

atribuible a la capacidad de adaptación del vector a la zona tropical de América, la cual posee altas 

temperaturas y una elevada humedad relativa que proporcionan el entorno ideal para su desarrollo. 

Los síntomas de infección por RHBV se presentan desde la aparición de manchas blancas en la 

superficie foliar, hasta la marchitez completa de las plántulas en germinación. Se describe que el virus 

se transmite en los vectores de forma transovárica y finalmente pasa a las plantas por las glándulas 

salivales (Liu W y Wang X. 2018). 

Los mecanismos de defensa prevalentes de las plantas ante el estrés biótico se pueden categorizar en 

tres capas como son: i. La inmunidad desencadenada por patrones moleculares asociados a patógenos 

(PAMP), ii. La inmunidad desencadenada por efectores (ETI) y iii. El sistema de interferencia por 

ARN entre reinos mediado por exosomas (CKRI) (Zhang., et al. 2023). Según Hemmes H et al 

(2007), algunos Tenuivirus son capaces de evadir las primeras dos capas de inmunidad e incluso 

eludir los mecanismos de ribointerferencia de la capa CKRI, cuyo mecanismo hipotético se basa en 

la competencia selectiva de la proteína NS3 con algunos microRNAs endógenos del hospedero. 

Con el fin de profundizar en el conocimiento de los mecanismos de defensa al estrés biótico causado por 

RHBV, en este trabajo se realizó la evaluación cuantitativa de la expresión del gen osa-miR-528, 

implicado en la capa regulatoria CKRI. Para ello, se evaluaron los niveles de expresión del gen en una 

variedad de arroz resistente al ataque. Los niveles de expresión capturados permitió asociar la expresión 

del miR-528 con potenciales blancos genéticos involucrados en la respuesta al virus de la hoja blanca. 

Esta investigación aporta información para elucidar los mecanismos de resistencia a estreses bióticos, que, 

en un futuro, podrían ser implementados en las técnicas de mejoramiento vegetal. 



Materiales y métodos 

Selección de genes candidatos y diseño de primers 

Por revisión de literatura, se buscó una lista de los patosistemas virales más comunes que afectan el 

arroz, en conjunto con los microRNAs y blancos asociados (Tabla S1). Luego se usó la base de datos 

miRBase (/mirbase.org/) para delimitar los locus y blancos más probables de los miRNAs 

seleccionados (Tabla S2). Con esta información, se seleccionó un par de miRNAs (osa-miR-528 y 

osa-miR-171b), presentes en patosistemas de arroz, pero no reportados como presentes en el ataque 

por virus de hoja blanca. De los miRNAs elegidos, se buscó por literatura algunos de sus potenciales 

blancos para posteriormente buscar las secuencias codificantes en repositorios como Rice Genome 

Annotation Project (/rice.uga.edu/) y EnsemblPlants (/plants.ensembl.org/) (ver datos 

suplementarios). Posteriormente se seleccionaron los primers de los genes candidatos reportados en 

literatura, que luego fueron validados con el recurso OligoPerfect (/www.thermofisher.com/co/), 

optando por aquellos primers que no formasen dímeros (Tabla S3). 

Material vegetal y tratamiento experimental 

La evaluación experimental se realizó con la variedad de arroz Fedearroz 2000, una variedad 

resistente al ataque por el virus de la hoja blanca (RHBV). El modelo experimental consistió en un 

grupo control (sin presencia del insecto vector ni del virus) y un grupo experimental o tratamiento el 

cual contenía el insecto vector infectado con el virus causante de la enfermedad. Después de 18 días 

luego de la germinación de las plántulas, se realizó la infestación disponiendo de dos insectos por 

planta, mientras que para el tratamiento control no hubo infestación. Luego de 3 días de exposición a 

los insectos, se realizó la desinfestación para retirar todos los vectores de las plantas tratadas. Al sexto 

día posterior a la remoción de los insectos, se hicieron pooles de seis plantas y se tomaron muestras 

de tejido vegetal (hojas) las cuales fueron depositadas en nitrógeno líquido. Cada pool corresponde a 

una réplica biológica. En el experimento se analizaron tres réplicas biológicas. Todos los ensayos 

fueron realizados en el Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT). 

Extracción ARN total y síntesis de ADNc 

Se extrajo el ARN total de los pooles de plantas constituidos (3 réplicas biológicas para control y 3 

réplicas biológicas para el tratamiento), usando el kit RNeasy Mini de Qiagen® procediendo con las 

instrucciones del proveedor. La cuantificación del ARN extraído se validó con el espectrofotómetro 

NanoPhotometer N120 de Implen-™. Posteriormente, a partir de 1µg de ARN se realizó la conversión 

a ADN complementario (ADNc) utilizando el kit Transcriptor Universal cDNA Master Mix de 

Roche® siguiendo las instrucciones del proveedor. El programa de síntesis de ADNc consistió en: 

anillamiento de primers (25 °C por 5 minutos), retrotranscripción (55 °C por 10 minutos), 

denaturación (85 °C por 5 minutos) y finalizó en 4 °C por tiempo constante para mantener la 

estabilidad de las muestras. Los datos de cuantificación están incluidos en la Tabla S4. 

Análisis con PCR en tiempo real (qPCR) y análisis estadístico 

Para la detección de los genes candidatos presentes en la variedad Fedearroz 2000, se evaluó cada 

réplica biológica con cuatro réplicas técnicas en un ensayo de PCR en tiempo real basado en detección 

por SYBR Green. Para cada reacción se utilizaron 3μl de ADNc a una concentración de 2 ng/µl y 7μl 



del Mix de amplificación (Power SYBR Green PCR Master Mix (Roche®)) que contenía 1 µl de cada 

primer a una concentración final en la reacción de 2.5 µM. Las reacciones fueron incubadas en una 

microplaca de 384 pozos, usando el termociclador QuantStudio™ 6 Pro de Applied Biosystems. El 

programa de amplificación consistió en un periodo de incubación (95 °C por 600 segundos), 40 ciclos 

de amplificación (95 °C por 30 segundos, 65 °C por 30 segundos y 72 °C por 30 segundos), seguido 

de un análisis de denaturación (Tm Calling) para corroborar la especificidad de los primers utilizados 

(Figura S1). 

 

Se evaluaron los genes osa-miR528-precursor (AP014959.1), OsGID1 (LOC_Os05g33730), OsVIP2 

(LOC_Os01g24880.2), OsSCL6-IIa (LOC_Os02g44370.1), cuya expresión se normalizó usando el 

gen constitutivo Gliceraldehído-3- fosfato deshidrogenasa (GAPDH). Los primers utilizados están 

listados en la Tabla Suplementaria S3. Los análisis de expresión se determinaron con el método 2-

ΔΔCT según Livak y Schmittgen T (2001). Finalmente, para determinar si existían diferencias 

estadísticas significativas se realizaron test estadísticos de T-student pareados y se definió un valor 

de significancia p ≤ 0.05 entre control y tratamiento. 

 

Resultados 

Análisis del nivel de expresión génica, usando el método 2-ΔΔCT 

Para la variedad resistente Oryza sativa vr. Fedearroz 2000, la expresión del precursor de osa-miR-

528 presentó un aumento de 1.41 veces en respuesta a la infección por virus de la hoja blanca en 

relación al control (Figura 1a), sin embargo, estas diferencias no fueron significativas. Por otro lado, 

el gen OsGID1 presentó un descenso en la expresión relativa del 30% respecto al control (Figura 1b). 

Así mismo, la expresión relativa de los genes OsVIP2 y OsSCL6-IIa no presentaron diferencias 

estadísticamente significativas respecto al tratamiento control (Figura 1c-d). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Nivel relativo de expresión para los genes a) osa-miR528-precursor, b) OsGID1 c) OsVIP2 y d) 

OsSCL6-IIa en la variedad de arroz Oryza sativa vr. Fedearroz 2000, usando el método 2-ΔΔCT. 



La comparativa entre los niveles de expresión relativa de los genes evaluados, demostró que 

únicamente el gen precursor osa-miR-528 presentó una tendencia de sobreexpresión y por el contrario 

OsGID1 tiende a estar subexpresado en condiciones de estrés biótico. Las tablas S5-S8 muestran el 

promedio de los valores de expresión relativa de los genes evaluados para las muestras de Oryza 

sativa vr. Fedearroz 2000 usando GPDH como normalizador. 

 

Discusión 

En cuanto a las fuentes de resistencia al RHBV en arroz, un avance de Cruz-Gallego et al (2018) 

demostró que entre los 660 genotipos evaluados de arroz, siete de ellos son resistentes al RHBV, 

incluso diferenciándose de la variedad Fedearroz 2000 y Fedearroz 50 que usualmente son reportadas 

con mayor resistencia. Aunque no se han identificado genes candidatos de respuesta al estrés biótico 

causado por RHBV, un análisis de QTL (locus de rasgo cuantitativo) determinó que existe una región 

cromosómica (qHBV4.1) relacionada con una mayor probabilidad de respuesta inmune ante el RHBV 

(Romero L., et al. 2014).  

 

Un análisis de Silva A et al (2022), corroboró que la región qHBV4.1 contiene 33 genes que codifican 

proteínas de función desconocida y un gen que codifica la proteína Argonauta 4 (AGO4). Este 

resultado sugiere que la principal acción de algunos genes de la región qHBV4.1 es la de actuar como 

efector en las primeras fases de interacción entre el virus y la planta e impedir la entrada del virus, ya 

que la proteína AGO-4 es uno de los componentes principales del complejo de silenciamiento por 

RNA, interactuando con secuencias únicas de genomas virales (Jones-Rhoades., et al. 2006). 

 

Los resultados de este ensayo evidencian como el gen precursor de osa-miR-528 tiende a estar 

sobreexpresado en condiciones de infección por RHBV, soportado experimentalmente por lo 

demostrado por Wu J et al (2017), en donde este miRNA se transcribe activamente en el ataque del 

Virus de la Raya del Arroz (RSV). La tendencia de osa-miR-528 a aumentar su expresión, podría 

explicarse por la competencia que existe entre la unión de proteínas argonauta y la secuencia de osa-

miR-528 (Kumar K., et al. 2022), activando a su vez la defensa contra el virus a nivel sistémico. 

 

Por otro lado, el nivel de expresión relativa de OsGID1 se ve disminuido en el tratamiento de 

infección por RHBV, lo cual es soportado por los resultados de Du H et al (2015) que demuestran 

que OsGID1 al activarse transcripcionalmente induce la liberación de ácido abscísico y dispara las 

rutas de señalización mediadas por giberelinas durante la respuesta a estreses bióticos. Una 

posibilidad es que la expresión de miR-528, reduzca la expresión de OsGIDI y por lo tanto no se 

induzcan las vías de defensa mediadas por ácido abscísico y giberelinas, reduciendo la capacidad de 

la planta al ataque viral. Finalmente, las diferencias no significativas en la expresión de los demás 

genes evaluados, son explicadas principalmente, por la alta variación en las respuestas biológicas 

medidas, es necesario en próximas experimentaciones aumentar el número de réplicas biológicas a 

evaluar para encontrar un patrón más constante en la expresión de los genes evaluados. 

 

Aunque no hubo diferencias significativas en la expresión relativa del gen OsSCL6-IIa entre los 

tratamientos y el control, un trabajo de Tong A et al (2017) soporta el rol múltiple que cumplen la 

familia de proteínas SCL6-IIa en procesos del desarrollo floral, la respuesta a estrés por metales 

pesados y la regulación de giberelinas ante ataques por RSV (Li Y., et al. 2022). Estos resultados de 



las pocas diferencias en la expresión génica, podrían deberse a la participación de OsSCL6-IIa en 

otros procesos celulares y que no controlan directamente el módulo de resistencia al RHBV.  

 

Conclusiones  

La tendencia en la expresión del gen precursor de osa-miR-528 fue mayor en los tratamientos de 

plantas infectadas con RHBV respecto al control, por su parte, el gen OsGID1 tiende a estar 

subexpresado en los tratamientos de plantas infectadas con RHBV. Esto sugiere que la exposición al 

virus de la hoja blanca tiende a incrementar la expresión de osa-miR-528 y a inhibir la expresión de 

OsGID1 en la variedad resistente Fedearroz 2000, sugiriendo la implicación del miR-528 en los 

mecanismos de respuesta ante la infección por el virus de la hoja blanca en arroz. 
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Datos suplementarios 

 

 

 

 

Tabla S1. Lista de patosistemas, microRNAs asociados y sus targets. 

Patógeno viral * Precursor Locus del 

precursor 

mRNA targets (MSU ID) Fuente Gene Target 

Rice Stripe Virus (RSV) miR528 

Chr3:166732

8-1667415 

[+] 

LOC_Os06g37150 

LOC_Os01g24880.2 

LOC_Os06g06050 

LOC_Os08g42640 

 

[1] [2] 

[6] 

[6] 

[6] 

[11] 

OsAAO2 

OsVIP2 

OsDWARF3 

OsRFI2 

Rice Stripe Virus (RSV) miR528 

Chr3:166732

8-1667415 

[+] 

LOC_Os11g01869 [3] [10] OsDRB1 

Rice Stripe Virus (RSV) miR528 

Chr3:166732

8-1667415 

[+] 

LOC_Os02g45070 [2] OsAGO1a 

Rice Stripe Virus (RSV) 
miR166c-

3p 

Chr3:348778

8-3487912 

[+] 

LOC_Os07g06130 [4] OsEIN2 

Rice Stripe Virus (RSV) miR160a 

Chr2:351158

5-3511672 [-

] 

LOC_Os06g47150.3 [5] HD-ZIP III 

Rice Stripe Virus (RSV) miR167a 

Chr12:25476

808-

25476948 [+] 

LOC_Os04g57610 [6] ARF8 

Rice Stripe Virus (RSV) miR156b 

Chr1:466634

1-4666516 

[+] 

LOC_Os04g46580 [6] 
SCARECRO

W 

Rice Stripe Virus (RSV) miR1425 

Chr5:886214

9-8862250 

[+] 

LOC_Os11g15060 [6] 

SAM-

dependent_M

Tases 

Rice Dwarf Virus (RSV) 
miR172d-

3p 

Chr1:429237

36-42923973 

[-] 

LOC_Os06g43220.1 [6] OsAP2 

Rice Stripe Virus (RSV) 
miR168a-

5p 

Chr2:155315

4-1553240 [-

] 

LOC_Os02g45070 [7] OsAGO1a 

Rice Ragged Stunt Virus 

(RRSV) 

miR319a-

5p 

Chr1:268232

82-26823472 

[-] 

LOC_Os07g05720 [8] OsTCP21 

Rice Stripe Virus (RSV) miR171b 

Chr8:536915

3-5369252 

[+] 

LOC_Os02g44370 

LOC_Os05g33730 

LOC_Os03g49990 

[9] [13] 

[6] [12] 

[13] 

 

OsSCL6-IIa 

OsGID1 

OsGAI 

*Todos los experimentos y literatura consultada usaron como modelo Oryza sativa subsp. japonica cv. Nipponbare 
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Secuencias codificantes de genes candidatos 

 

Secuencia precursora de osa-miR-528 

>AP014959.1:1667329-1667415 Oryza sativa Japonica, chromosome 3, cultivar: 

Nipponbare, complete sequence 

GTGGAAGGGGCATGCAGAGGAGCAGGAGATTCAGTTTGAAGCTGGACTTCACTTTTGCC 

TCTCTCTCCTGTGCTTGCCTCTTCCATT 

 

Secuencia precursora de osa-miR-171b 

>ENA| AY551247.1: 5369153-5369252 Oryza sativa precursor microRNA 171b gene, 

complete sequence 

GAAATGAAATTGTAGCTATGATGTTGGCCCGGCTCACTCAGATGGATCATCGGTGCAGAA 

GAGTGCATGAATCTGATGCAGTCTCAGTGTAGTATGCTCCATGCTGGAACTTCTGATTGA 

GCCGTGCCAATATCTCAGCACCATTTTTATGCAATCATGC 

 

CDS L-Ascorbate Oxidase (Os06g37150)  

>LOC_Os06g37150.1 

ATGGCGGCCGCCGTGCAGCTGCTCGTCGTCGCCGCCGCCGCCGCCATGGCGGCGGCGTGC 

TGCGCCGGCATGGCGGCGGCGGCGGCGACGGTGGAGGTGACGTGGGACGTGGAGTACGTA 

CTGTGGGCGCCGGACTGCCAGCAGCGGGTGATGATCGGGATAAACGGCAGGTTCCCGGGG 

CCCAACATCACCGCGCGCGCCGGCGACGTGATCAGCGTCACCATGAACAACAAGATGCAC 

ACCGAGGGCGTCGTCATCCACTGGCACGGCATCAGACAGTTTGGCACGCCGTGGGCGGAC 

GGGACGGCATCGATATCCCAGTGCGCAGTGAACCCGGGCGAGACGTTCGTCTACAAGTTC  

GTCGCCGACAAGCCGGGCACCTACTTCTACCACGGCCACTTCGGGATGCAGCGCGCCGCG 

GGCCTGTACGGTTCCCTCATCGTCCTCGACTCGCCGGAGCAGCCCGAGCCGTTCCGCCAC 

CAGTACGACGACGGCGGCGAGCTCCCCATGATGCTCCTCAGCGACTGGTGGCACCAGAAC 

GTCTACGCCCAGGCCGCCGGACTCGACGGCAAGGACAGGCACTTCGAGTGGATCGGCGAG 

CCCCAGACGATCTTGATCAATGGGAGAGGACAGTTCGAGTGCACGCTGGGGCCAGCGAGG 

AAGAGCTTTGAGAAGCTCCTCAACGAGAACGTGGAGACCTGCGTCGACGACCAGAAGATG 

TGCAGCGACCAGGAGAAGTGCCTGAGGAGGAGCGAGTGCGGGCCGTACTGCCCCAGGAGC 

CAGTGCGCCCCTGTCGTGTTCAATGTCGAGCAGGGGAAGACTTACCGCCTTAGGATCGCC 

AGCACCACCTCCCTTTCTCTCCTCAACGTCAAGATTCAAGGGCACAAGATGACGGTGGTG 

GAGGCCGACGGGAACCACGTGGAGCCGTTCGTGGTCGACGACATCGACATCTACTCCGGC 

GAGAGCTACTCCGTCCTCCTCAAGGCCGACCAGAAGCCGGCGAGCTACTGGATCTCCGTC 

GGCGTCAGGGGGCGCCACCCCAAGACGGTGCCGGCGCTCGCCATCCTCAGCTACGGCAAC 

GGCAACGCGGCGCCGCCGCCGCTCCAGCTGCCCGCCGGCGAGCCCCCCGTGACGCCGGCG 

TGGAACGACACACAGCGCAGCAAGGCCTTCACCTACAGCATCAGGGCGCGCAAGGACACC 

AACCGGCCGCCGCCGGCGGCCGCCGACCGGCAGATCGTCCTGCTCAACACGCAGAACCTC 

ATGGACGGGCGCTACAGGTGGTCCATCAACAACGTGTCCCTGACGCTGCCGGCGACGCCG 

TACCTGGGCGCCTTCCACCACGGCCTCCAGGACAGCGCGTTCGACGCGTCCGGCGAGCCG 

CCGGCGGCGTTCCCGGAGGACTACGACGTGATGAGGCCGCCGGCGAACAACGCGACGACG 

GCGAGCGACAGGGTGTTCCGGCTGCGACACGGCGGCGTGGTGGACGTGGTGCTCCAGAAC 

GCCAACATGCTGAGGGAGGAGGTGAGCGAGACGCACCCGTGGCACCTCCACGGCCACGAC 

TTCTGGGTGCTCGGCTACGGCGACGGCCGGTACGACCCGGCGGCGCACGCGGCGGGGCTC 

AACGCCGCCGACCCGCCGCTGCGGAACACGGCGGTGGTCTTCCCGCACGGGTGGACGGCG 

CTTCGGTTCGTCGCCAACAACACCGGCGCGTGGGCGTTCCACTGCCACATCGAGCCGCAC 

CTCCACATGGGCATGGGCGTCGTCTTCGTCGAGGGGGAGGACAGGATGCACGAGCTCGAC 

GTGCCCAAGGACGCCATGGCGTGCGGCCTCGTCGCCAGGACGGCCGCCACGCCGCTCACC 

Tabla S2. miRNAs escogidos para este estudio 

microRNA Locus del precursor mRNA targets Gene target 

osa-miR-528 Chr3:1667328-1667415 [+] 

LOC_Os06g37150 

LOC_Os01g24880.2 

LOC_Os06g06050 

LOC_Os08g42640 

L-Ascorbate Oxidase 

OsVIP2 

OsDWARF3 

OsRFI2 

osa-miR-171b Chr8:5369153-5369252 [+] 

LOC_Os02g44370 

LOC_Os05g33730 

LOC_Os03g49990 

OsSCL6-IIa 

OsGID1 

OsGAI 

http://rice.uga.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os02g44370


CCGGCAACGCCGCTGCCTCCGTCGCCGGCGCCGGCGCCATGA 

 

CDS OsVIP2 (LOC_Os01g24880.2) 

 >LOC_Os01g24880.2 

ATGGGCGCCGAGGAGGAGGAGGAGCCGGCGTCGGCCGTCGGGAGGGAGGGGGGAGGAGGA 

GGAGGCGGGGCGAGGGCCGCGGGGGCGGGGGCGGGGGGCGACACCGCCGACGACGACGAC 

AGCGGGGAGAGCGCCGCGGCGGTGGTCCCGTGCTCGATCTGCCTCGACGCGGTGGTCGCC 

GGCGGCGGGGACAGGTCCACGGCGAGGCTGCAGTGCGGCCACGAGTTCCACCTCGATTGC 

ATTGGTTCAGCATTTAATGCCAAAGGAGTTATGCAATGCCCCAACTGTCGCCAAATTGAG 

AGGGGGAATTGGCTCTATGCAAATGGTTCGCGTCCATCACAGGATGTAAGTAATGATGAT 

TGGGGTCATGATGAAGACTTTTATGATGCTAATCAACCAGAGACATCAAGGAGTGTCTTT 

TTGCCATTCCGCTTCCAATGGTGTCCTATTGGCCGCTTAGCCCAACTTCCATCTGTATTT 

GATGAAGGAGAGTCAGCACCACCCGTAACCTTTCATGATTTCATGGGACAGAACTTCACT 

TCTGAGCATTTGCCTGTATCAGCACCTGGGGCAACTCCTCCAGGCCCATATATCGCTTAC 

TTTCAGCCTCTTCAATCATCGGCATCATCATCAAGTTCCCATGTCACTGAAAGAACTATG 

GATGGCACCACCTATCATGATCACTGGAACCCCCTACCTGGGCCATCAGATGGTCGACCA 

TTGGCTACAGTGCATCCCATTGATTTCCATCATAACCACTGGACGCACCTGCCCAACTCC 

TATTCTCAACCCAACAGCAATAATGGTGTAGCTGAGCAGATGGCAATCCCTGTGGTACCA 

ATGAGGGTTGGGGGCCTTGATAGTGATAGCCAACAGCGAGGATCTCTCCCCTCAGTTTAT 

GGAAATGGGTAA 

CDS OsRFI2 (LOC_Os08g42640)  

>LOC_Os08g42640.1 

ATGGATCTGGAGAGGTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCCGAGGGAGGAGGAGGAGGAGGAGGA 

GGAGGCGCGTCGTGCTCCATCTGCCTGGATCCGGTGGTGGCCGGGGGCAGGTCCGTCGCC 

AGGCTGCAATGCGGGCACGAGTTCCACCTAGACTGCATTGGATCGGCATTTAATGCAAAA 

GGGGCCATGCAATGCCCTAATTGTCGGAAGATTGAGAAAGGCCGCTGGCTTTACGCAAGT 

GGGCACCATCCATCTCCTGATATTGATATAGGTGGCTGGGTGACTGGTGAAACCTATGAC 

ATCACCTCAGATATTCCATTTGGTTTTCAATGGTGCCCCTTTAGTGGATTCACCCAGCTA 

GCATCTGTATTTGAGGAGGGTGAAGCTGAACAAACTTCTTATCATACAGTTGGAGATCAT 

TCAAATGCTGCTAGCAGTTCTCTTGTTTGCCCTTACCTTGCACTGCGTGGTTTTCTCCAT 

CCTGTGCATGTCCCTTCTAGTTCTAGTTCTGGTGCCGAAAACAGTTCATTTCATCGGCAT 

CCAACTAGCTTGGAAGGCCATGCAGCCCACGATTTGAGCAATACACAAGTTTTCCATGCA 

ACAGAGTCAAGAAATCATGACAATGACCACCGCTATATGAGCAATCTTCCTGTGTCAGGC 

ATTCCTGATCATTCTGTAGCTCCATTTGGTATAGGATTGCCGAGATATGACAGCAGCAGC 

CAACAGAGAACAAGGCCATATGCACATCACCGTCCCCTAGTTCACAGGCCCACACCTCGC 

AACGGAAGCAATATGGTTACACCATTAGGGTCTGTGCCAGCTGTTATGGCTGAGACTAGA 

GGCCATGGTCATGGTGCGAGGGGACACATGTATCAACAGTCAATGCACTCATTGCAGAGC 

AGCCCATTCCCCCCTACATCTAGAAGGGTTAGGCCTAGGGCTTTAACAATTACATCTTTC 

ATCGCAGCATCATCCTCAGCTGAGATTGGAGGACACCATGGCTTTGCTCCTCCTGTGAAC 

AGGAGCAATTCCTCGGATGGTGAGGCTGTTTCTAGACCTGTTGATCGGCCATATGGGTGG 

GGCCAGGAGGGCTTTACCCCATTTCCCTGGATCCCAGCTGACGGTGAATCTCACTGGTGG 

GGCACCTTCAATCCCATGCAGAACCATACACATGGAGGCTTTACTCGAAGACCCACCGGG 

GAGCGAATGCCGCAGAGCCACCCAGATAGTGGATATCATTCCATGCATCCTCAGAGGATG 

CCGCCATTCTTGTAA 

 

CDS OsDWARF3 (LOC_Os06g06050)  

>LOC_Os06g06050.1 

ATGGCGGAAGAGGAGGAGGTGGAGGAGGGGAGGTCCTCGTCGTCGGCGATACTGGACCTG 

CCGGAGCCGCTGCTGCTGCACATCCTGAGCTTCCTGACGGACGTGAGGTCTCGGCACAGG 

GCGGCGCTGGCGTGCGGGAGGATGCGGGCGGCGGAGCGGGCGACGAGGTCGGAGCTCTCG 

CTGAGGGGCGACCCGAGGTCGCCGGGGTTCCTGTTCCTCTCGCACGCGTTCCGCTTCCCG 

GCGCTGGAACACCTCGACCTCTCGCTCGTCTCGCCGTGGGGGCATCCGCTTCTCTCCTCC 

GTGCCGCCCTGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCGCGCCCTCGGCGTCGTCGTCGTCGGGGATG 

AACGTGTACCACCCCGAGGCGATCTCCGAGCAGAACGCCTTCATCGCCGCCCGCCTCGCG 

GGCTGCTTCCCGGCGGTGACCTCGCTCGCCGTCTACTGCCGCGACCCCACCACGCTCGCC 

AACCTCACCCCGCACTGGCAGGCCTCCCTCCGCCGCGTCAAGCTCGTGCGCTGGCACCAG 

CGCCCGCCCACCCTCCCCGACGGCGCGGATCTCGAGCCGCTGCTGGAGACCTGCGCCGCG 

CTCCGGGAGCTCGACCTGTCGGAGTTCTACTGCTGGACCGAGGACGTCGTGAGGGCGCTC 

ACCACGCACCCTTCCGCCACCGCGGCGCTCACCCACCTCGACCTCGGCCTCGCCGCCGCC 

ACCGACGGCTTCAAATCCTCCGAGCTTGGGCCAATCGCGGCCTCCTGCCCCAACCTCCGC 

AAGCTCGTGGCGCCATGCTTGTTCAACCCACGGTTCAGCGATTGCGTCGGCGACGACGCG 

CTGCTCTCGCTGGCCACCAGCTGCCCGCGGCTGACCGTCTTGCGGCTCAGCGAGCCGTTC 

GAGGCTGCGGCCAACATCCAGAGGGAGGAGGCGGCCATCACCGTTGCGGGGCTAGTCGCC 



TTCTTCGCGGCGCTCCCCGCGCTGGAGGATTTCACCATGGATCTCCAGCACAATGTGCTG 

GAGGCCGCGCCCGCGATGGAGGCGCTTGCCCGAAGGTGCCCGCGGATCAAGTTCTTGACC 

CTGGGTTCCTTCCAGGGGCTGTGTAAGGCCTCTTGGTTGCATCTTGATGGTGTTGCGGTG 

TGCGGTGGGCTGGAGTCACTTTACATGAAGAATTGCCAGGATCTCACGGATGCCAGCCTT 

GCGGCAATTGGCCGTGGGTGCCGGAGGCTTGCTAAGTTCGGCATCCATGGCTGTGACCTT 

GTCACTTCGGCTGGGATCAGGAGGCTTGCATTCACGCTTCGGCCTACTCTCAAGGAAGTC 

ACTGTCTTGCACTGCCGGCTTCTGCACACTGCAGAATGTCTCACTGCTCTAAGTCCGATC 

CGTGATCGCATTGAAAGTCTTGAGATCAACTGTGTCTGGAACACAACCGAACAACCCTGC 

AGTGTTGCAAATGGCACCACCACCGAATGCGATCCTGAGGATGATGAGCTTGGTGAAGTG 

TACGAGTCTGCAGCCAAGAAATGTAGGTACATGGAATTTGATGATCTTGGAAGCTGGGAG 

ATGCTCAGGTCACTCTCCCTATGGTTCTCTGCTGGCCAGCTTCTCTCTCCGCTCATTTCT 

GCTGGTCTCGATAGCTGTCCCGTGCTTGAGGAGATCTCAATTAAGGTGGAGGGTGATTGC 

CGGACATGCCCACGACCTGCTCCAAGAACAATTTTTGGCTTAAGTGATCTTGCAGGCTTC 

CCAGTATTAGCCAAGATGAAATTGGACCTCAGTGAAGCTGTGGGTTATGCACTTACTGCA 

CCAACAGGGCAGATGGATCTTTCACTATGGGAGCGATTTTATTTGCATGGTATCGAATCA 

CTGCAGACTTTGTATGAATTGGACTACTGGCCGCCCCAAGACAAGGATGTGCACCACCGG 

AGCCTGACATTGCCAGCCGTGGGATTGATCCAACGCTGCGTTGGACTCAGGAAGCTTTTC 

ATCCATGGCACCACACATGAGCACTTCATGACCTTCTTCCTTTCAATTCCAAACTTGCGG 

GACATGCAGTTGCGGGAGGACTATTATCCAGCCCCAGAGAATGATCTGATGTTCACAGAG 

ATGCGGGCTGAATCTTGGCTTAGGTTTGAGGTGCAACTGAACAGCCGGCAAATTGATGAT 

TAG 

 

CDS OsSCL6-IIa (LOC_Os02g44370)  

>LOC_Os02g44370.1 

ATGAGGGCGGCGCTGTTCGGTGCCGAGAGGAGCGGGGTAGTGGACCTCGGCGGCATCGGC 

GGCGGTAACAGGGGGCTGTTTTGGCCGGCGGGGAAGGGGGGCCTGGTGGTGGTGGAGCCG 

AGGTCGGTGCTGGACTGCACGCGCAGCCCGAGCCCGCGCAATTCCACCTCGACGCTGTCG 

TCGTCCCAGGGCGGCGGCGGGGCGGACTCGACCGGTGTGGCGGCGGTTTCGGAGAGCAGC 

GCCGCCGCCGCCGAAGCCACCAAATGGGGAGCCCCCGGGGAACACGGGGGCGGCGGTGGC 

GGCGGTGGCGGCGGTGGGAAGGAGGACTGGAGCAGCGGCTGTGAGTTGCCCCCGATACCG 

GGGACCCTGGATGTGGGGCTCGTCGGAGGAGAGGGCTGGGACACCATGCTCGGCAACGCC 

GCCGCCGCCGCAGCCGGGCAGGATCAGTCGTTCTTGAACTGGATCATTGGGGCCGCCGGC 

GACCTGGAGCAGCCCGGGCCGCCGCTTCTTGACAATGCGGGATTCGGGATCCCGGCCGTC 

GACCCGCTGGGCTTCTCTCTGGACCACTCCCTCAGCGGCGTCGCCTCCGACCTGTCGTCC 

TCCGGTGCGCACACCGCAACCGGCGGCGCGGGTGGCGGCAAGGCTTCCCTAGGATTCGGT 

CTCTTCTCGCCGGAAGCCACCTCTCTCGAGCAGCCGCCGCCGCCGATGCTGTTCCACGAA 

GGTATCGACACGAAGCCCCCTCTTCTGGGCGCGCAGCCGCCGGGCCTCCTCAACCACTAT 

CACCACCAGCCGCCGAATCCCGCCGCAACCTTCTTCATGCCTCACCCATCCTTCCCCGAA 

CACAATCACCAGTCGCCACTCCTCCAGCCACCGCCCAAACGCCACCACTCCATGCCTGAT 

GACATCTACCTCGCCCGTAACCAGCTACCGCCTGCGGCGGCGGCGGCGCAGGGTCTCCCG 

TTTTCACCACTACATGCCTCGGTTCCGTTCCAGCTCCAGCCTTCGCCGCCACCGATTCGC 

GGGGCGATGAAGACGACGGCTGCGGAGGCCGCGCAGCAGCAGTTGCTGGACGAACTGGCA 

GCGGCGGCAAAGGCAACCGAGGCTGGCAATTCCGTCGGCGCGCGCGAGATATTGGCGCGG 

CTCAATCAACAGCTCCCCCCTCTTGGGAAGCCCTTCCTCCGCTCCGCCTCCTACCTCAGG 

GAGGCCCTCCTCCTCGCACTCGCTGACAGCCACCATGGCGTCTCCAGCGTCACCACGCCG 

CTCGACGTTGCCCTCAAGCTCGCGGCCTACAAGTCGTTCTCCGACCTGTCGCCCGTGCTG 

CAGTTTGCAAACTTCACGGCAACTCAGGCACTTCTTGATGAAATTGGTGGCACCGCAACT 

TCCTGCATACATGTCATTGACTTCGATCTCGGTGTTGGCGGTCAGTGGGCTTCCTTCTTG 

CAGGAGCTTGCGCACCGCCGTGCTGCTGGAGGTGTGACCTTGCCATTGTTGAAGCTAACA 

GCTTTCGTGTCGACTGCTTCCCACCATCCATTGGAGCTGCACCTTACCCAGGATAACCTT 

TCTCAGTTTGCCGCAGACCTTGGAATTCCTTTTGAGTTCAATGCCGTCAGTCTTGATGCA 

TTCAATCCTGGGGAGCTTATTTCTTCAACTGGTGATGAAGTTGTGGCTGTTAGCCTCCCT 

GTTGGTTGCTCCGCTCGTGCACCACCGCTGCCAGCAATCCTTCGTTTGGTGAAGCAGCTT 

AGTCCGAAGATTGTGGTGGCTATTGACCATGGAGCTGATCGTGCAGACCTTTCATTCTCG 

CAGCACTTCCTGAATTGTTTCCAGTCTTGCGTGTTCCTCCTTGACTCACTTGATGCTGCT 

GGTATTGATGCTGATTCTGCCTGCAAGATTGAGAGGTTTCTGATTCAGCCTAGAGTTCAT 

GATATGGTGCTTGGACGGCACAAGGTACACAAAGCAATAGCATGGAGGAGTGTTTTTGCA 

GCAGCTGGGTTTAAGCCTGTTCCACCCAGCAACCTTGCCGAGGCACAGGCAGACTGCCTC 

CTGAAGCGAGTGCAGGTCCGAGGATTCCATGTGGAGAAGTGCGGAGCTGCTCTCACGCTC 

TACTGGCAGCGTGGTGAGCTTGTCTCCATATCATCATGGCGGTGCTGA 

CDS OsGID1 (LOC_Os05g33730)  

>LOC_Os05g33730.1 

ATGGCCGGCAGCGACGAGGTCAACCGCAACGAGTGCAAGACGGTGGTGCCGCTCCACACA 



TGGGTGCTCATCTCCAACTTCAAGCTGTCGTACAACATTCTGCGGCGGGCGGACGGGACG 

TTCGAGCGGGACCTCGGGGAGTACCTGGACAGGAGGGTGCCGGCGAACGCGCGGCCGCTG 

GAGGGGGTGTCGTCGTTCGACCACATCATCGACCAGTCGGTGGGGCTGGAGGTGCGCATC 

TACCGGGCGGCGGCGGAGGGTGACGCGGAGGAGGGGGCGGCGGCGGTGACGCGGCCCATC 

CTTGAGTTCCTGACGGACGCGCCAGCGGCGGAGCCGTTCCCGGTGATCATATTCTTCCAC 

GGCGGCAGCTTCGTGCACTCGTCGGCCAGCTCGACCATCTACGACAGTCTGTGCCGCCGG 

TTCGTGAAGCTGAGCAAGGGCGTCGTGGTGTCCGTCAACTACCGGCGCGCGCCGGAGCAC 

CGCTACCCGTGCGCGTACGACGACGGGTGGACCGCGCTCAAGTGGGTCATGTCGCAGCCG 

TTCATGCGCAGCGGCGGCGACGCGCAGGCCCGCGTGTTCCTCTCCGGCGACAGCTCCGGC 

GGCAACATCGCCCACCACGTCGCCGTCCGCGCCGCCGACGAGGGCGTCAAGGTCTGCGGC 

AACATCCTGCTCAACGCCATGTTCGGCGGCACCGAGCGCACGGAGTCGGAGCGGCGGCTC 

GACGGCAAGTACTTCGTGACGCTCCAGGACAGGGACTGGTACTGGAAGGCGTACCTGCCG 

GAGGACGCCGACCGGGACCATCCGGCGTGCAACCCGTTCGGCCCGAACGGCCGGCGGCTC 

GGGGGCCTCCCCTTCGCCAAGAGCCTCATCATCGTGTCGGGCCTGGACCTCACCTGCGAC 

CGGCAGCTCGCCTACGCCGACGCCCTCCGGGAGGACGGCCACCACGTCAAGGTTGTCCAA 

TGCGAGAACGCCACGGTGGGGTTCTACCTGTTGCCCAACACCGTCCACTACCACGAGGTC 

ATGGAGGAGATCTCCGACTTCCTCAACGCTAACCTCTACTACTAG 

 

CDS OsGAI (LOC_Os03g49990)  

>LOC_Os03g49990.1 

ATGAAGCGCGAGTACCAAGAAGCCGGCGGGAGCAGCGGCGGCGGGAGCAGCGCCGATATG 

GGGTCGTGCAAGGACAAGGTGATGGCGGGGGCGGCGGGGGAGGAGGAGGACGTCGACGAG 

CTGCTGGCGGCGCTCGGGTACAAGGTGCGGTCGTCCGACATGGCCGACGTCGCGCAGAAG 

CTGGAGCAGCTGGAGATGGCCATGGGGATGGGCGGCGTGAGCGCCCCCGGCGCCGCGGAT 

GACGGGTTCGTGTCGCACCTGGCCACGGACACCGTGCACTACAACCCCTCGGACCTCTCC 

TCCTGGGTCGAGAGCATGCTTTCCGAGCTCAACGCGCCGCTGCCCCCTATCCCGCCAGCG 

CCGCCGGCTGCCCGCCATGCTTCCACCTCGTCCACTGTCACCGGCGGCGGTGGTAGCGGC 

TTCTTTGAACTCCCAGCCGCTGCCGACTCGTCGAGTAGCACCTACGCCCTCAGGCCGATC 

TCCTTACCGGTGGTGGCGACGGCTGACCCGTCGGCTGCTGACTCGGCGAGGGACACCAAG 

CGGATGCGCACTGGCGGCGGCAGCACGTCGTCGTCCTCATCGTCGTCTTCCTCTCTGGGC 

GGTGGGGCCTCGCGGGGCTCTGTGGTGGAGGCTGCTCCGCCGGCGACGCAAGGGGCCGCG 

GCGGCGAATGCGCCCGCCGTGCCGGTTGTGGTGGTTGACACGCAGGAGGCTGGGATCCGG 

CTGGTGCACGCGTTGCTGGCGTGCGCGGAGGCCGTGCAGCAGGAGAACTTCGCGGCCGCG 

GAGGCGCTGGTCAAGCAGATCCCCACGCTGGCCGCGTCCCAGGGCGGCGCCATGCGCAAG 

GTCGCTGCCTACTTCGGCGAGGCCCTCGCCCGCCGCGTGTACCGCTTCCGCCCCGCGGAC 

AGCACCCTCCTCGACGCCGCCTTCGCCGACCTTCTGCACGCCCACTTCTACGAGTCCTGC 

CCCTACCTCAAGTTCGCCCACTTCACCGCAAATCAAGCCATCCTCGAGGCTTTCGCCGGC 

TGCCACCGCGTCCACGTCGTCGACTTCGGCATCAAGCAGGGGATGCAATGGCCAGCTCTC 

CTCCAGGCCCTCGCCCTTCGTCCCGGCGGCCCCCCATCGTTCCGCCTCACCGGCGTCGGC 

CCCCCGCAGCCGGACGAGACCGACGCCTTGCAGCAGGTGGGTTGGAAGCTTGCCCAGTTC 

GCGCACACCATTCGCGTCGACTTCCAGTACCGGGGACTCGTCGCCGCCACTCTCGCGGAC 

TTGGAGCCGTTCATGCTGCAGCCGGAGGGCGAGGCGGACGCGAACGAGGAGCCTGAGGTG 

ATCGCCGTCAACTCGGTGTTCGAGCTGCACCGGCTGCTCGCGCAGCCCGGCGCGCTGGAG 

AAGGTCCTGGGCACGGTGCACGCGGTGCGGCCAAGGATCGTCACCGTGGTAGAGCAGGAG 

GCCAACCACAACTCCGGCTCATTCCTCGACCGGTTCACCGAGTCGCTGCACTACTACTCC 

ACCATGTTCGATTCCCTCGAGGGCGGCAGCTCCGGCCAGGCCGAGCTCTCTCCGCCGGCT 

GCCGGGGGCGGCGGTGGCACGGACCAGGTCATGTCCGAGGTGTACCTCGGCCGGCAGATC 

TGCAACGTCGTGGCGTGCGAGGGCGCGGAGCGCACGGAGCGCCACGAGACGCTGGGGCAG 

TGGCGCAACCGCCTCGGCCGCGCCGGCTTCGAGCCCGTGCACCTGGGCTCCAATGCCTAC 

AAACAGGCGAGCACGCTCCTCGCGCTTTTCGCCGGCGGCGACGGCTACCGGGTGGAGGAG 

AAGGAGGGCTGCCTCACGCTGGGCTGGCACACGCGCCCGCTCATCGCCACCTCGGCATGG 

CGCGTCGCCGCGGCGTGA 

 

 

 

 

 

 

 



 
Tabla S3. Primers usados para amplificar ADNc de cada gen 

Gen Forward (5’-3’) Reverse (5’-3’) 

Tamaño 

amplicón 

(pb) 

OsAAO2 CGAGAACGTGGAGACCTGCGTCGA CCACCACCGTCATCTTGTGCCCTTG 218 

OsVIP TTGCCTGTATCAGCACCTGG ACCACAGGGATTGCCATCTG 287 

OsDWARF3 GGAGGACTATTATCCAGCCCCAGA TCCCATTTGTCACCAAGCCAGGAAT 180 

OsRFI2 GCCCACACCTCGCAACGGAA TGGCTCTGCGGCATTCGCTC 453 

OsSCL6-IIA GATATGGTGCTTGGACGGCA AGGTTGCTGGGTGGAACAG 95 

OsGID1 ACCGCAACGAGTGCAAGAC TTGTACGACAGCTTGAAGTTGGA 73 

OsGAI GACGTCAACGAACGCTCAATT CGGAGTCCAGTCGTCGATCT 206 

osa-miR-528-

precursor 
CAGAGGAGCAGGAGATTCA AAACTTCCACAGAACAGCCT 60 

osa-miR-

171b-

precursor 

TGATTGAGCCGTGCCAATATC CAGTGCAGGGTCCGAGGTAT 60 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla S4. Datos de cuantificación de RNA de Oryza sativa L. 

Variedad Réplica biológica ng/μL A260/A280 A260/230 

Fedearroz 2000 

Control 1 373,2 2,14 1,74 

T1.1 306,1 2,18 1,82 

T2.1 329,4 2,19 1,85 

Control 2 312,4 2,15 2,26 

T1.2 327,5 2,13 1,94 

T2.2 153,7 2,15 2,23 

Control 3 331,3 2,18 2,02 

T1.3 215,9 2,14 1,76 

T2.3 203,3 2,14 1,80 

Bluebonnet 50 

Control 1 165,8 2,16 2,26 

T1.1 225,0 2,16 1,95 

T2.1 315,8 2,17 1,71 

Control 2 206,8 2,16 2,21 

T1.2 448,2 2,20 1,87 

T2.2 192,2 2,17 2,16 

Control 3 297,0 2,19 2,23 

T1.3 258,8 2,17 2,25 

T2.3 343,6 2,16 2,21 

AGO2P33-1 

Control 1 202,8 2,19 1,83 

T1.1 492,3 2,03 1,92 

T2.1 164,2 2,18 1,97 

Control 2 228,8 2,18 1,95 

T1.2 261,2 2,18 1,93 

T2.2 475,0 2,20 2,24 

Control 3 484,1 2,20 2,26 

T1.3 486,6 2,20 2,14 

T2.3 255,9 2,16 2,17 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura S1. Curvas de denaturación de los productos de qPCR en tiempo real  

a. Conglomerado 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

b. osa-miR-528 precursor c. VIP-2 

d. GID1 e. SCL6-IIa 

f. GAPDH g. EEF1 



 

Tabla S5. Tratamiento de datos replicados: gen osa-miR-528-precursor  

Muestra Var. 
osa-miR-

528 

osa-miR-

528 

osa-miR-

528 
GPDH GPDH GPDH 

∆Ct ∆∆Ct 2-∆∆Ct 

 

Fedearroz-2000 Ct1 Ct2 Ct3 Ct1 Ct2 Ct3  

                     

Control 1 30,68 30,48 30,63 27,58 27,10 27,59        

                     

Control 2 28,54 28,36 28,39 25,51 25,06 25,28        

                     

Control 3 29,83 31,61 29,71 26,09 26,97 26,95        

                     

PROMEDIO   29,80     26,46   3,34 0,00 1,02  

                     

Tratamiento 1 28,28 28,27 28,30 25,84 25,66 25,75        

                     

Tratamiento 2 29,77 29,45 29,53 25,55 25,47 24,82        

                     

Tratamiento 3 27,73 27,87 27,91 25,40 25,73 25,28        

                     

PROMEDIO   28,57     25,50   3,07 -0,28 1,41  

Tabla S5. Representa el promedio de valores Ct determinados del gen precursor de osa-miR-528 para las 

muestras de Oryza sativa de la variedad Fedearroz 2000. Nivel Relativo en la expresión génica utilizando 

GPDH como normalizador. 
 

Tabla S6. Tratamiento de datos replicados: gen OsGID1  

Muestra Var. OsGID1 OsGID1 OsGID1 GPDH GPDH GPDH 
∆Ct ∆∆Ct 2-∆∆Ct 

 

Fedearroz-2000 Ct1 Ct2 Ct3 Ct1 Ct2 Ct3  

                     

Control 1 30,50 29,81 30,26 27,58 27,10 27,59        

                     

Control 2 27,98 27,97 27,32 25,11 25,28 25,06        

                     

Control 3 27,50 27,81 27,83 26,09 26,97 26,95        

                     

PROMEDIO   28,55     26,41   2,14 0,00 1,17  

                     

Tratamiento 1 27,99 27,93 27,71 25,75 25,66 25,84        

                     

Tratamiento 2 28,18 28,74 28,55 24,82 25,47 25,55        

                     

Tratamiento 3 28,82 28,13 28,63 25,98 25,73 25,28        

                     

PROMEDIO   28,30     25,57   2,73 0,59 0,70  

Tabla S6. Representa el promedio de valores Ct determinados del gen OsGID1para las muestras de Oryza 

sativa de la variedad Fedearroz 2000. Nivel Relativo en la expresión génica utilizando GPDH como 

normalizador. 



Tabla S7. Tratamiento de datos replicados: gen OsVIP2  

Muestra Var. OsVIP2 OsVIP2 OsVIP2 GPDH GPDH GPDH 
∆Ct ∆∆Ct 2-∆∆Ct 

 

Fedearroz-2000 Ct1 Ct2 Ct3 Ct1 Ct2 Ct3  

                     

Control 1 28,58 28,89 28,25 27,58 27,10 27,59        

                     

Control 2 26,73 26,80 26,45 25,11 25,28 25,06        

                     

Control 3 28,43 28,52 27,99 26,09 26,97 26,95        

                     

PROMEDIO   27,85     26,41   1,43 0,00 1,01  

                     

Tratamiento 1 26,63 26,84 26,28 25,75 25,66 25,84        

                     

Tratamiento 2 26,21 26,61 26,12 24,82 25,47 25,55        

                     

Tratamiento 3 28,21 27,64 28,00 25,98 25,40 25,73        

                     

PROMEDIO   26,95     25,58   1,37 -0,06 1,14  

Tabla S7. Representa el promedio de valores Ct determinados del gen OsVIP2para las muestras de Oryza 

sativa de la variedad Fedearroz 2000. Nivel Relativo en la expresión génica utilizando GPDH como 

normalizador. 

 

Tabla S8. Tratamiento de datos replicados: gen OsSCL6-IIa  

Muestra Var. OsSCL6-IIa OsSCL6-IIa OsSCL6-IIa GPDH GPDH GPDH 
∆Ct ∆∆Ct 2-∆∆Ct 

 

Fedearroz-2000 Ct1 Ct2 Ct3 Ct1 Ct2 Ct3  

                     

Control 1 28,17 28,16 28,15 27,58 27,10 27,59        

                     

Control 2 26,80 26,87 26,65 25,11 25,28 25,06        

                     

Control 3 27,25 27,65 27,94 26,09 26,97 26,95        

                     

PROMEDIO   27,52     26,41   1,10 0,00 1,03  

                     

Tratamiento 1 27,22 28,44 26,11 25,75 25,66 25,84        

                     

Tratamiento 2 25,96 25,93 25,47 24,82 25,47 25,55        

                     

Tratamiento 3 27,18 27,12 26,94 25,40 25,73 25,28        

                     

PROMEDIO   26,71     25,50   1,21 0,10 0,99  

Tabla S8. Representa el promedio de valores Ct determinados del gen OsSCL6-IIa para las muestras de 

Oryza sativa de la variedad Fedearroz 2000. Nivel Relativo en la expresión génica utilizando GPDH como 

normalizador. 

 
 

 

 


