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Introducción 
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Fusarium oxysporum f. sp. cubense 
raza tropical 4 
(FOC RT4) 
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Introducción 

Más de 170 mil Ha. 
Se perdieron en el siglo XIX 

por FOC RT1 

Imagen de Peggy und Marco Lachmann-

Anke en Pixabay 

Extensa 
cantidad de 
hospederos 

Letalidad 

Permanencia 
en el suelo 

5
0

 c
m

 

2-3 semanas 2-3 días 

Avanza 

Mayor amenaza para las 
producciones de banano 

https://pixabay.com/es/users/peggy_marco-1553824/?utm_source=link-attribution&utm_medium=referral&utm_campaign=image&utm_content=1185664
https://pixabay.com/es/users/peggy_marco-1553824/?utm_source=link-attribution&utm_medium=referral&utm_campaign=image&utm_content=1185664
https://pixabay.com/es/users/peggy_marco-1553824/?utm_source=link-attribution&utm_medium=referral&utm_campaign=image&utm_content=1185664
https://pixabay.com/es/?utm_source=link-attribution&utm_medium=referral&utm_campaign=image&utm_content=1185664


FOC RT4 
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Introducción 

•Posee homólogos en algunas formas especiales de FOC 

•Su deleción genética causa graves daños a la virulencia del hongo 

SIX1 

Secreted in xylem 1 

•Regula la expresión de los genes SIX 

•Influye en la producción estable de conidios 

SGE1 

Six Gene Expression 1 

•Vinculado en la síntesis de ergosterol (componente de la membrana celular fúngica) 

•Papel en formación de conidios 

ERG11 

cytochrome P450 
lanosterol C‐14α‐demethylase 

•Papel en el desarrollo de hifas conidios 

•Producción de inductores de virulencia Velvet 

iGEM Ecuador. (2021). Team:Ecuador - 2021.igem.org. International Genetically Engineered Machine (IGEM) 

Foundation. https://2021.igem.org/Team:Ecuador 

https://2021.igem.org/Team:Ecuador
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

iGEM Ecuador. (2021). Team:Ecuador - 2021.igem.org. International Genetically Engineered Machine (IGEM) 

Foundation. https://2021.igem.org/Team:Ecuador 

Beneficios de la aplicación de 
dsRNA como bioplaguicida 

Altamente 
específico 

Limitada 
persistencia 
ambiental 

Versátil para 
múltiples 
objetivos 

Raíces de banana 

infectada con FOC RT4 

Reconocimiento de 

ARN objetivo 

Silenciamiento  

de ARN 

suelo 

Patógeno 

de interés 
Patógeno 

no letal 

https://2021.igem.org/Team:Ecuador
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

▰ Quelling  
en hongos 
filamentosos 
con 
reproducción 
asexual 

Adaptado de Cuccato, G., Polynikis, A., Siciliano, V., Graziano, M., di Bernardo, M., & di Bernardo, D. (2011). Modeling RNA 

interference in mammalian cells. BMC Systems Biology, 5. https://doi.org/10.1186/1752-0509-5-19 

▰ ARN 

polimerasa 

dependiente 

de ARN 

(RdRP) 
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

Adaptado de Cuccato, G., Polynikis, A., Siciliano, V., Graziano, M., di Bernardo, M., & di Bernardo, D. (2011). Modeling RNA 

interference in mammalian cells. BMC Systems Biology, 5. https://doi.org/10.1186/1752-0509-5-19 

Argonaute 

RISC 

▰ Dicer 

▰ Complejo de silenciamiento 

inducido por ARN (RISC) 
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

Adaptado de Cuccato, G., Polynikis, A., Siciliano, V., Graziano, M., di Bernardo, M., & di Bernardo, D. (2011). Modeling RNA 

interference in mammalian cells. BMC Systems Biology, 5. https://doi.org/10.1186/1752-0509-5-19 

Ago 

RISC 

aRNA 
(mRNA basura) 
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

▰ Rutas de 
Amplificación 

Ago 

RISC 

aRNA 
(mRNA basura) 

Amplificación 

de  dsRNA 

Makeyev, E. v., & Bamford, D. H. (2002). Cellular RNA-dependent RNA polymerase involved in posttranscriptional gene silencing has two distinct activity modes. 

Molecular Cell, 10(6), 1417–1427. https://doi.org/10.1016/S1097-2765(02)00780-3/ATTACHMENT/46D7C603-8719-4F27-B4FE-C003DFC36FC1/MMC4.JPG 
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Introducción 

Silenciamiento de ARN en hongos 
generado por dsRNA 

▰ Rutas de 
Amplificación 

Makeyev, E. v., & Bamford, D. H. (2002). Cellular RNA-dependent RNA polymerase involved in posttranscriptional gene silencing has two distinct activity modes. 

Molecular Cell, 10(6), 1417–1427. https://doi.org/10.1016/S1097-2765(02)00780-3/ATTACHMENT/46D7C603-8719-4F27-B4FE-C003DFC36FC1/MMC4.JPG 

Ago 

RISC 
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Introducción 

Modelamiento matemático determinista 
de sistemas biológicos 

Picó, J., Vignoni, A., Picó-Marco, E., & Boada, Y. (2015). Modelado de sistemas bioquímicos: De la Ley de Acción de Masas a la Aproximación Lineal del Ruido. 

Revista Iberoamericana de Automática e Informática Industrial RIAI, 12(3), 241–252. https://doi.org/10.1016/J.RIAI.2015.06.001 

Formulación de 
reacciones 
bioquímicas  

Determinación y 
estimación de 
parámetros 

Desarrollo de 
modelo 
matemático 

Validación y 
ajuste de 
modelos 

Sistema Biológico 

Conjunto de partes similares que trabajan en armonía 
para cumplir alguna función fisiológica determinada 

Modelamiento determinista 

Considera la cantidad de moléculas transformadas para 
cada sustancia o especie, velocidades de reacción y 

coeficientes estequiométricos 
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Objetivos 
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Modelar matemáticamente el 
silenciamiento de los genes Velvet, SIX1, 
ERG11 y SGE1 de Fusarium oxysporum f. 
sp. cubense raza tropical 4, con ARNs de 
interferencia generados mediante ARNs 

de doble cadena sintéticos 

14 

Objetivos Objetivo General 
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Objetivos Objetivos Específicos 
. • Formular reacciones 

bioquímicas que expresen el 
comportamiento del 
mecanismo de silenciamiento 
de los genes Velvet, SIX1, 
ERG11 y SGE1 de Fusarium 
oxysporum f. sp. cubense raza 
tropical 4, por ARNs de 
interferencia generados con 
ARNs de doble cadena 
sintéticos. 

. • Desarrollar un 
modelo matemático 
para el 
silenciamiento de 
los genes 
especificados a 
partir de las 
reacciones 
bioquímicas 
establecidas. 

. • Simular in silico la 
cinética de las 
reacciones 
bioquímicas 
formuladas con el 
modelo matemático 
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Metodología 
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Metodología Contenido 

Formulación de 

reacciones 

bioquímicas del 

mecanismo 

silenciamiento de 

los genes Velvet, 

SIX1, SGE1 y 

ERG11 

Desarrollo modelo 

matemático 

determinista 

Simulación in 

silico de modelo 

matemático 

Materiales 
dsRNA sintético diseñado por el 
equipo iGEM Ecuador para silenciar 
los genes objetivo: SIX1, SGE1, 
ERG11 y Velvet 

iGEM Ecuador. (2021). Team:Ecuador - 2021.igem.org. International Genetically Engineered Machine (IGEM) 

Foundation. https://2021.igem.org/Team:Ecuador 
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Metodología Reacciones químicas 
Revisión bibliográfica 

Esquema del proceso biológico 

Identificación de  moléculas 
(especies) que intervienen 

Formulamos las reacciones, considerando 
reactantes y productos 

Distinguir e investigar los parámetros que 
intervienen (velocidades de reacción) 

Estimar los parámetros que no 
se encuentran en literatura 

Taza de transcripción del mRNA 
objetivo 

siRNAs producidos por 
el corte de Dicer 

𝑘𝑚𝑋 𝑚𝑖𝑛 =
𝐿𝑚𝐵 × 𝐿𝑝𝐴
𝐶𝐷𝑆𝑏𝑝 × 𝐸𝑝𝑜𝑙

 

𝑘𝑚𝑋 𝑚𝑎𝑥 =
𝐿𝑚𝐴 × 𝐿𝑝𝐴
𝐶𝐷𝑆𝑏𝑝 × 𝐸𝑝𝑜𝑙

 

Donde: 

𝐿𝑚𝐵 ∶ 𝐿𝑖𝑚𝑖𝑡𝑒 𝑖𝑛𝑓𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟 𝑡𝑎𝑧𝑎 𝑑𝑒 𝑡𝑟𝑎𝑛𝑠𝑐𝑟𝑖𝑝𝑐𝑖ó𝑛,  
𝐿𝑚𝐴 ∶  𝐿𝑖𝑚𝑖𝑡𝑒 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟 𝑡𝑎𝑧𝑎 𝑑𝑒 𝑡𝑟𝑎𝑛𝑠𝑐𝑟𝑖𝑝𝑐𝑖ó𝑛, 
𝐿𝑝𝐴 ∶  𝐿𝑖𝑚𝑖𝑡𝑒 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟 𝑡𝑎𝑧𝑎 𝑑𝑒 𝑡𝑟𝑎𝑑𝑢𝑐𝑐𝑖ó𝑛,  
𝐶𝐷𝑆𝑏𝑝 ∶ 𝑇𝑎𝑚𝑎ñ𝑜 𝑑𝑒 𝑙𝑎 𝑠𝑒𝑐𝑢𝑒𝑛𝑐𝑖𝑎 𝑐𝑜𝑑𝑖𝑓𝑖𝑐𝑎𝑛𝑡𝑒 𝑑𝑒𝑙 𝑔𝑒𝑛 𝑜𝑏𝑗𝑒𝑡𝑖𝑣𝑜, 

𝐸𝑝𝑜𝑙 ∶ 𝐸𝑓𝑖𝑐𝑖𝑒𝑛𝑐𝑖𝑎 𝑑𝑒 𝑙𝑎 𝑝𝑜𝑙𝑖𝑚𝑒𝑟𝑎𝑠𝑎 

𝑋 =
𝑝𝑏 𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴𝑋

25
 

Promedio de las siguientes fórmulas 

Resultado redondeado 

al mínimo 

Boada, Y., Vignoni, A., Alarcon-Ruiz, I., Andreu-Vilarroig, C., Monfort-Llorens, R., Requena, A., & Picó, J. (2019). Characterization of Gene Circuit Parts Based on 

Multiobjective Optimization by Using Standard Calibrated Measurements. ChemBioChem, 20(20), 2653–2665. https://doi.org/10.1002/CBIC.201900272 
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Metodología Modelamiento de ARNi 

Aplicación 

Ley de Acción de Masas (LAM) 

2  𝐻2 + 𝑂2
𝑘
  2  𝐻2𝑂 

𝑑[𝐻2]

𝑑𝑡
= −2𝑘 𝐻2

2 [𝑂2] 

𝑑[𝑂2]

𝑑𝑡
= −𝑘 𝐻2

2[𝑂2] 

𝑑[𝐻2𝑂]

𝑑𝑡
= +2𝑘 𝐻2

2[𝑂2] 

Productos 

Reactantes Velocidad de reacción 

Coeficientes estequiométricos 

Vignoni, A. (2021). Modeling I: ODEs and Hill Functions - 2021 iGEM Engineering Webinars. IGEM Video 

Universe. https://video.igem.org/w/kC1X3vhSxvZMqidkPKtRSZ 
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Metodología Simulación in silico 

main.m 

• Almacenamiento de parámetros generales, condiciones iniciales, rango de 
tiempo y matriz base para Ecuaciones Algebraicas Diferenciales (DAEs) 
para simular el mecanismo de silenciamiento 

main_X.m 

• Un script para cada uno de los genes X objetivo 

• Establecimiento de parámetros específicos de cada gen objetivo, 
configuración de la integración definida de ode15 y almacenamiento de 
los resultados obtenidos 

plots.m 

• Funciones para graficar los comportamientos de cada especie bioquímica, 
gráficas comparativas de los modelamientos e interacción de dosis - 
respuesta 

Para resolver el sistema 

de Ecuaciones 

Diferenciales Ordinarias 

(EDO) se utilizó la función 

Shampine, L. F., & Reichelt, M. W. (1997). THE MATLAB ODE SUITE. SIAM Journal on Scientific Computing, 

18, 1–22. 
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Resultados y 
Discusión 
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▰ Producción de los genes de interés 
dentro del hongo 

22 

Resultados y 
Discusión 

Reacciones químicas 

 
𝑘𝑚𝑋

𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 

𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋
𝑑𝑚𝑋
∅ 

Donde:  

𝑘𝑚𝑋 es la taza de transcripción del 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 del gen 𝑋 

objetivo y 𝑑𝑚𝑋 es la taza de degradación del 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 

22 

SIX1 SGE1 

ERG11 Velvet 



▰ La proteína Dicer identifica el 
𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴𝑋 y lo segmenta en 𝑋 
fragmentos cortos de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑋 

23 

Resultados y 
Discusión 

Reacciones químicas 

Donde:  

𝑘𝐷𝑖 es la taza de escisión de Dicer 

23 

▰ Las moléculas de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑋 se cargan 
en el complejo RISC, se separa una 
hebra de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 y se degrada 

𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴𝑋 
𝑘𝐷𝑖
 𝑋 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 

𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 
𝑘𝑅𝐼

𝑘𝑑𝑅𝐼
 𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴  

𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴
𝑑𝑠𝑖
∅ 

Donde:  

𝑘𝑅𝐼 es la taza de formación del complejo 

𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 , 𝑘𝑑𝑅𝐼 es la tasa de disociación del 

complejo 𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴  y 𝑑𝑠𝑖 es la taza de 

degradación de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴. 



▰ Reconocimiento del 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 objetivo y unión al complejo 𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 , escisión 
del 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 para silenciarlo, acumulación de 𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 y posterior degradación 

24 

Resultados y 
Discusión 

Reacciones químicas 

Donde:  

𝑘𝐶 es la taza de unión del complejo 𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴  con 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋,𝑘𝑑𝐶 es la tasa de disociación del complejo 

𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 ∙ 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋 , 𝑘𝑣 es la taza de formación del 𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 y 𝑑𝑚𝐵 es la taza de  

degradación de 𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 

24 

𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 +𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋   
𝑘𝐶

𝑘𝑑𝐶
  𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 ∙ 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋  

𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 ∙ 𝑚𝑅𝑁𝐴𝑋  
𝑘𝑣
  𝑅𝐼𝑆𝐶 ∙ 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 + 𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 

𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵
𝑑𝑚𝐵
∅ 



▰ 𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 es considerado 𝑎𝑅𝑁𝐴 por 
RdRP, a través del cual sintetiza el 
𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴 

25 

Resultados y 
Discusión 

Reacciones químicas 

Donde:  

𝑘𝑎 es la taza de amplificación de 𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴𝑋 por RdRP 

25 

𝑚𝑅𝑁𝐴𝐵 
𝑘𝑎
 𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴𝑋 

Parámetro Descripción Valor 

𝑘𝑚𝑉𝐸 
Taza de transcripción de 𝑚𝑅𝑁𝐴 del 

gen Velvet 
3 𝑚𝑜𝑙𝑒𝑐−1 ∙ 𝑚𝑖𝑛−1 

𝑋𝑉𝐸 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 del gen Velvet 18 

𝑘𝑚𝑆𝐼𝑋 
Taza de transcripción de 𝑚𝑅𝑁𝐴 del 

gen SIX1 
5 𝑚𝑜𝑙𝑒𝑐−1 ∙ 𝑚𝑖𝑛−1 

𝑋𝑆𝐼𝑋 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 del gen SIX1 19 

𝑘𝑚𝑆𝐺𝐸  
Taza de transcripción de 𝑚𝑅𝑁𝐴 del 

gen SGE1 
3 𝑚𝑜𝑙𝑒𝑐−1 ∙ 𝑚𝑖𝑛−1 

𝑋𝑆𝐺𝐸  𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 del gen SGE1 19 

𝑘𝑚𝐸𝑅𝐺  
Taza de transcripción de 𝑚𝑅𝑁𝐴 del 

gen ERG11 
2 𝑚𝑜𝑙𝑒𝑐−1 ∙ 𝑚𝑖𝑛−1 

𝑋𝐸𝑅𝐺  𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 del gen ERG11 15 

▰ Estimación de parámetros 
específicos de cada gen de interés 

▰ Absorción de dsRNA sintético (𝑑𝑠𝑋) 
supuesta a través de la endocitosis 
mediada por clatrina 

𝑑[𝑑𝑠𝑋𝑖]

𝑑𝑡
=
𝑉′𝑚𝑎𝑥 𝑑𝑠𝑋

𝐾′𝑚 + 𝑑𝑠𝑋
 

Donde:  

𝑉′𝑚𝑎𝑥 es la tasa de internalización máxima y 𝐾′𝑚 es la concentración 

de dsRNA en que la velocidad de internalización es la mitad de 𝑉′𝑚𝑎𝑥  



26 

Resultados y 
Discusión 

Modelo matemático 
26 

Supuestos del 

modelo ODE, 

diseñado para 

una célula fúngica 

como FOC 

TR1/TR4: 

Concentraciones de proteínas Dicer, complejos RISC y enzimas RdRP son lo suficientemente 
grandes y constantes, por lo que las fluctuaciones con el tiempo pueden descuidarse 

dsRNA sintético que ingresa al hongo será la condición inicial de concentración de dsRNA que 
desencadena el mecanismo 

Conversión de 𝑑𝑠𝑅𝑁𝐴s en 𝑋 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 (aproximadamente 25 nt) toma en cuenta como una 
reacción irreversible y rápida 

𝑋 es el número de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴𝑠 que depende de la longitud del ARN diana 

Una molécula de 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴 basta para escindir el ARN objetivo y, detrás, iniciar el mecanismo de 
silenciamiento del ARN 

𝑑𝑠𝑋 son las moléculas de dsRNA del gen 𝑋, 𝑠𝑖 denotará al 𝑠𝑖𝑅𝑁𝐴, 𝑅𝐼 es el complejo 𝑅𝐼𝑆𝐶, el mRNA 
objetivo del gen 𝑋 es 𝑚𝑋 y 𝑚𝐵 es el mRNA degradado 
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Resultados y 
Discusión 

Modelo matemático 
27 

𝑑[𝑚𝑋]

𝑑𝑡
= 𝑘𝑚𝑋 − 𝑘𝐶 𝑚𝑋 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 + 𝑘𝑑𝐶 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋 − 𝑑𝑚𝑋 𝑚𝑋  

𝑑[𝑑𝑠𝑋]

𝑑𝑡
= −𝑘𝐷𝑖 𝑑𝑠𝑋 + 𝑘𝑎[𝑚𝐵] 

𝑑[𝑠𝑖]

𝑑𝑡
= 𝑋 𝑘𝐷𝑖 𝑑𝑠𝑋 − 𝑘𝑅𝐼 𝑠𝑖 + 𝑘𝑑𝑅𝐼 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 − 𝑑𝑠𝑖 𝑠𝑖  

𝑑[𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖]

𝑑𝑡
= 𝑘𝑅𝐼 𝑠𝑖 − 𝑘𝑑𝑅𝐼 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 − 𝑘𝐶 𝑚𝑋 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 + 𝑘𝑑𝐶 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋 + 𝑘𝑣 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋  

𝑑[𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋]

𝑑𝑡
= 𝑘𝐶 𝑚𝑋 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 − 𝑘𝑑𝐶 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋 − 𝑘𝑣 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋  

𝑑[𝑚𝐵]

𝑑𝑡
= 𝑘𝑣 𝑅𝐼 ∙ 𝑠𝑖 ∙ 𝑚𝑋 − 𝑑𝑚𝐵 𝑚𝐵 − 𝑘𝑎 𝑚𝐵  

mRNA 

objetivo 

Amplificación 

dsRNA 
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Conclusiones y 
Recomendaciones 

Conclusiones 
. • Las reacciones bioquímicas 

formuladas del mecanismo 
de silenciamiento “Quelling”, 
se aproximan al mecanismo 
supuestamente utilizado por 
F. oxysporum para degradar 
los genes Velvet, SIX1, 
ERG11 y SGE1 por medio 
de dsRNA. 

. • A partir de las reacciones 
bioquímicas, se desarrolló 
un modelo matemático 
base en forma de un 
sistema de ODEs y se lo 
adaptó para cada gen de 
interés, aplicando los 
parámetros específicos 
correspondientes. 

. • En la simulación 
computacional de cada 
modelo matemático 
resultante, se identificó el 
mismo efecto de saturación 
encontrado en 
experimentación in vivo. Y se 
encontró que los 
parámetros; kmX y 𝑋 , si 
influyen en el silenciamiento 
de ARN en hongos.   

• Se necesita una ínfima 
concentración para silenciar 
el gen objetivo en 5 días. 



35 

Conclusiones y 
Recomendaciones 

Recomendaciones 

Definir experimentalmente los 
parámetros los siguientes 

procesos y con ellos ajustar el 
modelo 

Endocitosis 
mediada por 

clatrina 

Producción de 
mRNA de 
interés por 

parte de FOC 
RT1/RT4 

Reducir el modelo matemático 
por medio de Aproximación 
Quasi-Estacionaria (QSSA) 

Producción del 
siRNA  

Formación del 
complejo 

RISC-siRNA-
mRNA 

Modelar a través de 
la reacción 

enzimática de 
Michaelis – Menten 
el siguiente proceso 

Formación del 
complejo RISC-
siRNA-mRNA 
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