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RESUMEN 
En la búsqueda de nuevas alternativas para la obtención de fármacos, se han explorado los venenos 

de diversos organismos, como fuente de péptidos y proteínas con actividades como: 

anticoagulantes, anticonvulsivas y anticerebrovasculares. Éstas se han estudiado principalmente en 

serpientes, moluscos y en ciertos artrópodos. En este último grupo, se ha dirigido la investigación 

en artrópodos que presentan veneno.  

Los atropódos son una fuente de estudios novedosos por presentar una amplia diversidad de 

organismos. Además, de la importancia de los compuestos de sus veneno, igual que los otros dos 

grupos; que causan toxicidad y daños al ser humano. Algunos artrópodos venenosos han sido poco 

estudiados, por el bajo impacto de su veneno y no ser un riesgo para la salud humana. 

Entre los artrópodos poco estudiados en México, se encuentran las escolopendras 

(Scolopendra viridis Say), que son una fuente interesante de péptidos y proteínas con actividades 

diversas. Algunos de los reportes de los componentes del veneno con potencial farmacológico de 

escolopendras, han sido péptidos antomicrobianos, fosfolipasas y hialuronidasas. 

Las hialuronidasas se encuentran en todos los organismos (bacterias, protozoarios, hongos, 

plantas y animales) entre ellas las escolopendras como es S. polymorpha y S.viridis Say.  Se han 

caracterizado bioquímicamente algunas proteínas con actividad hialuronidasa y a través de 

MALDITOF se han elucidado la identidad de algunos fragmentos de estas especies.  

En este proyecto se realizó la elucidación del extremo NH2-terminal de las hialuronidasa de 

56kDa del veneno de Scolopendra viridis Say; se identificaron 25 aminoácidos, mediante un estudio 

bioinformático se determinó la similitud que presenta el NH2-terminal con otras secuencias. Por 

otra parte, a patir de un cDNA de las glándulas venenosas de S. viridis Say realizado por Ibarra 

(comunicación personal, 2016) se analizaron clonas con inserto. 
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1. INTRODUCCIÓN 
Para diversos organismos la producción de venenos, la adaptación que presentan les permite 

sobrevivir o utilizarlos para sus estrategias de depredación y caza en su ambiente natural. Un 

veneno esta compuesto de una mezcla de sustancias en las que existen proteínas, péptidos, aminas 

biogénicas, sales y otros compuestos (Nicholson; 2007). 

Varios compuestos de los venenos presentan actividades que pueden ser utilizados en 

diferentes áreas de la biotecnología, como la farmacológica con potencial de uso terapéutico. Por 

ejemplo pueden utilizarse como: anestésicos, anticonvulsivos, anticoagulantes y en otras funciones. 

Y en consecuencia algunos compuestos aislados de los venenos son implementados en tratamientos 

por su actividad biológica (Zhang; 2015).  

Los péptidos de los venenos de arácnidos son los más estudiados en la actualidad, además 

de ser utilizados en tratamientos terapéuticos. Por ejempló: la araña Brachypelma verdezi, presenta 

una toxina con potencial analgésico, sin efecto hemolítico en el ser humano y lleva por nombre 

BvTx47, éste presenta una actividad similar a las Psalmotoxinas con la toxina PcTx1 proveniente de 

la araña Psalmopoeus cambridgei del Sur de América, ésta presenta tres actividades diferentes: 

analgésica, anticoagulante y antimicrobiana. La especie Brachypelma smithi, tiene una actividad de 

péptido antimicrobiano (PAM), contra Staphylococcus aureus (Clement et al., 2016). 

Debido al descubrimiento de las actividades de los componentes del veneno de algunos 

artrópodos. En las escolopendras, se han encontrado nuevos compuestos para aplicaciones 

farmacológicas, en la búsqueda de actividades novedosas. La información respecto a la 

composición del veneno de Scolopendra viridis Say y de sus posibles aplicaciones es limitada en 

cuanto a su composición y función. Se realizó la caracterización bioquímica de una proteína con 

actividad hialuronidasa responsable de la degradación del ácido hialurónico y que posiblemente, se 

encarga de la difusión del veneno en las presas. 
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2. ANTECEDENTES 

2.1. EL VENENO DE DIFERENTES ORGANISMOS 
 

Algunos organismos presentan diferentes adaptaciones para la sobrevivencia, depredación y caza en 

su ambiente natural. Una adaptación de serpientes, moluscos y artrópodos es el uso en venenos. Un 

veneno de un organismo se define como una mezcla de sustancias en las que existen proteínas, 

péptidos, aminas biogénicas y otros compuestos. También, presentan actividades que pueden ser 

utilizadas en diferentes áreas de la biotecnología con potencial terapéutico. Las actividades que 

presentan son las de anestésicos, anticonvulsivos, anticoagulantes y algunas otras funciones 

enfocadas principalmente hacia el área de la farmacología. Algunos compuestos aislados en los 

venenos han sido implementados en tratamientos por su actividad biológica (Nicholson, 2007; 

Zhang, 2015).  

Se han realizado diferentes tipos de estudios, con el fin de obtener y producir algunos de los 

compuestos por técnicas bioquímicas y moleculares; se ha realizado mucho esfuerzo en identificar 

las secuencias proteicas para poder después producirlas en sistemas heterólogos algunos de estos 

estudios son:  

Paine y col. (1992), estandarizaron los días de ordeña del veneno en la serpiente Echis 

carinatus y la extracción de las glándulas venenosas de éste. Realizaron una cinética para conocer 

los días de mayor producción de veneno y de mayor cantidad de RNAs existiendo una relación 

directa. El día con mayor cantidad de veneno en peso seco y cantidad de RNA fue al tecer día de la 

ordeña que se comprobó en un gel SDS-PAGE y gel de agarosa. 

En el arácnido Scorpio maurus palmatus, se realizó la extracción de glándulas venenosas 

para la creación de una biblioteca de cDNA, que se obtuvo a los cinco días de ordeña, presentando 

un 77% de rendimiento en los componentes del veneno y mediante estudios bioinformáticos a partir 

de cDNAs y se reportaron las siguientes secuencias en el banco genómico. Se localizaron: 24% de 

péptidos antimicrobianos PAM, 21% de proteínas hipotéticas, 12% con neurotoxinas (péptidos y 

proteínas) y 23% de las secuencias no presentaron similitud con ninguna secuencia conocida 

(Possani et al., 2013 ). 

En Bothrops alternus, se realizó un estudio transcriptómico, a partir de RNA extraído en el 

tercer día post-ordeña de glándulas venenosas, de los que se obtuvieron 1920 RNAm identificados en 

la biblioteca de cDNA (Fonseca et al., 2014). 



 

 
 

3 

En un estudio realizado en Scolopendra polymorpha, se midió la producción del veneno que era 

obtenido por horas y días. Se encargaron de estandarizar el peso seco y líquido mediante técnicas de 

SDS-PAGE. Y a las 48 horas presentó la mayor cantidad de compuestos sintetizados del veneno. Al 

medir los siguientes días la cantidad de péptidos, proteínas y otros compuestos disminuyó el 

rendimiento neto del veneno en las escolopendras. También, observaron la influencia que presentaba 

por lugar geográfico, alimentación, sexo y tamaño en la cantidad de compuestos, detectando que no 

eran factores para la disminución en la producción de veneno (Cooper et al.,  2014). 

 

2.1.1. Venenos de artrópodos  
 

Dentro de los venenos de artrópodos más estudiados está el de los arácnidos. En la araña 

Brachypelma verdezi, se ha descrito una toxina con potencial analgésico y similar a las 

Psalmotoxinas de la araña Psalmopoes cambridgei encontrada en el sur de América. La 

particularidad de esta Psalmotoxina es que presenta actividad analgésica, anticoagulante y 

antimicrobiana. Otra especie de las Brachypelma, es B. smithi que en su veneno se ha encontrado 

actividad antimicrobiana PAM (Clement et al., 2016). 

Se ha estudiado el veneno de otros artrópodos, debido a que causan daños a la salud 

humana y se han separado los compuestos que podrían tener usos terapéuticos. Algunas clases 

como la insecta y otras que no han sido tan estudiadas como la clase Chilopoda en la que se 

encuentran las escolopendras. Éstas en su veneno presentan actividades y funciones como fuente de 

nuevas herramientas con potenciales farmacológicas. 

 

2.2. ESCOLOPENDRAS 
 

Son un grupo del phylum artrópoda y su veneno ha sido poco estudiado, aunque se ha utilizado en 

la medicina alternativa y sus componentes son utilizados con diferentes propósitos. 

 

2.2.1. Características taxonómicas y morfológicas de las escolopendra 
 

Las escolopendras (ciempiés), son artrópodos que pertenecen al subphylum Miriápoda, de la clase 

Chylopoda (que proviene del griego: chilioi que significa mil), del orden Scolopendramorpha, 
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familia Scolopendridae, género Scolopendra, el cual comprende a más de 3000 especies. Estas se 

encuentran tanto en climas cálidos como templados (Costa, 2006;  Ibarra, 2011). 

 

Las características principales de las escolopendras son: cuerpos delgados, alargados y 

planos segmentados (robustos) de forma dorso-ventral, presentan simetría bilateral (diplopodos), en 

general como todas las escolopendras, el último par de patas es locomotriz, en la cabeza presenta la 

mordaza con un colmillo terminal, en el que se observan las glándulas venenosas que se encuentran 

dentro de los telopoditos o forcípulas y la cabeza bien diferenciada como se muestra en la Figura 1 

(Barnes, 1989; Costa, 2006 y Ibarra, 2011). 

 

  
 

 

 

 

 

 

 

 

En la Figura 1, se observa la cabeza de la escolopendra, que se conforma de las forcípulas y 

la glándula venenosa, se muestra también el primer y segundo maxilar, telopoditos y la placa del 

coxoesternito. Los componentes del aparato venenoso consisten en la glándula, el ducto y la 

mandíbula, la glándula venenosa se encuentra dentro de la forcípula y el conducto curvado es por 

donde se inyecta el veneno. Este movimiento se lleva a cabo, por el músculo abductor en la 

contracción, el veneno es empujado del lumen central de la glándula para que sea administrado en 

la presa (González, 2010; Ibarra, 2011). 

 

Figura 1. Morfología de las escolopendras. cabeza y descripción de las partes que 
componen la cabeza de forma ventral de las escolopendras (imagen fisiología -Tomada 
de: http:www.bioscripts.net/zoowiki/temas/24B.html). 
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2.3. IMPORTANCIA DE LAS ESCOLOPENDRAS 
 

Las escolopendras juegan un papel muy importante en el ecosistema, como el control de insectos. Las 

escolopendras han sido de interés en diferentes culturas y se les ha dado distintos usos. Por ejemplo: 

en la mitología y en la medicina tradicional. 

 

2.3.1. Importancia médica 
 

Se ha reportado que en la medicina tradicional, el veneno de escolopendra tiene usos terapéuticos para 

el tratamiento de diferentes enfermedades. Por ejemplo, en el tratamiento de problemas en garganta, 

ictericia, cistitis, antivenenos, tratamientos de ciática, angina de pecho, abscesos y gangrena. En 

Corea del Sur se utiliza en dolores de articulaciones, pies, piernas (reumatismo, vascular) y para 

tratamientos de eventos cerebrovasculares, convulsiones, tétanos, laringitis, alopecia e inflamaciones 

(Costa, 2006; Ibarra, 2011). 

 

2.3.2. Importancia farmacológica 
 

El veneno de escolopendras se ha empezado a explorar, ya que existen estudios donde se comprueba 

su actividad anticonvulsiva; además, de observar actividades de inhibición de células tumorales, 

antifúngica y antimicrobiana (Costa, 2006; Ibarra, 2011). 

 

2.4. VENENO DE ESCOLOPENDRA 
 

El veneno de escolopendras, se ha caracterizado por presentar efectos fisiológicos y bioquímicos 

importantes, como actividad insecto-específica, PAM, fosfolipasa, hialuronidasa, anticancerígeno, 

entre otros usos terapéuticos y farmacológicos. 
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2.4.1. Características del veneno de la escolopendra 
 

El veneno de las escolopendras puede variar según la especie de escolopendra. La apariencia del 

veneno es un fluido transparente, con un pH ácido y se divide en dos partes, la proteica y la no 

proteica (Ibarra, 2011). 

 La proteica esta compuesta de péptidos, proteínas con actividad enzimática y no enzimática, 

por ejemplo en Scolopendra morsitans, se han encontrado pequeñas proteínasas, esterasas, 

carboxipeptidasa, aminopeptidasas, dipeptidasas, fibrinas y fibrógeno (Mohamed et al., 1983; 

González, 2010; Ibarra 2011). 

 La no proteica, está relacionada con diferentes sustancias, como aminas biogenéticas, un 

ejemplo, es la serotonina (5-hidroxitriptamina) con efecto vasoconstructor e histamina con actividad 

vasodilatadora, polisacáridos y lípidos como son: ácidos grasos, fosfolípidos, colesterol, triglicéridos 

(Fernandes-Pedrosa et al., 2013). 

 

2.5. ESTUDIOS EN VENENOS DE ESCOLOPENDRAS 
 

Algunos estudios con estos venenos son: 

a)  Mohamed y col. (1983), caracterizaron el veneno de S. morsitans, en el que separando las 

fracciones del veneno mediante cromatografía y electroforesis. Encontraron lipoproteínas, 

lípidos y algunos fosfolípidos. 

 

b) Bush y col. (2001), realizaron un reporte médico de 5 personas con envenenamiento por 

escolopendras presentaron síntomas como: dolor local, eritema (enrojecimiento), induración 

(abultamiento), necrosis y algunas lesiones leves, que son fácilmente tratadas y resulta poco 

tóxico y no representa un riesgo para la salud. 

 

c) Gutiérrez y col. (2003), Aislaron una fracción del veneno de Scolopendra spp. Esta fracción fue 

inyectada en el tercer segmento abdominal dorso-lateral en la especié Cambarellus 

cambarellus (acociles) observando un efecto letal. Los Estudios in-vitro del cordón 
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ganglionar del acocil con esta fracción provocaron la liberación de neurotransmisores, 

afectando la permeabilidad de la membrana a partir de los canales de sodio. 

 

d) González (2005), purificó y secuenció parcialmente algunos péptidos y proteínas del veneno de 

S. polymorpha, antes caracterizada como S. viridis Say (SvS). (Cupul-Magaña, comunicación 

personal). 

 

e) Rates y col. (2007), analizaron los venenos de S. viridicornis nigra y S. angulata, determinando 

diferentes fracciones de péptidos. Donde 10 compuestos fueron representativos para la familia 

de péptidos de estas especies. Que no se lograron identificar en las bases de datos de Swiss-

Prot. 

 

f) González-Morales y col. (2009), se encargan de hacer la purificación, expresión, clonación y un 

análisis filogenético, sobre la fosfolipasa A2 en S. polymorpha. En la cromatografía se utilizó, 

1mg de proteína del veneno de S. viridis Say, de la que se separó en 54 compuestos 

diferentes, en las que está presente la actividad fosfolipasa. Posteriormente se realizó la 

clonación, en una biblioteca de cDNA a partir RNA total de las glándulas del veneno de S. 

polymorpha. 

 

g) Cooper y col. (2014), realizaron un estudio en el que midieron la producción del veneno en 

Scolopendra polymorpha y a las 48 horas observaron una mayor cantidad de veneno, además 

de depender del número de ordeñas, ya que baja la cantidad de compuestos. 

 

h) González-Morales y col. (2014), hicieron una caracterización proteómica y un análisis 

transcriptómico, mediante técnicas bioquímicas y electrofisiológicas del veneno soluble de las 

glándulas venenosas de S. polymorpha, antes caracterizada como S. viridis Say, se obtuvieron 

54 fracciones diferentes, mediante estudios electroforéticos de SDS-PAGE, se identificaron 

dos proteínas de peso molecular alto de entre 37 kDa y 42 kDa con actividad hialuronidasa. 

Además, de un análisis de huellas (Finger Priting Mass), en el que se detectó 86 compuestos, 
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de los cuales 70% fueron de bajo peso molecular. Por medio de electroforesis de dos 

dimensiones, mostró la separación de 40 proteínas con un peso molecular alto, que iba de 

entre 17 a 58 kDa. De las glándulas venenosas de S. polymorpha, se obtuvieron un total de 

180 secuencias en una biblioteca de cDNA, 155 secuencias que presentaron genes completos 

de más de 200 pb. 

 

i) Hakim y col. (2015), hicieron una búsqueda de secuencias de péptidos del veneno en 

escolopendra y otros componentes con potencial terapéutico, utilizaron más de 500 

secuencias de péptidos, reportadas en las glándulas venenosas de escolopendras, que se 

describieron por análisis proteómicos y existen pocas secuencias depositadas. Algunos de 

estos compuestos presentan actividades con usos terapéuticos que se podrían implementar en 

el área farmacológica. Como por ejemplo: la modulación de canales iónicos dependientes de 

voltaje (Nav, Kv y Cav), esto en las especies Scolopendra subspinipes y S. morsitans. 

Además, en la especie S. morsitans se caracterizó una proteasa que lleva por nombre 

naphthylamidasa-tipo amino-peptidasa. También, se han reportado en las especies S. 

subspinipes dehhani, S. morsitans, S. viridicornis y S. viridis Say, las actividades de: 

hipotensor, anticoagulante, anti-trombótico, anti-cancerígeno, fosfolipasa y hialuronidasa. 

 

La principal función de las hialuronidasas es la degradación del ácido hialurónico y presenta la 

función de agente dispersor. 

 

2.6. ÁCIDO HIALURÓNICO 
 

El ácido hialurónico (AH) es un polímero de alto peso molecular que se encuentra en la matriz 

extracelular, que presenta un peso de 10,000 en adelante. Este se forma de unidades repetidas de 

monosacáridos de DN-acetilglucosamina y D-glucurónico. El polímero se encuentra en pares de 

disacáridos que se conectan por enlaces tipo β (Stern, 2008). 

Meyer y Palmer (1934), identificaron el ácido hialurónico en el humor vítreo de los bovinos 

y observaron que existía una proteína con su actividad enzimática, que presentaba una actividad de 

agente dispersor. También, mencionan que las bacterias presentan AH, como componente en el 



 

 
 

9 

exterior de la capa celular y en vertebrados se ha encontrado como un componente necesario para la 

matriz extracelular (MEC).  

El ácido hialurónico es necesario en los vertebrados localizado en diferentes tejidos como 

es: piel, mucosas, ojos, cordon umbilical y articulaciones (líquido sinovial). Siendo esencial para la 

regeneración de tejidos asociados a la cicatrización y epidermis. En la piel se presentan otros 

glucosamínicos, como es el dermatan sulfato y queratan sulfato; que se combinan con el AH, están 

de forma abundante en la matriz extracelular (MEC) del tejido conectivo. Los ácidos hialurónicos 

ayudan a mejorar la síntesis de colágeno tipo I y VIII (Sugahara et al., 2004; Wu y Liao, 2005). 

El AH esta involucrado en diferentes procesos biológicos, es un compuesto glucosamínico 

no tóxico que funciona de regulador y presenta algunos otros beneficios. En el cáncer cérvico 

uterino requiere de modificaciones químicas, están relacionados con la inmunogenecidad que tolera 

el cuerpo humano, se asocia a la inflamación y el crecimiento celular (Kreil, 1995; Thomas, 2015). 

Existen diferentes tamaños de AHs y de acuerdo a ello presentan funciones diferentes. 

Algunos ejemplos en estudios realizados son: las moléculas de 200 kDa que inducen la expresión de 

las quimiocinas en macrófagos, moléculas de 6.9 kDa que activan a las células integrinas facilitando 

la inducción o movilización de las células; además, de relacionarse con la propagación de los 

órganos y tejidos no infectados. Los AHs se relacionan con la angiogénesis, siendo moléculas de 20 

a 30 kDa, que están asociados al cáncer de vejiga y próstata. En los AHs angiogénicos no solo se 

encuentran estos monómeros, sino también por la presencia de hialuronidasas relacionada con la 

generación de dichos oligosacáridos (Kazuki et al., 2004; Sugahara et al., 2004; Ibarra, 2011). 

 

2.7. HIALURONIDASAS 
 

Las hialuronidasas (E.C.3.2.1. 35), son una familia de enzimas responsables de la degradación del 

ácido hialurónico (AH), presentan un alto peso molecular. Las hialuronidasas se encuentran en la 

matriz extracelular y se encargan de la degradación de otros glucosaminoglucanos como: el 

dermatan sulfato, queratan sulfato, heparan sulfato y condroitin sulfato, que presentan una eficacia 

lenta (Ibarra, 2011). 

Las hialuronidasas (Hyal) se encuentran presentes en bacterias, invertebrados y vertebrados 

como se muestra en la Figura 2, que presenta ciertas funciones específicas. Su actividad es la 

degradación del AH. Un ejemplo, es la actividad hemolítica (McClean, 1941).  
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Las hialuronidasas son de importancia farmacéutica, sobre todo en el área oftalmológica, 

por la facilitación en la entrada de compuestos como coadyuvante en la células (Kreil, 1995). 

Clement (2003), Clement y col. (2012), mencionan que los venenos de diferentes organismos 

pueden presentar hialuronidasas con distintas preferencias para la hidrólisis del sustrato. Existen 

hialuronidasas capaces de degradar el ácido hialurónico y otros sustratos. En un estudio realizado 

por Clement y col. (2016), una hialuronidasa proveniente del veneno de la araña Brachypelma 

vagans es específica en la degradación del AH, pero no es capaz de degradar el condroitin sulfato. 

La N-acetil-D-hexosamina es una estructura presente en la hialuronidasa, encargada de 

hidrolizar las uniones glucosídicas, siendo específica en el enlace β 1-4 del ácido hialurónico 

(Menzel y Farr, 1998).  

Lorina y col. (1954), observaron que existían hialuronidasas con actividad hemolítica, en la 

bacteria Streptococcus mitis. 

En un estudio previo, se hicieron pruebas con bacterias para observar la actividad 

hemolítica en ratas, en la que se quizó comprobar la virulencia de bacterias y en el que las 

hialuronidasa estaban involucradas, en el mecanismo de infección. Este mecanismo consiste en el 

periódo de colonización de las bacterias hacia la invasión de ciertos tejidos (Chandramathi et al., 

2010). 

En el veneno de la serpiente Bungarus caeruleus las hialuronidasas, se encargan de la 

difusión del veneno en el individuo, que se lleva a traves del torrente sanguíneo, estas 

hialuronidasas presentan actividad hemolítica, permitiendo la introducción de los péptidos tóxicos 

de forma fácil, afectando a la permeabilidad de la membrana y la accesibilidad del veneno; además, 

de ser una hialuronidasa de bajo peso molecular (Bhavia et al., 2016). 

Se han identificado proteínas con actividad hialuronidasa, en algunos arácnidos, como: 

Brachypelma vagans, B. smithi, B. albiceps, B. auratum, B. verdezi y Aphonopelma serratum, que 

han sido utilizados en terapias médicas como péptidos anti-microbianos (PAMs) y antiflamatorios 

(Clement et al., 2016).  

Se han realizado bibliotecas de cDNA a partir de las glándulas del veneno de escorpión 

Tityus Serralatus y en este trabajo se identificó la sencuencia de una hialuronidasa (Horta et al., 

2014). 

Existen pocos estudios en las escolopendras y aún no se entiende como el veneno puede 
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dispersarse a través de los organismos en quien fue inoculado, en otras especies de artrópodos se ha 

demostrado que las hialuronidasas juegan un papel relevante en este proceso. Por lo que se requiere 

de un estudio profundo de las hialuronidasas en las escolopendras. 

 

2.7.1. Clasificación de las hialuronidasas 
 

Las Hyals están asociadas con la difusión o administración de cualquier tipo de virulencia 

(bacterias) o la facilitación del veneno proveniente de diferentes organismos en su actividad 

biológica, presenta la filtración de componentes tóxicos a traves del tejido conectivo, debido a la 

perdida estructural integral de MEC, permitiendo la difusión de sustancias del veneno a su sitio 

blanco, relacionadas con actividades bioquímicas. En la Tabla 1 ANEXO A, tomada de Kemparaju 

y Girish (2008), han hecho una síntesis de las propiedades bioquímicas de hialuronidasas, 

identificadas en venenos de diferentes organismos (artrópodos y reptiles). Las características que se 

describen son: peso molecular, punto isoeléctrico, pH óptimo y temperatura. 
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Figura 2. Clasificación de las hialuronidasas por Meyer en 1971, modificado por El- Safory et al., 2010 

 

Las hialuronidasas se dividen en dos grupos, las glicohidrolasas y las eliminasas. Estos grupos se 

basan en el producto que se obtiene o reacción enzimática para degradar el sustrato (hidrólisis).  

Las bacterias fueron las primeras en estudiarse para conocer la actividad hialuronidasa y se 

identificó la actividad liasa o “elimanasa”, su actividad consiste en catalizar el rompimiento de 

enlaces químicos por la hidrólisis u oxidación de los enlaces β. Su mecanismo de acción es la 

elimiación del enlace glucosídico y la introducción de un enlace insaturado (Stern y Jedrzejas, 

2006). 
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Se realizó la digestión del ácido hialurónico con algunas hialuronidasas testiculares de 

bovino para la elucidación de dos tipos de enzimas, que fueron las condroitinasas y las 

hialuronidasas, estas presentan una actividad de eliminasa y glucohidrolasa. Entre las que se 

encontraron GlcApl-3, GalNAc (4-sulfato), GlcA31-3GalNAc (6-sulfato), GlcA (2-sulfato), 31- 

3GalNAc (6-sulfato) (Sugahara y Nadanaka 1997). En la Figura 3, se puede observar los sitios de 

corte de las hialuronidasas con actividad liasa e hidrolasa. 

 

Figura 3. Sitios de corte del ácido hialurónico. presenta enlaces N-acetylglucosamínico y ácido glucurónico estos se unen 
por enlaces β 1-4 y β 1-3. 

 

Las glucohidrolasas presentan un subgrupo de glucanohidrolasas que están depositadas en 

la bases de datos del Swist-Prot; que muestran actividad hialuronidasa, en el que el enlace 

glucosídico es hidrolizado para romper al ácido hialurónico (Henrissat y Bairoch, 1996; Ibarra, 

2011).  

También se han observado que algunas Hyals actúan como liasas y se relacionan con 

secuencias nucleotídicas de colágeno. Existe evidencia de un fago con actividad hialuronidasa en 

Streptococcus pyogenes, siendo un factor de virulencia y se relaciona con la degración de colágeno 

en los tejidos del huésped. Este mecanismo consiste en que la bacteria no es virulenta, mientras 
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presenta su cápsula, el fago lisogénico se encarga de la eliminación de la cápsula que protege a la 

bacteria. Y de esta forma penetra a la cápsula la infección por la actividad hialuronidasa que utiliza, 

para la internalización e infección de la bacteria (Stern y Jedrzejas, 2006).  

 

2.8. ANTECEDENTES DIRECTOS 
en la Tabla 1 se muestran los estudios realizados en nuestro grupo de trabajo. 

Tabla 1. Estudios realizados en escolopendra de nuestro grupo de trabajo 

Estudios de nuestro grupo de trabajo Año y realizado por: 

Utilización de una fracción del veneno que presentó actividad de GABA en acociles Abarca (2003) 

identificación de una fosfolipasa llamada PLA2 Scol que identificó, a partir de un banco de cDNA Gonzales (2010) 

Caracterización las hialuronidasa 56kDa y encontró las hialuronidasa de 30, 40 y 56 kDa Ibarra (2011) 

actividad de péptidos antimicrobianos (PAMs), que presentaron homología con una histona con  

actividad H3 en Scolopendra polymorpha y que fue caracterizado  

Rodríguez (2014) 

toxina con actividad insecto específica en S. polymorpha y S. viridis Say  Gonzales (2015) 

Caracterización bioquímica de una hialuronidasa de 46kDa de S. polymorpha y que elucidó por  

espectrometría de masas la secuencia 

Mena (2016) 

Se realizó una biblioteca de cDNA de las glándulas venenosas de S. viridis Say en la que no se logró 

 la identificación del gen de 40kDa a partir de la secuenciación MALDI-TOFF. 

Ibarra (2016)   

Se probó una fracción citotóxica en células HeLa que inducían apoptosis al utilizar las fracciones de 

 S. polymorpha 

Ronces (2017) 

trabajo con el PAM con el que Rodríguez realizó la caracterización bioquímica y el trabajo con este  

péptido llamado SP13 en el que se vio la interacción de la unión al DNA mediante técnicas moleculares y 

bioquímicas, para comprobar que presentaba la actividad de histona 

Rivera (2018) 

toxinas con actividad citotóxica en S. polymorpha  Tabullo (2018) 
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hace la caracterización de las hialuronidasas de 40, 30 y 56 kDa  Castro(en proceso) 

 

2.8.1. Estudios en Scolopendra polymorpha 
 

Mena, 2016, hizo la caracterización bioquímica de una hialuronidasa del veneno de Scolopendra 

polymorpha, utilizando el método turbidemétrico y zimograma, para la cuantificación de la actividad 

de la proteína de 45kDa. En este estudio, se identificaron 5 bandas con actividad hialuronidasa 

presentes en el veneno total de S. polymorpha con pesos de 105, 70, 45, 42 y 37kDa. También, se 

secuenció la proteína con mejor actividad, que fue la de 45kDa. De esta secuenciación de novo se 

obtuvieron 9 péptidos y no presentaron identidad con ninguna secuencia reportada en Protein Data 

Bank. 

 

2.8.2. Estudios en Scolopendra viridis Say 
 

Ibarra (2011), identificó la actividad hialuronidasa en el veneno de S. viridis Say, estas proteínas 

presentaron, pesos moleculares de: 169, 131, 113, 72, 68, 56, 46, 43, 26, 17 y 8 kDa. Sin embargo, 

dichas enzimas perdían su actividad al purificarse por HPLC en fase reversa, por lo que se decidió 

probar la separación del veneno por una columna de filtración en gel, en la que se obtuvieron 10 

fracciones del veneno. Posteriormente, se realizó un gel bidimensional en el que presentaron cuatro 

proteínas con mejor actividad hialuronidasa en presencia de AH y los pesos moleculares obtenidos 

fueron 185, 169, 56 y 8 kDa, y la proteína de 56 kDa presentó mayor actividad. Se hicieron SDS-

PAGE no desnaturalizantes para obtener la proteína activa; además, de calcular el punto isoeléctrico 

(pI) que fue de pI 6-7. 

 Ibarra (comunicación personal, 2016), preparó una biblioteca de cDNA de las glándulas 

venenosas de S. viridis Say, en el que hizo la búsqueda del gen de la hialuronidasa de 40 kDa, de la 

identificación se obtuvo 2 fragmentos de la secuencia por MALDI-TOF; a partir de estos se hicieron 

oligos degenerados. Mediante bioinformática, se conoció el uso preferencial de codones en 

artrópodos; al buscar el gen, no se logró identificar. Por lo que se propuso en este trabajo conocer el 

extremo NH2-terminal. 
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3. JUSTIFICACÍON 
 

En general los venenos presentan proteínas con actividad hialuronidasa. Específicamente en el 

veneno de Scolopendra viridis Say, en el que se han observado hasta 10 proteínas de diversos pesos 

moleculares con actividad hialuronidasa. Además, de la degradación del ácido hialurónico y agente 

dispersor, se relaciona con otras funciones como antimicrobiana y antitumoral. Por lo que es de 

interés en el área biotecnológica. 

 Algunas de las hialuronidasas del veneno de S. viridis Say, presentan pesos moleculares 

menores a los reportados para las hialuronidasas de bovinos. Sin embargo, la cantidad de esta 

proteína, que se obtiene a partir del veneno, es muy poca. Por lo que una alternativa para la 

obtención de una mayor cantidad sería su expresión heteróloga, haciendo necesario el aislamiento 

de secuencias nucleotídicas. 

 En un estudio previo, se intentó localizar el gen de una hialuronidasa de 40kDa de S. viridis 

Say mediante fragmentos parciales de la secuencia de aminoácidos, que se obtuvieron por 

MALDITOF. 

 De acuerdo a esos resultados, en este presente trabajo se propone elucidar la secuencia del 

NH2-terminal de la hialuronidasa de 56kDa, para la localización del gen. Es importante conocer la 

secuencia de aminoácidos de la enzima con actividad hialuronidasa. Por otro parte, el uso 

preferencial de codones que utilizan las escolopendras, para posteriores estudios que permitan la 

expresión de esta proteína y así poder realizar una mejor caracterización funcional. 
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4. HIPÓTESIS 
 

La elucidación de la secuencia de aminoácidos del extremo NH2-terminal de la hialuronidasa de 

56kDa del veneno de Scolopendra viridis Say y el establecimiento de un código genético para 

escolopendra se correlacionará con las secuencias nucleotídicas de cDNA de las glándulas 

venenosas, para la localización del gen de la hialuronidasa. 

 

5. OBJETIVO GENERAL 
 

Determinar la secuencia de aminoácidos del extremo NH2-terminal de la hialuronidasa de 56kDa 

para la posterior búsqueda del gen en Scolopendra viridis Say a partir de un banco de cDNA de 

glándulas venenosas. 

 

6. OBJETIVOS PARTICULARES  
 

 Secuenciar y elucidar el extremo NH2-terminal de la enzima con actividad hialuronidasa de 

Scolopendra viridis Say 

 Deducir la secuencia preferencial de nucleótidos en el extremo NH2-terminal 

 Revisar si en la biblioteca de cDNA previamente obtenida por Ibarra (2016) se encuentra el 

gen de la hialuronidasa de Scolopendra viridis Say 
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7. ESTRATEGIA EXPERIMENTAL 
 

 

La estrategia experimental será de la siguiente manera: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Colecta de Scolopendra viridis 
Say 

Obtención del veneno 

Cuantificación de proteína 

Liofilización 

Zimograma 

Electroelución 

Secuenciación por degradación de Edman 

Ligaciones previas de una librería de cDNA 
de las glándulas venenosas de SvS 

Transformación bacteriana en DH5α 

Clonación del cDNA 

Búsqueda de clonas con en E. coli 

Secuenciación 

Análisis bioinformáticos 

Estudio Bioquímico Estudio Molecular 
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8. MATERIALES Y METODOS 
 

8.1. PURIFICACIÓN DE LA PROTEÍNA CON ACTIVIDAD HIALURONIDASA 

8.1.1. Colecta de especímenes 
 

En este trabajo se utilizó a la especie Scolopendra viridis Say 1821, que se colectó en la zona 

Noreste de Cuernavaca Morelos, se mantuvieron en recipientes de plástico de manera individual. 

 

8.1.2. Obtención del veneno 

 

El veneno se extrajo de las escolopendras colectadas y fueron ordeñados (aproximadamente de 400 

individuos), se adormecieron colocándolas en un recipiente a 4ºC, durante 5 min., después se 

estimularon las glándulas venenosas por presión manual para la obtención del veneno, 

depositándolo en un tubo eppendorf de 1ml que contenía 30µl agua milli Q. 

 El eppendorf se colocó en un recipiente con hielo para evitar la degradación del veneno. 

Posteriormente se depositó el veneno que se obtuvó con una punta amarilla estéril, al terminar la 

ordeña; se realizó la cuantificación de colecta del veneno mediante la curva estándar con BSA al 

3% y la muestra del veneno total (VT) con 1μl, posteriormente se liofilizó y guardó en -20°C. 

 

8.1.3. Cuantificación de proteínas 

 

Se realizó por el método de Lowry (1951). Este es un método de colorimetría de valoración 

cuantitativa de las proteínas. 

 En donde los iones Cu2+ en medio alcalino, se unen a las proteínas formando complejos con 

los átomos de nitrógeno de los enlaces peptídicos. Estos complejos Cu2+ Cu2+-proteína tienen un 

color azul claro.  

 Además, provocan el desdoblamiento de la estructura tridimensional de la proteína, 

exponiéndose los residuos fenólicos de tirosina que van a participar en la segunda etapa de la 
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reacción y presenta la reducción. El Cu2+ se mantiene en solución alcalina en forma de su complejo 

con tartrato, también en medio básico, del reactivo de Folin-Ciocalteau, por los grupos fenólicos de 

los residuos de tirosina, presentes en la mayoría de las proteínas, actuando el cobre como 

catalizador. El principal constituyente del reactivo de Folin-Ciocalteau es el ácido 

fosfomolibdotúngstico, de color amarillo, que al ser reducido por los grupos fenólicos da lugar a un 

complejo de color azul intenso (Lowry, 1951). 

 

8.1.4. Liofilización 
 

En este proceso se empleó una liofilizadora MAXI-Dry lyo, se colocaron los tubos eppendorf que 

contenían la solución de veneno total a deshidratar. La MAXI-Dry lyo se opera a una presión de 0.2 

atm y -110ºC de temperatura en la trampa para vapores. 

 

8.1.5. Zimograma (gel de actividad) 
 

Se realizaron geles de SDS-PAGE al 12% de acrilamida y se adicionó ácido hialurónico (200 

µg/ml) al gel. Se utilizó una corriente constante de 15 miliamperios. Una vez cargada la muestra y 

posterior a la electroforesis, los geles se lavaron dos veces con Tritón X-100 al 2% durante 30 min, 

para eliminar el SDS. Se dejó incubando por 16 horas en un buffer de fosfatos con NaCl (0.15 M) 

pH 6.0; posteriormente el gel se deshidrató colocando por 30 min en una solución de etanol al 30% 

en ácido acético al 10%, posteriormente el gel se colocó en una solución con el colorante Stain all al 

0.5% durante 1h; y por último se destiñó con la misma solución etanol-ácido acético (Ibarra, 2011). 

 

8.1.6. Electroelución 
 

A partir de un gel de tris-glicina SDS-PAGE de 12%, se cortó, la banda de la hialuronidasa de 56 

kDa para ser electroeluida. Se colocó el pedazo de gel con la proteína en un tubo de electroelución y 

se pasó por un flujo de corriente de 2.5 mAh, durante 2h con solución amortiguadora que se emplea 

de tris 50mM a pH6 , con el objetivo de extraer la proteína del gel. 
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Posteriormente se dializó por 2 h con un cambio de agua. Después se cuantificó, y se 

purificó por HPLC en fase reversa y se liofilizó, para posteriormente mandarse a secuenciar el 

extremo NH2-terminal (técnico Valladares).  

 

8.1.7. Secuencia del extremo NH2-terminal 
 

Para obtener la secuencia del extremo NH2-terminal, se utilizó la degradación de Edman, con un 

equipo secuenciador de proteínas PPSQ-31ª de Shimadzu Scientific Instruments, Inc. (Columbia, 

Maryland, USA). Que fue realizado en colaboración con el Instituto de Biotecnología de la UNAM 

(IBT-UNAM). 

 

8.3. PREPARACIÓN DE UNA BIBLIOTECA DE cDNA 
 

8.3.1. Extracción de RNA a partir de las glándulas venenosas de escolopendra 

Las glándulas venenosas de las escolopendras, se colocan en un contenedor (mortero) con nitrógeno 

líquido en el que se macera el tejidó. Posteriormente se realiza la extracción de RNA total con el 

reactivo TRIsure (BIOLINE), que es un compuesto con una solución de fenol y cloruro de 

guanidino que preservará al RNA para evitar su degradación.  

El RNA se extrae de un par de glándulas venenosas de S. viridis Say, recién recolectada 

para obtener su material genético. 

 

8.3.2. Electroforesis del RNA total en geles de agarosa. 

Para observar la integridad del RNA se realizaron geles de agarosa al 1.5% y se realizó una 

electroforesis utilizando un buffer de corrida TAE 1X. El marcador de pesos moleculares de 200pb-

10,000pb con 10 µl (400ng de DNA/µl); se colocó en el primer carril del gel de agarosa, se tomaron 

10 µl (150ng/µl) de la muestra se adicionó con un buffer de carga 5 µl (Bioline), éste se corrió por 

30 min, a 110 volts y posteriormente se tiñió con bromuro de Etidio (BrEt) por 15 min. en agitación 

constante, y después se visualizó utilizando una cámara con UV que permite visualizar el RNA 

total. Después se realizó un gel en el que se hizo una selección de RNAs totales de tamaños de 1000 
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a 1600pb de RNA, debido a que es el peso promedio de distintos mensajeros no de hialuronidasas 

de Scolopendra viridis Say. (también se utilizó con las muestras después de la obtención del 

plásmido la diferencia es que se le agregó el Syber green cuando se preparó el gel de agarosa para 

visualizar las bandas de DNA este se hace al 1%). 

 

8.3.3. Síntesis de cDNA 
 

Se preparó una biblioteca de cDNA basado en el protocolo SMART cDNA library Construction kit 

(CLONTECH, Palo Alto, CA, USA), el cual provee un método para producción de bibliotecas 

completas de cDNA de alta eficiencia. 

EL RNAm servirá como molde para la síntesis de la primera cadena de DNA, utilizando el 

oligonucleótido“SMARTIV” 5'AAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTACGGCCGGG-

3' que sirve como molde en el extremo 5´del RNAm y un oligonucleótido (dT) modificado como 

cebador del extremo 3´ (CDSIII) 5´AAGAACATCGATTTTCCATGGCAG-d(T)15N-1N-3´ 

Reverse . La primera cadena de cDNA servirá como molde para la generación del DNA de doble 

cadena. Los oligonucleótidos que se utilizaran durante la PCR poseen sitios de restricción Sfi A y 

Sfi B en los extremos 5´y 3´ del DNA respectivamente, lo cual permite que el cDNA pueda 

insertarse al plásmido con una orientación correcta. Después de la síntesis de la segunda cadena de 

cDNA se purificó el cDNA de tamaños entre 1000pb-1600pb que se eligió a partir del RNA, se 

amplificó el cDNA, para que se pueda unir al vector pJET1.2. 

 

8.3.4. Construcción de la biblioteca de cDNA menor a 1000pb del veneno de S. viridis 

Say 
 

El cDNA sintetizado se corrió en un gel de agarosa al 1.5%, y se purificó para ligarlo al vector 

pJET 1.2 (Thermo scientifics); este plásmido presenta una resistencia a ampicilina (AMP) con una 

probabilidad de ligación del 99%. Ya que, presenta un gen suicida que mata a las bacterias si no hay 

fragmento clonado. El vector ligado al cDNA se transformó en bacterias E. coli DH5α.  
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8.3.4.1. Transformación obtenidas de la biblioteca de cDNA de las glándulas 

venenosas de Scolopendra viridis Say 
 

Se trabajó con ligaciones de cDNA previas de Ibarra, 2016 (comunicación personal) en el pJET 1.2 

del kit CloneJET con número de catálogo #K1231 Figura 4. Se preparó la transformación del cDNA 

en células DH5α quimiocompetentes del que se obtuvieron 22 clonas. 

 

Figura 4. Mapa del vector de clonación pJet1.2/blunt. 

 

 

8.3.4.2. Obtención de plásmido y digestión de clonas 
 

Se preparó el plásmido de cada una de las 22 clonas obtenidas, se usó el KIT Zymoclean #4019; 

cada plásmido se digirió con las enzimas de restricción XhoI y NcoI, en una mezcla de digestión de 

20µl. De cada una de las enzimas se colocó 0.25µl, 2 µl de buffer 5µl por 24 horas, posteriormente 

se visualizó por medio de un gel agarosa al 1%. 

 

8.3.4.3. Secuenciación de clonas 
 

De las 22 clonas que se obtuvieron 19 se prerpararon para secuenciación que se llevo a cabo en 

Macrogen Inc. 
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8.4. BIOINFORMÁTICA 

8.4.1. Comparación de secuencias de la biblioteca de cDNA de S. viridis Say en bancos 

de datos 
 

Se realizó un Blast-nt para determinar con otras secuencias en las bases de datos del NCBI. 

También se analizaron los marcos de lectura abiertos con el programa ORF finder. 

 

8.4.2. Estudio bioinformático del uso preferencial de codones mediante proteínas 

reportadas en el NCBI para escolopendras 
 

Se analizó la secuencia nucelotídica de las proteínas reportadas en la base de datos del NCBI para el 

genero Scolopendridae. A partir de estas secuencias se realizó un estudio bioinformaticó, mediante el 

programa en linea http://www.bioinformatics.org/sms2/codón_plot.html en la liga “codón usage”.  

 El cual funciona mediante el uso de algoritmos basados en la distancia de aparición de 

codones, con el porcentaje de GCs por la técnica de estadística de interacciones, en donde más de dos 

variables dan ciertos parámetros en la frecuencia porcentual. Se obtuvo el porcentaje de aparición de 

cada uno de los genes.  

 A partir de estos datos se revisó los codones repetidos con mayor aparición de todas las 

secuencias y se propuso un uso preferencial de codones para escolopendra. 

 Después de conocer la secuencia del extremo NH2-terminal de la hialuronidas de 56kDa de 

S.viridis Say y el uso preferencial de codones para escolopendra, se propopusieron variantes de 

posibles primers para la localización del gen.  

 

9. RESULTADOS 
 

Éste trabajo se llevó a cabo en dos partes el estudio bioquímico, en el que se elucidó el extremo 

NH2-terminal y la parte molecular, en el que se intentó hacer una búsqueda del gen de la 

hialuronidasa de 56kDa de Scolopendra viridis Say, con un cDNA proveniente de las glándulas 

venenosas de esta escolopendra. 

http://www.bioinformatics.org/sms2/codon_plot.html
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9.1. RECOLECCIÓN DE  ESCOLOPENDRAS 
 

Se recolectaron las escolopendras. Se utilizaron aproximadamente 400 S. viridis Say con la 

finalidad de alimentarlos y obtener el veneno. 

 

9.2. EXTRACCIÓN DE VENENO DE Scolopendra viridis Say 
 

Las escolopendras se colectaron y se llevaron al laboratorio de neurofarmacologia CEIB-

UAEM), donde fueron ordeñadas para colectar el veneno a condiciones controladas donde se 

obtuvo por estimulación mecánica; el veneno que se colectó fue depositado en un eppendorf  1ml 

con 30µl de agua milli Q, posteriormente por medio del metodo de Lowry se cuantificó, después de 

conocer la concetración de la ordeña se liofolizó y se mantuvo a una temperatura de -20 ºC, hasta 

que se colectó y se obtuvo lacantidad de la banda de 56kDa de la hialuronidasa de S. viridis Say. 

 

9.3. OBTENCIÓN DE LA BANDA DE 56 kDa DEL VENENO TOTAL DE 

Scolopendra viridis Say 
 

Cuando se colectó la cantidad necesaria de veneno total (VT) de S.viridis Say. Se hicieron geles 

nativos de SDS-PAGE al 12% para vizualizar la Banda de 56kDa del VT con actividad 

hialuronidasa, al ver la banda se prosiguio a correr geles en condiciones no desnaturalizantes en 

presencia de ácido hialurónico al (0.2mg/ml) del gel; se colocó un control positivo de la 

hialuronidasa testicular Bovina (BTH) a una concentración 0.5µg. En la Figura 5. A) se muestra el 

gel soló con el marcador y un carril con el veneno total de S. viridis Say, en la que se resalta la 

banda de interés correspondiente a la proteína de 56kDa. En la B) del lado izquierdo se observa el 

BTH que es nuestro control positivo, del lado derecho se muestra una sola banda resaltada en el VT 

que es la hialuronidasa de 56kDa y en la otra esquina los pesos moleculares con los que se visualizó 

el tamaño de la proteína, con esto se logró identificar y cortar la banda de interés. 
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Figura 5. Electroforesis del veneno de la S. viridis Say. a) SDS-PAGE al 12%, teñido con azúl de Commassie (50 µg de 
VT); b) Zimograma de veneno total. BTH: hialuronidasa testicular bovino (control positivo), VT: veneno total (la flecha 
indica la proteína con actividad), PM: ma. 

 

 

Después de la obtención de la banda de 56kDa del gel nativo, se electroeluyo los 

fragmentos del gel con la proteína. En la Figura 6, se muestra un zimograma en condiciones no 

desnaturalizantes, donde se visualizó una banda de 56 kDa con actividad hialuronidasa como 

control de que se tenía soló la banda de interés. Después de la electroelución para recuperar la 

proteína, se analizó por HPLC-fase reversa y se mandó secuenciar por degradación de Edman en el 

IBT-UNAM, para la obtención de la secuencia del extremo amino-terminal.  

202 
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Figura 6. Zimograma de actividad. la flecha indica la zona de actividad gel al 12%de acrilamida, polimerizado con ácido 
hialurónico (0.2mg/ml), tinción: Stain all. 

 

 

9.4. ELUCIDACIÓN DEL EXTREMO NH2-TERMINAL 
 

Con 60 pmol de la hialuronidasa de 56 kDa del veneno total de S. viridis Say, se mandó a 

secuenciar por la técnica de degradación de Edman en el IBT-UNAM. Se conoció parte de la 

secuencia del extremo NH2-terminal de la proteína y  se logró obtener la identidad de 25 residuos 

de aminoácidos del extremo NH2-terminal (TAHLSVIAPNGDAVVXTSTINYXFG). Se realizó 

un estudio bioinformático en la página del NCBI (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov), con un Blast-tp.  

 Este análisis mostró un sitio conservado con artrópodos, asociado a una proenzima glutatión 

hidrolasa 1 y una gamma-glutamiltranspeptidasa, presentando entre todas las secuencias de este 

dominio conservado, con una cobertura del 88% con Drosophila grimshawi (1 de las 12 especie de 

la mosca de la fruta) y 2 con un 84% de cobertura con Centruroides sculpturatus (escorpión de 

corteza). También presentó una homología que va del 86% Drosophila grimshawi a 70% C. 

sculpturatus de identidad. Sin embargo, se sabe que tiene actividad hialuronidasa por la 
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degradación del ácido hialurónico que presentó en los geles de actividad. Adémas, que al pasar la 

muestra después de la electroelución por HPLC se aseguró de conocer el tiempo de retención de 

esta hialuronidasa ya reportado anteriormente por Ibarra, 2011; siendo la proteína de interés que se 

envió a secuenciar. 

 

9.5. ANÁLISIS DE CLONAS OBTENIDAS DE UNA BIBLIOTECA DE 
cDNA DE LAS GLÁNDULAS VENENOSAS en Scolopendra viridis Say 
 

Después de obtener las ligaciones de una biblioteca realizada por Ibarra, 2016 (comunicación 

personal), se hizo una transformación bacteriana en celúlas bacterianas de E. coli DH5α 

quimiocompetentes, se obtuvieron 22 clonas con DNA plasmídico aisladas en una caja petri con 

medio LB+Amp Figura 7. El cDNA proviene de las glándulas venenosas de Scolopendra viridis 

Say. Se realizó una extracción del plásmido por lisis alcalina.  

 

 

 

Figura 7. Caja Petri con medio LB+AMP con las clonas aisladas. con la técnica de picar colonias para tener las clonas 
con plásmido, la línea negra es para observar la orientación de la caja y como empieza la numeración de cada una de las 
clonas. 
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9.5.1. Visualización, digestión y obtención de fragmentos 
 

Una vez purificado el plásmido de las distintas clonas se corrió un gel de agarosa de los plásmidos 

sin digerir y digeridos con las enzimas de  restricción XhoI y NcoI ( ver Figura 8). De las 22 clonas 

obtenidas en caja petri, soló 19 clonas que contenían fragmento se enviaron a secuenciar. Estas 

fueron p1,p2, p3, p4, p5, p6, p7, p8, p10, p11, p12, p14, p15, p16, p17, p18, p19, p20, p21 y p22. El 

p1 fue uno de los controles del pJET 1.2 con un fragmento de PCR del KIT, estos resultados se 

encuentran en ANEXOS. 

Después de la lisis se preparó un gel para la visualización del plásmido y se determinó la 

concentración mediante la cuantificación en nanodrop, para ver la pureza del DNA plasmídico. 

Figura 8 (A), se observa la preparación de plásmido de la lisis con KIT Zymoclean, y la Figura 8 

(B) una digestión con las enzimas NcoI y XhoI del plásmido p3 a concentraciones de 1µl y 3µl,; 

además, de un control positivo con un fragmento del kit de CloneJET. 
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Figura 8 (A). plásmido sin digerir 

 

Figura 8 (B). plásmido digerido. El plásmido se encuentra en 
la parte superior y el inserto se observa en la parte inferior. 
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Se realizaron digestiones con las enzimas XhoI y NcoI, estos sitios estan presentes el 

plásmido pJET 1.2.; después de la digestión y visualización, se preparó cada plásmido para ser 

secuenciado. Los fragmentos obtenidos de cada plásmido fueron de diferente tamaño, por lo que se 

obtuvieron diferentes digestiones de esas 22 clonas y se secuenciaron 19 de los 22 plásmidos.  

En la Tabla 4 ANEXO D. Se indican los tamaños de los distintos fragmentos detectados. 

 

9.5.6. Secuenciación de clonas 
 

Se obtuvo las secuencias de los plásmidos p1, p2, p3, p4, , p6, p7, p8, p10, p11, p12, p14, p15, p16 

p17, p18, p19, p20, p21 y p22 siendo las clonas p1,p3, p4, p6, p7, p10, p17 y p22. En la tabla del 

ANEXO D se indica el nombre de la clona, número del plásmido, los fragmentos y tamaño 

aproximado. 

Se emplearon los programas Blast-nt y ORF finder para definir que posibles proteínas o 

péptidos estaban en los fragmenots clonados (ver Tabla 5 ANEXO D). La mayoría de las clonas no 

presentó fragmento, pero 3 clonas si presentaron 10-20 codones diferentes al plásmido. 

La evidencia de los geles demuestra que existe un fragmento liberado y el plásmido 

linearizado que corresponde al tamaño del plásmido pJET 1.2, lo que hace necesario volver a 

secuenciar esas clonas. 

En la secuenciación solo tres de las muestras mostraron un fragmento pequeño diferente a la 

secuencia del plásmido, por medio del programa Snap gene y las muestras p5, p7 y p18 con 10-20 

bases diferentes. La secuencia control del plásmido+PCR del KIT ClonJet, que se envió a 

secuenciar si fue identificado, y se observa el fragmento liberado en el gel.  

 

9.6.6.1. Estudio bioinformático de las secuencias obtenidas de la biblioteca de cDNA y 

la secuencia de 25 aminoácidos elucidada a partir de la proteína con actividad 

hialuronidasa de 56 kDa 
 

Ninguna de las secuencias obtenidas de la ligaciones tiene relación con la secuencia del amino-

terminal elucidado en este trabajo. Se hace necesario tener realmente un mayor número de clonas en la 

biblioteca de cDNA. 
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9.7. USO PREFERENCIAL DE CODONES EN LA BIBLIOTECA cDNA DE 

Scolopendra viridis Say 
 

Se realizó un análisis de las secuencias nucleotídicas de las proteínas reportadas para el genero 

Scolopendridae en la base datos del NCBI. Que se utilizó como herramienta para crear oligos 

degenerados, mediante el conocimiento del uso de codones frecuentes en las secuencias reportadas para 

escolopendra. 

 

 En esta búsqueda se encontraron 24 secuencias de proteínas en las que se conoce sus nucleótidos 

para la clase Chilopoda. De estas secuencias 20 fueron citrocromo C y las otras 4 proteínas diferentes 

son PPO gen (1 y 2), TEP-4 y la fosfolipasa A2 (PLA2 de S. polymorpha); de esta proteína se conoce la 

secuencia nucleotíodica.  

 

 La proteína de PLA2 fue caracterizada en nuestro grupo de trabajo; y se usó para la busquéda de 

las otras 24 secuencias, mediante el programa Blast-nt (nucleótido-nucleótido) de la base de datos del 

NCBI, estos datos se encuentran descritos y desglosados en ANEXOS (A-C).  

 

 Se realizó el estudio por especie con el uso preferencial de codones para cada una de las 24 

secuencias obtenidas. En los ANEXOS (A-C) se muestra el uso preferencial con respecto al código 

genético universal. Se puede observar en la tabla por especies el uso preferencial de codones, número de 

secuencia y aminoácidos que están colocados de mayor a menor valor con respecto a los resultados que 

se observan en el ANEXO A. Gracias a este estudio se hizo la propuesta de primers y se propone el 

código genético para escolopendra que se puede ver en la Tabla 1. 
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Tabla 1. A) Código genético universal y B) Código genético propuesto para 
escolopendras. 

A) Código genético 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

1st 

2nd  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3rd 

 

U C A G  
 

U 
UUU  Phe 
UUC  Phe 
UUA  Leu 
UUG  Leu 

UCU  Ser 
UCC  Ser 
UCA  Ser 
UCG  Ser 

UAU  Tyr 
UAC  Tyr 
UAA  Paro 
UAG  Paro 

UGU  Cys 
UGC  Cys 
UGA  Paro 
UGG  Trp 

U 
C 
A 
G 

C 
CUU  Leu 
CUC  Leu 
CUA  Leu 
CUG  Leu 

CCU  Pro 
CCC  Pro 
CCA  Pro 
CCG  Pro 

CAU  Hys 
CAC  Hys 
CAA  Gln 
CAG  Gln 

CGU  Arg 
CGC  Arg 
CGA  Arg 
CGG  Arg 

U 
C 
A 
G 

A 
AUU  Ile 
AUC  Ile 
AUA  Ile 

AUG  Met(Inicio) 

ACU  Thr 
ACC  Thr 
ACA  Thr 
ACG  Thr 

AAU  Asn 
AAC  Asn 
AAA  Lys 
AAG  Lys 

AGU  Ser 
AGC  Ser 
AGA  Arg 
AGG  Arg 

U 
C 
A 
G 

G 
GUU  Val 
GUC  Val 
GUA  Val 
GUG  Val 

GCU  Ala 
GCC  Ala 
GCA  Ala 
GCG  Ala 

GAU  Asp 
GAC  Asp 
GAA  Glu 
GAG  Glu 

GGU  Gly 
GGC  Gly 
GGA  Gly 
GGG  Gly 

U 
C 
A 
G 

 

B) Código genético con el uso preferencial de codones para escolopendras 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

1st 

2nd 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3rd 

 U C A G  
 

U 
UUU  Phe 
UUC  Phe 
UUA  Leu 
UUG  Leu 

UCU  Ser 
UCC  Ser 
UCA  Ser 
UCG  Ser 

UAU  Tyr 
UAC  Tyr 
UAA  Paro 
UAG  Paro 

UGU  Cys 
UGC  Cys 
UGA  Paro 
UGG  Trp 

U 
C 
A 
G 

C 
CUU  Leu 
CUC  Leu 
CUA  Leu 
CUG  Leu 

CCU  Pro 
CCC  Pro 
CCA  Pro 
CCG  Pro 

CAU  Hys 
CAC  Hys 
CAA  Gln 
CAG  Gln 

CGU  Arg 
CGC  Arg 
CGA  Arg 
CGG  Arg 

U 
C 
A 
G 

A 
AUU  Ile 
AUC  Ile 
AUA  Ile 

AUG  Met(Inicio) 

ACU  Thr 
ACC  Thr 
ACA  Thr 
ACG  Thr 

AAU  Asn 
AAC  Asn 
AAA  Lys 
AAG  Lys 

AGU  Ser 
AGC  Ser 
AGA  Arg 
AGG  Arg 

U 
C 
A 
G 

G 
GUU  Val 
GUC  Val 
GUA  Val 
GUG  Val 

GCU  Ala 
GCC  Ala 
GCA  Ala 
GCG  Ala 

GAU  Asp 
GAC  Asp 
GAA  Glu 

GAG  l 

GGU  Gly 
GGC  Gly 
GGA  Gly 
GGG  Gly 

U 
C 
A 
G 

*En amarillo se localizan los codones que presentan un sólo tipo de código 

*En verde se localiza la metionina y triptofano que presentan un solo uso de codón 

*En azul están resaltados los codondes que representan las diferentes variantes que pueden ser utilizadas para el uso preferencial de 
codones. 
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           Propuesta de oligonucleótidos para la localización del gen de la hialuronidasa de 56kDa en S. 

viridis Say. Esta propuesta consiste en la utilización del código genético que se observa en la Tabla 

1 (B), y que tuvo las siguientes variantes como probables primers en la búsqueda de la 

hialuronidasa de 56kDa, como se muestra en la Figura 9. 

 

 T  A  H  L  S  V  I  A  P  N  G  D  A  V  V  X  T  S  T  I  N  Y  X  F  G  
1.--U--U--C---AGU--U-----U--U-----C-----U--U--U--C--UAGU--U--------C--C--C--C 
2.--------------C--------------------------------------C--------------------- 
3.--C--C--------U--------C--C-----------C-----------C--U--C------------------ 
4.ACAGCACAUUUAUCAGUAAUUGCACCAAAUGGAGAUGCAGUAGUAUGUACAUCAACAAUUAAUUAUUGUUUUGGA 
5.ACAGCACAUUUAAGUGUAAUUGCACCAAAUGGAGAUGCAGUAGUAUGUACAAGUACAAUUAAUUAUUGUUUUGGA 
6.--U--U--C---UCA--U-----U--U-----C-----U--U--U--C--UUCA--U--------C--C--C--C 
 7.--C--C--------U--------C--C-----------C-----------C--U--C------------------- 
8.--------------C--------------------------------------C--------------------- 
 

Figura 9. Propuesta de primers basado en el código genético en escolopendra. En negro se observa la secuencia de 25aa 
del extremo NH2-terminal. En líneas azules se propone el uso preferencial de codones en escolopendra, en líneas rojas y 
amarillas las variantes conform  a los codones que están presentes o más selectivos, en amarillo se marca el codón 
diferente y en gris las letras que cambian en su último nucleótido. 

 

 

            En la parte superior se observa los 25 aminoácidos que se elucidaron del extremo NH2-

terminal, y debajo de la secuencia en aminoácidos se encuentra el uso preferencial de codones en 

escolopendra, en las línea azules se propone el uso preferencial de codones y en las líneas rojas y 

amarillas la disposición de su uso preferencial; tomando encuenta, las tres letras que codifican para 

los aminoácidos, siendo en algunas hasta tres variantes y para serina el cambio en los 3 nucleótidos, 

para una variante que esta marcada en color amarillo que se traducen en aminoácidos, esto se 

propone para la creación de un oligo que nos ayude a localizar o identificar al gen de interés. 
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10. DISCUSIÓN 

Los venenos de diversos organismos tienen importancia en el área biotecnológica, debido a que 

contiene diversos componentes, como: aminas biogénicas, péptidos, proteínas, con actividades 

biológicas distintas. Algunas de estas proteínas son tóxicas y dañan a los tejidos, otras funcionan 

como inductores, causando la destrucción de tejidos, como las metaloproteasas y hialuronidasas 

(Acosta y Cazorla, 2004; Nagaraju et, al., 2007; Fernandes-Pedrosa et, al., 2013). 

Las hialuronidasas tienen aplicaciones médicas, como coadyuvantes en algunos fármacos, así como  

en tratamientos cosméticos. Estas enzimas ayudan en el transporte y llegada al sitio blanco del 

fármaco, degradando el ácido hialurónico, como ya se mencionó en antecedentes 

En el metabolismo del AH participan dos tipos de enzimas; las hialuronidasas (HYAL), que se 

encargan de su degradación y las hialuronano sintasas (HAS), encargadas de su síntesis. En la Figura 

10, se muestra la hialuronidasa de obtenida del humor vítreo bovino, en la que se observa el dominio 

C-terminal y el  sitio catalítico de la enzima, en el que el residuo Glu131 participa (Stern y Jedrzejas, 

2006).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 10. Estructura de la hialuronidasa de BVH. ( Humor vítreo de bovino) se resaltan el dominio C-terminal y de la 
interacción con el residuo Glu131 donde lleva la actividad catalítica de la degradación del AH (tomada de Stern y 
Jedrzejas, 2006). 
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En estudios realizados en nuestro grupo de trabajo se han encontrado en los venenos de S. 

polymorpha y S. viridis Say al menos 11 proteínas con actividad de hialuronidasa, con pesos 

moleculares desde 8 a 166 kDa. Mena (2016) purificó y secuenció parcialmente una hialuronidasa de 

46kDa del veneno de S. polymorpha a partir de un BLAST se observó que las secuencias (9 

fragmentos) de novo de la proteína con aparente actividad hialuronidasa no presenta identidad con 

alguna secuencia hasta el momento reportada para hialuronidasas. 

Por otro lado Ibarra (2011) encontró más de 5 proteínas con actividad hialuronidasa en el 

veneno de S. viridis Say, con pesos moleculares de entre 8 a 166 kDa. A partir de este veneno se 

purificaron y secuenciaron parcialmente dos hialuronidasa de 10 y 40 kDa. Al realizar un BLAST con 

las secuencias obtenidas, se obtuvo el mismo resultado que con las secuencias de S. polymorpha. Este 

hecho, no es poco común para el genero Scolopendra, debido a que existen reportes que refieren que 

muchas de las proteínas con diferente actividad biológica presentes en el veneno de Scolopendra 

subspinipes y Scolopendra polymorpha no muestra similitud significativa con otras secuencias 

depositadas en las bases de datos públicas (Liu y col. 2000; Gonzáles-Morales y col. 2014) aún 

cuando se actividad fue determinada experimentalmente. En el mismo sentido, Undheim y col. (2015), 

observaron que las proteínas contenidas en el veneno del ciempiés son muy diversas, respecto a 61 

familias de péptidos y proteínas de venenos filogenéticamente diferentes, sin tener similitud con 

cualquier otra proteína caracterizada. 

La obtención de cantidades suficientes de hialuronidasas provenientes de venenos de 

diferentes organismos es necesaria para poder caracterizarlas y evaluar su potencial farmacológico; la 

principal limitante para realizar estudios más completos es la poca disponibilidad de estos compuestos 

en los venenos. Por lo que la expresión heteróloga de los mismos, es una opción que nos permitirá la 

obtención de una mayor cantidad del compuesto de interés. Para ello es importante conocer y localizar 

el gen de la proteína a estudiar. 

En nuestro grupo de trabajo se han seguido diferentes estrategias para localizar los genes que 

codifican para las hialuronidasas en escolopendra: 

Inicialmente se intentó encontrar un gen de la hialuronidasa a partir de un banco de un estudio 

bioinformático. Este estudio se realizó con un banco de cDNA de tamaños pequeños (1200pb a 

400pb) previamente obtenido de las glándulas venenosas de S. viridis Say. Sin embargo, debido a que 

no existen aún secuencias reportadas en los bancos de datos de genomas para hialuronidasas en 

venenos de escolopendras no fue posible su localización (Ibarra, comunicación personal).  
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Como segunda estrategia, se optó por sintetizar un oligo, a partir de un fragmento de la 

proteína de 40kDa previamente secuenciada por Ibarra (2016). Sin embargo, no se logró localizar en 

el banco de cDNA alguna de estas secuencias (Ibarra, comunicación personal).  

Algunos autores mencionan que para localizar el gen de interés en una biblioteca de cDNA es 

necesario conocer la secuencia del extremo NH2-terminal de la proteína o toxina. Por lo que en este 

trabajo se decidió buscar el gen a partir de la secuencia del extremo NH2-terminal de la hialuronidasa 

de 56kDa. Cabe mencionar que esta proteína, aunque no fue la más abundante, es la que presentó la 

mayor actividad.  Huys y col. (2002), usaron esta técnica para localizar la toxina de un peso molecular 

de 4272 Da, que presenta actividad con la interacción de la subfamilia de canales de K+, de la que 

obtuvieron 37 residuos del extremo NH2-terminal e hicieron un estudio bioinformático, observaron 

además, que presentaba identidad con una toxina ChTx y obteniendo, mediante expresión heteróloga 

la toxina funcional. Así mismo Moyre y col. (2006), localizaron el gen de una hialuronidasa de 

52kDa, del veneno del escorpión Palamneus gravimanus a partir de su extremo NH2-terminal. 

Van de Velde y col. (2018), secuenciaron 37 residuos del extremo amino-terminal de una 

proteína con actividad metalohidrolasa en el veneno de Bothrops alternus; y mediante un estudio 

bioinformático observaron que presentaba actividad proteolítica en otras serpientes. La ventaja que 

existe en venenos de serpientes es que la información es abundante en bases de datos, facilitando la 

búsqueda de actividades similares o que presentan una fácil identificación; sin embargo, este enfoque 

presenta limitantes para organismos pocos estudiados como las escolopendras (con apenas 24 

secuencias reportadas).  

Para la hialuronidasa de 56kDa de S.viridis Say, logramos determinar la secuencia de los 

primeros 25 residuos de aminoácidos del extremo NH2-terminal, cantidad suficiente de aminoácidos 

para diseñar un oligonucleótido en la búsqueda del gen de esta proteína. Sin embargo, como se 

mencionó en resultados no pudimos localizar el gen en el banco de cDNA previamente.  

Existen algunas técnicas bioinformáticas usando el programa de secuenciación MinION 

propuesto por Hagreaves y Mulley (2015), este se encarga de la caracterización de las toxinas a partir 

de una base de datos ya existente. Sin embargo, como ya se ha mencionado, presenta limitantes con 

organismos pocos estudiados como las escolopendras; por lo que se propuso la disposición de codones 

que utilizan esta especie. 

En nuestro caso hay pocas secuencias reportadas para proteínas de la cuales se conoce su 

secuencia nucleotídica en escolopendra con solo 24 secuencias de las cuales ninguna es de 
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hialuronidasa complicando la búsqueda del gen. En este trabajo se determinó el uso preferencial de 

codones en Scolopendra con base en secuencias disponibles de cDNA depositadas en bancos de datos. 

Lo anterior puede servir para el diseño de oligonucleótidos a ensayar para la identificación del gen en 

nuevas bibliotecas que se preparen en el futuro. 

En este proyecto se trabajo con ligaciones de cDNA. Debido a que el número de clonas 

obtenidas era muy baja (23 clonas)  se decidió analizar cada clona para determinar su tenía inserto con 

tamaños esperados de 1200pb y 400pb. El análisis de secuencias de las clonas con inserto no reveló 

secuencias relacionadas con hialuronidasas. Con base a la secuencia del amino terminal de la 

hialuronidasa y al uso preferencial de codones se propone 8 posibles oligonucleótidos que podrían ser 

usados como sondas para identificar al perspectivo gen en la colección de clonas de cDNA de S. 

viridis Say cuando se prepare un banco de cDNA más representativo. 

El principal problema al que nos enfrentamos, fue que en los geles de agarosa se visualizó un 

fragmento liberado de cada muestra entre los pesos moleculares ya mencionados y la secuencia del 

plásmido. Al revisar mediante estudios bioinformáticos las secuencias de las muestras la mayoría 

mostraban únicamente la secuencia del plásmido y en solo 3 muestras se observó de 10pb-20pb 

diferentes a la secuencia del plásmido, dejando en duda si existen fragmentos en las otras muestras. 

Por lo que se propone volver a mandar secuenciar las muestras para conocer la secuencia de los 

fragmentos que se visualizaron en los geles de agarosa.  

A partir de las secuencias obtenidas de las muestras del cDNA y conociendo la secuencia del 

extremo-amino de la proteína de 56 kDa se pretendía, mediante un estudio bioinformático y buscar si 

entre las secuencias se localizaba la hialuronidasa o alguna identidad con otras proteínas o péptidos 

del cDNA proveniente de las glándulas venenosas de S. viridis Say, como lo hizo Gonzales-Morales y 

col. (2009) con al fosfolipasa PLA2, que se relacionó con el NH2-terminal de S. polymorpha y genes 

asociados a otros organismos. Sin embargo, en este trabajo no tuvimos éxito. Se pensó que tal vez esta 

hialuronidasa de 56 kDa pudiera ser una proteína oligomérica Day (2001) y Stern y Jedrzejas (2006), 

proponen y mencionan que las hialuronidasas sean proteínas ensambladas (oligomérica), se pensó que 

pudiese ser el caso de esta hialuronidasa de 56kDa de S. viridis Say, pero no lo fue. 

Finalmente, se hizó un estudio bioinformático con los 25 aminoácidos obtenidos de la 

secuencia del extremo amino-terminal de la proteína de 56kDa, se realizó la búsqueda en bases de 

datos; que mostró identidad con las G-glutranspeptidasas de artrópodos, y tuvo mayor identidad con 

las γ-glutranspeptidasas y una proenzima hidrolasa como un dominio putativo conservado, estas 

enzimas se caracterizan por crear resistencia a antibióticos. Sin embargo, esta proteína presentó 
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actividad hialuronidasa en geles de actividad lo que nos demuestra que hace falta conocer los 

componentes del veneno de S. viridis Say, tanto bioquímica como genómicamente, para conocer más 

a estos organismos; y facilitar la obtención de proteínas especificas y su expresión heteróloga en la 

obtención de mayor compuesto para realizar más estudios y comprobar su potencial biotecnológico. 

Este trabajo aporta una propuesta del uso preferencial de codones en escolopendras. Además 

de la elucidación de 25 residuos de aminoácidos de la secuencia del extremo amino-terminal de la 

hialuronidasa de 56kDa. También la propuesta de 8 variantes de primers para utilizarse en la búsqueda 

del gen de la proteína. 

 

11. CONCLUSIONES 
 

Se obtuvo el extremo NH2-terminal de la proteína con actividad hialuronidasa de 56 kDa, que se 

realizó en el IBT-UNAM y se elucidaron 25 aminoácidos. Se hizo un estudio bioinformático en el 

que se corrió la secuencia del extremo NH2-terminal de la hialuronidasa de 56kDa S. viridis Say, 

que Arrojó una identidad del 86% a 70% con la superfamilia G_glu_ transpeptidasas. 

 

Se realizó un estudio bioinformático, para conocer el uso preferencial de codones en  

escolopendras y fueron 6 codones específicos siendo Asp, Gly, Ile, Lys, Asn y Glu. 

 

No se logró la identificación del gen de la hialuronidasa de 56kDa S. viridis Say, en un 

cDNA proveniente de las glándulas venenosas de S. viridis Say. Sin embargo, se hace la propuesta 

de 8 variantes, como probables primers que pueden ser utilizados en estudios posteriores, para la 

identificación del gen de la hialuronidasa de 56kDa, usando los 25 aminoácidos elucidados. 
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12. PERSPECTIVAS 
 

∗ Realizar un banco de cDNA de las glándulas venenosas de S. viridis Say y utilizar los 

primers propuestos para su identificación del gen de la hialuronidasa de 56kDa. 

∗ Expresar el gen de la hialuronidasa de 56 kDa en S. viridis Say. 

∗ Hacer una expresión  heteróloga de la proteína de 56kDa en S. viridis Say y observar si 

presenta actividad. 
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11. ANEXOS 

11.1. ANEXO A 
Tabla 1. Propiedades bioquímicas de las hialuronidasas 

Veneno PM  
(kDa) 

pI pH óptimo Temperatura 
óptima (°C) 

A. acutus 33 10.3 5 37 
A. contortrix 59.2 9 6 37 
N. naja (dos isoformas) 70.4 9.2 5 37 

52 9.7 5 37 
H. fulvipes 82 ND 4 30 
T. serrulatus 51 ND 6 40 

A. mellifera 41 9 6 37 
S. horrida 62 9.2 6 37 
H. horridum horridum 63 5.1 5 Sensible 
L. oblique (dos isoformas) 49 ND 6 a 7 37 

53 ND 6 a 7 37 
L. reclusa ( dos isoformas) 33 ND 5 a 6.6 37 

63 ND 5 a 6.6 37 
Tomada y modificada de Kemparaju y Girish, 2008 

 

11.2. ANEXO B 
Secuencias, análisis de uso preferencial de codones y gráficas de escolopendra. 

• >FJ491263.1 Scolopendra viridis pospholipase Scol/Pla precursor (Pla) mRNA, complete cds 

 
Gráfica 1. Uso preferencial de codones para Scolopendra viridis Say 
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II 

>KR705647.1 Scolopendra pinguis voucher CUMZ 00305 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 2. Uso preferencial de codones para Scolopendra pinguis 

 

• >KF676538.1 Akymnopellis chilensis voucher AMNH LP, IZ-130824 cytochrome c oxidase subunit I 

(COI) gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 3. Uso preferencial de codones para Akymnopellis chilensis 
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III 

>KX525646.1 Scolopendra negrocapitis isolate SZ22-2 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 4. Uso preferencial de codones para Scolopendra negrocapitis 

 

• >KX054731.1 Scolopendra subspinipes voucher sc_00680 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 

 
Gráfica 5. Uso preferencial de codones para Scolopendra subspinipes 
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IV 

• >KR705672.1 Scolopendra sp. CUMZ 00316 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 
Gráfica 6. Uso preferencial de codones para Scolopendra sp. 

 

• >KR705665.1 Scolopendra morsitans voucher CUMZ 00343 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 7. Uso preferencial de codones para Scolopendra morsitans 
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V 

• >KF676530.1 Cormocephalus bonaerius voucher IZ-130629 cytochrome c oxidase subunit I (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 8. Uso preferencial de codones para Cormocephalus bonaerius 

 

• >KF676509.1 Otostigmus angusticeps voucher IZ-130684 cytochrome c oxidase subunit I (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 9. Uso preferencial de codones para Otostigmus angusticeps 
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VI 

• >JX531873.1 Digitipes sp. 9 JJ-2012 isolate CES091048 cytochrome oxidase subunit I (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 10. Uso preferencial de codones para Digitipes sp. 

 

• >AB672685.1 Otostigmus aculeatus mitochondrial coi gene for cytochrome c oxidase subunit I, 

partial cds, specimen_voucher: SYSU:Chilo-132 

 
Gráfica 11. Uso preferencial de codones para Otostigmus aculeatus 
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VII 

• >JN004025.1 Rhysida longipes isolate CES07262 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, 

partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 12. Uso preferencial de codones para Rhysida longipes 

 

• >JN004022.1 Rhysida cf. immarginata JJ-2011 isolate CES07202 cytochrome oxidase subunit I 

(COI) gene, partial cds; mitochondrial 

  

 
Gráfica 13. Uso preferencial de codones para Rhysida cf. Immarginata 
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VIII 

• >JN004005.1 Cormocephalus nudipes isolate CES07265 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, 

partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 14. Uso preferencial de codones para Cormocephalus nudipes 

 

• >KX525615.1 Scolopendra mutilans isolate HZ26-1 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, 

partial cds; mitochondrial 

  

 
Gráfica 15. Uso preferencial de codones para Scolopendra mutilans 
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IX 

• >LT841323.1 Scolopendra subspinipes dehaani mRNA for PPO2 (prophenoloxidase 2 gene) 

 
Gráfica 16. Uso preferencial de codones para Scolopendra subspinipes dehaani 

 

• >LT841322.1 Scolopendra subspinipes dehaani mRNA for PPO1 (prophenoloxidase 1 gene) 

  

 
Gráfica 17. Uso preferencial de codones para Scolopendra subspinipes dehaani 
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• >LC009036.1 Scolopendra subspinipes japonica TEP4 mRNA for thioester-containing protein 4, 

complete cds 

  

 
Gráfica 18. Uso preferencial de codones para Scolopendra subspinipes japónica 

 

• >KJ812087.1 Scolopendra cingulata voucher ZFMK-MYR-01593 cytochrome c oxidase subunit I 

(COI) gene, partial cds; mitochondrial 

  

 
Gráfica 19. Uso preferencial de codones para Scolopendra cingulata 
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• >KF676540.1 Scolopendra multidens voucher IZ-131459 cytochrome c oxidase subunit I (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial 

 
Gráfica 20. Uso preferencial de codones para Scolopendra multidens 

 

>JX531841.1 Digitipes sp. 7 JJ-2012 isolate CES08911 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 

  

 
Gráfica 21. Uso preferencial de codones para Digitipes sp 
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• >HQ402541.1 Asanada socotrana cytochrome oxidase subunit I (COI) gene, partial cds; 

mitochondrial 

 
Gráfica 22. Uso preferencial de codones para Asanada socotrana 

 

• >HM453309.1 Cormocephalus monteithi bio-material DNA100274 cytochrome oxidase subunit I 

(COI) gene, partial cds; mitochondrial 

  

 
Gráfica 23. Uso preferencial de codones para Cormocephalus monteithi 
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• >GQ887646.1 Scolopendra polymorpha voucher SpoCHILO gelsolin mRNA, partial cds 

  

 
Gráfica 24. Uso preferencial de codones para Scolopendra polymorpha 
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11.3. ANEXO C 
Gráficas de aminoácidos por especie: 

 

Uso preferencial de codones para Alanina  
Los codones preferentes para Alanina, Ala (A), son GCC, GCA y GCT aunque para algunas 

especies, también se observa el GCG. Sin embargo, se observa con más frecuencia la combinación 

de GCA y GCT que se representa en la gráfica de Ala. En las especies que se observa mayor 

frecuencia con un porcentaje de 100% son: KF676538.1, KX525646.1, JN004025.1 y KX525615. 

Con GCA se observan dos más frecuentes KX054731.1 y KJ812087.1 siendo los más 

representables. Sin embargo, solo 3 especies no presentan este codón en las secuencias analizadas. 

sin embargo, en 5 especies se observa la presencia del codón GCT y su uso en bajo concentración, 

con el codón GCG existe menos presencia estando en solo 9 especies de las 24 especies de la Tabla 

que son las secuencias que se conocen hasta el momento de algunas proteínas entre las cuales están 

peroxidasas (PPO), citocromo C, fosfolipasa y TEP-4, que son los genes que se han identificado 

esto puede mejorar la información para el diseño de un oligo degenerado con mayor compatibilidad 

para encontrar el gen de la hialuronidasa mediante el conocimiento del extremo NH2-terminal 

(Gráfica 25). 

 
Gráfica 25. Alanina 
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Uso preferencial de codones para Cisteina 
Para las combinaciones de cisteína, Cys (C). Se observa un balance en las combinaciones de 

Cys. Sin embargo, no en todas las proteínas está presente y esto probablemente se debe a que las 

cisteínas crean puentes de disulfuró, que da mayor estabilidad a las proteínas siendo menos solubles 

o degradadas, por lo que es posible que este aminoácido no esté presente en todos los genes o 

proteínas (Gráfica 26). 

 

 
Gráfica 26. Cisteina 

 

Uso preferencial de codones para Ácido Aspártico 
Para el ácido aspártico, Asp (D), se observa que se usan de forma similar. Sin embargo, la 

combinación GAT está presente en su frecuencia. Y en tres especies no se encontró este aminoácido 

(Gráfica 27). 
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Gráfica 27. Ácido aspártico 

 

Uso preferencial de codones para Ácido Glutámico 
En el caso del ácido glútamico, Glu (E), el mayor porcentaje se observa con el codón GAA, 

mientras el codón GAG es menos frecuente pero támbien se presenta en menor cantidad en varias 

especies y por lo que su uso sea menos frecuente pero si puede estar presente dentro de la secuencia 

de los genes de escolopendra (Gráfica 28). 

 

 
Gráfica 28. Ácido glutámico 
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Uso preferencial de codones para Fenilalanina 
El uso preferencial de codones En fenelalanina, Phe (F),es frecuente tanto en uno como en 

otro, manteniendo el porcentaje similar en todas las espeices, se observa una mínima diferencia con 

el codón TTT que es más frecuente (Gráfica 29). 

 

 
Gráfica 29. Fenilalanina 

 

Uso preferencial de codones para Glicina 
El codón GGA es más común para Glicina, Gly (G),y el segundo más usado es el codón 

GGT. Sin embargo, las otras combinaciones támbien se encuentran presentes como es el caso del 

codón GGC que esta presente en la especie KF676530.1 y en mayor porcentaje el GGA (Gráfica 

30). 
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Gráfica 30. Glicina 

 

Uso preferencial de codones para Histidina 
En Histidina, Hys (H), se puede observar que el codón preferente CAT es la combinación 

más usada. Sin embargo, la combinación del codón CAC es frecuente a pesar de que no está 

presente en una especie. Sin embargo, el codón CAT presenta un mayor porcentaje en las especies 

de escolopendra a pesar de no estar presente en 2 escolopendras y en la combinación del codón 

CAC se presenta en las dos especies con un 100 % mientras que es baja la frecuencia con el que 

aparece este codón (Gráfica 31). 
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Gráfica 31. Histidina 

 

Uso preferencial de codones para Isoleucina 
En isoleucina, Ile (I), la combinación con mayor frecuencia es ATT. Sin embargo, la 

combinación del codón ATA; también, se observa con una alta frecuencia y en 5 especies presenta 

una alta frecuencia el codón de ATC (Gráfica 32). 

 

 
Gráfica 32. Isoleucina 
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Uso preferencial de codones para Lisina 
La combinación de codón que se observa con mayor frecuencia para la Lisina, Lys (K), es AAA, 

mientras que soló una especie no presenta codones para Lys. Por lo que se observa que la 

combinación AAA podría ser un uso preferencial específico para las escolopendras, mientras que 

solo una sola especie no presenta la combinación en la que se encuentran todas las especies, aunque 

el otro codón también está presente solo algunas especies presenta el codón (Gráfica 33). 

 
Gráfica 33. Lisina 

 

Uso preferencial de codones para Leucina 
Las combinaciones para el aminoácido Leucina, Leu (L), en los codones frecuentes fueron 

en el siguiente orden: en primer lugar es TTA, seguido por CTA, TTG y en último lugar CTA. Esto 

se observó ya que TTA estuvo presente en la mayoría de las especies en la disposición de codones y 

la combinación del codón CTT en 4 especies de escolopendra tiene la preferencia por este codón 

(Gráfica 34). 
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Gráfica 34. Leucina 

 

Uso preferencial de codones para Metionina 
La Metionina, Met (M) es el codón de inicio por lo que todas las secuencias la presentan; 

sin embargo, hay solo dos especies que no presentan la metionina esto puede ser debido a que soló 

se encontró parcialmente el gen en donde no estaba presente la metionina (Gráfica 35). 

 

 
Gráfica 35. Metionina 
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Uso preferencial de codones de Asparagina 
Para Asparagina, Asn (N), el codón más utilizado es AAT. Sin embargo, támbien se hace 

uso del codón AAC que es el más frecuente en un 100% en la especie JM004005.1 como 

representativo (Gráfica 36). 

 

 
Gráfica 36. Asparagina 

 

Uso preferencial de codones para prolina 
De las 4 combinaciones que presentan los codones para prolina Pro (P), sobresalen 3 como: 

CCA, CCT y CCC a pesar de que la cuarta combinación es menos frecuente en varias especies. El 

codón CCG soló esta presente en 2 especies en comparación con las otras (Gráfica 37). 
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Gráfica 37. Prolina 

 

 

Uso preferencial de codones para Glutamina 
En La glutamina, Gln (Q), la combinación del codón CCA, esta presente en mayor 

porcentaje y frecuencia que en el codón CAG que esta menos presente y en 8 especies no se 

presenta. Sin embargo, CAA solo en una especie no esta presente mientras que en las demas si 

(Gráfica 38). 

 
Gráfica 38. Glutamina 
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Uso preferencial de codones para Arginina 
En arginina, Arg (R), la combinación de codones que se encuentra con un alta frecuencia es 

el codón CGA. Sin embargo, támbien se encuentra presente el codón AGA. Se puede observar 

claramente que las otras combinaciones de codones támbien estan presentes, pero en menor 

cantidad (Gráfica 39). 

 

 
Gráfica 39. Arginina 

 

Uso preferencial de codones para Serina 
Para serina, Ser (S) se encontró que las combinaciones de codones más comunes o más 

usados son TCA,TCT, TCC y AGT. En los que se encuentran en las secuencias de nucleótidos 

reportadas. Sin embargo, TCA es codón con mayor frecuencia que es representada en la gráfica por 

lo que se sugiere que puede ser el codón preferente (Gráfica 40). 
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Gráfica 40. Serina 

 

Uso preferencial de codones para Treonina 
En el aminoácido treonina, Thr (T), se mantiene las combinaciones de 2 codones frecuentes 

ACA, ACT seguido por ACC y la que representa una menor frecuencia es ACG (Gráfica 41). 

 

 
Gráfica 41. Treonina 
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Uso preferencial de codones para Valina 
El aminoácido de valina, Val (V), las combinaciones de codones maas comunes son GTT y 

GTA. Sin embargo, menos frecuente se presenta GTC y el codón menos frecuente es GTG (ver 

Gráfica 42). 

 

 
Gráfica 42. Valina 

 

Uso preferencial de codones para Tirosina 
En el aminoácido de tirosina, Tyr (Y), se observa la combinación de codones que se utiliza 

con mayor frecuencia en el uso de las especies de escolopendra con Tyr, en el que destaca el codón 

TAT y TAC. Por lo que se dice que se encuentran de forma regular los dos codones en la secuencias 

de nucleótidos de las escolopendra (Gráfica 43).  
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Gráfica 43. Tirosina 

 

Uso preferencial de codones para Triptofano  
Para el aminoácido triptofano, Trp (W), solo existe un codón. Sin embargo, existen otros 3 

codones de paro que son: el primero es TGG que es el Trp, los otros 3 codones de paro que son 

TAA,TGA y TAG, se hicieron dos Gráficas una con Trp (Gráfica 44). Y las de los codones de paro 

alternativos en la (Gráfica 45), quien marca el fin a la proteína o las subunidades, por estó se toman 

ambas Gráficas para decir que el codón Trp es TGG, se observó en la gráfica que en 4 especies no 

esta presente, pero en la Gráfica de los codones de paro alternos se mostró que utiliza el codón de 

paro TAA y TGA y menos frecuente pero presente es TAG, que se presentan en diferentes especies 

pero en algunas no. 
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Gráfica 44. Triptofano 

 

 
Gráfica 45. Codones alternativos de paro 
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Tabla 2. Especies reportadas en el NCBI y su uso preferencial de codones 

 

Especies 

N° de 

secuencia 

NCBI 

Aminoácidos 
Uso preferencial de codones 

por especie 

Scolopendra viridis 

pHospholipase 

Scol/Pla precursor 

(Pla) mRNA, complete 

cds 

 

>FJ491263.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I , K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCT, GCA y GCG; TGT y TGC; GAC y GAT; GAA 

y GAG; TTT y TTC; GGA, GGT y GGC; CAT y 

CAC; ATT, ATA y ATC; AAA Y AAG; TTG, TTA, 

CTT y CTC; ATG; AAT y AAC; CCT, CCG y 

CCA; CAA y CAG; AGA, AGG y CGA; TCA, AGT, 

TCC, TCG y TCT; ACA, ACT Y ACC; GTT, GTG, 

GTA y GTC; TGG; TAT y TAC; TAA y TGA. 

Scolopendra pinguis 

voucher CUMZ 00305 

cytochrome c oxidase 

subunit 1 (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

 

>KR705647.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I , K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCA, GCT, GCC y GCG; TGC; GAC y GAT; GAA; 

TTT y TTC; GGA, GGT, GGG y GGC; CAC y 

CAT; ATA, ATC y ATT; AAA; TTA, CTA, TTG, 

CTG y CTT; ATG; AAT y AAC; CCA, CCT y 

CCC; CAA y CAG; AGA, CGG, CGA y CGC; TCA, 

AGC, TCT y TCC; ACA, ACT, ACC, y ACG; 

GTA, GTT y GTC; TGG; TAT y TAC; TGA. 

Akymnopellis 

chilensis voucher 

AMNH LP, IZ-130824 

cytochrome c oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

 

>KF676538.1 

A, C, F, G, H, 

I, K, L, M, N, 

P, Q, R, S, T, 

V, Y, W  y 

codones de paro 

GCC; TGT y TGC; TTT y TTC; GGG, GGA y 

GGT; CAT y CAC; ATT, ATC y ATA; AAG y 

AAA; CTT, TTG y CTG; ATG; AAT y AAC; CCC, 

CCG, CCA y CCT; CAA; AGG, AGA, CGG y CGT; 

AGC, AGT, TCT, TCA, TCC y TCG; ACT, ACC, 

ACG y ACA; GTC y GTT; TGG; TAT y TAC; TAA 

y TGA. 

Scolopendra 

negrocapitis isolate 

SZ22-2 cytochrome 

oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

 

>KX525646.1 

A, D, E, F, G, 

H, I , K, L, M, 

N, P, Q, S, T, 

V, Y, W y 

codones de paro 

GCC; GAT y GAG; TTT y TTC; GGA; CAT y 

CAC; ATT, ATC y ATA; TTG, TTA, CTA, CTC, 

CTG y CTT; ATG; AAC y AAT; CCG, CCA, CCC 

y CCT; CAG y CAA; TCA, TCT, TCC y TCG; 

GTT, GTG y GTA; TGG; TAC y TAT; TAA y 

TAG. 

Scolopendra 

subspinipes voucher 

sc_00680 cytochrome 

oxidase subunit 1 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>KX054731.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W  y 

codones de paro 

GCA, GCT y GCC; GAA; TTT y TTC; GGA, GGT, 

y GGG; CAT y CAC; ATA, ATT y ATC; AAA; 

TTA, CTA, CTT, CTC y CTG; ATG; AAT y AAC; 

CCA, CCC, y CCT; CAA; CGA, AGA y CGC; 

TCA, AGC, TCT  y TCC; ACA, ACT y ACG; 

GTA, GTG y GTT; TAT y TAC; TGA. 

Scolopendra sp. CUMZ 

00316 cytochrome c 

oxidase subunit 1 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

 

>KR705672.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCA, GCT, GCC y GCG; GAT y GAC; GAA; TTT 

y TTC; GGA, GGT y GGC; CAT y CAC; ATA, 

ATT y ATC; AAA; TTA, CTA, CTT y CTC; ATG; 

AAT y AAC; CCA, CCC y CCT; CAA; AGA y 

CGA; TCA, TCT, AGT y TCC; ACA, ACT, ACC y 

ACG; GTA, GTT y GTC; TAT y TAC; TGA. 

Scolopendra  A, D, E, F, G, GCA, GCT y GCC; GAT; GAA; TTT y TTC; GGA, 



 

 
 

XXX 

morsitans voucher 

CUMZ 00343 

cytochrome c oxidase 

subunit 1 (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

>KR705665.1 H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W y 

codones de paro 

GGG, GGT y GGC; CAT y CAC; ATA, ATT y 

ATC; AAA; TTA, CTT, CTA y CTC; AAT y AAC; 

CCT, CCA y CCC; CAA; AGA, CGA y CGT; TCT, 

TCC, TCA, AGT, AGC y TGC; ACT, ACA y ACC; 

GTA, GTT y GTC; TAC y TAT; TGA. 

Cormocephalus 

bonaerius voucher 

IZ-130629 cytochrome 

c oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>KF676530.1 

A, C, F, G, H, 

I, K, L, M, N, 

P, Q, R, S, T, 

V, Y, W y 

codones de paro 

GCA y GCC; TGC y TGT; TTT y TTC; GGA, 

GGC, GGG y GGT; CAT y CAC; ATT, ATC y 

ATA; AAA y AAG; TTG, CTC, TTA y CTT; ATG; 

AAT y AAC; CCC, CCT y CCA; AGG, AGA y 

CGA; AGC, AGT, TCT, TCA, TCG y TCC; ACC, 

ACG, ACT y ACA; GTT; TGG; TAT y TAC; TAA, 

TGA y TAG. 

Otostigmus 

angusticeps voucher 

IZ-130684 cytochrome 

c oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>KF676509.1 

A, C, D, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCA y GCT; TGT y TGC;GAC y GAT; TTT y 

TTC; GGC, GGG y GGA; CAT y CAC; ATT, ATA 

y ATC; AAG y AAA; CTT, CTC, TTG y CTA; 

ATG; AAT y AAC; CCC, CCA, CCT y CCG; CAG; 

AGG; AGA, CGC y CGG; AGC, AGT, TCT, TCC, 

TCG y TCA; ACT, ACC, ACA y ACG; GTT; TGG; 

TAT y TAC; TAA, TGA y TAG.  

Digitipes sp. 9 JJ-

2012 isolate 

CES091048 cytochrome 

oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>JX531873.1 

 A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCA, GCT y GCC; GAC y GAT; TTT y TTC; 

GGA, GGC, GGG y GGT; CAT y CAC; ATA, ATT 

y ATC; AAA; TTA, CTA, CTT y CTC; ATG; AAT 

y AAC; CCT, CCC, CCA y CCG; CAA; AGA, 

CGA, CGT y CGC; TCA, TCC, AGT, AGC, TCA y 

TCT; ACA, ACC y ACT; GTA, GTT y GTC; TGG; 

TAT y TAC; TGA. 

Otostigmus aculeatus 

mitochondrial coi 

gene for cytochrome 

c oxidase subunit I, 

partial cds, 

specimen_voucher: 

SYSU:Chilo-132 

 

>AB672685.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, L, M, N, 

P, Q, R, S, T, 

V, Y, W y 

codones de paro 

GCA, GCT, GCC y GCG; GAC y GAT; GAA; TTT 

y TTC; GGA, GGT y GGG; CAT y CAC; ATA, 

ATT y ATC; TTA, CTA, CTT y CTC; ATG; AAT 

y AAC; CCA, CCT y CCC; CAA; AGA, CGT, 

AGG, CGG, CGA y CGC; TCA, TCT, AGC, TCG y 

TCC; ACA, ACT y ACC; GTA, GTT, GTG y GTC; 

TGG; TAT; TGA. 

Rhysida longipes 

isolate CES07262 

cytochrome oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

>JN004025.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W y 

codones de paro 

GCC; TGT y TGC; GAT y GAC; GAA y GAG; TTT 

y TTC; GGG y GGT; CAT y CAC; ATA, ATC y 

ATT; AAA; TTA, CTG, TTG, CTC, CTA y CTT; 

ATG; AAT y AAC; CCG, CCA y CCC; CAG y 

CAA; CGT; TCA, TCG y TCC; ACT, ACA y ACG; 

GTT y GTA; TGG; TAC y TAT; TAA y TAG. 

Rhysida cf. 

immarginata JJ-2011 

isolate CES07202 

cytochrome oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

 

>JN004022.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W,  

y codones de 

paro 

GCT y GCC; TGT; GAT y GAC; GAA y GAG; TTT 

y TTC; GGG y GGT; CAT y CAC; ATA y ATC; 

AAA; TTA, CTG, TTG, CTC, CTA y CTT; ATG; 

AAT y AAC; CCG, CCA y CCC; CAG y CAA; 

CGT; TCA, TCG y AGC; ACT, ACA y ACG; GTA 

y GTT; TGG; TAC y TAT; TAA y TAG. 



 

 
 

XXXI 

mitochondrial 

Cormocephalus 

nudipes isolate 

CES07265 cytochrome 

oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>JN004005.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W,  y 

codones de paro 

GCG, GCA, GCT y GCC; GAT y GAC; GAG y 

GAA; TTT y TTC; GGT, GGA y GGC; CAC y 

CAT; ATA, ATT y ATC; AAG y AAA; TTA, TTG, 

CTA, CTG, CTT y CTC; ATG; AAC; CCA y CCG; 

CAG y CAA; CGC, AGA y CGT; TCA, TCC, TCG 

y TCT; ACA, ACG y ACC; GTA, GTT y GTG; 

TGG; TAC y TAT; TAA y TAG. 

Scolopendra mutilans 

isolate HZ26-1 

cytochrome oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

>KX525615.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, S, T, 

V, Y, W,  y 

codones de paro 

GCC; GAT y GAC; GAG y GAA; TTT y TTC; GGA 

y GGT; CAT y CAC; ATA, ATT y ATC; AAA; 

TTA, CTT, CTG, CTA, TTG y CTC; ATG; AAC y 

AAT; CCT y CCC; CAG y CAA; TCG y TCA; 

ACC, ACG y ACA; GTT, GTG y GTC; TGG; TAT 

y TAC; TAA y TAG. 

Scolopendra 

subspinipes dehaani 

mRNA for PPO2 

(prophenoloxidase 2 

gene) 

 

>LT841323.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W,  

y codones de 

paro 

GCT, GCA, GCG y GCC; TGC y TGT; GAT y 

GAC; GAA y GAG; TTT y TTC; GGA, GGT, GGG 

y GGC; CAT y CAC; ATT, ATA y ATC; AAA y 

AAG; TTG, TTA, CTA, CTT, CTG y CTC; ATG; 

AAT y AAC; CCT, CCA, CCG y CCC; CAA y 

CAG; AGA, CGA, CGT, AGG, CGC y AGG;AGT, 

TCT, TCA, TCG, TCC y AGC; ACT, ACA, ACG y 

ACC; GTT, GTG, GTA y GTC; TGG; TAT; TAA, 

TGA y TAG. 

Scolopendra 

subspinipes dehaani 

mRNA for PPO1 

(prophenoloxidase 1 

gene) 

 

>LT841322.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W,  

y codones de 

paro 

GCT, GCA, GCC y GCG; TGT; GAT y GAC; GAA 

y GAG; TTC y TTT; GGA, GGT, GGC y GGG; 

CAT y CAC; ATT, ATA y ATC; AAA y AAG; 

TTG, CTG, TTA, CTT y CTC; ATG; AAT y AAC; 

AGA, AGG, CGT, CGA, CGG y CGC; AGC, AGT, 

TCT, TCA, TCC Y TCG; ACT, ACA, ACC y ACG; 

GTT, GTA, GTC y GTG; TGG; TAT y TAC; TAA. 

Scolopendra 

subspinipes japonica 

TEP4 mRNA for 

thioester-containing 

protein 4, complete 

cds 

 

 

>LC009036.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W,  

y codones de 

paro 

GCC, GCA, GCT y GCG; TGT y TGC; GAC y 

GAT; GAA y GAG; TTT y TTC; GGA, GGT, GGC 

y GGG; CAT y CAC; ATT, ATC y ATA; AAA y 

AAG; TTA, CTT, TTG, CTC, CTA y CTG; ATG; 

AAT y AAC; CCA, CCC, CCG y CCT; CAA y 

CAG; AGA, AGG,CGG, CGA, CGC y CGT; AGT, 

TCA, TCC, AGC, TCT y TCG; ACC, ACA, ACT y 

ACG;GTT, GTC, GTG y GTA; TGG;TGA, TAA y 

TAG. 

Scolopendra 

cingulata voucher 

ZFMK-MYR-01593 

cytochrome c oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

 

>KJ812087.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, W,  y 

codones de paro 

GCA y GCT; TGC; GAT y GAC; GAA; TTT y 

TTC; GGA y GGC; CAC; ATA, ATC y ATT; AAA; 

TTA, CTA, CTT y CTC; AAT y AAC; CCT, CCA 

y CCC; CAA; AGA, CGA y CGC; TCA, TCC y 

TCT; ACA, ACC y ACT; GTA, GTT y GTG; TAT; 

TGA. 
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Scolopendra 

multidens voucher 

IZ-131459 cytochrome 

c oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

 

>KF676540.1 

C, F, G, H, I, 

K, L, M, N, P, 

Q, R, S, T, Y, 

W,  y codones de 

paro 

TGT; TTT y TTC; GGG; CAT y CAC; ATT, ATC 

y ATA; AAG y AAA; CCT, CTC, CTG y TTG; 

ATG; AAT y AAC; CTT, CCC, CCG y CCA; CAA 

y CAG; AGG, AGA, CGT, CGC y CGG; AGC,AGT, 

TCC, TCT, TCA y TCG; ACT, ACC, ACA y ACG; 

TGG; TAC y TAT; TGA, TAA y TAG  

Digitipes sp. 7 JJ-

2012 isolate 

CES08911 cytochrome 

oxidase subunit I 

(COI) gene, partial 

cds; mitochondrial 

 

>JX531841.1 

A, D, E, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W,  y 

codones de paro 

GCT, GCA, GCC; GAT y GAC; GAA y GAG; TTC 

y TTT; GGA, GGT, GGC y GGG; CAT; ATA, ATT 

y ATC; AAA; TTA, CTA, CTT y TTG; ATG; AAT 

y AAC; CCA, CCC y CCT; CAG y CAA; AGA, 

CGA y CGG; TCA, TCT y TCC; ACA, ACT y 

ACC; GTA, GTT, GTC y GTG; TGG; TAT; TGA.  

Asanada socotrana 

cytochrome oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

 

;>HQ402541.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y, W,  

y codones de 

paro 

GTC,GCA,GCG Y GCC; TGT; GAT;GAG y GAA; 

TTT; GGT, GGG, GGA y GGC; CAC; ATA y ATT; 

AAA y AAG; TTA, CTA ,CTT, CTG y TTG; ATG; 

AAT y AAC; CCT, CCA, CCG y CCC; CAG y 

CAA; AGA, CGT, AGG, CGA y CGG; TCT, TCA, 

AGT y AGC; ACT, ACA, ACG y ACC; GTT, GTA, 

GTG y GTC; TGG; TAT; TGA y TAA. 

Cormocephalus 

monteithi bio-

material DNA100274 

cytochrome oxidase 

subunit I (COI) 

gene, partial cds; 

mitochondrial 

 

>HM453309.1 

A, C, D, F, G, 

H, I, K, L, M, 

N, P, Q, R, S, 

T, V, Y, W,  y 

codones de paro 

GCT y GCC; TGT y TGC; GAT; TTT Y TTC; 

GGG, GGA y GGC; CAT y CAC; ATT, ATC y 

ATA; AAA y AAG; CTT, CTC, CTG y CTC, TTG; 

ATG; AAT y AAC; CCC, CCT y CCA; CAA y 

CAG; AGG, AGA CGC y CGG; AGC, TCT, AGT, 

TCC, TCG y TCA; ACT, ACA, ACC y ACG; GTC; 

TGG; TAT y TAC; TAA, TGA y TAG 

Scolopendra 

polymorpha voucher 

SpoCHILO gelsolin 

mRNA, partial cds 

 

>GQ887646.1 

A, C, D, E, F, 

G, H, I, K, L, 

M, N, P, Q, R, 

S, T, V, Y,  y 

codones de paro 

GCC y GCA; TGC y TGT; GAT; GAA; TTT; GGA 

y GGG; CAT; ATT y ATA; AAA; TTG y TTA; 

ATG; AAT y AAC; CCA y CCT; CAA y CAG; 

CGA, AGA, CGT y AGG; TCA  y AGT; ACA, ACT 

y ACC; GTT, GTA y GTG; TGG; TAT y TAC. 

∗ En negritas se observan los codones con mayor uso de frecuencia y los siguientes codones marcados en letras normales son 

los codones presentes en cada especie. 

∗ El uso de codones va de mayor frecuencia a menor frecuencia y van ordenados conforme al acomode de los aminoácidos 

como se observa en la Tabla. 

∗ Se divide con (;) cada aminoácidos mientras que las (,) y las (y) son referencia de codones presentes en sus secuencias.  
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Tabla 3. Uso preferencial de codones 

 
AMINOÁCIDOS 

USO PREFERENCIAL 
DE CODONES 

Ala GCA 
GCT 
GCC  

Cys TGT 
TGC 

Asp GAT 
Glu GAA 
Phe TTT 

TTC 
Gly GGA 

GGC 
His CAT 

CAC 
Ile ATT 
Lys AAA 
Leu TTA 
Met ATG 
Asn AAT 

• En verde con letras roja se observa el uso preferencial de codones en ambas Tablas 
• En amarillo con letras azules se observa a los únicos codones que presentan un solo codón como es Trp = triptófano y Met = 

metionina. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

11.4. ANEXO D 
 

Tabla 4. Datos generales por especie y aminoácidos de la que se partió para hacer el estudio bioestadístico. 

DE CODONES 

Pro 

CCA 
CCT 
CCC 

Gln CAA 

Arg 
AGA 
CGA 

Ser 

AGT 
TCA 
TCT 
TCC 

Thr 

ACA 
ACT 
ACC 

Val 
GTA 
GTT 

Trp TGG 

Tyr 
TAT 
TAC 

end 
TAG 
TAA 



 

 
 

XXXIV 

 
*En amarillo se puede observar el uso de codones que utiliza cada especie por medio del porcentaje que va de 0 a 1 o bien 
de 0 a 100%. 

*En colores se observa los aminoácidos 

*En blanco se puede observar el número de secuencia que se puede observar de forma detallada en ANEXO A 

 

 

 

 

 

 

 

 

11.5. ANEXO E 
Tablas de análisis de secuencias obtenidas mediante la secuenciación y la realización de análisis 

bioinformáticos obtenidos de la base de datos del Gen Bank en la plataforma de NCBI. 

 

Tabla 5. Clonas, fragmentos y secuencias. 

AA CODON
GCG 0.23 0.04 0 0 0 0.05 0 0 0 0 0.05 0 0 0.25 0 0.19 0.03 0.12 0 0 0 0.11 0 0
GCA 0.32 0.63 0 0 0.74 0.6 0.43 0.5 0.5 0.33 0.38 0 0 0.25 0 0.26 0.3 0.32 0.81 0 0.29 0.37 0 0.33
GCT 0.23 0.21 0 0 0.21 0.2 0.3 0 0.5 0.33 0.38 0 0.5 0.25 0 0.39 0.41 0.21 0.19 0 0.41 0.42 0.5 0.17
GCC 0.22 0.13 1 1 0.05 0.15 0.26 0.5 0 0.33 0.19 1 0.5 0.25 1 0.16 0.27 0.35 0 0 0.29 0.11 0.5 0.5
TGT 0.4 0 0.5 0 0 0 0 0.29 0.73 0 0 0.5 1 0 0 0.45 1 0.63 0 1 0 1 0.5 0.33
TGC 0.6 1 0.5 0 0 0 0 0.71 0.27 0 0 0.5 0 0 0 0.55 0 0.37 1 0 0 0 0.5 0.67
GAT 0.62 0.43 0 0.78 0.43 0.86 1 0 0.43 0.2 0.29 0.88 0.88 0.67 0.78 0.73 0.8 0.47 0.71 0 0.75 1 1 0.82
GAC 0.38 0.57 0 0.22 0.57 0.14 0 0 0.57 0.8 0.71 0.13 0.13 0.33 0.22 0.27 0.2 0.53 0.29 0 0.25 0 0 0.18
GAG 0.37 0 0 0.47 0 0 0 0 0 0 0 0.43 0.47 0.5 0.56 0.17 0.2 0.13 0 0 0.33 0.5 0 0.25
GAA 0.63 1 0 0.53 1 1 1 0 0 1 1 0.57 0.53 0.5 0.44 0.83 0.8 0.87 1 0 0.67 0.5 0 0.75
TTT 0.57 0.67 0.77 0.63 0.5 0.58 0.55 0.81 0.81 0.6 0.64 0.75 0.69 0.71 0.85 0.51 0.35 0.62 0.5 0.5 0.44 1 0.77 0.69
TTC 0.43 0.33 0.23 0.38 0.5 0.42 0.45 0.19 0.19 0.4 0.36 0.25 0.31 0.29 0.15 0.49 0.65 0.38 0.5 0.5 0.56 0 0.23 0.31
GGG 0.37 0.13 0.33 0 0.05 0 0.11 0.17 0.13 0.07 0.1 0.67 0.5 0 0 0.13 0.12 0.1 0 1 0.06 0.29 0.33 0.27
GGA 0.27 0.65 0.33 1 0.58 0.63 0.68 0.33 0.13 0.71 0.65 0 0 0.25 0.5 0.43 0.45 0.45 0.81 0 0.69 0.24 0.33 0.45
GGT 0.17 0.16 0.33 0 0.37 0.22 0.11 0.17 0 0.07 0.25 0.33 0.5 0.5 0.5 0.3 0.21 0.25 0 0 0.19 0.41 0 0.18
GGC 0.19 0.06 0 0 0 0.15 0.11 0.33 0.75 0.14 0 0 0 0.25 0 0.13 0.21 0.2 0.19 0 0.06 0.06 0.33 0.09
CAT 0.42 0.17 0.67 0.69 0.5 0.5 0.71 0.8 0.5 0.67 0.75 0.69 0.69 0.47 0.73 0.67 0.6 0.54 0 0.92 1 0 0.7 0.75
CAC 0.58 0.83 0.33 0.31 0.5 0.5 0.29 0.2 0.5 0.33 0.25 0.31 0.31 0.53 0.27 0.33 0.4 0.46 1 0.08 0 1 0.3 0.25
ATA 0.2 0.37 0.15 0.2 0.44 0.41 0.42 0.13 0.2 0.44 0.5 0.5 0.57 0.43 0.4 0.32 0.33 0.2 0.39 0.12 0.5 0.53 0.24 0.3
ATT 0.41 0.28 0.62 0.5 0.32 0.41 0.33 0.67 0.6 0.41 0.3 0.13 0 0.29 0.4 0.43 0.5 0.52 0.27 0.64 0.42 0.47 0.48 0.7
ATC 0.39 0.35 0.23 0.3 0.24 0.17 0.24 0.21 0.2 0.15 0.2 0.38 0.43 0.29 0.2 0.25 0.17 0.28 0.33 0.24 0.08 0 0.29 0
AAG 0.64 0 0.7 0 0 0 0 0.4 0.5 0 0 0 0 0.5 0 0.25 0.14 0.2 0 0.5 0 0.4 0.44 0.13
AAA 0.36 1 0.3 1 1 1 1 0.6 0.5 1 0 1 1 0.5 1 0.75 0.86 0.8 1 0.5 1 0.6 0.56 0.88
TTG 0.2 0.05 0.2 0.25 0 0 0 0.36 0.17 0 0 0.16 0.16 0.21 0.13 0.26 0.28 0.16 0 0.09 0.04 0.08 0.1 0.36
TTA 0.13 0.53 0 0.25 0.47 0.6 0.56 0.18 0 0.44 0.55 0.36 0.36 0.38 0.31 0.26 0.2 0.39 0.46 0 0.6 0.5 0.05 0.36
CTG 0.16 0.05 0.2 0.06 0.03 0 0 0 0 0 0 0.2 0.2 0.13 0.16 0.11 0.22 0.03 0 0.09 0 0.08 0.15 0.07
CTA 0.13 0.32 0 0.19 0.31 0.29 0.17 0 0.11 0.26 0.21 0.08 0.08 0.17 0.16 0.15 0.07 0.08 0.39 0 0.24 0.17 0 0.07
CTT 0.24 0.05 0.6 0.06 0.13 0.06 0.22 0.09 0.5 0.26 0.21 0.08 0.08 0.08 0.18 0.13 0.2 0.21 0.07 0.64 0.12 0.17 0.55 0.07
CTC 0.13 0 0 0.19 0.06 0.06 0.06 0.36 0.22 0.04 0.03 0.12 0.12 0.04 0.07 0.09 0.04 0.12 0.07 0.18 0 0 0.15 0.07

Met ATG 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1
AAT 0.39 0.67 0.7 0.33 0.8 0.7 0.82 0.76 0.83 0.89 0.56 0.5 0.67 0 0.25 0.8 0.62 0.54 0.55 0.72 0.86 0.94 0.76 0.7
AAC 0.61 0.33 0.3 0.67 0.2 0.3 0.18 0.24 0.17 0.11 0.44 0.5 0.33 1 0.75 0.2 0.38 0.46 0.45 0.28 0.14 0.06 0.24 0.3
CCG 0.25 0 0.18 0.29 0 0 0 0 0.08 0.08 0 0.67 0.67 0.33 0 0.09 0.11 0.14 0 0.17 0 0.13 0 0
CCA 0.24 0.5 0.18 0.29 0.64 0.82 0.18 0.17 0.25 0.25 0.5 0.17 0.17 0.67 0 0.31 0.32 0.38 0.36 0.08 0.42 0.38 0.22 0.5
CCT 0.2 0.25 0.09 0.14 0.14 0.06 0.76 0.33 0.17 0.33 0.36 0 0 0 0.5 0.5 0.46 0.14 0.43 0.5 0.17 0.46 0.33 0.5
CCC 0.31 0.25 0.55 0.29 0.21 0.12 0.06 0.5 0.5 0.33 0.14 0.17 0.17 0 0.5 0.09 0.11 0.33 0.21 0.25 0.42 0.04 0.44 0
CAG 0.72 0.2 0 0.67 0 0 0 0 1 0 0 0.62 0.62 0.67 0.53 0.29 0.44 0.25 0 0.2 0.5 0.5 0.25 0.4
CAA 0.28 0.8 1 0.33 1 1 1 1 0 1 1 0.38 0.38 0.33 0.47 0.71 0.56 0.75 1 0.8 0.5 0.5 0.75 0.6
AGG 0.14 0 0.53 0 0 0 0 0.68 0.58 0 0.1 0 0 0 0 0.11 0.14 0.27 0 0.46 0 0.13 0.52 0.11
AGA 0.14 0.58 0.32 0 0.38 0.55 0.44 0.27 0.27 0.43 0.4 0 0 0.25 0 0.54 0.52 0.55 0.56 0.29 0.57 0.53 0.24 0.33
CGG 0.26 0.17 0.11 0 0 0 0 0 0.04 0 0.1 0 0 0 0 0.03 0.06 0.06 0 0.04 0.14 0.07 0.1 0
CGA 0.18 0.17 0 0 0.5 0.45 0.33 0.05 0 0.29 0.1 0 0 0 0 0.14 0.12 0.06 0.33 0 0.29 0.07 0 0.44
CGT 0.14 0 0.05 0 0 0 0.22 0 0 0.14 0.2 1 1 0.25 0 0.14 0.14 0.02 0 0.11 0 0.2 0 0.11
CGC 0.13 0.08 0 0 0.13 0 0 0 0.12 0.14 0.1 0 0 0.5 0 0.05 0.02 0.03 0.11 0.11 0 0 0.14 0
AGT 0.14 0 0.24 0 0.08 0.13 0.07 0.22 0.22 0.18 0.17 0 0 0 0 0.4 0.27 0.26 0 0.18 0 0.19 0.18 0.19
AGC 0.22 0.09 0.42 0 0.15 0 0.07 0.35 0.34 0.09 0.08 0 0.17 0 0 0.03 0.32 0.17 0 0.54 0 0.06 0.31 0.13
TCG 0.17 0 0.03 0.09 0 0 0.07 0.05 0.06 0.09 0.08 0.17 0.17 0.14 0.5 0.13 0.05 0.06 0 0.04 0 0 0.08 0.06
TCA 0.2 0.73 0.09 0.48 0.46 0.56 0.14 0.16 0.06 0.27 0.33 0.67 0.67 0.5 0.5 0.15 0.08 0.19 0.42 0.07 0.63 0.25 0.05 0.44
TCT 0.09 0.09 0.15 0.26 0.15 0.19 0.43 0.19 0.16 0.09 0.25 0 0 0.14 0 0.17 0.19 0.13 0.17 0.07 0.25 0.5 0.28 0.06
TCC 0.18 0.09 0.06 0.17 0.15 0.13 0.21 0.03 0.16 0.27 0.08 0.17 0 0.21 0 0.13 0.08 0.19 0.42 0.11 0.13 0 0.1 0.13
ACG 0.24 0.06 0.13 0.22 0.07 0.06 0 0.2 0.11 0 0 0.22 0.11 0.25 0.2 0.15 0.11 0.1 0 0.08 0 0.15 0.08 0
ACA 0.22 0.59 0.13 0.33 0.6 0.56 0.29 0.13 0.22 0.42 0.54 0.33 0.33 0.5 0.2 0.26 0.28 0.29 0.45 0.16 0.6 0.31 0.27 0.67
ACT 0.22 0.24 0.44 0 0.33 0.25 0.53 0.2 0.39 0.17 0.31 0.44 0.56 0 0 0.47 0.39 0.26 0.18 0.44 0.3 0.46 0.38 0.17
ACC 0.31 0.12 0.31 0.44 0 0.13 0.18 0.47 0.28 0.42 0.15 0 0 0.25 0.6 0.12 0.22 0.35 0.36 0.32 0.1 0.08 0.27 0.17
GTG 0.23 0 0 0.2 0.15 0 0 0 0 0 0.13 0 0 0.17 0.25 0.21 0.12 0.16 0.08 0 0.08 0.06 0 0.18
GTA 0.26 0.58 0 0.2 0.77 0.6 0.5 0 0 0.55 0.47 0.43 0.5 0.5 0 0.21 0.33 0.13 0.69 0 0.38 0.41 0 0.18
GTT 0.2 0.25 0.33 0.6 0.08 0.33 0.36 1 1 0.36 0.33 0.57 0.5 0.33 0.5 0.42 0.38 0.53 0.23 0 0.31 0.47 0 0.64
GTC 0.31 0.17 0.67 0 0 0.07 0.14 0 0 0.09 0.07 0 0 0 0.25 0.16 0.17 0.18 0 0 0.23 0.06 1 0

Trp TGG 1 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1
TAT 0.63 0.67 0.68 0.35 0.75 0.5 0.43 0.65 0.81 0.5 1 0.47 0.45 0.48 0.61 0.81 0.67 0.6 1 0.43 1 1 0.82 0.88
TAC 0.37 0.33 0.32 0.65 0.25 0.5 0.57 0.35 0.19 0.5 0 0.53 0.55 0.52 0.39 0.19 0.33 0.4 0 0.57 0 0 0.18 0.13
TGA 0.27 1 0.38 0 1 1 1 0.33 0.3 1 1 0 0 0 0 0.33 0 0.53 1 0.4 1 0.8 0.31 0
TAG 0.32 0 0 0.45 0 0 0 0.22 0.1 0 0 0.38 0.38 0.42 0.36 0.17 0 0.1 0 0.2 0 0 0.15 0
TAA 0.41 0 0.63 0.55 0 0 0 0.44 0.6 0 0 0.62 0.62 0.58 0.64 0.5 1 0.37 0 0.4 0 0.2 0.54 0

>JX531841.1 >HQ402541.1>HM453309.1>GQ887646.1>KR705672.1 >KR705665.1 >KF676530.1 >KF676509.1 >JX531873.1 >AB672685.1 >LT841322.1 >LC009036.1 >KJ812087.1 >KF676540.1>JN004025.1 >JN004022.1>FJ491263.1 KR705647.1 >KF676538.1 >KX525646.1 >KX054731.1 >JN004005.1 >KX525615.1 >LT841323.1
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1 P1 2 1000pb >180129-034_I18_p1-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1320 
CCGAAACTCTGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAGATACCCGCCTGATGAATGCTCATCCGGAATTCACGTT
TCGGACGCATCGGCGCATCTGGCGGTACGATCAGAGTACGTTCACCCTGTGCCATTTTCAGCAGTGCCG
CAGCCAGAGTTTCGAGATCCAGCTCTTCACCTTCAGCAGTCGGCTGAATTTTGCTCAGCAGTGCGCGGT
ATTGATCCAGATCGCTGCTTTCCAGCTGCTGCTGTACTTTAGCGGCGAATTTTTCCAGACGGCGTTTGC
CTAGCAGTTCTGCGTTCGGCAGTTCTACTTCCGGAATAGTCAGCTTCATAGTACGTTCAATGTTGCGCA
GCAGACGACGCTCGCGGTTCTCAACGAACAGCAGCGCGCGGCCAGCACGACCCGCACGACCGGTACGAC
CGATACGGTGAACGTAAGACTCAGAATCCATCGGGATATCGTAGTTAACTACCAGGCTGATACGCTCAA
CGTCCAGGCCACGGGCTGCAACGTCGGTCGCAATCAGGATGTCCAGACGACCATCTTTCAGGCGTTCCA
GTGTCTGTTCGCGCAGCGCCTGGTTCATGTCACCGTTCAGCGCGGCGCTGTTGTAGCCGTTACGCTCAA
GAGCTTCAGCCACTTCCAGAGTCGCGTTTTTGGTACGAACGAAGATAATCGCCGCATCAAAATCTTCCG
CTTCCAGGAAACGTACCAGTGCTTCGTTTTTGCGCATACCCCAGACAGTCCAGTAGCTCTGGCTGATGT
CAGGACGGGTAGTCACGCTGGACTGAATGCGCACTTCCTGCGGCTCTTTCATAAAGCGGCGGGTAATGC
GACGAATCGCTTCCGGCATGGTTGCAGAGAACAGAGCGGTCTGATGACCTTCCGGGATCTGCGCCATAA
TGGTTTCAACGTCTTCGATGAAGCCCATGCGCAGCATTTCGTCAGCTTCATCCAGAACCAGACCGCTCA
GTTTAGAGAGGTCCAGAGTGCCACGTTTTCAGGTGGTCCAGCAGTATCTTTCTAGAAAGATCTCCTACA
ATATTCTCAGCTGGCCAGGGAAAATCGAAGGTTCTTCTTTTATTCTCTCCAAGAATTTTCCGGGCGGTA
TATTTAAAACTTTTTATTAAGAAACTATGGTTAACCACCCTCCTCCAGGAAACCCTTGTTAGGTGGGGG
GGGGGTTTTCTTTGGGGAAACCAACTCTCCCTGGAAAAATACCGAGCCTAAATATTTTCAATAAGTGTC
TCTCCTTGGACCACACTTTTTATTTTTGGGTTTTTTTTTTTTAACAAAGGGTTTTAAAGCCAACCTTCC
CGGGAAAAT 
>180129-034_K18_p1-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1300 
CCCGTTCATTGTAGAGATCTTCTAGATGATACTGCTGGACCACCTGAAACGTGGCACTCTGGACCTCTC
TAAACTGAGCGGTCTGGTTCTGGATGAAGCTGACGAAATGCTGCGCATGGGCTTCATCGAAGACGTTGA
AACCATTATGGCGCAGATCCCGGAAGGTCATCAGACCGCTCTGTTCTCTGCAACCATGCCGGAAGCGAT
TCGTCGCATTACCCGCCGCTTTATGAAAGAGCCGCAGGAAGTGCGCATTCAGTCCAGCGTGACTACCCG
TCCTGACATCAGCCAGAGCTACTGGACTGTCTGGGGTATGCGCAAAAACGAAGCACTGGTACGTTTCCT
GGAAGCGGAAGATTTTGATGCGGCGATTATCTTCGTTCGTACCAAAAACGCGACTCTGGAAGTGGCTGA
AGCTCTTGAGCGTAACGGCTACAACAGCGCCGCGCTGAACGGTGACATGAACCAGGCGCTGCGCGAACA
GACACTGGAACGCCTGAAAGATGGTCGTCTGGACATCCTGATTGCGACCGACGTTGCAGCCCGTGGCCT
GGACGTTGAGCGTATCAGCCTGGTAGTTAACTACGATATCCCGATGGATTCTGAGTCTTACGTTCACCG
TATCGGTCGTACCGGTCGTGCGGGTCGTGCTGGCCGCGCGCTGCTGTTCGTTGAGAACCGCGAGCGTCG
TCTGCTGCGCAACATTGAACGTACTATGAAGCTGACTATTCCGGAAGTAGAACTGCCGAACGCAGAACT
GCTAGGCAAACGCCGTCTGGAAAAATTCGCCGCTAAAGTACAGCAGCAGCTGGAAAGCAGCGATCTGGA
TCAATACCGCGCACTGCTGAGCAAAATTCAGCCGACTGCTGAAGGTGAAGAGCTGGATCTCGAAACTCT
GGCTGCGGCACTGCTGAAAATGGCACAGGGTGAACGTACTCTGATCGTACCGCCAGATGCGCCGATGCG
TCCGAAACGTGAATTCCGGATGAGCATTCATCAGGCGGGTATCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGA
AAGATTGGGCGGCCGCTCTCCCTATAGTGGAGTCGTATTACGCCGGAAGGGATATGGGTGTTCAGGGCC
CAAGTGGTTAAAGCCGGTTGAATTTATTTCCCTATGGATGAAAAAAAACAATGGAATGGGAACCTGGCT
CCCAAGTTTAAAAATAAGAGATAATAACCCGAAAAACTCCTTCCGGGTTGTTTAGAATTTTGGAGTTAT
TCCACCCATTAAAAAAAATGTGTTTTAAAACCTACTCCCCCAGCCGGGGAGGCCTCCA 

2 P2 N/D  >180327-020_I20_p2-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1270 
 
TCCCGAACTTCGGAATGGCTCCGAGTTTTTCCAGCAGATTGGAACGTTCCAACAATACACAACATAAAA
AAGCCATTTTCACTTGCAGGGTTATGTATGAAGAAGTCGATTCTCGCTCTGTCTTTGTTAGTCGGTCTC
TCCACAGGGGCTTCCAGCTATGCGGCGCTACCGGAGACGGTACGTAACGGAACCGATACCACCTACGCA
CCGTTCTCATCGAAAGATGCTAAAGGTGATTTTGTTGGCTTTGATATCGATCTCGGTAACGAGATGTGC
AAACGGATGCAGGTGAAATGTACCTGGGTTGCCAGTGACTTTGACGCGCTGATCCCCTCACTGAAAGCG
AAAAAAATCGACGCTATTATTTCGTCGCTTTCCATTACCGATAAACGTCAGCAGGAGATTGCTTGATAA
TATCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTC
TCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAACACTTATATTAAAGAACTATGCTAACCACCCTCATCAGGAACC
GATTGTAGGTGGCGTGGGGTTTTCTTGGCAATCGCACTCTCATGGAAAACTACGGAGCTAAATATTTCA
ATATGTTCCCTCTTGACCAACTATTATTCTGGCATTTATTTTTGAAACGAGGGTTTAGCAGCAAGGCTT
TCAGGGAAAACTGAGCACAGGGAATTTTTATTAAAAAATTTTAAAATTTTTGAAAGAAAAGTTTCAGGG
GTTAAGAGCCATCCCATTTTTTTTGCCTTTTGCCAAGTTTCCCTCAGGCATTCCTTAAACAAAAAGAAC
GTTCGTCTTTTTGAACACTGTATTAAAAGGTTTTAAAACCCTCCCTGGTGATGAAAATTTATTTATCCC
GGCTTCATAAATTTCCCACCACCATTTATTACCGAAGCCCCAGGAAGGCATAAAAGGTGGTAAAAGCCC
CTGGGGGGTGCCCGTAAATGGAGCTGGAGCCTAAACCTCCACATTTAAATTTGGCGTTTGGCGGCTTCA
ACTGGCCCAAATTTGGCTTTTTCCCAGTTCCGGGGAAAAACCTTGGTTCGTTGGCCGGGCCTGGCCATT
TAAATGGAAATTCCGGACCAAAACAGCCGACGGGAGGGAAGAAAGGCCGGATATTTGCCGGTAATTTGA
GGAGAGGCTTCCTTTACCGACCTTTCTTCCACAATGACAACGGGAGATTACGAACTGGGAGGGAATTGC
GGTAGCAGCGTTTACGGGAACTGGCAGG 
>180327-020_K20_p2-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1102 
GCCGTAATTGTAGAGATCTTTCTAGACGATATTATCCAAGCAATTCCTTCCCTGCTTGACGTTTATCGG
TAATGGAAAGCGACGAAATAATAGCGTCGATTTTTTTCGCTTTCAGTGAGGGGATCAGCGCGTCAAAGT
CACTGGCAACCCAGGTACATTTCACCTGCATCCGTTTGCACATCTCGTTACCGAGATCGATATCAAAGC
CAACAAAATCACCTTTAGCATCTTTCGATGAGAACGGTGCGTAGGTGGTATCGGTTCCGTTACGTACCG
TCTCCGGTAGCGCCGCATAGCTGGAAGCCGCTGTGGAGAGACCGACTAACAAAGACAGAGCGAGAATCG
ACTTCTTCATACATAACCCTCAAGTGAAAATGGCTTTTTTATGTTGTGTATTGTTGGAACGTTCCAATC
TTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGCCGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCG
GATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGTTGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATG



 

 
 

XXXVI 

AATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATACCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATA
ATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACAGCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAG
ATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTTCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAA
TAATATAATTCGGCTGCAAGGGCGGCCTCGTGATACGCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAA
TGGTTTCTTAGACGTCAGTGGCACTGTTTCGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCT
AAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAA
GGAGAGTATGAGTATTCAACATTTGCAGTGTCGCCCGTATTCCCCTTTTTGCGCATTTTGCCTTCCTGG
TTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGAATGCTGGATGAATCCAGTGGGGGGGCACGA 

3 P3 3 400pb+ 
1000pb= 
1400 

>180129-034_M18_p3-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1313 
CCCCGAATTCGGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAGATTCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCAGCT
GCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATATTA
AGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTCTCA
TGAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTGAACGA
GGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAAGTTCA
GGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTTTTGAC
ATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACTGATGAA
TCCCCTAATGATTTTGGTAAAAATCATTAAGTTAAGGTGGATACACATCTTGTCATATGATCAAATGGT
TTCGCGAAAAATCAATAATCAGACAACAAGATGTGCGAACTCGATATTTTACACGACTCTCTTTACCAA
TTCTGCCCCGAATTACACTTAAAACGACTCAACAGCTTAACGTTGGCTTGCCACGCATTACTTGACTGT
AAAACTCTCACTCTTACCGAACTTGGCCGTAACCTGCCAACCAAAGCGAGAACAAAACATAACATCAAA
CGAATCGACCGATTGTTAGGTAATCGTCACCTCCACAAAGAGCGACTCGCTGTATACCGTTGGCATGCT
AGCTTTATCTGTTCGGGCAATACGATGCCCATTGTACTTGTTGACTGGTCTGATATTCGTGAGCAAAAA
CGACTTATGGTATTGCGAGCTTCAGTCGCACTACACGGTCGTTCTGTTACTCTTTATGAGAAAGCGTTC
CCGCTTTCAGAGCAATGTTCAAAGAAAGCTCATGACCAATTTCTAGCCGACCTTGCGAGCATTCTACCG
AGTAACACCACACCGCTCATTGTCAGTGATGCTGGGCTTTAAAATGCCATGGGAAAAAATCCGTTGAAA
AAACTGGGTTGGGAACTGGGTTAATTCCAGTAAAAAGGAAAAGTTCCATATTGCGGAACTTGGGAGCGG
AAAAATGGGAAACCTATCCCCCACCTTTCCTGGATAGGTCTTCCTATTCCCCTCCAAAAAATTTTTGGG
TTATAAAAAGGCGGACTCAAAAGCAATCCCATTCTCTGGCCCAAATTCCTTTGGTTAAAATCCCCCCCT
CA 
>180129-034_O18_p3-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1255 
GCGGTGCATTGTAGAGATCTTCTAGATGATCTTGCTGAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGCC
GCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGTTG
ATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATACCG
AAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACAGC
GTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTTCA
GAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACGCC
TATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAATG
TGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAAC
CCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCTTA
TTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGATG
CTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGAGA
GTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATTAT
CCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGAGT
ACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCATAA
CCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGCTT
TTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGAAACCGGAGCTGAATGAAGCCC
TACCCAAACGACGAACGTGACACCACGATGCCCGGTAGCAATGGGCAACAACGTTGGCGCAAACTATTT
AACTGGGCGAAATAATTTACTCTAACTTTCCCGGGAACAATTAATAAAACTGGGATGGAAGGCGGAAAA
AATTTTCCAGGAA 

4 P4 4 Menos de 
200pb+400pb
+1000pb=150
0pb 

>180129-034_A20_p4-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1255 
TGCGGGAATTTCTGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAAGATTCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCA
GCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATA
TTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTC
TCATGAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTGAA
CGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAAGT
TCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTTTT
GACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACTGAT
GAATCCCCTAATGATTTTGGTAAAAATCATTAAGTTAAGGTGGATACACATCTTGTCATATGATCAAAT
GGTTTCGCGAAAAATCAATAATCAGACAACAAGATGTGCGAACTCGATATTTTACACGACTCTCTTTAC
CAATTCTGCCCCGAATTACACTTAAAACGACTCAACAGCTTAACGTTGGCTTGCCACGCATTACTTGAC
TGTAAAACTCTCACTCTTACCGAACTTGGCCGTAACCTGCCAACCAAAGCGAGAACAAAACATAACATC
AAACGAATCGACCGATTGTTAGGTAATCGTCACCTCCACAAAGAGCGACTCGCTGTATACCGTTGGCAT
GCTAGCTTTATCTGTTCGGGCAATACGATGCCCATTGTACTTGTTGACTGGTCTGATATTCGTGAGCAA
AAACGACTTATGGTATTGCGAGCTTCAGTCGCACTACACGGTCGTTCTGTTACTCTTTATGAGAAAGCG
TTCCCGCTTTCAGAGCAATGTTCAAAGAAAGCTCATGACCAATTTCTAGCCGACCTTGCGAGCATTCTA
CCGAGTAACACCACACCGCTCATTGTCAGTGATGCTGGGCTTTAAAGTGCCATGGGAAAAAATCCGTTG
AGAAAACTGGGGTTGGTACTGGGTTAAAATCAAAATAAAAAGGAAAAGGTCCAATATTGCCGAACCTTG
GGAGCGGGAAAAATTGGGAAACCTTTTCCGCCACCTTTCCTTGGAAATGTTCTTCCTATTCCCTCCAAA
AAACATTAAGGCC 



 

 
 

XXXVII 

>180129-034_C20_p4-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1258 
GGGGTGCATTGTCGAGATCTTCTAGATGATCTTGCTGAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGCC
GCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGTTG
ATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATACCG
AAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACAGC
GTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTTCA
GAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACGCC
TATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAATG
TGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAAC
CCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCTTA
TTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGATG
CTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGAGA
GTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATTAT
CCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGAGT
ACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCATAA
CCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGCTT
TTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCCCCCTTGATCGTTGGGAAACCGGAACTGAATGGAAGCC
CTACCCAAACGAACAAACGTGGACACCCCCAATGCCCGGTAACAATGGGCAACAAACGTTTGCGCCAAA
TATTTAAATGGGCGAAACTACTTTATCTCTAGCTTTCCCGGGGAACAATTTAAAAAAACGGGGATGGGA
GGGCGGGATAAAAGTT 

5  digestión No se sabe >180327-020_M20_-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 436 
GCCGAAGATTGAATGAGGTCTTCTATAAGATATTATCAAGCAATCTCCTGCTGACGTTTATGGGTAATG
GAAAGCGAGAAGAGGGAAGGCGATTTTTTTCGCTTTCACTGAGGGGATCAGCGCGTCAAAGTCACTGGC
AACCCAGGTACATTTCACCTGCATCCGTTTGCACATCTCGTTACCGAGATCGATATCAAAGCCAACAAA
ATCACCTTTAGCATCTTTCGATGAGAACGGTGCGTAGGTGGTATCGGTTCCGTTACCTACCGTCTCCGG
TAACGCCGCATAGCTGGAAGCCGCTGTGGAGAGACCGACTAACTAAGACTGAGCGAGAATCCACTTCTT
CATTATAACCCTCAAATGAAAATGGTTTTTTTATGTTGTGTATTGTTGGGACATTCTAATCTTGCTTGA
AAAGCGCAAGATATCGATAGGA 
>180327-020_O20_-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 549 
CGGGCGCAAACACAGGGATGTTGGAGCTTTAGACGGCCTGCACCTCCAGTTGACGGGGGGGGAAAAGGC
TTTTGCAACGGCGGGAAGAAATTGGTTCCTGACGGGCTAGCTCCCCTTTCTCTTGGCGGCCCTTCTACA
TTTCAGGGCATCCGTAGAAGGTCGCGTTACCAAACTCAAGACCGAGACATCGCCATACGCAATACCACC
TATCGGAGATTTTGTTGTCTATGAAAATGTGTACCGAAAGAGACGGGAAATCTAAGTACGTAAATAATT
TGTGTTGTTGAAAGCCCACCCCGAATCCTTACAAAAGCCCCTACCACACCCTTTGCCCTCTTTAGTTTG
CTTTTATAACTTCGCCTATCTTACCGGAGAACAAGACCCTTCACAAGAACCAGAGTGTAACGAGCATCA
CACGGCTCTATTTTCACGTGGGTAAAGAATCCGGCTCTTCTTTTTATATTCTAAACTGCAGCCTTTGCG
CAACAGCCCATTTGAAAAAGAAAAAGTAACAAAAAAGACAACAAAAAAACAAAAAAAACAATTTCA 

6 P6 Digestión 
parcial 

No se sabe 
 

>180129-034_E20_p6-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1188 
ACCCAAGGGGGGGGAAGGTGTGGTTGTTTTAACATTGTTGAAGGGAGAAATGGTAAAGGGGGTATGTTG
TCCGTTTCATTAAAATAAGTTAGGATGTTCCAGGGGGAAAAGTCTTTGGGGGTCTGGAAGAATAGGAAG
CCTGGCCAAGTAGATTAAATGGTCATCCTCAAGGAGTTCGTGCACGTCTACGTGACATGTCACGACTCC
GACAACGACGACGAGTTCAAGATCTGCGGTGCCTAAGACGGCCGCCCCTCAGACTGCACGCAAACCGCC
ATGCTGAAGGTTACTTCGGGTGGCCCCCTGCCCTTCGCCTGGAAATCCTTACCAGTCGCATATGTACGG
CTCCCGGCGACCTCTTCGACCAATGTAAACTTCCCCTACTACATGACTTTGTCTGTCACCGAGGGCTTA
TCTTGGGAGTGCGTGACGTGTTCACGATGACTGTCGTGTCGTCCGTGACCGACGACTCCTCCATGCAGG
ACGGCAAGCTCCTCTACAACGTGATCTGCGGGACGGAACTTCCTCTTCACTAACACCTTGGGCAGAATG
GCCTATTCCGTGGGAGGTACCCTCCCAGACGGATGTACTTAAAGGACAGATCCCTCAAGTGGCTTCATC
TTACTTAAGCTCAACCTGAATGACGGTGACGACTACAACTCTTACGTCGACACCACCTACGTGCCAGGG
ACGCTGAGCTACTGCCTGGTCCCCACATTGGCCACATCCTTTGGAAATTAGGACCACACCTCTAGTACT
ACAGTATCGACGACCCCGAGGAACGCCACTAGGCCCGGCCACTTCACACGAGGTGTGGACGAGCTGTAC
CAGTGAGCCCAATCATAGCTAGTATCAAATAGGACAAAAGGATCACTCGAAGCACTGGCCTATCTGTGG
TCTGTCGTTTGACGGTATCTCCTTCAAGTACAGTGCATAGCCTCACGTGAGGCGTTCCTTTTTGCGTTA
TTCTGTCTCGATACAATTCATTGATTGAGGAAAATAGTGATGAACAAAATGCGGGGGGACGACTCTATG
GAAAGCATGTGCATAACGTTTCCCCTTCGAATAGTATGGGAGGGACTCCCCCTTTCCCTTGTGCATGAG
CGAATTGTTATACAGAGATGTCTAACGAAGGACCACACGAGCTCGCGTGAGGGGAGTGGGGATCCATGT
TAAGCTCTGCGAAGG 
>180129-034_G20_p6-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1390 
CCCTTCAATTGTAGAGATCTTCTAGAAGATGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAA
TGAAGAAGACTTCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGG
CCTCGTGATACGCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCAC
TTTTCGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCT
CATGAGACAATAACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTT
CCGTGTCGCCCTTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGT
GAAAGTAAAAGATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGG
TAAGATCCTTGAGAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATG
TGGCGCGGTATTATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAA
TGACTTGGTTGAGTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATG
CAGTGCTGCCATAACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAA
GGAGCTAACCGCTTTTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCTTGATCGTTGGGAACCGGAGC
TGAATGAAGCCATACCAAACGACGAGCGTGACACCACGATGCCTGTAGCAATGGCAACAACGTTGCGCA
AACTATTAACTGGCGAACTACTTACTCTAGCTTCCCGGCAACAATTAATAGACTGGATGGAGGCGGATA
AAGTTGCAGGACCACTTCTGCGCTCGGCCCTTCCGGCTGGCTGGGTTATTGGCTGAAAAAATCTGGAAC
CCGGTGAACGTGGGGTCTCCCCGGTATCATTGGCAGCACTGGGGGCCCAAAAGGGTAAGCCCTTCCCCG
TATCGGAAATTTATCTACACCAAACGGGGAGATCCGGGCAACTTATGGGATGAAACCAAAATAAAAACA
AATTCCCCTGAGAATAAGGGGGCCCCAACTGGATTAAAGACATTTGTGAAAACTGGTCCAACACCAAGG
TTTTTCCCCCACTAATAACCTTTTTAAAATTGTTTTTTAAAAAACTCCCCTTTTTTTTATTTTTAAAAA
AGAGGTTCTCCGGGGGGAAAAATACTCTTTTTTTGGAAAAAATCTCCCTGGAAACCAAAAAATCCCCTT
TAAAAGGGGG 



 

 
 

XXXVIII 

7 P7 Digestión 
parcial 

No se sabe 
con 
exactitud 

>180129-034_I20_p7-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1250 
GCCGTATTTCTGATGGCTCGAGTTTTCAGCAAGATCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCAGCTG
CCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATATTAA
GAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTCTCAT
GAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTGAACGAG
GTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAAGTTCAG
GGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTTTTGACA
TGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACGAGCCGGA
AGCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTGCGTTGCGCTCACTG
CCAATTGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAGA
GGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCTG
CGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACAGAATCAGGGGATAACGCAGGA
AAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTC
CATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACA
GGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCG
CTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGG
TATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGGCACAAACCCCCCGTTCAGCCCGA
CCGCTGGGCCCTTATCCGGGAAAAATTCGCCTTGAGTCCAACCCGGTAAAAAACGAATTTATCGCCCCT
GGGGGCAACCCACTGTGTAAACAGGATTTATCCAAAACAAGGTATGTTAAGGCGGGGGTTCCAAAGATT
CTTTGAAG 
>180129-034_K20_p7-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1274 
CCGGTGCTTTGTAGGAGATCTTCTAGAAGATTCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCG
GCCGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAG
TTGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATA
CCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCAC
AGCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACT
TCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATAC
GCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAA
ATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAAT
AACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCC
TTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAG
ATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTG
AGAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTAT
TATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTG
AGTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCA
TAACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCG
CTTTTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGAAACCGGAACCTGAATGGA
AGCCCTACCCAAACGACGAACGTGGACACCCCGATGCCCGGTAGCAATGGCAACAAACGTTTGCGCAAA
CTATTTAACGTGGCGAAATACTTTAATTTTAACTTTCCCCGGGAACAATTATATAAAACCGGGAATGGG
AGGCGGGATAAAAATTTGCCGGGAAACACTTT 

8 P8 6 300+400+100
0+1000+  
1500=3200pb 

>180129-034_M20_p8-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1324 
CGCGGATAATTTCGGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAAGATTGGAACGTCCCAACAATACAGGTTGACGGC
AAATTTGATAACAGCCGCTATAACGGTATCCTCAACCAGATGGGGATGACCGCCGATCAGTACGCCCAG
GCGCTGCGTAACCAGCTCACTACCCAACAGCTGATTAACGGCGTTGCCGGTACCGATTTTATGCTGAAA
GGTGAAACCGACGAGCTGGCGGCACTGGTCGCGCAACAACGCGTGGTGCGTGAGGCGACTATCGATGTT
AACGCGCTGGCGGCGAAGCAGCCTGTGACCGAACAGGAGATTGCTTGATAATATCTTTCTAGAAGATCT
CCTACAATATTCTCAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGT
ATATTAAAACTTATATTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTT
CTTGGCAATCGACTCTCATGAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTC
TGCATTTTTTTTGAACGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTA
AATTTTGAAGAAAGTTCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACA
AAAGACGTCTCTTTTGACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCC
ACACATTATACGAGCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCCCGGAGTGCTCACCGAGTGATTTTGCTCACATT
CATTGCGTTGCGGTGACTGCTCATTGCGTCCCATTCTGACAGCCTGTCGCGACAACTGCATTAACTGAA
TCAGACAATGCGCGAAGTAGATGCTGTTTCACGAATCGCGTTGATCATTTCCGTCCTCCACTTACTGAA
TACACTGACGCTAGGATCGTTACGGCTGGAGTTGATCAGGTATTAGCTTGACTTGAAAGACGGTAATAT
CGGTAAGTCAACTTGAATCCGTGAGCATGACCGCCCGGAAATGAAAATGTTGAACCTAAAAGGCCCAAC
CAAAATGGCCCCGAAATGGTTAAGAAAAAGCCCCCGCCTTCCTCGCAAGGTATTTTACCTAAGGGGTCC
CCCCCGCCTTGGGAGGAAACAGACCTTATATAATTTTACGGGCTCAAAAATCAAGAGCGCGGTGTGGAA
AACTCGGGGAGCGGGAGGTCTTTAAAAAATATCCCTGGGGGCGGTTTCCCCCCACCTGAAAAAGGGTTT
CTTCCCGAAAGGA 
>180129-034_O20_p8-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1207 
CCGGTGGAATTGTAGAGATCTTCTAGAAGATATTATCAAGCAATCTCCTGTTCGGTCACAGGCTGCTTC
GCCGCCAGCGCGTTAACATCGATAGTCGCCTCACGCACCACGCGTTGTTGCGCGACCAGTGCCGCCAGC
TCGTCGGTTTCACCTTTCAGCATAAAATCGGTACCGGCAACGCCGTTAATCAGCTGTTGGGTAGTGAGC
TGGTTACGCAGCGCCTGGGCGTACTGATCGGCGGTCATCCCCATCTGGTTGAGGATACCGTTATAGCGG
CTGTTATCAAATTTGCCGTCAACCTGTATTGTTGGGACGTTCCAATCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATC
CGGAAGATCTGGCGGCCGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCAC
AAGTGTTAAAGCAGTTGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAA
AAATAGAGATAATACCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTT
TAGAACTTACTCACAGCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTT
AAATGAAGAAGACTTCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGG
CGGCCTCGTGATACGCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGG
CACTTTTCGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCC
GCTCATGAGACAATAACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACA
TTTCCGTGTCGCCCTTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCT
GGTGAAAGTAAAAGATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAG
CGGTAAGATCCTTGAAAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAACACTTTTTAAAGTTCTGG
CTATGTGGGCGCGGGTATTATCCCCGTATTGACCCCCGGGCAAAAAACAATTCGGGTCGCCGCATAAAC



 

 
 

XXXIX 

CTAATTTCCAAAAAGGACTTGGGTTGGAAGAACC 

9 P9 ---- -------- ------------------------------------ 
10 P10 Digestión 

parcial 
El 
fragmentó 
que 
presentó es 
de 1500pb 

>180129-034_A22_p10-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1145 
CCCGGTACTCTGATGGCTCGAGTTTTCAGCAGATTCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCAGCTG
CCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATATTAA
GAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTCTCAT
GAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTGAACGAG
GTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAAGTTCAG
GGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTTTTGACA
TGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACGAGCCGGA
AGCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTGCGTTGCGCTCACTG
CCAATTGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAGA
GGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCTG
CGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACAGAATCAGGGGATAACGCAGGA
AAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTC
CATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACA
GGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCG
CTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGG
TATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGAC
CGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCAAACG 
>180129-034_C22_p10-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1167 
CCCGTCATTTGTAGGAGATCTTCTAGAAGATCTTGCTGAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGC
CGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGTT
GATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATACC
GAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACAG
CGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTTC
AGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACGC
CTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAAT
GTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAA
CCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCTT
ATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGAT
GCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGAG
AGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATTA
TCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGAG
TACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCATA
ACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGCT
TTTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGAAACCGGAACTGAATGAAGCC
CTACCAAACGAACAAGCGTGACACCCCGAATGCCTGGTAACAATGGGAACAAACGTTTGGCCA 

11 P11 digestión No se sabe >180323-037_I05_p11-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1311 
 
CCGACAATTGTTGGTAGGCTCTCGTCTATAGCATAATATCGCTTCAAGAAGATCTGCGACCGAATCACT
GGGGGATGGAAAAGGGGGGTTCGACTCTTATTCTCCCAGAGGACAGGCTGTATATTAAAACTTATATAA
ACAACTGTGCTAACCCCCTCACCAGGAACCGCTGTGGGTGGCGCGGGTTTTCTTGTCAATCTACTCTCA
AGAACACTACCACCTCGATACTGATGATTCCCCTTATGACTTTTATCAATCTCCGGAGTTTTGGTACAT
ACCCATCTGGTGATATGATCTGGTGCTTTCTCCCAAATGCATTATCCTCACACATTTAGATGAAACTCG
CTATTTTGCTGACTCTCTTTTTATTTGGGCCCCATCATATACTTCAGCCGACTGGGCGGCCTCCTTTGG
CTTGCCACGCCTTACGCGACTGTCATGCTCTCACTGGTTTCGTACTTGGCCGGTGGCTGTTTTCGGGGA
AATGTGCACGGAACCCATTATTTGAATCTTTCGATTGATATGTTCTCATCTCCACCCCCTCCAGAGACT
CGCTCCCAGAGATAGGCTGCTATCATAATGAGATCGGGAAAATATGACCCATTGACCTTGCTGACTGGT
CTGATATCCCTGAGCTTGCACGGCTTTGGCTACCTGTATCTTCTCACCCACTACACGGTCGTTCTGGTA
CTCTATGCTGAAAATCTTCTCGCTGCAAGAGCAGTGTTCATCAAAGCGGATGACCAATTTCGAGCAGAT
CCTGCGAGCATTCTCCCCAGGAACAACCTTCTCTAATGGTCAGTGCTTCTGGCTTTCAGCTACGTGGCG
CGATCTGTTGCCGATCTGGCTCCTACTGGTAGGTCGAGTGTCAGGAAAGTCCATATGCTCACCTAGGAT
CGGATAATTGCACCCTAGTCACAGCATAATGTCATGTCGTCTGGTACGTCAATACTATAAGCTTTCAGA
TGCTGACTTAAACCATGACTGACACAGTCGCAGTCAACTGACTACTCACGTCGATAGACGACAGAACGA
GCCTACCCGCTGATTCGTTGACCAAGCGGCAACAGTAACTCCTCCTCGACGCGTGGGGAACCTGGATGT
AAGGATCCATACCAGGTGGAAATGCGACACCCGAACAACTGTCTTAGTTCTATTCGAAACAAGGTGATG
TAAAAAAATATTACCGAAGATTAATAACTTCCTCCTAGGTCTACGGCCACGCACATTACAACGGGCAAA
GTCAGAGCATGAAGATTCGAGGGCACAACTCCCTCGGGAGCTTGCTACCCAACTCACCATATGGGCATG 
>180323-037_K05_p11-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1099 
CCCCAGAGAATCATGGAAGGGAGATCTTTCAGAAGATTCATTGCTGAATACTCGAGCCATCCGGATGAT
CTGGCGGCTCCCCTTTAAAGGAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCATGCACAAGTGTT
CAAGCAGTTGATTTTATTCTCTCTGATGAATCAAACAGTGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGA
CATAATACCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACT
TACTCACAGCGTGATGCTACGAATTGGGACTATTTTCCAGATGAAGTATCCTCTAAGAATTTAAGTGAA
GAAGACTTCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATCATATACTTCGGCTGCAGGGGCGGCCTC
CTGATACGCCTATTTGTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTT
CGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTCTCTAAATACGTTCAAATATGTATCCGCTCATG
AGACAATAACCCTGAGCAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAACAGTATGAGTATTCAACATTACCGT
GTCGCCCTTATTCCCTTTTTTGCGGGATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCATAAACGCTGGTGAAA
GTAAAAGATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAATATCGGTAAG
ATCCTTGAATAATTTTCGCACCGAACAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTGAAGTTCCGCTAAGTGG
GCGCGGTATTATCCCGTATGGACGCCGGGTTAGGAGCAACTCGTGTCGCCGCATACACTATTCTCATAA
TGACTTGGGATGACTACTCCCCAGTCCCAGATAAGCATCTTACGGATGGTCCGCCCAGTAAGAATAATT
ATGTAGGTGCTGCCTTAAACCATGACTGGACACTGCGGGGGCCCACTTTCCTTCTGACTTCCGATCGGA
GGGACCGAAGGGAACTTACCCGTTTTTTTGGACAAGCATGGGGGGAATCATTAAATTTTTCTTG 

12 P12 Digestión No se sabe >180323-037_M05_p12-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1293 
ACATTGAGGGAGGTCGAATTCGGAGGCTCGAGTTTTTCAGCAAGATATCTTTCTAGAAGATCTCCTACA



 

 
 

XL 

ATATTCTCAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTA
AAACTTATATTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGC
AATCGACTCTCATGAAAACTACGAGCCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCAT
TTTTTTTGAACGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTT
TGAAGAAAGTTCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGA
CGTCTCTTTTGACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACA
TTATACGAGCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTG
CGTTGCGCTCACTGCCAATTGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCC
AACGCGCGGGGAGAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCT
CGGTCGTTCGGCTGCGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACAGAATCAG
GGGATAACGCAGGAAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGT
TGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGT
GGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTG
TTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATA
GCTCACGCTGTAGGTATCTCAATTCCGGGGTAGGTCGTTTCGCTCCAAGCTGGGGCTGTGTGGCACCAA
ACCCCCCCGTTCAGCCCGAACCGCTGGGGCCTTATTCCGGGAAACAATCCGCCTTGGAGTCCCAACCCC
GGTAAAAAACCGAATTTATTCGCCCCTGGGGCGGCAACCACCTGGTTAACAAGGATTATTCAAAAACCA
GGGTATGTTTGGGCGGGGGGTCTCAAAGATTTTTTTAAAAAGGGGGGGGTC 
>180323-037_O05_p12-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1393 
CCGGCAATCGTAGGAGATCTTCTAGAAGATATCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCG
GCCGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAG
TTGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATA
CCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCAC
AGCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACT
TCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATAC
GCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAA
ATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAAT
AACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCC
TTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAG
ATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTG
AGAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTAT
TATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTG
AGTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCA
TAACCATGAATGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCG
CTTTTTTTGCCAAACATGGGGGGATTCATGTAACTCGCCCTTGATTCTTTGGGAAACCGGAACTTAAAT
GAAACCCTTTCCCAAACGACGAAGCGTGGACCACCCGAAGGCCGGTAAACAATGGGGACAAAAGTGTGG
CCAAACAATTTAAATGGGGGAAAAAATTTTTTCTTAATCTTCCCGCGGAAAAATTATAAAAACGGGGGG
GAGGGGGGGGAAAAAAATTTTGGAGGACACCTCTTTTGGGTCCGGGCCCCTCCCCGCGCGGGGGGGGTT
TATTTTGGGGAAAAAAACTGGGGAGAGCGGGGGGAGAGGGGGGTCTCCTCGGGTTATTTTTTTAAAAAA
CTGGGGGGCCGAG 

13 -------- --------- -----------
------ 

------------------------------------- 

14 P14 digestión No se sabe >180323-037_A07_p14-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1051 
CCCGGTGGGGGCTTGCGGGTGGACTCTAGTAGGTAGCAAAATGGAACGTTCCAAGCTCACACGTATAAG
GCAGCCATTTCCACTTGAGGGTTATGTATGAATAATTCGATTCTCGCTCTGGCTTTGTTACTCCGTCTC
TCCACAGCAGCTTCCAGCTATGCGGCACTACCGGAGACGGTAGGTAACGGAACCGATACCACCTACGCA
CCGTTCGCATCGTAAGATGCTAAAGGTGATTTTGTTGGCTTTGATATCGATCTCGGTAACGACATGTGC
ACACGGATGCAGGTGAAATGTACCTGGGTTGCCAGTGACGTTGGCGCGCTGATCCCCTCATTGAAAACG
AAATAAATCGACCCTATTATTTCGTCGCTTTCCATTACCGATCAACGTCATCAGGAGATTGCTTCGCAA
TAGCTTTCTAGAAAATCTCCGACACTAGTCTCAGCTGCCGCGGACAATCTATGTTCTTCTTTTATTCTC
TCGGATTTTCTGGCCGTATATTAAAACTTATGTTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAAGAACCGAGA
GTGGGTGGCGTTTGTATGCTTGTAAATCCACTCTCATGGAACTTCGAGCTAAATATTAATATTGGTTTC
ACTTGACCACGACTATTCTGCATTTTTTGCGAACGATGTTTTGATCACGCTTCTCGAAACTGACACAGG
AATTATCTTCTAATTTTTACATTTTGAAAGACTTCCCAGCCTTGATAGCAATCCATTTTTTGCTTAAAA
AGTTCCTCAGCACTCCAAACTAAAGGACGTCTATATTGGCATGTATAAAGGTCTAAACCCCCCGTGTGA
CGTTTTCTTCACTTAGGATTCCACTTTTTATACAACCTGGACGAAAACACTGTATGTTCAGGGGTGCCG
AATGACCGAACTATATCTGTTAATTGCACTAGGCCCTCTGTCACTCGCCTTTCTACTGCAAACCGGTCG
TGCAGCTATCTAAATTATCCGCCGCCCTATTTCAATAGTTGATGGATTATCGGGCGCTTTTTCCCTTGC
TTCATAGTGAGGTGCT 
>180323-037_C07_p14-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1229 
CCCCCGAAGAGGGAGGGAGACCTCGAGAACATCTTATCCGGCACTCTCCAGCTGACGTTTATCGGGCAG
GGAATGCCACTAGCGGGATCGTCCATTTTTTTCCCTTCCCGCGAGGGGATCACCGCGCCACCTCCATTG
GCAACCCTCCTACCCTTCTCCGCATCCGTTTGGGATCTCGCCGGCGATATCGAGATCAACGCCTCCCAA
ACCACCTTTAATGTCTTTCGTGGATTTGGGCGCCTAGGTGGTATCGGTTCCGTTACTTACCGTCTCCGG
TGGCGCCGAAATGCTGGAGGGCTGTGTGGAGAGACCGACTAATAATTACAGATCTGAAAACGACTTCTT
CCTACTCTACCCTCTTTTGAAAATGGCTTTTTTATGTTGTGTATCGTTGGAACGCTTCGCTCTTGCTGA
GTAACTCGTTCCATCCAGAAGATTTGGCTGCCGCGCTCCATATAGGGAGTCGTATTACGCCCGACGGAT
ATGGTGGTCGTGCACAAGTGTTAATCCCCTTAATTTTTCTCACTACCATAACAAGAACAGAGTATGGAA
CCAGCTCCTAGTTTTGCAAAGACACTCTACCGAACACTCGTCGAGTAGTAACATTATAGATCTACTTCA
CTAAGAAAATGCTATATAATTTACTAACGACGTGATGCTACAAAGTGTGACAATCTTTCCACATGAATT
ATCATCTAAAAATAAAATGAAGAAGACTTCCCAGCTTATGTTATAATATTTGGCACAAAAAGTATCATT
AGGCTGCAAGCGCTGCCCCGCGATACGGCATGTTTATAGGTTAATGTCGTGAGAGTGACGGTTCTCTTC
ACGCAGGTGGCTCTTTTCGGGGTCACGTGCGCGGAACATCTATATGTTTATGTTGTGTACATACGTTCG
AATGTGTATCCGCTCATGAGACCGTAGCCCTCGATCCACTGCGTCTATAATACTGCAAAAGGAGGAGTG
TGACTAGTCAAACTGTGTCGGTCACCCTTATTCTCTTTTTTGCTACGTTTATCAGACCTGCTATTCTCG
CCCCAAAACGGATAGCGTAAGCACACAATCTGTAAGAGTCAATGCGTGCACAGACATGGATACATTACA
ATGCGGATGTCCGATACGCTAAAATACTCGCGAATTATGCTCCCGCAAAAAAGTTTTTCCAGCAGACCC
AGCTATGACTGATTCGTACTCGGGCTCGGCGCGTAACTCCCATAGTGAGTCCGTGG 



 

 
 

XLI 

15 P15 digestión No se sabe >180323-037_E07_p15-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1327 
ATGAAAACTTCCGGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAAGATATCTTTCCTAGAAGATTCCTCCCTACAATAT
TCTCAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAAC
TTATATTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATC
GACTCTCATGAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTT
TTGAACGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAG
AAAGTTCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCT
CTTTTGACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATA
CGAGCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCCCTGAGAGATCCCCTCATAATTTCCCCAAAGCGTAACCATGTG
TGAATAAATTTTGAGCTAGTAGGGTTGCAGCCACGAGTAAGTCTTCCCTTGTTATTGTGTAGCCAGAAT
GCCGCAAAACTTCCATGCCTAAGCGAACTGTTGAGAGTACGTTTCGATTTCTGACTGTGTTAGCCTGGA
AGTGCTTGTCCCAACCTTGTTTCTGAGCATGAACGCCCGCAAGCCAACATGTTAGTTGAAGCATCAGGG
CGATTAGCAGCATGATATCAAAACGCTCTGAGCTGCTCGTTCGGCTATGGCGTAGGCCTAGTCCGTAGG
CAGGACTTTTCAAGTCTCGGAAGGTTTCTTCAATCTGCATTCGCTTCGAATAGATATTAACAAGTTGTT
TGGGTGTTCGAATTTCAACAGGTAAGTTAGTTGCTAGAACCCATGGCTCCTTTGCCGACGCTGAGTAGA
TTTTAGGTGACGGGTGGTGACAATGAGTCCGTGTCGAGCGCTGATTTTTTCGGCCTTTAGAGCGAGATT
TATACAATAGAAATTTGGCATGAGAATTGGATTGCTTTTTATTCAGCCCCCTTATAAACCTAAAAGTCT
TTTGAGTGACTAAAATGAACAAATCATGGTAATTGTCTGAAAAGGTTTCCAGTTTTTCCGCTCCCAAGG
TCTGGCAAATTGGGAATGTTTCTCCTTATCCCACCTTAAACCAGAAACAAACACAGCTTTCTCAACGGG
ATTTATACCCAGGGGGCCTTTTAAAGCCACCATTCCTGGAAAATAGAAAAGGGGGGGGGTGGTTTAACC
CGGCAAAAAAGCCCCC 
>180323-037_G07_p15-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1369 
GCGGTAATTGTAGAGATCTTCTAGATGATATCTTGCTGAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGC
CGCCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGT
TGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATAC
CGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACA
GCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTT
CAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACG
CCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAA
TGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATA
ACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCT
TATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGA
TGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGA
GAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATT
ATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGA
GTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCAT
AACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGC
TTTTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGAAACGGGAGCTGAATGAAGC
CATACCAAACGACGAGCGTGACACCACGATGCCCGGTAGCAATGGGCAACAACGTTTGCGCAAACTATT
TAACTGGGCGAAATACTTTACTCTAGCTTTCCCGGCAACAATTAATAAAACTGGATTGAAGGCGGATAA
AATTTCCAGGAACACTTTTGGGGCTCGGGCCTTCCGGGGGGCCTGGGTTATTGGCGGAAAAATCTGGGA
ACCGGGGAACGTGGGGTTCTCGGGTACTTTTGCAACCCTGGGGGCCAAAAGGTAAACC 

16 P16 digestión No se sabe >180323-037_I07_p16-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1355 
ACAGGAACTCCGATGGCTCGAGTTTTTCAGCAAGATATCTTTCCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCA
GCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATA
TTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTC
TCATGAAAACTACGAGCTAAATACTGATGAATCCCCTAATGATTTTTATCAAAATCATTAAGTTAAGGT
AGATACACATCTTGTCATATGATCAAATGGTTTCGCCAAAAATCAATAATCAGACAACAAAATGTGCGA
ACTCGATATTTTACACGACTCTCTTTACCAATTCTGCCCCGAATTACACTTAAAACGACTCAACAGCTT
AACGTTGGCTTGCCACGCCTTACTTGACTGTAAAACTCTCACTCTTACCGAACTTGGCCGTAACCTGCC
AACCAAAGCGAGAACAAAACATAACATCAAACGAATCGACCGATTGTTAGGTAATCGTCACCTCCACAA
AGAGCGACTCGCTGTATACCGTTGGCATGCTAGCTTTATCTGTTCGGGCAATACGATGCCCATTGTACT
TGTTGACTGGTCTGATATCCGTGAGCAAAAACGGCTTATGGTATTGCGAGCTTCAGTCGCACTACACGG
TCGTTCTGTTACTCTTTATGAGAAAGCGTTCCCGCTTTCAGAGCAATGTTCAAAGAAAGCTCATGACCA
ATTTCTAGCCGACCTTGCGAGCATTCTACCGAGTAACACCACACCGCTCATTGTCAGTGATGCTGGCTT
TAAAGTGCCATGGTATAAATCCGTTGAGAAGCTGGGTTGGTACTGGTTAAGTCGAGTAAGAGGAAAAGT
ACAATATGCAGACCTAGGAGCGGAAAACTGGAAACCTATCAGCAACTTACATGATATGTCATCTAGTCA
CTCAAAGACTTTAGGCTATAAGAGGCTGACTAAAAGCAACCCAATCTCATGCCAAATTCTATTGTATAA
ATCTCGCTCTAAAGGCCGAAAAAATCACCGCTCGAAACGGAATCATTGTGACCACCCGTCACCTAAAAA
CTAATAAACGTCGGCAAAGGAGCCCTGGGATTCTACCAACTAACTTACCCGGTTGAAATTCGAACACCC
CAAACAACTTGTTTATAATTATTTCCAAGCCCAAGGCGAATTGAAGAAAACCTTCCCAAACTTGAAAAA
TCCTGCCTACCGGACTAGGGCCTACGCCCTAATCCGAAAAAAAAAACTCAAAACGGTTTTGATTACAGC
CGGCCAATCCCCCCGGAGGCTTCACCCAAAAGGTTGGCTTGCGG 
>180323-037_K07_p16-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1296 
GCGTCATGGTAGAGATCTTCTAGATGATATCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGC
CGCCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGT
TGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATAC
CGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACA
GCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTT
CAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACG
CCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAA
TGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATA
ACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCT
TATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGA
TGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGA
GAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATT
ATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGA
GTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCAT
AACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGC



 

 
 

XLII 

TTTTTTGCACAACATGGGGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGGAACCGGAGCTGAATGAAGC
CCTTCCAAACGAACAGCGTGGACACCACCAATGCCCGGTAGCATGGGGAACAAACGTTTGCCCAAACCA
ATTAAATGGGCGAAATAATTTATCTCTAACTTTCCCGGGCACAAATTTATAAGACCTGGATGGAAGGCG
GGAAAAAATTGTCGGGAACACCTCTTTGGGTGCGGGCCCTTCCCGGCGGGGTGT 

17 P17 Digestión 
parcial 

No se sabe 
con 
exactitud 

>180129-034_E22_p17-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1161 
CGGCAAAGGAATTCGGGATGGCTCGAGTTTTCAGCAAGATTCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCT
CAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTA
TATTAAGAACTATGCTAACCACCTCATCAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGAC
TCTCATGAAAACTACGAGCTAAATATTCAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTG
AACGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAAACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAA
GTTCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTTGCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTT
TTGACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCTGTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACGA
GCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTGCGTTGCGC
TCACTGCCAATTGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCG
GGGAGAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTT
CGGCTGCGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACAGAATCAGGGGATAAC
GCAGGAAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCG
TTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAAC
CCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACC
CTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGC
TGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAG
CCCGAACGGCTGCGCCTTATCCGGAAACTATCGTCCTGGAGTCCAACCCGGTAAGAA 
>180129-034_G22_p17-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1165 
CCGGTTGAATTGTAGGAGATCTTCTAGAAAGAATCTTGCTGAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGC
GGCCGCTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCA
GTTGATTTTATTCACTATGATGAAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAAT
ACCGAAAACTCATCGAGTAGTAAGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCA
CAGCGTGATGCTACTAATTGGGACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGAC
TTCAGAGCTTTTGTTAAAAATTATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATA
CGCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGA
AATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAA
TAACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCC
CTTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAA
GATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTT
GAGAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTA
TTATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTT
GAGTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCC
ATAACCATGAGTGATAACACTGCGGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGGAGGACCGAAAGGAGCTA
ACCGCTTTTTTTGCACAACATGGAGGGATCATGTAACTCGCCCTTGATCGTTGGGGAACCCGAAGCTGA
ATGAAGCCCTTACCAAACGAACGAGGGTGGACACCACGAATGCCTGGTAGCAATGGGCAAC 

18 P18 digestión No sabe >180327-020_A22_p18-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1031 
TACCCCGAAAATAACGTGAAGGCTCGTGTTTTCCGCAGATTCTTTCTAACAGATCCTCCTACAATATTC
TCAGCTGCCATGGATAATCGATGTTCTTCTTTTATTCTCTCGGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTA
TATTAAGAACTATGCTAACCACCTCGTCAGGAACCGTTGTAGGCGGAGTGGGTTTTCTTGGCTATCGAC
TCTCATGAACACGACGAGCTAAATATTCATTATGTTCCTCTTGACCAAATTTATTCTGCCTTTTTTTTG
AACGAGGTTTAGAGCAGGCTTCCGGAAACTGGGACAGGAATTGTATTAAAAATTTAATGTTTGAGGAAA
GTTCCCGGATAATACATCCATTTTTTGCTTTGTCCGTTCCACATCAATCGTTCCAAAGACGTCACTTTT
GAAAGGATGAAGGGGGGAGTCTCACTGTTCAGATATTGGCAGCTCATAATAATGAGCTTCAGGCTACGC
AGATGCCGACATGAAAAACAGTCCGGTGCAGACCCCATAAACTCCTTCGAACAATTGCGAGGATTCATG
GACGATCGCATGCGCATCTTAAAACTTCCCCTGTCCTGTCTTCTTAGACAACCAATGGCGCTGGTAGAG
CCCTCATTAATGAGTACGGTCTGCTGACCGCTGCTCTTGTTGTGGAGATTATCAGTGAGCCTACTCTGA
ATGCTGGGTCCGACTCACCGCATACCTCATGGCTGACCATTCCAGGATGCTCGCTCTTGAGCATGTATA
TTTTCGTCCAGAGATGGACTCTGCTGGAAGTCCCTTGAGAGTCGAACTATAACTTTGATAATGACATTG
CACTGTTGCTAGCTGAAAGATCCGGTAATATATGCCACGCACCGTCTCATCGCATCCGCATAGCATGCT
GCTCTTCCGACTACAACCTCATGCATCGGGGAGCTGAGACTGATCTCAGGACTGATCCTGATCAAAGAA
CAAGCGATCATGCTTGCTCACTACAAATGCAGCCAAAGTTACTGGCGCTTCGTTAAAACAATATG 
>180327-020_C22_p18-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1043 
CCGCGGAACATGAACCTAGACATCTTGAGCGATCGTGCTGAAATCTCGAGAACCCGGAGGATCTGGGGG
GCGGTCTCCCTATAGTGAGACGGATATTGCCGGACGGACCGGCGGTCCAGCCCACGTGTTATGTTGATG
ATCGGACCAACGCTGACCATGTCTTCAAAGATTGGGTCCCGATCCCCGCCAAAAAAATAGATTAAACCT
AAGGATCATCCAGTTGGTGATTATCTTTATACTCCACTTAAAAAATGGTTTAGATCTAACTCTTATTCC
GTTGCTACTCATAGACCTGTGTTTCCGGATCTTCCTCAACTTCGAATTTATATGAAGATTACTTCCCAG
CATTTTTTTTAGTTTTTTGCTGCCATCCCTCTCTCTTGGCTGGAGGAATATTATCTCGAAAACCCCATA
TTTATGGGGAAATTTCCAGAAAATATTGGTACCGTAGATGTTTGGTGGCACTTTGCGCGGCGTGTGTTC
CGAACTACGATCCATTCATCATACTCTTGTAATAGACCTTTTATCCCATCTTGAGAATATTTCCCTGAT
CCTGTCCTCAGCTTATGCACTTCGGAAGATTTTGACTCTTTGACTTTCCGAGTCGTGCTTAAACCTTTT
GGTGAGTTTTGGCTGCTGTTTTGGCGACACAGAAGGCCGGTGTCTGTGAACCATGCTCTAAAATCATTT
GTCGCGCCTCAGTGGGTTACCTCATAGCCGGATCCTCATCCGGGGATGCGATCCTCCTGAATATAGCTT
ACTTTCAACGCGGATATCGAGATGAGCTCTTTTGAACCTGAAGCTACGAGGCGAGTTTTTTATCATGAC
AGTGCCCTGGTTACACCTCTACGACCCGCTTGAATTCCTCACCCCCCCGACCTATTCCATCCGCCCTAC
CAGGCCACCTCATTCCGGACTACAAGCCTCGTGCGATAGGGAGCTAAGAACTGGATCTCTGACTTTGAG
TCTAACAGAGAAGAATAGATCTTTTCTTATTAACCTCCATGGCAGCAAAGGTTCCCTATCCCTTCCTTT
TAACAAAT 

19 P19 digestión No se sabe >180323-037_A09_p19-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 702 
GGCCAATAAACGGGGGGAGGTCGACTCTAGAGGATCCCCAAGATTGAATGGTTCCAGCCACTGACTGAA
TATGCATGGAGAAAAGCCGTATATGTATGTGAAGTGGGACGAATACCAACTTTCTTCATCCTCAGAAAT
GCATCTGCAGCCATGTCACTCATATTCTTCTGCCTCCCATACACACTAACAAGACATGTATATGATTTG
ACATTTGGCTCCAACCCCATCTCCTGCATTTCTACCAAAACCTTTTCAACAATCACCAGCTGCATTCTT



 

 
 

XLIII 

CTACTGTATGCATCCATCAGAATATTAAAGGTGGGACATGTGGCTTTTAATCCCGCTGCTTTCCCCTCC
CCTCTGAAACCGACAACGTCCACGATGCCCATACGAGACAAAATCCCGGATTGTCAGGACCCGCGCTCC
AGCTCCCTATGCATGACCCAAACACAGAATTGTTTGAGAAAATGTTTGACTACCGCATAGCCTTTCACC
TGACGGCCATACAGCTGGTTACGGACTACCTCAATACCCGTAGAAATCCGTGCTGCTACCACGTTGAAT
CAGCTGGAGTAATTTCCATGGAGACCTCGACCTGGGATATCACTGGGTATTTGCGAAACCTCCCATTCT
GCTAATAATCAGCTGCATTTTGCCAGAACCGGGTCACTCTGGTTACACCAAACCTAAACACGGCAGAAC
TCTGGACCCCTA 
>180323-037_C09_p19-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 851 
CCGCGAAAAGGGGGGAAGTCAAGTCTGGAGGAGCCTTGATTGAATGGTTCCCAACCACTGACTGAATAC
GCTGGAGAAAAAAAAGAAGTAAGTGAAGTGGGACGAAACCGGTTTCATCGCCTCAGAAATGCATCTGCA
GCCTGGTCAATCCCATTCTTCTGCCGCCCGACCCACTAGCAAGATATGTATATGATTTAACCTTTGGCT
CCAACCCCATCTCCTGCATTTCTACTGAAACCTTTTCAACAATCACAAGCTGCATTCCTATACTGTATG
CATCCAATGGATTATAACAAGTGGGAAATTTGGGTTTACTCCCCCCGCTCCCCCCCCACCTTCGAGCTT
AAGAACGTCCACCATACCCTGACTGGTACAGTACCTGAATGTAAGGAACCTGCTCCTGCTTGGTAAGAA
AGACCCGGACACTACCCGTTTCTGTACATCTCCGTCTAGCTCCTCACCTTTTCCCGATGGACAAGAGAT
TGATACTGACTAACTTAGTGCCGTTAAATCAGTGGTGGTTTCACACTGATCAATTTGGGTAATTCCTTG
AATACCGGCAGAATAGCATAAGAATTAGGTCACCTCCATTCCTGAATCATCAGCAGCACAGGGCTTCTG
AGTTCTCTCGTCCACTACACATCACCCGCAGACGATAGTACTCTACGATCAATACGCTGAAGTAGGTTC
CCTATTGCCTGGAATAATTCTCTGGCATAACTGTCCGCCTGGTCTGCGACTACTGACACGTACGTCTGG
CACAGTCCGGGTTTCGGAGCCTTGGAAAGATCATTTACTTGTGAATTGGAAGCGCTAACTCGATTCCCT
ATTGAAAACCTCAACTGAGTCCC 

20 P20 digestión No se sabe >180323-037_E09_p20-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 944 
CCAATGGAGATATGGAGGAGGTCTCATCTGGAGGAGCCTTCAGCTAGGTTTAGCAGCCAAGTTTGCAGC
GCTGCAGCAAAAGGAGTAAGTCAGTGAAGTGGGAAAAAGCGGATGTATGTTATCTGCTGTGCATCTGCA
GCTTGGTCATTCCTTTTGTCGCCCTTGTGCTCCACGAGCCAGTTGTGTTTATGACTTACTCTTAGGCTC
GACGAAAATCGCCTGCGTTTGTACCGAAAGTGCCCAAATTACGCAAGCTGCATCCTCATACCGTTAGCG
ATCTTTGATTGGCCCTGTGGAACCTCTTGTTTCACTCCTCCTCCTCTCCCCCCCCCTCTGAGCCTGAAT
TCGTTTTAGTTGCCAAAGCATGGTACAACACCCGCTTGCGATGAACATTCAGCTTGCACGGGATGAATG
ACCCCACCAAAGCCTCGTTCCGCCCCCTCTCCTTGTAGCTGCTCGGCCTACATCCGGCTGGCTTGGAGA
TGATCCCTCAGTAAGAATTTGCTGTGGGATGCTGTTGCTCGTACACTGTGCCGAAACTGGGTAATTTGT
TGAGGCTCGGCCTGGGTAGCATTAAATTGTGGGTAAGCCGCATAACCCGCTAATCCGTAGGTGCATATT
CCACTGCCGGGTCACTGTGGTTACAGTACCCCTGGCAGGGGAGAGCGCTGGGTACTTGCGAGCACGAGG
GCTGACGTACGGTAAGGACAGGTGGGAGTACTATTTGCATAACTCTTGCCTGAGTCTGGTGACTACTGC
CCGTAAAGTCGGCATAGTCACTGTTCTGTAGCGTTGGGAGGATCTCATAATTCGCGACAGAATCGCGTA
ACTGGACACCCGAGAGAAAAACCCAAGTAGTTCTTTCGTCTCAGGTGTTCGCTATGGTATAGCTCGTTG
GATAGTAGCCAAGGCCAGGGACACTGTAGATGGTACAGGATATGTGA 
>180323-037_G09_p20-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 731 
ACCAGGTATGGGAAGGAGTCCTCTATCGATGATTCCCTATTCATTGTCGGGCTCCCTATGAAGGTCCCT
ACGCTCTCCGAAAATTTTATTCTTTTACATTACAGGATGAAAATTGGAGCCTGGGCTACAGCATTGCAC
CAGAAGTGTGGTGCTTCCACCGCAGAGCGTCGCTTCACGAGCCAGATTTCGTTATGACAAACTCTCAGG
AACGTAAAAAATTTACCGCGATTATCTGAAAGAGACCAACAAGCTCCAGCTGCTACTGTAACCGTGTGC
GCCCTATTGATGGGGGGCTGTGGAAGGAGTGGTAAATGACCTCCCTCTTGAACAACACTCGAGGCTGAT
CTCGGTATGTCAAAATGGATTTTCCCTCTGCCGTGTGGAGAGAAGGCCCCACAACCGACGTATATTGGT
CCGAACCTCTAGTGGTTCCTGCCGATGTCTTCGTAGCTCATCGGCTACCCCGTCGGACTTGCGGTCGGT
GCATGAGAATTTAGTGGCGTAATTATTCTGAAGCACGCCCAGCGCGAAGGGGAATCAGTTTGTTGTTGC
GAGCCTCACTAACCGTTCAATAAGAGCAAGCCTCATTTGTTTTTAACATCACATGCATAGTGCCAGTTA
CGAGTAGAATCGGGATATGGACCGATGACGGAGTTGAGTGATGGATTTTTTCGGAGCAAGACAGTGGAG
AAGAATTCCGGCAGGCCGGGATGTTATTGGGATGTTGCCGC 

21 P21 digestión No se sabe >180323-037_I09_p21-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 948 
CACGGTTTATATAGGAAATTGCTCCTCATCAGCTTACCGTTATTCTTGGTACAACCTATCGAGTTGGCC
AGGCGAGGAAAAACAAACGATTAAGTTAGAGAAGTGGGACGAAAAGCAAGGTCACTAAGACTCAACCTT
GGATCAGCAGCCTGGTCCCCTCCATTTGCACCGCGATCGGTCCTCGAGCGAGTTATGTTTATGTCCGCC
TCTCTGGCTCGCCAAGGCTTCCTGAGATTATGCCGAATGTGTTTTAATATATCCAGCTGCATTTCTAAA
CCGATTCCGGTGAATCGATCGGGGCTTGCCTGAAAAGACGGCTTAATCATTCTGTATTGATCCCACTAC
GGGCTACTCTCGTATTTTAGCGCTTAGATTTTCGAGGAACGGCGGGGGAGATGGCTCCGCTAGAGCTGT
ATAGATGATCTACACCAGAAGTGTTTTCTGCCAAGCTCATTATAGCTCCTACGTTACGCCGGTGGGAGA
ACAAAGTAGAAAATCAAAGACAATGTCCCTTACAATTCTAAGCCCGTCACCAATTGCTGAAATCTTGGC
ATTTGTAGGCTTCTCAGATACAGGAATCTTAGTTGTAGAGAAGCAACCTTATTGACCTAAATCAACATG
CCTGCGCAGCAACACGTTTGTAAAGTTTTATACTACACCTGCAAGGATCGAGCGATGATTTATTATCGG
GCAATACGATGAAGTAAATTCCCAGCTTACGGGAATAACTTTTCGGCTAAATCGCTGCTCACTCTGGAA
GGACTGGCATTCGCCTCTGGGCATGTCCAAGGTTTAACCCCGAGGAGGACTTTTTACTCCGGGCTAGTC
TCGCGTTCACGGCTGGCTAGAAAAAAGAAAATGAGATCATTCCGTATACGAATGTTCCGAAAGGGCGCT
ACTAATTAGCCCAGTGGCTCAGCACAGGTGTCTGAGAGATGTAAAAGGGTA 
>180323-037_K09_p21-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 914 
CAAAAGAATGTAAAGGAGTGGTCCTCTATCTAACGGATTATTCTTGGTACAACCTATGAAGTTGTTCTT
GGCGACTTCAAATATAGGTAGTATTTGATCAGTTCCCGTTAATAGGAGGATCAGGTCGAAACTTTCGTT
GGGAACCGTGGTAAACTCCACATGAAGAACTATGCGCTTGTCGCGTGAGTTATCGTGATGATAGCCTCT
CAGATCGTTTAATCTTTTCTATTGTTGCTCGATGAGACCGGCTCGGTCCAGCTACGTAGTTACTCCGGT
GCGCCGAATCGCTCGGCCCTGTCTGAGGAGATTGATTAATGATTACAGTTTTGGAAAACATTTCGGCTT
ACTCTCGTATCTTTTCAACTGGCTTTTTCATGATCATACTGAACAGAACACTCCGCACTAGCCGTATGA
AAGAATCAATCCAGAAGAGTTTGCTGCCGCTCTCCCTCTAGCTCGTCGTCTTACGCCCGCGGATATGCT
AGCCAAACATCAGTGTAATCCCCTGTAAATTTCTCTCGAGATACCCAAGAATGAGAATGGAACCAGCTA
CTAGGCTGGTAGGACAAATACCGGGCACTAGTCGCGGAGTATCATTATTGATTATACATCACGAAGCAT
AATGCGAACTGTTTTTTACTACCGTGGTTATGCTACACAGTGGAGGCAGCTGACTGCATGGACCTATCC
CCGAATATTACGATTGTACGAAGACTTCCCCGGCTTGTGTGAATAATATTTTGCACAAATAGTTTCATC
ATTCTGCGAGTCAGCCTCTCGCTTCCGGCTATGTTTTAGTCAAAACCCTGAGAGGAACGTTCCCCTCCG
CTCTGGTTCTCTATCTGGGCAAGCGTGTAGAAAATCAAGTATGTTCATTTGTGACGAATTTCGATGTGT
ATC 



 

 
 

XLIV 

GGCTTCATGAGAAT 
22 P22 Digestión 

parcial 
Se observa 
un 
fragmento 
de 400pb 

>180129-034_I22_p22-pJET1_2F_pJET1_2F.ab1 1202 
GCGATATTCTGATGGCTCGAGTTTTCAGCAGATATTATCAGCAATCTCCTGGGCGCGATAGATCTGCTG
TTACTGACGATTTTCCGCGTTCGCTACTGGATGATAGCCAACATTCCGGTGAGTCTGCGTGTGGGTATT
ACCAGCGGTATCGGTCTGTTCATTGGCATGATGGGGCTGAAAAACGCAGGTGTGATTGTCGCTAACCCG
GAAACGCTGGTGAGCATCGGTAATCTGACTTCTCACAGCGTACTTCTGGGTATCCTCGGCTTCTTCATC
ATTGCTATTCTGGCCTCGCGCAACATTCACGCAGCGGTGCTGGTTTCTATCGTGGTGACGACGCTGCTG
GGCTGGATTGTAATCTTTCTAGAAGATCTCCTACAATATTCTCAGCTGCCATGGAAAATCGATGTTCTT
CTTTTATTCTCTCAAGATTTTCAGGCTGTATATTAAAACTTATATTAAGAACTATGCTAACCACCTCAT
CAGGAACCGTTGTAGGTGGCGTGGGTTTTCTTGGCAATCGACTCTCATGAAAACTACGAGCTAAATATT
CAATATGTTCCTCTTGACCAACTTTATTCTGCATTTTTTTTGAACGAGGTTTAGAGCAAGCTTCAGGAA
ACTGAGACAGGAATTTTATTAAAAATTTAAATTTTGAAGAAAGTTCAGGGTTAATAGCATCCATTTTTT
GCTTTGCAAGTTCCTCAGCATTCTTAACAAAAGACGTCTCTTTTGACATGTTTAAAGTTTAAACCTCCT
GTGTGAAATTATTATCCGCTCATAATTCCACACATTATACGAGCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCCTGG
GGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTGCGTTGCGCTCACTGCCAATTGCTTTCCAGTCGGGA
AACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAAAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGC
TCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCTGCGGCGAGCGGTATCAGCTCAC
TCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACAAAATCAGGGGGATAACGCAGGAAAAAACATGTGGACCAAAAG
GCCACCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAAGGCCGCCTTTTCTGGGCTTTTTTCCATAGGGTCCCGCCCC
CCTGGAGAAACATCCCAAAAAATCAAAGC 
>180129-034_K22_p22-pJET1_2R_pJET1_2R.ab1 1165 
GCCGTGAATTGTAGAGATCTTCTAGATGATTACAATCCAGCCCAGCAGCGTCGTCACCACGATAGAAAC
CAGCACCGCTGCGTGAATGTTGCGCGAGGCCAGAATAGCAATGATGAAGAAGCCGAGGATACCCAGAAG
TACGCTGTGAGAAGTCAGATTACCGATGCTCACCAGCGTTTCCGGGTTAGCGACAATCACACCTGCGTT
TTTCAGCCCCATCATGCCAATGAACAGACCGATACCGCTGGTAATACCCACACGCAGACTCACCGGAAT
GTTGGCTATCATCCAGTAGCGAACGCGGAAAATCGTCAGTAACAGCAGATCTATCGCGCCCAGGAGATT
GCTGATAATATCTTGCTGAAAAACTCGAGCCATCCGGAAGATCTGGCGGCCGCTCTCCCTATAGTGAGT
CGTATTACGCCGGATGGATATGGTGTTCAGGCACAAGTGTTAAAGCAGTTGATTTTATTCACTATGATG
AAAAAAACAATGAATGGAACCTGCTCCAAGTTAAAAATAGAGATAATACCGAAAACTCATCGAGTAGTA
AGATTAGAGATAATACAACAATAAAAAAATGGTTTAGAACTTACTCACAGCGTGATGCTACTAATTGGG
ACAATTTTCCAGATGAAGTATCATCTAAGAATTTAAATGAAGAAGACTTCAGAGCTTTTGTTAAAAATT
ATTTGGCAAAAATAATATAATTCGGCTGCAGGGGCGGCCTCGTGATACGCCTATTTTTATAGGTTAATG
TCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTT
GTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAACCCTGATAAATGCTTCAAT
AATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCTTATTCCCTTTTTTGCGGCAT
TTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGATGCTGAAGATCAGTTGGGTG
CACCAAGTGGGTTACATCGAAATGGGATCTCAACAGCGGGTAAAATCCTTGAGAATTTTCGCCCCCAAA
AAACGTTTTCCAATGAGGAACACTTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGGGGCGCGATATATCCC 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 6. Secuencias por ORFs 

Plásmidos 
con inserto 
de cDNA de 
Scolopendra 
viridis Say 

Sentidos 
Forward 
(F) y 
Reverse 
(R) 

Marcos de 
lectura 
abiertos 
ORFS 
numeró 

Secuencias de ORFs por 
alineamiento 

Número de 
nucleótidos 
(nt) y 
aminoácidos
(aa) 

Número de 
secuencia 
en NCBI. 
 
Sequence 
ID: 

ORF y su identidad. 

P2 F 9 >lcl|ORF9 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINRELS
SKFKFLIKFLSQFPEACCKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK

405nt/134aa 0194.1 
 
 
 
 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 



 

 
 

XLV 

EEHRFSMAAENIVGDLLERYYQAISC  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
P09796.1 

Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

1 >lcl|ORF1 
MKKSILALSLLVGLSTAASSYAALPET
VRNGTDTTYAPFSSKDAKGDFVGFDID
LGNEMCKRMQVKCTWVASDFDALIPSL
KAKKIDAIISSLSITDKRQQEIA 

315nt/104aa P09551.3 
 

RecName: 
Full=Lysine/arginine
/ornithine-binding 
periplasmic protein; 
Short=LAO-binding 
protein; Flags: 
Precursor 
 

10 >lcl|ORF10 
MESDEIIASIFFAFSEGISASKSLATQ
VHFTCIRLHISLPRSISKPTKSPLASF
DENGA 

180nt/59aa P23837.1 
 

RecName: Full=Sensor 
protein PhoQ; 
AltName: Full=Sensor 
histidine protein 
kinase/phosphatase 
PhoQ 
 

7 >lcl|ORF7 
MNRPTRRGKGGFAVLGRSFRFLPSLDS
PATRVVSAAGERESAYPKGG 

144nt/47aa --------- ------------------ 

8 >lcl|ORF8 
MFFQKGPPKKARKPLKKGGGFWGVFSL
RGSPPPRKKKTQKNSNAPNLK 

144nt/47aa ------- --------------------
---- 

6 >lcl|ORF6 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName:            
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

2 >lcl|ORF2 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ------- --------------------
- 

11 >lcl|ORF11 
MRTVRRWYRFRYVPSPVAPHSWKPLWR
DRLTKTERESTSSYITLK 

138nt/45aa O34966.1 
 

RecName: Full=High-
affinity zinc uptake 
system binding-
protein ZnuA; Flags: 
Precursor 
 

4 >lcl|ORF4 
MRRYRRRYVTEPIPPTHRSHRKMLKVI
LLALISISVTRCANGCR 

135nt/44aa ---------
- 

--------------------
--- 

5 >lcl|ORF5 
MYEEVDSRSVFVSRSLHSGFQLCGATG

93nt/30aa varias varias 



 

 
 

XLVI 

DGT 
3 >lcl|ORF3 

MTELTHINCVALTANCFSSRENLSCQL
H 

87nt/28aa varias varias 

R 11 >lcl|ORF11 
MKKSILALSLLVGLSTAASSYAALPET
VRNGTDTTYAPFSSKDAKGDFVGFDID
LGNEMCKRMQVKCTWVASDFDALIPSL
KAKKIDAIISSLSITHKRQQGGLLDNI
V 

330nt/109aa varias varias 

3 >lcl|ORF3 
MSIQHFPCRPLFPFFAAFCLSCFLLPP
KTLGESKKKTEKSIGWPPIGVTSQMGS
PQPGKNPWEVFCPPQKVFPMKKPLF 

240nt/79aa Q80ZF8.2 
 

RecName: 
Full=Adhesion G 
protein-coupled 
receptor B3; 
AltName: Full=Brain-
specific 
angiogenesis 
inhibitor 3; Flags: 
Precursor 
 

1 >lcl|ORF1 
MESDEIIASIFFAFSEGISASKSLATQ
VHFTCIRLHISLPRSISKPTKSPLASF
DENGA 

180nt/ 59aa phoQ PhoQ 

2 >lcl|ORF2 
MAFLCCVLLERSNLAEKLEPSGRSGGR
SPYSESILRRMDMVFRHKC 

141nt/46aa ----- --------------------
---- 

4 >lcl|ORF4 
MRTVRRWYRFRYVPSPVAPHSWKPLWR
DRLTKTERESTSSYITLK 

138nt/45aa O34966.1 RecName: Full=High-
affinity zinc uptake 
system binding-
protein ZnuA; Flags: 
Precursor 
 

8 >lcl|ORF8 
MRRYRRRYVTEPIPPTHRSHRKMLKVI
LLALISISVTRCANGCR 

135nt/44aa ------ --------------------
---- 

5 >lcl|ORF5 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

9 >lcl|ORF9 
MLNTHTPPFFNIIESIYQGYCLMSGYI
FECI 

96nt/31aa ------ --------------------
------ 

10 >lcl|ORF10 
MYEEVDSRSVFVSRSLHSGFQLCGATG
DGT 

93nt/30aa varias varias 

7 >lcl|ORF7 
MARVFQQDWNVPTIHNIKKPFSLEGYV 

84nt/27aa varias varias 

6 >lcl|ORF6 
MPQKRGIRGDTENVEYSYSSFFQYY 

78nt/25aa Varias varias 

P3 F 2 >lcl|ORF2 
MCELDILHDSLYQFCPELHLKRLNSLT
LACHALLDCKTLTLTELGRNLPTKART
KHNIKRIDRLLGNRHLHKERLAVYRWH
ASFICSGNTMPIVLVDWSDIREQKRLM
VLRASVALHGRSVTLYEKAFPLSEQCS
KKAHDQFLADLASILPSNTTPLIVSDA
GL 

 
465nt/164 
aa 

 
------ 

 
--------- 

9 >lcl|ORF9 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERIC 

 
390nt/129 
aa 

0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 



 

 
 

XLVII 

SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

1 >lcl|ORF1 
MARVFQQILSRRSPTIFSAAMENRCSS
FILSRFSGCILKLILRTMLTTSSGTVV
GGVGFLGNRLS 

198nt/65aa ------- -------------------- 

4 >lcl|ORF4 
MLALSVRAIRCPLYLLTGLIFVSKNDL
WYCELQSHYTVVLLLFMRKRSRFQSNV
QRKLMTNF 

189nt/62aa ------ --------------------
- 

3 >lcl|ORF3 
MNPLMILVKIIKLRWIHILSYDQMVSR
KINNQTTRCANSIFYTTLFTNSAPNYT 

165nt/54aa ------ -------------------- 

7 >lcl|ORF7 
MGLLLSPPFYNPKIFWRGIGRPIQERW
GIGFPFFRSQVPQYGTFPFYWN 

150nt/49aa Q54FV1.2 
 
 
Q5L2C2.1 
 
 

RecName: Full=GATA 
zinc finger domain-
containing protein 
24 
RecName: 
Full=Glycine 
oxidase; Short=GO; 
Short=GOX; AltName: 
Full=GOXK 
 
 

6 >lcl|ORF6 
MIKWFREKSIIRQQDVRTRYFTRLSLP
ILPRITLKTTQQLNVGLPRIT 

147nt/48aa ------- ------------------- 

5 >lcl|ORF5 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName:            
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

8 >lcl|ORF8 
MLCFVLALVGRLRPSSVRVRVLQSSNA
WQANVKLLSRFKCNSGQNW 

141nt/46aa Q23270.1 
 

RecName: Full=tRNA 
(guanine(26)-N(2))-
dimethyltransferase; 
AltName: Full=tRNA 
2,2-
dimethylguanosine-26 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=tRNA(guanine-
26,N(2)-N(2)) 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=tRNA(m(2,2)G26)
dimethyltransferase 
 

10 >lcl|ORF10 
MELFLFTGINPVPNPVFSTDFFPWHFK
AQHH 

96nt/31aa Q6LXF3.1 
 
 
P44052.1 
 

RecName: 
Full=Uncharacterized 
metallohydrolase 
MMP1398 
 



 

 
 

XLVIII 

 
Q19317.3 
 
 
 

RecName: 
Full=Uncharacterized 
protein HI_0787 
 
RecName: 
Full=Putative 
neurobeachin 
homolog; AltName: 
Full=Suppressor 
enhancer of lin-12 
 

11 >lcl|ORF11 
MCIHLNLMIFTKIIRGFISIMCGIMSG 

84nt/27aa varias Otras. 

R 4 >lcl|ORF4 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGKPELNEALPKRRT 

534nt/177aa varias Beta- lactamasa 

5 >lcl|ORF5 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ------- --------------------
- 

6 >lcl|ORF6 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------- -------------------- 

7 >lcl|ORF7 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/45aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter; 
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6 
 

2 >lcl|ORF2 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ -------------------- 

1 >lcl|ORF1 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

3 >lcl|ORF3 
MKPYPNDERDTTMPGSNGQQRWRKLFN
WAK 

93nt/ 30aa Varios Otros 

8 >lcl|ORF8 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa 
 
Q5R4S2.1 
 
 
Q8BWP8.1 
 
 
 
Q5EA01.2 
 
 
varias 

RecName: Full=Beta-
1,4-
glucuronyltransferas
e 1; AltName: 
Full=I-beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; 
Short=iGnT; AltName: 
Full=N-
acetyllactosaminide 
beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; AltName: 
Full=Poly-N-
acetyllactosamine 
extension enzyme; 
AltName... 
RecName: Full=Beta-
1,4-
glucuronyltransferas
e 1; AltName: 
Full=I-beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; 
Short=iGnT; AltName: 
Full=N-
acetyllactosaminide 



 

 
 

XLIX 

beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; AltName: 
Full=Poly-N-
acetyllactosamine 
extension enzyme; 
AltName... 
RecName: Full=Beta-
1,4-
glucuronyltransferas
e 1; AltName: 
Full=I-beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; 
Short=iGnT; AltName: 
Full=N-
acetyllactosaminide 
beta-1,3-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase; AltName: 
Full=Poly-N-
acetyllactosamine 
extension enzyme; 
AltName... 
Otros. 

P4 F 2 >lcl|ORF2 
MCELDILHDSLYQFCPELHLKRLNSLT
LACHALLDCKTLTLTELGRNLPTKART
KHNIKRIDRLLGNRHLHKERLAVYRWH
ASFICSGNTMPIVLVDWSDIREQKRLM
VLRASVALHGRSVTLYEKAFPLSEQCS
KKAHDQFLADLASILPSNTTPLIVSDA
GL 

495nt/164nt ------- -------------------- 

10 >lcl|ORF10 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERILLKNSSH
QKFP 

417nt/138aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

7 >lcl|ORF7 
MFFGGNRKNISKERWRKRFPNFSRSQG
SAILDLFLFILILTQYQPQFSQRIFSH
GTLKPSITDNERCGVTR 

216nt/71aa ------ ------------------ 

4 >lcl|ORF4 
MLALSVRAIRCPLYLLTGLIFVSKNDL
WYCELQSHYTVVLLLFMRKRSRFQSNV
QRKLMTNF 

189nt/62aa ------- ------------------ 

3 >lcl|ORF3 
MNPLMILVKIIKLRWIHILSYDQMVSR
KINNQTTRCANSIFYTTLFTNSAPNYT 

165nt/62aa ------ ------------------ 

6 >lcl|ORF6 
MIKWFREKSIIRQQDVRTRYFTRLSLP
ILPRITLKTTQQLNVGLPRIT 

147nt/48aa ------- ----------------- 

5 >lcl|ORF5 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 



 

 
 

L 

polyprotein; 
Includes: RecName:            
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

9 >lcl|ORF9 
MLCFVLALVGRLRPSSVRVRVLQSSNA
WQANVKLLSRFKCNSGQNW 

141nt/46aa Q23270.1 
 

RecName: Full=tRNA 
(guanine(26)-N(2))-
dimethyltransferase; 
AltName: Full=tRNA 
2,2-
dimethylguanosine-26 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=tRNA(guanine-
26,N(2)-N(2)) 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=tRNA(m(2,2)G26)
dimethyltransferase 
 

1 >lcl|ORF1 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ------- ------------------- 

8 >lcl|ORF8 
MCIHLNLMIFTKIIRGFISIMCGIMSG 

84nt/27aa varios otros 

R 4 >lcl|ORF4 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGKPELNGSPTQTNKRGHPQCPVTMGN
KRLRQIFKWAKLLYL 

615nt/204aa Superfami
lia de 
transpept
idasas 

varias 

5 >lcl|ORF5 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ------- ----------------- 

6 >lcl|ORF6 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------- -------------------- 

7 >lcl|ORF7 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/56aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter; 
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6 
 

2 >lcl|ORF2 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------- ------------------- 

1 >lcl|ORF1 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

8 >lcl|ORF8 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa varios Proteínas de dedo de 
zinc 

3 >lcl|ORF3 
MGETTLSLAFPGNNLKKRGWEGGIKV 

78nt/25aa varios otros 

P5 F 7 >lcl|ORF7 417nt/138aa 0194.1 RecName: Full=Type-2 



 

 
 

LI 

MSKETSFVANAEELAKQKRDAINPKLF
SKFKFLIKFLYQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIVYLGRSFLESRLPRKRTPH
TTVLDEVVSIVLNISFNILPENLGGVD
EEPAPPSAENLPSCRERINFRRASPIM
RTHK 

 
P09796.1 

restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

2 >lcl|ORF2 
MIGEALLKLILSRQLGKFSAEGGAGSS
STPPRFSGSILKLILRTMLTTSSRTVV
CGVRFLGNRLSRKLRPKYTICSS 

234nt/77aa ---------
- 

--------------------
---------- 

1 >lcl|ORF1 
MRPCRAPVFPSFEARINSLFCHADGMR
LINISSQRREQQGNIPASSERYQFSLS
GPAKK 

180nt/59aa ---------
-- 

--------------------
---------- 

4 >lcl|ORF4 
MSPPSLKSLCVGMEAWVYEQLACRSSN
THTHSDIYPRECRMKKPSETKTSAYGI
RHKP 

177nt/58aa P0CM89.1 
 

RecName: 
Full=Endoribonucleas
e YSH1; AltName: 
Full=mRNA             
3'-end-processing 
protein YSH1. 
 

8 >lcl|ORF8 
MYGVLSNRIHDRNYMGPERPVAVDCFM
MGIRCSISLFCGAREGKLIPL 

 14
7nt/48aa 

Q834E2.1 
 
 
 
Q47WG3.1 
 
 
 
P0DI20.1 
 
 
Q38997.2 
 

RecName: 
Full=Carbamoyl-
phosphate synthase 
large chain; 
AltName:             
Full=Carbamoyl-
phosphate synthetase 
ammonia chain. 
ACCESSION   Q834E2 
 
RecName: Full=3-
isopropylmalate 
dehydrogenase; 
AltName:             
Full=3-IPM-DH; 
AltName: Full=Beta-
IPM dehydrogenase; 
Short=IMDH. 
 
RecName: Full=CASP-
like protein 2U2; 
Short=OlCASPL2U2. 
 
RecName: Full=SNF1-
related protein 
kinase catalytic 
subunit alpha             
KIN10; Short=AKIN10; 
AltName: Full=AKIN 
alpha-2; 
Short=AKINalpha2. 
 

3 >lcl|ORF3 
MISERSDLLVRLWLMPNSVSGRFSLGW
FLHSAFAWINITMCMGVR 

138nt/45aa ---------
- 

--------------------
--------------- 

5 >lcl|ORF5 
MFNITFLRGQRGKIDTALNSLVCYLAA
HDVGLRC 

105nt/34aa ---------
-- 

--------------------
------------ 

6 >lcl|ORF6 
MTREELLVVATLEADTLFTHGYAWGKI 

84nt/27aa varios varios 

9 >lcl|ORF9 
MKNPPLPQPRICRAVEKGSTSEEPLQS 

84nt/27aa varios varios 

R 9 >lcl|ORF9 153nt/50aa --------- --------------------



 

 
 

LII 

MKSFLGNALSKWFPVKRSIFSALQSES
KKMEFGKRLGWFLVSLLTPIVFE 

- ------------ 

1 >lcl|ORF1 
MIKCCRQKSIIITQNGRTRFFTRLSLP
NQPLIMLKQTHQLNVGLPHLT 

147nt/48aa Q9LXW7.2 
 

RecName: 
Full=Endoribonucleas
e Dicer homolog 3; 
AltName:             
Full=Dicer-like 
protein 3; 
Short=AtDCL3. 
 

8  
 >lcl|ORF8 
MWCYSLECSQGLLEIVHEISLNIALKS
RSFSHKAYQNDRVVRLKIAIP 

147nt/48aa O65456.1 
 
O65457.1 
 

RecName: 
Full=Probable 
pectate lyase 16; 
Flags: Precursor. 
 
RecName: 
Full=Putative 
pectate lyase 17; 
Flags: Precursor. 
 

4 >lcl|ORF4 
MLTISDRAIRCPLYLLTGLKSASENGL
WYCDLQSHYTVVLVRFMRK 

141nt/46aa ---------
- 

--------------------
----------- 

7 >lcl|ORF7 
MLCYILSAVVRLRPSSIRVRDLQSSKV
WQANVKLMSLLKHN 

126nt/41aa ---------
- 

--------------------
----------- 

2 >lcl|ORF2 
MPIVLADWTEIRERERLMVLRSSVALH
GRSGTLYEKMISI 

123nt/40aa ---------
- 

--------------------
------------ 

6 >lcl|ORF6 
MLIGFQFSVPRSAYCTFPPTRLNQYEP
SFSTDLYHVTL 

117nt/38aa ---------
--- 

--------------------
------------- 

5 >lcl|ORF5 
MNWSSSHSNTIGVKRLTKNQPSLLPNS
IFLLSL 

102nt/33aa -------- --------------------
------------- 

3 >lcl|ORF3 
MLSPKINNHYTKWANSLFYTTLFTKSA
PNYA 

96nt/31aa 2539.1 
 
 
 

RecName: Full=mRNA 
export factor ICP27 
homolog. 
 

10 >lcl|ORF10 
MAAENIVGDLEERYCATYRPPEICG 

76nt/27aa varias varias 

P6 F 4 >lcl|ORF4 
MSRLRQRRRVQDLRCLRRPPLRLHANR
HAEGYFGWPPALRLEILTSRICTAPGD
LFDQCKLPLLHDFVCHRGLILGVRDVF
TMTVVSSVTDDSSMQDGKLLYNVICGT
ELPLH 

342nt/113aa B6EKL2.1 
 
 
 
 
Q3JAW6.1 
 

RecName: 
Full=Protein-L-
isoaspartate O-
methyltransferase; 
AltName: Full=L-
isoaspartyl protein 
carboxyl 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=Protein L-
isoaspartyl 
methyltransferase; 
AltName: 
Full=Protein-beta-
aspartate 
methyltransferase; 
Short=PIMT 
RecName: 
Full=Protein-L-
isoaspartate O-
methyltransferase 2; 
AltName: Full=L-
isoaspartyl protein 
carboxyl 
methyltransferase 2; 
AltName: 
Full=Protein L-
isoaspartyl 
methyltransferase 2; 
AltName: 
Full=Protein-beta-
aspartate 
methyltransferase 2; 
Short=PIMT 2 
 

3 >lcl|ORF3 
MNKMRGDDSMESMCITFPLRIVWEGLP

171nt/56aa ------- ------------------ 



 

 
 

LIII 

LSLVHERIVIQRCLTKDHTSSREGSGD
PC 

2 >lcl|ORF2 
MLKVTSGGPLPFAWKSLPVAYVRLPAT
SSTNVNFPYYMTLSVTEGLSWECVTCS
R 

168nt/55aa Q9U6Y8.1 
 

RecName: Full=Red 
fluorescent protein 
drF83; Short=DsRed 
 

5 >lcl|ORF5 
MHKGKGESLPYYSKGKRYAHAFHRVVP
PHFVHHYFPQSMNCIETE 

138nt/45aa Q5E9J9.1 
 
 
 
 
Q8T062.1 
 

RecName: Full=STE20-
related kinase 
adapter protein 
alpHa; Short=STRAD 
alpHa; AltName: 
Full=STE20-related 
adapter protein 
 
RecName: 
Full=Neprilysin-4 
 

6 >lcl|ORF6 
MWPMWGPGSSSASLARRWCRRKSCSRH
RHSG 

96nt/31aa ------ ------------------ 

1 >lcl|ORF1 
MVILKEFVHVYVTCHDSDNDDEFKICG
A 

87nt/28aa varios Superfamilia de 
TRAPPC-Trs85 

7 >lcl|ORF7 
MEESSVTDDTTVIVNTSRTPKISPR 

78nt/25aa varios otros 

R 2 >lcl|ORF2 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSP 

483nt/160aa varias betalactamasas 

7 >lcl|ORF7 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ------ -------------------- 

4 >lcl|ORF4 
MPVAMATTLRKLLTGELLTLASRQQLI
DWMEADKVAGPLLRSALPAGWVIG 

156nt/56aa Varias Transpeptidasas 

8 >lcl|ORF8 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------- ------------------- 

9 >lcl|ORF9 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/45aa Q9MZ34.1 RcName: Full=Sodium- 
and chloride-
dependent taurine 
transporter; 
AltName: Solute 
carrier family 6 
member 6 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ ------------------ 

5 >lcl|ORF5 
MSLIQLGPPYSQGNLFLFWFHPISCPD
LPVWCR 

102nt/33aa  
Q9SNB1.1 
 

 
RecName: Full=UDP-
glycosyltransferase 
76E11 
 

1 >lcl|ORF1 
MDNFPDEVSSKNLNEEDFRAFVKNYLA
KII 

93nt/30aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 



 

 
 

LIV 

6 >lcl|ORF6 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa varios Proteína de dedos de 
zinc 

P7 F 5 >lcl|ORF5 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERSC 

390nt/129aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

4 >lcl|ORF4 
MSELTHINCVALTANCFPVGKPVVPAA
LMNRPTRGERRFAYWALFRFLAH 

153nt/50aa ------ ------------------ 

2 >lcl|ORF2 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 
 

141nt/46 A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName:            
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

3 >lcl|ORF3 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ------- ------------------ 

6 >lcl|ORF6 
MRKRHASRREKGGQVSGKRQGRNRRAH
EGASRGKRLVSL 

120nt/39aa Q90WN5.1 
 

RecName: Full=REST 
corepressor 1; 
AltName: 
Full=Protein CoREST; 
Short=xCoREST 
 

1 >lcl|ORF1 
MARVFSKIFLEDLLQYSQLPWKIDVLL
LFSQDFQAVY 

114nt/37aa Q5JI16.1 
 

RecName: 
Full=Ornithine 
carbamoyltransferase
; Short=OTCase 
 

7 >lcl|ORF7 
MLVRGAEPMEKRQQRGLFTVPGLLLAF
CSHVLSCVIP 

114nt/37aa ------- ------------------ 

R 5 >lcl|ORF5 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGKPEPEWKPYPNDERGHPDAR 

555nt/184aa varios Superfamilia 
transpeptidasas 



 

 
 

LV 

4 >lcl|ORF4 
MEALPKRRTWTPRCPVAMATNVCANYL
TWRNTLILTFPGNNYIKPGMGGGIKIC
RETL 

174nt/57aa ------ -------------------- 

7 >lcl|ORF7 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ------ -------------------- 

8 >lcl|ORF8 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------- -------------------- 

9 >lcl|ORF9 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/45aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter; 
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6 
 

3 >lcl|ORF3 
MPGSNGNKRLRKLFNVAKYFNFNFPRE
QLYKTGNGRRDKNLPGNT 

135nt/44aa D3UX49.1 
 

RecName: Full=3',5'-
cyclic adenosine 
monophosphate 
phosphodiesterase 
CpdA; Short=3',5'-
cyclic AMP 
pHospHodiesterase; 
Short=cAMP 
pHospHodiesterase 
 

2 >lcl|ORF2 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ ----------------- 

1 >lcl|ORF1 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

6 >lcl|ORF6 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa varios Proteína de dedo de 
zinc 

P8 F 8 >lcl|ORF8 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERYYQAISCS
VTGCFAASALTSIVASRTTRCCATSAA
SSSVSPFSIKSVPATPLISCWVVSWLR
SAWAY 

585nt/194aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

1 >lcl|ORF1 
MARVFQQDWNVPTIQVDGKFDNSRYNG
ILNQMGMTADQYAQALRNQLTTQQLIN
GVAGTDFMLKGETDELAALVAQQRVVR
EATIDVNALAAKQPVTEQEIA 

309nt/102aa varias Rotamasas 

5 >lcl|ORF5 
MKMLNLKGPTKMAPKWLRKSPRLPRKV
FYLRGPPRLGRKQTLYNFTGSKIKSAV
WKTRGAGGL 

192nt/63aa ------- ------------------ 

7 >lcl|ORF7 
MQLSRQAVRMGRNEQSPQRNECEQNHS
VSTPGFTLYASGSYNVWNYERIIISHR
RFKL 

177nt/58aa P14639.1 
 

RecName: Full=Serum 
albumin; Flags: 
Precursor 
 

6 >lcl|ORF6 141nt/46aa A0JMR6.1 RecName: 



 

 
 

LVI 

MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

 
 
Q91TW9.1 
 

Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName:            
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

2 >lcl|ORF2 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ------ --------------------
- 

4 >lcl|ORF4 
MREVDAVSRIALIISVLHLLNTLTLGS
LRLELIRY 

108nt/35aa ------- ------------------ 

3 >lcl|ORF3 
MVKKKPPPSSQGILPKGSPPPWEETDL
I 

87nt/28aa varias otros 

R 5 >lcl|ORF5 
MARVFQQDWNVPTIQVDGKFDNSRYNG
ILNQMGMTADQYAQALRNQLTTQQLIN
GVAGTDFMLKGETDELAALVAQQRVVR
EATIDVNALAAKQPVTEQEIA 

309nt/102aa varias Superfamilia de 
Rotamasa 

1 >lcl|ORF1 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLN 
SGKILESFRPEERFPMMNTF 

213nt/70aa varias Superfamilia de 
transpeptidasas 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLKVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ ------------------ 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

4 >lcl|ORF4 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Varias Proteínas de dedos 
de zinc 

P10 F 5 >lcl|ORF5 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERIC 

390nt/129aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 



 

 
 

LVII 

 
4 >lcl|ORF4 

MSELTHINCVALTANCFPVGKPVVPAA
LMNRPTRGERRFAYWALFRFLAH 

153nt/50aa ------- ------------------- 

2 >lcl|ORF2 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName: 
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

3 >lcl|ORF3 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ----- ------------------ 

6 >lcl|ORF6 
MRKRHASRREKGGQVSGKRQGRNRRAH
EGASRGKRLVSL 

120nt/39aa Q90WN5.1 
 

RecName: Full=REST 
corepressor 1; 
AltName: 
Full=Protein CoREST; 
Short=xCoREST 
 

1 >lcl|ORF1 
MARVFSRFFLEDLLQYSQLPWKIDVLL
LFSQDFQAVY 

114nt/37aa Q5JI16.1 
 

RecName: 
Full=Ornithine 
carbamoyltransferase
; Short=OTCase 
 

7 >lcl|ORF7 
MLVRGAEPMEKRQQRGLFTVPGLLLAF
CSHVLSCVIP 

114nt/37aa ---------
---- 

------------------- 

R 1 >lcl|ORF1 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGKPELNEALPNEQA 

534nt/177aa Varias Familia de 
transpeptidasas 

5 >lcl|ORF5 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ------ ------------------- 

6 >lcl|ORF6 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------ ------------------ 

7 >lcl|ORF7 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/45aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter; 
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6 
 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ ------------------- 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt//32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 



 

 
 

LVIII 

Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

4 >lcl|ORF4 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa varios Proteínas de dedos 
de zinc 

P11 F 6 >lcl|ORF6 
MVSWVASSRGSCALESSCSDFARCNVR
GRRPRRKLLIFGNIFLHHLVSNRTKTV
VRVSHFHLVWILTSRFPTRRGGVTVAA
WSTNQRVGSFCRLST 

291nt/96aa ---------
-- 

--------------------
--------------- 

4 >lcl|ORF4 
MEKGGSTLILPEDRLYIKTYINNCANP
LTRNRCGWRGFSCQSTLKNTTTSILMI
PLMTFINLRSFGTYPSGDMIWCFLPNA
LSSHI 

261nt/86aa F4HSQ2.1 
 

RecName: 
Full=Subtilisin-like 
protease SBT5.1; 
AltName:             
Full=Subtilase 
subfamily 5 member 
1; Short=AtSBT5.1; 
Flags:             
Precursor. 
 

2 >lcl|ORF2 
MRSGKYDPLTLLTGLISLSLHGFGYLY
LLTHYTVVLVLYAENLLAARAVFIKAD
DQFRADPASILPRNNLL 

216nt/71aa -------- --------------------
------------ 

3 >lcl|ORF3 
MLKIFSLQEQCSSKRMTNFEQILRAFS
PGTTFSNGQCFWLSATWRDLLPIWLLL
VGRVSGKSICSPRIG 

210nt/69aa Q16363.4 
 

RecName: 
Full=Laminin subunit 
alpha-4; AltName: 
Full=Laminin-14             
subunit alpha; 
AltName: 
Full=Laminin-8 
subunit alpha; 
AltName:             
Full=Laminin-9 
subunit alpha; 
Flags: Precursor. 
 

5 >lcl|ORF5 
MKLAILLTLFLFGPHHILQPTGRPPLA
CHALRDCHALTGFVLGRWLFSGKCARN
PLFESFD 

186nt/61aa Q66J90.1 
otras 
 

RecName: 
Full=Histone-lysine 
N-methyltransferase 
SETD1B; AltName:             
Full=SET domain-
containing protein 
1B. 
 

10 >lcl|ORF10 
MDPYIQVPHASRRSYCCRLVNESAGRL
VLSSIDVSSQLTATVSVMV 

141nt/46aa --------- --------------------
------------ 

12 >lcl|ORF12 
MCEDNAFGRKHQIISPDGYVPKLRRLI
KVIRGIISIEVVVFLRVD 

138nt/45aa -------- --------------------
------------- 

1 >lcl|ORF1 
MLSLVSYLAGGCFRGNVHGTHYLNLSI
DMFSSPPPPETRSQR 

129nt/42aa A3LW29.2 
 

RecName: 
Full=Chromosome 
segregation in 
meiosis protein 3. 
 

11 >lcl|ORF11 
MRTYQSKDSNNGFRAHFPENSHRPSTK
PVRA 

96nt/31aa ------- --------------------
---------------- 

7 >lcl|ORF7 
MDFPDTRPTSRSQIGNRSRHVAESQKH 

84nt/27aa varias varias 

8 
 

>lcl|ORF8 
MLAGSARNWSSALMNTALAARRFSA 

78nt/25aa varias varias 

9 >lcl|ORF9 
MIAAYLWERVSGGGGDENISIERFK 

78nt/25aa varias varias 

R 6 >lcl|ORF6 
MRRHELLLTRRPYGIIPRPLSGTSKVL
IIGKRCSVRKLFKDLTDIEIQFDVTHS
CTQLIFSIFYFHQRLWVSKNRKAKSRK
KGNKGDTVMLNTHTVPFSILLKHCSGL
LSHERIHI 

351nt/116aa -------- --------------------
---- 

4 >lcl|ORF4 
MDAGLGATRVAAYTILIMTWDDYSPVP
DKHLTDGPPSKNNYVGAALNHDWTLRG

252nt/83aa Q8TBY9.2 
 

RecName: Full=Cilia- 
and flagella-
associated protein 



 

 
 

LIX 

PTFLLTSDRRDRRELTRFFGQAWGESL
NFS 

251;             
Short=CFAP251; 
AltName: Full=WD 
repeat-containing 
protein 66. 
 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISISVRSLNNFR
TEQRFPMMSTFEVPLSGRGIIPYGRRV
RSNSCRRIHYSHNDLG 

213nt/70aa Superfami
lia de 
transpept
idasas 

varias 

2 >lcl|ORF2 
MIWRLPFKGVSRITPDGYGVHAQVFKQ
LILFSLMNQTVNGTCSKLKIDIIPKTH
RVVRLEIIQQ 

195nt/64aa Q9JK83.2 
 

RecName: 
Full=Partitioning 
defective 6 homolog 
beta; Short=PAR-6             
beta; Short=PAR-6B. 
 

5 >lcl|ORF5 
MNTISIRRNTTHSFKGEPPDHPDGSSI
QQ 

90nt/29aa varias varias 

1 >lcl|ORF1 
MSIQHYRVALIPFFAGFCLPVFAHP 

78nt/25aa Súper 
familia 
de 
transpept
idasas 

varias 

7 >lcl|ORF7 
MLIWDWGVVIPSHYENSVCGDTSCS 

78nt/25aa P41245.2 
 
 
 
Q9URU6.1 
 
 
 
otras 

RecName: Full=Matrix 
metalloproteínase-9; 
Short=MMP-9; 
AltName:             
Full=92 kDa 
gelatinase; AltName: 
Full=92 kDa type IV 
collagenase;             
AltName: 
Full=Gelatinase B; 
Short=GELB; Flags: 
Precursor. 
 
RecName: Full=Glucan 
1,3-beta-glucosidase 
1; AltName:             
Full=Exo-1,3-beta-
glucanase; Flags: 
Precursor. 
 
otras 

P12 F 4 >lcl|ORF4 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLGS 

204nt/67aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

3 >lcl|ORF3 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTSLNIQYVPL
DQLYSAFFLNEV 

201nt/66aa A0JMR6.1 
 
 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 

2 >lcl|ORF2 
MSELTHINCVALTANCFPVGKPVVPAA
LMNRPTRGERRFAYWALFRFLAH 

153nt/50aa ---------
- 

--------------------
--------------- 



 

 
 

LX 

1 >lcl|ORF1 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ---------
-- 

--------------------
----------------- 

5 >lcl|ORF5 
MRKRHASRREKGGQVSGKRQGRNRRAH
EGASRGKRLVSL 

120nt/39aa Q90WN5.1 
 

RecName: Full=REST 
corepressor 1; 
AltName: 
Full=Protein CoREST;             
Short=xCoREST. 
 

6 >lcl|ORF6 
MLVRGAEPMEKRQQRGLFTVPGLLLAF
CSHVLSCVIP 

114nt/37aa --------- --------------------
------------------ 

7 >lcl|ORF7 
MAAENIVGDLLERYLAEKLEPPNSTSL
N 

84nt/27aa Varias 
Sitio de 
asignació
n  para 
SinI y 
EcoR1 

varias 

R 5 >lcl|ORF5 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMNDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFFAKHGGIHVTRP 

486nt/161aa Súper 
familia 
de 
transpept
idasas 

varias 

3 >lcl|ORF3 
MGTKVWPNNLNGGKNFFLIFPRKNYKN
GGEGGEKNFGGHLFWVRAPPRAGGVYF
GEKNWGERGERGVSSGYFFKKLGGR 

237nt/78aa Q5RHD1.2 
 

RecName: 
Full=Lysine-specific 
demethylase 7A; 
Short=DrKDM7a;             
AltName: Full=JmjC 
domain-containing 
histone 
demethylation 
protein             
1D-A. 
 

7 >lcl|ORF7 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ---------
- 

--------------------
------------ 

2 >lcl|ORF2 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ---------
-- 

--------------------
--------------- 

1 >lcl|ORF1 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName:             
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs. 
 

6 >lcl|ORF6 
MVMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYST
KSF 

93nt/30aa Q70EL4.2 
 

RecName: 
Full=Ubiquitin 
carboxyl-terminal 
hydrolase 43; 
AltName:             
Full=Deubiquitinatin
g enzyme 43; 
AltName: 
Full=Ubiquitin             
thioesterase 43; 
AltName: 
Full=Ubiquitin-
specific-processing             
protease 43. 
 

4 >lcl|ORF4 
MKPFPKRRSVDHPKAGKQWGQKCGQTI 

84nt/27aa varias varias 

8 >lcl|ORF8 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Dedos de 
zinc 

Dedos de zinc 

P14 F 7 >lcl|ORF7 
MRTVRRWYRFRYLPSPVVPHSWKLLWR
DGVTKPERESNYSYITLKWKWLPYTCE
LGTFHFATY 

192nt/63aa ---------
--- 

--------------------
------- 

9 >lcl|ORF9 
MESDEIIGSIYFVFNEGISAPTSLATQ
VHFTCIRVHMSLPRSISKPTKSPLASY
DANGA 

180nt/59aa Q810B9.2 
 

RecName: Full=SLIT 
and NTRK-like 
protein 3; Flags: 
Precursor. 



 

 
 

LXI 

 
4 >lcl|ORF4 

MFFFYSLGFSGRILKLMLRTMLTTSSR
TESGWRLYACKSTLMELRAKY 

147nt/48aa P40798.2 
 

RecName: 
Full=Protein shuttle 
craft. 
 

1 >lcl|ORF1 
MNNSILALALLLRLSTAASSYAALPET
VGNGTDTTYAPFAS 

126nt/41aa SBP_bac_3 
superfami
lia 

Sitios de unión 
periplasmática 

5 >lcl|ORF5 
MRVDLQAYKRHPLSVLDEVVSIVLNIS
FNIRPENPRE 

114nt/37aa Q82NR8.1 
 

RecName: Full=Exo-
beta-D-
glucosaminidase; 
Flags: Precursor. 
 

6 >lcl|ORF6 
MRGSARQRHWQPRYISPASVCTCRYRD
RYQSQQNHL 

111nt/36aa ---------
---- 

--------------------
------------------ 

8 >lcl|ORF8 
MQNSRGQVKPILIFSSKFHESGFTSIQ
TPPTLGS 

105nt/34aa ---------
----- 

--------------------
------------------ 

2 >lcl|ORF2 
MCTRMQVKCTWVASDVGALIPSLKTK 

81nt/26aa SBP_bac_3 
superfami
lia 

varios 

3 >lcl|ORF3 
MTELYLLIALGPLSLAFLLQTGRAAI 

81nt/26aa varios varios 

R 1 >>lcl|ORF1 
MPLAGSSIFFPSREGITAPPPLATLLP
FSASVWDLAGDIEINASQTTFNVFRGF
GRLGGIGSVTYRLRWRRNAGGLCGETD 

246nt/81aa O69873.1 
 

RecName: 
Full=Bifunctional 
uridylyltransferase/
uridylyl-removing             
enzyme; 
Short=UTase/UR; 
AltName: 
Full=Bifunctional 
[protein-PII]             
modification enzyme; 
AltName: 
Full=Bifunctional 
nitrogen sensor             
protein; Includes: 
RecName: Full= 
[Protein-PII] 
uridylyltransferase;             
Short=PII 
uridylyltransferase; 
Short=UTase; 
Includes: RecName:             
Full= [Protein-PII]-
UMP uridylyl-
removing enzyme; 
Short=UR. 
 

9 >lcl|ORF9 
MVVRKIKGINTCARPPYPSGVIRLPIW
SAAAKSSGWNELLSKSEAFQRYTT 

156nt/51aa ---------
---- 

--------------------
------------- 

6 >lcl|ORF6 
MERGSQIFWMERVTQQERSVPTIHNIK
KPFSKEGRVGRSRFQICNY 

141nt/46aa ---------
- 

--------------------
-------------- 

3 >lcl|ORF3 
MLEGCVERPTNNYRSENDFFLLYPLLK
MAFLCCVSLERFALAE 

132nt/43aa bacterias descarboxilasa 

5 >lcl|ORF5 
MRAQTWIHYNADVRYAKILANYAPAKK
FFQQTQL 

105nt/34aa Q66621.1 
 

RecName: Full=Gene 
18 protein. 
 

7 >lcl|ORF7 
MDDPASGIPCPINVSWRVPDKMFSRSP
SLFG 

93nt/30aa ---------
- 

--------------------
-------- 

2 >lcl|ORF2 
MRMSDTLKYSRIMLPQKSFSSRPSYD 

81nt/26aa varias varias 

4 >lcl|ORF4 
MLQSVTIFPHELSSKNKMKKTSQLML 

81nt/26aa varias varias 

10 >lcl|ORF10 
MLLLDECSVECLCKTRSWFHTLFLLW 

81nt/26aa varias varias 

8 >lcl|ORF8 
MGVTRRARVRISHSWVCWKNFFAGA 

78nt/25aa varios varios 

P15 F 6 >lcl|ORF6 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK

396nt/131aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 



 

 
 

LXII 

EEHRFSMAAENIVGRNLLGKISC Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

5 >lcl|ORF5 
MQIEETFRDLKSPAYGLGLRHSRTSSS
ERFDIMLLIALMLQLTCWLAGVHAQKQ
GWDKHFQANTVRNRNVLSTVRLGMEVL
RHSGYTITREDLLVAATLLAQNLFTHG
YALGKL 

345nt/114aa Q9NR09.2 
 

RecName: 
Full=Baculoviral IAP 
repeat-containing 
protein 6; AltName:             
Full=BIR repeat-
containing 
ubiquitin-
conjugating enzyme;             
Short=BRUCE; 
AltName: Full=RING-
type E3 ubiquitin 
transferase             
BIRC6; AltName: 
Full=Ubiquitin-
conjugating BIR 
domain enzyme             
apollon; 
Short=APOLLON. 
 

3 >lcl|ORF3 
MARVFQQDIFPRRFLPTIFSAAMENRC
SSFILSRFSGCILKLILRTMLTTSSGT
VVGGVGFLGNRLS 

204nt/67aa varias GTP- binding protein 
RhoE 

7 >lcl|ORF7 
MVALKGPLGINPVEKAVFVSGLRWDKE
KHSQFARPWERKNWKPFQTITMICSF 

162nt/67aa P80324.1 
 

RecName: Full=D-
amino-acid oxidase; 
Short=DAAO; 
Short=DAMOX; 
 

2 >lcl|ORF2 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName: 
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

1 >lcl|ORF1 
MKTSGWLEFFSKISFLEDSSLQYSQLP
WKIDVLLLFSQDFQAVY 

135nt/44aa ---------
--- 

--------------------
-------- 

8 >lcl|ORF8 
MPNFYCINLALKAEKISARHGLIVTTR
HLKSTQRRQRSHGF 

126nt/41aa ---------
---- 

--------------------
---------- 

10 >lcl|ORF10 123nt/40aa --------- --------------------



 

 
 

LXIII 

MVTLWGNYEGISQGFTLYASGSYNVWN
YERIIISHRRFKL 

--- ----------- 

4 >lcl|ORF4 
MPKRTVESTFRFLTVLAWKCLSQPCF 

81nt/26aa varios varios 

9 >lcl|ORF9 
MLRNKVGTSTSRLTQSEIETYSQQFA 

81nt/26aa varios varios 

R 1 >lcl|ORF1 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGKRELNEAIPNDERDTTMPGSNGQQR
LRKLFNWAKYFTLAFPATINKTGLKAD
KISRNTFGARAFRGAWVIGGKIWEPGN
VGFSGTFATLGAKR 

774nt/257aa betalacta
masas 

Superfamilia del 
transpeptidasas 

6 >lcl|ORF6 
MASFSSRFPTIKGELHDPPMLCKKAVS
SFGPPIVVRSKLAAVLSLMVMAA 
LHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTKSF 

228nt/75aa ---------
----- 

--------------------
------------ 

7 >lcl|ORF7 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ---------
---- 

--------------------
------------ 

8 >lcl|ORF8 
MIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWPQC
YHSWLWQHCIILLLSCHP 

138nt/45aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter;             
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6. 
 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ---------
---- 

--------------------
--------------- 

4 >lcl|ORF4 
MKPYQTTSVTPRCPVAMGNNVCANYLT
GRNTLL 

102nt/33aa Q7VLE9.1 
 

RecName: Full=GMP 
synthase [glutamine-
hydrolyzing]; 
AltName:             
Full=GMP synthetase; 
AltName: 
Full=Glutamine 
amidotransferase. 
ACCESSION   Q7VLE9 
 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName:             
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs. 
 

5 >lcl|ORF5 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Dedos de 
zinc 

Dedos de zinc 

P16 F 3 >lcl|ORF3 
MCELDILHDSLYQFCPELHLKRLNSLT
LACHALLDCKTLTLTELGRNLPTKART
KHNIKRIDRLLGNRHLHKERLAVYRWH
ASFICSGNTMPIVLVDWSDIREQKRLM
VLRASVALHGRSVTLYEKAFPLSEQCS
KKAHDQFLADLASILPSNTTPLIVSDA
GFKVPWYKSVEKLGWYWLSRVRGKVQY
ADLGAENWKPISNLHDMSSSHSKTLGY
KRLTKSNPISCQILLYKSRSKGRKNHR
SKRNHCDHPSPKN 

771nt/256aa ---------
--- 

--------------------
--------- 

1 >lcl|ORF1 
MARVFQQDIFPRRSPTIFSAAMENRCS
SFILSRFSGCILKLILRTMLTTSSGTV
VGGVGFLGNRLS 

201nt/66aa ---------
--- 

--------------------
----------- 

6 >lcl|ORF6 
MLALSVRAIRCPLYLLTGLISVSKNGL
WYCELQSHYTVVLLLFMRKRSRFQSNV
QRKLMTNF 

189nt/62aa ---------
----- 

--------------------
-------------- 



 

 
 

LXIV 

2 >lcl|ORF2 
MIKWFRQKSIIRQQNVRTRYFTRLSLP
ILPRITLKTTQQLNVGLPRLT 

147nt/48aa ---------
--- 

--------------------
-------------- 

4 >lcl|ORF4 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName: 
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

7 >lcl|ORF7 
MLCFVLALVGRLRPSSVRVRVLQSSKA
WQANVKLLSRFKCNSGQNW 

141nt/46aa P48597.1 
 

RecName: 
Full=Eukaryotic 
translation 
initiation factor 
4E;             
Short=eIF-4E; 
Short=eIF4E; 
AltName: Full=eIF-4F 
25 kDa subunit;             
AltName: Full=mRNA 
cap-binding protein. 
 

5 >lcl|ORF5 
MVSPKINNQTTKCANSIFYTTLFTNSA
PNYT 

96nt/31aa ---------
---- 

--------------------
------------ 

R 1 >lcl|ORF1 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAANL
LLTTIGGPKELTAFLHNMGGSCNSPLI
VGEPELNEALPNEQRGHHQCPVAWGTN
VCPNQLNGRNNLSLTFPGTNL 

633nt/210aa Beta 
lactamasa
s 

Familia 
transpeptidasas 

6 >lcl|ORF6 
MLPGIGGVHAVRLEGLHSAPVPQRSRA
SYMIPPCCAKKRLAPSVLRSLSEVSWP
QCYHSWLWQHCIILLLSCHP 

225nt/74aa Q9MZ34.1 
 

RecName: 
Full=Sodium- and 
chloride-dependent 
taurine transporter;             
AltName: Full=Solute 
carrier family 6 
member 6. 
 

4 >lcl|ORF4 
MLCKKAVSSFGPPIVVRSKLAAVLSLM
VMAALHNSLTVMPSVRCFSVTGEYSTK
SF 

171nt/56aa ---------
---- 

--------------------
----------- 

5 >lcl|ORF5 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ---------
----- 

--------------------
------------- 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ---------
-- 

--------------------
-------------- 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName:             
Full=Hyaluronan 
synthase-related 



 

 
 

LXV 

sequence; 
Short=xHAS-rs. 
 

7 >lcl|ORF7 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Dedos de 
zinc 

Dedos de zinc 

P17 F 6 >lcl|ORF6 
MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERILLKTRAI
PNSFA 

420nt/139aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

2 >lcl|ORF2 
MARVFSKILSRRSPTIFSAAMENRCSS
FILSRFSGCILKLILRTMLTTSSGTVV
GGVGFLGNRLS 

198nt/65aa ------ ------------------- 

3 >lcl|ORF3 
MSELTHINCVALTANCFPVGKPVVPAA
LMNRPTRGERRFAYWALFRFLAH 

153nt/50aa ------ ------------------- 

1 >lcl|ORF1 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName: 
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase; 
Includes: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

4 >lcl|ORF4 
MRKRHASRREKGGQVSGKRQGRNRRAH
EGASRGKRLVSL 

120nt/39aa Q90WN5.1 
 

RecName: Full=REST 
corepressor 1; 
AltName: 
Full=Protein CoREST; 
Short=xCoREST 
 

5 >lcl|ORF5 
MLVRGAEPMEKRQQRGLFTVPGLLLAF
CSHVLSCVIP 

114nt/37aa ------ ------------------- 

R 1 >lcl|ORF1 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGARVGYIELDLNSGKI
LESFRPEERFPMMSTFKVLLCGAVLSR
IDAGQEQLGRRIHYSQNDLVEYSPVTE
KHLTDGMTVRELCSAAITMSDNTAGQL
TSDNDREDRKELTAFFAQHGGIM 

477nt/158aa Varios Superfamilia 
transpeptidasas 

5 >lcl|ORF5 
MIPPCCAKKAVSSFRSSRSLSEVSWPA

186nt/61aa ------ ------------------- 



 

 
 

LXVI 

VLSLMVMAALHNSLTVMPSVRCFSVTG
EYSTKSF 

6 >lcl|ORF6 
MRRPSCSCPASIRDNTAPHSRTLKVLI
IGKRSSGRKLSRILPLLRSSSM 

150nt/49aa ------ ------------------- 

3 >lcl|ORF3 
MLKISWVHEWVTSNWISTAVRSLRVFA
PKNVFQ 

102nt/33aa ------ ------------------- 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

4 >lcl|ORF4 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Varios Proteínas de dedos 
de zinc 

P18 F 7 >lcl|ORF7 
MRMRSSMNPRNCSKEFMGSAPDCFSCR
HLRSLKLIIMSCQYLNSETPPFILSKV
TSLERLMWNGQSKKWMYYPGTFLKH 

240nt/79aa Q9LPZ3.3 
 

RecName: Full=G-type 
lectin S-receptor-
like             
serine/threonine-
protein kinase 
At1g11410; Flags: 
Precursor. 
 

1 >lcl|ORF1 
MKGGVSLFRYWQLIIMSFRLRRCRHEK
QSGADPINSFEQLRGFMDDRMRILKLP
LSCLLRQPMALVEPSLMSTVC 

228nt/75aa Q81RQ4.1 
 

RecName: Full=3-
dehydroshikimate 
dehydratase; 
Short=3-DHS             
dehydratase; 
Short=DHSase; 
AltName: 
Full=Petrobactin 
biosynthesis             
protein AsbF. 
 

10 >lcl|ORF10 
MLCGCDETVRGIYYRIFQLATVQCHYQ
SYSSTLKGLPAESISGRKYTCSRASIL
EWSAMRYAVSRTQHSE 

213nt/70aa ---------
--- 

--------------------
---------------- 

9 >lcl|ORF9 
MLKSEHPGMVSHEVCGESDPAFRVGSL
IISTTRAAVSRPYSLMRALPAPLVV 

159nt/52aa ---------
-- 

--------------------
-------------------- 

6 >lcl|ORF6 
MIACSLIRISPEISLSSPMHEVVVGRA
ACYADAMRRCVAYITGSFS 

141nt/46aa ---------
--- 

--------------------
-------------------- 

3 >lcl|ORF3 
MFFFYSLGFSGCILKLILRTMLTTSSG
TVVGGVGFLGYRLS 

126nt/41aa ---------
-- 

--------------------
-------------------- 

5 >lcl|ORF5 
MHRGAETDLRTDPDQRTSDHACSLQMQ
PKLLALR 

105nt/34aa Q8XYP9. 
 
 
 
 
 
 
 
Q91G49.1 
 

RecName: Full=tRNA 
5-methylaminomethyl-
2-thiouridine 
biosynthesis             
bifunctional protein 
MnmC; Short=tRNA 
mnm(5)s(2)U 
biosynthesis             
bifunctional 
protein; Includes: 
RecName: Full=tRNA             
(mnm(5)s(2)U34)-
methyltransferase; 
Includes: RecName:             
Full=FAD-dependent 
cmnm(5)s(2)U34 
oxidoreductase. 
 
RecName: 
Full=Uncharacterized 
protein 050L. 
 

2 >lcl|ORF2 
MADHSRMLALEHVYFRPEMDSAGSPLR
VEL 

93nt/30aa varias varias 

4 >lcl|ORF4 
MFEESSRIIHPFFALSVPHQSFQRRHF 

84nt/27aa varias varias 



 

 
 

LXVII 

8 >lcl|ORF8 
MAAENIVGGSVRKNLRKTRAFTLFSG 

78nt/25aa varias varias 

R 1 >lcl|ORF1 
MHAGIWLRVPECQTAEILLSSESCEIS
VENKINSADERDKPRIGPRCTRLTPVI
LTSITNTIFSYSLLNRQHYKISRVACH
NVTRARCCSTRR 

282nt/93 ---------
--- 

--------------------
------------- 

10 >lcl|ORF10 
MILRITESPPFDTRVHVTIFQHALDLQ
SLFSVSKDRKAKNHQAANSGYANKWNS
KHGPFPVFLTHSQRHCLRSGYRWSYTR
NIFRKVFI 

270nt/89aa ---------
--- 

--------------------
------------- 

11 >lcl|ORF11 
MSPKTDNKPYKTTKILTKTEENRGRPN
SEVIRIKKIMQPKVKSLRSHIHKKYQV
PEICNILPTPFRRNEEAINPFFYDV 

240nt/79aa ---------
---- 

--------------------
------------- 

8 >lcl|ORF8 
MTSLFGRPLFSSVFVRILVVLYGLLSV
LGDMCAASYMNTFLNMFLV 

141nt/46aa ---------
---- 

--------------------
--------------- 

4 >lcl|ORF4 
MPLTMRQEYWKRAMFTVPLIRVTRVRS
LVVFCLPVFAHTKKTLKI 

138nt/45aa Beta 
lactamasa
s 

betalactamasas 

13 >lcl|ORF13 
MLVRMTGVSRVQRGPIRGLSRSSAEFI
LFSTDISHDSEDNRISAV 

138nt/45aa Q08AF3.1 
 

RecName: 
Full=Schlafen family 
member 5. 
 

3 >lcl|ORF3 
MNMTSKTFNFWLHYFFDTDDFTVRTAP
IFFCFC 

102nt/33aa P62291.1 
 

RecName: 
Full=Abnormal 
spindle-like 
microcephaly-
associated protein             
homolog. 
 

6 >lcl|ORF6 
MLSAQLLPERISKNWNGRRMHLCAYLI
YCGS 

93nt/30aa Q23243.2 
 

RecName: 
Full=Protein morc-1. 
 

9 >lcl|ORF9 
MVTCTRVSNGGDSVILRIMRDICREQD
KFG 

93nt/30 varios varios 

7 >lcl|ORF7 
MGYLEYYLASYSTPRLAGGCPRGWGST 

84nt/27aa varios varios 

2 >lcl|ORF2 
MMKKTKKGNGSWSRFPRHLTLITPPD 

81nt/26aa varios varios 

5 >lcl|ORF5 
MLEYGYVYPSVKRRRFCYPQNHARYL 

81nt/26aa varios varios 

12 >lcl|ORF12 
MRVRCLGNLDQDPLPFFVFFIIDSN 

78nt/25aa varios varios 

14 >lcl|ORF14 
MELYKEHIQKGIHIACRAHVPQNGQ 

78nt/25aa varios varios 

P19 F 4 >lcl|ORF4 
MGIVDVVGFRGEGKAAGLKATCPTFNI
LMDAYSRRMQLVIVEKVLVEMQEMGLE
PNVKSYTCLVSVYGRQKNMSDMAADAF
LRMKKVGIRPTSHTYTAFLHAYSVSGW
NHSILGIL 

351nt/116aa pentattri
copeptido 

PPR_2 súper familia 

1 >lcl|ORF1 
MSLIFFCLPYTLTRHVYDLTFGSNPIS
CISTKTFSTITSCILLLYASIRILKVG
HVAFNPAAFPSPLKPTTSTMPIRDKIP
DCQDPRSSSLCMTQTQNCLRKCLTTA 

324nt/107aa ---------
----- 

--------------------
--------------- 

3 >lcl|ORF3 
MHDPNTELFEKMFDYRIAFHLTAIQLV
TDYLNTRRNPCCYHVESAGVISMETST
WDITGYLRNLPFC 

204nt/67aa ---------
--- 

--------------------
--------------- 

2 >lcl|ORF2 
MHGEKPYMYVKWDEYQLSSSSEMHLQP
CHSYSSASHTH 

117nt/38aa Q96EN8.2 
 
 
 
 
P41255.1 
 
 
 
 
P14284.1 
 

RecName: 
Full=Molybdenum 
cofactor sulfurase; 
Short=MCS; 
Short=MOS;             
Short=MoCo 
sulfurase; 
Short=hMCS; AltName: 
Full=Molybdenum 
cofactor             
sulfurtransferase. 
 
RecName: 
Full=Lysine--tRNA 



 

 
 

LXVIII 

ligase; AltName: 
Full=Lysyl-tRNA             
synthetase; 
Short=LysRS. 
 
RecName: Full=DNA 
polymerase zeta 
catalytic subunit; 
AltName:             
Full=Protein 
reversionless 3. 
 

5 >lcl|ORF5 
MHIQSVAGTIQSWGSSRVDLPPFIG 

75nt/24aa Q5RBF2.1 
 
 
 
 
B8NYW9.1 
 
 
varias 
 

RecName: Full=E3 
ubiquitin-protein 
ligase NEDD4-like; 
AltName:             
Full=HECT-type E3 
ubiquitin 
transferase NED4L. 
 
RecName: 
Full=Cytochrome P450 
monooxygenase 
AFLA_114810; Flags:             
Precursor. 
varias 

R 2 >lcl|ORF2 
MQLVIVEKVSVEMQEMGLEPKVKSYTY
LASGSGGRRMGLTRLQMHF 

141nt/46aa Q9FGR7.1 
 

RecName: 
Full=Pentatricopepti
de repeat-containing 
protein             
At5g50280, 
chloroplastic; 
AltName: 
Full=Protein EMBRYO 
DEFECTIVE             
1006; Flags: 
Precursor. 
 

1 >lcl|ORF1 
MHPMDYNKWEIWVYSPRSPPTFELKNV
HHTLTGTVPECKEPAPAW 

138nt/45aa P26535.1 
 
 
 
 
 
 
 
 
Q221N8.1 
 

RecName: Full=Major 
capsid protein L1. 
 
 
RecName: 
Full=Glucose-1-
phosphate 
adenylyltransferase; 
AltName:             
Full=ADP-glucose 
pyrophosphorylase; 
Short=ADPGlc PPase; 
AltName:             
Full=ADP-glucose 
synthase. 
 

4 >lcl|ORF4 
MKPVSSHFTYFFFFSSVFSQWLGTIQS
RLLQT 

99nt/32aa ---------
----- 

--------------------
------------- 

3 >lcl|ORF3 
MVDVLKLEGGGGAGGVNPNFPLVIIHW
MHTV 

96nt/31aa Q02659.1 
 
 
 
A5MZ55.1 
 
 
 
 
 
 

RecName: 
Full=Putative 
uncharacterized 
protein YPL025C. 
 
RecName:             
Full=UDP-N-
acetylglucosamine--
N-acetylmuramyl-
(pentapeptide)             
pyrophosphoryl-
undecaprenol N-
acetylglucosamine 
transferase;             
AltName: 
Full=Undecaprenyl-
PP-MurNAc-
pentapeptide-
UDPGlcNAc GlcNAc             
transferase. 

P20 F 3 >lcl|ORF3 159nt/52aa Q9BSJ1.2 RecName: 



 

 
 

LXIX 

MLSAVHLQLGHSFCRPCAPRASCVYDL
LLGSTKIACVCTESAQITQAASSYR 

 Full=Tripartite 
motif-containing 
protein 51; AltName:             
Full=SPRY domain-
containing protein 
5. 
 

4 >lcl|ORF4 
MQIVLPPVLTVRQPSCSQVPSALPCQG
YCNHSDPAVEYAPTD 

129nt/42aa Q8N158.1 
 

RecName: 
Full=Glypican-2; 
Contains: RecName: 
Full=Secreted             
glypican-2; Flags: 
Precursor. 
 

7 >lcl|ORF7 
MFIASGCCTMLWQLKRIQAQRGGERRR
SETRGSTGPIKDR 

123nt/40aa Q04734.1 
 

RecName: Full=pH-
response regulator 
protein palI/RIM9; 
AltName:             
Full=Regulator of 
IME2 protein 9. 

5 >lcl|ORF5 
MRLTHNLMLPRPSLNKLPSFGTVYEQQ
HPTANSY 

105nt/34aa Q8Y4A9.1 
 

RecName: 
Full=Release factor 
glutamine 
methyltransferase; 
Short=RF             
MTase; AltName: 
Full=N5-glutamine 
methyltransferase 
PrmC; AltName:             
Full=Protein-
(glutamine-N5) MTase 
PrmC; AltName:             
Full=Protein-
glutamine N-
methyltransferase 
PrmC 
 

1 >lcl|ORF1 
MEIWRRSHLEEPSARFSSQVCSAAAKG
VSQ 

93nt/30aa varias varias 

6 >lcl|ORF6 
MRSSQRYRTVTMPTLRAVVTRLRQELC
K 

87nt/28aa varias varias 

2 >lcl|ORF2 
MYVICCASAAWSFLLSPLCSTSQLCL 

81nt/26aa varias varias 

R 1 >lcl|ORF1 
MKVPTLSENFILLHYRMKIGAWATALH
QKCGASTAERRFTSQISL 

138nt/45aa ---------
--- 

--------------------
---------------- 

3 >lcl|ORF3 
MDFPSAVWREGPTTDVYWSEPLVVPAD
VFVAHRLPRRTCGRCMRI 

138nt/45aa ---------
--- 

--------------------
---------------- 

2 >lcl|ORF2 
MTELSDGFFRSKTVEKNSGRPGCYWDV
A 

84nt/27aa A4IID1.1 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
varias 

RecName: Full=Alpha-
1,3-mannosyl-
glycoprotein             
4-beta-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase A; 
AltName:             
Full=N-glycosyl-
oligosaccharide-
glycoprotein             
N-
acetylglucosaminyltr
ansferase IVa; 
Short=GlcNAc-T IVa;             
Short=GnT-IVa; 
Short=N-
acetylglucosaminyltr
ansferase IVa; 
AltName:             
Full=UDP-N-
acetylglucosamine: 
alpha-1,3-D-
mannoside             
beta-1,4-N-
acetylglucosaminyltr
ansferase IVa. 
 



 

 
 

LXX 

vairas 
P21 F 5 >lcl|ORF5 

MIKPSFQASPDRFTGIGLEMQLDILKH
IRHNLRKPWRAREADINITRSRTDRGA
NGGDQAADPRLSLSDLAFRPTSLT 

237nt/78aa ---------
- 

--------------------
--------------- 

3 >lcl|ORF3 
MIYTRSVFCQAHYSSYVTPVGEQSRKS
KTMSLTILSPSPIAEILAFVGFSDTGI
LVVEKQPY 

189nt/62aa ---------
-- 

--------------------
--------------- 

4 >lcl|ORF4 
MPRGECQSFQSEQRFSRKVIPVSWEFT
SSYCPIINHRSILAGVV 

135nt/44aa ---------
--- 

--------------------
--------------- 

1 >lcl|ORF1 
MFMSASLARQGFLRLCRMCFNISSCIS
KPIPVNRSGLA 

117nt/38aa Q76I76.1 
 

RecName: 
Full=Protein 
phosphatase 
Slingshot homolog 2; 
AltName:             
Full=SSH-like 
protein 2; 
Short=SSH-2L; 
Short=hSSH-2L. 

6 >lcl|ORF6 
MSLAENTSGVDHLYSSSGAISPAVPRK
SKR 

93nt/30aa varias varias 

2 >lcl|ORF2 
MPAQQHVCKVLYYTCKDRAMIYYRAIR 

84nt/27aa Varias varias 

R 1 >|ORF1 
MRPARSSYVVTPVRRIARPCLRRLIND
YSFGKHFGLLSYLFNWLFHDHTEQNTP
H 

168nt/55aa Q62IJ8.1 
 
 
 
 
 
Q2SZS2.1 
 

RecName: 
Full=Potassium-
transporting ATPase 
KdpC subunit; 
AltName:             
Full=ATP 
phosphohydrolase 
[potassium-
transporting] C 
chain;             
AltName: 
Full=Potassium-
binding and 
translocating 
subunit C;             
AltName: 
Full=Potassium-
translocating ATPase 
C chain. 
 
RecName: 
Full=Potassium-
transporting ATPase 
KdpC subunit; 
AltName:             
Full=ATP 
phosphohydrolase 
[potassium-tchain;             
AltNameFull=Potassiu
m-binding and 
translocating 
subunit C;             
AltName: 
Full=Potassium-
translocating ATPase 
C chain. 

6 >lcl|ORF6 
MFSKTVIINQSPQTGPSDSAHRSNYVA
GPSRSHRATIEKIKRSERLSSR 

150nt/49aa ---------
- 

--------------------
------------- 

3 >lcl|ORF3 
MITVLENISAYSRIFSTGFFMIILNRT
LRTSRMKESIQKSLLPLSL 

141nt/46aa ---------
- 

--------------------
------------- 

2 >lcl|ORF2 
MRTVFYYRGYATQWRQLTAWTYPRILR
LYEDFPGLCE 

114nt/37aa ---------
- 

--------------------
-------------- 

5 >lcl|ORF5 
MMKLFVQNIIHTSRGSLRTIVIFGDRS
MQSAASTV 

108nt/35aa ---------
- 

--------------------
-------------- 

4 >lcl|ORF4 
MRMEPATRLVGQIPGTSRGVSLLIIHH
EA 

90nt/29aa varias varias 

7 >lcl|ORF7 78nt/25aa varias varias 



 

 
 

LXXI 

MNILDFLHACPDREPERRGTFLSGF 
P22 F 9 >lcl|ORF9 

MSKETSFVKNAEELAKQKMDAINPELS
SKFKFLIKFLSQFPEACSKPRSKKMQN
KVGQEEHIEYLARSFHESRLPRKPTPP
TTVPDEVVSIVLNISFNIQPENLERIK
EEHRFSMAAENIVGDLLERLQSSPAAS
SPR 

417nt/138aa 0194.1 
 
P09796.1 

RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
Eco47I;Short=R.Eco47
I; AltName: 
Full=Endonuclease 
Eco47I; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
Eco47I 
 
RecName: Full=Type-2 
restriction enzyme 
SinI; Short=R.SinI; 
AltName: 
Full=Endonuclease 
SinI; AltName: 
Full=Type II 
restriction enzyme 
SinI 
 
 

1 >lcl|ORF1 
MIANIPVSLRVGITSGIGLFIGMMGLK
NAGVIVANPETLVSIGNLTSHSVLLGI
LGFFIIAILASRNIHAAVLVSIVVTTL
LGWIVIFLEDLLQYSQLPWKIDVLLLF
SQDFQAVY 

351nt/116aa varios HCO3_cotransp 
superfamilia 

8 >lcl|ORF8 
MFLQGGGTLWKKAQKRRPFLRFLAFWW
PFGPHVFSCVIPLILWITVLPPLSELI
PLAAAERPSAASQ 

204nt/67aa O02748.1 
 
 
 
 
 
 
 
 
Q4A5E2.1 
 
 

RecName: Full=Aryl 
hydrocarbon receptor 
nuclear 
translocator; 
Short=ARNT protein; 
AltName: Full=Dioxin 
receptor, nuclear 
translocator; 
AltName: 
Full=Hypoxia-
inducible factor 1-
beta; Short=HIF-1-
beta; Short=HIF1-
beta 
 
 
RecName: 
Full=Tyrosine--tRNA 
ligase; AltName: 
Full=Tyrosyl-tRNA 
synthetase; 
Short=TyrRS 
 
 

3 >lcl|ORF3 
MARVFSRYYQQSPGRDRSAVTDDFPRS
LLDDSQHSGESACGYYQRYRSVHWHDG
AEKRRCDCR 

192nt/63aa Q0ANX4.1 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
B2AC20.1 
 

RecName: 
Full=Pantothenate 
synthetase; 
Short=PS; AltName: 
Full=Pantoate--beta-
alanine ligase; 
AltName: 
Full=Pantoate-
activating enzyme 
 
RecName: Full=1,4-
beta-D-glucan 
cellobiohydrolase 
CEL6B; AltName: 
Full=Beta-
glucancellobiohydrol
ase CEL6B; AltName: 
Full=Exocellobiohydr
olase CEL6B; 
AltName: 
Full=Exoglucanase 
CEL6B; Flags: 
Precursor 
 
 

5 >lcl|ORF5 153nt/50aa ------ ------------------ 



 

 
 

LXXII 

MSELTHINCVALTANCFPVGKPVVPAA
LMNRPTRGERRFAYWALFRFLAH 

2 >lcl|ORF2 
MFFFYSLKIFRLYIKTYIKNYANHLIR
NRCRWRGFSWQSTLMKTTS 

141nt/46aa A0JMR6.1 
 
 
Q91TW9.1 
 

RecName: 
Full=Histone H2A 
deubiquitinase 
MYSM1; Short=2A-DUB; 
AltName: Full=Myb-
like, SWIRM and MPN 
domain-containing 
protein 1 
 
RecName: Full=Genome 
polyprotein; 
Includes: RecName: 
Full=RNA-directed 
RNA polymerase; 
Includes: RecName: 
Full=Helicase;Includ
es: RecName: 
Full=Methyltransfera
se; Contains: 
RecName: Full=RNA 
replication protein; 
Contains: RecName: 
Full=Capsid protein 
CP1; Short=CP1; 
AltName: Full=Coat 
protein. 
 

4 >lcl|ORF4 
MENRCSSFILSRFSGCILKLILRTMLT
TSSGTVVGGVGFLGNRLS 

138nt/45aa ------ ------------------ 

7 >lcl|ORF7 
MLTSVSGLATITPAFFSPIMPMNRPIP
LVIPTRRLTGMLAIIQ 

132nt/43aa O88658.2 
 
 
Q13946.2 
 
 
 
 
O59808.1 
 
 
Q99502.2 
 
 
 

RecName: 
Full=Kinesin-like 
protein KIF1B 
RecName: Full=High 
affinity cAMP-
specific 3',5'-
cyclic 
pHospHodiesterase 
7A; AltName: 
Full=HCP1; AltName: 
Full=TM22 
RecName: 
Full=Probable 
betaine aldehyde 
dehydrogenase; 
Short=BADH; AltName: 
Full=Meiotic 
expression up-
regulated protein 8 
RecName: Full=Eyes 
absent homolog 1 
 
 

6 >lcl|ORF6 
MEKSPEKAAFFTVPGLLVAFWSTCFFL
RYPPDFVDNRITAFE 

129nt/42aa ------ ------------------- 

R 5 >lcl|ORF5 
MARVFQQDIISNLLGAIDLLLLTIFRV
RYWMIANIPVSLRVGITSGIGLFIGMM
GLKNAGVIVANPETLVSIGNLTSHSVL
LGILGFFIIAILASRNIHAAVLVSIVV
TTLLGWIVII 

357nt/118aa varios HCO3_cotransp 
superfamilia 

4 >lcl|ORF4 
MSIQHFRVALIPFFAAFCLPVFAHPET
LVKVKDAEDQLGAPSGLHRNGISTAGK
ILENFRPQKTFSNEEHFLKFCYVGARY
I 

246nt/81aa bacterias betalactamasas 

3 >lcl|ORF3 
MLTSVSGLATITPAFFSPIMPMNRPIP
LVIPTRRLTGMLAIIQ 

132nt/43aa O88658.2 
 
 
Q13946.2 
 
 
 
 
O59808.1 

RecName: 
Full=Kinesin-like 
protein KIF1B 
RecName: Full=High 
affinity cAMP-
specific 3',5'-
cyclic 
pHospHodiesterase 
7A; AltName: 



 

 
 

LXXIII 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 6. Porcentaje e identidad que comparte la secuencia de 25 aminoácidos del NH2-terminal con las clonas que 
presentaron plásmido con inserto. 

Secuencia de 

las clonas 

Sentido 

Forward o 

Reverse 

Identidad de secuencias con el 

extremo NH2-terminal 

Puntaje 

total 

% de 

identidad 

P6 Reverse Reverse 11.2 75% 

 
 
Q99502.2 
 
 
 

Full=HCP1; AltName: 
Full=TM22 
RecName: 
Full=Probable 
betaine aldehyde 
dehydrogenase; 
Short=BADH; AltName: 
Full=Meiotic 
expression up-
regulated protein 8 
RecName: Full=Eyes 
absent homolog 1 
 
 

2 >lcl|ORF2 
MLKISWVHQVGYIEMGSQQRVKSLRIF
APKKRFPMRNTF 

120nt/39aa ------ ------------------- 

1 >lcl|ORF1 
MMKKTMNGTCSKLKIEIIPKTHRVVRL
EIIQQ 

99nt/32aa O57428.2 
 

RecName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
protein; AltName: 
Full=Hyaluronan 
synthase-related 
sequence; 
Short=xHAS-rs 
 

6 >lcl|ORF6 
MLNTHTLPFSILLKHLSGLLSHERIHI 

84nt/27aa Varios Proteínas de dedos 
de zinc 



 

 
 

LXXIV 

1092 YPFG 1081 

Y FG 

22  YXFG  25 

extremo NH2-terminal 

P7 Forward 

Forward 

1182 VAPRGDKFV 1156 

+AP GD  V 

7 IAPNGDAVV 15 

extremo NH2-terminal 

15.8 56% 

P11 Reverse 

Reverse 

830 AHLAELQKCSSLENVVRCENY 768 

AHL+ +             NY 

2 AHLSVIAPNGDAVVXTSTINY 22 

extremo NH2-terminal 

10.4 24% 

P22 

Forward 

 

Reverse 

Forward 

193 SHLRFSAPS 167 

+HL   AP+ 

2 AHLSVIAPN 10 

Extremo NH2-terminal 

12.7 

 

12.7 

44% 

 

44% 

∗  La secuencia pertenece que se muestra arriba en el cuadro tres representa a los nucleótidos del plásmido con 

inserto de Scolopendra viridis Say y la identidad que presentan con la secuencia del Extremo NH2-terminal de 

25aminoácidos es la que está debajo de la secuencia en amarillo. 

∗ En amarillo se muestran los sitios que comparten identidad con las secuencias de las clonas con plásmido con 

inserto y el extremo NH2-terminal. 

 

 












