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RESUMEN

Los genes homedticos (HOX), reguladores maestros, tienen en comin una secuencia conservada de 180 pares de
bases, llamada caja homeotica, codifican factores de transcripcion especificos que desempefian un papel importante
en la morfogénesis y diferenciacion celular durante el desarrollo, ademas se consideran factores de transcripcion
implicados en el desarrollo de varios tipos de cancer. El objetivo de este estudio fue analizar las secuencias
nucleotidicas de los genes ortologos homeobox abd-A de Drosophila melanogaster y del gen HOXC6 (homeobox C6)
en Homo sapiens. La investigacion tuvo un enfoque cuantitativo, descriptivo, trasversal, observacional con aplicacion
de herramientas bioinformaticas; se analiz6 mediante Biopython informacion genética recuperada del National Center
for Biotechnology Information (NCBI), ademas se utilizaron bases de datos como Ensembl, UniProt, y FlyBase. Los
resultados de esta investigacion determinaron que la longitud y composicion nucleotidica de los genes analizados
son diferentes con una supremacia del gen abd-A, ademas el gen HOXC6 se localizd en el cromosoma 12, mientras
que el gen abd-A en el cromosoma 3, se determiné la presencia del homeodominio en ambas estructuras genéticas
asi como el motivo de union al ADN vy la proteina homeobox codificada, en conclusién, el estudio profundo de las
estructuras genéticas a partir de herramientas bioinformaticas, permite una vision integral de su composicién, nos
lleva a determinar mutaciones genéticas y alteraciones en su expresion, permitiendo profundizar el conocimiento

biclégico y tomar decisiones acertadas para la prevencion y tratamiento de diversas patologias.

Palabras clave: gen, HOX, HOXCB6, abd-A, Drosophila melanogaster.
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ABSTRACT

Homeobox genes (HOX), master regulators, have in common a conserved sequence of 180 base pairs, called
homeobox, encode specific transcription factors that play an important role in cell morphogenesis and differentiation
during development, and are considered to be transcription factors involved in the development of several types of
cancer. The aim of this study was to analyze the nucleotide sequences of the orthologous genes homeobox abd-A
from Drosophila melanogaster and the HOXC6 gene (homeobox C6) in Homo sapiens. The research had a
quantitative, descriptive, cross-sectional, observational approach with the application of bioinformatics tools; genetic
information retrieved from the National Center for Biotechnology Information (NCBI) was analyzed using Biopython,
and databases such as Ensembl, UniProt, and FlyBase were also used. The results of this research determined that
the length and nucleotide composition of the genes analyzed are different with a supremacy of the abd-A gene, in
addition the HOXC6 gene was located on chromosome 12, while the abd-A gene on chromosome 3, the presence of
the homeodomain was determined in both genetic structures as well as the DNA binding motif and the encoded
homeobox protein, In conclusion, the in-depth study of genetic structures using bioinformatics tools allows a
comprehensive view of their composition, leading us to determine genetic mutations and alterations in their expression,
allowing us to deepen our biological knowledge and make the right decisions for the prevention and treatment of

various pathologies.

Keywords: gene, HOX, HOXC6, abd-A, Drosophila melanogaster.



1. INTRODUCCION

La Biologia del desarrollo estudia los mecanismos que median la formacién de un organismo, desde que
una célula es indiferenciada, hasta que alcanza la forma adulta y definitiva. Drosophila melanogaster es el organismo
modelo mas estudiado en la Biologia del desarrollo, siendo adoptada como animal de experimentacion genética por
Thomas Morgan, a principios del siglo XX. (Cortés, 2020)

Entre los genes del desarrollo altamente conservados se encuentran los genes HOX, los mismos que forman
parte de una superfamilia familia de genes conocidos por su funcion en el control del establecimiento del plan corporal.
Las proteinas codificadas por los genes HOX, se encuentran en todos los animales superiores y han permanecido
virtualmente iguales con el paso del tiempo, éstas controlan la expresion de una variedad de genes dianas.
Alteraciones en las funciones de estas proteinas son perjudiciales para el organismo humano, ya que la expresion
anormal de estos genes puede afectar procesos biologicos importantes responsables del desarrollo corporal normal,
la proliferacion celular controlada, la diferenciacion celular y la muerte celular programada.

Durante los Ultimos afios, se ha descrito la existencia de numerosos genes que realizan funciones paralelas
en la mosca y en el ser humano, lo cual ha permitido identificar genes responsables de rutas metabdlicas comunes
del desarrollo o genes importantes para la diferenciacion celular. (Yamamoto et al., 2014)

Las mutaciones homeéticas determinan que estructuras que normalmente se encuentran en un segmento
corporal de la mosca, se reemplacen por estructuras que normalmente se encuentran en otro segmento corporal. De
igual manera, mutaciones en los genes HOX humanos pueden causar trastornos genéticos, ocasionados por la
desregulacion de estos genes, incluso se asocian con varias neoplasias malignas humanas, y se destaca su
participacion en el desarrollo del cancer mortal.

Los genes homedticos, reguladores maestros que dirigen el desarrollo de estructuras o segmentos
corporales particulares, estan involucrados en los mecanismos moleculares del cancer ya que pueden actuar como
oncogenes o supresores tumorales humanos, una mejor comprension de sus reguladores aguas arriba y sus dianas
aguas abajo permitirian entender la funcion de los genes HOX en la génesis del cancer. (Feng et al., 2021)

El conocimiento de la estructura, funcion vy alteraciones de la expresion de los genes HOX mediante el uso



de herramientas bioinformaticas representa un gran desafio, analizar dicha informacion genética, predecir las
proteinas resultantes y determinar mutaciones existentes en la estructura de estos genes, nos permitirian tratar de

entender y resolver problemas biol6gicos.

JUSTIFICACION

Los genes homeoéticos de Drosophila, tienen su contraparte en los mamiferos y son conocidos como genes
HOX, juegan un papel fundamental en el desarrollo embrionario, participan en procesos de proliferacion celular,
diferenciacion celular, y son capaces de unirse a  secuencias especificas de ADN en genes blanco y regular su
expresion (Parra-Soto et al., 2020)

En el ser humano el ordenamiento de los genes dentro de cada complejo HOX, es igual al complejo HOM
que se encuentra en Drosophila, lo cual indica que se originaron por duplicaciones de un solo complejo primordial,
el mismo que ha conservado su organizacion basica. (Lopez-Romero et al., 2015)

Los genes HOX representan la evidencia de un sistema conservado de control del desarrollo; por ello es
actualmente importante conocer la organizacion estructural y secuencias de ADN de estos genes, puesto que la
posible homologia que existe tanto en estructura como en funcionalidad entre genes de vertebrados e invertebrados,
nos permitird conocer, y comprender los mecanismos del proceso de desarrollo y también entender las alteraciones
resultantes de modificaciones de secuencias genéticas normales.

En la actualidad, la combinacion del analisis del genoma de Drosophila con la informacion del genoma
humano constituye una herramienta de gran potencial, ya que se podrian identificar mutaciones que causan patologias
sobre un sistema de interés en la mosca y posteriormente determinar si los genes que contienen las mencionadas
mutaciones tienen genes homoélogos en el ser humano y, lo que es mas importante, si mutaciones en €sos genes son
responsables de causar enfermedades humanas. (Yamamoto et al., 2014). Drosophila constituye un excelente
organismo con el que llevar a cabo rastreos in vivo a gran escala.

Si bien el cancer tiene una etiologia muy compleja, y es un proceso multifactorial, se ha comprobado que las

mutaciones en los genes HOX humanos estarian asociados con el desarrollo de mecanismos moleculares del cancer.



El conocimiento de la estructura normal de los genes HOX, y sus alteraciones permitira abrir las puertas a la busqueda
de nuevos marcadores moleculares en procesos neoplasicos y el desarrollo de nuevas estrategias terapéuticas para
tratar procesos malignos. (Lopez-Romero et al., 2015).

Esto determina la importancia actual y emergente del conocimiento de los genes HOX como un objetivo
terapéutico para superar las limitaciones de la terapia actual contra el cancer, ya que identificadas nuevas moléculas
efectivas contra los procesos tumorales, podria ser utilizadas experimentalmente en otros modelos animales o células

humanas. (Tolosa, 2015)

OBJETIVOS

3.1. OBJETIVO GENERAL
Analizar las secuencias nucleotidicas de los genes ortlogos homeobox abd-A de Drosophila melanogastery

el gen HOXC6 (homeobox C6) en Homo sapiens.

3.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

e Analizar las secuencias nucleotidicas del gen abd-A de Drosophila melanogaster y del gen HOXC®G, de
Homo sapiens, mediante el uso de herramientas bioinformaticas.

o Determinar el largo de la cadena de los genes abd-A de Drosophila melanogaster y del gen HOXC6, de
Homo sapiens, el porcentaje C-G de las secuencias de ADN del gen HOXC6, de Homo sapiens.

o Determinar la regién cromosomica y el niamero de exones/intrones correspondientes al gen abd-A de
Drosophila melanogaster y del gen HOXC6, de Homo sapiens.

¢ |dentificar el nimero de transcritos codificantes y las secuencias de aminoacidos codificados por los genes

abd-A de Drosophila melanogaster y del gen HOXC6, de Homo sapiens.
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4. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

Se han descubierto genes con caja homeética en todas las especies estudiadas incluida la especie humana,
éstos genes estan ordenados en los cromosomas de modo semejante a los de la Drosophila lo cual supone que los
mecanismos genéticos responsables del desarrollo del plan corporal son similares en los organismos multicelulares;
en los embriones de los vertebrados se expresan varios genes con caja homedtica, que presentan una organizacion
metamérica analoga a la de los segmentos de Drosophila (Robertis, 2014).

Se han estudiado los genes HOX durante los Gltimos afios en escenarios genéticos diferentes, tanto en la
embriogénesis como en el individuo adulto, lo que contribuye a pensar que contintian desempefiando un papel en la
identidad celular; alteraciones derivadas de mutaciones en estos genes han sido relacionadas con diversas patologias
como la aniridia, simpolidactilia (HOXD13) y algunos tipos de tumores como el rabdomiosarcoma alveolar o tumores
intestinales. (Perera et al., 2006)

Se han identificado genes HOX que se activan o reprimen en el desarrollo de los diferentes mecanismos
moleculares del cancer, de igual manera su expresion anormal es crucial en una variedad de procesos celulares
malignos, como el cancer colorrectal, cancer de mama, prostata, glioblastoma, pulmon, nasofaringeo, gastrico y
ovarico. (Tang et al., 2019)

Las células normales proliferan en respuesta a inductores endocrinos o paracrinos necesarios para su
crecimiento, pero las células neoplasicas muestran una menor necesidad de factores de crecimiento, bajas sefiales
de proliferacion exdgena y varios genes HOX estan desregulados en varios tipos de cancer desempefiando un rol
critico en la proliferacion tumoral. Los genes HOXC4, HOXB2, HOXB3, HOXC6 y HOXA13, tienen propiedades
supresoras de tumores o promotoras de tumores, segun el tipo de tumor en el que se expresen, por ejemplo, en
condiciones normales el gen HOXC6 se expresa en lineas celulares de cancer de prostata reduciendo
considerablemente el crecimiento de células tumorales. (Paco et al., 2020)

La transcripcion del gen HOXCG se inicia a partir de dos promotores y genera dos proteinas que comparten
el mismo dominio de unién al ADN, pero albergan una regién N-terminal distinta, los dos productos HOXC6 pueden

activar o reprimir la transcripcidn, segun el contexto celular. (Tang et al., 2019)
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Estudios actuales revelan que HOXC6 podria funcionar como un oncogen, puesto que sus versiones HOXC6-
1y HOXCG-2 se sobreexpresaron en tejidos cancerosos gastricos, promoviendo la migracion, invasion y proliferacion
celular anormal. De igual forma se detectd una expresion disminuida del gen HOXC6-2 en tipos bien diferenciados de
cancer gastrico, concluyendo que HOXCG6 funciona como un oncogén tumoral. Los oncogenes constituyen la versién
mutada o alterada de los protooncogenes y actuian por dos mecanismos basicos: produccidn de proteinas anormales,
o produccién de cantidades mayores de proteinas, es decir actan por ganancia de funcién.(Lin et al., 2020)

La sobreexpresion del gen HOXC6 en el carcinoma hepatico, determind su proliferacion  celular
descontrolada, en tanto que la expresion negativa o disminuida de HOXC6 mediada por ARNip, que utiliza ARN
pequefio de interferencia (SIARN) para un potente silenciamiento de genes, ademas de inhibir la proliferacién celular
y la migracién, también aumentd la quimiosensibilidad al 5-FU, (fluorouracilo) medicamento de quimioterapia citotoxico
usado para fratar el cancer, lo cual seria de gran beneficio en tratamientos de pacientes oncoldgicos. (Tang et al.,
2019). Estas investigaciones han logrado sugerir que HOXCG podria estar implicado en la iniciacion y progresién de
procesos neoplasicos.

De igual manera el gen HOXCG esta altamente expresado en células no pequefias de cancer pulmonar
(NSCLC), promueve la proliferacién, migracion e invasién de células tumorales. La expresion fenotipica de HOXC6
podria estar relacionada con genes involucrados en los mecanismos moleculares de progresién de tumores, por
ello, se convertiria en un marcador biomolecular de interés potencial para el diagnéstico y tratamiento del NSCLC.
(Yang et al., 2019)

El glioblastoma (GBM) ocupa alrededor del 30 % de todos los tumores del cerebro y del sistema nervioso
central (SNC) y casi el 80 % de los tumores malignos del cerebro y del SNC. Se encontré que HOXC6 se
sobreexpresaba en tejidos y lineas celulares de GBM, y una expresion alta de HOXC6 predecia un mal prondstico en
pacientes con esta enfermedad. Usando modelos de células GBM de agotamiento y sobreexpresion de HOXCG, se
demostrd que HOXC6 promovi6 la proliferacidn y migracion de células tumorales, principalmente a través de la via de
la proteina quinasa activada por mitdgeno (MAPK), constituyéndose en un biomarcador pronéstico y un objetivo
molecular prometedor para GBM.(Shenoy et al., 2022)

El gen HOXCG regula la expresién del gen antiapoptotico BCL2, inhibiendo la via apoptética normal, es decir
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sus niveles elevados de expresion determinarian un mecanismo positivo de la antiapoptosis. Sin embargo, la caida
de HOXC6 da como resultado la regulacién negativa de BCL2 y por consiguiente la activacion de la via de apoptosis
intrinseca. (Moon et al., 2012)

Numerosos estudios moleculares y clinicos han demostrado que cualquier desregulacion en los genes del
grupo HOX ocasionaria un desequilibrio en las vias celulares, lo que favoreceria a las células cancerosas hacia su
progresion metastasica. Dentro de estos tenemos que la mutacién sin sentido HOXD4 se observé en pacientes con
leucemia linfoblastica aguda. (Quinonez & Innis, 2014) Las mutaciones hereditarias en el gen HOXB13 contribuyen
significativamente al aumento del riesgo de cancer de prostata, el gen HOXA9 es un oncogen implicado en el
desarrollo de la leucemia, sin embargo, inhibe el crecimiento tumoral y la metéstasis en la glandula mamaria (Gilbert
etal., 2010).

Sies que las modificaciones genéticas y epigenéticas en los genes HOX son determinantes en el desarrollo
de metastasis, la investigacion deberia tratar de identificar caracteristicas moleculares de los genes HOX en su nivel
transcripcional. (Shenoy et al., 2022)

El conocimiento y andlisis del perfil genético de los grupos de genes HOX permitiria que estos sean utilizados
como un biomarcador molecular en la temprana deteccion de procesos tumorales, determinando que las técnicas
moleculares de deteccion temprana del cancer sean ventajosas sobre métodos convencionales de deteccién de

tumores. (Shenoy et al., 2022).

5. FUNDAMENTACION TEORICA.
5.1 ANTECEDENTES.
El estudio de la Biologia del Desarrollo utiliza organismos modelo por su facil manipulacién, homologia
filogenética con el organismo humano y el gran conocimiento acumulado durante afios de estudio.
Drosophila melanogaster fue escogida como el modelo experimental ideal para el estudio genético y
molecular de una gran variedad de procesos bioldgicos, por su facil manejo, un genoma con pocas secuencias
repetidas y 4 pares de cromosomas, bajo costo de mantenimiento y un ciclo de vida rapido si se compara con otros

organismos pluricelulares usados en investigacion. Se determind que Drosophila melanogaster en la etapa larvaria
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presenta estructuras que daran origen a las patas o tienen capacidad regenerativa, pero en la etapa adulta, las
patas ya no pueden regenerar. (Uribe, 2019)

Drosophila melanogaster conocida como la “mosca del vinagre” es el modelo animal que marcé areas de la
biclogia evolutiva contemporanea. Descrita en el afio 1830 por Johann Wilhelm Meigen: su muy breve descripcién de
la especie fue traducida como: “Cabeza, térax y patas amarillas; vientre negro, halterios blancos, alas incoloras.”
(Keller, 2007)

En 1974 Richard Lewontin, utiliz “moscas del vinagre” con el objeto de determinar la variabilidad genética
presente en diferentes poblaciones, para ello utilizé una técnica de separacién de proteinas a partir de su tamafio y
carga eléctrica, (electroforesis de enzimas) demostrando que hay mas variacion genética de lo que tedricamente se
podria esperar. (Gonzalez-Astorga, 2021)

La primera mutaciéon homeotica fue descrita por Bridges a principios del siglo pasado. Thomas Morgan
encontré mutaciones en Drosophila donde la parte anterior del tercer segmento toracico habia sido reemplazada por
la parte anterior del segundo segmento torécico. Lewis, a finales del afio 70 encontré el gen responsable del fenotipo
bithorax, a partir de lo cual se aislaron proteinas con el homeodominio en su estructura, algunas de las cuales se
encuentran relacionadas con mutaciones en los genes homeoticos. (Perera et al., 2006)

El grupo de Hogness en Stanford marco la nueva era en la Biologia al lograr la clonacién del primer gen
homedtico, el gen Ultrabithorax, posteriormente se clonaron otros genes homeéticos como Antennapedia, abdominal-
A, abdominal-B y posteriormente el resto, logrando identificar la naturaleza de los productos génicos de los genes
HOX. (Morata, 2001)

Se logré determinar que los genes y proteinas de Drosophila melanogaster comparten homologia con genes
y proteinas de los vertebrados, lo cual permiti a la genética y biologia del desarrollo identificar procesos que se
desarrollan en la mosca, y que estan conservados en el desarrollo de organismos superiores, dando paso al estudio
de genes involucrados en enfermedades humanas. (Betti, 2016)

Las bases de datos de informacion gendmica, revelaron que la mosca Drosophila y el ser humano comparten
méas del 60% de los genes, y de este porcentaje un 75% causan enfermedades en los humanos, adicionalmente

poseen mas del 90% de genes relacionados con la génesis del cancer en los seres humanos. (Yamamoto et al., 2014)
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5.2. DEFINICION, CLASIFICACION Y ESTRUCTURA DE LOS GENES.

5.2.1. GENOMA.

El genoma constituye, las caracteristicas genéticas y hereditarias, que determinan las diferencias existentes
entre los seres vivos. Su estudio, ha permitido desarrollar importantes avances y mejorar la calidad de vida de los
seres humanos y de otras especies en general. EI mismo se encuentra en el ADN o acido desoxirribonucleico y se

caracteriza por ser unico e irrepetible; el genoma humano contiene 6x10° pares de bases.

5.2.2. ESTRUCTURA DE LOS GENES.

El gen constituye la secuencia de ADN cromosémico que contiene la informacién requerida para fabricar una
molécula de ARN y en el caso del ARN mensajero una proteina, ocupa un sitio particular del cromosoma denominado
locus, comprenden alrededor del 10% del ADN nuclear; los genes constituyen entidades biologicas mediante las
cuales los rasgos fisicos se transmiten de padres a hijos. (Robertis 2014).

Los genes poseen segmentos superfluos de ADN llamados intrones, intercalados entre segmentos Utiles
llamados exones. La molécula completa de ARN, que surge de la transcripcion se llama transcripto primario, se
transforman en ARNm funcional antes de salir del nicleo, en esta molécula se copian no solo los exones sino también
los intrones que forman parte del segmento codificador. EI gen posee partes funcionales que le que le ayudan a
regular su actividad:
¢ Promotor: sector genético que sefiala a partir de que nucleétido el gen debe comenzara transcribirse € inicia la

transcripcion, se encuentra localizado cerca del extremo 5” del segmento codificador.
o Regulador: sector genético que sefiala cuando y cuantas veces el gen debe comenzara transcribirse, localizado
lejos del segmento codificador, comprende secuencias amplificadoras y secuencias inhibidoras.

e Seial de terminacion: marca la conclusién de la sintesis de ARN.

5.2.3. ESTRUCTURA DEL GEN QUE CODIFICAN ARN MENSAJERO
Generalmente el promotor tiene dos elementos. La combinacién mas comin comprendelas secuencias

llamadas cajas TATA y CAAT, ubicadas cerca del codificador. La caja TATA (TATAAAA), se encuentra a 25
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nucledtidos del primer nucledtido del segmento codificador. La caja CAAT(GGCCAATCT) se encuentra en el mismo
lado, aproximadamente 75 nucledtidos, del segmento codificador, es decir 50 nucledtidos de la secuencia TATA.
Los reguladores, tanto amplificadores e inhibidores también se encuentran corriente arriba respecto del
extremo 5 del segmento codificador, a miles de nucledtidos de distancia del segmento codificador.
En el segmento codificador, los segmentos de ADN utilizables y los segmentos no funcionales se alternan,
igual que en los transcriptos primarios se denominan exones e intrones. No se puede identificar la secuencia de
terminacién, sin embargo, en un sector previo a ella encontramos la secuencia AATAA, conocida como sefial de

poliadenilacion necesaria para completar la sintesis del transcripto primario.

CAAT TATA  Exon2  Intron 1 Exon 2 Intron 2 Exon 3
§  F Ber  AcGr  AGHARTAAAY 5
15 2h 1
\‘ //
. Codificador N

Hequlador Promolor

Figura 1. Organizacion del gen que codifica al ARNm en los genomas eucariéticos. Se observa la estructura del gen con sus
diferentes elementos: promotor, regulador,codificador. (Tomado de Biologia celular y molecular, por E. Robertis, 2014, El
Ateneo).

5.3 CLASIFICACION DE LOS GENES.

Dentro del escenario de investigacién biologica, representa un desafio interesante, conocer las
caracteristicas funcionales y evolutivas de los genes, debido ala aparicion frecuente y constante de datos de nuevas
secuencias genéticas. Por ello es importante una clasificacién evolutiva de los genes basada en la ortologia y

paralogia que permitan describir relaciones de homologia entre los mismos.

5.3.1. HOMOLOGIA.
Las secuencias que estan relacionadas evolutivamente son conocidas como homoélogas, son aquellas que,
aunque difieren en los detalles derivan del mismo plan corporal. Se puede comparar dos genes, realizando

alineamientos de sus secuencias, lo que nos permitiria identificar si poseen suficiente similitud como para determinar
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la existencia de homologia entre ellos. Es importante diferenciar entre similitud y homologia, la primera es
independiente de la evolucidn, mientras que la homologia es una caracteristica que describe la historia evolutiva.

(Webber & Ponting, 2004)

53.2. GENES ORTOLOGOS.

Dos genes son ortélogos, cuando son homoélogos de diferentes especies y derivan de un gen en el Gltimo
ancestro comun, presentando las mismas funciones biologicas. Los genes ortlogos son secuencias homologas
derivadas de un evento de especiacion a partir de una sola secuencia ancestral en el Ultimo ancestro comun de las
especies que se comparan. Los ortblogos cumplen funciones semejantes en especies que estan estrechamente
relacionadas. (Fernandez, 2012.)

Los genes ortdlogos estan relacionados evolutivamente y su caracterizacion estd comunmente relacionada
con los arboles filogenéticos. Es decir, demanda la obtencion de homdlogos, la generacion de multiples alineamientos
correctos para cada grupo de dominios homoélogos, la construcciéon de un arbol filogenético por cada grupo y
posteriormente la extraccién de ortdlogos. Mientras que los genes parélogos son copias duplicadas dentro de un

genoma que pueden ser producidos por el fenémeno de poliploidizacién o duplicaciones en tandem. (Solis, 2008).

5.4. GENES HOX.

Los genes HOX forman parte de la familia de genes homeobox, los mismos que poseen una secuencia de
180 pb que se llama “homeobox”. Esta secuencia fue descubierta y descrita por primera vez en el genoma de
Drosophila melanogaster, a partir de ello también se encontrd en organismos pluricelulares, como plantas, hongos,
esponjas, al igual que en los vertebrados, incluido el  ser humano. (Verena, 2017). Las secuencias de homeobox
descubiertas y posteriormente analizadas fueron muy parecidas a las de Drosophila, determinandose que el
“homeobox” codifica una secuencia de 60-aminoacidos de largo, segmento polipeptidico que fue denominado como
"homeodominio”. (Gehring et al. 1994).

Los genes HOX son pequefios, estan formados de dos exones separados por un intrén, tienen una longitud
gendmica de 5-10 kb en comparacion con la media para genes codificadores de proteinas de 27 kb; el exdn estd

localizado cerca del extremo 3'y contiene el homeobox de 180 pb que codifica el homeodominio de la proteina HOX.
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Estas proteinas homeobox actuarian como factores de transcripcion especificos con el homeodominio como motivo

de unién al ADN. (Grier et al. 2005)

Exon 1 Exon 5

5 A intron
HOX Gene ‘

HOX Protein
Homeodomain

NH,

PBX interacting motif

Figura 2. Estructura del gen HOX y la proteina HOX. que codifica al ARNm en los genomaseucariéticos. Se observa el gen HOX
con sus dos exones, separados por un intrén; ademas se representa la proteina HOX con el Homeodominio. (Tomado de The
pathophysiology of HOX genes and their role in cancer. (p.154-171), por Grier et al., 2005, The Journal of Pathology, 205).

El homeodominio posee un motivo de unidn al ADN de tipo hélice-giro-hélice. La mayor parte de las proteinas
HOX, contienen una secuencia de seis aminoacidos cerca del homeodominio, el mismo que funciona como sitio de
unién para cofactores que incluyen proteinas TALE como PBX y MEIS. Sin embargo, algunas proteinas HOX carecen
de este hexapéptido. (Erselius, 1990)

En los seres humanos se han aislado 39 genes HOX, los mismos que estan clasificados en cuatro grupos
diferentes: HOXA, HOXB, HOXC y HOXD. Estos genes HOX son importantes en varios procesos bioldgicos como
sefializacién mediada por receptores, muerte celular programada, adicionalmente  las proteinas HOX estan
implicadas y activas en mecanismos moleculares importantes como replicacién y reparacion del ADN, traduccién del
ARNm vy la degradacién de proteinas mediante ubiquitinas, revelandose actividades no transcripcionales de las

proteinas HOX. (Rezsohazy et al., 2015)

5.5. DESARROLLO Y ORGANIZACION GENETICA DE DROSOPHILA MELANOGASTER

Drosophila es un pequefio insecto de 1 mm de largo, formado por un millén de células, con un ciclo biologico
muy corto de 9-10 dias, facil de cultivar en el laboratorio. El modelo tridimensional que marca el establecimiento del
plan corporal de Drosophila, comprende la expresion génica jerarquica, mediante la cual grupos genéticos rectores

controlan la expresién de genes subordinados siguiendo una secuencia escalonada de eventos.



18

La mosca Drosophila se desarrolla, a partir de una larva, como producto de la fecundacion, luego de formarse
la célula huevo y atravesar el periodo embrionario. La larva esta formada por la sucesion de segmentos: uno cefalico,
tres toracicos y ocho abdominales, que le otorgan una marcada polaridad espacial, ya que tan pronto como aparecen
se configuran los ejes cefalocaudal, dorsoventral y medio lateral del cuerpo larvario.

La larva se convierte en mosca a partir de grupos celulares llamados discos imaginales, los mismos que dan
origen a las estructuras externas de la mosca, por ejemplo, de un par de discos surgen las antenas y los 0jos, de otro
las alas y parte del térax, de otros las estructuras que originan el abdomen; las partes mencionadas correctamente
ensambladas, forman el cuerpo adulto llamado imago

El plan corporal mencionado, esta regulado por una compleja red de genes reguladores, que ejercen sus
funciones apenas se forma la célula huevo. Primero actlan los genes de la polaridad de la célula huevo, luego actlan
los genes segmentarios que son de tres clases: genes de hendidura, genes de la regla par y genes de la polaridad de
los segmentos, estos se expresan, en el orden mencionado, activados por sefiales posicionales previamente
establecidas. (Robertis ,2014).

Los genes de hendidura dividen al embrién en regiones grandes, vistas como bandas transversales en el eje
anteroposterior, y estos activan a su vez la expresion de los siguientes genes en cascada, los genes de la regla par y
los genes de la polaridad de los segmentos. Los genes de la regla par se expresan de manera alterna, y controlan
segmentos pares es decir uno de cada dos, determinando la naturaleza de éstos, la accion de los genes “gap” y de la
regla par activa la expresion de los genes de polaridad de segmento, que definen los limites y la polaridad de los
mismos. (Uribe, 2019). Finalmente se expresan los genes homedticos, activados por productos de genes que
actuaron anteriormente, originan los discos imaginales y las estructuras externas de la mosca adulta.

Todos los genes mencionados participan en la construccion del plan corporal, mediante una sucesion de
activaciones en cascada, que va marcando la diferenciacidn correspondiente y al mismo tiempo preparando al gen
préximo en activarse, siguiendo una direccién céfalo-caudal; por otra parte, el producto de cada gen influye sobre
los genes que se expresaron anteriormente, imprimiendo en las células un determinado e indeleble valor posicional
(Robertis, 2014)

Los genes involucrados en la formacién del plan corporal son los llamados genes rectores, ya que controlan
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la expresion de genes que actlan siguiendo un orden jerarquico, estos codifican factores de transcripcion especificos,
que tienen en comdn un segmento de 60 aminoacidos llamado homeodominio, codificados por genes homedticos que

tienen una secuencia de 180 pares de nucleotidos llamada caja homedtica por ello su nombre.

5.5.1. GENES HOMEOTICOS DE DROSOPHILA MELANOGASTER.

Gracias a importantes investigaciones realizadas sobre la familia de genes HOX, se han descubierto, varios
hallazgos fundamentales sobre las caracteristicas, funciones y los mecanismos de regulacion de esta familia de genes

conservados en el desarrollo, la enfermedad y la evolucion.

Los genes Homeobox (HOX), son factores de transcripcion altamente conservados a través de la evolucién,
se originan mediante ciclos repetidos de duplicaciones en tdndem a partir de un gen ancestral denominado ProtoHOX,
mutacién necesaria para generar un nuevo limite de expresion a lo largo del eje embrionario y adquisicién de una

nueva funcion de patron HOX. (Gaunt & Gaunt, 2016).

Debido al importante papel que cumplen estos genes como reguladores generales del desarrollo, es
necesario conocer cuantos de estos genes existen en el genoma de Drosophila. Se ha descubierto que el conjunto
de genes homedticos primarios, llamado complejo HOX, consta de ocho genes relacionados con el desarrollo de los
segmentos cefélicos, toracicos y abdominales. (Morata, 2001). Estos genes no estan distribuidos al azar en los
cromosomas, se encuentran agrupados en dos complejos génicos: el Complejo Antennapedia (C-ANT), que incluye
desde la region proximal a distal, y el Complejo Bithorax (C-BX), que incluye a Ultrabithorax (Ubx), abdominal-A (abd-
A) y abdominal-B. (Del Saz Soler, 2018). El complejo de genes HOX, localizado en el cromosoma 3, comprenden el

ANT-C que contiene 5 genes y el BX-C que contiene 3 genes HOX. (Bofarull, 2005).
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Figura 3. Genes HOX en la mosca Drosophila melanogaster. Posicion de los genes HOX a lo largo del cromosoma y la
correspondiente zona del cuerpo de Drosophila melanogaster en donde se expresan. (Tomado de Hoxgenesoffruitfly.svg,por
Philip,2017, imagen de dominio pdblico) (https://commo.ns.wikimedia.org/wiki/File:Hoxgenesoffruitfly.svg)

El complejo bitérax (BX-C) marca la identidad de la porcién del cuerpo de Drosophila, contiene 3 genes
denominados, Ultrabithorax (Ubx), abdominal-A (abd-A) y abdominal-B (abd- B) que contienen un homeobox. Los
genes abd-A son responsables de la identidad especifica de los parasegmentos 7 a 9 y también son necesarios para
el correcto desarrollo de los parasegmentos 10 a 13. Los parasegmentos son surcos que marcan las areas
corporales mediante la accion de genes de la regla par. (Busturia et al., 1989)

El andlisis molecular del complejo BX determind que contiene tres unidades de transcripcion
correspondientes al 2% de la secuencia total. EI 98% restante esta formado por varias regiones reguladoras que
otorgan la especificidad espacial y temporal de la expresion delos productos proteicos (Gonzalez, 2007)

El gen abd-A de la familia Drosophila, presenta una region codificadora de proteinas y dos regiones
reguladoras en cis. La region regulador; 1, 3' a la unidad de transcripcion, contiene elementos reguladores positivos
y negativos. La region reguladora 2, 5' a la unidad de transcripcion, establece el nivel correcto de actividad abd-A en
los metdmeros abdominales. (Busturia et al 1989.) De manera general, las regiones reguladoras-cis estan
potencialmente estructuradas y muestran una compleja organizacion molecular formada por aisladores, silenciadores,
amplificadores y promotores basales (Levine, 2003).

Si consideramos que los genes homedticos son responsables de otorgar la identidad de segmentos o

determinar el desarrollo del plan corporal, es indudable que, cuando en estos genes ocurran mutaciones, se inactiven
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0 se expresan en lugares inusuales causando que segmentos del cuerpo adquieran nuevas o distintas identidades.
Habitualmente el gen homedtico Antennapedia, se expresa en el segundo segmento del térax de la mosca,
desde que la mosca es un embridn diminuto y se mantiene en la mosca adulta; el gen actua como un regulador
maestro, poniendo en marcha el programa genético que origina el segundo par de patas de la mosca y otras
estructuras especificas del segmento. Sin embargo, una mutacién genética de este gen podria ser responsable de
que su expresion, se extienda a la cabeza de la mosca, creciendo patas en la cabeza de la mosca en lugar de antenas.
Por otra parte, la mutacion del gen Ultrabithorax, determinara que pequefias estructuras llamadas halterios
responsables de ayudar a mantener el equilibrio de la mosca, se conviertan en un segundo conjunto de alas ubicadas

detrés del par normal. (Del Saz Soler, 2018)

Antennapedia

Figura 4. Complejo Antennapedia de Drosophila melanogaster. Ubicacion del complejo Antennapedia. (Tomado de Hox genes
of fruitfly. Svg por Philip,2017, imagen de dominio pablico. (https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Hoxgenesoffruitfly.svg)

S

Ultrabithorax

Figura 5. Complejo Ultrabithorax de Drosophila melanogaster. Ubicacion del complejo  Ultrabithorax de Drosophila melanogaster
Tomado de Hoxgenesoffruitfly.svg, Philip,2017, dominio pablico. (https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Hoxgenesoffruitfly.svg)


https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Hoxgenesoffruitfly.svg
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5.5.2. GENES HOX EN EL SER HUMANO.

Los genes HOX se encuentran presentes en todos los animales estudiados donde determinan el desarrollo
de cada parte del cuerpo en el lugar apropiado del mismo. Se ha confirmado que un gen HOX humano puede sustituir
a su equivalente de la mosca, obviamente el desarrollo de un érgano es mucho mas complejo y es el resultado de
muchas interacciones entre genes. (Castagnino, 2004)

La superfamilia de genes HOX, codifican para una gran variedad de homeoproteinas que actuan como
factores de transcripcion. EI homeodominio de los genes HOX puede unirse a secuencias especificas de ADN en sus
genes blanco y regular su expresion. (Lépez-Romero et al., 2015). Estas proteinas, se originan o estan codificadas
por una secuencia génica comun de 180 pares de bases que presentan un dominio de unién de tipo hélice-vuelta-
hélice, conformado por 61 aminoacidos que permite su unién al ADN; determinando la activacién o represion de genes.
(Saha et al., 2017)

En el genoma humano, de acuerdo a la semejanza de secuencia y la similitud de ubicacién en el cromosoma,
los 39 genes pertenecientes a la familia HOX estan distribuidos en cuatro grupos: HOXA, HOXB, HOXC y HOXD,
ubicados en distintos cromosomas:7p15, 17q21.2, 12913, 2931, respectivamente. (Paco, 2020). Cada grupo presenta
de 9a 11 genes que se alinean en 13 grupos paralogos, (HOX1 a HOX13) segln la similitud de secuencia y la posicion
dentro del grupo. (Rux & Wellik, 2017).

Ademas de activarse durante el desarrollo embrionario, los genes HOX se expresan en diversos tejidos
adultos, donde estarian implicados en una variedad de rutas biologicas que incluye la homeostasis, diferenciacion
celular y el mantenimiento de la funcién organica; sin embargo, sus funciones no han sido totalmente definidas y aun
queda mucho por investigar.

En relacién a los estudios realizados en dichos genes, se ha determinado que existen diferencias en los
patrones de expresion en cancer de mama, prostata, higado, cabeza y cuello, leucemia, y otros. Sin embargo, el
mecanismo molecular exacto por el cual estos cambios ocurren, no se conocen con precision (Platais et al. 2015). En
un estudio de cancer de cuello uterino se determiné la expresion alterada de 4 grupos HOX en comparacion con

muestras histopatolégicamente normales. (Saha et al., 2017)
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Figura 6. Genes Hox en el ser humano. Origen y agrupacion, espacio-temporal de los genes HOX en el ser humano. (Tomado
de The pathophysiology of HOX genes and their role in cancer. (p.154-171), por Grier et al., 2005, The Journal of Pathology, 205)

5.5.3.

GEN HOXC6 EN HOMO SAPIENS

Este gen pertenece a la familia homeobox, codifica una familia altamente conservada de factores de

transcripcién que desempefian un papel importante en la morfogénesis de todos los organismos multicelulares. Los

mamiferos poseen cuatro grupos de genes homeobox similares, HOXA, HOXB, HOXC y HOXD, que se encuentran

en diferentes cromosomas y constan de 9 a 11 genes dispuestos en tandem.

HOXC®B, es uno de varios genes HOXC ubicados en un grupo en el cromosoma 12q13.13. Tres genes,

HOXC5, HOXC4 y HOXC6, comparten un exon no codificante 5. Las transcripciones comprenden el exén compartido

empalmado con los exones especificos del gen, o pueden incluir solo los exones especificos del gen. Adicionalmente,

se han encontrado variantes de transcripcién empalmadas que codifican diferentes isoformas para HOXC6. (NCBI).

Codifica la proteina Homeobox HOXC6 Homeobox HOXCG.
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Figura 7. Gen HOXCG en el ser humano. Ubicacion del gen HOXC6 dentro del cromosoma 12 en el ser humano. (Tomado de
Biblioteca Nacional de Medicina (EE. UU), Centro Nacional de Informacion Biotecnoldgica; (NCBI) 2004 — [citado 2022-12-29].
Disponible en:https://www.ncbi.nim.nih.gov/gene)
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Figura 8. Proteina HOXC6. Estructura tridimensional de la proteina HOXC6 codificada por el gen HOXCG en el ser humano.
(Tomado de proteina HOXC6 PDB 1ahd.png, (2015).

5.5.4. DESREGULACION DE GENES HOX Y CANCER.

El cancer aumenta dia a dia su frecuencia que se calcula que millones de personas mueren a causa de esta

enfermedad, constituye la segunda causa de muerte en el mundo, después de las enfermedades

cardiovasculares, sin embargo, la invasién y metastasis corresponden a la primera causa de muerte
relacionada con el cancer. (Paco et al., 2020). Se caracteriza por un crecimiento celular incontrolado, cuya
base es genética, las células se multiplican, aunque el organismo no precise de ellas, surge luego de

sucesivos estados precancerosos por los cuales atraviesan generaciones de células. (Soliz, 2011)

Los genes HOX en procesos tumorales muestran un patrén de desregulacion temporoespacial diferente al
de los tejidos y 6rganos normales. Ademas, el aumento patologico del nivel de expresion de los genes HOX en tejidos
especificos, desencadena el mecanismo que permite explicar el relevante papel en el cancer.

En condiciones normales los genes HOX se comportan como genes supresores de tumores en varios tipos
de cancer; su expresion anormal puede afectar la proliferacion celular, la diferenciacién, la apoptosis, la motilidad, la
angiogénesis, la autofagia y la sefializacion del receptor celular. En general la alteracion del nivel de expresién
relacionado con la regién cromosoémica puede conducir a enfermedades y defectos del desarrollo, especialmente
cancer humano. (Feng et al., 2021)

La expresién anormal de los genes HOX esta tipicamente asociada con oncogénesis y puede variar de
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acuerdo con el tipo histologico y la etapa de progresion del cancer, incluida la metastasis. (Lopez-Romero et al., 2015)
Diferentes tipos de cancer incluidos cancer de pulmon, prostata, mama, colon, vejiga y tiroides, asi como cancer de
ovario, muestran diferentes cambios en la expresion de los HOX, sea por un incremento de expresiéon cuando
comUnmente esta es baja en los tejidos normales, 0 como una expresion de novo cuando comunmente no existe en
los tejidos sanos. Los genes HOX son responsables de la diferenciacién celular normal y el mantenimiento de células
diferenciadas y su desregulacion es importante en la transformacion celular o en la progresién tumoral. (Lopez-
Romero et al., 2015)

La expresion anormal de los genes del grupo HOX constituyen una parte integral de mecanismos reguladores
relacionados con la homeostasis del tejido adulto normal, el mantenimiento y la activacién del proceso de
autorrenovacion de células madre, fundamental para la transformacion maligna. La expresién desregulada de genes
pertenecientes a la familia HOXC, particularmente HOXC4 a HOXC9, HOXC11 y HOXC13, muestran un aumento
predominante en la mayoria de los tipos de tumores sélidos, excepto en canceres de ovario. (Saha et al., 2017)

Mutaciones en los genes HOX, estan relacionadas con diferentes tipos de céncer, y se han relacionado con
el inicio y la progresion de procesos tumorales ya que estos pueden activar o inhibir diferentes procesos celulares e
incluso exhibir comportamientos antagoénicos en diferentes tejidos. (Paco et al., 2020)

Una caracteristica distintiva del cancer influenciado por los genes HOX, es la inflamacion, ya que las células
cancerosas estimularian la proliferacién celular anormal; el movimiento celular que promueve los procesos de
migracién e invasion dependen del suministro de enzimas que degradan la matriz, como las metaloproteinasas, grupo
de enzimas que pueden descomponer proteinas, como el colageno, que normalmente se encuentran en los espacios
intercelulares. La division celular descontrolada que marca el inicio del cancer implica no solo la alteracion de la
proliferacion celular y la resistencia a la apoptosis, sino también cambios en el metabolismo energético para impulsar
el crecimiento y la divisién celular. (Pago et al., 2020)

También es importante considerar que todo el locus HOXC esta asociado a una gran cantidad de tipos de
cancer tales como sarcoma, glioblastomas, pulmén, vejiga, melanomas y carcinomas transicionales (Cantile et al.,
2009) Adicionalmente, se ha identificado expresion de novo en lineas celulares de cancer de colon, asi como una tasa

de expresién mayor asociada a tumores primarios. El cluster C es considerado uno de los mas activos en neoplasias
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de tracto urogenital, sobre todo aquellos genes que se encuentran en las regiones préximas a 5" (Garcia, 2018).

HOXC6 juega un papel fundamental en el desarrollo del linfoma, estimula la proliferacion de células de
cancer gastrico al actuar como un oncogén; sin embargo, la disminucion de su expresién llevaria a una menor
proliferacion de ciertas células cancerosas. Con la isoforma HOXC6-1, no hubo efectos estadisticamente significativos
sobre la migracion, la invasion, la apoptosis o la proliferacion cuando se regul6 a la baja. (Lin, 2020). Segun otros
estudios de células cancerosas revelan que la supresion del gen HOXC6 juega un papel en el bloqueo de la cascada
TGF-B/SMAD, lo cual conduce al debilitamiento de la transicién epitelial a mesenquimatosa para el carcinoma de
cuello uterino. (Zhang et al., 2018)

El gen HOXC6 como supresor tumoral se inactivaria por metilacién del promotor y/o una mutacién somatica,
que seria la causa principal de la inactivacién del gen y la desregulacién de sus funciones. afectando las vias de
diferenciacion, proliferacién, crecimiento y renovacion celular normal. (Guerrero-Preston et al., 2014)

El gen HOXCB, estaria involucrado en varios tipos de cancer, incluidos el cancer de pulmén, osteosarcoma
y el cancer de mama, ademas esta asociado con varias progresiones tumorales; ademas el silenciamiento del gen
HOXCG llevaria a la inhibicion de la proliferacion celular anormal y la promocién de la apoptosis en células malignas.

(Zhang, 2018)

i Brain t Head and neck cancer
fOMVELITONS HOXA3,HOXA10,HOXB5HOXC13
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Figura 9. Descripcion general de la participacion de HOX en diferentes tumores en humanos. Descripcién general de la
participacion de los genes HOX en tumores humanos, las letras en rojo indican que los genes HOX estan requlados al alza en el
tumor, mientras que lasletras en azul significan que los genes HOX correspondientes estan regulados a la baja en comparacion.
(Tomado de Homeobox Genes in Cancers: From Carcinogenesis to Recent Therapeutic Intervention, por Feng, Y. et al. Frontiers
in Oncology, 11.).
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5.6. PERSPECTIVA A FUTURO.
5.6.1. GENES HOX COMO DIANAS TERAPEUTICAS

La desregulacion de los genes HOX estd intimamente asociada con numerosas neoplasias malignas
humanas, lo que destaca la participacion indispensable en el desarrollo del cancer mortal. La mayoria de los genes
HOX se activarian como oncogenes o supresores de tumores en el cancer humano, por ello conocer sus reguladores
aguas arriba y aguas abajo contribuirian a dilucidar la funcién de los genes HOX en el desarrollo de procesos
neoplasicos.

Es indiscutible la funcién de los genes HOX en el desarrollo del cancer, cumplen un papel fundamental en
dos procesos agresivos en el desarrollo del tumor, como son la invasion y la metastasis, responsables de la mayoria
de las muertes por cancer. Por otra parte, controlar la expresion de los genes HOX, podrian representar una estrategia
prometedora para prevenir la invasién y la metastasis y disminuir el numero de muertes relacionadas con el cancer.
La deteccion temprana de mutaciones en los genes HOX. podrian ayudar a prevenir el desarrollo de la enfermedad;

un diagnéstico precoz de procesos tumorales disminuiria la mortalidad por esta enfermedad.

6. METODOLOGIA

Este trabajo se desarrollé mediante un enfoque cuantitativo a nivel descriptivo de tipo observacional y de corte
transversal retrospectivo, con informacién almacenada en bases de datos publicas primarias como: GenBank,
UniProt, Ensembl, FlyBase. Para analizar las caracteristicas de los genes HOXC6 y abd-A se utilizé el lenguaje de
programacion Biopython que permitié el acceso a servicios en linea y el procesamiento de la informacion.

El procedimiento general consistié en busqueda del gen de interés, procesamiento de datos, y salida de la
informacién, lo cual involucré los siguientes pasos:

a) ldentificacion de las herramientas bioinformaticas,
b) busqueda de la informacién.

C) recuperacion de secuencias.

d) seleccion del identificador del gen.

e) analisis de los genes abd-A y HOXC6.
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6.1 IDENTIFICACION DE LAS HERRAMIENTAS BIOINFORMATICAS
Biopython: lenguaje de programacién de alto nivel que se utilizd para analizar las secuencias nucleotidicas, las
mismas que fueron manejadas por el objeto Seq. Las funciones de Biopython incluyen analizadores para varios
formatos de archivos de bioinforméatica como BLAST, Clustalw, FASTA, Genbank, acceso a servicios en linea como
NCBI. (Chang et al., 2021.) El objeto Seq tiene funciones incorporadas como: complemento, reverse complement,

transcribe, back_transcribe y translate. (Anexo 1)

GenBank: (http://www.ncbi.nim.nih.gov/genbank/) es la base de datos de secuencias genéticas del National Institutes
of Health (NIH) de Estados Unidos, una coleccion anotada de todas las secuencias de ADN disponibles publicamente
(Nucleic Acids Research, 2008 Jan; 36 (Database issue): D25-30). La base de datos esta alojada en los servidores

del Centro Nacional Para la Informacion Biotecnolégica (The National Center for Biotechnology Information) en EEUU.

NIH National Library of Medicine Iniciar sesion
National Center for Biotechnology Information

[ Disqueds |
Inicto Bienvenido a NCBI Recursos populare
Lista de recursos (AZ) £1 Centro Nacional g Informaciin Brotecnokgica promueve 1a clencia y 1 salud ol bringar acceso a informackn

HOMBNICA Y gendmica
.
Enviar Descargar Apronder

Desarrollar Analizar Investigar

| o NCBI

. Figura 10. Pagina web de acceso a GenBank. Pagina de entrada a la Biblioteca Nacional de Medicina (EEUU) Centro Nacional
delnformacion Biotecnologica; (NCBI) 2004 (Disponible en: https://www.ncbi.nim.nih.gov/gene/)

UniProt: Universal Protein Resource, funciona como un recurso centralizado de secuencias proteicas
(http:/lwww.uniprot.org/uniprot/), permite el libre acceso a secuencias de proteinas, proporciona informacién funcional
derivada de proyectos de secuenciacion del genoma . Contiene informacién sobre la funcion biolégica de las

proteinas, derivada de la literatura de investigacion, es una de las bases de datos de proteinas mas utilizadas.


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/
http://www.uniprot.org/uniprot/),
https://en.wikipedia.org/wiki/Protein_sequence
https://en.wikipedia.org/wiki/Genome_sequencing_project
https://en.wikipedia.org/wiki/Genome_sequencing_project
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UniPro.t..' EXPLOSION Alinear Bisqueda de péptidos mapeo de Identificacién SPARQL Lanzamlento 2022 04 | Estadisticas *

Encuentra tu proteina

Ejemplos: Insulina, APLICACION, Humano, PO5067,id_organismo:9606

UniProt e el principal recurso de alta calidad, integral y de fibre acceso en el munda de secuencias de proteinas e informacion funcional. Cita UniProt **

Proteinas Especies
Base de conocimiento
UniProt

Figura 11. Pagina web de acceso a UniProt. Pagina de entrada a UniProt: la base de conocimiento universal de proteinas en
2021. (Disponible en https.://www.uniprot.org/help/publications)

Ensembl: Esta base de dados recoge los genomas de gran nimero de organismos que se anotan mediante una serie
de programas que localizan en las secuencias distintos tipos de caracteristicas y, entre ellas, la localizacién de genes,
exones e intrones. La base de datos se pudo consultar “on line” a través de la web, utilizando librerias escritas en
lenguaje perl. Ensembl es un proyecto conjunto entre el EMBL-EBI y el Wellcome Trust Sanger Institute, y facilita el

acceso a diferentes genomas eucariotas para analizar.

Iniciar sesion/Kegistrarse

EXPLOSION/ESTUPIDO | VEP | Instrumeritds ¥ €}~ Search all species... q

Ensembl es . or de genomas para

Instrumer BioMart > EXPLOSION/ESTUI Predictor de
> efectos variantes
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esta herramienta de
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enferm s, Las herramientas
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ST, BLAT, BioMart y

Verintea Variant Effect Predictor (VEP) para todas las

especies admitidas
desconocidas espaciosadmiica

Lanzamiento de Ensembl 108
(octubre de 2022)
Busqueda

Todas las especies v | por

Figura 12. Pagina web de acceso a Ensembl. Pagina de acceso al Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del
Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl). Disponible en: https://www.ensembl.org/index.html


http://www.uniprot.org/help/publications)
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
http://www.ensembl.org/index.html
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FlyBase: (http:/flybase.org/) base de datos del organismo modelo Drosophila melanogaster, se utilizd para obtener

informacién del gen abd-A incluida: alelos, aberraciones y otros objetos genéticos, fenotipos, secuencias, existencias,
imagenes, términos controlados e investigadores de Drosophila utilizando las herramientas disponibles en el mend

desplegable "Herramientas" en la barra de navegacion.

FB2022_05, publicado el 29 de septiembre de 2022
&

@ FIyBase Gen: Dmel\abd-A

Hogar  Instrumentos~  Descargas~  Enlaces-  Comunidadv  Especiess  Sobrev  Ayudav  Archivo~

Informacion general .

Simbolo Dmel\ abd-A P D. melanogaster
Nombre abdomen A Simbolo de i6 CG10325
Tipo de funcion gen_codificacion_de_proteinas ID de FlyBase FBgn0000014
Estado del modelo genético Actual La disponibilidad de _ disponible piblicamente
stock
Resumen de genes abdominal A ( abd-A ) codifica un componente del factor de transcripcion que contiene homeobox del complejo bitdrax. Contribuye

al destino del desarrollo de los segmentos embrionarios. [Fecha de la Gltima revision: 2019-03-07] ( FlyBase Gene Snapshot )

Todos los resumenes
Instantanea de genes Resumen automatico Grupo de genes
e

También conocido como abdA, iab-2, iab-4, iab4, Hab

Figura 13. Pagina web de acceso a FlyBase.Fuente: Consorcio FlyBase. (2022)

6.2. BUSQUEDA DE LA INFORMACION: se utilizaron las siguientes palabras clave: nucleotide, gen, HOX, HOXC®,
abd-A, Drosophila melanogaster, protein, humano, transcripcion, hasta ubicar el gen respectivo.
6.3 RECUPERACION DE SECUENCIAS: se recuperd la secuencia de los genes abd-A de Drosophila melanogaster

y del gen HOXC6 de Homo sapiens en formato FASTA del Centro Nacional de Informacién Biotecnolégica (NCBI).

O secuencia completa

Homo sapiens cromosoma 12, ensamblaje primario GRCh38.p14 © Regitn seleccionada de:
Secuencia de referencia NCBI: NC_000012.12 54016888 & 54030823

Graficos  GenBank Actualizar vista

»NC_880912.12:54016888-54030823 Homo sapiens cromosoma 12, GRCh38.pl4 Ensamblaje primario
GCAGAACAGTCCCTCCCTGTAAGAGCCTAACCATTGCCAGGGAAACCTGCCCTGGECGCTCCCTTCATTAG

CAGTATTTTTTTTAAATTAATCTGATTAATAATTATTTTTCCCCCATTTAATTTTTTTTCCTCCCAGGTG Personalizar vista v
GAGTTGCCGAAGETEEGGGCAGCT TGGGGAT A AGAAGTTGAGGGCATCT
CTCTCTTCCTTCCCGACCCTCTGECCCCCANGGRGCAGGAGGAATGCAGGAGCAGGAGTTGAGC TTGGGA
GCTGCAGATGCCTCCECCCCTCCTCTCTECCAGGCTCTTCCTCETGCCCCCTTCTTGCAACTCTCCTTAA
TTTTGTTTGGCTTTTGGATGATTATAATTATTTTTATTTTTGAATTTTATATAAAGTATATGTGTGTGGT
GTGGAGCTGAGACAGGCTCGGCAGCGGCACAGAATGAGGGAAGACGA GAGTGGGAGAGAGAGAG Ejecutar BLAST
GCAGAGAGGGAGAGAGGGAGAGTGACAGCAGCGCTCGETAAGTTTTTCCTTATTGGTTCAAATATETAAC
TAATGGTCCGTGGCGGTTTCAAGAATAGGACAGCAGCGGCTTCTCTTGGTTAGGGAGAAGAGGGEECTGE
CGAGAGGGTGEGCGCGTAGTTAATTATGGGGA ATTGGC GGGGTTAAACTGG Resalte las caracteristicas de la secuencia
AATACCGGTAACTGGTAGTGGEGCGATTGTETTGTCCTGATGTCACTGTGTGCCAAGT TGGGGGETGGGGA

GGCAAGGGAACAGCACCTGTEGGGCTCAAGCCGGCGETCTAGGGCGCCAGCTCTCTGCTGCCCACTETGT

CAGTACCTGCTTATTATAGATCTTCGGTCTCTTGGC TAATGGAACTEGGTCEGAGCEGAACTGGAAGCTC

Analiza esta secuencia

ESCOQEV Imprimacienes

AAGCTCCAGGCAGGAGAGAGAACTTAGAGGCTGTGCCCATTGCCCCCTAAGCAAAGT TAGCCCCCCAACC
CCCAAACAAACTTTCCAGCTTCCCCTCCCTGTCTGGCAGCCCCCTCCCTCCCAGAGAGLGCGACTGCTAG
AGCTCACACATGCGCAGTGTGGGCCCAGGGCCGEECCALCGAGCAGGAAGCCGGLGCAGCTAGGCGGCLE
GCGGEGCCTATTAATTGGCAAT TAGGGGGEAGGCTGETGACTGGTGCGCETCAGCCGAGAGGAGAGCGTC
TGCCCACCCCCTGCTCCCGCCCCCACTCGEGLGRATGEAAGGGTEGEAGGTGCCCTGLGTTEGETGRAGG
GTGGAGGTTGTAGGGTEGEGETGGGGEATGCTGTACTCAAAAGCCATCTTGTGCTCAGAGAAAAGAGGLC
TACCGGCTTTCCCTTCCGGEETCCAGCGCCCCTCACCCCCAGCCGCGGCCATCCCAGCCGGEATGCCCCAC
TEGACCGGGATGCCCGLTCGCCACGCATGECTGCTCTGGGCTAGGACCTGCCTCGCCTCGGEGEEAGGTG
GAAATGGGGAAGGCCCTAGGCTGGGCGGGGACAGGCCCAGTCCTCCTGGTAGAGTCTCCTAGGTGCTGTG

Informacién relacionada
Asamblea

Bioproyecto
Proteina
PubMed

Taxonomia

Figura 14. Secuencia de nucledtidos del gen HOXC6. (Tomado de Biblioteca Nacional de Medicina (EE. UU), Centro Nacional

de Informacién Biotecnolégica; (NCBI) 2004 Disponible en: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/



http://flybase.org/)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/
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6.4. SELECCION DEL IDENTIFICADOR DEL GEN A ESTUDIAR: Posteriormente se eligieron dos transcriptos del
gen HOXCG del repositorio Ensembl cuya caracteristica comin es que en todos ellos evaluaban el nimero de
exones, intrones, dominios y caracteristicas, alelos variantes y la asignaciéon a un determinado nimero de sondas
oligo. Se seleccioné los transcriptos HOXC6-201, HOXC6-203. Ademas se eligié el transcripto del gen abd-A-RB que
presenta el homeodominio conservado, cuyo identificador es FBtr0083388.

Los datos de expresion de los genes previamente mencionados se obtuvieron de la plataforma UniProt, en
donde se encontro la siguiente informacion de los genes HOXC6 y abd-A: nombres y taxonomia, ubicacién subcelular,
enfermedad y variantes, procesamiento, expresion, interaccion, estructura, familia y dominios, secuencia e Isoforma,
proteinas similares. Se accedi6 a la opciéon taxonomia del gen abd-A, y se encontr6 la base de datos FlyBase, en
donde se realizd una blsqueda de ortologia  utilizando las herramientas disponibles en el menu desplegable
"Herramientas" en la barra de  navegacién, en donde se encontr6 el Gen HOXCG.

6.5 ANALISIS DE LOS GENES ABD-AY HOXC-6
Una vez obtenida la secuencia de los genes HOXC6 de Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster
se trat6 los objetos Seq como si fueran cadenas normales de Python,y se obtuvo la longitud de los elementos de la
cadena. Se agregaron las librerias necesarias para realizar el andlisis de la secuencia del gen y se importé la
secuencia del gen HOXC6 y abd-A del NCBI.
Sa aplico el método de transcripcion integrado del objeto Seq, se transcribio la hebra de codificacion en el
ARNm correspondiente. Adicionalmente utilizando uno de los métodos biologicos del objeto Seq que usan objetos de
tabla de codones derivados de la informacion del NCBI se logro traducir el ARNm resultante en la secuencia de
aminoé&cidos de la proteina correspondiente. Finalmente se import6 la libreria matplotlib, y se compar6 el nimero de
nucleétidos, adenias, timinas, y aminogcidos codificados por los genes HOXC6 y abd-A
In [7]: from Bio import SeqI0
from Bio.SeqUtils import GC
for seq_record in SeqI0.parse("/usr/local/bioinf/sampledata/t-coffee/sequence.fasta" ,"fasta"):
print(seq_record.id)

print(repr(seq_record.seq))
print(len(seq_record))

NC_000012.12:54016888-54030823
Seq( 'GCAGAACAGTCCTCCCTGTAAGAGCCTAACCATTGCCAGGGAAACCTGCCCTGG. .. TTA")
13936


https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Variation_Transcript/Table?db=core%3Bg%3DENSG00000197757%3Br%3D12%3A53990624-54030823%3Bt%3DENST00000243108
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Oligos?db=core%3Bg%3DENSG00000197757%3Br%3D12%3A53990624-54030823%3Bt%3DENST00000243108
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Oligos?db=core%3Bg%3DENSG00000197757%3Br%3D12%3A53990624-54030823%3Bt%3DENST00000243108
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/Summary?db=core%3Bg%3DFBgn0000014%3Br%3D3R%3A16807214-16830049%3Bt%3DFBtr0083388
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#names_and_taxonomy
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#subcellular_location
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#disease_variants
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#ptm_processing
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#expression
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#interaction
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#structure
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#family_and_domains
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#sequences
https://www.uniprot.org/uniprotkb/P09630/entry#similar_proteins
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Se guardd la secuencia para su manejo de manera mas sencilla

10 [7]: seq 1= seq recond.seq

Se imprimid la secuencia para comprobar la integridad de la misma.
In [B]: print(seq 1)

Se obtuvo el nimero de Adeninas y se guardd en una variable.
In [16]: 3 seql=seq 1.count('A')
orint (3 seql)

Se obtuvo el nimero de Timinas y se guardé en una variable.

In [11]: t seqleseq L.count('T')
pmnt(t_ eql)

Se obtuvo el complemento de la secuencia de ADN

In [11]: Seql C=seq record.seq.complement()
print(Seql ()

Se transcribié la secuencia del gen HOXC6 para lo cual primero, se cred seqobjetos para las hebras de ADN de

codificacion y plantilla.

In [21]: trans_seq=seq record.seq.transcribe()
print("\n")
print(trans seq)
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Posteriormente  mediante la traduccion del ARNm se obtuvo la proteina de nuestra secuencia y la cantidad de

aminoacidos lo guardamos en una variable.

10 [4]: seq tradueseq 1. translate(stop synool=")
orintseq_trad)
Lensed traduz en(seq trad|
onint enseq tradu)

Posteriormente se importo la secuencia del gen abd-A

In [13]: for seq_record 2 in Seql0.parse("C:/Users/momta/Downloads/sequence mosca.txt","fasta"):
orint(seq_record 2.id)
orint(repr(seq_record 2.5eq))
orint(len(seq_record 2)) # NUMERD DE NUCLEOTIDOS

Se guardé la secuencia del gen abd-A para su manejo de manera mas sencilla
In 14 se0 Desq recond 1.5

Se guardé el numero de nucleotidos del gen abd-A en una variable para su comparacion.

In [15]: nuc_nosca=len(seq_record 2)
print(nuc_nosca)

Se obtuvo el nimero de Adeninas en la secuencia del gen abd-A

In [16]: a seq2=seq 2.count('A’)
print(a seq?)

Se obtuvo el nimero de Timinas en la secuencia del gen abd-A

In [17): t_seq2=seq 2.count('T' J#TININAS
orint(t_seql)



Se obtuvo
In [18]:

Se generd
In [19]:

Se generd
In [28]:

In [21]:

In [22]:

la proteina de nuestra secuencia y la cantidad de aminoacidos se guardé en una variable

seq_tradu 2=seq 2.translate(stop symbol="')
print(seq tradu 2)

lenseq trady 2=len(seq tradu 2)
print(1enseq_tradu_2)#nunera de aminoacidos, codones

un gréfico de barras para la comparacion de nucledtidos:

import matplotlib.pyplot as plt

fig, ax = plt.subplots()

plt.title("NUMERO DE NUCLEQTIDOS")
plt.xlabel("SECUENCIAS')

plt.ylabel( NUCLEOTIDOS')

ax.bar([ 'HOMD SAPIENS','MOSCA'], [nuc_homo, nuc_mosca])
plt.show()

un gréfico de barras para la comparacién de adeninas, timinas y aminoacidos

fig, ax = plt.subplots()

plt.title("NUMERO DE ADENINAS")

plt.xlabel( ' SECUENCIAS')

plt.ylabel('ADENINAS')

ax.bar( [ "HOMO SAPIENS','MOSCA'], [a_seql, a_seq?])
plt.show()

fig, ax = plt.subplots()

plt.title("NUMERD DE TIMINAS™)

plt.xlabel( SECUENCIAS')

plt.ylabel( ' TIMINAS')

ax.bar([ 'HOMO SAPIENS','MOSCA'], [t_seql, t_seq2])
plt.show()

fig, ax = plt.subplots()

plt.title("NUMERO DE CODONES")

plt.xlabel( ' SECUENCIAS')

plt.ylabel('CODONES')

ax.bar([ 'HOMO SAPIENS','MOSCA'], [lenseg_tradu, lenseq_tradu_2])
plt.show()

Adicionalmente se obtuvo la tabla de aminoacidos correspondiente al codigo genético.

In [3]:

standard table = (odonTable. unanbiguous dna by name["Standard']
orint (standard table)
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Para cumplir el tercer objetivo, la identificacion de la regién cromosomica, el nimero de transcritos codificantes

correspondientes al gen abd-A de Drosophila melanogaster y del gen HOXC6, de Homo sapiens, se  utilizd un

navegador gendémico como Ensembl, se pudo obtener la secuencia y localizacién del gen de interés. En la pagina
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principal de Ensembl; http://www.ensembl.org. se eligié “Human” y en el campo de texto de busqueda se coloco el

gen de interés: HOXCG:

Iniciar s

EXPLOSION/ESTUPIDO Més v €)\~ Search all species...

‘1 Humano (GRCh38.p13) v

Buscar Humano (Homo sapiens)

Buscarentodas las ¥ [Rle4e3

Figura 15. Bisqueda de secuencias del gen HOXCG6 en la plataforma Ensembl. Entrada en la plataforma Ensembl para la
busqueda del gen HOXC6. (Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular. (Ensembl). Disponible en: https://www.ensembl.org/index.htmi)

De igual manera para el gen abd-A, en la pagina principal de Ensembl se eligié la opcién Gen y en el campo de texto

de busqueda se colocd el gen de interés; abd-A:

EXPLOSION/ESTUPIDO | VEP | Instrumeriiss v

W Drosophila melanogaster (BDGP6.32) v

Ubicacion: 3R:16,807,214-16,830,049 el HELiliEEN

Pantallas basadas en genes
& Resumen Gen: abd-A Fegnooooo14
Variantes de empalme
Comparacion de transcripciones,  Descripcion abdomen A
alelos genéticos I
& Secuencia Sinonimos de genes abd-a
Estructura secundaria Ubicacion Primary_assembly 3R: 16,807,214-16,830,049 filamento inverso.
B Gendmica Comparada BDGP6.32:AE014297.3
alineaciones gendmicas
arbol de genes Sobre este gen Este gen tiene 4 transcripciones ( variantes de empalme) , 108
Arbol de ganancia/pérdida de ge ortdlogos y 12 pardlogos .
ortdlogos inci
Para\c?gos Transcripciones Ocultar tabla de transcripciones
L onfologias

Figura 16. Busqueda de secuencias del gen abd-A en la plataforma Ensembl. Entrada en la plataforma Ensembl para la
busqueda del gen abd-A. (Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular. (Ensembl). Disponible en: https://www.ensembl.org/index.htmi)

Para el cumplimiento del cuarto objetivo mediante el navegador Ensembl se analizaron 2 transcripciones del gen
HOXC6: HOXC6-201, HOXC6-203, se encontrd el nimero de exones, de intrones, la longitud de transcripcion, la
secuencia ascendente 5” y descendente 3”. Posteriormente la busqueda y analisis de la proteina codificada por el
gen HOXC6 y abd A se realizé en la base de datos Uni-Prot., se encontrd la proteina Homeobox codificada por los

genes HOXC6 y abd-A, asi como la secuencia de amino&cidos de las proteinas resultantes.


http://www.ensembl.org/
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html
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7. RESULTADOS

En respuesta al primer objetivo de investigacion, en el gen HOXC6 se encontré 3266 adeninas, 3469 timinas, la
secuencia de nucledtidos resultante, la cadena de ADN complementaria, la secuencia transcrita en ARNm, la

secuencia traducida del ARNm con sus 4476 aminoacidos se muestra a continuacion:

GCAGAACAGTCCTCCCTGTAAGAGCCTAACCATTGCCAGGGAAACCTGCCCTGGGCGCTCCCTTCATTAGCAGTATTTTTTTTAAA
TTAATCTGATTAATAATTATTTTTCCCCCATTTAATTTTTTTTCCTCCCAGGTGGAGTTGCCGAAGCTGGGGGCAGCTGGGGAGGG
TGGGGATGGGAGGGGAGAGACAGAAGTTGAGGGCATCTCTCTCTTCCTTCCCGACCCTCTGGCCCCCAAGGGGCAGGAGGAATGCA
GGAGCAGGAGTTGAGCTTGGGAGCTGCAGATGCCTCCGCCCCTCCTCTCTCCCAGGCTCTTCCTCCTGCCCCCTTCTTGCAACTCT
CCTTAATTTTGTTTGGCTTTTGGATGATTATAATTATTTTTATTTTTGAATTTATATAAAGTATATGTGTGTGTGTGTGGAGCTGA
GACAGGCTCGGCAGCGGCACAGAATGAGGGAAGACGAGAAAGAGAGTGGGAGAGAGAGAGGCAGAGAGGGAGAGAGGGAGAGTGAC
AGCAGCGCTCGGTAAGTGTTTCCTTATTGGTTCAAATATGTAACTAATGGTCCGTGGCGGTTTCAAGAATAGGACAGCAGCGGCTT
CTCTTGGTTAGGGAGAAGAGGGGGCTGGCGAGAGGGTGGGCGCGTAGTTAATTATGGGGAGGAAAATTGGCGGGGGGAGAGAAACG
GGGTTAAACTGGAATACCGGTAACTGGTAGTGGGGCGATTGTGTTGTCCTGATGTCACTGTGTGCCAAGTTGGGGGTGGGGAGGCA
AGGGAACAGCACCTGTGGGGCTCAAGCCGGCGGTCTAGGGCGCCAGCTCTCTGCTGCCCACTGTGTCAGTACCTGCTTATTATAGA
TCTTCGGTCTCTTGGCTAATGGAACTGGGTCGGAGCGGAACTGGAAGCTCAAGCTCCAGGCAGGAGAGAGAACTTAGAGGCTGTGC
CCATTGCCCCCTAAGCAAAGTTAGCCCCCCAACCCCCAAACAAACTTTCCAGCTTCCCCTCCCTGTCTGGCAGCCCCCTCCCTCCC
AGAGAGCGCGACTGCTAGAGCTCACACATGCGCAGTGTGGGCCCAGGGCCGGGCCGCCGAGCAGGAAGCCGGCGCAGCTAGGCGGE
CGGCGGGGCCTGTTAATTGGCAATTAGGGGGGAGGCTGGTGGCTGGTGCGCGTCAGCCGAGAGGAGAGCGTCTGCCCACCCCCTGC
TCCCGCCCCCACTCGGGCGGATGGAAGGGTGGGAGGTGCCCTGCGTTGGGTGGAGGGTGGAGGTTGTAGGGTGGGGGTGGGGGATG
CTGTACTCAAAAGCCATCTTGTGCTCAGAGAAAAGAGGCCTACCGGCTTTCCCTTCCGGGGTCCGGCGCCCCTCACCCCCAGLCCGC
GGCCATCCCAGCCGGGATGCCCACTGGACCGGGATGCCCGCTCGCCACGCATGGCTGCTCTGGGCTAGGACCTGCCTCGCCTCGGG
GGGAGGTGGAAATGGGGAAGGCCCTAGGCTGGGCGGGGACAGGCCCAGTCCTCCTGGTAGAGTCTCCTAGGTGCTGTGGAGGCAGT
GAGGATTCCGGGGGCTGCTGGCTTATGGGGTAGAGGCGTCAGCCTGGGGCGGCGGGAGGGTCCTGGGCACTCGGGATCTCTCTAAT
AATTGGTGCTAATGGCCTGTTGTATAGTCTTAACCCGACGCATATGGTTTCATAACACAGTGGCTTAATTTCTTCCAAATGTACGT
GGCCCTGAATGTGTTGCAGTTTGATATATGACCCCGCCCTGCTCCCCGGCCTGGGTCCGAGGCTCCGAGGCGGCCCCATAAGTGTG
AATTTCTGTTTATAAACGGCGACGCACACGCAAACGCCTACACACCCAGGCAGACACACCCGGAGGCGTGGGGGAACATATTCCAG
ACGAGGTCCGAGAGAACCTGGGGGCCAGACTTACCTTAATCTAAGCCAAGACACCCCCTCTACCCCCACCCTCTCCCAGAGGCGCG
ACTGGGATTCTGCGCCAAGTCCCAGTGGGGGAGGGGATCGCTCCACGATTTCCTGTTTAAACCCTGACCCGTCGCCTGTGGGGGGG
CGGGGATGGGGGAAGAAACCTGTTTTTATCAAATTTTTAAAAATACAGTTTGCATTCAGATCAAACCGTTTGGGCCAGAGCTGACG
GTGAATTTTATCTCCCCTCCCCCCACAACCCCCTTCCCTTCCTTTTCTGCCCCCGCTAAATTCCCCTTTCGCAGCCATCATAAAGG
CCTCTGAGGTATTCTCCCGCGGGAAGAAATGGCATTTTCTCTCCCCCTCCCCCACCCCCCCACCCCCAGTAGGACTTGTGTGTCGG
CAGAGGCGTCTGACGAGGGGCTAATTTCGCTTTCCTTGTTTACGATCGAGAAAAGCGCTTGGCTCTCCCCAAATGGGCCCAGCCCG
CCGCCTGCTCAGGCTGCCGCGCGCTCTCCCGCCGCTCAGGCACGGCCCAGTGGCTGATGCCCCGCGGATCCAGCCTGCGGCAGGCC
GGAACCCGGAGTCTGTGGGACCTGAAAAGGGCAAAGGGAGTGCGGTGGGACACAAGAGGGGCCCGAGAGGCCCGAAAAAGGGAGCC
TTTCTCCTGGAGTAATGTGGGAATCGCCGACCGGTGAGGCCTCTATTTCTCTCTTTCGCCTGCATTTTGTCCGCCCCCGCCCCTGT
GGATGGCCGCTGATGGGGGGGAACACAAGTGTCCTTTGTCCGTCCCCGAAAGAAAACCTTTTCCAGAGAAGGCCATTCAGGCCAGT
GGAGATTCACCTAGAATATTAGAAGGGCCCCCTCCCACCCGAGGGGCGGGCCTGGGCGAGGCTGAGGTATTTCTCTTAATCCTAGA
ACGACCTCACTGAGTGTACCCACAGCGAGATTTGGAGGTGCTAGAGTTCGAGGTTGGCCGCTTAACAGCACCATCCTGAGGTGTCT
TTATATAATATTTTAATTGATTTTCTGTCCCTTCCTGGCTACAGCCCTGCAGCTCCCCCACCCCCATCCTATGCCCTTCACCCCTA
GACCCATCCTTACAAGACAGAGGCAAGCAGAGAAGGCATAGCAGCAGCGACCGGCGCTCTGTTTTCATTTTCCACTCTGGCCAGGG
GATAAACTGGACCCCAGTGGACTCCAACACCAACTCTCTGCTTCCCAGTTACTTTCGATTTTCTTTCCCTTCTCCTTCTTTCTCTC
CCTCTCTGGCATTCAAACAGAAGCACAAGAGGACCCACCAGTGGCAACTCTAAGCCTCCTTGCAGGCCACATTCCCTGCTGACGTG
GTCCTTCCTGCAGGAGAGCCCTTCTGTGATTATCTAATAATAGCCAGGGTGGCTGAGAATAGAATCTGGCTCAAGGACTCTGCACA
CCCGGGGCAGAGACACTGAATCTGTGGGTCAGGGCCTGGCAACATTCCTTGGAGCCTCCCCCTCTGAGCCCACTCTTTGGGCACCC
TTAGGCTTGCCTGCCCCCCTTATAAGGGGCTTTGTCAGCCCTGCCATCCGCTGTATTTCATGTGCTGGTTCCTAGCTAAGGAGAAT
TGGGCAGAGCAAACCCTTTCTCACCCTGGTCTGACAGTTGTGATCCCGACAGAATGCGACCTTGTTTGGAGAAGGCGACCTTGTTG
GGTTGGCTGTGTTCTGAAACCAGGCTTGGGAGTGTTATATATTTATTATATACAGGCTTAAATATACAGACTCAGGCTTATGCATG
AATATATACAGACTCATATTTCCTTGGTGGTTAATTGTATATTACCATGCCTATATTCGCTCAAACACCATTTTATGTTCATGCAA
AATTTTGTTAGTCCTCACTAGATGAGAGTGGGCTCATGGAGGCACCGGGTGCACTGAGCAGGCCCTCTGTGCATGCTCTGCTGGAA
ATATGTGCTCACTGGAATCGGAGTATGCGGGTTCCAGTAACCAATGGATGCCATAAAGGCTTTCTCAGACCTTATTGCTTTTGTTG
CCCAAGCAGCTGGACTGGGGAAATACTAAATCCCTTCTGCTTTCTCTCCACACCTCCTGGCAAACTCTCCCAACTTAGAAATTATT
TTACAAGGGAGACCAGTTGTCTTGAAATTGAGTTCTGCGGGATTCTTTTCACGGGCATGGTGGGGCTGCAAGCAGTTCGGAGTAGT
CAGGGCCCTGGCGCTGGAAGCCTCACTGGAGCGATGAAGGGATCAGAGTGGTTAATAAGGTGGCCTCTGGACAGTGATCTGGGGCA
GCTGCTGGCCAGGGTGCTTGGAGAAGCTTGTGGAAAAGGCAAGCCAAAAGGGGTAGGGATGCAGTGAATATCTGTTTCTCCCCCTG
CTTGCCCCAGCCGGCCGCTCACCCCGCCCCAGCCCGATTTGCCTGCATCCGTGGCGGCAGATTGGGAGTTCTCTAAGGTCCCCCAA
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ATACCCAGATCTGGTTACTGGATGAACTGCGTTTTAATCCTCGTCGCTATCTGAGCCAGGACAAGACCTGGTCAGGGAGACGGCTG
GTCCGGGCAGCACGGGAGAGGACGCTGGACCCGCTGCCTGTGGCCTGGAGCACTGAGTATGGGCTACCAAGGCTGAGAATTGATGG
GCCTCCTTTCCCAGCCTTTTTCCCTTCCAGAGACACAAAAAGACAGAGCAGAGGGGAAATATCAATGTCAGTGGAAAACCCCATAA
AAGAAAGCAGGGACCAGAGCGGGGCTGGAGGGGTTTTCCGCTACTCTCTCTAGGTGATCGGGTTCCTCCCAAGACTCTTGTCCAGA
CAGGCTGCACCAAGAGGTGTGCAGCTTTCTTCCACCTTCCTCCCGCCCTTCAAGGAGGGCAGCCTTAGGCTTTCTGGGCCTTGGTC
ACCCCAGGCACTGGGGTGACATTACTCCAGGATTGTGCCCCTCGCCCAGCCCACGGCCTCTGCCACGGCGCCGCAGCCGCTCCTGT
TTATTGTGTCTGTGAGTTGTTTACTTGTTTTGTCTGCTGCCACCCTGCGTCAGAAACCCGCCAAACCAGCGAACTCGCCCAGGAGA
ACAAAGTGCTGTGCTATCCCCGGACTCCCTCCCCTTTCCAGCAACCCCCTCCTGCCCTCACAAGCTCCTGCATTCTCCCTTTCGGA
GGGGAGGAAGCAGAAATAGTCTTAAAACAGGGCAGCTGTTTATAGGGTCAGGGGAATTATGGGGACACCATAAACCTCTGGGTGTC
CCTGTGGTGGACAGACTTCTGAGCAGCCCTTCCCTTGCCTAGGCTTTTCTTCCTTCCCCTGGTGACCACTTGGTTAAGGGGGCCAC
ACTCATTGAGAAAGTTGAGCCCACCCCCATCAACCCAGTCCCCCACTACCCCACTCCTTTCTGCAGGAGTTTCCCTGAGACACAGG
TTGTTGGGTTTTAAATCAGGGTAATGTTGGTGGATTCATAAAGCTAGATATAGCATGTCATTCTTCTCCCACACTCCCTCTCCTCA
GCCCCCCAAAATTGCAGTGAATTTAAGCAAATCCTACAAAATTAAATTGCCCCTTTGCTAAAGATCCTATATGTCTCCAATCCTGC
CAGGTGTAGAGTCAGATAGTTGGCTTTTGGCCTTTAATTTTGCTGCTAGCTATTAAATTTAAAAGAGTATCATTGAAGTAAGTAAT
ATTCTCATTTCTGAAATTAATTTTCCCCTCCCAGTCTCTCTCTCTCTCTTTTTGCCAGCACAGATTAAATGGTTCTTTCAGATCTG
CAAACAATAAAGGATAAAATTATTTATAGGGAAATGAGGATGCTGTTTTATTGTTGGCATATTGTTCCAGAACATAACAACATTTT
ATTTTCAAGCAGGAGAGGTTAGACCAGGGGGAGAAAGAGGGGGAAAGGAAAAAACATGAAAGGAGGGCAGGAACCCACACACAAAA
CTCCTGCCATGTATAACTGGTAGGACATTTACAATTTCTATATGACAACTCACTGTGATGTCATAATACCGAGTTCTTGAATTTTA
TAATTCTCATGAACCTCTCAAATGGGTCCAAGCAGTGCTTCATGTGGAGGGGTATAGAAGAAGCCAGGAGGCTGGGGATCCTTTGA
CCCAGTGCAGAGCAGCACACCCCCTATTGCGGCTTCTTCCTCATGTGACATCCTCTTGAGGCCCTATTCTGGGGGCTGAAAATATT
CTGGATATTCTGCATTTTAATTTTTCTCCTGGGCCAAGCAGGGCCACTTGCTTTGCCCCCCTCAAGTGTCCCTAGGCATCTAAGCT
CTCTCCCCATTCCCAGATCACAGAGAGCTGTGTCCCCAGGCTCTCCCCAAGCCCCCTCCTCAGCTAATACTCAGCTGCTTGGAATA
GAGGTGGGAGGCTTGGGCACCAGCCCCCAAAAAGCCAGAAATGATTTTTTCCAGATGGAGCTGGAAGGGGGCTCAGGGCTGAGCGT
GATGGGGTAGAGATGTTTGGGACCTATTTTACGTTTTAACCTTAAGTCAGAGAAGTGAATTGAGAAGCCAAACAAATGCCAATGTG
AGAGTTTGTATCTGCTGATGGTAGCAGCAATAAGTGAAGTGCTGGTAAGGAAAGGTCAGGCAGAAATCTGGAAAGAGAGAGGGAGG
AGAGGAAATGTGACATGAGTTAGCAGAGCCCTTCCATATACCTTTCTTCTCCGTTTAATTGTAATAAAGCAAAAGCAGCTCGGGTA
GCCTCTCAACCTCTTAGCTCAAAAGAGGAATCACCAGCGCAGGCCTTGGAGGTGTTTGGGGGCAGTTCTCAGCAGCTTAACATGCC
CAATCTGCCCTCTTCCTCCTTTCCCCCTCCCTGCTGATCCCCAGCTCCCTTCAACTGGTCAGCCCGGGCCCTGTCCCCAAAATATT
AGCACCCCCAAATGATATCCATTTCTGTGTTAGGTGTGTCAAATTTCACTTCTCTCCATGCCTAAACTTTGAAAGGAGGAGTGTAC
CTTTTTGGAATGCGGTGTGTGTAGCGGGGGCAGGTATGTGCTCAGACAGCTTCCCCCATCATATCTATGGGAAACTGGAAGCCCCT
TAGGTGAGCCATGCTTTGGTGTTCCCAAACAGCATTCCCTGCATTCAGGTTCTCTGGCAGACCAGGAGGCTCTTTGCGATCTGATC
CTTTGACTAGGAGTTCCATGGAGATCAAAGGAGCTTATTTATACACAAAACACCAGGCATTTGGAGTAGAATTTATTTTTTAATTT
CTAAATAAAAAAGTCTAATCATAGACCAATCGGGCCAACTGAGCAGTCGCTCCAGAACAGCAAAGCCTTAACCAAATAGTGTGATT
ATGAGGGGAGCTGAGCAATTACTGAAACTCGGCTTTCTCCGTAAGAGGGATTTTAGCCCTCGCCCAGTGGCACAAAAGGGGCCAGC
GGGGCAACCGTTCTTCTCTTGCTCAGAAAAGTGAGACTTGGGGGTGGTGGGGGCAGGGTCGGGCAGCTGCGGTCGCGTCCAGGCAG
CTGAGCACCCAGGCCAGGCGCTGAGGCTGAGCACTGAGTCCTGAGGCTCCAGTGCTTGGGTCCCCGAGCAGCCTCAGGAGGCACCG
AGCTGTAGTTGCAGCGCGGCAGTCAGGAATGGAGTATGTGTATCTGTGTGCGAGGGTTGGTGAGTTACAAACATCCGCGCAGAGTT
AGGGGATCTGGGGAGAGAGAGGAGACAGGGAGAACACAACTAAGGAGGACCTCTGGAAAATATTGTCCCCAAATAAAAATTCCAGA
TCTCATCCCTCTCACTTCAAATATCCCTCCCCAGGAAATTAATATATTTCCCAGAGCTGAGTGGAAAGCAAAGGCCAGCAAGGTGA
GGCCTGCCCACGAACTTCTTCAGGCTGGGTCCAGTCCCACCCACCCTTTCCCCAGTTCAGAGCTCACATGCCCCCAGCCTTTCCCT
GGCCTAAAGGGGAGTAAGGCTGGAGTGGTAGCATTTAACTTGCCTAGGGAAATCCCCAAGTGCCCAGGCTGCAATGCCACCCTTAT
CCTTGGGGACTCCAGGCCAGTGACTGCACCCCACTCAGGTCCAAGGCGCAGGCAGTAAATTTCTCTCCTATAATTAGCGCTATCAA
AAGCATGTGTTTTGCATTGGAGAGGACTGGAGAAGCAAGTGGCAATTTTTCCCTTGTATTCTTTTTCTGTGTTTTTTGAATTCTGT
TTTTGAATCCACTAATTAAAGCTTCTCTGAAAGTGAAAATCTGCTCTTGACACCAAGCCCCTTCCGAATGCCTGATTTGGGAGGCT
AAGGGGCCAGAGCAGTAGCAAGGAGACCTGCAAGCCTGATGGGGTTGGGGGGTAGTGTTCTCTGATTTCTTTAGGCTCGTTTTATA
GAAACAAAGAACAAGTTCTCTCCCCTCCTTCCCAAGACTTGTGCATATTTACAGAGCACAACTGCAGTTTTAATAAAACATCTGTT
CTTGCTTCTGCTGATGAGTTTCCATAATTGTTTTCAGACAAATTTAACAGGAAAATATAAATATATTTAGAAAAATCTAAGTCCCA
GCTTTCCCCCTATAGACAGCCATTCTTTTGCCAAAAAAATAAAATTAACATGAAATGGGAAAAAGAAAATATAATCCAATGTAGGG
AAGATCGGGCTCATCTGACCTGCTCTCCCCCCTTGGAGCGAATCCTTTCAGCAAATTTCAGCTGCATAATTAAAGATCTAAGAGAA
AGAAGAGGGCTTCTTCTTTCCTCAGGAATGAAAGGTAATTGGGGGGGGGGGAGGTGTTGAAAATTAATTTTGCCAAAGGTCTTTAA
GCAGTGGAGGAATTTATTTGTATTTCTGTTTCCCCTTCTCTCCCCCTTCCAGCATTTCTGCCTTTTTCACCCAGCAGCTGGTTTCT
GTTCATTATAAATCGGCGAGACCTTTCAGTCTCTGCCCTCTGTTTAGGGACGTCATAAAACACTTAACTTTCTGGGGCTGAGGCTC
ACATTCTGCCTCTCAGGTCGCCAACCTCCCTGAGCCCACCGACTTTAGGCCCCAATAGAGAATCTCCCCAACTTTGGGGCCCCTTT
CCTCTCCAGACATGGTTGAGGAGGGGCTCAAGGAAACCTAGGCATCCTTGCTGGGGGCTGTAGTCCATGCTGCCCCAGAAGCCCCT
TCTTTCTTCCAAGGTCCTTCCCTCCCCCACCCAGACATAAAAGAGATTTTTAAATACATAGAAAATCAACACTCATTGAAAGTGAA
ACCTCATTAAGACATCCTATCTTCCATCATTCAATTTGTTGTACATTGCAACAATTTAATATCTTGAAGGAAATATCACTGACATG
ATTTATCCCTCTAGCAATCTCTCTCTGAAATTGGAGGGGGGGACAGAGTTACTCTCTCTTCCGGCCTCTTCTACTTGTTACACCAC
TACCCTTAGGGCAGAAAGGAGGCTGGGAACTCTGAGAGAGGCTACTTGTGTCCAGGGGTGCACTGACTTGTTCCCTAGCTCAGTCC
CCAGAGTACTCCTGCCTTGTTGTCTCTCCCCCACCTCTTGCCCTCCAGGGGGCCTGAAGCCTCAGCCAGCTGTTGGAAACCTCTGC
TCAGGCATGCCATGAATTCGAGGACAGCTGGATTCTAGGGCAAAAAGCAACTCACATTGGTGTCTATGTTTGTGTACCTGCCAAGT
CACCCCAAAAATGAGATAACTCATCTAAAATTTTTTTTCTTAATTTAAAAATCCTCCTCTACCCTTTCCCCTTCATTTCCTTGGGG
AGAAGAAAGTGTGATCTAGAAGGAGGAACCTTTATAATTATAGGAGTCTTTCCCCTTCCCTTCCAAATACCGACAAATTTCTGTCC
TTTCTGGAGGATTGGGGCTGTATTTTCTAAAACCAACACAAATTGTCTGGCAGGAAGACTCTTCAACCCCCTAACGAGGTTCATGT
ATTAACTAACATGTTGTCTCCACCAGCTCCTGCACACTGTCTGCTTTTGGGTTCGAAACTTTATTTTTCCCCCCTAGCGACACTCC
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AGGGAAACCTTAACGTTACAGAAGATGAATAAACGAGTTTTTTCTCAGCATAGTCCCGTTTATGGCTTTATTGCTACCCATTGATT
ACTCCGCTTTGTTACACAGAAGGAAAAGATCATAAAATCCGGCGACATCCGGGTTCTTGTTATAGCCAGCTTTCCCCCCCCCCAAC
CCACCCAAAAATGGTGGGGGGGGGGGGATATGAGCTTTCTCTGCTCCCCGCACACTCCCCACCACCCTTCTTTGTCAACTCAAGGC
ATTTTCAGCCTATATCACGATATCAAATTAAGTTTGGACTAATCAGGAGAAAACCCCCATCTGCACACTTTCCGCTGTTTCAGTTC
GCCTACTGCGGCTCCCTCACAAGCCTCGGATTCAGCTGCCTTTTCGTAACCGTCTCTTCCCTTTTTTTAGCCCCAAGATGGGGGAA
TAAAATGGGCGTTGAGGTTGCTGAGAGGCCCATCCCCACCACGGGTGACTGGCACTTGGGTGAGAGCTCCTTAGAACCCCTTTCTG
AAGTCTCCAAGCCTCATAGCTCAGGTCCAGGGGCGCCTCCACTGGCGGTGCCCTGAGTCTGGAGGGGGCAGGGGGGCTTCTGACCA
AGGCAGGGGCTTGAGCCTGCAGGAAGCTAACTGTCCATCAGAGCCCCACCAGCCTTCTCTTTCTGGCTGGATCCTATGTGAATTAC
CCCACAGGCCCTCACTGGCTCCAAATAATAAATTCTCACCAACATAAACAGGAGTTGATGTCTCTAGAAAGATTCTCAGAGTTTTC
GTTCTTCCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTGTCTTTCCCCCTCCGGTGCCACCTCCCTACATTTTACTTCTTTTTCTCCTTTTTCTATT
GCATTTTTTATACATTTTCCCTTTTAGGCAAAAATGCTGGAAGAGTTTTCCCAACAGAGGGGTCCTGAGAAGGAGGCAGAAGGGAG
CCAGGAGGCAAAGGAGAGCAGATGCGTGGCCCATTTGCCCACTCCAGCTCTGCCACTGTACCCTGAAGTCTTGCCCCTTTAGACCT
AGTTGTTCCCCACATCCCTACTACATTCAAGACTCTCAGCCACACTCTACTTACTCAGGGGAACAGGTTTTATGAAATTTCTTTCT
ACTTTTGATTTTTTTTTAATTATTGGTGAAAAAAATACTAGTTTAGTGATGGGACTCACTCCATGGAGTGTCAAAACAGGATTTCC
TGCAGGATTTCTAGGGACCCCCCTCCTGTGCTGGGAGGGAGTTCTTCCCTTGGAGAAATCAGGATGTAATTTTAGAAGGGGGCAGA
TATAAAACATGAAACCAGATTGAAAATACAGGGGTTTCTCTAGCCCTGGCTCTGGCCACAGCACAGCAAAGTTAGCTGGGGCTGAG
AGATTTCCTGGTAGTACAGCTCTCCTTCCCTGAGTCCCAAGGCCCTGCTCAGGGACATGCACCCCTCCTTCACCACCAAACCAGTT
CCCTTACATATATATATATATATATATATTTTTTAAAAGAAATCCAAGTCTTACTTTCAAAGCACACACTTAGTCTCAACTAGGGA
ATCAACAGAAGCAGAAGCGATTTTTTTCCCCCTTCCTGACATCTGGCTTGCGATTGGCTGGGAGGGGGTCAGCTGACTTTGTCATT
TTGTCTGTCCTGGATTGGAGCCGTCCCTATAACCATCTAGTTCCGAGTACAAACTGGAGACAGAAATAAATATTAAAGAAATCATA
GACCGACCAGGTAAAGGCAAAGGGATGAATTCCTACTTCACTAACCCTTCCTTATCCTGCCACCTCGCCGGGGGCCAGGACGTCCT
CCCCAACGTCGCCCTCAATTCCACCGCCTATGATCCAGTGAGGCATTTCTCGACCTATGGAGCGGCCGTTGCCCAGAACCGGATCT
ACTCGACTCCCTTTTATTCGCCACAGGAGAATGTCGTGTTCAGTTCCAGCCGGGGGCCGTATGACTATGGATCTAATTCCTTTTAC
CAGGAGAAAGACATGCTCTCAAACTGCAGACAAAACACCTTAGGACATAACACACAGACCTCAATCGCTCAGGATTTTAGTTCTGA
GCAGGGCAGGACTGCGCCCCAGGACCAGAAAGCCAGTATCCAGATTTACCCCTGGATGCAGCGAATGAATTCGCACAGTGGTGAGT
TTTACAGCTCCGAGATATAAATTAAATAAACTGAACTGGCTTTATGACCGGCTTCCCTAGAAGAACGGGCGGAGAGAGTTTTTTAT
GGCCCCATAAAAACAATCACGCTCGTCTCCTCACCGAGACAGGGCCCCCTCTTCTGCCCCCTCAGCTCGCCTCTCGCTCGCTTGCA
GGGGCCTGGCCCCCTTGGCCCCTGACGGATTGGAGGGCCCCAAGGCGGGCTGAGGGGGCAGGAACAGGGCAGGGGATGAGGGGAGG
GAGCAGAAGATAGGGGAGCCCCCCAAAGTGGAGTCAGTCTGAGGAGAAGGGAGGGGGAGAGGAGAGGCAGATAAGTGGGGAGAAGT
TTCCAAGGAACTAGGATGCTTGGGGAGATGGGGGAGCCCAGTCCTTGAGAAAGGGGGCCCTCATCCCCATTATCTGGGATTTTTCA
AAAATCTGCTTTTAGACTTGCAGCTTTCTGTTTGCCTTTTGCCCCGCCCCCCCGCCCCCCCCCCCACCACACACCTTTCTTTGGGA
CACACAGGTCCCACCTTATAGGAGGTCTGAAGTTGGGGTCCTCGCTGTACCCCCAGTGGGGGTGGGGCAAGGCAAAAGGGAGAAGG
CTAGAGCCCTAAGGAGGCTGTGAGCTGCTGGCCAGGTTGGGAGGGTCAGGACTTTGCTAGGCGAAACAGTCTGCAGAGGACGCTTT
GCTGATTGCTTTTAGTGTGTTTTGTGCCCGGATCTTTAGGGGTCGGCTACGGAGCGGACCGGAGGCGCGGCCGCCAGATCTACTCG
CGGTACCAGACCCTGGAACTGGAGAAGGAATTTCACTTCAATCGCTACCTAACGCGGCGCCGGCGCATCGAGATCGCCAACGCGCT
TTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAAATCTGGTTCCAGAACCGCCGGATGAAGTGGAAAAAAGAATCTAATCTCACATCCACTCTCT
CGGGGGGCGGCGGAGGGGCCACCGCCGACAGCCTGGGCGGAAAAGAGGAAAAGCGGGAAGAGACAGAAGAGGAGAAGCAGAAAGAG
TGACCAGGACTGTCCCTGCCACCCCTCTCTCCCTTTCTCCCTCGCTCCCCACCAACTCTCCCCTAATCACACACTCTGTATTTATC
ACTGGCACAATTGATGTGTTTTGATTCCCTAAAACAAAATTAGGGAGTCAAACGTGGACCTGAAAGTCAGCTCTGGACCCCCTCCC
TCACCGCACAACTCTCTTTCACCACGCGCCTCCTCCTCCTCGCTCCCTTGCTAGCTCGTTCTCGGCTTGTCTACAGGCCCTTTTCC
CCGTCCAGGCCTTGGGGGCTCGGACCCTGAACTCAGACTCTACAGATTGCCCTCCAAGTGAGGACTTGGCTCCCCCACTCCTTCGA
CGCCCCCACCCCCGCCCCCCGTGCAGAGAGCCGGCTCCTGGGCCTGCTGGGGCCTCTGCTCCAGGGCCTCAGGGCCCGGCCTGGCA
GCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCTTGGCCCCACACCAACCCCCAGGGCCTCCCCGCAGTCCCTGCCTAGCCCCT
CTGCCCCAGCAAATGCCCAGCCCAGGCAAATTGTATTTAAAGAATCCTGGGGGTCATTATGGCATTTTACAAACTGTGACCGTTTC
TGTGTGAAGATTTTTAGCTGTATTTGTGGTCTCTGTATTTATATTTATGTTTAGCACCGTCAGTGTTCCTATCCAATTTCAAAAAA
GGAAAAAAAAGAGGGAAAATTACAAAAAGAGAGAAAAAAAGTGAATGACGTTTGTTTAGCCAGTAGGAGAAAATAAATAAATAAAT
AAATCCCTTCGTGTTACCCTCCTGTATAAATCCAACCTCTGGGTCCGTTCTCGAATATTTAATAAAACTGATATTATTTTTAAAAC
TTTA

Cadena complementaria

CGTCTTGTCAGGAGGGACATTCTCGGATTGGTAACGGTCCCTTTGGACGGGACCCGCGAGGGAAGTAATCGTCATAAAAAAAATTT
AATTAGACTAATTATTAATAAAAAGGGGGTAAATTAAAAAAAAGGAGGGTCCACCTCAACGGCTTCGACCCCCGTCGACCCCTCCC
ACCCCTACCCTCCCCTCTCTGTCTTCAACTCCCGTAGAGAGAGAAGGAAGGGCTGGGAGACCGGGGGTTCCCCGTCCTCCTTACGT
CCTCGTCCTCAACTCGAACCCTCGACGTCTACGGAGGCGGGGAGGAGAGAGGGTCCGAGAAGGAGGACGGGGGAAGAACGTTGAGA
GGAATTAAAACAAACCGAAAACCTACTAATATTAATAAAAATAAAAACTTAAATATATTTCATATACACACACACACACCTCGACT
CTGTCCGAGCCGTCGCCGTGTCTTACTCCCTTCTGCTCTTTCTCTCACCCTCTCTCTCTCCGTCTCTCCCTCTCTCCCTCTCACTG
TCGTCGCGAGCCATTCACAAAGGAATAACCAAGTTTATACATTGATTACCAGGCACCGCCAAAGTTCTTATCCTGTCGTCGCCGAA
GAGAACCAATCCCTCTTCTCCCCCGACCGCTCTCCCACCCGCGCATCAATTAATACCCCTCCTTTTAACCGCCCCCCTCTCTTTGC
CCCAATTTGACCTTATGGCCATTGACCATCACCCCGCTAACACAACAGGACTACAGTGACACACGGTTCAACCCCCACCCCTCCGT
TCCCTTGTCGTGGACACCCCGAGTTCGGCCGCCAGATCCCGCGGTCGAGAGACGACGGGTGACACAGTCATGGACGAATAATATCT
AGAAGCCAGAGAACCGATTACCTTGACCCAGCCTCGCCTTGACCTTCGAGTTCGAGGTCCGTCCTCTCTCTTGAATCTCCGACACG
GGTAACGGGGGATTCGTTTCAATCGGGGGGTTGGGGGTTTGTTTGAAAGGTCGAAGGGGAGGGACAGACCGTCGGGGGAGGGAGGG
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TCTCTCGCGCTGACGATCTCGAGTGTGTACGCGTCACACCCGGGTCCCGGCCCGGCGGCTCGTCCTTCGGCCGCGTCGATCCGCCG
GCCGCCCCGGACAATTAACCGTTAATCCCCCCTCCGACCACCGACCACGCGCAGTCGGCTCTCCTCTCGCAGACGGGTGGGGGACG
AGGGCGGGGGTGAGCCCGCCTACCTTCCCACCCTCCACGGGACGCAACCCACCTCCCACCTCCAACATCCCACCCCCACCCCCTAC
GACATGAGTTTTCGGTAGAACACGAGTCTCTTTTCTCCGGATGGCCGAAAGGGAAGGCCCCAGGCCGCGGGGAGTGGGGGTCGGCG
CCGGTAGGGTCGGCCCTACGGGTGACCTGGCCCTACGGGCGAGCGGTGCGTACCGACGAGACCCGATCCTGGACGGAGCGGAGLCCC
CCCTCCACCTTTACCCCTTCCGGGATCCGACCCGCCCCTGTCCGGGTCAGGAGGACCATCTCAGAGGATCCACGACACCTCCGTCA
CTCCTAAGGCCCCCGACGACCGAATACCCCATCTCCGCAGTCGGACCCCGCCGCCCTCCCAGGACCCGTGAGCCCTAGAGAGATTA
TTAACCACGATTACCGGACAACATATCAGAATTGGGCTGCGTATACCAAAGTATTGTGTCACCGAATTAAAGAAGGTTTACATGCA
CCGGGACTTACACAACGTCAAACTATATACTGGGGCGGGACGAGGGGCCGGACCCAGGCTCCGAGGCTCCGCCGGGGTATTCACAC
TTAAAGACAAATATTTGCCGCTGCGTGTGCGTTTGCGGATGTGTGGGTCCGTCTGTGTGGGCCTCCGCACCCCCTTGTATAAGGTC
TGCTCCAGGCTCTCTTGGACCCCCGGTCTGAATGGAATTAGATTCGGTTCTGTGGGGGAGATGGGGGTGGGAGAGGGTCTCCGCGL
TGACCCTAAGACGCGGTTCAGGGTCACCCCCTCCCCTAGCGAGGTGCTAAAGGACAAATTTGGGACTGGGCAGCGGACALCCCCCCC
GCCCCTACCCCCTTCTTTGGACAAAAATAGTTTAAAAATTTTTATGTCAAACGTAAGTCTAGTTTGGCAAACCCGGTCTCGACTGC
CACTTAAAATAGAGGGGAGGGGGGTGTTGGGGGAAGGGAAGGAAAAGACGGGGGCGATTTAAGGGGAAAGCGTCGGTAGTATTTCC
GGAGACTCCATAAGAGGGCGCCCTTCTTTACCGTAAAAGAGAGGGGGAGGGGGTGGGGGGGTGGGGGTCATCCTGAACACACAGCC
GTCTCCGCAGACTGCTCCCCGATTAAAGCGAAAGGAACAAATGCTAGCTCTTTTCGCGAACCGAGAGGGGTTTACCCGGGTCGGGL
GGCGGACGAGTCCGACGGCGCGCGAGAGGGCGGCGAGTCCGTGCCGGGTCACCGACTACGGGGCGCCTAGGTCGGACGCCGTCCGG
CCTTGGGCCTCAGACACCCTGGACTTTTCCCGTTTCCCTCACGCCACCCTGTGTTCTCCCCGGGCTCTCCGGGCTTTTTCCCTCGG
AAAGAGGACCTCATTACACCCTTAGCGGCTGGCCACTCCGGAGATAAAGAGAGAAAGCGGACGTAAAACAGGCGGGGGCGGGGACA
CCTACCGGCGACTACCCCCCCTTGTGTTCACAGGAAACAGGCAGGGGCTTTCTTTTGGAAAAGGTCTCTTCCGGTAAGTCCGGTCA
CCTCTAAGTGGATCTTATAATCTTCCCGGGGGAGGGTGGGCTCCCCGCCCGGACCCGCTCCGACTCCATAAAGAGAATTAGGATCT
TGCTGGAGTGACTCACATGGGTGTCGCTCTAAACCTCCACGATCTCAAGCTCCAACCGGCGAATTGTCGTGGTAGGACTCCACAGA
AATATATTATAAAATTAACTAAAAGACAGGGAAGGACCGATGTCGGGACGTCGAGGGGGTGGGGGTAGGATACGGGAAGTGGGGAT
CTGGGTAGGAATGTTCTGTCTCCGTTCGTCTCTTCCGTATCGTCGTCGCTGGCCGCGAGACAAAAGTAAAAGGTGAGACCGGTCCC
CTATTTGACCTGGGGTCACCTGAGGTTGTGGTTGAGAGACGAAGGGTCAATGAAAGCTAAAAGAAAGGGAAGAGGAAGAAAGAGAG
GGAGAGACCGTAAGTTTGTCTTCGTGTTCTCCTGGGTGGTCACCGTTGAGATTCGGAGGAACGTCCGGTGTAAGGGACGACTGCAC
CAGGAAGGACGTCCTCTCGGGAAGACACTAATAGATTATTATCGGTCCCACCGACTCTTATCTTAGACCGAGTTCCTGAGACGTGT
GGGCCCCGTCTCTGTGACTTAGACACCCAGTCCCGGACCGTTGTAAGGAACCTCGGAGGGGGAGACTCGGGTGAGAAACCCGTGGG
AATCCGAACGGACGGGGGGAATATTCCCCGAAACAGTCGGGACGGTAGGCGACATAAAGTACACGACCAAGGATCGATTCCTCTTA
ACCCGTCTCGTTTGGGAAAGAGTGGGACCAGACTGTCAACACTAGGGCTGTCTTACGCTGGAACAAACCTCTTCCGCTGGAACAAC
CCAACCGACACAAGACTTTGGTCCGAACCCTCACAATATATAAATAATATATGTCCGAATTTATATGTCTGAGTCCGAATACGTAC
TTATATATGTCTGAGTATAAAGGAACCACCAATTAACATATAATGGTACGGATATAAGCGAGTTTGTGGTAAAATACAAGTACGTT
TTAAAACAATCAGGAGTGATCTACTCTCACCCGAGTACCTCCGTGGCCCACGTGACTCGTCCGGGAGACACGTACGAGACGACCTT
TATACACGAGTGACCTTAGCCTCATACGCCCAAGGTCATTGGTTACCTACGGTATTTCCGAAAGAGTCTGGAATAACGAAAACAAC
GGGTTCGTCGACCTGACCCCTTTATGATTTAGGGAAGACGAAAGAGAGGTGTGGAGGACCGTTTGAGAGGGTTGAATCTTTAATAA
AATGTTCCCTCTGGTCAACAGAACTTTAACTCAAGACGCCCTAAGAAAAGTGCCCGTACCACCCCGACGTTCGTCAAGCCTCATCA
GTCCCGGGACCGCGACCTTCGGAGTGACCTCGCTACTTCCCTAGTCTCACCAATTATTCCACCGGAGACCTGTCACTAGACCCCGT
CGACGACCGGTCCCACGAACCTCTTCGAACACCTTTTCCGTTCGGTTTTCCCCATCCCTACGTCACTTATAGACAAAGAGGGGGAC
GAACGGGGTCGGCCGGCGAGTGGGGCGGGGTCGGGCTAAACGGACGTAGGCACCGCCGTCTAACCCTCAAGAGATTCCAGGGGGTT
TATGGGTCTAGACCAATGACCTACTTGACGCAAAATTAGGAGCAGCGATAGACTCGGTCCTGTTCTGGACCAGTCCCTCTGCCGAC
CAGGCCCGTCGTGCCCTCTCCTGCGACCTGGGCGACGGACACCGGACCTCGTGACTCATACCCGATGGTTCCGACTCTTAACTACC
CGGAGGAAAGGGTCGGAAAAAGGGAAGGTCTCTGTGTTTTTCTGTCTCGTCTCCCCTTTATAGTTACAGTCACCTTTTGGGGTATT
TTCTTTCGTCCCTGGTCTCGCCCCGACCTCCCCAAAAGGCGATGAGAGAGATCCACTAGCCCAAGGAGGGTTCTGAGAACAGGTCT
GTCCGACGTGGTTCTCCACACGTCGAAAGAAGGTGGAAGGAGGGCGGGAAGTTCCTCCCGTCGGAATCCGAAAGACCCGGAACCAG
TGGGGTCCGTGACCCCACTGTAATGAGGTCCTAACACGGGGAGCGGGTCGGGTGCCGGAGACGGTGCCGCGGCGTCGGCGAGGACA
AATAACACAGACACTCAACAAATGAACAAAACAGACGACGGTGGGACGCAGTCTTTGGGCGGTTTGGTCGCTTGAGCGGGTCCTCT
TGTTTCACGACACGATAGGGGCCTGAGGGAGGGGAAAGGTCGTTGGGGGAGGACGGGAGTGTTCGAGGACGTAAGAGGGAAAGCCT
CCCCTCCTTCGTCTTTATCAGAATTTTGTCCCGTCGACAAATATCCCAGTCCCCTTAATACCCCTGTGGTATTTGGAGACCCACAG
GGACACCACCTGTCTGAAGACTCGTCGGGAAGGGAACGGATCCGAAAAGAAGGAAGGGGACCACTGGTGAACCAATTCCCCCGGTG
TGAGTAACTCTTTCAACTCGGGTGGGGGTAGTTGGGTCAGGGGGTGATGGGGTGAGGAAAGACGTCCTCAAAGGGACTCTGTGTCC
AACAACCCAAAATTTAGTCCCATTACAACCACCTAAGTATTTCGATCTATATCGTACAGTAAGAAGAGGGTGTGAGGGAGAGGAGT
CGGGGGGTTTTAACGTCACTTAAATTCGTTTAGGATGTTTTAATTTAACGGGGAAACGATTTCTAGGATATACAGAGGTTAGGACG
GTCCACATCTCAGTCTATCAACCGAAAACCGGAAATTAAAACGACGATCGATAATTTAAATTTTCTCATAGTAACTTCATTCATTA
TAAGAGTAAAGACTTTAATTAAAAGGGGAGGGTCAGAGAGAGAGAGAGAAAAACGGTCGTGTCTAATTTACCAAGAAAGTCTAGAC
GTTTGTTATTTCCTATTTTAATAAATATCCCTTTACTCCTACGACAAAATAACAACCGTATAACAAGGTCTTGTATTGTTGTAAAA
TAAAAGTTCGTCCTCTCCAATCTGGTCCCCCTCTTTCTCCCCCTTTCCTTTTTTGTACTTTCCTCCCGTCCTTGGGTGTGTGTTTT
GAGGACGGTACATATTGACCATCCTGTAAATGTTAAAGATATACTGTTGAGTGACACTACAGTATTATGGCTCAAGAACTTAAAAT
ATTAAGAGTACTTGGAGAGTTTACCCAGGTTCGTCACGAAGTACACCTCCCCATATCTTCTTCGGTCCTCCGACCCCTAGGAAACT
GGGTCACGTCTCGTCGTGTGGGGGATAACGCCGAAGAAGGAGTACACTGTAGGAGAACTCCGGGATAAGACCCCCGACTTTTATAA
GACCTATAAGACGTAAAATTAAAAAGAGGACCCGGTTCGTCCCGGTGAACGAAACGGGGGGAGTTCACAGGGATCCGTAGATTCGA
GAGAGGGGTAAGGGTCTAGTGTCTCTCGACACAGGGGTCCGAGAGGGGTTCGGGGGAGGAGTCGATTATGAGTCGACGAACCTTAT
CTCCACCCTCCGAACCCGTGGTCGGGGGTTTTTCGGTCTTTACTAAAAAAGGTCTACCTCGACCTTCCCCCGAGTCCCGACTCGCA
CTACCCCATCTCTACAAACCCTGGATAAAATGCAAAATTGGAATTCAGTCTCTTCACTTAACTCTTCGGTTTGTTTACGGTTACAC
TCTCAAACATAGACGACTACCATCGTCGTTATTCACTTCACGACCATTCCTTTCCAGTCCGTCTTTAGACCTTTCTCTCTCCCTCC
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TCTCCTTTACACTGTACTCAATCGTCTCGGGAAGGTATATGGAAAGAAGAGGCAAATTAACATTATTTCGTTTTCGTCGAGCCCAT
CGGAGAGTTGGAGAATCGAGTTTTCTCCTTAGTGGTCGCGTCCGGAACCTCCACAAACCCCCGTCAAGAGTCGTCGAATTGTACGG
GTTAGACGGGAGAAGGAGGAAAGGGGGAGGGACGACTAGGGGTCGAGGGAAGTTGACCAGTCGGGCCCGGGACAGGGGTTTTATAA
TCGTGGGGGTTTACTATAGGTAAAGACACAATCCACACAGTTTAAAGTGAAGAGAGGTACGGATTTGAAACTTTCCTCCTCACATG
GAAAAACCTTACGCCACACACATCGCCCCCGTCCATACACGAGTCTGTCGAAGGGGGTAGTATAGATACCCTTTGACCTTCGGGGA
ATCCACTCGGTACGAAACCACAAGGGTTTGTCGTAAGGGACGTAAGTCCAAGAGACCGTCTGGTCCTCCGAGAAACGCTAGACTAG
GAAACTGATCCTCAAGGTACCTCTAGTTTCCTCGAATAAATATGTGTTTTGTGGTCCGTAAACCTCATCTTAAATAAAAAATTAAA
GATTTATTTTTTCAGATTAGTATCTGGTTAGCCCGGTTGACTCGTCAGCGAGGTCTTGTCGTTTCGGAATTGGTTTATCACACTAA
TACTCCCCTCGACTCGTTAATGACTTTGAGCCGAAAGAGGCATTCTCCCTAAAATCGGGAGCGGGTCACCGTGTTTTCCCCGGTCG
CCCCGTTGGCAAGAAGAGAACGAGTCTTTTCACTCTGAACCCCCACCACCCCCGTCCCAGCCCGTCGACGCCAGCGCAGGTCCGTC
GACTCGTGGGTCCGGTCCGCGACTCCGACTCGTGACTCAGGACTCCGAGGTCACGAACCCAGGGGCTCGTCGGAGTCCTCCGTGGL
TCGACATCAACGTCGCGCCGTCAGTCCTTACCTCATACACATAGACACACGCTCCCAACCACTCAATGTTTGTAGGCGCGTCTCAA
TCCCCTAGACCCCTCTCTCTCCTCTGTCCCTCTTGTGTTGATTCCTCCTGGAGACCTTTTATAACAGGGGTTTATTTTTAAGGTCT
AGAGTAGGGAGAGTGAAGTTTATAGGGAGGGGTCCTTTAATTATATAAAGGGTCTCGACTCACCTTTCGTTTCCGGTCGTTCCACT
CCGGACGGGTGCTTGAAGAAGTCCGACCCAGGTCAGGGTGGGTGGGAAAGGGGTCAAGTCTCGAGTGTACGGGGGTCGGAAAGGGA
CCGGATTTCCCCTCATTCCGACCTCACCATCGTAAATTGAACGGATCCCTTTAGGGGTTCACGGGTCCGACGTTACGGTGGGAATA
GGAACCCCTGAGGTCCGGTCACTGACGTGGGGTGAGTCCAGGTTCCGCGTCCGTCATTTAAAGAGAGGATATTAATCGCGATAGTT
TTCGTACACAAAACGTAACCTCTCCTGACCTCTTCGTTCACCGTTAAAAAGGGAACATAAGAAAAAGACACAAAAAACTTAAGACA
AAAACTTAGGTGATTAATTTCGAAGAGACTTTCACTTTTAGACGAGAACTGTGGTTCGGGGAAGGCTTACGGACTAAACCCTCCGA
TTCCCCGGTCTCGTCATCGTTCCTCTGGACGTTCGGACTACCCCAACCCCCCATCACAAGAGACTAAAGAAATCCGAGCAAAATAT
CTTTGTTTCTTGTTCAAGAGAGGGGAGGAAGGGTTCTGAACACGTATAAATGTCTCGTGTTGACGTCAAAATTATTTTGTAGACAA
GAACGAAGACGACTACTCAAAGGTATTAACAAAAGTCTGTTTAAATTGTCCTTTTATATTTATATAAATCTTTTTAGATTCAGGGT
CGAAAGGGGGATATCTGTCGGTAAGAAAACGGTTTTTTTATTTTAATTGTACTTTACCCTTTTTCTTTTATATTAGGTTACATCCC
TTCTAGCCCGAGTAGACTGGACGAGAGGGGGGAACCTCGCTTAGGAAAGTCGTTTAAAGTCGACGTATTAATTTCTAGATTCTCTT
TCTTCTCCCGAAGAAGAAAGGAGTCCTTACTTTCCATTAACCCCCCCCCCCTCCACAACTTTTAATTAAAACGGTTTCCAGAAATT
CGTCACCTCCTTAAATAAACATAAAGACAAAGGGGAAGAGAGGGGGAAGGTCGTAAAGACGGAAAAAGTGGGTCGTCGACCAAAGA
CAAGTAATATTTAGCCGCTCTGGAAAGTCAGAGACGGGAGACAAATCCCTGCAGTATTTTGTGAATTGAAAGACCCCGACTCCGAG
TGTAAGACGGAGAGTCCAGCGGTTGGAGGGACTCGGGTGGCTGAAATCCGGGGTTATCTCTTAGAGGGGTTGAAACCCCGGGGAAA
GGAGAGGTCTGTACCAACTCCTCCCCGAGTTCCTTTGGATCCGTAGGAACGACCCCCGACATCAGGTACGACGGGGTCTTCGGGGA
AGAAAGAAGGTTCCAGGAAGGGAGGGGGTGGGTCTGTATTTTCTCTAAAAATTTATGTATCTTTTAGTTGTGAGTAACTTTCACTT
TGGAGTAATTCTGTAGGATAGAAGGTAGTAAGTTAAACAACATGTAACGTTGTTAAATTATAGAACTTCCTTTATAGTGACTGTAC
TAAATAGGGAGATCGTTAGAGAGAGACTTTAACCTCCCCCCCTGTCTCAATGAGAGAGAAGGCCGGAGAAGATGAACAATGTGGTG
ATGGGAATCCCGTCTTTCCTCCGACCCTTGAGACTCTCTCCGATGAACACAGGTCCCCACGTGACTGAACAAGGGATCGAGTCAGG
GGTCTCATGAGGACGGAACAACAGAGAGGGGGTGGAGAACGGGAGGTCCCCCGGACTTCGGAGTCGGTCGACAACCTTTGGAGACG
AGTCCGTACGGTACTTAAGCTCCTGTCGACCTAAGATCCCGTTTTTCGTTGAGTGTAACCACAGATACAAACACATGGACGGTTCA
GTGGGGTTTTTACTCTATTGAGTAGATTTTAAAAAAAAGAATTAAATTTTTAGGAGGAGATGGGAAAGGGGAAGTAAAGGAACCCC
TCTTCTTTCACACTAGATCTTCCTCCTTGGAAATATTAATATCCTCAGAAAGGGGAAGGGAAGGTTTATGGCTGTTTAAAGACAGG
AAAGACCTCCTAACCCCGACATAAAAGATTTTGGTTGTGTTTAACAGACCGTCCTTCTGAGAAGTTGGGGGATTGCTCCAAGTACA
TAATTGATTGTACAACAGAGGTGGTCGAGGACGTGTGACAGACGAAAACCCAAGCTTTGAAATAAAAAGGGGGGATCGCTGTGAGG
TCCCTTTGGAATTGCAATGTCTTCTACTTATTTGCTCAAAAAAGAGTCGTATCAGGGCAAATACCGAAATAACGATGGGTAACTAA
TGAGGCGAAACAATGTGTCTTCCTTTTCTAGTATTTTAGGCCGCTGTAGGCCCAAGAACAATATCGGTCGAAAGGGGGGGGGGTTG
GGTGGGTTTTTACCACCCCCCCCCCCCTATACTCGAAAGAGACGAGGGGCGTGTGAGGGGTGGTGGGAAGAAACAGTTGAGTTCCG
TAAAAGTCGGATATAGTGCTATAGTTTAATTCAAACCTGATTAGTCCTCTTTTGGGGGTAGACGTGTGAAAGGCGACAAAGTCAAG
CGGATGACGCCGAGGGAGTGTTCGGAGCCTAAGTCGACGGAAAAGCATTGGCAGAGAAGGGAAAAAAATCGGGGTTCTACCCCCTT
ATTTTACCCGCAACTCCAACGACTCTCCGGGTAGGGGTGGTGCCCACTGACCGTGAACCCACTCTCGAGGAATCTTGGGGAAAGAC
TTCAGAGGTTCGGAGTATCGAGTCCAGGTCCCCGCGGAGGTGACCGCCACGGGACTCAGACCTCCCCCGTCCCCCCGAAGACTGGT
TCCGTCCCCGAACTCGGACGTCCTTCGATTGACAGGTAGTCTCGGGGTGGTCGGAAGAGAAAGACCGACCTAGGATACACTTAATG
GGGTGTCCGGGAGTGACCGAGGTTTATTATTTAAGAGTGGTTGTATTTGTCCTCAACTACAGAGATCTTTCTAAGAGTCTCAAAAG
CAAGAAGGAGAGAGAGAGAAAGAGAGACAGAAAGGGGGAGGCCACGGTGGAGGGATGTAAAATGAAGAAAAAGAGGAAAAAGATAA
CGTAAAAAATATGTAAAAGGGAAAATCCGTTTTTACGACCTTCTCAAAAGGGTTGTCTCCCCAGGACTCTTCCTCCGTCTTCCCTC
GGTCCTCCGTTTCCTCTCGTCTACGCACCGGGTAAACGGGTGAGGTCGAGACGGTGACATGGGACTTCAGAACGGGGAAATCTGGA
TCAACAAGGGGTGTAGGGATGATGTAAGTTCTGAGAGTCGGTGTGAGATGAATGAGTCCCCTTGTCCAAAATACTTTAAAGAAAGA
TGAAAACTAAAAAAAAATTAATAACCACTTTTTTTATGATCAAATCACTACCCTGAGTGAGGTACCTCACAGTTTTGTCCTAAAGG
ACGTCCTAAAGATCCCTGGGGGGAGGACACGACCCTCCCTCAAGAAGGGAACCTCTTTAGTCCTACATTAAAATCTTCCCCCGTCT
ATATTTTGTACTTTGGTCTAACTTTTATGTCCCCAAAGAGATCGGGACCGAGACCGGTGTCGTGTCGTTTCAATCGACCCCGACTC
TCTAAAGGACCATCATGTCGAGAGGAAGGGACTCAGGGTTCCGGGACGAGTCCCTGTACGTGGGGAGGAAGTGGTGGTTTGGTCAA
GGGAATGTATATATATATATATATATATAAAAAATTTTCTTTAGGTTCAGAATGAAAGTTTCGTGTGTGAATCAGAGTTGATCCCT
TAGTTGTCTTCGTCTTCGCTAAAAAAAGGGGGAAGGACTGTAGACCGAACGCTAACCGACCCTCCCCCAGTCGACTGAAACAGTAA
AACAGACAGGACCTAACCTCGGCAGGGATATTGGTAGATCAAGGCTCATGTTTGACCTCTGTCTTTATTTATAATTTCTTTAGTAT
CTGGCTGGTCCATTTCCGTTTCCCTACTTAAGGATGAAGTGATTGGGAAGGAATAGGACGGTGGAGCGGCCCCCGGTCCTGCAGGA
GGGGTTGCAGCGGGAGTTAAGGTGGCGGATACTAGGTCACTCCGTAAAGAGCTGGATACCTCGCCGGCAACGGGTCTTGGCCTAGA
TGAGCTGAGGGAAAATAAGCGGTGTCCTCTTACAGCACAAGTCAAGGTCGGCCCCCGGCATACTGATACCTAGATTAAGGAAAATG
GTCCTCTTTCTGTACGAGAGTTTGACGTCTGTTTTGTGGAATCCTGTATTGTGTGTCTGGAGTTAGCGAGTCCTAAAATCAAGACT
CGTCCCGTCCTGACGCGGGGTCCTGGTCTTTCGGTCATAGGTCTAAATGGGGACCTACGTCGCTTACTTAAGCGTGTCACCACTCA
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AAATGTCGAGGCTCTATATTTAATTTATTTGACTTGACCGAAATACTGGCCGAAGGGATCTTCTTGCCCGCCTCTCTCAAAAAATA
CCGGGGTATTTTTGTTAGTGCGAGCAGAGGAGTGGCTCTGTCCCGGGGGAGAAGACGGGGGAGTCGAGCGGAGAGCGAGCGAACGT
CCCCGGACCGGGGGAACCGGGGACTGCCTAACCTCCCGGGGTTCCGCCCGACTCCCCCGTCCTTGTCCCGTCCCCTACTCCCCTCC
CTCGTCTTCTATCCCCTCGGGGGGTTTCACCTCAGTCAGACTCCTCTTCCCTCCCCCTCTCCTCTCCGTCTATTCACCCCTCTTCA
AAGGTTCCTTGATCCTACGAACCCCTCTACCCCCTCGGGTCAGGAACTCTTTCCCCCGGGAGTAGGGGTAATAGACCCTAAAAAGT
TTTTAGACGAAAATCTGAACGTCGAAAGACAAACGGAAAACGGGGCGGGGGGGCGGEGEGEGGEGGGGGTGGTGTGTGGAAAGAAACCCT
GTGTGTCCAGGGTGGAATATCCTCCAGACTTCAACCCCAGGAGCGACATGGGGGTCACCCCCACCCCGTTCCGTTTTCCCTCTTCC
GATCTCGGGATTCCTCCGACACTCGACGACCGGTCCAACCCTCCCAGTCCTGAAACGATCCGCTTTGTCAGACGTCTCCTGCGAAA
CGACTAACGAAAATCACACAAAACACGGGCCTAGAAATCCCCAGCCGATGCCTCGCCTGGCCTCCGCGCCGGCGGTCTAGATGAGC
GCCATGGTCTGGGACCTTGACCTCTTCCTTAAAGTGAAGTTAGCGATGGATTGCGCCGCGGCCGCGTAGCTCTAGCGGTTGCGCGA
AACGGACTGGCTCGCTGTCTAGTTTTAGACCAAGGTCTTGGCGGCCTACTTCACCTTTTTTCTTAGATTAGAGTGTAGGTGAGAGA
GCCCCCCGCCGCCTCCCCGGTGGCGGCTGTCGGACCCGCCTTTTCTCCTTTTCGCCCTTCTCTGTCTTCTCCTCTTCGTCTTTCTC
ACTGGTCCTGACAGGGACGGTGGGGAGAGAGGGAAAGAGGGAGCGAGGGGTGGTTGAGAGGGGATTAGTGTGTGAGACATAAATAG
TGACCGTGTTAACTACACAAAACTAAGGGATTTTGTTTTAATCCCTCAGTTTGCACCTGGACTTTCAGTCGAGACCTGGGGGAGGG
AGTGGCGTGTTGAGAGAAAGTGGTGCGCGGAGGAGGAGGAGCGAGGGAACGATCGAGCAAGAGCCGAACAGATGTCCGGGAAAAGG
GGCAGGTCCGGAACCCCCGAGCCTGGGACTTGAGTCTGAGATGTCTAACGGGAGGTTCACTCCTGAACCGAGGGGGTGAGGAAGCT
GCGGGGGTGGGGGCGGGGGGCACGTCTCTCGGCCGAGGACCCGGACGACCCCGGAGACGAGGTCCCGGAGTCCCGGGCCGGACCGT
CGGCCCCTCCCGGCCTCCGGGTTCCTCCCGCGCGGAACCGGGGTGTGGTTGGGGGTCCCGGAGGGGCGTCAGGGACGGATCGGGGA
GACGGGGTCGTTTACGGGTCGGGTCCGTTTAACATAAATTTCTTAGGACCCCCAGTAATACCGTAAAATGTTTGACACTGGCAAAG
ACACACTTCTAAAAATCGACATAAACACCAGAGACATAAATATAAATACAAATCGTGGCAGTCACAAGGATAGGTTAAAGTTTTTT
CCTTTTTTTTCTCCCTTTTAATGTTTTTCTCTCTTTTTTTCACTTACTGCAAACAAATCGGTCATCCTCTTTTATTTATTTATTTA
TTTAGGGAAGCACAATGGGAGGACATATTTAGGTTGGAGACCCAGGCAAGAGCTTATAAATTATTTTGACTATAATAAAAATTTTG
AAAT

Secuencia transcrita del gen.

GCAGAACAGUCCUCCCUGUAAGAGCCUAACCAUUGCCAGGGAAACCUGCCCUGGGCGCUCCCUUCAUUAGCAGUAUUUUUUUUAAA
UUAAUCUGAUUAAUAAUUAUUUUUCCCCCAUUUAAUUUUUUUUCCUCCCAGGUGGAGUUGCCGAAGCUGGGGGCAGCUGGGGAGGG
UGGGGAUGGGAGGGGAGAGACAGAAGUUGAGGGCAUCUCUCUCUUCCUUCCCGACCCUCUGGCCCCCAAGGGGCAGGAGGAAUGCA
GGAGCAGGAGUUGAGCUUGGGAGCUGCAGAUGCCUCCGCCCCUCCUCUCUCCCAGGCUCUUCCUCCUGCCCCCUUCUUGCAACUCU
CCUUAAUUUUGUUUGGCUUUUGGAUGAUUAUAAUUAUUUUUAUUUUUGAAUUUAUAUAAAGUAUAUGUGUGUGUGUGUGGAGCUGA
GACAGGCUCGGCAGCGGCACAGAAUGAGGGAAGACGAGAAAGAGAGUGGGAGAGAGAGAGGCAGAGAGGGAGAGAGGGAGAGUGAC
AGCAGCGCUCGGUAAGUGUUUCCUUAUUGGUUCAAAUAUGUAACUAAUGGUCCGUGGCGGUUUCAAGAAUAGGACAGCAGCGGCUU
CUCUUGGUUAGGGAGAAGAGGGGGCUGGCGAGAGGGUGGGCGCGUAGUUAAUUAUGGGGAGGAAAAUUGGCGGGGGGAGAGAAACG
GGGUUAAACUGGAAUACCGGUAACUGGUAGUGGGGCGAUUGUGUUGUCCUGAUGUCACUGUGUGCCAAGUUGGGGGUGGGGAGGCA
AGGGAACAGCACCUGUGGGGCUCAAGCCGGCGGUCUAGGGCGCCAGCUCUCUGCUGCCCACUGUGUCAGUACCUGCUUAUUAUAGA
UCUUCGGUCUCUUGGCUAAUGGAACUGGGUCGGAGCGGAACUGGAAGCUCAAGCUCCAGGCAGGAGAGAGAACUUAGAGGCUGUGC
CCAUUGCCCCCUAAGCAAAGUUAGCCCCCCAACCCCCAAACAAACUUUCCAGCUUCCCCUCCCUGUCUGGCAGCCCccucecucee
AGAGAGCGCGACUGCUAGAGCUCACACAUGCGCAGUGUGGGCCCAGGGCCGGGCCGCCGAGCAGGAAGCCGGCGCAGCUAGGCGGL
CGGCGGGGCCUGUUAAUUGGCAAUUAGGGGGGAGGCUGGUGGCUGGUGCGCGUCAGCCGAGAGGAGAGCGUCUGCCCALCCCCCUGC
UCCCGCCCCCACUCGGGCGGAUGGAAGGGUGGGAGGUGCCCUGCGUUGGGUGGAGGGUGGAGGUUGUAGGGUGGGGGUGGGGGAUG
CUGUACUCAAAAGCCAUCUUGUGCUCAGAGAAAAGAGGCCUACCGGCUUUCCCUUCCGGGGUCCGGCGCCCCUCACCCCCAGLCCGC
GGCCAUCCCAGCCGGGAUGCCCACUGGACCGGGAUGCCCGCUCGCCACGCAUGGCUGCUCUGGGCUAGGACCUGCCUCGCCUCGGG
GGGAGGUGGAAAUGGGGAAGGCCCUAGGCUGGGCGGGGACAGGCCCAGUCCUCCUGGUAGAGUCUCCUAGGUGCUGUGGAGGCAGU
GAGGAUUCCGGGGGCUGCUGGCUUAUGGGGUAGAGGCGUCAGCCUGGGGCGGCGGGAGGGUCCUGGGCACUCGGGAUCUCUCUAAU
AAUUGGUGCUAAUGGCCUGUUGUAUAGUCUUAACCCGACGCAUAUGGUUUCAUAACACAGUGGCUUAAUUUCUUCCAAAUGUACGU
GGCCCUGAAUGUGUUGCAGUUUGAUAUAUGACCCCGCCCUGCUCCCCGGCCUGGGUCCGAGGCUCCGAGGCGGCCCCAUAAGUGUG
AAUUUCUGUUUAUAAACGGCGACGCACACGCAAACGCCUACACACCCAGGCAGACACACCCGGAGGCGUGGGGGAACAUAUUCCAG
ACGAGGUCCGAGAGAACCUGGGGGCCAGACUUACCUUAAUCUAAGCCAAGACACCCCCUCUACCCCCACCCUCUCCCAGAGGCGCG
ACUGGGAUUCUGCGCCAAGUCCCAGUGGGGGAGGGGAUCGCUCCACGAUUUCCUGUUUAAACCCUGACCCGUCGCCUGUGGGGGGG
CGGGGAUGGGGGAAGAAACCUGUUUUUAUCAAAUUUUUAAAAAUACAGUUUGCAUUCAGAUCAAACCGUUUGGGCCAGAGCUGACG
GUGAAUUUUAUCUCCCCUCCCCCCACAACCCCCUUCCCUUCCUUUUCUGCCCCCGCUAAAUUCCCCUUUCGCAGCCAUCAUAAAGG
CCUCUGAGGUAUUCUCCCGCGGGAAGAAAUGGCAUUUUCUCUCCCCCUCCCCCACCCCCCCACCCCCAGUAGGACUUGUGUGUCGG
CAGAGGCGUCUGACGAGGGGCUAAUUUCGCUUUCCUUGUUUACGAUCGAGAAAAGCGCUUGGCUCUCCCCAAAUGGGCCCAGCCCG
CCGCCUGCUCAGGCUGCCGCGCGCUCUCCCGCCGCUCAGGCACGGCCCAGUGGCUGAUGCCCCGCGGAUCCAGCCUGCGGCAGGCC
GGAACCCGGAGUCUGUGGGACCUGAAAAGGGCAAAGGGAGUGCGGUGGGACACAAGAGGGGCCCGAGAGGCCCGAAAAAGGGAGCC
UUUCUCCUGGAGUAAUGUGGGAAUCGCCGACCGGUGAGGCCUCUAUUUCUCUCUUUCGCCUGCAUUUUGUCCGCCCCCGCCCCUGU
GGAUGGCCGCUGAUGGGGGGGAACACAAGUGUCCUUUGUCCGUCCCCGAAAGAAAACCUUUUCCAGAGAAGGCCAUUCAGGCCAGU
GGAGAUUCACCUAGAAUAUUAGAAGGGCCCCCUCCCACCCGAGGGGCGGGCCUGGGCGAGGCUGAGGUAUUUCUCUUAAUCCUAGA
ACGACCUCACUGAGUGUACCCACAGCGAGAUUUGGAGGUGCUAGAGUUCGAGGUUGGCCGCUUAACAGCACCAUCCUGAGGUGUCU
UUAUAUAAUAUUUUAAUUGAUUUUCUGUCCCUUCCUGGCUACAGCCCUGCAGCUCCCCCACCCCCAUCCUAUGCCCUUCACCCCUA
GACCCAUCCUUACAAGACAGAGGCAAGCAGAGAAGGCAUAGCAGCAGCGACCGGCGCUCUGUUUUCAUUUUCCACUCUGGCCAGGG
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GAUAAACUGGACCCCAGUGGACUCCAACACCAACUCUCUGCUUCCCAGUUACUUUCGAUUUUCUUUCCCUUCUCCUUCUUUCUCUC
CCUCUCUGGCAUUCAAACAGAAGCACAAGAGGACCCACCAGUGGCAACUCUAAGCCUCCUUGCAGGCCACAUUCCCUGCUGACGUG
GUCCUUCCUGCAGGAGAGCCCUUCUGUGAUUAUCUAAUAAUAGCCAGGGUGGCUGAGAAUAGAAUCUGGCUCAAGGACUCUGCACA
CCCGGGGCAGAGACACUGAAUCUGUGGGUCAGGGCCUGGCAACAUUCCUUGGAGCCUCCCCCUCUGAGCCCACUCUUUGGGCACCC
UUAGGCUUGCCUGCCCCCCUUAUAAGGGGCUUUGUCAGCCCUGCCAUCCGCUGUAUUUCAUGUGCUGGUUCCUAGCUAAGGAGAAU
UGGGCAGAGCAAACCCUUUCUCACCCUGGUCUGACAGUUGUGAUCCCGACAGAAUGCGACCUUGUUUGGAGAAGGCGACCUUGUUG
GGUUGGCUGUGUUCUGAAACCAGGCUUGGGAGUGUUAUAUAUUUAUUAUAUACAGGCUUAAAUAUACAGACUCAGGCUUAUGCAUG
AAUAUAUACAGACUCAUAUUUCCUUGGUGGUUAAUUGUAUAUUACCAUGCCUAUAUUCGCUCAAACACCAUUUUAUGUUCAUGCAA
AAUUUUGUUAGUCCUCACUAGAUGAGAGUGGGCUCAUGGAGGCACCGGGUGCACUGAGCAGGCCCUCUGUGCAUGCUCUGCUGGAA
AUAUGUGCUCACUGGAAUCGGAGUAUGCGGGUUCCAGUAACCAAUGGAUGCCAUAAAGGCUUUCUCAGACCUUAUUGCUUUUGUUG
CCCAAGCAGCUGGACUGGGGAAAUACUAAAUCCCUUCUGCUUUCUCUCCACACCUCCUGGCAAACUCUCCCAACUUAGAAAUUAUU
UUACAAGGGAGACCAGUUGUCUUGAAAUUGAGUUCUGCGGGAUUCUUUUCACGGGCAUGGUGGGGCUGCAAGCAGUUCGGAGUAGU
CAGGGCCCUGGCGCUGGAAGCCUCACUGGAGCGAUGAAGGGAUCAGAGUGGUUAAUAAGGUGGCCUCUGGACAGUGAUCUGGGGCA
GCUGCUGGCCAGGGUGCUUGGAGAAGCUUGUGGAAAAGGCAAGCCAAAAGGGGUAGGGAUGCAGUGAAUAUCUGUUUCUCCCCCUG
CUUGCCCCAGCCGGCCGCUCACCCCGCCCCAGCCCGAUUUGCCUGCAUCCGUGGCGGCAGAUUGGGAGUUCUCUAAGGUCCCCCAA
AUACCCAGAUCUGGUUACUGGAUGAACUGCGUUUUAAUCCUCGUCGCUAUCUGAGCCAGGACAAGACCUGGUCAGGGAGACGGCUG
GUCCGGGCAGCACGGGAGAGGACGCUGGACCCGCUGCCUGUGGCCUGGAGCACUGAGUAUGGGCUACCAAGGCUGAGAAUUGAUGG
GCCUCCUUUCCCAGCCUUUUUCCCUUCCAGAGACACAAAAAGACAGAGCAGAGGGGAAAUAUCAAUGUCAGUGGAAAACCCCAUAA
AAGAAAGCAGGGACCAGAGCGGGGCUGGAGGGGUUUUCCGCUACUCUCUCUAGGUGAUCGGGUUCCUCCCAAGACUCUUGUCCAGA
CAGGCUGCACCAAGAGGUGUGCAGCUUUCUUCCACCUUCCUCCCGCCCUUCAAGGAGGGCAGCCUUAGGCUUUCUGGGCCUUGGUC
ACCCCAGGCACUGGGGUGACAUUACUCCAGGAUUGUGCCCCUCGCCCAGCCCACGGCCUCUGCCACGGCGCCGCAGCCGLCUCCUGU
UUAUUGUGUCUGUGAGUUGUUUACUUGUUUUGUCUGCUGCCACCCUGCGUCAGAAACCCGCCAAACCAGCGAACUCGCCCAGGAGA
ACAAAGUGCUGUGCUAUCCCCGGACUCCCUCCCCUUUCCAGCAACCCCCUCCUGCCCUCACAAGCUCCUGCAUUCUCCCUUUCGGA
GGGGAGGAAGCAGAAAUAGUCUUAAAACAGGGCAGCUGUUUAUAGGGUCAGGGGAAUUAUGGGGACACCAUAAACCUCUGGGUGUC
CCUGUGGUGGACAGACUUCUGAGCAGCCCUUCCCUUGCCUAGGCUUUUCUUCCUUCCCCUGGUGACCACUUGGUUAAGGGGGCCAC
ACUCAUUGAGAAAGUUGAGCCCACCCCCAUCAACCCAGUCCCCCACUACCCCACUCCUUUCUGCAGGAGUUUCCCUGAGACACAGG
UUGUUGGGUUUUAAAUCAGGGUAAUGUUGGUGGAUUCAUAAAGCUAGAUAUAGCAUGUCAUUCUUCUCCCACACUCCCUCUCCUCA
GCCCCCCAAAAUUGCAGUGAAUUUAAGCAAAUCCUACAAAAUUAAAUUGCCCCUUUGCUAAAGAUCCUAUAUGUCUCCAAUCCUGC
CAGGUGUAGAGUCAGAUAGUUGGCUUUUGGCCUUUAAUUUUGCUGCUAGCUAUUAAAUUUAAAAGAGUAUCAUUGAAGUAAGUAAU
AUUCUCAUUUCUGAAAUUAAUUUUCCCCUCCCAGUCUCUCUCUCUCUCUUUUUGCCAGCACAGAUUAAAUGGUUCUUUCAGAUCUG
CAAACAAUAAAGGAUAAAAUUAUUUAUAGGGAAAUGAGGAUGCUGUUUUAUUGUUGGCAUAUUGUUCCAGAACAUAACAACAUUUU
AUUUUCAAGCAGGAGAGGUUAGACCAGGGGGAGAAAGAGGGGGAAAGGAAAAAACAUGAAAGGAGGGCAGGAACCCACACACAAAA
CUCCUGCCAUGUAUAACUGGUAGGACAUUUACAAUUUCUAUAUGACAACUCACUGUGAUGUCAUAAUACCGAGUUCUUGAAUUUUA
UAAUUCUCAUGAACCUCUCAAAUGGGUCCAAGCAGUGCUUCAUGUGGAGGGGUAUAGAAGAAGCCAGGAGGCUGGGGAUCCUUUGA
CCCAGUGCAGAGCAGCACACCCCCUAUUGCGGCUUCUUCCUCAUGUGACAUCCUCUUGAGGCCCUAUUCUGGGGGCUGAAAAUAUU
CUGGAUAUUCUGCAUUUUAAUUUUUCUCCUGGGCCAAGCAGGGCCACUUGCUUUGCCCCCCUCAAGUGUCCCUAGGCAUCUAAGCU
CUCUCCCCAUUCCCAGAUCACAGAGAGCUGUGUCCCCAGGCUCUCCCCAAGCCCCCUCCUCAGCUAAUACUCAGCUGCUUGGAAUA
GAGGUGGGAGGCUUGGGCACCAGCCCCCAAAAAGCCAGAAAUGAUUUUUUCCAGAUGGAGCUGGAAGGGGGCUCAGGGCUGAGCGU
GAUGGGGUAGAGAUGUUUGGGACCUAUUUUACGUUUUAACCUUAAGUCAGAGAAGUGAAUUGAGAAGCCAAACAAAUGCCAAUGUG
AGAGUUUGUAUCUGCUGAUGGUAGCAGCAAUAAGUGAAGUGCUGGUAAGGAAAGGUCAGGCAGAAAUCUGGAAAGAGAGAGGGAGG
AGAGGAAAUGUGACAUGAGUUAGCAGAGCCCUUCCAUAUACCUUUCUUCUCCGUUUAAUUGUAAUAAAGCAAAAGCAGCUCGGGUA
GCCUCUCAACCUCUUAGCUCAAAAGAGGAAUCACCAGCGCAGGCCUUGGAGGUGUUUGGGGGCAGUUCUCAGCAGCUUAACAUGCC
CAAUCUGCCCUCUUCCUCCUUUCCCCCUCCCUGCUGAUCCCCAGCUCCCUUCAACUGGUCAGCCCGGGCCCUGUCCCCAAAAUAUU
AGCACCCCCAAAUGAUAUCCAUUUCUGUGUUAGGUGUGUCAAAUUUCACUUCUCUCCAUGCCUAAACUUUGAAAGGAGGAGUGUAC
CUUUUUGGAAUGCGGUGUGUGUAGCGGGGGCAGGUAUGUGCUCAGACAGCUUCCCCCAUCAUAUCUAUGGGAAACUGGAAGCCCCU
UAGGUGAGCCAUGCUUUGGUGUUCCCAAACAGCAUUCCCUGCAUUCAGGUUCUCUGGCAGACCAGGAGGCUCUUUGCGAUCUGAUC
CUUUGACUAGGAGUUCCAUGGAGAUCAAAGGAGCUUAUUUAUACACAAAACACCAGGCAUUUGGAGUAGAAUUUAUUUUUUAAUUU
CUAAAUAAAAAAGUCUAAUCAUAGACCAAUCGGGCCAACUGAGCAGUCGCUCCAGAACAGCAAAGCCUUAACCAAAUAGUGUGAUU
AUGAGGGGAGCUGAGCAAUUACUGAAACUCGGCUUUCUCCGUAAGAGGGAUUUUAGCCCUCGCCCAGUGGCACAAAAGGGGCCAGC
GGGGCAACCGUUCUUCUCUUGCUCAGAAAAGUGAGACUUGGGGGUGGUGGGGGCAGGGUCGGGCAGCUGCGGUCGCGUCCAGGCAG
CUGAGCACCCAGGCCAGGCGCUGAGGCUGAGCACUGAGUCCUGAGGCUCCAGUGCUUGGGUCCCCGAGCAGCCUCAGGAGGCACCG
AGCUGUAGUUGCAGCGCGGCAGUCAGGAAUGGAGUAUGUGUAUCUGUGUGCGAGGGUUGGUGAGUUACAAACAUCCGCGCAGAGUU
AGGGGAUCUGGGGAGAGAGAGGAGACAGGGAGAACACAACUAAGGAGGACCUCUGGAAAAUAUUGUCCCCAAAUAAAAAUUCCAGA
UCUCAUCCCUCUCACUUCAAAUAUCCCUCCCCAGGAAAUUAAUAUAUUUCCCAGAGCUGAGUGGAAAGCAAAGGCCAGCAAGGUGA
GGCCUGCCCACGAACUUCUUCAGGCUGGGUCCAGUCCCACCCACCCUUUCCCCAGUUCAGAGCUCACAUGCCCCCAGCCUUUCCCU
GGCCUAAAGGGGAGUAAGGCUGGAGUGGUAGCAUUUAACUUGCCUAGGGAAAUCCCCAAGUGCCCAGGCUGCAAUGCCACCCUUAU
CCUUGGGGACUCCAGGCCAGUGACUGCACCCCACUCAGGUCCAAGGCGCAGGCAGUAAAUUUCUCUCCUAUAAUUAGCGCUAUCAA
AAGCAUGUGUUUUGCAUUGGAGAGGACUGGAGAAGCAAGUGGCAAUUUUUCCCUUGUAUUCUUUUUCUGUGUUUUUUGAAUUCUGU
UUUUGAAUCCACUAAUUAAAGCUUCUCUGAAAGUGAAAAUCUGCUCUUGACACCAAGCCCCUUCCGAAUGCCUGAUUUGGGAGGCU
AAGGGGCCAGAGCAGUAGCAAGGAGACCUGCAAGCCUGAUGGGGUUGGGGGGUAGUGUUCUCUGAUUUCUUUAGGCUCGUUUUAUA
GAAACAAAGAACAAGUUCUCUCCCCUCCUUCCCAAGACUUGUGCAUAUUUACAGAGCACAACUGCAGUUUUAAUAAAACAUCUGUU
CUUGCUUCUGCUGAUGAGUUUCCAUAAUUGUUUUCAGACAAAUUUAACAGGAAAAUAUAAAUAUAUUUAGAAAAAUCUAAGUCCCA
GCUUUCCCCCUAUAGACAGCCAUUCUUUUGCCAAAAAAAUAAAAUUAACAUGAAAUGGGAAAAAGAAAAUAUAAUCCAAUGUAGGG
AAGAUCGGGCUCAUCUGACCUGCUCUCCCCCCUUGGAGCGAAUCCUUUCAGCAAAUUUCAGCUGCAUAAUUAAAGAUCUAAGAGAA
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AGAAGAGGGCUUCUUCUUUCCUCAGGAAUGAAAGGUAAUUGGGGGGGGGGGAGGUGUUGAAAAUUAAUUUUGCCAAAGGUCUUUAA
GCAGUGGAGGAAUUUAUUUGUAUUUCUGUUUCCCCUUCUCUCCCCCUUCCAGCAUUUCUGCCUUUUUCACCCAGCAGCUGGUUUCU
GUUCAUUAUAAAUCGGCGAGACCUUUCAGUCUCUGCCCUCUGUUUAGGGACGUCAUAAAACACUUAACUUUCUGGGGCUGAGGCUC
ACAUUCUGCCUCUCAGGUCGCCAACCUCCCUGAGCCCACCGACUUUAGGCCCCAAUAGAGAAUCUCCCCAACUUUGGGGCCCCUUU
CCUCUCCAGACAUGGUUGAGGAGGGGCUCAAGGAAACCUAGGCAUCCUUGCUGGGGGCUGUAGUCCAUGCUGCCCCAGAAGCCCCU
UCUUUCUUCCAAGGUCCUUCCCUCCCCCACCCAGACAUAAAAGAGAUUUUUAAAUACAUAGAAAAUCAACACUCAUUGAAAGUGAA
ACCUCAUUAAGACAUCCUAUCUUCCAUCAUUCAAUUUGUUGUACAUUGCAACAAUUUAAUAUCUUGAAGGAAAUAUCACUGACAUG
AUUUAUCCCUCUAGCAAUCUCUCUCUGAAAUUGGAGGGGGGGACAGAGUUACUCUCUCUUCCGGCCUCUUCUACUUGUUACACCAC
UACCCUUAGGGCAGAAAGGAGGCUGGGAACUCUGAGAGAGGCUACUUGUGUCCAGGGGUGCACUGACUUGUUCCCUAGCUCAGUCC
CCAGAGUACUCCUGCCUUGUUGUCUCUCCCCCACCUCUUGCCCUCCAGGGGGCCUGAAGCCUCAGCCAGCUGUUGGAAACCUCUGC
UCAGGCAUGCCAUGAAUUCGAGGACAGCUGGAUUCUAGGGCAAAAAGCAACUCACAUUGGUGUCUAUGUUUGUGUACCUGCCAAGU
CACCCCAAAAAUGAGAUAACUCAUCUAAAAUUUUUUUUCUUAAUUUAAAAAUCCUCCUCUACCCUUUCCCCUUCAUUUCCUUGGGG
AGAAGAAAGUGUGAUCUAGAAGGAGGAACCUUUAUAAUUAUAGGAGUCUUUCCCCUUCCCUUCCAAAUACCGACAAAUUUCUGUCC
UUUCUGGAGGAUUGGGGCUGUAUUUUCUAAAACCAACACAAAUUGUCUGGCAGGAAGACUCUUCAACCCCCUAACGAGGUUCAUGU
AUUAACUAACAUGUUGUCUCCACCAGCUCCUGCACACUGUCUGCUUUUGGGUUCGAAACUUUAUUUUUCCCCCCUAGCGACACUCC
AGGGAAACCUUAACGUUACAGAAGAUGAAUAAACGAGUUUUUUCUCAGCAUAGUCCCGUUUAUGGCUUUAUUGCUACCCAUUGAUU
ACUCCGCUUUGUUACACAGAAGGAAAAGAUCAUAAAAUCCGGCGACAUCCGGGUUCUUGUUAUAGCCAGCUUUCCCCCCCCCCAAC
CCACCCAAAAAUGGUGGGGGGGGGGGGAUAUGAGCUUUCUCUGCUCCCCGCACACUCCCCACCACCCUUCUUUGUCAACUCAAGGC
AUUUUCAGCCUAUAUCACGAUAUCAAAUUAAGUUUGGACUAAUCAGGAGAAAACCCCCAUCUGCACACUUUCCGCUGUUUCAGUUC
GCCUACUGCGGCUCCCUCACAAGCCUCGGAUUCAGCUGCCUUUUCGUAACCGUCUCUUCCCUUUUUUUAGCCCCAAGAUGGGGGAA
UAAAAUGGGCGUUGAGGUUGCUGAGAGGCCCAUCCCCACCACGGGUGACUGGCACUUGGGUGAGAGCUCCUUAGAACCCCUUUCUG
AAGUCUCCAAGCCUCAUAGCUCAGGUCCAGGGGCGCCUCCACUGGCGGUGCCCUGAGUCUGGAGGGGGCAGGGGGGCUUCUGACCA
AGGCAGGGGCUUGAGCCUGCAGGAAGCUAACUGUCCAUCAGAGCCCCACCAGCCUUCUCUUUCUGGCUGGAUCCUAUGUGAAUUAC
CCCACAGGCCCUCACUGGCUCCAAAUAAUAAAUUCUCACCAACAUAAACAGGAGUUGAUGUCUCUAGAAAGAUUCUCAGAGUUUUC
GUUCUUCCUCUCUCUCUCUUUCUCUCUGUCUUUCCCCCUCCGGUGCCACCUCCCUACAUUUUACUUCUUUUUCUCCUUUUUCUAUU
GCAUUUUUUAUACAUUUUCCCUUUUAGGCAAAAAUGCUGGAAGAGUUUUCCCAACAGAGGGGUCCUGAGAAGGAGGCAGAAGGGAG
CCAGGAGGCAAAGGAGAGCAGAUGCGUGGCCCAUUUGCCCACUCCAGCUCUGCCACUGUACCCUGAAGUCUUGCCCCUUUAGACCU
AGUUGUUCCCCACAUCCCUACUACAUUCAAGACUCUCAGCCACACUCUACUUACUCAGGGGAACAGGUUUUAUGAAAUUUCUUUCU
ACUUUUGAUUUUUUUUUAAUUAUUGGUGAAAAAAAUACUAGUUUAGUGAUGGGACUCACUCCAUGGAGUGUCAAAACAGGAUUUCC
UGCAGGAUUUCUAGGGACCCCCCUCCUGUGCUGGGAGGGAGUUCUUCCCUUGGAGAAAUCAGGAUGUAAUUUUAGAAGGGGGCAGA
UAUAAAACAUGAAACCAGAUUGAAAAUACAGGGGUUUCUCUAGCCCUGGCUCUGGCCACAGCACAGCAAAGUUAGCUGGGGCUGAG
AGAUUUCCUGGUAGUACAGCUCUCCUUCCCUGAGUCCCAAGGCCCUGCUCAGGGACAUGCACCCCUCCUUCACCACCAAACCAGUU
CCCUUACAUAUAUAUAUAUAUAUAUAUAUUUUUUAAAAGAAAUCCAAGUCUUACUUUCAAAGCACACACUUAGUCUCAACUAGGGA
AUCAACAGAAGCAGAAGCGAUUUUUUUCCCCCUUCCUGACAUCUGGCUUGCGAUUGGCUGGGAGGGGGUCAGCUGACUUUGUCAUU
UUGUCUGUCCUGGAUUGGAGCCGUCCCUAUAACCAUCUAGUUCCGAGUACAAACUGGAGACAGAAAUAAAUAUUAAAGAAAUCAUA
GACCGACCAGGUAAAGGCAAAGGGAUGAAUUCCUACUUCACUAACCCUUCCUUAUCCUGCCACCUCGCCGGGGGCCAGGACGUCCU
CCCCAACGUCGCCCUCAAUUCCACCGCCUAUGAUCCAGUGAGGCAUUUCUCGACCUAUGGAGCGGCCGUUGCCCAGAACCGGAUCU
ACUCGACUCCCUUUUAUUCGCCACAGGAGAAUGUCGUGUUCAGUUCCAGCCGGGGGCCGUAUGACUAUGGAUCUAAUUCCUUUUAC
CAGGAGAAAGACAUGCUCUCAAACUGCAGACAAAACACCUUAGGACAUAACACACAGACCUCAAUCGCUCAGGAUUUUAGUUCUGA
GCAGGGCAGGACUGCGCCCCAGGACCAGAAAGCCAGUAUCCAGAUUUACCCCUGGAUGCAGCGAAUGAAUUCGCACAGUGGUGAGU
UUUACAGCUCCGAGAUAUAAAUUAAAUAAACUGAACUGGCUUUAUGACCGGCUUCCCUAGAAGAACGGGCGGAGAGAGUUUUUUAU
GGCCCCAUAAAAACAAUCACGCUCGUCUCCUCACCGAGACAGGGCCCCCUCUUCUGCCCCCUCAGCUCGCCUCUCGCUCGCUUGCA
GGGGCCUGGCCCCCUUGGCCCCUGACGGAUUGGAGGGCCCCAAGGCGGGCUGAGGGGGCAGGAACAGGGCAGGGGAUGAGGGGAGG
GAGCAGAAGAUAGGGGAGCCCCCCAAAGUGGAGUCAGUCUGAGGAGAAGGGAGGGGGAGAGGAGAGGCAGAUAAGUGGGGAGAAGU
UUCCAAGGAACUAGGAUGCUUGGGGAGAUGGGGGAGCCCAGUCCUUGAGAAAGGGGGCCCUCAUCCCCAUUAUCUGGGAUUUUUCA
AAAAUCUGCUUUUAGACUUGCAGCUUUCUGUUUGCCUUUUGCCCCGCCCCCCCGCCCCCCCCCCCACCACACACCUUUCUUUGGGA
CACACAGGUCCCACCUUAUAGGAGGUCUGAAGUUGGGGUCCUCGCUGUACCCCCAGUGGGGGUGGGGCAAGGCAAAAGGGAGAAGG
CUAGAGCCCUAAGGAGGCUGUGAGCUGCUGGCCAGGUUGGGAGGGUCAGGACUUUGCUAGGCGAAACAGUCUGCAGAGGACGCUUU
GCUGAUUGCUUUUAGUGUGUUUUGUGCCCGGAUCUUUAGGGGUCGGCUACGGAGCGGACCGGAGGCGCGGCCGCCAGAUCUACUCG
CGGUACCAGACCCUGGAACUGGAGAAGGAAUUUCACUUCAAUCGCUACCUAACGCGGCGCCGGCGCAUCGAGAUCGCCAACGCGCU
UUGCCUGACCGAGCGACAGAUCAAAAUCUGGUUCCAGAACCGCCGGAUGAAGUGGAAAAAAGAAUCUAAUCUCACAUCCACUCUCU
CGGGGGGCGGCGGAGGGGCCACCGCCGACAGCCUGGGCGGAAAAGAGGAAAAGCGGGAAGAGACAGAAGAGGAGAAGCAGAAAGAG
UGACCAGGACUGUCCCUGCCACCCCUCUCUCCCUUUCUCCCUCGCUCCCCACCAACUCUCCCCUAAUCACACACUCUGUAUUUAUC
ACUGGCACAAUUGAUGUGUUUUGAUUCCCUAAAACAAAAUUAGGGAGUCAAACGUGGACCUGAAAGUCAGCUCUGGACCCCCUCCC
UCACCGCACAACUCUCUUUCACCACGCGCCUCCUCCUCCUCGCUCCCUUGCUAGCUCGUUCUCGGCUUGUCUACAGGCCCUUUUCC
CCGUCCAGGCCUUGGGGGCUCGGACCCUGAACUCAGACUCUACAGAUUGCCCUCCAAGUGAGGACUUGGCUCCCCCACUCCUUCGA
CGCCCCCACCCCCGCCCCCCGUGCAGAGAGCCGGCUCCUGGGCCUGCUGGGGCCUCUGCUCCAGGGCCUCAGGGCCCGGCCUGGCA
GCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCUUGGCCCCACACCAACCCCCAGGGCCUCCCCGCAGUCCCUGCCUAGLCCLCU
CUGCCCCAGCAAAUGCCCAGCCCAGGCAAAUUGUAUUUAAAGAAUCCUGGGGGUCAUUAUGGCAUUUUACAAACUGUGACCGUUUC
UGUGUGAAGAUUUUUAGCUGUAUUUGUGGUCUCUGUAUUUAUAUUUAUGUUUAGCACCGUCAGUGUUCCUAUCCAAUUUCAAAAAA
GGAAAAAAAAGAGGGAAAAUUACAAAAAGAGAGAAAAAAAGUGAAUGACGUUUGUUUAGCCAGUAGGAGAAAAUAAAUAAAUAAAU
AAAUCCCUUCGUGUUACCCUCCUGUAUAAAUCCAACCUCUGGGUCCGUUCUCGAAUAUUUAAUAAAACUGAUAUUAUUUUUAAAAC
UUUA.
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Secuencia traducida del gen:

AEQSSLEPNHCOGNLPWALPSLAVEFFLNSDLFFPHLIFFPPRWSCRSWGQLGRVGMGGERQKLRASLSSEFPTLWPPR
GRRNAGAGVELGSCRCLRPSSLPGSSSCPLLATLLNEVWLLDD
YNYFYFIYIKYMCVCVELRQARQRHRMREDEKESGRERGREGERESDSSARVFPYWEKYVTNGPWRFQEDSSGESWL
GRRGGWREGGRVVNYGEENWRGERNGVKLEYRLVVGRLCCPDV
TVCQVGGGEAREQHLWGSSRRSRAPALCCPLCQYLLIIDLRSLGWNWVGAELEAQAPGRRENLEAVPIAPAKLAPQP
PNKLSSEFPSLSGSPLPPRERDCSSHMRSVGPGPGRRAGSRRSA
AGGACLAIRGEAGGWCASAERRASAHPLLPPPLGRMEGWEVPCVGWRVEVVGWGWGMLYSKAILCSEKRGLPAFPSG
VRRPSPPAAATPAGMPTGPGCPLATHGCSGLGPASPRGEVEMG
KALGWAGTGPVLLVESPRCCGGSEDSGGCWLMGRRQPGAAGGSWALGISLIIGANGLLYSLNPTHMVSHSGLISSKC
TWPMCCSLIYDPALLPGLGPRLRGGPISVNFCLTATHTQTPTH
PGRHTRRRGGTYSRRGPREPGGOTYLNLSQDTPSTPTLSQRRDWDSAPSPSGGGDRSTISCLNPDPSPVGGRGWGKK
PVFIKFLKIQFAFRSNRLGOQSRILSPLPPQPPSLPFLPPLNSP
FAATIKASEVEFSRGKKWHFLSPSPTPPPPVGLVCRORRLTRGEFRFPCLRSRKALGSPOMGPARRLLRLPRALPPLRH
GPVADAPRIQPAAGRNPESVGPEKGKGSAVGHKRGPRGPKKGA
FLLECGNRRPVRPLFLSFACILSAPAPVDGRWGGTQVSEVRPRKKTFSREGHSGOWREFTNIRRAPSHPRGGPGRGGI
SLNPRTTSLSVPTARFGGARVRGWPLNSTILRCLYITIFLIFCP
FLATALQLPHPHPMPFTPRPILTRQROAEKAQQRPALCFHFPLWPGDKLDPSGLOHQLSASQLLSIFFPEFSEFFLSLS
GIQTEAQEDPPVATLSLLAGHIPCRGPSCRRALLLSNNSQGGE
NLAQGLCTPGAETLNLWVRAWQHSLEPPPLSPLFGHPACLPPLGALSALPSAVFHVLVPSGELGRANPESPWSDSCD
PDRMRPCLEKATLLGWLCSETRLGSVIYLLYTGLNIQTQAYAT
YTDSYFLGGLYITMPIFAQTPFYVHAKFCSSLDESGLMEAPGALSRPSVHALLEICAHWNRSMRVPVTNGCHKGEFLR
PYCFCCPSSWTGEILNPFCFLSTPPGKLSQLRNYFTRETSCLE
IEFCGILFTGMVGLQAVRSSQGPGAGSLTGAMKGSEWLIRWPLDSDLGQLLARVLGEACGKGKPKGVGMQISVSPPA
CPSRPLTPPQPDLPASVAADWEEFSKVPQIPRSGYWMNCVLILV
ATARTRPGQGDGWSGQHGRGRWTRCLWPGALSMGYQGELMGLLSQPFSLPETQKDRAEGKYQCOWKTPKKAGTRAGL
EGFSATLSRSGSSQDSCPDRLHQEVCSFLPPSSRPSRRAALGE
LGLGHPRHWGDITPGLCPSPSPRPLPRRRSRSCLLCLVVYLEFCLLPPCVRNPPNQRTRPGEQSAVLSPDSLPFPATP
SCPHKLLHSPFRRGGSRNSLKTGQLFIGSGELWGHHKPLGVPV
VDRLLSSPSLAAFLPSPGDHLVKGATLIEKVEPTPINPVPHYPTPFCRSFPETQVVGFIRVMLVDSSIHVILLPHSL
SSAPONCSEFKQILONIAPLLKILYVSNPARCRVRLAFGLFECC
LLNLKEYHSKYSHENFSPPSLSLSLFASTDMVLSDLQTIKDKIIYREMRMLEYCWHIVPEHNNILESSRRGTRGRKR
GKGKNMKGGQEPTHKTPAMYNWDIYNEFYMTTHCDVIIPSSILFE
STSOMGPSSASCGGVKKPGGWGSFDPVQSSTPPIAASSSCDILLRPYSGGKYSGYSAFFFSWAKQGHLLCPPQVSLG
IALSPFPDHRELCPQALPKPPPQLILSCLERWEAWAPAPKKPE
MIFSRWSWKGAQGAWGRDVWDLEYVLTLSQRSELRSQTNANVRVCICWQQOVKCWGKVROKSGKREGGEEMHELAEPFE
HIPFFSVLSKSSSGSLSTSLKRGITSAGLGGVWGQEFSAAHAQS
ALFLLSPSLLIPSSLOLVSPGPVPKILAPPNDIHFCVRCVKFHESPCLNFERRSVPEFWNAVCVAGAGMCSDSFPHHI
YGKLEAPVSHALVEPNSIPCIQVLWQTRRLFAISFDEFHGDQOR
SLEFIHKTPGIWSRIYFLISKKSLIIDQSGQLSSRSRTAKPPNSVIMRGAEQLLKLGFLRKRDEFSPRPVAQKGPAGQP
FEFSCSEKDLGVVGAGSGSCGRVQAAEHPGOALRLSTESGSSAW
VPEQPQEAPSCSCSAAVRNGVCVSVCEGWVTNIRAELGDLGRERRQGEHNGGPLENIVPKKFQISSLSLOISLPRKL
IYFPELSGKQRPARGLPTNFFRLGPVPPTLSPVQSSHAPSLSL
ARGVRLEWHLTCLGKSPSAQAAMPPLSLGTPGQLHPTOVQGAGSKFLSYNRYQKHVFCIGEDWRSKWQFFPCILEFLC
FLNSVFESTNSFSESENLLLTPSPFRMPDLGGGARAVARRPAS
LMGLGGSVLFLARFIETKNKEFSPLLPKTCAYLOQSTTAVLIKHLFLLLLMSFHNCFQTNLTGKYKYIKNLSPSEFPPID
SHSFAKKIKLTNGKKKISNVGKIGLIPALPPWSESFQQISAAL
KIEKEEGFFFPQEKVIGGGGGVENFCORSLSSGGIYLYFCEFPFSPPSSISAFFTQQLVSVHYKSARPEFSLCPLEFRDV
IKHLTFWGGSHSASQVANLPEPTDFRPOQRISPTLGPLSSPDMV
EEGLKETASLLGAVVHAAPEAPSFFQGPSLPHPDIKEIFKYIENQHSLKVKPHDILSSITIQFVVHCNNLISRKYHHD
LSLOSLSEIGGGDRVTLSSGLEFYLLHHYPGRKEAGNSERGYLC
PGVHLVPLSPQSTPALLSLPHLLPSRGPEASASCWKPLLRHAMNSRTAGEFGKKQLTLVSMEFVYLPSHPKNEITHLKE
FFLIKSSSTLSPSFPWGEESVIKEEPLLESFPFPSKYRQISVL
SGGLGLYFLKPTQIVWQEDSSTPRGSCINHVVSTSSCTLSAFGFETLEFFPPSDTPGKPRYRRINEFFLSIVPEMALL
LPIDYSALLHRRKRSNPATSGEFLLPAFPPPNPPKNGGGGGIAF
SAPRTLPTTLLCQLKAFSAYITISNVWINQEKTPICTLSAVSVRLLRLPHKPRIQLPFRNRLEPFFSPKMGENGRGC
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EAHPHHGLALGELLRTPFSLOASLRSRGASTGGALSLEGAGGL
LTKAGAACRKLTVHQSPTSLLEFLAGSYVNYPTGPHWLQIINSHOQHKQELMSLERFSEFSFFLSLSEFSLSFPLRCHLP
TEYFFFSEFEYCIFYTEFSLLGKNAGRVEFPTEGSEGGRREPGGKG
EQMRGPFAHSSSATVPSLAPLDLVVPHIPTTFKTLSHTLLTOQGNREYEISEYFFEFENYWKKYEFSDGTHSMECQONRIS
CRISRDPPPVLGGSSSLGEIRMFKGADIKHETRLKIQGEFLPWL
WPOQHSKVSWGEISWYSSPSLSPKALLRDMHPSEFTTKPVPLHIYIYIYIFKKSKSYFQSTHLVSTRESTEAEAIFEFPL
PDIWLAIGWEGVSLCHEVCPGLEPSLPSSSEYKLETEINIKET
IDRPGKGKGMNSYFTNPSLSCHLAGGQDVLPNVALNSTAYDPVRHEFSTYGAAVAQNRIYSTPEFYSPQENVVESSSRG
PYDYGSNSEFYQEKDMLSNCRONTLGHNTQTSIAQDEFSSEQGRT
APQODOKASIQIYPWMORMNSHSGEFYSSEITIKTELALPASLEERAERVEYGPIKTITLVSSPROGPLEFCPLSSPLAR
LOGPGPLGPRIGGPQGGLRGQEQGRGGEGAEDRGAPQSGVSLR
RREGERRGRVGRSFQGTRMLGEMGEPSPERGPSSPLSGIFQKSAFRLAAFCLPFAPPPRPPPHHTPFFGTHRSHLIG
GLKLGSSLYPOWGWGKAKGRRLEPGGCELLARLGGSGLCAKQS
AEDALLIAFSVFCARIFRGRLRSGPEARPPDLLAVPDPGTGEGISLOSLPNAAPAHRDROQRALPDRATDONLVPEPP
DEVEKRISHIHSLGGRRRGHRROQPGRKRGKAGRDRRGEAERVT
RTVPATPLSLSPSLPTNSPLITHSVFITGTIDVFFPKTKLGSQTWTKSALDPLPHRTTLFHHAPPPPRSLASSESAC
LOALFPVQALGARTLNSDSTDCPPSEDLAPPLLRRPHPRPPCR
EPAPGPAGASAPGPQGPAWQPGRAGGPRRARLGPTPTPRASPQOSLPSPSAPANAQPRQIVFKESWGSLWHETNCDRE
CVKIFSCICGLCIYIYVHRQCSYPISKKEKKEGKLOKERKKVN
DVCLASRRKINKIPSCYPPVIQPLGPEFSNINYYENFE

Mientras que para el gen abd-A se encontr6 6716 adeninas, 6481 timinas, a continuacidn, se muestra una captura

de la secuencia cruda obtenida, la secuencia traducida del ARNm con sus 7281 aminoacidos.

In [25]: print(seq_2)

GCCACCAGGGCGAGACCTGCCGCTGGACGAGTCGATGTCGATATTGGTAGCTTCACCCTTTCACGCACTGCGTGCGATGCCAATCCGCAGTTGAATCAGGTCCGCAATGRACCCCGEE
GTGTTGACGTCCTGGGECGCCGGCTGCTGACGTCAGCTCTAGCATCAGATCACTCCCTTCTCTCTCTCTCTCTGT TAAAACAATCTGTTTGTTTTTCCCGTAATTTGCAGTCAGACAT
TCGCAGTGCAGCTCAGAAATGTACGCCCCCAACCTCCAAACCCCCATACCCCAGCACARATCATGTGTCGACGCCTGACATGTGTTGCAGCTGGCCARAGTACCATTTTCGACCGTCT
GACACCGTCTTAGCAGCTCATTAGGCGTTGCCGAAAAAGGLAAAAACATCTTCTTAAACATCGTTGCAAACATCTGACGCAACTTTCTCCGTTTTCTCCTCCGCAGGCCCCAACGRET
GTCCACGAAGGCGCGGTCGCCAGACCTACACTCGCTTCCAGACCCTCGAACTGGAGAAGGAGTTTCACTTCAACCACTACTTAACTCGGCGAAGGCGCATCGAGATCGCACATGCCCT
CTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAGATCTGGTTTCAGAACCGTCGCATGAAGC TGAAGAAGGAGTTACGAGCCGTCAAGGAAATAAATGAACAGGTGAGCTGGTCCTTCCGCAGCACT
TTAAACTCTTAACTAACTTGCTTTCCATTTTTAATTTACCTTTAAGGCGCGACGCGATCGAGAGGAGCAGGAGAAAATGAAGGC CCAGGAGACGATGAAATCCGCCCAGCAGAACAAG
CAAGTGCAACAGCAGCAGCAACAGCAACAGCAGCAGCAACAGCAGCAGCAGCAACAGCACCAACAGCAGCAACAACAGCCGCAGGACCACCACTCGATCATCGCACACAATCCAGGCC
ACTTGCACCACTCGGTGGTAGGT CAAAACGATCTCAAGCTCGGLCTTGGCATGGGCGTGGECGTCGRAGTGEECEECATCGEGECCGEGCATCGATGECEECTTGGECGECAATCTEEE
CATGATGAGCGCCCTGGACAAGAGCAATCACGACCTGCTAAAGGCGGTCAGCAAAGT CAACTCCTAAGCTGACAACCACCCATCGCCCAGCCGAGCCAACGAGCCAATCTTCCACCAG
CCGCACCACTAGCACCACCACCGCAGCCATCGCCCGGATCAGCGTCCGGCGTTATTTTTCATCTCCTCGTCTGTGTAGCGCGCGAGATAGCAAGCAGAAGATAAACTCGATAACTAAA
ATACGTAAAGTTTTACATAGTAAATAGT TGCATAAGTCTACAAAAAACATACATACACGCAAATGGCTGEGTGCGATGGC TTAGAGGCAATTAACTGGACCGEGTTTTATTGCTGTGE
ATCGACGCTTTCTGAGGTTTCCCCAATTGTAGTTGTCTATTTGATAGAGCAACGCATGCGATTCCCTTCCAGATCTCCAGTGGCAATTTGTGTATTCGACATTTCTTCCATACTTTCG
CTTTTGCAACCCCTAAATCGGCAATTCAACCCCCAGTGTAGAGTCTCTGGRCCAACGOGCCCAATTCGGTAATATTAATGGATAACTTGAACTACT TAGAATAGCGGCAAAGGCCTAA
GGAAGAAGTTAGCAGGAGACGCGATCTATATAAATGAATATTGACGAAATGAGCGATTTTTGATAGT CAGAGAACTCCGTTGCCCACCATCAACCAACTTTCAATGGAAGTGGTTTTG
GGGAAGGCAACTCGACGGATTCGAGTGTAAAATTATTTGCGACTGC TATAGGATAACCTAGTTCGATATTTAGAGCCACGTTCGACTATGTTAAACGGTATATGAATACATAAATATA
TGGATATGCTTACAGAT TAAAGATACTTACCTATAGAGTTATAGAGCGTACGTTTTGTATCCACCTATTTATTGGAAATTTATGTTTATGTTTTCAAAAGAAAAACCCCTCTTCCAAT
GTTTTGTTAAGTGATGTGTTTACTGTGTGT TTGCTGTTTTCGTTGTATGCCAACGCTTGAATACAATGATTTCTTCAATGCCATATTAATCTTAACTCGAGAGCAAGTAAACAATTAA
GCAGCTAAAGTAAAGTACGCAAAACAATTGCGCAAGTATTTCCATAAATACCAGTTGTAAGAACAAACGGTATGCAACATACCTAAAAGCATAATCACGATTTCAAATACGTAATATT
AATAATGAGATATGAAACAGAAATGRAGTAAGAr GGAGC TRAGAAAT TAAATGTCATTTACCAGTGAC TAAAATTTTAAATTAACTACCAATAAGC AAATAACTAAATAGGCATCGAT

v

El nimero de adeninas (n= 6716) y timinas del gen abd-A (n=6481) es superior al gen HOXC6 (n=3266 adeninas,
n=3469 timinas).
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Figura 17. Comparacion del nimero de adeninas del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster.
(Fuente: el autor)
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Figura 18. Comparacion del nimero de timinas del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster.

(Fuente: el autor)

Para el cumplimiento del segundo objetivo, se encontré que el porcentaje de guaninas/citocinas del gen HOXC6 fue
de 51.68%, ademas el largo de la cadena del gen HOXCG fue de 13936 nucledtidos, y del gen Abd-A , fue de 22886

nucleotidos.
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Figura 19. Comparacion del nimero de nucleétidos del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-Ade Drosophila melanogaster.
(Elaborado por el autor)

El nimero de nucledtidos de Drosophila melanogaster, (n=22886) fue superior al del Homo sapiens (n= 13936)
Para el cumplimiento del tercer objetivo se encontré que el gen HOXC6 esta localizado en el cromosoma 12q13.13

(Cromosoma 12: 53,990,624-54,030,823. cadena delantera. GRCh38:CM000674.2) el gen tiene 4 transcripciones,

219 ortdlogos y 42 paralogos . Se analizaron 2 transcripciones del gen.

Assembly exceptions N | o TCRL
(12 TR RN NNT N
hssembly exceptions ! "o o

Figura 20. Ubicacion del gen HOXC6. Ubicacion del gen HOXC6 en el cromosoma 12q13.13. Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica,
una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl). (Disponible en: https://iwww.ensembl.org/index.htmi)


https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Location/View?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Gene/Compara_Ortholog?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Gene/Compara_Paralog?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html
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Tabla 1. Transcriptos del gen HOXC6

IDENTIFICADOR DE NOMBRE PB PROTEINA BIOTIPO ) COINCIDENCIA
TRANSCRIPCION. TRANSCRIPCION. UNIPROT
ENST00000243108.5 HOXC6- 1651 235aa Codificacion de P09630

201 proteinas
ENST00000394331.3 HOXC6- 2943 153aa Codificacion de P09630-2

202 proteinas
ENST00000504315.1 HOXC6- 538 51aa Codificacion de D6RBH4

203 proteinas
ENST00000509328.1 HOXC6- 358 7Tlaa Codificacion de D6RC34

204 proteinas

Fuente: Instituto Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).
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Figura 21. Andlisis del transcripto HOXC6-201. Se identifica, la banda cromosémica, los contigs, la ubicacion del gen HOXCS.

(Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).
Disponible en: https://www.ensembl.org/index.html)


https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000243108
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000243108
http://www.uniprot.org/uniprot/P09630
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000394331
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000394331
http://www.uniprot.org/uniprot/P09630-2
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000504315
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000504315
http://www.uniprot.org/uniprot/D6RBH4
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000509328
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823;t=ENST00000509328
http://www.uniprot.org/uniprot/D6RC34
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html
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——
==
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HOXC10-201 - ENST00000303460 > protein coding HOXCE-202 - ENSTO0000394331 > protein coding
I 0

ENSTO0000513208 > profein coding

HOXCE-203 - ENSTO0000504315 > protein coding

I
MIR196A42-201 - ENSTOOD003B5150 > miRMA HOXC4-201 - ENSTHO00303406 > protein coding

B i
HOKCE-204 - ENSTO0000508328 > protein coding

80 7T —
HOXC8-203 - ENSTO0000508180 > protein coding ENSTO000D512206 > IncRHA
—
HOXCS-201 - ENSTO0000303450 = protein coding ENSTHIO00562645 > IncRNA

|
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Figura 22. Ubicacion del transcripto HOXC6-201. Se identifica la ubicacion exacta del gen HOXC6. (Tomado de Instituto
Europeo de Bioinformética, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl). Disponible en:
https://www.ensembl.org/index.htmi)

Mientras que el gen abd-A esta localizado en el cromosoma 3 (Cromosoma 3.16,807,214-16,830,049) el gen tiene 4
transcripciones, 108 ortdlogosy 12 parédlogos. Se analizd 1 transcripcion del gen donde se encuentre el

homeodominio conservado.

primary assembly 3R |

Figura 23. Ubicacion del gen abd-A en el cromosoma 3 de Drosophila melanogaster. Se identifica la ubicacién del gen HOXC6
en el cromosoma 12q13.13. (Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular. (Ensembl). Disponible en: https.//www.ensembl.org/index.htmi)


https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Gene/Compara_Ortholog?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823
https://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Gene/Compara_Paralog?db=core;g=ENSG00000197757;r=12:53990624-54030823
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html

50

A continuacion, la region en detalle:

—
250.00 kb Forward strand  —me
16.70 Mb 18.80 Mb 16.80 Mb
bandas cromosomicas § Raoe:l 2809 g0E2
contigos
genes
ut3 abd-A Ab
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Leyenda del gen - Ensembl protein coding I RNA gene

I t=nsposzble slement gene

Figura 24. Region en detalle del gen abd-A de Drosophila melanogaster. Ubicacion exacta del gen abd-A. (Tomado de Instituto
Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl). Disponible en:
https://www.ensembl.org/index.htmi)

Tabla 2. Transcriptos del gen abd-A

IDENTIFICADOR NOMBRE PB PROTEINA BIOTIPO . COINCIDENCIA

DE . TRANSCRIPCION. UNIPROT

TRANSCRIPCION.

FBtr0306337 abd-A- 5269 330aa Codificacion de E1JIM9
RD proteinas

FBtr0300485 abd-A- 4559 330aa Codificacion de E1JIM9
RC proteinas

FBtr0083387 abd-A- 4458 330aa Codificacion de E1JIM9
RA proteinas

FBtr0083388 abd-A- 3935 590aa Cadificacion P29555
RB de proteinas

Fuente: Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).

Como se detalla a continuacion el analisis del transcripto abd-A- RB permitié obtener la proteina homeobox, tipo
antenapedia, sitio conservado, que constituye un factor de transcripcidn especifico de secuencia que forma parte de
un sistema regulador del desarrollo que otorga a las células identidades posicionales especificas en el eje anterior-
posterior. Se muestra caracteristicas para motivo, union al ADN, region. El motivo hace referencia a una secuencia
conservada corta de no més de 20 aminoacidos de importancia biolégica. (Secuencia: RYPWMT). La unién al ADN,

determina la posicion y el tipo de cada dominio de unién al ADN presente en la proteina, en este caso, el dominio


https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular
https://www.ensembl.org/index.html
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/Exons?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0306337
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0306337
http://www.uniprot.org/uniprot/E1JIM9
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/Exons?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0300485
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0300485
http://www.uniprot.org/uniprot/E1JIM9
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/Exons?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0083387
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0083387
http://www.uniprot.org/uniprot/E1JIM9
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/Exons?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0083388
https://www.ensembl.org/Drosophila_melanogaster/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=FBgn0000014;r=3R:16807214-16830049;t=FBtr0083388
http://www.uniprot.org/uniprot/P29555
https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
https://es.wikipedia.org/wiki/Laboratorio_Europeo_de_Biolog%C3%ADa_Molecular

homeobox se une al ADN a través de una estructura de tipo hélice-giro-hélice.
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Figura 25. Caracteristicas del gen abd-A. motivo, unioén al ADN, regién. Se identifica el Hexapéptido tipo Antp, homeodominio
y la region. (Tomado de base de conocimiento universal de proteinas en 2021. (Uni-Prot))

A continuacion, la proteina se muestra como una barra purpura, con tonos alternos de purpura claro y oscuro que

reflejan exones alternos. Debajo de eso, los dominios y motivos de mltiples proyectos mapeados a lo largo de la

proteina, se encontrd las posiciones de aminoacidos correspondientes y el sitio conservado homeodominio.
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Figura 26. Proteina Homeobox. Sitio conservado. (Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio
Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl). Disponible en: https.//iwww.ensembl.org/index.htmi)


https://es.wikipedia.org/wiki/Instituto_Europeo_de_Bioinform%C3%A1tica
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https://www.ensembl.org/index.html
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Para el cumplimiento del cuarto objetivo se encontré que el gen HOXCG, contiene 2 exones de codificacion con una
longitud de transcripcion de 1651 pbs. separados por un intron de 733pb, codifica una proteina de 235 aminodcidos.

La secuencia ascendente 5” y descendente 3” se muestra a continuacion.

Forward strand e

.HO)':CE-ZD]. - ENSTO0000243108 >
protein coding

Figura 27. Segmento codificador del Gen HOXC6 .Se puede identificar los 2 exones, separados por un intron correspondientes
al gen HOXC6. (Tomado de Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular. (Ensembl). Disponible en: https://www.ensembl.org/index.htmi)

EXON 1. Longitud 482 pb

>HOXC6-201 ENSE00000838340 exén: proteina codificacién
ATAACCATCTAGTTCCGAGTACAAACTGGAGACAGAAATAAATATTAAAGAAATCATAGA
CCGACCAGGTAAAGGCAAAGGGATGAATTCCTACTTCACTAACCCTTCCTTATCCTGCCA
CCTCGCCGGGGGCCAGGACGTCCTCCCCAACGTCGCCCTCAATTCCACCGCCTATGATCC
AGTGAGGCATTTCTCGACCTATGGAGCGGCCGTTGCCCAGAACCGGATCTACTCGACTCC
CTTTTATTCGCCACAGGAGAATGTCGTGTTCAGTTCCAGCCGGGGGCCGTATGACTATGG
ATCTAATTCCTTTTACCAGGAGAAAGACATGCTCTCAAACTGCAGACAAAACACCTTAGG
ACATAACACACAGACCTCAATCGCTCAGGATTTTAGTTCTGAGCAGGGCAGGACTGCGCC
CCAGGACCAGAAAGCCAGTATCCAGATTTACCCCTGGATGCAGCGAATGAATTCGCACAG
TG

EXON 2. Longitud 1169 pb

>HOXC6-201 ENSE00000838341 exdén: proteina codificacién
GGGTCGGCTACGGAGCGGACCGGAGGCGCGGCCGCCAGATCTACTCGCGGTACCAGACCC
TGGAACTGGAGAAGGAATTTCACTTCAATCGCTACCTAACGCGGCGCCGGCGCATCGAGA
TCGCCAACGCGCTTTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAAATCTGGTTCCAGAACCGCCGGA
TGAAGTGGAAARAAAAATCTAATCTCACATCCACTCTCTCTCGGGGGGCGGCGGAGGGGCCCA
CCGCCGACAGCCTGGGCGGAARAGAGGAAAAGCGGGAAGAGACAGAAGAGGAGAAGCAGA
AAGAGTGACCAGGACTGTCCCTGCCACCCCTCTCTCCCTTTCTCCCTCGCTCCCCACCAA
CTCTCCCCTAATCACACACTCTGTATTTATCACTGGCACAATTGATGTGTTTTGATTCCC
TAAAACAAAATTAGGGAGTCAAACGTGGACCTGAAAGTCAGCTCTGGACCCCCTCCCTCA
CCGCACAACTCTCTTTCACCACGCGCCTCCTCCTCCTCGCTCCCTTGCTAGCTCGTTCTC
GGCTTGTCTACAGGCCCTTTTCCCCGTCCAGGCCTTGGGGGCTCGGACCCTGAACTCAGA
CTCTACAGATTGCCCTCCAAGTGAGGACTTGGCTCCCCCACTCCTTCGACGCCCCCACCC
CCGCCCCCCGTGCAGAGAGCCGGCTCCTGGGCCTGCTGGGGCCTCTGCTCCAGGGCCTCA
GGGCCCGGCCTGGCAGCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCTTGGCCCCAC
ACCAACCCCCAGGGCCTCCCCGCAGTCCCTGCCTAGCCCCTCTGCCCCAGCAAATGCCCA
GCCCAGGCAAATTGTATTTAAAGAATCCTGGGGGTCATTATGGCATTTTACAAACTGTGA
CCGTTTCTGTGTGAAGATTTTTAGCTGTATTTGTGGTCTCTGTATTTTATATTTATGTTTA
GCACCGTCAGTGTTCCTATCCAATTTCAAAAAAGGAAAAAAAAGAGGGAAAATTACAAAA
AGAGAGAAAAAAAGTGAATGACGTTTGTTTAGCCAGTAGGAGAAAATAAATAAATAAATA
AATCCCTTCGTGTTACCCTCCTGTATAAATCCAACCTCTGGGTCCGTTTCGAATATTTA
ATAAAACTGATATTATTTTTAAAACTTTA

Intron 1 733pb

> HOXC6-201 intrdén 1: codificacidén proteina
GTGAGTTTTACAGCTCCGAGATATAAATTAAATAAACTGAACTGGCTTTATGACCGGCTT
CCCTAGAAGAACGGGCGGAGAGAGTTTTTTATGGCCCCATAAAAACAATCACGCTCGTCT
CCTCACCGAGACAGGGCCCCCTCTTCTGCCCCCTCAGCTCGCCTCTCGCTCGCTTGCAGG
GGCCTGGCCCCCTTGGCCCCTGACGGATTGGAGGGCCCCAAGGCGGGCTGAGGGGGCAGG
AACAGGGCAGGGGATGAGGGGAGGGAGCAGAAGATAGGGGAGCCCCCCAAAGTGGAGTCA
GTCTGAGGAGAAGGGAGGGGGAGAGGAGAGGCAGATAAGTGGGGAGAAGTTTCCAAGGAA
CTAGGATGCTTGGGGAGATGGGGGAGCCCAGTCCTTGAGAAAGGGGGCCCTCATCCCCAT
TATCTGGGATTTTTCAAAAATCTGCTTTTAGACTTGCAGCTTTCTGTTTGCCTTTTGCCC
CGCCCCCCCGCCCCCCCCCCCACCACACACCTTTCTTTGGGACACACAGTCCCACCTTA
TAGGAGGTCTGAAGTTGGGGTCCTCGCTGTACCCCCAGTGGGGGTGGGGCAAGGCAAAAG
GGAGAAGGCTAGAGCCCTAAGGAGGCTGTGAGCTGCTGGCCAGGTTGGGAGGGTCAGGAC
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TTTGCTAGGCGAAACAGTCTGCAGAGGACGCTTTGCTGATTGCTTTTAGTGTGTTTTTGTG
CCCGGATCTTTAG

secuencia ascendente 5

>HOXC6-201 utr5: proteina codificacién
ATAACCATCTAGTTCCGAGTACAAACTGGAGACAGAAATAAATATTAAAGAAATCATAGA
CCGACCAGGTAAAGGCAAAGGG

secuencia descendente 3'

>HOXC6-201 utr3: proteina codificacién
CCAGGACTGTCCCTGCCACCCCTCTCTCCCTTTCTCCCTCGCTCCCCACCAACTCTCCCC
TAATCACACACTCTGTATTTATCACTGGCACAATTGATGTGTTTTGATTCCCTAAAACAA
AATTAGGGAGTCAAACGTGGACCTGAAAGTCAGCTCTGGACCCCCTCCCTCACCGCACAA
CTCTCTTTCACCACGCGCCTCCTCCTCCTCGCTCCCTTGCTAGCTCGTTCTCGGCTTGTC
TACAGGCCCTTTTCCCCGTCCAGGCCTTGGGGGCTCGGACCCTGAACTCAGACTCTACAG
ATTGCCCTCCAAGTGAGGACTTGGCTCCCCCACTCCTTCGACGCCCCCACCceeGeeeece
CGTGCAGAGAGCCGGCTCCTGGGCCTGCTGGGGCCTCTGCTCCAGGGCCTCAGGGCCCCGG
CCTGGCAGCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCTTGGCCCCACACCAACCC
CCAGGGCCTCCCCGCAGTCCCTGCCTAGCCCCTCTGCCCCAGCAAATGCCCAGCCCAGGC

Figura 28. Estructura nucleotidica del gen HOXC6. Registro de una secuencia de ADN almacenada en formato FASTA con sus
exones, intrones, secuencia ascendente, descendente, con el nimero de nucledtidos correspondientes. (Tomado de Instituto
Europeo de Bioinformatica, una divisién del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).)

Se obtuvo la proteina Homeobox HOX-C6, que constituye un factor de transcripcion especifico de secuencia que
forma parte de un sistema regulador del desarrollo que proporciona a las células identidades posicionales especificas

en el eje anterior-posterior. Se muestra caracteristicas para motivo, union al ADN, region.

ESCRIBE IDENTIFICACION PUESTO(S) DESCRIPCION

-- Seleccionar --

P Motivo 122-127 Hexapéptido tipo Antp EXPLOSION @ Remover
» Unién al ADN 141-200 homeobox | " Anatacién PROSITE-ProRule | EXPLOSION @ Remover
P Regién 200-235 Desordenado | 1Anctacion Automatica | EXPLOSION @ Remover

Figura 29. Caracteristicas del gen HOXC6: motivo, union al ADN, region. Se identifica el Hexapéptido tipo Antp, homeodominio
y la regidon.  (Tomado de base de conocimiento universal de proteinas en 2021. (Uni-Prot). Disponible en
https://www.uniprot.org/help/publications)

El motivo hace referencia a una secuencia conservada corta que normalmente no contiene mas de 20 aminoécidos,
de gran importancia biolégica. (Secuencia: [YPWMQ). El homeobox, también denominado homeodominio, consta de
unos 60 aminoacidos y esta implicado en la unién al ADN. La secuencia es la siguiente:
RRRGRQIYSRYQTLELEKEFHFNRYLTRRRRIEIANALCLTERQIKIWFQNRRMKWKKES.

La funcién unién al ADN especifica la posicién y el tipo de cada dominio de unién al ADN presente en la proteina, en
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este caso, el dominio homeobox se une al ADN a través de una estructura de tipo hélice-giro-hélice.

A continuacion, la proteina Homeobox codificada por el gen HOXCG y la secuencia de aminoacidos correspondiente.

Confianza del modelo: ]
M ruy alta (pLDDT > 90) ®
Seguro (90 > pLDDT > aQ
70)
Bajo (70 > pLDDT = 50}
Muy bajo (pLDDT < 50)
AlphaFold produce una puntuacién
de confianza por residuc (pLDDT)
entre 0y 100. Algunas regiones con
un pLDDT bajo pueden no estar
estructuradas de forma aislada. 'l‘_
/ a}
(
4 r~ ) .
i”\_—f—/,/ Homeobox proteina Hox-Cé
1— . AF-P09630-F1 | Modelo 1 | Instancia 1_555 | un | ARG 193
Puntuacion de confianza: 98,24 (alta)

Figura 30. Estructura de la proteina Homeobox. HOXC6. (Tomado de UniProt: la base de conocimiento universal de proteinas
en 2021. Disponible en https.//www.uniprot.org/help/publications)

Instrumentos ¥ Descargar & Agregar Destacar 7

Longitud 235 Ultima actualizacién 2006-10-03 v3
Masa(Da) 26,915 Suma de verificacion’ BD695C7347CB71C0

19 2 30 48 50 60 70 ge S8
MNSYFTNPSL SCHLAGGQDY LPNVALNSTA YDPVRHFSTY GAAVAQNRIY STPFYSPQES VWVFSSSRGPY DYGSNSFYQE KDMLSNCRQN

168 118 128 138 149 159 168 178 188
TLGHNTQTSI  AQDFSSEQGR  TAPQDQKASI QIYPWMORMN SHSGVGYGAD RRRGRQIYSR YQTLELEKEF HFNRYLTRRR RIEIANALCL

198 200 218 228 238
TERQIKIWFQ NRRMKWKKES NLTSTLSGGG GGATADSLGG KEEKREETEE EKQKE

Figura 31. Secuencia de aminoacidos de la proteina Homeobox. Secuencia de aminoacidos codificado por la proteina Homeobox.
(Tomado de UniProt: la base de conocimiento universal de proteinas en 2021. Disponible en
https://www.uniprot.org/help/publications)

El transcripto  HOXC6-203, revela 2 exones de codificacion, 1 longitud de transcripcion de 538pb y una longitud de

traduccion de 51 aminoacidos.
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| 38.30kb

Forward strand e

HCXCE-203 - ENSTO0000504315 =
protein coding

ﬂ

Figura 32. Estructura del Gen HOXC6/203. Se observa 2 exones de codificacion. (Tomado de

Bioinformatica, una  division  del Laboratorio

https://www.ensembl.org/index.html)

Europeo de Biologia

Molecular. (Ensembl).

Instituto Europeo de
Disponible  en:

>HOXC6-203 ENSE00002085054 ex6n: proteina codificacién
CGGATCTGATTGCCTGGGGTGCTGGGGCTGGGCGCACCCCACTGCTGCTTGGGGGTCACCCC
AAGAGCCCCCCACCCATCCAAGGAAAGGAATAAACTTAACCGCTGGAGGGGCATGAGGAG
CTCAGCCCCCCCAACCTCGACAGCAGCTAACAGAAACGCCAGGAGCAGCAGGAGGAGGAG
GCAGCGACAAG

>HOXC6-203 ENSE00002049261 exén: proteina codificacién
GACGTCCTCCCCAACGTCGCCCTCAATTCCACCGCCTATGATCCAGTGAGGCATTTCTCG
ACCTATGGAGCGGCCGTTGCCCAGAACCGGATCTACTCGACTCCCTTTTATTCGCCACAG
GAGAATTGTCGTGTTCAGTTCCAGCCGGGGGCCGTATGACTATGGATCTAATTCCTTTTAC
CAGGAGAAAAGACATGCTCTCAAACTGCAGACAAAACACCTTAGGACATAACACACAGACC
TCAATCGCTCAGGATTTTAGTTCTGAGCAGGGCAGGACTGCGCCCCAGGACCAGAAAGCC
AGTATCCAGATTTACCCCTGGATGCAGCGAATGAATTCGCACAGTGG

Figura 33. Nucleétidos de los exones del gen HOXC6-203. Registro de una secuencia de ADN almacenada en formato FASTA,
(Tomada de Instituto Europeo de Bioinformética, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).

Disponible en: https://www.ensembl.org/index.html

La proteina codificada por el gen HOXC6 transcripto HOXC6- 203, es la proteina homeobox, tipo antenapedia, con

su sitio conservado. El homeobox es un motivo de 60 residuos identificado por primera vez en varias proteinas

homedticas y de segmentaciéon de Drosophila, pero ahora se sabe que esta bien conservado en muchos otros

animales, incluidos los vertebrados.

ﬂ Agregar/eliminar pistas ‘ < Cuota | [& Exportar imagen | % Restablecer configuracion | % Restablecer el orden de las pistas
ENSP00000424124.1
PROSITE pattems P
PANTHER P500032 (Prosite_patrones) e
| Ver registro  PS000321
Ver InterPro |PR001827 &
Sequence variants (dbSNP and all other sources Descripcion Proteina homeobox,
All sequence SNPSL.... gy ¥ R WRWW MWHERRE K R N MMMYSRYRSS tipo antenapedia, sitio
'y RY M HS R conservado
M H Posicion 4045 afios
N Variant - COSMIC somatic mutations
Vorant - COSMCSe.. " - . EE = = - — - .
- ] |
u
Variant Legend
B splice donor variant
Il stop gained
Il frameshift variant
start lost
missense variant
synenymous variant
Bl coding sequence variant
Scale bar 0 3 12 18 23 30 36 a2 5T

Figura 34. Resumen gréfico de la localizacion de la proteina homeobox. Proteina tipo antenapedia, con su sitio conservado.
(Tomada de Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).

Disponible en: https://www.ensembl.org/index.html)
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A continuacion, la proteina Homeobox codificada por el gen HOXC6 y su secuencia de 51 aminoéacidos.

Estructura’

Confianza del modelo:

Wl Muy alta (pLDDT > 90)
Seguro (90 > pLDDT = 70)
Bajo (70 > pLDDT > 50)

Muy bajo (pLDDT = 50)

AlphaFold produce una puntuacién de s - \
confianza por residuo (pLDDT) entre 0y J ~J e
100. Algunas regiones con un pLDDT bajo Q Y &

pueden no estar estructuradas de forma

islada. l’ j L’
T L

/

|

Figura 35. Estructura de la proteina homeobox HOXC6. (Tomado de UniProt: la base de conocimiento universal de proteinas en
2021. Disponible en https://www.uniprot.org/help/publications)

1 ."'-. 3

Funcién
Nombres y taxonomia SecuenCia’
Ubicacién subcelular Estadodela | Fragmento

. secuencia’
Enfermedad y variantes

. v o4 P o . q
PTM/Procesamiento Instrumentos Descargar Agregar Destacar Copiar secuencia

. » Longitud 51 Ultima actualizacién 2016-10-05v8
xpresion Masa (Da) 5.824 Suma de verificacién: 53F790A0DSES72CF
10 20 30 49 50
MLSNCCRQNTL GHNTQTSIAQ DFSSEQGRTA PQDQKASIQL YPWMQRMNSH S
Estructura

Figura 36. Secuencia de aminoacidos de Ia proteina Homeobox. (Tomado de UniProt: la base de conocimiento universal de
proteinas en 2021. Disponible en https://www.uniprot.org/help/publications)

El gen abd-A, contiene 5 exones de codificacion con una longitud de transcripcion de 3935 pbs. separados por 4
intrones y que codifica una proteina de 590 aminoacidos. Ademas, se muestra la secuencia ascendente 5” y

descendente 3”.

EXON 1. 971 PB

>abd-A-RB FBtr0083388-El exdén: codificacidén proteina
AATCATTCGAACTCAGAAATCTCCGAAACTAAAATAGAACAACAAGTGGACTAAACGAAA
TTCCGAAGATCCGATCCTCGGCCAGAGAGCAAAATATGTGCA ATGTCAAAATTTGTTTTC
GATAGTATGCTGCCAAAGTATCCACAGTTCCAGCCGTTTATCAGTTCGCACCACTTAACC
ACCACCCCCCCGAATTCGTCATCTGCAGCAGTTGCCGCCGCCCTAGCCGCCGCCGCCGCC
TCTGCATCCGCCAGCGTTTCAGCCAGCAGCAGCAGCAACAACAACAGCAGCAACACGATC
GCTGGAAGCAACACAAGCAACACCAACAATAGCAGCAGCAGTCCAAGCAGCAGCAGCAAC
AACAACAGTAATCTCAATTTGAGCGGAGGATCCCTATCGCCGAGCCATTTGAGCCAACAT
CTGGGCCAATCGCCCCACTCACCCGTCTCCCTCATCGTCGCCCTTCCAGCAGCACCACCCA
CAGGTGCAGCAGCAACACCTGAACCACCAGCAGCAGCAACATCTGCACCACCAGCAGCAG
CAACACCACCACCAATACTCCTCGCTCTCGGCCGCTCTTCAGCTACAGCAGCAACAACAC
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CACATTAGCAAACTAGCCGCCGCCGCAGTTGCCTCGCACGGACACGCCCACCAGCAACTG
TTGCTAACGCCCCCGTCAGCGGGCAATTCTCAAGCGGGCGACAGCAGCTGCTCCCCATCG
CCCTCGGCATCCGGTAGCTCCTCGCTACACCGCAGCCTCAACGACAACTCTCCCGGGTCC
GCATCCGCGTCCGCCTCCGCATCCGCGGCCAGTTCCGTCGCTGCTGCTGCAGCCGCCGCC
GCCGCTGCGGCTAGCTCCTCGTTTGCCATCCCCACCAGCAAGATGTATCCGTACGTGTCT
AACCACCCTAGCAGCCATGGAGGGCTCTCCGGAATGGCCGGCTTCACCGGACTGGAGGAT
AAGTCGTGCAG

EXON 2 257 PB

>abd-A-RB FBtr0306337-E3 exén: codificacién proteina
CAGGTACACGGACACTGTCATGAACAGCTACCAGTCGATGAGCGTACCTGCCTCGGCATC
TGCACAGTTCGCTCAGTTCTATCAACATGCCACAGCCGCCGCATCCGCGGTATCCGCGGC
CAGTGCCGGCGCGATCGGCGTGGACTCGCTGGGAARATGCCTGCACACAGCCCGCCTCCGG
CGTGATGCCAGGGGCAGGGGGAGCGGGCGGAGCCGGTATCGCCGATCTGCCCAGGTATCC
CTGGATGACGCTTACAG

Exon 3 48pb
>abd-A-RB FBtr0306337-E4 exdén: proteina codificacién
ACTGGATGGGAAGCCCCTTCGAGCGTGTCGTTTGTGGCGATTTCAACG

EXON 4. 224

>abd-A-RB FBtr0306337-E4 exén:proteina codificacién
GCCCCAACGGCTGTCCACGAAGGCGCGGTCGCCAGACCTACACTCGCTTCCAGACCCTCG
AACTGGGAAAGGAGTTTCACTTCAACCACTACTTAACTCGGCGAAGGCGCATCGAGATCG
CACATGCCCTCTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAGATCTGGTTTCAGAACCGTCGCATGA
AGCTGAAGAAGGAGTTACGAGCCGTCAAGGAAATAAATGAACAG

EXON 5 2435 pb

>abd-A-RB FBtr0083388-E5 exén: codificacién proteina
GCGCGACGCGATCGAGAGGAGCAGGGAAAATGAAGGCCCAGGAGACGATGAAATCCGCC
CAGCAGAACAAGCAAGTGCAACAGCAGCAGCAACAGCAACAGCAGCAGCAACAGCAGCAG
CAGCAACAGCACCAACAGCAGCAACAACAGCCGCAGGACCACCACTCGATCATCGCACAC
AATCCAGGCCACTTGCACCACTCGGTGGTAGGTCAAAACGATCTCAAGCTCGGCCTTGGC
ATGGGCGTGGGCGTCGGAGTGGGCGGCATCGGGCCGGGCATCGGTGGCGGCTTGGGCGGC
AATCTGGGCATGATGAGCGCCCTGGACAAGAGCAATCACGACCTGCTAAAGGCGGTCAGC
AAAGTCAACTCCTAA GCTGACAACCACCCATCGCCCAGCCGAGCCAACGAGCCAATCTTC
CACCAGCCGCACCACTAGCACCACCACCGCAGCCATCGCCCGGATCAGCGTCCGGCGTTA
TTTTTCGTCTCCTCGTCTGTGTAGCGCGCGAGATAGCAAGCAGAAGATAAACTCGATAAC
TAAAATACGTAAAGTTTTACATAGTAAATAGTTGCATAAGTCTACAAAAAACATACATAC
ACGCAAATGGCTGGGTGCGATGGCTTAGAGGCAATTAACTGGACCGGGTTTTATTGCTGT
GGATCGACGCTTTCTGAGGTTTCCCCAATTGTAGTTGTCTATTTGATAGAGCAACGCATG
CGATTCCCTTCCAGATCTCCAGTGGCAATTTGTGTATTCGACATTTCTTCCATACTTTCG
CTTTTGCAACCCCTAAATCGGCAATTCAACCCCCAGTGTAGAGTCTCTGGGCCAACGGGC
CCAATTCGGTAATATTAATGGATAACTTGAACTACTTAGAATAGCGGCAAAGGCCTAAGG
AAAAGTTAGCAGGAGACGCGATCTATATAAATGAATATTGACGAAATGAGCGATTTTTG
ATAGTCAGAGAACTCCGTTGCCCACCATCAACCAACTTTCAATGGAAGTGGTTTTGGGGA
AGGCAACTCGACGGATTCGAGTGTAAAATTATTTGCGACTGCTATAGGATAACCTAGTTC
GATATTTAGAGCCACGTTCGACTATGTTAAACGGTATATGAATACATAAATATATGGATA
TGCTTACAGATTAAAGATACTTACCTATAGAGTTATAGAGCGTACGTTTTGTATCCACCT
ATTATTGGAAATTTATGTTTATGTTTTCAAAAGAAAAACCCCTCTTCCAATGTTTTGTT
AAGTGATGTGTTTACTGTGTGTTTGCTGTTTTCGTTGTATGCCAACGCTTGAATACAATG
ATTTCTTCAATGCCATATTAATCTTAACTCGAGAGCAAGTAAACAATTAAGCAGCTAAAG
TAAAGTCGCAAAAACAATTGCGCAAGTATTTCCATAAATACCAGTTGTAAGAACAAACGG
TATGCAACATACCTAAAAGCATAATCACGATTTCAAATACGTAATATTAATAATGAGATA
TGAAACAGAAATGGAGTAAGACGGAGCTGAGAAATTAAATGTCGTTTGCCAGTGACTAAA
ATTTTAAATTAACTACCAATAAGCAAATAACTAAATAGGCATCGATTGAAAGGCCTACAA
AGCTACAAAAAAAAAACAAACAGAAAAGAAACTCTGAAATACGTATTAGCTTAAGGTTG
CAACCACAAACAAACTGTCCAATGAAGGCCAAGAAGGGAGAGTTATAAAAATGGAAATAT
TGGCAGAACCCATATACGTAGATTTCAAACTTCCCAAAATAAAATTTACCTAGCGTAGTC

TCTCGCGGATTGCAAGTTGAATTAAAGTCAGAAACTCTATTTATTATACAAAACCGAAGT
GGATGGCTTTCACAGCGCATATTTACATAAACAATTATTGACAAATATATATGAATATAT
ATTACAAATATATACAACTATGATCTAACATGTGTATGTATAAACACCTAAATGTATGTG
TATCTAGTATGGTTAACACAAAAAGCAGTCGAGTCAAAGTAAAAGTCACCTTTTGCCCAA
AACCAGACACCACCAAAAATAAGCATCCCCAACCAGCGCTCATGTTTTTTCTCGATGGGA
TCCCTACTATCCTACTGTCCTTTGTTTTTCAAGTCCCACTGGTCGAGTGATATTCCCGGG
TGGCGACAACCTTTTGCCTTGTTTCACAACCGGATTGAAGGAAACTGAGTGGCTTCTGTT
CCTGTTCCCGCTTCAGTTTTGGTTTTTGTTGCGTTTCAGTTTGATTTAAGTTAAATGCTT
AGTCTTATTTGGACGGCCTAGCAAATTAGATCGTAAATCAATATTTTGTTTGAACCCTAC
TGCTAAAACTTCTGTTAATTTTACTTTAAGTTTAGTTGTGACGAATTGTGTATTATATAA
TTTTATGCGATTTTAAAATGAATGCGAAAAAAATT

57




Intron 1-2 827 pb

>abd-A-RB intrén 1: codificacién proteina
GTAAGATAGATTGCCCTGTTTAAGTATGGGATAATGCAGATTTTTATAAATCGGGATGGG
TTTTATGTCCAATCGTAGTAAAATGATCTTAAATGACCCTAATAGGAAGTGCAAATATAA
AGTCAATGACAAATGATCTATACTATCTAATATGATATTCAAATATTTGGAGTGCATTGA
TAGAACTTCTCAGACAGTATCATATTTTAAAATATATGCAAATTTAGTATGACCATTAGC
TTTACCTGGCTTCAAAACCTTTAAGAAGATGTTTCCGGGGTTGAAAATACAAAAAAAAAAG
AAACACTCAGCTCTTCCAAGAACTAATTTCGCGTGCTCTCAATTTGGCGAGCGGAAATGC
CAGTCGAGACCTTCAGTAAAATCTGCAAACACTGCAAAACCGCAAATCCGTTTCGAATGC
GCTCTAATTATCGGGTCTCGGATCCTGGGACTCTGTCCATTTTCCTCTCGGCCACCGGCC
ATTCATATTGAATGGCCATAAAGTCGGAAAATTAGGCAGCCTGTGGTGGCCGCTGGCAA
TTTGTCGCCGGCCACAAGATTCGCACGCACGCTGACCTTCCGCTGCGGCCATTTGCATAT
TAGTACTACTGTATGGGCACTCCATGTGCATGTACAGTGAACCCTGCTGTGCGTGGGGCGT
GTTCGGGATTAGTGTGCAATTAGAGCTAACCGCAGTTTGGTGAAAGGGGCATGCAAATGG
CCACCTCATTAGCATTTGACTTTAGTACGGGCGCTGGAGTTGGGAACGTACTATGAGAGC
AGGGATCACCAACAATAATGGCTACTTTCTCTCTCCCACACCCACAG

INTRON 2-3 3581

>abd-A-RB intrén 2: codificacién proteina
GTGAGTCAAAACTCGATACTCGATAGTGCGGAGATATATTATACATAAGTAAAAAAATAA
CTGCCAGATTCGGACTCTTTGTGAAAGACTTCGGATCTGAATGTTGAGTGCCAAATTTGAT
AAATCTTGAAAGTTATCCGATTTTTAGAATTGAGAATCACACATATCCCAATACAAGTTT
ATCACACTGAGCCAATCAATCAGTCTTTTAAATTAAGAGTCTGTCTATCGTATCTACTGT
GTTCTATATATCATGCCAATCATTATAAAATCAGAAATAATCCGTGCACTTCAGGGAATG
TATATCGTCTTAAATCAAGAATAAATTGCCTTCAAGATCTACAAAGCGATCTCTTAAAAT
TTTTTGTGTACATATAAATCATGGCCACTTACACTGAAATCAAAAAATCAAATAAAAAAT
TGTAAGAACTTATATTGGATTGAATTATTTAGTCGCTATGTTAGGTTAAATACTATAATT
AAAAAATTTAAACAGCTAAGTTGTTTAACAACCCGTAGACTTAAACCAGGTTCGAACTGA
TTTACAAATTGTATGACCTAACAAAAAGCGTCCAGTCGAATTATCGAATTAAATTTCCCA
AGTGTAGTATTTGGAATGGTTGCGTGCGTACCTTTTATAAACAATAGATAAACGTGGCGCA
AACGTTCCCCAATAGCATTCCCATTTGCACCGCCATTTCGCCTACAATTCCAATTCGTAA
TGAACACTTTGCGGAGCACTTCCAAGTCGTTTATTTCGCATAAGTCTTCCAGGCGATTCG
AATCCGTAAACGAAATGAACGAAGAGCTAAAAAGTTGGCAGTAAATAAAAATGAAAATAG
TTTGAGAAATGCTTCTCTTGTCTGTCGTGTTATTTGGCGTCGATTTGTAATTTAAATAGC
CTCAAGGTTGCCCCACACCGACAAACGTATAGCCCAAAATGCCGACCAAAAAACACTGCG
ATGTGCCCCGCGCATACAAAATCCACATATCCGTCGAGAGATACAGATACAGATACTTTT
TGGCCGCCGCTCTTTTTATGCGGCTAACGTAGTACGGGCGAACTCGCTTCAAATTTATGT
GGGTCAGTTTAATTTACGCGATCCGCTCGCTTTTTCCGCGCATTTTGCACAGCAGATTTA
TTTATCATTTCTCATCAGGCCACTCGATTTCCACGCTGCACAAGAAGAAATTGAACGAAT
TCAATTTTCCATTCTGCCCCGCGGGTTGAATGCCTCCTGATTAATGGCAGACACCATATG
AATAGACTGTCAATTGGCCTGACTTATGGACTGCACATCGGTCGTCGTAATAGAAAAAGA
TCGCGCGACGGATTTACGCGGAATTTACGGCATAGGCATGTTAATTAAACAGTATAAGTA
ATTGTTAATTGACGATCTAGCAGACAGAGTTTAAATAATGGCATTAATACGAGATAACAA
GGTAGTGTGCTTAAGGGTCCAATGTTTATCAAGTGGTATATTTTGTCAAATCATTAGAAC
TTAAAATCATCGAGAAAAGAGGTTCAAAAGTTTCTCGGTCTTTTTTTTTTTGCCAGCATA
ATTTACATATTTGACCAGATTTGGGTGTCAATAAATCGATAACCAGCGCTCCTATTAATC
TATGGCAGATTAAAAATCCATTCCTCTATTTTAGTGGGTTTCTGGTTCGTCGATACCCCGA
AAGATATTAATATGTGGCTAACACACCTATGTATTTGGCCGGCCAGCTAATAGATACACA
CATTCTGCAGGCAAAACCTGATGGTGAAAAGAAAACCCGAAGCATCGGCCAGTTGGGAAG
ATAAACGGTATTTCGCACAATGAAATATTTTGCATATCTCCCGCTCACAGCGCCAAGGCG
ATAAAATTGTCAACGAGATCATAGAGACGCGACTGGCGGCGATGAAAGTAAATACGAGCA
TGACGCCATTATGGCAGCCAAGTGCGCGACACGTCGACGCAGCCCCCTTTATCCACCACT
CCTTAAATGCACATGCTGTACATAAAGCTGTATATACATACGTACGAAGTATATATGCAT
GTGTTTTGGCACTATATCCATGCACTTGCATGTGGATTGCACAAGAATCGCTTCGCCTCC
TTCGGAAAAGTCTTTTCGTTTGGCTTTCACTTTGCCAAGCCTGCGAACCCACCCAAAAAA
CTCACAGACGAAGACCAAGACCCAGACCCGGACCCACCGGCAACATGAACAACTGCAACA
GCAACTGCAACAACCATTGCTGCAACAACGGCAACGTTTTACAGCTGAATGCTTGCCAAA
TGCAATTTAACTAATGAATTTTAATATTTTACGCCAAAGCGTCTGAATGAATTTTCATTT
TCACATCGTTGCACCGACTCCGACAACAACATCAACAATGTTGCCAAGGGGGCAGCAGCG
GGAAATCGCAGGAAAAGCTGGAAAATGAGTAGAGCTGCGCGCCTGCACCTGATTATGCTG
ATAAGAAGCAAAGAGGTTAACTTTTCTTAATTATCTGGAAAAGCGCAGCCCGACAAAGCA
TGAAAATGGCAAGTTTCCCATCGCTATCCACATTGAGAATTCGCAAACTCAGCACGCTCC
GTGGAGAAAGGAGGAGGTGGACACAAAAAGGTTAAGAAGTAGGCACACTGACAGAAAACG
TGCAGTGGGTTCTAAAAACCCGTGGATATATTTACTGACTCAAAATAATTAAATTCTTGT
TGAAGAAACATTTTTTTCAGAAATGTAAACCTATAAAATACATTCCTAGTTATTCAGCAC
AATAGACTTTGGAATTTTATATTGATATTAGAAGTTTGTTATGGGTCCGAGTATCTATTA
ACGTATTTTCGTCCATGTGCAGTCAGAACACTGACTTGGCTAGATAAGAAACGTCTGCAC
CATAAATTGTCAAATCATCAGTGCGACAAAGAAGTCTCGGCCTGCAAAATCTTTGCACAT
ATTAGAGATTGTCTGTGCCCCGTCCGTCCGTCTTTCCGTGTGTCAAATAAAGTGGCAACA
ACGACTGGCGAATGACCAGAAATTTGTGTATTTTAATTAAAAATGCACCAACGATGCCGA
GCAGCTTCATCTGCTTATTAATTAGGAGGAGTCCGTCTGGTCGTTGGCTGCATCATCAT
TCTCCCCTCCATCTTGCAGTGCCTTGACTAGTATTTTCCTCATATCTCCGTCGATATCGC
CGACATCTTCTCCTCCTCCAGGCCGACCATCGTGGTCTACTTAAAGTGGAGCCGGTCCAA
CTGGCCGGAGGTTCACTCGGCCGGTGGTCCGCCGACTGCCGACTGCATTGGGCCGGCTAA
TGCTGCTTTTTGTGGCTGGCGCTGACAACTAAATTGAAAACGGCCCGATTGAGTGGTTTA
TGAAAGCTGCCATGTGGCACAAATGTCCGAGGGGGCAGTGGACAGATATGATTTGAGGGA
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TCGACGCTCCATTACTCAGCGGGATGCTCTCAAGGCTGTTTGGCGCGGAATTTCGCATTA
GCAGCACATATGAGAAGCACAACTCCTTAGTTCCTTAGAAAAAAACTCAAAGAAAAACCG
AAAATTAATTGCTTTTCTCTTCCTCCTTTTTTTAATTTCAG
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GTAAGTACCGCAATTAACCGGAAACCCTTGAAGTTAATATCCCGACTGACATTGAAGCAA
TGGGTTATTTCACTAATCGGCCGTGGAATATGCCGGAAAATGCTGTTTTTTAGAGCCTGC
CTAGATGGCCTTGAAAAATATGATTTACCTGCTCAACCCAGCGACTTTCACCCGCTGAAG
GAAACCCTTCTTTGTAAAATGCAGCCTGCAATCTGCCGTCACATGACTCCTGCTGTCCTG
TCATAAATCCCTCAACCTTTGTTCTCACATCCTTGTCTTATTCATTGTATAATTTCATTG
TTTATCGGAGTCATCTTCTGGCTAATATCCAAAGCAACCAATGGTTTTGAAGCCAAAGGT
TTGGACGTCTGGCAACTGTTCGCTTTCTATGTTGATTTAGCAAACTCCGTGAAAGTTGCA
CCGATAACTCAAACATGCCGGTCAAGTACCCGACCAAGATCGTAAATCACAATTCCAATG
CTGGGGCCCCCCAAACTGCAAGCTGCTGTTGTCCATAACAATTGGGCGAATACCTAATGA
GTCGATCTCGATGTCAGAAAAACTCACTCAAAGACGGGCTCTCGATTGATCGATTTGTAC
GATCGCCGATCTGCGATGGGTCCGTTGTTCTGGGCCTCGTTAAACGTCTTTTTATGGGCG
TTTTATGATCTATTTACGATTTTACGCATGGTCTTGTGCCGTGCATAACGATCGTAATGT
TGCGGCCACTGTCGAACGATCCCCGTTTTATGGTCCCGATAATGGCGTTGATTGTTTGGC
GAATCACCATCGCGTTTAATTAGTTCGACAGTCGACAAGGGCAGCCGCAAACACGAGTAG
CCACTGTCAATTGCTGGTTACAAAAGGCGGTCATTAATCGGTATTCACATTCACATTCCC
AATCCCAATCCCATCTATGTATATGCCCATTTCACTTGAGTTAATGGCGCTACCCATTAG
TCCGCGGCTCGAATTAGGGGCATGTAGTCGAATAACAATATGGAACCAAAGTGTTTATT
ATTTCACTGCTTGGCTTATTTCCGTGATTAAAGTGGGCCCAGAATTTCTAATAGTAATTA
ACAATTAGTGTTGACCGTAATGACTAATTAACCCAGTCGTTGCATTTGCATAACAAATAA

TTGTTATGTACTTTGTAAAATTTGTTTCTTCCCTTTATTTATTATTATCTTATTTATTATTA

TGTTCGTATTTCACAATAATTCCAAGCCTGGCTCACAACTTAAAAAATCGTAATGATGTT
TTATCGATTGGAAAATGAATCCAACCATTCAACTCCCTACATTGCGCATACGCGTAGTGG
TCCCCCTAGTGACATTAACAGCCTACCCCCTGTTGTTGGTGTGGCATGTAATTGCGAACC
GTTTAATTGGGCTCGACCACTGGGCAAACATTGCGGCACATGGCCCAACAATCTGCCTTG
CTGGTACTATGGTGTGGAGGCCTCTGGTCCTCTGGTCTTTGGTATTTCTTATGTGGTCTC
TGGACCTGGAATGAAATCGGAGCGTTCGTGCCAGAGTTTGCCACCGCAGAAGTACGTGCC
ACGGCTCAGCTTTTGGCGTCACAGATCGTTTGATATTCGAGCGGTTTCAAGTCCCCTGAA
CTTCCCCTTTGCCACTGGCGATCCTCTGGTGTTTGTTTTGTAAATAAATCACTGGCATTG
GCGTTGAGCGGAGTCATTCGGGCAATTTACAGCACTAACAGCCGCTGTTTGACAAGTAAT
TAACTCACCGAGTTCCAGTTGCCATTCTGCATAGATTGCTGTGGTCGAGTTTTGGTTGGG
TATAAGATTACAATCAGAAGATCGGACGACAAAAGCGTTTCTTTAAGCTGAATTTTACAA
GTTTTCATCAGCTTAGTTTTGTTTCACTTTTCCTATGAAATTGAAACAGCAACCCTAG
TGTGAGTGTAATATAATGTAATTCCCCAGGTGCGCTCCCACGACAATTAATAATTTGTAA
AGCAAATAACATAAAAATGTCGTAAGAGACCGATTATGTTAAATTTTAATATTATTTAGT
CATCATATTTCATTCACAGAGCTCAAGAATTGCTAATTCAATTTATTCAAACTTACATAC
AAGTCCTTCAATACAAACGCAAACATGTGTAAGTTTTGCATACAGTAAAAAACATTTCTT
TCGGCAGTTTTAATTAACTATTACAGTTTTGAATTGTTGTTACTGCAATTTGTAAGCTTG
CTCCTACAATTTATGGTCAGTTTTAAAAGCTCTTGATTTTTTTTCTGAAACAAATCACTCA
TTTCTTTTCAAAGTCCACAAAGCTATTATCTATCTTCATGGCACGATTTATTTGCATTCC
TTGCACAGCGAAATCGGCGCGAATGGAATAATAAAATATATTATTTTTATTAATTTTACA
AGCCATAATTGCGGCTCGCGATAATCTCGTCAGTCGGGGAATTGAATTATTGCCACAAAG
ACCTCTCTATCTCTGGGCCAGTCTCTTTTCTGCGCCCGCCCGGCAAGAGTCTCTTTCTGAA
TTGAATGCTTTGTCTTGGGATTTGAACTGGTCTTGCTAGAAATCAATGCAATATCAATGT
TTAAATTCAATTGTTGGCGGCAATCAATGTCATTGGCAGGGGATTCTGGGGGCGCGAAGA
TCCGCCTCTGGCAGATAATCGTTGATCCCGCACTGGGGTTAAGATCCCTCAGCACCCCCC
ACCCACTTAGCATCCCTCTCTGTCTGCATACGTGGTGCTATCTCGCTCGAAACATGGACG
ACGGCTGGCAAGGGTTAATTTATGAGGCGCGATAAGCGAATTCCATTTCGTTTCGGTTTT
GTTTAATTTCCGATTCTCTGTGTTTTCTGTTTTCCTCATTTTTATTTGGTCTTGTTGTAT
TTACATTTGGTACTTCTTTCTCTTTCTTTTCAACCAAGCTATCTCTCTCCTGATGGGGA
GTGTGCGACACCGTGTTATCGGCACGTTTTCGGTCGTTGTATTATTTTTTTGTTTTTTTT
TTTTTATTATTTCTGCCTGCGGTGGCGGAAAATTCGAAATGACACGTTTCTCCGAGTTTT
GTGTTGTTTCTGCCGTTTTTTAACTACCCCGTGAGGCTGTTAATCTGCGGTTTTAATGCC
CAAGTGGCGCGAATTGGCGAAAGGGGTTTGGATTACAAGGATCCGGTGCGGAGCACCACG
ACAGGATGACAGAACCACAGACAACGACAAAATGGCAGCCAGACTGGCGCGATTTTTCGT
CAGTGGTAGTGGGCCGGCACACATGTAAATTTGGCCCAGACAAAATCAAATTAAAAGCAC
ACACGTTCCACAGACAATTGCCGACTCGATCCCAGTCCATCGCTGGCGCTTAATCAAAGT
TTATTCCCTTCATGCATGACACACAGACAGAAAAGTTGATAAAGCTTGCTATTATAGTTT
TCAAAAAAGTAATTAATAAGGTTTATTGAAATATTTTCATATTGTTAAAGATACATCTTC
TATCTTCTGTTCTTAAATTAGCCGTTATTTATTTTGGTAGCACTCTTTTTCACAGTGCAC
ATTTGTGAGTCCAAACAAGCACATCATTAGGCAAACTTTACCCATTTCCATTAAGTTAAA
TATTTAATTTACACAAAAGTTTTATTTAAAACTTGACTATGGCGTGCGACATTTTTCGAG
TTTTCCATTTTCTGTATCGCGTGCAATGCGTGACTGTGGGCATTTTCCGACCATCCTGTT
GCGATAAATTTGAAGACAGAGAGTAGTTAATATTAATTTAATCGCGGAATTAAACAAGTT
GCTGGCGGTGTCGGTTAATGCACCCTTGTTCTATTCTAGCGGCTAAATTTATTATTTCTT
CTGATTAATTGCGAGATTAGAGTGTTTATGATGCACTCAGTACTCTTTGATGTGCCATAA
TCGTTGGGTAATGTAAGTGGCAACGAGGTAACCGCATTTCTTGAGGATGAGAATGTATTT
AGGATAGGAAAGGAATTTATTTATAGTAGAATTTTGATGTTTCTAAGTAGATCCTTCTTA
TAATTTGAATTTTAATTTTTTGTGAGCTCTTATTTTAAATATTGTTCATATGTACTTATA
AGTATATCTGTGACAATTTTAAACGTTACAATTCTGAAGAACTTCCTCTCAATTTCACTT
AGGGAATGAAGGAAACGATGTGCCTATTGTGTTTTTGGTATCTTCCCCTCGAATAACTTG
TTTTTCCAGTTGTTGTCTGATGTGAGAATCCTTTCTTACCCTCAGTCATCTCACCTAATG

59




AAGCAATTCAGGTGATTGGAGTTCCTCCGCCATAGCTTCGTTGTAATAGTTGTGAAAAGA
ACAAACTTGAAAGGGTCGAACACTGGGGGAAATAAAAACCTGTAGGTGACAAAAACCTT
TCATCTGGGATCAATGCAACAGCAACAGCCACCATTTCCTCAAATTACTCTCTGGCAGCC
ATTAACAAAAGGCAAACTGTACGTGTGTGTGTGAGCCATTAATCAGCTTTGTCAGCCAAA
GAGAATTTCGAGGGAAGTTCAAGATTGGAAACACTAATAGGTGAGGTTCGTTTTCTGCGG
TCTGCGGTGCATCGACATTTTCTCAGGAGCCCACAGGACCACACCTTGGCATTTCGCGGG
GGGAAACTAAACAGGGGTTTTCTGTGGGCATTATAATGAAATTTCCAGACGAGGGGGATA
AGCATGAGTTATGTGCACGCCTAGGTAAATATAGAACCCGCATCGATCGATCGATGCTTT
TTATACGAATTTAAGTGTCACGTTCTCGTTTGATGGAAGTTGTGCGGGGGATTAGAGAGG
GGACACCGATATGGGTGGGGGTGCTTCACTGAATGGCGTTTTAATACGTCATCGTTTCAA
GTCGGCCCACGCAATCTAACTTATGACCGACATCTGCCCCCAAGTTCTGCATTCGAATGG
GAATAGGAATCCGGAGTTCGTGTTTGTTTTTACCAAATAGGAATATGTATATATAGGTAT
ATACACGAGTGCTTGGATCCGTGTGCACTGGGCCATGAACAGAGTTGGGAAAATGAGACG
AAAAAGGCAAGGAAAACCCAACCAAAGCAAACAAAACACCGAAGAAACAATACCAAAATG
CGTTCTCAGTCGAAAGCAGTTGGCTCAATTTATATGATTTTCAATAAAAGTCGATATAA
TGCTTGCCAAGGTTCATAGAACGACCAAATGAACTTGGAAACGGCCACAGAAACAAAAAA
GGAGAAAAAGAAAAAACCGGCGGTGGCAGCCAATGAAGGCAATCAATTTCAATTCAGTTT
CCTCGCCTTTCCCAAAACGCCAAACCCAATGAGCCGTCCAAAGGGCTAGACGAGGCCAAT
TGCAGATGGGTTACGGCTTCAGAACCTTTTTGGTACCCCTTATCCTGTTTAAATGGCTGT
ATTGAATTTCTAGACAGGCTTCACAGGTATTTGGCCAAGCAAGGTTGTGAAAAGATAAAA
ATTTAAATGCTCAACTGAATATTTAATCATATCATTTACAATATATATATTCATAATCGAA
ATTGCATTACAAATAAGCTTTATATAAAGTAAAATCCTTTAAAATAAATTTTGAGTAATG
GTTAAATGATTGCAACTATTTCAGAAGAGTACCCAGTATGGTACGTCCCAAACGAAACTT
TTGCTATACAGTACCCTTTGTCTTCATTTATCGTCCGAAATGAACCCCTAACAAAGGATT
CAAAAAGTGTTGATGAACCCGACCACCGACCGAATGTCAGCTATGTCAGATACAGATACT
TTTTCAGATACAGATACGGACAACTAATTCCACTCACATACAGATGGAGTCTCTTTGGCG
CCACTTCATTGTGATCATTGAATGGCCGTTGATTGTTGTCGCATCGATTCGCGGCGATTTT
AATCGCAGGCGGCGGACATTAAACGCCTTTAATTTGCAATTAAATTGCGGCGAACAGACA
GAGATAGAAAAGCGGCCAGAAACAGATAGGACAAGGGTGCTCGAGTTGCGGTCAGTTGGC
GACACGTGTTCCCTGGAACAGCGCTTGAAACAGACGCCGTTCGCAAAAATCTTACGGATT
ACCAATTCTAGACGCCTAATGCCATTTATAGGCCATCGCTACAAATGCTCCACAGCTGTC
CGTCCTTCCAAAATTAGTTGGGCTCCAGCTCGCCACCCGGAACTCCTCTTCTTCTCTCCC
TTTCTCTCCGGGTGGGCCAACAAATTTATTGGAACCACTTCGCCGCGATGGTTTAAGAAG
GGGGGCCCAGAAAAAGTCTGATTTTCCGGTTTCCTTTTGGCACGGCTTTCTGCCAACCCC
ACACATACATTCTGCGGCTGGTTTCTTCCGTTTTCCCTTTTCACTTTTGGCCATATATTT
TTCACATTTATGTCGGGTATTTTGTCTTATCACACCCTCGTGTTTGCAGTGCGTGCAAAA
AATGCCAGGGGACGGTGGGGAGTTGTGCGATGGGCGGTATGGTTGTGCCGTCCACCACCC
ACAAGATTAAAAATGCCATAAAGACAGTAAGGGTGAATGGCTCTAATGGCTGCCGTTGCC
GTTATTTGCCATCCCACTCGCTTGCGCTCTCTCTACCTCTCTCACTCCCTCTTTTTCCGT
CTCGTTTTCACTCTGTGCAAAAGAAAACTCGGGCTGTTACCATGTTGGCTTGAGTTACC
ATGGCTTCTGGTTTGAGTCAGAGCTGAGGGCTGTCTGCACTTTTTGGGATACAGGGCGCA
TTTCGAATATTTGGAACTGGCAAATGATTATCTGGCGAGATAATGGGAAAAACATATGAG
AACATTCCATACATTCGATAATGCATCGGTAAGGTATTTTTCGAAGGAGATTGGCTAGCA
TTAGACATATGCCTGCAAAAATTTGATAAGACTCAAAAAACAAACGAAATTCCTAAGATT
TCCCAATGAAAATCATTGTTTTTGAGTTGATAAAGCTTTAATACGTATATGGTTTTTAAA
ACTTATCGTTAATTATATAAAATCCAAATTGGAGGAACTACTTATCTTTTCCATTTTAAT
TGCGAATTGTAATACACAATTTCTTTCAACCCCAATACTTCTCTCTTGCGTTAAAACAGA
AACGAGGAGTAATTTCAATAATGGCGTGAAATATTTGATGAGAATATATTAATCCCCCAG
GAGCCTGTGTATTTGCAACATTTGCCAGGAATTTTCTCCACTTTTGCCCGCGGAACAGAA
CGAAACACAACTGACAGCGACAGCTTGCCATATATTTTCCAAGATTAAGCACACAATTAG
CAGGGGAAATGGGACGTCGGAGTTAGGGGCGTGGCAGATCTGATAGCACAAACAGCAACA
TTGGCAACGCGCTGCACATAAATTGCAGAGAAGGAAGACTCCCCCGTAAAGCAGGCTTTC
CGCTGCCAGGTTTTCCGCAAACAAGACACCACCCACTTTTCCTCTCTGGCGAACGAAATG
GCTGTGAGACTGATTAAATTTAAATAAATTTAATAAACATAAATTATTTGCAATGGCAAC
CAGGAGCTGCTGTTTTAGCCACCCCAAAAAGTCGAGAATGAGCGCAATTTAATGGCGGCG
CTTACCTGCCACTCCCCCAAGTATCCTGTGTACCCTGTGTCTCGTGAACATCCTGCCCAT
CCTCCCCCTTTTCGCTAAAAGCCACACAAAAGCGCCAGATGTTGCCCGTGAGTCTTGTCG
GAATAGCGTTTAAGCGGCTTTACTTTCAAAGTTTAATTAGTCTTCGTCGTCGCTCAAAGA
ATTCCACGCATTTGCATATCCTTGGAAGTTGGGGCCGGGAATGGGCGATAGAARACAGCTC
CCTGGGGATCTCATTTATCCCGAGGTACATTGCAATTTGCGCTAAATGCCTGAAAGATCG
TCTCCGTAAAACGATGTACTTCCTTAACCAGCGGAGAAGAGAATTTGTTGAGCCATCACT
AAATTCTCGCGACCCCAAAAATATTCCTCATTTCAGAGCATGTTGCTATATCTGCGTCTG
CCCTTTGTTTATATATCTCTCAACATGCCATCCGGGAAGTTAGTTTCGAAAATTCATACC
AAATATAAACAAATCAGCATAAAACATATGCCAGCCAGTGAAATTTCTTCTCTCTTGAAT
AAAAAACGAGATAAATATACGACGGCATAAATATGCGTACACATTGGTGGAAGCCTTAT
TCCTTATATGAATGTATTTTTCCTCAAAAATTGTAACATTTTAACCCAAAAATGCGTGAT
TTCGATAAAGATGTCTACAAAAGACATCAATATCTTCATACTTAAGCAGTACAATTTTTG
CTTACGTACAAAATTCTGTAAAAATGTCTACAAAATGTGCTTTTACTGACAAATTTCGTT
AAAATATATTTGTACAATTAAATGCCTTACATGAGTATAAATTCGCTATATAGTAGAGTA
CGAAATTATACTTAAATTTTTAGTGCTAAATCAGTAATATATTAATTTTACCCACCCAGTC
CCATAAAGTTTACGAAAACTCACGAATTCCGCTCGAAGACAAATACACAACGGAATTTGC
GCGCCAAAAGTCAACAAACAAGTCAAAGGCGGGAAAAGTTCTCCAATTCCACAAAACTTG
AATGGTCAACAGCAGCAAAATCATGAAATTTATTTGCCGGCAAACAATTTGAACCAGATA
GGAATAGGAATTCAAATTCAAACTAATTGCCGGCAACTGAAACAACAACAATGCGCTGAA
GCAAAAGCACGCAACAATGTTTCAAAGTTCTTTGTCAAGCGATATGTAAATTTGTTTATT
ATTACCGAAAACGAAAGCAAGAACGCTAGAAAGGGATGGGTGCATAGAAAAAATAGGAG
CCAAACACTAAACACGAAATACTTGTGCGGCAAAATGTTTGTTTATTGTACATTTTTTTG
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TCGCTTGATAAACAAGACTCGAAGACTTGTCAGCGTCCCCACGGAACCACTTTCGAATGC
ACACATAGATACTCACACCACACACACACAGTGCCAGATACTTGGGCAAACTATGGCGCT
CGCCCCCTTTGAGTGTGTGTGTGAGTATCTTTATTGTACGCTTTGAATTGTTTTTATGAT
TTTTTAGTCATCATAAGTTTCAGTCTGCGCTGTTTTTTTTTTCAGCTTCTCGTTTTTGTA
TGTTTTTGTGCTTATTTATACGCGCCGCTGTTTATTGAACAATTACGTTTATGATTATTA
ATATTTTTAATTGTTAATGTCATTGTTATAGACGCTGTCCCGGGTCTGTGCCATAACCAT
TCCCATTCTCATTCCCATAACCATTCCCAGGCCCATTCGCACCGTTGACAGCGGCGCCTT
GGGACGGCTTTCCTGGCCTTTTTGTCACCTCTCGGATTTCCTCAGCCAATCCGTAGAGTA
TACAGTGGAATTGCCCATTGTGGGCAGCCCCATTTTGGACGCCAACGCCACCGCGTCTGG
AATTTCCTTCGATTCCGAAACAGATTTCTGCCCTCAGCTCGATTTTCCGCCTGGCTGTTT
TGTTTACCCGCCCGTCGCTTCACTCAATTGCAGCCACGATTTATGGCGCGCTAATTGATT
TTTAATTGGAAAATGGTTTTCCTTAGTAATTGTGCAACGGACCGGTTCGACCGGCCACCT
CAACTCGAAAATATAAACTTAAGATAGCCGCTAAGCGCTTGTCAAATCTACCGAAGCTCT
CAAGTTAATTTAACGATGAGTGTGTAATTGAAATTCAACCAATAACCCACTTCTTATCCA
TGAATTTAAGTCAATTGCTTACATCAGAAAACTTCAAAGGTATTTTTGCTTTATAAATAC
TCTGTGAGATTAATCTAACTTAATGACTCACCAGGGGGCAAATTGACGCATGTTATTAAT
GAATGCAATTAAAATATATTTATTTCATTTGTTTTTACTAATTAAACGCTTCAATTAAAT
ATTTTGTTTTAAGCAGTATATAAACAATAGAAACTCATTCACCCTAATCAACACTTAAC
GCTTTTTGAAATACCTTTCATTTCTGTAATATTTGTACTACCTCTACCTATCTTCTTCTG
CTCCTTTGGCTCTCACTGAGCTCCTCCATACTCTGCTTATAATAAAGATTTCATAATTTT
TAGAAAGATCAATGAACCCTCGAAAGTCCCCCACAACGCCGCTCGCTTAAACACTCAAAT
CCGAAACCCGAATTGAAACCGTCTTAGACTCTAGACTTTTCCCAAGCGGATTTAAGGCTT
TCCGAATAGTTTTCGATATGAGTGGAACTGCAGTTGGCATTGGAAAATCAATAACAAAGT
TGGGCCGTGACTCAAAGTGAGCGCTCTCCTTTTCGCTCAGATCCACATTCACATCCACGT
GTGAGTGCTCTCTTCGCAATTCCGGTTTGGCTGCGCCGACTCACCACTCACACTAAGAAA
AAACTCAGGCGTTGCCATGCCGACGTTTTGCTCTTTCCCTCTCTCTATGACAATGTGTGT
GTGTGTGTCTACCTGTGCGAAGGCAGACACTGCGGCAGCCATGTTGGATTCCATCACTCC
GTCCTGCGAGCCAGCAGCCATCTCGCTCGCACCTGCGCTTAGCCATTGGCGGCCATTGCG
GGGGTCGTAAATCTTGTTTAGGGGCGCGTGTGTCCTGGGAGTCGTGATTTATGGGACGAA
TTGTAGCTGCTCATTGTAGCGTGTAAATAATTTAGATTAGTTTGGTATTCCTGGCCACAG
GATAGCAGGGGGAAAACGGGAAAGGGGGGTTGATTAGAATTGAAATTGCTATTGCCCCCT
TCCCTTTACACTGTTTCCTGTTCACTCCAGTAACAATGTTTTTCGCATTTTATTGCTGCT
CTCCTTAAATTAAAAGCAAAGTATAGTGTTTGTTTAACAAGAAATTAATTTAAAAGATTA
ATTGAATTTAATTATCGGATAATGAAATTAAATAAAACGATTCTTTTCCATTTTAAGAC
ATTTGGGACCATTCGGCGTCCATACATATAAATTTTTTTCTTAACATCACTGTTCCGTTC
ATCCGAAAAACAGGAGCTGGGGTTTTTTGTATTTTCCACCAGTGAATCACCAATACTTCT
TATCGGTTGAGGTAAATTCAAATGTCACGGCCTTATTCGCCCGTAAATATTTTGCCAACT
GTTCAGTCTCATAAAAAATGCAGCGGAAACTGAAAAAAATCACAATGATTTACAACTGCA
GCCGAGCAACATATACAATTCTGCACCTTTCATAATATTACGTAAAAATTGTCCCTTTTT
TATTTTGTCTGCTTGAACAGTTACCGTTGGAAAGTCGCAACTTGCAAACCATAAAAAATT
GCCGTTGACATGAAAACCTTTTGCCAGAAAACTCGGCACAAAGGCAGCAGTGCAAAAAAG
AAGAGACATGAAAGCCATAAAACGGCAAGCGGGTATAAGTGAGAGGCTGTTAGGCTGGGA
CTGGGACAGCAATTTGTAGATAGCGAATTTTTGATTTCCGTAACATAAACACGGAGCCTG
TGCCATTCCGAGCGCATCTCCGCACACCGTCGCGCAAAAAATTCGCACAGGTAGCATGGA
AAATTGCTAAAAATAAGAAACAAAAAACTAGACAAAGAAAGTAGAGAAAGGAATGCGGGGA
AAATCGGGGAAAAGCGCTGGCTGCTGGCCACCAGGGCGAGACCTGCCGCTGGGCGAGTCG
GTGTCGGTATTGGTAGCTTCACCCTTTCACGCACTGCGTGCGATGCCAATCCGCAGTTGA
ATCAGGTCCGCAATGGACCCCGGGGTGTTGACGTCCTGGGGCGCCGGCTGCTGACGTCAG
CTCTAGCATCAGATCACTCCCTTCTCTCTCTCTCTGTTAAAACAATCTGTTTGTTTTT
CCCGTAATTTGCAGTCAGACATTCGCAGTGCAGCTCAGAAATGTACGCCCCCAACCTCCA
AACCCCCATACCCCAGCACAAATCATGTGTCGACGCCTGACATGTGTTGCAGCTGGCCAA
AGTACCATTTTCGACCGTTCTGACACCGTCTTAGCAGCTCATTAGGCGTTGCCGARAAAGG
CAAAAACATCTTCTTAAACATCGTTGCAAACATCTGACGCAACTTTCTCCGTTTTCTCCT
CCGCAG
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GTGAGCTGGTCCTTCCGCAGCACCTTAAACTCTTAACTAACTTGCTTTCCGTTTTTAATT
TACCTTTAAG

SECUENCIA DESCENDENTE 3

>abd-A-RB utr3:proteina codificacién
GCTGACAACCACCCATCGCCCAGCCGAGCCAACGAGCCAATCTTCCACCAGCCGCACCAC
TAGCACCACCACCGCAGCCATCGCCCGGATCAGCGTCCCGGCGTTATTTTTCGTCTCCTCG
TCTGTGTAGCGCGCGAGATAGCAAGCAGAAGATAAACTCGATAACTAAAATACGTAAAGT
TTTACATAGTAAATAGTTGCATAAGTCTACAAAAAACATACATACACGCAAATGGCTGGG
TGCGATGGCTTAGAGGCAATTAACTGGACCGGGTTTTATTGCTGTGGATCGACGCTTTCT
GAGGTTTCCCCAATTGTAGTTGTCTATTTGATAGAGCAACGCATGCGATTCCCTTCCAGA
TCTCCAGTGGCAATTTGTGTATTCGACATTTCTTCCATACTTTCGCTTTTGCAACCCCTA
AATCGGCAATTCAACCCCCAGTGTAGAGTCTCTGGGCCAACGGGCCCAATTCGGTAATAT
TAATGGATAACTTGAACTACTTAGAATAGCGGCAAAGGCCTAAGGAAGAAGTTAGCAGGA
GACGCGATCTATATAAATGAATATTGACGAAATGAGCGATTTTTGATAGTCAGAGAACTC
CGTTGCCCACCATCAACCAACTTTCAATGGAAGTGGTTTTGGGGAAGGCAACTCGACGGA
TTCGAGTGTAAAATTATTTGCGACTGCTATAGGATAACCTAGTTCGATATTTAGAGCCAC
GTTCGACTATGTTAAACGGTATATGAATACATAAATATATGGATATGCTTACAGATTAAA
GATACTTACCTATAGAGTTATAGAGCGTACGTTTTGTATCCACCTATTTATTGGAAATTT
ATGTTTATGTTTTCAAAAGAAAAACCCCTCTTCCAATGTTTTGTTAAGTGATGTGTTTAC
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TGTGTGTTTGCTGTTTTCGTTGTATGCCAACGCTTGAATACAATGATTTCTTCAATGCCA
TATTAATCTTAACTCGAGAGCAAGTAAACAATTAAGCAGCTAAAGTAAAGTACGCAAAAC
AATTGCGCAAGTATTTCCATAAATACCAGTTGTAAGAACAAACGGTATGCAACATACCTA
AAAGCATAATCACGATTTCAAATACGTAATATTAATAATGAGATATGAAACAGAAATGGA
GTAAGACGGAGCTGAGAAATTAAATGTCGTTTGCCAGTGACTAAAATTTTAAATTAACTA
CCAATAAGCAAATAACTAAATAGGCATCGATTGAAAGGCCTACAAAGCTACAAAAAAAAA
AACAAACAGAAAAGAAACTCTGAAATACGTATTAGCTTAAGGTTGCAACCACAAACAAAC
TGTCGAATGAAGGCCAAGAAGGGAGAGTTATAAAAATGGAAATATTGGCAGAACCCATAT
ACGTAGATTTCAAACTTCCCAAAATAAAATTTACCTAGCGTAGTCTCTCGCGGATTGCAA
GTTGAATTAAAGTCAGAAACTCTATTTATTATACAAAACCGAAGTGGATGGCTTTCACAG
CGCATATTTACATAAACAATTATTGACAAATATATATGAATATATATTACAAATATATAC
AACTATGATCTAACATGTGTATGTATAAACACCTAAATGTATGTGTATCTAGTATGGTTA
ACACAAAAAGCAGTCGAGTCAAAGTAAAAGTCACCTTTTGCCCAAAACCAGACACCACCA
AAAATAAGCATCCCCAACCAGCGCTCATGTTTTTTCTCGATGGGATCCCTACTATCCTAC
TGTCCTTTGTTTTTCAAGTCCCACTGGTCGAGTGATATTCCCGGGTGGCGACAACCTTTT
GCCTTGTTTCACAACCGGATTGAAGGAAACTGAGTGGCTTCTGTTCCTGTTCCCGCTTCA
GTTTTGGTTTTTGTTGCGTTTCAGTTTGATTTAAGTTAAATGCTTAGTCTTATTTGGACG
GCCTAGCAAATTAGATCGTAAATCAATATTTTGTTTGAACCCTACTGCTAAAACTTCTGT
TAATTTTACTTTAAGTTTAGTTGTGACGAATTGTGTATTATATAATTTTATGCGATTTTA
AAATGAATGCCAAAAAAATT

SECUENCIA ASCENDENTE 5

>abd-A-RB utr5: proteina codificacién
AATCATTCGAACTCAGAAATCTCCGAAACTAAAATAGAACAACAAGTGGACTAAACGAAA
TTCCGAAGATCCGATCCTCGGCCAGAGAGCAAAATATGTGCA

Figura 37. Secuencias de nucledtidos de exones e intrones del gen abd-A. Registro de una secuencia de ADN almacenada en
formato FASTA. La secuencia en azul representa la region traducida y en rojo corresponden a la zona UTR. (Tomado de
Instituto Europeo de Bioinformatica, una division del Laboratorio Europeo de Biologia Molecular. (Ensembl).)

Estructura’
Confianza del modelo: ]
Il Muy alta (pLDDT > $0) @
Seguro (90 > pLDDT = 70) &
Bajo (70 > pLDDT > 50) PN

Muy bajo (pLDDT < 50)

AlphaFold produce una puntuacién de
confianza por residuc (pLDDT) entre 0y
100. Algunas regiones con un pLDDT bajo
pueden no estar estructuradas de forma
aislada.

j . Proteina Homeobox abdominal-A
s |un | THR 482
onfianza: 90,12 (alta)

AF-P29555-F1 | Modelo 1 | Inst

Puntuacién d

Figura 38. Estructura de la proteina homeobox abdominal A. (Tomado de UniProt: la base de conocimiento universal de
proteinas en 2021. Disponible en https://www.uniprot.org/help/publications)

A continuacion, resumen del gen abd-A y sus ortélogos, se observa que el gen  HOXC6 es ortdlogo del gen abd-A
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General Information -}

Symbol Dmel'abd-A Species D. melanogaster

Name abdominal A Annotation Symbol CG10325

Feature Type protein_coding_gene FlyBase ID FBgn0000014

Gene Model Status Current Stock Availability

Gene Summary ahdominal A (abd-A) encodes a homeobox-containing transcription factor component of the bithorax complex. It contributes to the

developmental fate of embryonic segments. [Date last reviewed: 2019-03-07] (FlyBase Gene Snapshot)
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Figura 39. Resumen del gen abd-A (Tomado de Consorcio FlyBase. (2022). Uso de FlyBase: una base de datos de genes y
genética de Drosophila.)
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Figura 40. Ortélogos humanos del gen abd-A. Entre los ortélogos humanos del gen abd-A, se encuentra el gen HOXC6. (Tomado
de Consorcio FlyBase. (2022). Uso de FlyBase: una base de datos de genes y genética de Drosophila.)

8. DISCUSION

Segun Jeff Chang, las secuencias bioldgicas son el objeto central de la bioinformatica, Biopython presenta
un mecanismo para tratar con secuencias “el objeto Seq”; estas secuencias son esencialmente cadenas de letras
como AGTACACTGGT, propias de formatos de archivos biologicos, con las cuales se puede aplicar métodos
biolégicamente relevantes. (Jeff Chang, 2022). Es el caso del presente estudio, Biopython y el uso de librerias

complementarias permitieron acceder a la base de datos en linea de informacién biolégica NCBI, para recuperar
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las secuencias nucleotidicas de los genes HOXC6 y abd-A , ademas se aplicaron funciones adicionales como:

numero de nucledtidos, nimero de adeninas y timinas, nimero de aminoacidos, complemento, transcribe, y translate.

Se han desarrollado diversos programas bioinformaticos que, a partir de una secuencia genética, predicen
el numero, la localizacion del gen objeto de la investigacion, estructura proteica, localizacion exacta de exones e
intrones especialmente en eucariotas; en el presente trabajo mediante el uso de bases de datos como Ensembl,
UniProt, se encontré el gen HOXC6 ubicado en el cromosoma 12q13.13, mientras que el gen abd-A de localizacién
en el cromosoma 3, ademas se logré determinar la presencia del homeodominio en ambas estructuras genéticas, el
motivo de union al ADN y la proteina homeobox codificada por ambos genes.

En esta investigacion la caracterizacion estructural de los genes HOXC6 y abd-A, resultd similar a la
planteado por: Eduardo E Robertis (Robertis,2014) que describe la caja homeotica en todas las especies estudiadas,
cuyos genes HOX codifican factores de transcripcion especificos, la misma posee 180pb que codifican para 60
aminoacidos denominados homeodominio, esta descripcion se la realizé inicialmente en la mosca de la fruta
Drosophila melanogaster y posteriormente en los vertebrados. Segun Morata, durante los afios 1984-85, Walter
Gehring y Matt Scott observaron que varios de los genes homedticos clonados tenian secuencias en comun,
especificamente, todos tenian una secuencia de 180 pares de bases, que se llamé homeobox, demostrandose que la
homeobox codifica para un polipéptido basico de 60 aminoacidos, el homeodominio, que es capaz de unirse al DNA.
(Morata, 2001)

En el genoma humano, segun Paco (2020), de acuerdo a la semejanza de secuencia y la similitud de
ubicacion en el cromosoma, los 39 genes pertenecientes a la familia HOX estarian  distribuidos en cuatro grupos:
HOXA, HOXB, HOXC y HOXD, ubicados en distintos cromosomas:7p15, 17921.2, 12913, 2931, respectivamente, lo
que coincide con nuestra busqueda de localizacién del gen HOXC6, que reveld la ubicacion en el cromosoma 12q13.
Nuestro estudio también concuerda con lo descrito por Grier (2005), quien asegura que los genes HOX son pequefios
y estan formados por dos exones separados por un intrén, el exdn esta localizado cerca del extremo 3'y contiene el
homeobox de 180 pb que codifica el homeodominio de la proteina HOX, que constituye un motivo de 60 residuos y
se presenta conservado tanto en la mosca de la fruta Drosophila melanogaster como en los vertebrados.

El hexapéptido obtenido cerca del homeodominio en este andlisis estructural de los genes HOXC6 y abd-A,
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coincide con lo planteado por Erselius (1990), quien sostuvo que la mayor parte de las proteinas HOX, contienen una
secuencia de seis aminoacidos cerca del homeodominio, el mismo que funciona como sitio de union para cofactores
que incluyen proteinas TALE como PBX y MEIS.

Busturia (1989), menciona que el gen abd-A de la familia Drosophila presenta una region codificadora de
proteinas y dos regiones reguladoras en cis; también contiene el “homeobox” codificador de una secuencia de 60-
aminoécidos de largo, segmento polipeptidico que fue denominado como "homeodominio”, lo que concuerda con la
proteina Homeobox y sus dominios, encontrada en la Drosophila Melanogaster, obtenida desde la base de datos
Ensembl, en la que se evidencié ademas las posiciones de aminoacidos correspondientes y el sitio conservado
homeodominio, que han sido motivo de mdltiples proyectos mapeados.

En el presente estudio asimismo se determind la ubicacién del gen abd-A en el cromosoma 3, compatible a
lo planteado por Bofarull (2005) quien sostuvo que el complejo de genes HOX, se encuentran en el cromosoma 3 de
Drosophila melanogaster.

Finalmente, la comparacion de la longitud del gen HOXCG6 y abd-A revelé una diferencia significativa en la
cadena de nucledtidos: el gen HOXC6 posee 13936 nucledtidos, mientras que el gen Abd-A contiene 22886
nucledtidos; lo que se ajusta a lo planteado por Bofarull (2005), quien sostiene que el elevado tamafio de los genes
HOX y del HOM-C de Drosophila melanogaster se debe a la complejidad de las regiones reguladoras, que incluyen
enhancers que promueven la expresién de los transcritos en dominios especificos, y regiones “barrera” que aislan las

diferentes regiones reguladoras. (Bofarull, 2005)

9. CONCLUSIONES

Con la metodologia empleada para analizar las bases de datos y lograr resultados concretos que permitieron

discutirlos con investigaciones previas, es factible concluir que:

1. El estudio y andlisis completo de las estructuras genéticas permite tener una visién integral de su composicién,
determinar alteraciones presentes, predecir diferencias en su expresion, funcionalidad, y con ello entender el

comportamiento, modificaciones y mutaciones a lo largo del tiempo, para tomar decisiones acertadas en la
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prevencion, diagnéstico temprano y tratamiento de diferentes patologias.

2. El uso de herramientas bioinformaticas potentes y bases de datos sélidas y actualizadas permiten la derivacién
al conocimiento bioldgico, principalmente al estudio de secuencias genéticas de ADN, ARN y proteinas que ya
estan identificadas, constituyendo ademas una fuente importante de informacién sobre la localizacién
cromosdmica, propiedades, expresion, funcidn, relaciones filogenéticas.

3. Elestudio detallado del gen HOXC6 y abd-A mediante Biopython, permitio diferenciar los nucledtidos que forman
parte de la estructura del gen en el que se determind una longitud y concentraciones muy superiores en el gen
abd-A.

4. El andlisis comparativo del largo de la secuencia del gen HOXC 6 y abd-A reveld que éste Ultimo presenta 8950
mas nucleotidos que el gen HOXC6, puesto que HOXC6 presenta 13936 nucledtidos, y el gen abd-A, esta
formado por 22886 nucleétidos.

5. Lalocalizacion de los genes HOX: abd-A y HOXC6 mediante bases de datos primarias identificaron que el gen
HOXC®6 esta localizado en el cromosoma 12g13.13, en tanto que el gen abd-A esta localizado en el cromosoma
3 (Cromosoma 3.16,807,214-16,830,049), presentando ambos genes el homeodominio que codifica la proteina
homeobox, tipo antenapedia, con su sitio conservado.

6. El analisis de la estructura de los genes HOXC6 y abd-A reveld diferencias en el nimero de exones, intrones,
longitud de transcripcion y nimero de aminoacidos resultantes de la proteina codificada, con predominancia del
gen abd-A, que codifica una proteina de 590 aminoacidos en comparacién con la proteina de 235 aminoacidos

codificada por el gen HOXC6.

10. RECOMENDACIONES:

o Como perspectiva a futuro, se plantea la posibilidad de estudiar a profundidad el ordenamientode las secuencias
de nucleétidos del gen HOXCB, y los aminoacidos codificados, para asi conocer las alteraciones que derivan en

patologias, especialmente el cancer, abriendo las puertas a una futura terapia génica.
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12.  ANEXOS:

Analisis de Secuencias con Biopython:

Una vez obtenida la secuencia de los genes HOXC6 de Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster se tratd
los objetos Seq como si fueran cadenas normales de Python, y se pudo obtener la longitud o iterar sobre los elementos
de la cadena.

Se agregaron las librerias necesarias para realizar el analisis de la secuencia del gen; e importamos la secuencia
del gen HOXC6 y abd-A del NCBI

In [7]: from Bio import SeqI0
from Bio.SeqUtils import GC
for seq_record in Seql0.parse(”/usr/local/bioinf/sampledata/t-coffee/sequence.fasta" ,"fasta"):
print(seq_record.id)
print(repr(seq_record.seq))
print(len(seq_record))

NC_600012.12:54016888-54030823
Seq (' GCAGAACAGTCCTCCCTGTAAGAGCCTAACCATTGCCAGGGARACCTGCCCTGG. . . TTA)
13936

Se guardé la secuencia para su manejo de manera mas sencilla

In [7]: seq 1= seq recond.seg

Se imprimid la secuencia para comprobar la integridad de la misma.

In [B]: print(seq 1)

GCAGAACAGTCCTCCCTGTAAGAGCCTAACCATTGCCAGGGAAACCTGCCCTGGGCGCTCCCTTCATTAGCAGTATTTTTTTTAAA
TTAATCTGATTAATAATTATTTTTCCCCCATTTAATTTTTTTTCCTCCCAGGTGGAGTTGCCGAAGCTGGGGGCAGCTGGGGAGGG
TGGGGATGGGAGGGGAGAGACAGAAGTTGAGGGCATCTCTCTCTTCCTTCCCGACCCTCTGGCCCCCAAGGGGCAGGAGGAATGCA
GGAGCAGGAGTTGAGCTTGGGAGCTGCAGATGCCTCCGCCCCTCCTCTCTCCCAGGCTCTTCCTCCTGCCCCCTTCTTGCAACTCT
CCTTAATTTTGTTTGGCTTTTGGATGATTATAATTATTTTTATTTTTGAATTTATATAAAGTATATGTGTGTGTGTGTGGAGCTGA
GACAGGCTCGGCAGCGGCACAGAATGAGGGAAGACGAGAAAGAGAGTGGGAGAGAGAGAGGCAGAGAGGGAGAGAGGGAGAGTGAC
AGCAGCGCTCGGTAAGTGTTTCCTTATTGGTTCAAATATGTAACTAATGGTCCGTGGCGGTTTCAAGAATAGGACAGCAGCGGCTT
CTCTTGGTTAGGGAGAAGAGGGGGCTGGCGAGAGGGTGGGCGCGTAGTTAATTATGGGGAGGAAAATTGGCGGGGGGAGAGAAACG
GGGTTAAACTGGAATACCGGTAACTGGTAGTGGGGCGATTGTGTTGTCCTGATGTCACTGTGTGCCAAGTTGGGGGTGGGGAGGCA
AGGGAACAGCACCTGTGGGGCTCAAGCCGGCGGTCTAGGGCGCCAGCTCTCTGCTGCCCACTGTGTCAGTACCTGCTTATTATAGA
TCTTCGGTCTCTTGGCTAATGGAACTGGGTCGGAGCGGAACTGGAAGCTCAAGCTCCAGGCAGGAGAGAGAACTTAGAGGCTGTGC
CCATTGCCCCCTAAGCAAAGTTAGCCCCCCAACCCCCAAACAAACTTTCCAGCTTCCCCTCCCTGTCTGGCAGCCCCCTCCCTCCC
AGAGAGCGCGACTGCTAGAGCTCACACATGCGCAGTGTGGGCCCAGGGCCGGGCCGCCGAGCAGGAAGCCGGCGCAGCTAGGCGGL
CGGCGGGGCCTGTTAATTGGCAATTAGGGGGGAGGCTGGTGGCTGGTGCGCGTCAGCCGAGAGGAGAGCGTCTGCCCACCCCCTGL
TCCCGCCCCCACTCGGGCGGATGGAAGGGTGGGAGGTGCCCTGCGTTGGGTGGAGGGTGGAGGTTGTAGGGTGGGGGTGGGGGATG
CTGTACTCAAAAGCCATCTTGTGCTCAGAGAAAAGAGGCCTACCGGCTTTCCCTTCCGGGGTCCGGCGCCCCTCACCCCCAGLCCGC
GGCCATCCCAGCCGGGATGCCCACTGGACCGGGATGCCCGCTCGCCACGCATGGCTGCTCTGGGCTAGGACCTGCCTCGCCTCGGG
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GGGAGGTGGAAATGGGGAAGGCCCTAGGCTGGGCGGGGACAGGCCCAGTCCTCCTGGTAGAGTCTCCTAGGTGCTGTGGAGGCAGT
GAGGATTCCGGGGGCTGCTGGCTTATGGGGTAGAGGCGTCAGCCTGGGGCGGCGGGAGGGTCCTGGGCACTCGGGATCTCTCTAAT
AATTGGTGCTAATGGCCTGTTGTATAGTCTTAACCCGACGCATATGGTTTCATAACACAGTGGCTTAATTTCTTCCAAATGTACGT
GGCCCTGAATGTGTTGCAGTTTGATATATGACCCCGCCCTGCTCCCCGGCCTGGGTCCGAGGCTCCGAGGCGGCCCCATAAGTGTG
AATTTCTGTTTATAAACGGCGACGCACACGCAAACGCCTACACACCCAGGCAGACACACCCGGAGGCGTGGGGGAACATATTCCAG
ACGAGGTCCGAGAGAACCTGGGGGCCAGACTTACCTTAATCTAAGCCAAGACACCCCCTCTACCCCCACCCTCTCCCAGAGGCGCG
ACTGGGATTCTGCGCCAAGTCCCAGTGGGGGAGGGGATCGCTCCACGATTTCCTGTTTAAACCCTGACCCGTCGCCTGTGGGGGGG
CGGGGATGGGGGAAGAAACCTGTTTTTATCAAATTTTTAAAAATACAGTTTGCATTCAGATCAAACCGTTTGGGCCAGAGCTGACG
GTGAATTTTATCTCCCCTCCCCCCACAACCCCCTTCCCTTCCTTTTCTGCCCCCGCTAAATTCCCCTTTCGCAGCCATCATAAAGG
CCTCTGAGGTATTCTCCCGCGGGAAGAAATGGCATTTTCTCTCCCCCTCCCCCACCCCCCCACCCCCAGTAGGACTTGTGTGTCGG
CAGAGGCGTCTGACGAGGGGCTAATTTCGCTTTCCTTGTTTACGATCGAGAAAAGCGCTTGGCTCTCCCCAAATGGGCCCAGCCCG
CCGCCTGCTCAGGCTGCCGCGCGCTCTCCCGCCGCTCAGGCACGGCCCAGTGGCTGATGCCCCGCGGATCCAGCCTGCGGCAGGCC
GGAACCCGGAGTCTGTGGGACCTGAAAAGGGCAAAGGGAGTGCGGTGGGACACAAGAGGGGCCCGAGAGGCCCGAAAAAGGGAGCC
TTTCTCCTGGAGTAATGTGGGAATCGCCGACCGGTGAGGCCTCTATTTCTCTCTTTCGCCTGCATTTTGTCCGCCCCCGCCCCTGT
GGATGGCCGCTGATGGGGGGGAACACAAGTGTCCTTTGTCCGTCCCCGAAAGAAAACCTTTTCCAGAGAAGGCCATTCAGGCCAGT
GGAGATTCACCTAGAATATTAGAAGGGCCCCCTCCCACCCGAGGGGCGGGCCTGGGCGAGGCTGAGGTATTTCTCTTAATCCTAGA
ACGACCTCACTGAGTGTACCCACAGCGAGATTTGGAGGTGCTAGAGTTCGAGGTTGGCCGCTTAACAGCACCATCCTGAGGTGTCT
TTATATAATATTTTAATTGATTTTCTGTCCCTTCCTGGCTACAGCCCTGCAGCTCCCCCACCCCCATCCTATGCCCTTCACCCCTA
GACCCATCCTTACAAGACAGAGGCAAGCAGAGAAGGCATAGCAGCAGCGACCGGCGCTCTGTTTTCATTTTCCACTCTGGCCAGGG
GATAAACTGGACCCCAGTGGACTCCAACACCAACTCTCTGCTTCCCAGTTACTTTCGATTTTCTTTCCCTTCTCCTTCTTTCTCTC
CCTCTCTGGCATTCAAACAGAAGCACAAGAGGACCCACCAGTGGCAACTCTAAGCCTCCTTGCAGGCCACATTCCCTGCTGACGTG
GTCCTTCCTGCAGGAGAGCCCTTCTGTGATTATCTAATAATAGCCAGGGTGGCTGAGAATAGAATCTGGCTCAAGGACTCTGCACA
CCCGGGGCAGAGACACTGAATCTGTGGGTCAGGGCCTGGCAACATTCCTTGGAGCCTCCCCCTCTGAGCCCACTCTTTGGGCACCC
TTAGGCTTGCCTGCCCCCCTTATAAGGGGCTTTGTCAGCCCTGCCATCCGCTGTATTTCATGTGCTGGTTCCTAGCTAAGGAGAAT
TGGGCAGAGCAAACCCTTTCTCACCCTGGTCTGACAGTTGTGATCCCGACAGAATGCGACCTTGTTTGGAGAAGGCGACCTTGTTG
GGTTGGCTGTGTTCTGAAACCAGGCTTGGGAGTGTTATATATTTATTATATACAGGCTTAAATATACAGACTCAGGCTTATGCATG
AATATATACAGACTCATATTTCCTTGGTGGTTAATTGTATATTACCATGCCTATATTCGCTCAAACACCATTTTATGTTCATGCAA
AATTTTGTTAGTCCTCACTAGATGAGAGTGGGCTCATGGAGGCACCGGGTGCACTGAGCAGGCCCTCTGTGCATGCTCTGCTGGAA
ATATGTGCTCACTGGAATCGGAGTATGCGGGTTCCAGTAACCAATGGATGCCATAAAGGCTTTCTCAGACCTTATTGCTTTTGTTG
CCCAAGCAGCTGGACTGGGGAAATACTAAATCCCTTCTGCTTTCTCTCCACACCTCCTGGCAAACTCTCCCAACTTAGAAATTATT
TTACAAGGGAGACCAGTTGTCTTGAAATTGAGTTCTGCGGGATTCTTTTCACGGGCATGGTGGGGCTGCAAGCAGTTCGGAGTAGT
CAGGGCCCTGGCGCTGGAAGCCTCACTGGAGCGATGAAGGGATCAGAGTGGTTAATAAGGTGGCCTCTGGACAGTGATCTGGGGCA
GCTGCTGGCCAGGGTGCTTGGAGAAGCTTGTGGAAAAGGCAAGCCAAAAGGGGTAGGGATGCAGTGAATATCTGTTTCTCCCCCTG
CTTGCCCCAGCCGGCCGCTCACCCCGCCCCAGCCCGATTTGCCTGCATCCGTGGCGGCAGATTGGGAGTTCTCTAAGGTCCCCCAA
ATACCCAGATCTGGTTACTGGATGAACTGCGTTTTAATCCTCGTCGCTATCTGAGCCAGGACAAGACCTGGTCAGGGAGACGGCTG
GTCCGGGCAGCACGGGAGAGGACGCTGGACCCGCTGCCTGTGGCCTGGAGCACTGAGTATGGGCTACCAAGGCTGAGAATTGATGG
GCCTCCTTTCCCAGCCTTTTTCCCTTCCAGAGACACAAAAAGACAGAGCAGAGGGGAAATATCAATGTCAGTGGAAAACCCCATAA
AAGAAAGCAGGGACCAGAGCGGGGCTGGAGGGGTTTTCCGCTACTCTCTCTAGGTGATCGGGTTCCTCCCAAGACTCTTGTCCAGA
CAGGCTGCACCAAGAGGTGTGCAGCTTTCTTCCACCTTCCTCCCGCCCTTCAAGGAGGGCAGCCTTAGGCTTTCTGGGCCTTGGTC
ACCCCAGGCACTGGGGTGACATTACTCCAGGATTGTGCCCCTCGCCCAGCCCACGGCCTCTGCCACGGCGCCGCAGCCGCTCCTGT
TTATTGTGTCTGTGAGTTGTTTACTTGTTTTGTCTGCTGCCACCCTGCGTCAGAAACCCGCCAAACCAGCGAACTCGCCCAGGAGA
ACAAAGTGCTGTGCTATCCCCGGACTCCCTCCCCTTTCCAGCAACCCCCTCCTGCCCTCACAAGCTCCTGCATTCTCCCTTTCGGA
GGGGAGGAAGCAGAAATAGTCTTAAAACAGGGCAGCTGTTTATAGGGTCAGGGGAATTATGGGGACACCATAAACCTCTGGGTGTC
CCTGTGGTGGACAGACTTCTGAGCAGCCCTTCCCTTGCCTAGGCTTTTCTTCCTTCCCCTGGTGACCACTTGGTTAAGGGGGCCAC
ACTCATTGAGAAAGTTGAGCCCACCCCCATCAACCCAGTCCCCCACTACCCCACTCCTTTCTGCAGGAGTTTCCCTGAGACACAGG
TTGTTGGGTTTTAAATCAGGGTAATGTTGGTGGATTCATAAAGCTAGATATAGCATGTCATTCTTCTCCCACACTCCCTCTCCTCA
GCCCCCCAAAATTGCAGTGAATTTAAGCAAATCCTACAAAATTAAATTGCCCCTTTGCTAAAGATCCTATATGTCTCCAATCCTGC
CAGGTGTAGAGTCAGATAGTTGGCTTTTGGCCTTTAATTTTGCTGCTAGCTATTAAATTTAAAAGAGTATCATTGAAGTAAGTAAT
ATTCTCATTTCTGAAATTAATTTTCCCCTCCCAGTCTCTCTCTCTCTCTTTTTGCCAGCACAGATTAAATGGTTCTTTCAGATCTG
CAAACAATAAAGGATAAAATTATTTATAGGGAAATGAGGATGCTGTTTTATTGTTGGCATATTGTTCCAGAACATAACAACATTTT
ATTTTCAAGCAGGAGAGGTTAGACCAGGGGGAGAAAGAGGGGGAAAGGAAAAAACATGAAAGGAGGGCAGGAACCCACACACAAAA
CTCCTGCCATGTATAACTGGTAGGACATTTACAATTTCTATATGACAACTCACTGTGATGTCATAATACCGAGTTCTTGAATTTTA
TAATTCTCATGAACCTCTCAAATGGGTCCAAGCAGTGCTTCATGTGGAGGGGTATAGAAGAAGCCAGGAGGCTGGGGATCCTTTGA
CCCAGTGCAGAGCAGCACACCCCCTATTGCGGCTTCTTCCTCATGTGACATCCTCTTGAGGCCCTATTCTGGGGGCTGAAAATATT
CTGGATATTCTGCATTTTAATTTTTCTCCTGGGCCAAGCAGGGCCACTTGCTTTGCCCCCCTCAAGTGTCCCTAGGCATCTAAGCT
CTCTCCCCATTCCCAGATCACAGAGAGCTGTGTCCCCAGGCTCTCCCCAAGCCCCCTCCTCAGCTAATACTCAGCTGCTTGGAATA
GAGGTGGGAGGCTTGGGCACCAGCCCCCAAAAAGCCAGAAATGATTTTTTCCAGATGGAGCTGGAAGGGGGCTCAGGGCTGAGCGT
GATGGGGTAGAGATGTTTGGGACCTATTTTACGTTTTAACCTTAAGTCAGAGAAGTGAATTGAGAAGCCAAACAAATGCCAATGTG
AGAGTTTGTATCTGCTGATGGTAGCAGCAATAAGTGAAGTGCTGGTAAGGAAAGGTCAGGCAGAAATCTGGAAAGAGAGAGGGAGG
AGAGGAAATGTGACATGAGTTAGCAGAGCCCTTCCATATACCTTTCTTCTCCGTTTAATTGTAATAAAGCAAAAGCAGCTCGGGTA
GCCTCTCAACCTCTTAGCTCAAAAGAGGAATCACCAGCGCAGGCCTTGGAGGTGTTTGGGGGCAGTTCTCAGCAGCTTAACATGCC
CAATCTGCCCTCTTCCTCCTTTCCCCCTCCCTGCTGATCCCCAGCTCCCTTCAACTGGTCAGCCCGGGCCCTGTCCCCAAAATATT
AGCACCCCCAAATGATATCCATTTCTGTGTTAGGTGTGTCAAATTTCACTTCTCTCCATGCCTAAACTTTGAAAGGAGGAGTGTAC
CTTTTTGGAATGCGGTGTGTGTAGCGGGGGCAGGTATGTGCTCAGACAGCTTCCCCCATCATATCTATGGGAAACTGGAAGCCCCT
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TAGGTGAGCCATGCTTTGGTGTTCCCAAACAGCATTCCCTGCATTCAGGTTCTCTGGCAGACCAGGAGGCTCTTTGCGATCTGATC
CTTTGACTAGGAGTTCCATGGAGATCAAAGGAGCTTATTTATACACAAAACACCAGGCATTTGGAGTAGAATTTATTTTTTAATTT
CTAAATAAAAAAGTCTAATCATAGACCAATCGGGCCAACTGAGCAGTCGCTCCAGAACAGCAAAGCCTTAACCAAATAGTGTGATT
ATGAGGGGAGCTGAGCAATTACTGAAACTCGGCTTTCTCCGTAAGAGGGATTTTAGCCCTCGCCCAGTGGCACAAAAGGGGCCAGC
GGGGCAACCGTTCTTCTCTTGCTCAGAAAAGTGAGACTTGGGGGTGGTGGGGGCAGGGTCGGGCAGCTGCGGTCGCGTCCAGGCAG
CTGAGCACCCAGGCCAGGCGCTGAGGCTGAGCACTGAGTCCTGAGGCTCCAGTGCTTGGGTCCCCGAGCAGCCTCAGGAGGCACCG
AGCTGTAGTTGCAGCGCGGCAGTCAGGAATGGAGTATGTGTATCTGTGTGCGAGGGTTGGTGAGTTACAAACATCCGCGCAGAGTT
AGGGGATCTGGGGAGAGAGAGGAGACAGGGAGAACACAACTAAGGAGGACCTCTGGAAAATATTGTCCCCAAATAAAAATTCCAGA
TCTCATCCCTCTCACTTCAAATATCCCTCCCCAGGAAATTAATATATTTCCCAGAGCTGAGTGGAAAGCAAAGGCCAGCAAGGTGA
GGCCTGCCCACGAACTTCTTCAGGCTGGGTCCAGTCCCACCCACCCTTTCCCCAGTTCAGAGCTCACATGCCCCCAGCCTTTCCCT
GGCCTAAAGGGGAGTAAGGCTGGAGTGGTAGCATTTAACTTGCCTAGGGAAATCCCCAAGTGCCCAGGCTGCAATGCCACCCTTAT
CCTTGGGGACTCCAGGCCAGTGACTGCACCCCACTCAGGTCCAAGGCGCAGGCAGTAAATTTCTCTCCTATAATTAGCGCTATCAA
AAGCATGTGTTTTGCATTGGAGAGGACTGGAGAAGCAAGTGGCAATTTTTCCCTTGTATTCTTTTTCTGTGTTTTTTGAATTCTGT
TTTTGAATCCACTAATTAAAGCTTCTCTGAAAGTGAAAATCTGCTCTTGACACCAAGCCCCTTCCGAATGCCTGATTTGGGAGGCT
AAGGGGCCAGAGCAGTAGCAAGGAGACCTGCAAGCCTGATGGGGTTGGGGGGTAGTGTTCTCTGATTTCTTTAGGCTCGTTTTATA
GAAACAAAGAACAAGTTCTCTCCCCTCCTTCCCAAGACTTGTGCATATTTACAGAGCACAACTGCAGTTTTAATAAAACATCTGTT
CTTGCTTCTGCTGATGAGTTTCCATAATTGTTTTCAGACAAATTTAACAGGAAAATATAAATATATTTAGAAAAATCTAAGTCCCA
GCTTTCCCCCTATAGACAGCCATTCTTTTGCCAAAAAAATAAAATTAACATGAAATGGGAAAAAGAAAATATAATCCAATGTAGGG
AAGATCGGGCTCATCTGACCTGCTCTCCCCCCTTGGAGCGAATCCTTTCAGCAAATTTCAGCTGCATAATTAAAGATCTAAGAGAA
AGAAGAGGGCTTCTTCTTTCCTCAGGAATGAAAGGTAATTGGGGGGGGGGGAGGTGTTGAAAATTAATTTTGCCAAAGGTCTTTAA
GCAGTGGAGGAATTTATTTGTATTTCTGTTTCCCCTTCTCTCCCCCTTCCAGCATTTCTGCCTTTTTCACCCAGCAGCTGGTTTCT
GTTCATTATAAATCGGCGAGACCTTTCAGTCTCTGCCCTCTGTTTAGGGACGTCATAAAACACTTAACTTTCTGGGGCTGAGGCTC
ACATTCTGCCTCTCAGGTCGCCAACCTCCCTGAGCCCACCGACTTTAGGCCCCAATAGAGAATCTCCCCAACTTTGGGGCCCCTTT
CCTCTCCAGACATGGTTGAGGAGGGGCTCAAGGAAACCTAGGCATCCTTGCTGGGGGCTGTAGTCCATGCTGCCCCAGAAGCCCCT
TCTTTCTTCCAAGGTCCTTCCCTCCCCCACCCAGACATAAAAGAGATTTTTAAATACATAGAAAATCAACACTCATTGAAAGTGAA
ACCTCATTAAGACATCCTATCTTCCATCATTCAATTTGTTGTACATTGCAACAATTTAATATCTTGAAGGAAATATCACTGACATG
ATTTATCCCTCTAGCAATCTCTCTCTGAAATTGGAGGGGGGGACAGAGTTACTCTCTCTTCCGGCCTCTTCTACTTGTTACACCAC
TACCCTTAGGGCAGAAAGGAGGCTGGGAACTCTGAGAGAGGCTACTTGTGTCCAGGGGTGCACTGACTTGTTCCCTAGCTCAGTCC
CCAGAGTACTCCTGCCTTGTTGTCTCTCCCCCACCTCTTGCCCTCCAGGGGGCCTGAAGCCTCAGCCAGCTGTTGGAAACCTCTGC
TCAGGCATGCCATGAATTCGAGGACAGCTGGATTCTAGGGCAAAAAGCAACTCACATTGGTGTCTATGTTTGTGTACCTGCCAAGT
CACCCCAAAAATGAGATAACTCATCTAAAATTTTTTTTCTTAATTTAAAAATCCTCCTCTACCCTTTCCCCTTCATTTCCTTGGGG
AGAAGAAAGTGTGATCTAGAAGGAGGAACCTTTATAATTATAGGAGTCTTTCCCCTTCCCTTCCAAATACCGACAAATTTCTGTCC
TTTCTGGAGGATTGGGGCTGTATTTTCTAAAACCAACACAAATTGTCTGGCAGGAAGACTCTTCAACCCCCTAACGAGGTTCATGT
ATTAACTAACATGTTGTCTCCACCAGCTCCTGCACACTGTCTGCTTTTGGGTTCGAAACTTTATTTTTCCCCCCTAGCGACACTCC
AGGGAAACCTTAACGTTACAGAAGATGAATAAACGAGTTTTTTCTCAGCATAGTCCCGTTTATGGCTTTATTGCTACCCATTGATT
ACTCCGCTTTGTTACACAGAAGGAAAAGATCATAAAATCCGGCGACATCCGGGTTCTTGTTATAGCCAGCTTTCCCCCCCCCCAAC
CCACCCAAAAATGGTGGGGGGGGGGGGATATGAGCTTTCTCTGCTCCCCGCACACTCCCCACCACCCTTCTTTGTCAACTCAAGGC
ATTTTCAGCCTATATCACGATATCAAATTAAGTTTGGACTAATCAGGAGAAAACCCCCATCTGCACACTTTCCGCTGTTTCAGTTC
GCCTACTGCGGCTCCCTCACAAGCCTCGGATTCAGCTGCCTTTTCGTAACCGTCTCTTCCCTTTTTTTAGCCCCAAGATGGGGGAA
TAAAATGGGCGTTGAGGTTGCTGAGAGGCCCATCCCCACCACGGGTGACTGGCACTTGGGTGAGAGCTCCTTAGAACCCCTTTCTG
AAGTCTCCAAGCCTCATAGCTCAGGTCCAGGGGCGCCTCCACTGGCGGTGCCCTGAGTCTGGAGGGGGCAGGGGGGCTTCTGACCA
AGGCAGGGGCTTGAGCCTGCAGGAAGCTAACTGTCCATCAGAGCCCCACCAGCCTTCTCTTTCTGGCTGGATCCTATGTGAATTAC
CCCACAGGCCCTCACTGGCTCCAAATAATAAATTCTCACCAACATAAACAGGAGTTGATGTCTCTAGAAAGATTCTCAGAGTTTTC
GTTCTTCCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTGTCTTTCCCCCTCCGGTGCCACCTCCCTACATTTTACTTCTTTTTCTCCTTTTTCTATT
GCATTTTTTATACATTTTCCCTTTTAGGCAAAAATGCTGGAAGAGTTTTCCCAACAGAGGGGTCCTGAGAAGGAGGCAGAAGGGAG
CCAGGAGGCAAAGGAGAGCAGATGCGTGGCCCATTTGCCCACTCCAGCTCTGCCACTGTACCCTGAAGTCTTGCCCCTTTAGACCT
AGTTGTTCCCCACATCCCTACTACATTCAAGACTCTCAGCCACACTCTACTTACTCAGGGGAACAGGTTTTATGAAATTTCTTTCT
ACTTTTGATTTTTTTTTAATTATTGGTGAAAAAAATACTAGTTTAGTGATGGGACTCACTCCATGGAGTGTCAAAACAGGATTTCC
TGCAGGATTTCTAGGGACCCCCCTCCTGTGCTGGGAGGGAGTTCTTCCCTTGGAGAAATCAGGATGTAATTTTAGAAGGGGGCAGA
TATAAAACATGAAACCAGATTGAAAATACAGGGGTTTCTCTAGCCCTGGCTCTGGCCACAGCACAGCAAAGTTAGCTGGGGCTGAG
AGATTTCCTGGTAGTACAGCTCTCCTTCCCTGAGTCCCAAGGCCCTGCTCAGGGACATGCACCCCTCCTTCACCACCAAACCAGTT
CCCTTACATATATATATATATATATATATTTTTTAAAAGAAATCCAAGTCTTACTTTCAAAGCACACACTTAGTCTCAACTAGGGA
ATCAACAGAAGCAGAAGCGATTTTTTTCCCCCTTCCTGACATCTGGCTTGCGATTGGCTGGGAGGGGGTCAGCTGACTTTGTCATT
TTGTCTGTCCTGGATTGGAGCCGTCCCTATAACCATCTAGTTCCGAGTACAAACTGGAGACAGAAATAAATATTAAAGAAATCATA
GACCGACCAGGTAAAGGCAAAGGGATGAATTCCTACTTCACTAACCCTTCCTTATCCTGCCACCTCGCCGGGGGCCAGGACGTCCT
CCCCAACGTCGCCCTCAATTCCACCGCCTATGATCCAGTGAGGCATTTCTCGACCTATGGAGCGGCCGTTGCCCAGAACCGGATCT
ACTCGACTCCCTTTTATTCGCCACAGGAGAATGTCGTGTTCAGTTCCAGCCGGGGGCCGTATGACTATGGATCTAATTCCTTTTAC
CAGGAGAAAGACATGCTCTCAAACTGCAGACAAAACACCTTAGGACATAACACACAGACCTCAATCGCTCAGGATTTTAGTTCTGA
GCAGGGCAGGACTGCGCCCCAGGACCAGAAAGCCAGTATCCAGATTTACCCCTGGATGCAGCGAATGAATTCGCACAGTGGTGAGT
TTTACAGCTCCGAGATATAAATTAAATAAACTGAACTGGCTTTATGACCGGCTTCCCTAGAAGAACGGGCGGAGAGAGTTTTTTAT
GGCCCCATAAAAACAATCACGCTCGTCTCCTCACCGAGACAGGGCCCCCTCTTCTGCCCCCTCAGCTCGCCTCTCGCTCGCTTGCA
GGGGCCTGGCCCCCTTGGCCCCTGACGGATTGGAGGGCCCCAAGGCGGGCTGAGGGGGCAGGAACAGGGCAGGGGATGAGGGGAGG
GAGCAGAAGATAGGGGAGCCCCCCAAAGTGGAGTCAGTCTGAGGAGAAGGGAGGGGGAGAGGAGAGGCAGATAAGTGGGGAGAAGT
TTCCAAGGAACTAGGATGCTTGGGGAGATGGGGGAGCCCAGTCCTTGAGAAAGGGGGCCCTCATCCCCATTATCTGGGATTTTTCA
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AAAATCTGCTTTTAGACTTGCAGCTTTCTGTTTGCCTTTTGCCCCGCCCCCCCGCCCCCCCCCCCACCACACACCTTTCTTTGGGA
CACACAGGTCCCACCTTATAGGAGGTCTGAAGTTGGGGTCCTCGCTGTACCCCCAGTGGGGGTGGGGCAAGGCAAAAGGGAGAAGG
CTAGAGCCCTAAGGAGGCTGTGAGCTGCTGGCCAGGTTGGGAGGGTCAGGACTTTGCTAGGCGAAACAGTCTGCAGAGGACGCTTT
GCTGATTGCTTTTAGTGTGTTTTGTGCCCGGATCTTTAGGGGTCGGCTACGGAGCGGACCGGAGGCGCGGCCGCCAGATCTACTCG
CGGTACCAGACCCTGGAACTGGAGAAGGAATTTCACTTCAATCGCTACCTAACGCGGCGCCGGCGCATCGAGATCGCCAACGCGCT
TTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAAATCTGGTTCCAGAACCGCCGGATGAAGTGGAAAAAAGAATCTAATCTCACATCCACTCTCT
CGGGGGGCGGCGGAGGGGCCACCGCCGACAGCCTGGGCGGAAAAGAGGAAAAGCGGGAAGAGACAGAAGAGGAGAAGCAGAAAGAG
TGACCAGGACTGTCCCTGCCACCCCTCTCTCCCTTTCTCCCTCGCTCCCCACCAACTCTCCCCTAATCACACACTCTGTATTTATC
ACTGGCACAATTGATGTGTTTTGATTCCCTAAAACAAAATTAGGGAGTCAAACGTGGACCTGAAAGTCAGCTCTGGACCCCCTCCC
TCACCGCACAACTCTCTTTCACCACGCGCCTCCTCCTCCTCGCTCCCTTGCTAGCTCGTTCTCGGCTTGTCTACAGGCCCTTTTCC
CCGTCCAGGCCTTGGGGGCTCGGACCCTGAACTCAGACTCTACAGATTGCCCTCCAAGTGAGGACTTGGCTCCCCCACTCCTTCGA
CGCCCCCACCCCCGCCCCCCGTGCAGAGAGCCGGCTCCTGGGCCTGCTGGGGCCTCTGCTCCAGGGCCTCAGGGCCCGGCCTGGCA
GCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCTTGGCCCCACACCAACCCCCAGGGCCTCCCCGCAGTCCCTGCCTAGCCCCT
CTGCCCCAGCAAATGCCCAGCCCAGGCAAATTGTATTTAAAGAATCCTGGGGGTCATTATGGCATTTTACAAACTGTGACCGTTTC
TGTGTGAAGATTTTTAGCTGTATTTGTGGTCTCTGTATTTATATTTATGTTTAGCACCGTCAGTGTTCCTATCCAATTTCAAAAAA
GGAAAAAAAAGAGGGAAAATTACAAAAAGAGAGAAAAAAAGTGAATGACGTTTGTTTAGCCAGTAGGAGAAAATAAATAAATAAAT
AAATCCCTTCGTGTTACCCTCCTGTATAAATCCAACCTCTGGGTCCGTTCTCGAATATTTAATAAAACTGATATTATTTTTAAAAC
TTTA

Se guardé el numero de nucleotidos del homo sapiens en una variable para su comparacion

In [9]: nuc_homo=1en(seq record)
print (nuc_hono)

13936

Se obtuvo el nimero de Adeninas y se guardé en una variable.

In [18]: 3 seql=seq L.count('N')
orint(a seql)

366

Se obtuvo el niumero de Timinas y se guardé en una variable.
I [11]: t seqleseq 1.comt('T')
onit(t seql)

b

Obtuvimos el porcentaje Guaninas/Citocinas
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In [4]: |GC({seq_record.seq)

out[4]r 51,6719288174512

Se obtuvo el complemento de la secuencia de ADN

In [11]: Seql C=seq record.seq.complement ()
print(Seql ()

CGTCTTGTCAGGAGGGACATTCTCGGATTGGTAACGGTCCCTTTGGACGGGACCCGCGAGGGAAGTAATCGTCATAA
AAAAAATTTAATTAGACTAATTATTAATAAAAAGGGGGTAAATTAAAAAAAAGGAGGGTCCACCTCAACGGCTTCGA
CCCCCGTCGACCCCTCCCACCCCTACCCTCCCCTCTCTGTCTTCAACTCCCGTAGAGAGAGAAGGAAGGGCTGGGAG
ACCGGGGGTTCCCCGTCCTCCTTACGTCCTCGTCCTCAACTCGAACCCTCGACGTCTACGGAGGCGGGGAGGAGAGA
GGGTCCGAGAAGGAGGACGGGGGAAGAACGTTGAGAGGAATTAAAACAAACCGAAAACCTACTAATATTAATAAAAA
TAAAAACTTAAATATATTTCATATACACACACACACACCTCGACTCTGTCCGAGCCGTCGCCGTGTCTTACTCCCTT
CTGCTCTTTCTCTCACCCTCTCTCTCTCCGTCTCTCCCTCTCTCCCTCTCACTGTCGTCGCGAGCCATTCACAAAGG
AATAACCAAGTTTATACATTGATTACCAGGCACCGCCAAAGTTCTTATCCTGTCGTCGCCGAAGAGAACCAATCCCT
CTTCTCCCCCGACCGCTCTCCCACCCGCGCATCAATTAATACCCCTCCTTTTAACCGCCCCCCTCTCTTTGCCCCAA
TTTGACCTTATGGCCATTGACCATCACCCCGCTAACACAACAGGACTACAGTGACACACGGTTCAACCCCCACCCCT
CCGTTCCCTTGTCGTGGACACCCCGAGTTCGGCCGCCAGATCCCGCGGTCGAGAGACGACGGGTGACACAGTCATGG
ACGAATAATATCTAGAAGCCAGAGAACCGATTACCTTGACCCAGCCTCGCCTTGACCTTCGAGTTCGAGGTCCGTCC
TCTCTCTTGAATCTCCGACACGGGTAACGGGGGATTCGTTTCAATCGGGGGGTTGGGGGTTTGTTTGAAAGGTCGAA
GGGGAGGGACAGACCGTCGGGGGAGGGAGGGTCTCTCGCGCTGACGATCTCGAGTGTGTACGCGTCACACCCGGGTC
CCGGCCCGGCGGCTCGTCCTTCGGCCGCGTCGATCCGCCGGCCGCCCCGGACAATTAACCGTTAATCCCCCCTCCGA
CCACCGACCACGCGCAGTCGGCTCTCCTCTCGCAGACGGGTGGGGGACGAGGGCGGGGGTGAGCCCGCCTACCTTCC
CACCCTCCACGGGACGCAACCCACCTCCCACCTCCAACATCCCACCCCCACCCCCTACGACATGAGTTTTCGGTAGA
ACACGAGTCTCTTTTCTCCGGATGGCCGAAAGGGAAGGCCCCAGGCCGCGGGGAGTGGGGGTCGGCGCCGGTAGGGT
CGGCCCTACGGGTGACCTGGCCCTACGGGCGAGCGGTGCGTACCGACGAGACCCGATCCTGGACGGAGCGGAGLCCCC
CCTCCACCTTTACCCCTTCCGGGATCCGACCCGCCCCTGTCCGGGTCAGGAGGACCATCTCAGAGGATCCACGACAC
CTCCGTCACTCCTAAGGCCCCCGACGACCGAATACCCCATCTCCGCAGTCGGACCCCGCCGCCCTCCCAGGACCCGT
GAGCCCTAGAGAGATTATTAACCACGATTACCGGACAACATATCAGAATTGGGCTGCGTATACCAAAGTATTGTGTC
ACCGAATTAAAGAAGGTTTACATGCACCGGGACTTACACAACGTCAAACTATATACTGGGGCGGGACGAGGGGCCGG
ACCCAGGCTCCGAGGCTCCGCCGGGGTATTCACACTTAAAGACAAATATTTGCCGCTGCGTGTGCGTTTGCGGATGT
GTGGGTCCGTCTGTGTGGGCCTCCGCACCCCCTTGTATAAGGTCTGCTCCAGGCTCTCTTGGACCCCCGGTCTGAAT
GGAATTAGATTCGGTTCTGTGGGGGAGATGGGGGTGGGAGAGGGTCTCCGCGCTGACCCTAAGACGCGGTTCAGGGT
CACCCCCTCCCCTAGCGAGGTGCTAAAGGACAAATTTGGGACTGGGCAGCGGACACCCCCCCGCCCCTACCCCCTTC
TTTGGACAAAAATAGTTTAAAAATTTTTATGTCAAACGTAAGTCTAGTTTGGCAAACCCGGTCTCGACTGCCACTTA
AAATAGAGGGGAGGGGGGTGTTGGGGGAAGGGAAGGAAAAGACGGGGGCGATTTAAGGGGAAAGCGTCGGTAGTATT
TCCGGAGACTCCATAAGAGGGCGCCCTTCTTTACCGTAAAAGAGAGGGGGAGGGGGTGGGGGGGTGGGGGTCATCCT
GAACACACAGCCGTCTCCGCAGACTGCTCCCCGATTAAAGCGAAAGGAACAAATGCTAGCTCTTTTCGCGAACCGAG
AGGGGTTTACCCGGGTCGGGCGGCGGACGAGTCCGACGGCGCGCGAGAGGGCGGCGAGTCCGTGCCGGGTCACCGAL
TACGGGGCGCCTAGGTCGGACGCCGTCCGGCCTTGGGCCTCAGACACCCTGGACTTTTCCCGTTTCCCTCACGCCAC
CCTGTGTTCTCCCCGGGCTCTCCGGGCTTTTTCCCTCGGAAAGAGGACCTCATTACACCCTTAGCGGCTGGCCACTC
CGGAGATAAAGAGAGAAAGCGGACGTAAAACAGGCGGGGGCGGGGACACCTACCGGCGACTACCCCCCCTTGTGTTC
ACAGGAAACAGGCAGGGGCTTTCTTTTGGAAAAGGTCTCTTCCGGTAAGTCCGGTCACCTCTAAGTGGATCTTATAA
TCTTCCCGGGGGAGGGTGGGCTCCCCGCCCGGACCCGCTCCGACTCCATAAAGAGAATTAGGATCTTGCTGGAGTGA
CTCACATGGGTGTCGCTCTAAACCTCCACGATCTCAAGCTCCAACCGGCGAATTGTCGTGGTAGGACTCCACAGAAA
TATATTATAAAATTAACTAAAAGACAGGGAAGGACCGATGTCGGGACGTCGAGGGGGTGGGGGTAGGATACGGGAAG
TGGGGATCTGGGTAGGAATGTTCTGTCTCCGTTCGTCTCTTCCGTATCGTCGTCGCTGGCCGCGAGACAAAAGTAAA
AGGTGAGACCGGTCCCCTATTTGACCTGGGGTCACCTGAGGTTGTGGTTGAGAGACGAAGGGTCAATGAAAGCTAAA
AGAAAGGGAAGAGGAAGAAAGAGAGGGAGAGACCGTAAGTTTGTCTTCGTGTTCTCCTGGGTGGTCACCGTTGAGAT
TCGGAGGAACGTCCGGTGTAAGGGACGACTGCACCAGGAAGGACGTCCTCTCGGGAAGACACTAATAGATTATTATC
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GGTCCCACCGACTCTTATCTTAGACCGAGTTCCTGAGACGTGTGGGCCCCGTCTCTGTGACTTAGACACCCAGTCCC
GGACCGTTGTAAGGAACCTCGGAGGGGGAGACTCGGGTGAGAAACCCGTGGGAATCCGAACGGACGGGGGGAATATT
CCCCGAAACAGTCGGGACGGTAGGCGACATAAAGTACACGACCAAGGATCGATTCCTCTTAACCCGTCTCGTTTGGG
AAAGAGTGGGACCAGACTGTCAACACTAGGGCTGTCTTACGCTGGAACAAACCTCTTCCGCTGGAACAACCCAACCG
ACACAAGACTTTGGTCCGAACCCTCACAATATATAAATAATATATGTCCGAATTTATATGTCTGAGTCCGAATACGT
ACTTATATATGTCTGAGTATAAAGGAACCACCAATTAACATATAATGGTACGGATATAAGCGAGTTTGTGGTAAAAT
ACAAGTACGTTTTAAAACAATCAGGAGTGATCTACTCTCACCCGAGTACCTCCGTGGCCCACGTGACTCGTCCGGGA
GACACGTACGAGACGACCTTTATACACGAGTGACCTTAGCCTCATACGCCCAAGGTCATTGGTTACCTACGGTATTT
CCGAAAGAGTCTGGAATAACGAAAACAACGGGTTCGTCGACCTGACCCCTTTATGATTTAGGGAAGACGAAAGAGAG
GTGTGGAGGACCGTTTGAGAGGGTTGAATCTTTAATAAAATGTTCCCTCTGGTCAACAGAACTTTAACTCAAGACGC
CCTAAGAAAAGTGCCCGTACCACCCCGACGTTCGTCAAGCCTCATCAGTCCCGGGACCGCGACCTTCGGAGTGACCT
CGCTACTTCCCTAGTCTCACCAATTATTCCACCGGAGACCTGTCACTAGACCCCGTCGACGACCGGTCCCACGAACC
TCTTCGAACACCTTTTCCGTTCGGTTTTCCCCATCCCTACGTCACTTATAGACAAAGAGGGGGACGAACGGGGTCGG
CCGGCGAGTGGGGCGGGGTCGGGCTAAACGGACGTAGGCACCGCCGTCTAACCCTCAAGAGATTCCAGGGGGTTTAT
GGGTCTAGACCAATGACCTACTTGACGCAAAATTAGGAGCAGCGATAGACTCGGTCCTGTTCTGGACCAGTCCCTCT
GCCGACCAGGCCCGTCGTGCCCTCTCCTGCGACCTGGGCGACGGACACCGGACCTCGTGACTCATACCCGATGGTTC
CGACTCTTAACTACCCGGAGGAAAGGGTCGGAAAAAGGGAAGGTCTCTGTGTTTTTCTGTCTCGTCTCCCCTTTATA
GTTACAGTCACCTTTTGGGGTATTTTCTTTCGTCCCTGGTCTCGCCCCGACCTCCCCAAAAGGCGATGAGAGAGATC
CACTAGCCCAAGGAGGGTTCTGAGAACAGGTCTGTCCGACGTGGTTCTCCACACGTCGAAAGAAGGTGGAAGGAGGG
CGGGAAGTTCCTCCCGTCGGAATCCGAAAGACCCGGAACCAGTGGGGTCCGTGACCCCACTGTAATGAGGTCCTAAC
ACGGGGAGCGGGTCGGGTGCCGGAGACGGTGCCGCGGCGTCGGCGAGGACAAATAACACAGACACTCAACAAATGAA
CAAAACAGACGACGGTGGGACGCAGTCTTTGGGCGGTTTGGTCGCTTGAGCGGGTCCTCTTGTTTCACGACACGATA
GGGGCCTGAGGGAGGGGAAAGGTCGTTGGGGGAGGACGGGAGTGTTCGAGGACGTAAGAGGGAAAGCCTCCCCTCCT
TCGTCTTTATCAGAATTTTGTCCCGTCGACAAATATCCCAGTCCCCTTAATACCCCTGTGGTATTTGGAGACCCACA
GGGACACCACCTGTCTGAAGACTCGTCGGGAAGGGAACGGATCCGAAAAGAAGGAAGGGGACCACTGGTGAACCAAT
TCCCCCGGTGTGAGTAACTCTTTCAACTCGGGTGGGGGTAGTTGGGTCAGGGGGTGATGGGGTGAGGAAAGACGTCC
TCAAAGGGACTCTGTGTCCAACAACCCAAAATTTAGTCCCATTACAACCACCTAAGTATTTCGATCTATATCGTACA
GTAAGAAGAGGGTGTGAGGGAGAGGAGTCGGGGGGTTTTAACGTCACTTAAATTCGTTTAGGATGTTTTAATTTAAC
GGGGAAACGATTTCTAGGATATACAGAGGTTAGGACGGTCCACATCTCAGTCTATCAACCGAAAACCGGAAATTAAA
ACGACGATCGATAATTTAAATTTTCTCATAGTAACTTCATTCATTATAAGAGTAAAGACTTTAATTAAAAGGGGAGG
GTCAGAGAGAGAGAGAGAAAAACGGTCGTGTCTAATTTACCAAGAAAGTCTAGACGTTTGTTATTTCCTATTTTAAT
AAATATCCCTTTACTCCTACGACAAAATAACAACCGTATAACAAGGTCTTGTATTGTTGTAAAATAAAAGTTCGTCC
TCTCCAATCTGGTCCCCCTCTTTCTCCCCCTTTCCTTTTTTGTACTTTCCTCCCGTCCTTGGGTGTGTGTTTTGAGG
ACGGTACATATTGACCATCCTGTAAATGTTAAAGATATACTGTTGAGTGACACTACAGTATTATGGCTCAAGAACTT
AAAATATTAAGAGTACTTGGAGAGTTTACCCAGGTTCGTCACGAAGTACACCTCCCCATATCTTCTTCGGTCCTCCG
ACCCCTAGGAAACTGGGTCACGTCTCGTCGTGTGGGGGATAACGCCGAAGAAGGAGTACACTGTAGGAGAACTCCGG
GATAAGACCCCCGACTTTTATAAGACCTATAAGACGTAAAATTAAAAAGAGGACCCGGTTCGTCCCGGTGAACGAAA
CGGGGGGAGTTCACAGGGATCCGTAGATTCGAGAGAGGGGTAAGGGTCTAGTGTCTCTCGACACAGGGGTCCGAGAG
GGGTTCGGGGGAGGAGTCGATTATGAGTCGACGAACCTTATCTCCACCCTCCGAACCCGTGGTCGGGGGTTTTTCGG
TCTTTACTAAAAAAGGTCTACCTCGACCTTCCCCCGAGTCCCGACTCGCACTACCCCATCTCTACAAACCCTGGATA
AAATGCAAAATTGGAATTCAGTCTCTTCACTTAACTCTTCGGTTTGTTTACGGTTACACTCTCAAACATAGACGACT
ACCATCGTCGTTATTCACTTCACGACCATTCCTTTCCAGTCCGTCTTTAGACCTTTCTCTCTCCCTCCTCTCCTTTA
CACTGTACTCAATCGTCTCGGGAAGGTATATGGAAAGAAGAGGCAAATTAACATTATTTCGTTTTCGTCGAGCCCAT
CGGAGAGTTGGAGAATCGAGTTTTCTCCTTAGTGGTCGCGTCCGGAACCTCCACAAACCCCCGTCAAGAGTCGTCGA
ATTGTACGGGTTAGACGGGAGAAGGAGGAAAGGGGGAGGGACGACTAGGGGTCGAGGGAAGTTGACCAGTCGGGLCC
GGGACAGGGGTTTTATAATCGTGGGGGTTTACTATAGGTAAAGACACAATCCACACAGTTTAAAGTGAAGAGAGGTA
CGGATTTGAAACTTTCCTCCTCACATGGAAAAACCTTACGCCACACACATCGCCCCCGTCCATACACGAGTCTGTCG
AAGGGGGTAGTATAGATACCCTTTGACCTTCGGGGAATCCACTCGGTACGAAACCACAAGGGTTTGTCGTAAGGGAC
GTAAGTCCAAGAGACCGTCTGGTCCTCCGAGAAACGCTAGACTAGGAAACTGATCCTCAAGGTACCTCTAGTTTCCT
CGAATAAATATGTGTTTTGTGGTCCGTAAACCTCATCTTAAATAAAAAATTAAAGATTTATTTTTTCAGATTAGTAT
CTGGTTAGCCCGGTTGACTCGTCAGCGAGGTCTTGTCGTTTCGGAATTGGTTTATCACACTAATACTCCCCTCGACT
CGTTAATGACTTTGAGCCGAAAGAGGCATTCTCCCTAAAATCGGGAGCGGGTCACCGTGTTTTCCCCGGTCGCCCCG
TTGGCAAGAAGAGAACGAGTCTTTTCACTCTGAACCCCCACCACCCCCGTCCCAGCCCGTCGACGCCAGCGCAGGTC
CGTCGACTCGTGGGTCCGGTCCGCGACTCCGACTCGTGACTCAGGACTCCGAGGTCACGAACCCAGGGGCTCGTCGG
AGTCCTCCGTGGCTCGACATCAACGTCGCGCCGTCAGTCCTTACCTCATACACATAGACACACGCTCCCAACCACTC
AATGTTTGTAGGCGCGTCTCAATCCCCTAGACCCCTCTCTCTCCTCTGTCCCTCTTGTGTTGATTCCTCCTGGAGAC
CTTTTATAACAGGGGTTTATTTTTAAGGTCTAGAGTAGGGAGAGTGAAGTTTATAGGGAGGGGTCCTTTAATTATAT
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AAAGGGTCTCGACTCACCTTTCGTTTCCGGTCGTTCCACTCCGGACGGGTGCTTGAAGAAGTCCGACCCAGGTCAGG
GTGGGTGGGAAAGGGGTCAAGTCTCGAGTGTACGGGGGTCGGAAAGGGACCGGATTTCCCCTCATTCCGACCTCACC
ATCGTAAATTGAACGGATCCCTTTAGGGGTTCACGGGTCCGACGTTACGGTGGGAATAGGAACCCCTGAGGTCCGGT
CACTGACGTGGGGTGAGTCCAGGTTCCGCGTCCGTCATTTAAAGAGAGGATATTAATCGCGATAGTTTTCGTACACA
AAACGTAACCTCTCCTGACCTCTTCGTTCACCGTTAAAAAGGGAACATAAGAAAAAGACACAAAAAACTTAAGACAA
AAACTTAGGTGATTAATTTCGAAGAGACTTTCACTTTTAGACGAGAACTGTGGTTCGGGGAAGGCTTACGGACTAAA
CCCTCCGATTCCCCGGTCTCGTCATCGTTCCTCTGGACGTTCGGACTACCCCAACCCCCCATCACAAGAGACTAAAG
AAATCCGAGCAAAATATCTTTGTTTCTTGTTCAAGAGAGGGGAGGAAGGGTTCTGAACACGTATAAATGTCTCGTGT
TGACGTCAAAATTATTTTGTAGACAAGAACGAAGACGACTACTCAAAGGTATTAACAAAAGTCTGTTTAAATTGTCC
TTTTATATTTATATAAATCTTTTTAGATTCAGGGTCGAAAGGGGGATATCTGTCGGTAAGAAAACGGTTTTTTTATT
TTAATTGTACTTTACCCTTTTTCTTTTATATTAGGTTACATCCCTTCTAGCCCGAGTAGACTGGACGAGAGGGGGGA
ACCTCGCTTAGGAAAGTCGTTTAAAGTCGACGTATTAATTTCTAGATTCTCTTTCTTCTCCCGAAGAAGAAAGGAGT
CCTTACTTTCCATTAACCCCCCCCCCCTCCACAACTTTTAATTAAAACGGTTTCCAGAAATTCGTCACCTCCTTAAA
TAAACATAAAGACAAAGGGGAAGAGAGGGGGAAGGTCGTAAAGACGGAAAAAGTGGGTCGTCGACCAAAGACAAGTA
ATATTTAGCCGCTCTGGAAAGTCAGAGACGGGAGACAAATCCCTGCAGTATTTTGTGAATTGAAAGACCCCGACTCC
GAGTGTAAGACGGAGAGTCCAGCGGTTGGAGGGACTCGGGTGGCTGAAATCCGGGGTTATCTCTTAGAGGGGTTGAA
ACCCCGGGGAAAGGAGAGGTCTGTACCAACTCCTCCCCGAGTTCCTTTGGATCCGTAGGAACGACCCCCGACATCAG
GTACGACGGGGTCTTCGGGGAAGAAAGAAGGTTCCAGGAAGGGAGGGGGTGGGTCTGTATTTTCTCTAAAAATTTAT
GTATCTTTTAGTTGTGAGTAACTTTCACTTTGGAGTAATTCTGTAGGATAGAAGGTAGTAAGTTAAACAACATGTAA
CGTTGTTAAATTATAGAACTTCCTTTATAGTGACTGTACTAAATAGGGAGATCGTTAGAGAGAGACTTTAACCTCCC
CCCCTGTCTCAATGAGAGAGAAGGCCGGAGAAGATGAACAATGTGGTGATGGGAATCCCGTCTTTCCTCCGACCCTT
GAGACTCTCTCCGATGAACACAGGTCCCCACGTGACTGAACAAGGGATCGAGTCAGGGGTCTCATGAGGACGGAACA
ACAGAGAGGGGGTGGAGAACGGGAGGTCCCCCGGACTTCGGAGTCGGTCGACAACCTTTGGAGACGAGTCCGTACGG
TACTTAAGCTCCTGTCGACCTAAGATCCCGTTTTTCGTTGAGTGTAACCACAGATACAAACACATGGACGGTTCAGT
GGGGTTTTTACTCTATTGAGTAGATTTTAAAAAAAAGAATTAAATTTTTAGGAGGAGATGGGAAAGGGGAAGTAAAG
GAACCCCTCTTCTTTCACACTAGATCTTCCTCCTTGGAAATATTAATATCCTCAGAAAGGGGAAGGGAAGGTTTATG
GCTGTTTAAAGACAGGAAAGACCTCCTAACCCCGACATAAAAGATTTTGGTTGTGTTTAACAGACCGTCCTTCTGAG
AAGTTGGGGGATTGCTCCAAGTACATAATTGATTGTACAACAGAGGTGGTCGAGGACGTGTGACAGACGAAAACCCA
AGCTTTGAAATAAAAAGGGGGGATCGCTGTGAGGTCCCTTTGGAATTGCAATGTCTTCTACTTATTTGCTCAAAAAA
GAGTCGTATCAGGGCAAATACCGAAATAACGATGGGTAACTAATGAGGCGAAACAATGTGTCTTCCTTTTCTAGTAT
TTTAGGCCGCTGTAGGCCCAAGAACAATATCGGTCGAAAGGGGGGGGGGTTGGGTGGGTTTTTACCACCCCCCCCCC
CCTATACTCGAAAGAGACGAGGGGCGTGTGAGGGGTGGTGGGAAGAAACAGTTGAGTTCCGTAAAAGTCGGATATAG
TGCTATAGTTTAATTCAAACCTGATTAGTCCTCTTTTGGGGGTAGACGTGTGAAAGGCGACAAAGTCAAGCGGATGA
CGCCGAGGGAGTGTTCGGAGCCTAAGTCGACGGAAAAGCATTGGCAGAGAAGGGAAAAAAATCGGGGTTCTACCCCC
TTATTTTACCCGCAACTCCAACGACTCTCCGGGTAGGGGTGGTGCCCACTGACCGTGAACCCACTCTCGAGGAATCT
TGGGGAAAGACTTCAGAGGTTCGGAGTATCGAGTCCAGGTCCCCGCGGAGGTGACCGCCACGGGACTCAGACCTCCC
CCGTCCCCCCGAAGACTGGTTCCGTCCCCGAACTCGGACGTCCTTCGATTGACAGGTAGTCTCGGGGTGGTCGGAAG
AGAAAGACCGACCTAGGATACACTTAATGGGGTGTCCGGGAGTGACCGAGGTTTATTATTTAAGAGTGGTTGTATTT
GTCCTCAACTACAGAGATCTTTCTAAGAGTCTCAAAAGCAAGAAGGAGAGAGAGAGAAAGAGAGACAGAAAGGGGGA
GGCCACGGTGGAGGGATGTAAAATGAAGAAAAAGAGGAAAAAGATAACGTAAAAAATATGTAAAAGGGAAAATCCGT
TTTTACGACCTTCTCAAAAGGGTTGTCTCCCCAGGACTCTTCCTCCGTCTTCCCTCGGTCCTCCGTTTCCTCTCGTC
TACGCACCGGGTAAACGGGTGAGGTCGAGACGGTGACATGGGACTTCAGAACGGGGAAATCTGGATCAACAAGGGGT
GTAGGGATGATGTAAGTTCTGAGAGTCGGTGTGAGATGAATGAGTCCCCTTGTCCAAAATACTTTAAAGAAAGATGA
AAACTAAAAAAAAATTAATAACCACTTTTTTTATGATCAAATCACTACCCTGAGTGAGGTACCTCACAGTTTTGTCC
TAAAGGACGTCCTAAAGATCCCTGGGGGGAGGACACGACCCTCCCTCAAGAAGGGAACCTCTTTAGTCCTACATTAA
AATCTTCCCCCGTCTATATTTTGTACTTTGGTCTAACTTTTATGTCCCCAAAGAGATCGGGACCGAGACCGGTGTCG
TGTCGTTTCAATCGACCCCGACTCTCTAAAGGACCATCATGTCGAGAGGAAGGGACTCAGGGTTCCGGGACGAGTCC
CTGTACGTGGGGAGGAAGTGGTGGTTTGGTCAAGGGAATGTATATATATATATATATATATAAAAAATTTTCTTTAG
GTTCAGAATGAAAGTTTCGTGTGTGAATCAGAGTTGATCCCTTAGTTGTCTTCGTCTTCGCTAAAAAAAGGGGGAAG
GACTGTAGACCGAACGCTAACCGACCCTCCCCCAGTCGACTGAAACAGTAAAACAGACAGGACCTAACCTCGGCAGG
GATATTGGTAGATCAAGGCTCATGTTTGACCTCTGTCTTTATTTATAATTTCTTTAGTATCTGGCTGGTCCATTTCC
GTTTCCCTACTTAAGGATGAAGTGATTGGGAAGGAATAGGACGGTGGAGCGGCCCCCGGTCCTGCAGGAGGGGTTGC
AGCGGGAGTTAAGGTGGCGGATACTAGGTCACTCCGTAAAGAGCTGGATACCTCGCCGGCAACGGGTCTTGGCCTAG
ATGAGCTGAGGGAAAATAAGCGGTGTCCTCTTACAGCACAAGTCAAGGTCGGCCCCCGGCATACTGATACCTAGATT
AAGGAAAATGGTCCTCTTTCTGTACGAGAGTTTGACGTCTGTTTTGTGGAATCCTGTATTGTGTGTCTGGAGTTAGC
GAGTCCTAAAATCAAGACTCGTCCCGTCCTGACGCGGGGTCCTGGTCTTTCGGTCATAGGTCTAAATGGGGACCTAC
GTCGCTTACTTAAGCGTGTCACCACTCAAAATGTCGAGGCTCTATATTTAATTTATTTGACTTGACCGAAATACTGG
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CCGAAGGGATCTTCTTGCCCGCCTCTCTCAAAAAATACCGGGGTATTTTTGTTAGTGCGAGCAGAGGAGTGGCTCTG
TCCCGGGGGAGAAGACGGGGGAGTCGAGCGGAGAGCGAGCGAACGTCCCCGGACCGGGGGAACCGGGGACTGCCTAA
CCTCCCGGGGTTCCGCCCGACTCCCCCGTCCTTGTCCCGTCCCCTACTCCCCTCCCTCGTCTTCTATCCCCTCGGGG
GGTTTCACCTCAGTCAGACTCCTCTTCCCTCCCCCTCTCCTCTCCGTCTATTCACCCCTCTTCAAAGGTTCCTTGAT
CCTACGAACCCCTCTACCCCCTCGGGTCAGGAACTCTTTCCCCCGGGAGTAGGGGTAATAGACCCTAAAAAGTTTTT
AGACGAAAATCTGAACGTCGAAAGACAAACGGAAAACGGGGCGGGGEEEECEEEEEEEEEEETGGTGTGTGGAAAGAA
ACCCTGTGTGTCCAGGGTGGAATATCCTCCAGACTTCAACCCCAGGAGCGACATGGGGGTCACCCCCACCCCGTTCC
GTTTTCCCTCTTCCGATCTCGGGATTCCTCCGACACTCGACGACCGGTCCAACCCTCCCAGTCCTGAAACGATCCGC
TTTGTCAGACGTCTCCTGCGAAACGACTAACGAAAATCACACAAAACACGGGCCTAGAAATCCCCAGCCGATGCCTC
GCCTGGCCTCCGCGCCGGCGGTCTAGATGAGCGCCATGGTCTGGGACCTTGACCTCTTCCTTAAAGTGAAGTTAGCG
ATGGATTGCGCCGCGGCCGCGTAGCTCTAGCGGTTGCGCGAAACGGACTGGCTCGCTGTCTAGTTTTAGACCAAGGT
CTTGGCGGCCTACTTCACCTTTTTTCTTAGATTAGAGTGTAGGTGAGAGAGCCCCCCGCCGCCTCCCCGGTGGLGGL
TGTCGGACCCGCCTTTTCTCCTTTTCGCCCTTCTCTGTCTTCTCCTCTTCGTCTTTCTCACTGGTCCTGACAGGGAC
GGTGGGGAGAGAGGGAAAGAGGGAGCGAGGGGTGGTTGAGAGGGGATTAGTGTGTGAGACATAAATAGTGACCGTGT
TAACTACACAAAACTAAGGGATTTTGTTTTAATCCCTCAGTTTGCACCTGGACTTTCAGTCGAGACCTGGGGGAGGG
AGTGGCGTGTTGAGAGAAAGTGGTGCGCGGAGGAGGAGGAGCGAGGGAACGATCGAGCAAGAGCCGAACAGATGTCC
GGGAAAAGGGGCAGGTCCGGAACCCCCGAGCCTGGGACTTGAGTCTGAGATGTCTAACGGGAGGTTCACTCCTGAAC
CGAGGGGGTGAGGAAGCTGCGGGGGTGGGGGCGEGEGGGGCACGTCTCTCGGCCGAGGACCCGGACGACCCCGGAGACG
AGGTCCCGGAGTCCCGGGCCGGACCGTCGGCCCCTCCCGGCCTCCGGGTTCCTCCCGCGCGGAACCGGGGTGTGGTT
GGGGGTCCCGGAGGGGCGTCAGGGACGGATCGGGGAGACGGGGTCGTTTACGGGTCGGGTCCGTTTAACATAAATTT
CTTAGGACCCCCAGTAATACCGTAAAATGTTTGACACTGGCAAAGACACACTTCTAAAAATCGACATAAACACCAGA
GACATAAATATAAATACAAATCGTGGCAGTCACAAGGATAGGTTAAAGTTTTTTCCTTTTTTTTCTCCCTTTTAATG
TTTTTCTCTCTTTTTTTCACTTACTGCAAACAAATCGGTCATCCTCTTTTATTTATTTATTTATTTAGGGAAGCACA
ATGGGAGGACATATTTAGGTTGGAGACCCAGGCAAGAGCTTATAAATTATTTTGACTATAATAAAAATTTTGAAAT

Se transcribié la secuencia del gen HOXC6 para lo cual primero, se creé seqobjetos para las hebras de
ADN de codificacién y plantilla.

In [21]: trans_seq=seq record.seq.transcribe()
print("\n")
print(trans_seq)

GCAGAACAGUCCUCCCUGUAAGAGCCUAACCAUUGCCAGGGAAACCUGCCCUGGGCGCUCCCUUCAUUAGCAGUAUU
UUUUUUAAAUUAAUCUGAUUAAUAAUUAUUUUUCCCCCAUUUAAUUUUUUUUCCUCCCAGGUGGAGUUGCCGAAGCU
GGGGGCAGCUGGGGAGGGUGGGGAUGGGAGGGGAGAGACAGAAGUUGAGGGCAUCUCUCUCUUCCUUCCCGACCCUC
UGGCCCCCAAGGGGCAGGAGGAAUGCAGGAGCAGGAGUUGAGCUUGGGAGCUGCAGAUGCCUCCGCCCcUuccucucu
CCCAGGCUCUUCCUCCUGCCCCCUUCUUGCAACUCUCCUUAAUUUUGUUUGGCUUUUGGAUGAUUAUAAUUAUUUUU
AUUUUUGAAUUUAUAUAAAGUAUAUGUGUGUGUGUGUGGAGCUGAGACAGGCUCGGCAGCGGCACAGAAUGAGGGAA
GACGAGAAAGAGAGUGGGAGAGAGAGAGGCAGAGAGGGAGAGAGGGAGAGUGACAGCAGCGCUCGGUAAGUGUUUCC
UUAUUGGUUCAAAUAUGUAACUAAUGGUCCGUGGCGGUUUCAAGAAUAGGACAGCAGCGGCUUCUCUUGGUUAGGGA
GAAGAGGGGGCUGGCGAGAGGGUGGGCGCGUAGUUAAUUAUGGGGAGGAAAAUUGGCGGGGGGAGAGAAACGGGGUU
AAACUGGAAUACCGGUAACUGGUAGUGGGGCGAUUGUGUUGUCCUGAUGUCACUGUGUGCCAAGUUGGGGGUGGGGA
GGCAAGGGAACAGCACCUGUGGGGCUCAAGCCGGCGGUCUAGGGCGCCAGCUCUCUGCUGCCCACUGUGUCAGUACC
UGCUUAUUAUAGAUCUUCGGUCUCUUGGCUAAUGGAACUGGGUCGGAGCGGAACUGGAAGCUCAAGCUCCAGGCAGG
AGAGAGAACUUAGAGGCUGUGCCCAUUGCCCCCUAAGCAAAGUUAGCCCCCCAACCCCCAAACAAACUUUCCAGCUU
CCCCUCCCUGUCUGGCAGCCCCCUCCCUCCCAGAGAGCGCGACUGCUAGAGCUCACACAUGCGCAGUGUGGGCCCAG
GGCCGGGCCGCCGAGCAGGAAGCCGGCGCAGCUAGGLCGGCCGGLCEGGEGCCUGUUAAUUGGCAAUUAGGGGGGAGGCU
GGUGGCUGGUGCGCGUCAGCCGAGAGGAGAGCGUCUGCCCACCCCCUGCUCCCGCCCCCACUCGGGCGGAUGGAAGG
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GUGGGAGGUGCCCUGCGUUGGGUGGAGGGUGGAGGUUGUAGGGUGGGGGUGGGGGAUGCUGUACUCAAAAGCCAUCU
UGUGCUCAGAGAAAAGAGGCCUACCGGCUUUCCCUUCCGGGGUCCGGCGCCCCUCACCCCCAGCCGLGGLCAUCCCA
GCCGGGAUGCCCACUGGACCGGGAUGCCCGCUCGCCACGCAUGGCUGCUCUGGGCUAGGACCUGCCUCGCCUCGGGG
GGAGGUGGAAAUGGGGAAGGCCCUAGGCUGGGCGGGGACAGGCCCAGUCCUCCUGGUAGAGUCUCCUAGGUGCUGUG
GAGGCAGUGAGGAUUCCGGGGGCUGCUGGCUUAUGGGGUAGAGGCGUCAGCCUGGGGCGGCGGGAGGGUCCUGGGCA
CUCGGGAUCUCUCUAAUAAUUGGUGCUAAUGGCCUGUUGUAUAGUCUUAACCCGACGCAUAUGGUUUCAUAACACAG
UGGCUUAAUUUCUUCCAAAUGUACGUGGCCCUGAAUGUGUUGCAGUUUGAUAUAUGACCCCGCCCUGCUCCCCGGLC
UGGGUCCGAGGCUCCGAGGCGGCCCCAUAAGUGUGAAUUUCUGUUUAUAAACGGCGACGCACACGCAAACGCCUACA
CACCCAGGCAGACACACCCGGAGGCGUGGGGGAACAUAUUCCAGACGAGGUCCGAGAGAACCUGGGGGCCAGACUUA
CCUUAAUCUAAGCCAAGACACCCCCUCUACCCCCACCCUCUCCCAGAGGCGCGACUGGGAUUCUGCGCCAAGUCCCA
GUGGGGGAGGGGAUCGCUCCACGAUUUCCUGUUUAAACCCUGACCCGUCGCCUGUGGGGGGGCGGGGAUGGGGGAAG
AAACCUGUUUUUAUCAAAUUUUUAAAAAUACAGUUUGCAUUCAGAUCAAACCGUUUGGGCCAGAGCUGACGGUGAAU
UUUAUCUCCCCUCCCCCCACAACCCCCUUCCCUUCCUUUUCUGCCCCCGCUAAAUUCCCCUUUCGCAGCCAUCAUAA
AGGCCUCUGAGGUAUUCUCCCGCGGGAAGAAAUGGCAUUUUCUCUCCCCCUCCCCCACCCCCCCACCCCCAGUAGGA
CUUGUGUGUCGGCAGAGGCGUCUGACGAGGGGCUAAUUUCGCUUUCCUUGUUUACGAUCGAGAAAAGCGCUUGGCUC
UCCCCAAAUGGGCCCAGCCCGCCGCCUGCUCAGGCUGCCGCGCGCUCUCCCGCCGCUCAGGCACGGCCCAGUGGCUG
AUGCCCCGCGGAUCCAGCCUGCGGCAGGCCGGAACCCGGAGUCUGUGGGACCUGAAAAGGGCAAAGGGAGUGLCGGUG
GGACACAAGAGGGGCCCGAGAGGCCCGAAAAAGGGAGCCUUUCUCCUGGAGUAAUGUGGGAAUCGCCGACCGGUGAG
GCCUCUAUUUCUCUCUUUCGCCUGCAUUUUGUCCGCCCCCGCCCCUGUGGAUGGCCGCUGAUGGGGGGGAACACAAG
UGUCCUUUGUCCGUCCCCGAAAGAAAACCUUUUCCAGAGAAGGCCAUUCAGGCCAGUGGAGAUUCACCUAGAAUAUU
AGAAGGGCCCCCUCCCACCCGAGGGGCGGGCCUGGGCGAGGCUGAGGUAUUUCUCUUAAUCCUAGAACGACCUCACU
GAGUGUACCCACAGCGAGAUUUGGAGGUGCUAGAGUUCGAGGUUGGCCGCUUAACAGCACCAUCCUGAGGUGUCUUU
AUAUAAUAUUUUAAUUGAUUUUCUGUCCCUUCCUGGCUACAGCCCUGCAGCUCCCCCACCCCCAUCCUAUGCCCUUC
ACCCCUAGACCCAUCCUUACAAGACAGAGGCAAGCAGAGAAGGCAUAGCAGCAGCGACCGGCGCUCUGUUUUCAUUU
UCCACUCUGGCCAGGGGAUAAACUGGACCCCAGUGGACUCCAACACCAACUCUCUGCUUCCCAGUUACUUUCGAUUU
UCUUUCCCUUCUCCUUCUUUCUCUCCCUCUCUGGCAUUCAAACAGAAGCACAAGAGGACCCACCAGUGGCAACUCUA
AGCCUCCUUGCAGGCCACAUUCCCUGCUGACGUGGUCCUUCCUGCAGGAGAGCCCUUCUGUGAUUAUCUAAUAAUAG
CCAGGGUGGCUGAGAAUAGAAUCUGGCUCAAGGACUCUGCACACCCGGGGCAGAGACACUGAAUCUGUGGGUCAGGG
CCUGGCAACAUUCCUUGGAGCCUCCCCCUCUGAGCCCACUCUUUGGGCACCCUUAGGCUUGCCUGCCCCCCUUAUAA
GGGGCUUUGUCAGCCCUGCCAUCCGCUGUAUUUCAUGUGCUGGUUCCUAGCUAAGGAGAAUUGGGCAGAGCAAACCC
UUUCUCACCCUGGUCUGACAGUUGUGAUCCCGACAGAAUGCGACCUUGUUUGGAGAAGGCGACCUUGUUGGGUUGGC
UGUGUUCUGAAACCAGGCUUGGGAGUGUUAUAUAUUUAUUAUAUACAGGCUUAAAUAUACAGACUCAGGCUUAUGCA
UGAAUAUAUACAGACUCAUAUUUCCUUGGUGGUUAAUUGUAUAUUACCAUGCCUAUAUUCGCUCAAACACCAUUUUA
UGUUCAUGCAAAAUUUUGUUAGUCCUCACUAGAUGAGAGUGGGCUCAUGGAGGCACCGGGUGCACUGAGCAGGCCCU
CUGUGCAUGCUCUGCUGGAAAUAUGUGCUCACUGGAAUCGGAGUAUGCGGGUUCCAGUAACCAAUGGAUGCCAUAAA
GGCUUUCUCAGACCUUAUUGCUUUUGUUGCCCAAGCAGCUGGACUGGGGAAAUACUAAAUCCCUUCUGCUUUCUCUC
CACACCUCCUGGCAAACUCUCCCAACUUAGAAAUUAUUUUACAAGGGAGACCAGUUGUCUUGAAAUUGAGUUCUGCG
GGAUUCUUUUCACGGGCAUGGUGGGGCUGCAAGCAGUUCGGAGUAGUCAGGGCCCUGGCGCUGGAAGCCUCACUGGA
GCGAUGAAGGGAUCAGAGUGGUUAAUAAGGUGGCCUCUGGACAGUGAUCUGGGGCAGCUGCUGGCCAGGGUGCUUGG
AGAAGCUUGUGGAAAAGGCAAGCCAAAAGGGGUAGGGAUGCAGUGAAUAUCUGUUUCUCCCCCUGCUUGCCCCAGCC
GGCCGCUCACCCCGCCCCAGCCCGAUUUGCCUGCAUCCGUGGCGGCAGAUUGGGAGUUCUCUAAGGUCCCCCAAAUA
CCCAGAUCUGGUUACUGGAUGAACUGCGUUUUAAUCCUCGUCGCUAUCUGAGCCAGGACAAGACCUGGUCAGGGAGA
CGGCUGGUCCGGGCAGCACGGGAGAGGACGCUGGACCCGCUGCCUGUGGCCUGGAGCACUGAGUAUGGGCUACCAAG
GCUGAGAAUUGAUGGGCCUCCUUUCCCAGCCUUUUUCCCUUCCAGAGACACAAAAAGACAGAGCAGAGGGGAAAUAU
CAAUGUCAGUGGAAAACCCCAUAAAAGAAAGCAGGGACCAGAGCGGGGCUGGAGGGGUUUUCCGCUACUCUCUCUAG
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GUGAUCGGGUUCCUCCCAAGACUCUUGUCCAGACAGGCUGCACCAAGAGGUGUGCAGCUUUCUUCCACCUUCCUCCC
GCCCUUCAAGGAGGGCAGCCUUAGGCUUUCUGGGCCUUGGUCACCCCAGGCACUGGGGUGACAUUACUCCAGGAUUG
UGCCCCUCGCCCAGCCCACGGCCUCUGCCACGGCGCCGCAGCCGCUCCUGUUUAUUGUGUCUGUGAGUUGUUUACUU
GUUUUGUCUGCUGCCACCCUGCGUCAGAAACCCGCCAAACCAGCGAACUCGCCCAGGAGAACAAAGUGCUGUGCUAU
CCCCGGACUCCCUCCCCUUUCCAGCAACCCCCUCCUGCCCUCACAAGCUCCUGCAUUCUCCCUUUCGGAGGGGAGGA
AGCAGAAAUAGUCUUAAAACAGGGCAGCUGUUUAUAGGGUCAGGGGAAUUAUGGGGACACCAUAAACCUCUGGGUGU
CCCUGUGGUGGACAGACUUCUGAGCAGCCCUUCCCUUGCCUAGGCUUUUCUUCCUUCCCCUGGUGACCACUUGGUUA
AGGGGGCCACACUCAUUGAGAAAGUUGAGCCCACCCCCAUCAACCCAGUCCCCCACUACCCCACUCCUUUCUGCAGG
AGUUUCCCUGAGACACAGGUUGUUGGGUUUUAAAUCAGGGUAAUGUUGGUGGAUUCAUAAAGCUAGAUAUAGCAUGU
CAUUCUUCUCCCACACUCCCUCUCCUCAGCCCCCCAAAAUUGCAGUGAAUUUAAGCAAAUCCUACAAAAUUAAAUUG
CCCCUUUGCUAAAGAUCCUAUAUGUCUCCAAUCCUGCCAGGUGUAGAGUCAGAUAGUUGGCUUUUGGCCUUUAAUUU
UGCUGCUAGCUAUUAAAUUUAAAAGAGUAUCAUUGAAGUAAGUAAUAUUCUCAUUUCUGAAAUUAAUUUUCCCCUCC
CAGUCUCUCUCUCUCUCUUUUUGCCAGCACAGAUUAAAUGGUUCUUUCAGAUCUGCAAACAAUAAAGGAUAAAAUUA
UUUAUAGGGAAAUGAGGAUGCUGUUUUAUUGUUGGCAUAUUGUUCCAGAACAUAACAACAUUUUAUUUUCAAGCAGG
AGAGGUUAGACCAGGGGGAGAAAGAGGGGGAAAGGAAAAAACAUGAAAGGAGGGCAGGAACCCACACACAAAACTUCC
UGCCAUGUAUAACUGGUAGGACAUUUACAAUUUCUAUAUGACAACUCACUGUGAUGUCAUAAUACCGAGUUCUUGAA
UUUUAUAAUUCUCAUGAACCUCUCAAAUGGGUCCAAGCAGUGCUUCAUGUGGAGGGGUAUAGAAGAAGCCAGGAGGC
UGGGGAUCCUUUGACCCAGUGCAGAGCAGCACACCCCCUAUUGCGGCUUCUUCCUCAUGUGACAUCCUCUUGAGGCC
CUAUUCUGGGGGCUGAAAAUAUUCUGGAUAUUCUGCAUUUUAAUUUUUCUCCUGGGCCAAGCAGGGCCACUUGCUUU
GCCCCCCUCAAGUGUCCCUAGGCAUCUAAGCUCUCUCCCCAUUCCCAGAUCACAGAGAGCUGUGUCCCCAGGCUCUC
CCCAAGCCCCCUCCUCAGCUAAUACUCAGCUGCUUGGAAUAGAGGUGGGAGGCUUGGGCACCAGCCCCCAAAAAGCC
AGAAAUGAUUUUUUCCAGAUGGAGCUGGAAGGGGGCUCAGGGCUGAGCGUGAUGGGGUAGAGAUGUUUGGGACCUAU
UUUACGUUUUAACCUUAAGUCAGAGAAGUGAAUUGAGAAGCCAAACAAAUGCCAAUGUGAGAGUUUGUAUCUGCUGA
UGGUAGCAGCAAUAAGUGAAGUGCUGGUAAGGAAAGGUCAGGCAGAAAUCUGGAAAGAGAGAGGGAGGAGAGGAAAU
GUGACAUGAGUUAGCAGAGCCCUUCCAUAUACCUUUCUUCUCCGUUUAAUUGUAAUAAAGCAAAAGCAGCUCGGGUA
GCCUCUCAACCUCUUAGCUCAAAAGAGGAAUCACCAGCGCAGGCCUUGGAGGUGUUUGGGGGCAGUUCUCAGCAGCU
UAACAUGCCCAAUCUGCCCUCUUCCUCCUUUCCCCCUCCCUGCUGAUCCCCAGCUCCCUUCAACUGGUCAGCCCGGG
CCCUGUCCCCAAAAUAUUAGCACCCCCAAAUGAUAUCCAUUUCUGUGUUAGGUGUGUCAAAUUUCACUUCUCUCCAU
GCCUAAACUUUGAAAGGAGGAGUGUACCUUUUUGGAAUGCGGUGUGUGUAGCGGGGGCAGGUAUGUGCUCAGACAGC
UUCCCCCAUCAUAUCUAUGGGAAACUGGAAGCCCCUUAGGUGAGCCAUGCUUUGGUGUUCCCAAACAGCAUUCCCUG
CAUUCAGGUUCUCUGGCAGACCAGGAGGCUCUUUGCGAUCUGAUCCUUUGACUAGGAGUUCCAUGGAGAUCAAAGGA
GCUUAUUUAUACACAAAACACCAGGCAUUUGGAGUAGAAUUUAUUUUUUAAUUUCUAAAUAAAAAAGUCUAAUCAUA
GACCAAUCGGGCCAACUGAGCAGUCGCUCCAGAACAGCAAAGCCUUAACCAAAUAGUGUGAUUAUGAGGGGAGCUGA
GCAAUUACUGAAACUCGGCUUUCUCCGUAAGAGGGAUUUUAGCCCUCGCCCAGUGGCACAAAAGGGGCCAGCGGGGL
AACCGUUCUUCUCUUGCUCAGAAAAGUGAGACUUGGGGGUGGUGGGGGCAGGGUCGGGCAGCUGCGGUCGCGUCCAG
GCAGCUGAGCACCCAGGCCAGGCGCUGAGGCUGAGCACUGAGUCCUGAGGCUCCAGUGCUUGGGUCCCCGAGCAGLCC
UCAGGAGGCACCGAGCUGUAGUUGCAGCGCGGCAGUCAGGAAUGGAGUAUGUGUAUCUGUGUGCGAGGGUUGGUGAG
UUACAAACAUCCGCGCAGAGUUAGGGGAUCUGGGGAGAGAGAGGAGACAGGGAGAACACAACUAAGGAGGACCUCUG
GAAAAUAUUGUCCCCAAAUAAAAAUUCCAGAUCUCAUCCCUCUCACUUCAAAUAUCCCUCCCCAGGAAAUUAAUAUA
UUUCCCAGAGCUGAGUGGAAAGCAAAGGCCAGCAAGGUGAGGCCUGCCCACGAACUUCUUCAGGCUGGGUCCAGUCC
CACCCACCCUUUCCCCAGUUCAGAGCUCACAUGCCCCCAGCCUUUCCCUGGCCUAAAGGGGAGUAAGGCUGGAGUGG
UAGCAUUUAACUUGCCUAGGGAAAUCCCCAAGUGCCCAGGCUGCAAUGCCACCCUUAUCCUUGGGGACUCCAGGCCA
GUGACUGCACCCCACUCAGGUCCAAGGCGCAGGCAGUAAAUUUCUCUCCUAUAAUUAGCGCUAUCAAAAGCAUGUGU
UUUGCAUUGGAGAGGACUGGAGAAGCAAGUGGCAAUUUUUCCCUUGUAUUCUUUUUCUGUGUUUUUUGAAUUCUGUU
UUUGAAUCCACUAAUUAAAGCUUCUCUGAAAGUGAAAAUCUGCUCUUGACACCAAGCCCCUUCCGAAUGCCUGAUUU



80

GGGAGGCUAAGGGGCCAGAGCAGUAGCAAGGAGACCUGCAAGCCUGAUGGGGUUGGGGGGUAGUGUUCUCUGAUUUC
UUUAGGCUCGUUUUAUAGAAACAAAGAACAAGUUCUCUCCCCUCCUUCCCAAGACUUGUGCAUAUUUACAGAGCACA
ACUGCAGUUUUAAUAAAACAUCUGUUCUUGCUUCUGCUGAUGAGUUUCCAUAAUUGUUUUCAGACAAAUUUAACAGG
AAAAUAUAAAUAUAUUUAGAAAAAUCUAAGUCCCAGCUUUCCCCCUAUAGACAGCCAUUCUUUUGCCAAAAAAAUAA
AAUUAACAUGAAAUGGGAAAAAGAAAAUAUAAUCCAAUGUAGGGAAGAUCGGGCUCAUCUGACCUGCUCUCCCCCCU
UGGAGCGAAUCCUUUCAGCAAAUUUCAGCUGCAUAAUUAAAGAUCUAAGAGAAAGAAGAGGGCUUCUUCUUUCCUCA
GGAAUGAAAGGUAAUUGGGGGGGGGGGAGGUGUUGAAAAUUAAUUUUGCCAAAGGUCUUUAAGCAGUGGAGGAAUUU
AUUUGUAUUUCUGUUUCCCCUUCUCUCCCCCUUCCAGCAUUUCUGCCUUUUUCACCCAGCAGCUGGUUUCUGUUCAU
UAUAAAUCGGCGAGACCUUUCAGUCUCUGCCCUCUGUUUAGGGACGUCAUAAAACACUUAACUUUCUGGGGCUGAGG
CUCACAUUCUGCCUCUCAGGUCGCCAACCUCCCUGAGCCCACCGACUUUAGGCCCCAAUAGAGAAUCUCCCCAACUU
UGGGGCCCCUUUCCUCUCCAGACAUGGUUGAGGAGGGGCUCAAGGAAACCUAGGCAUCCUUGCUGGGGGCUGUAGUC
CAUGCUGCCCCAGAAGCCCCUUCUUUCUUCCAAGGUCCUUCCCUCCCCCACCCAGACAUAAAAGAGAUUUUUAAAUA
CAUAGAAAAUCAACACUCAUUGAAAGUGAAACCUCAUUAAGACAUCCUAUCUUCCAUCAUUCAAUUUGUUGUACAUU
GCAACAAUUUAAUAUCUUGAAGGAAAUAUCACUGACAUGAUUUAUCCCUCUAGCAAUCUCUCUCUGAAAUUGGAGGG
GGGGACAGAGUUACUCUCUCUUCCGGCCUCUUCUACUUGUUACACCACUACCCUUAGGGCAGAAAGGAGGCUGGGAA
CUCUGAGAGAGGCUACUUGUGUCCAGGGGUGCACUGACUUGUUCCCUAGCUCAGUCCCCAGAGUACUCCUGCCUUGU
UGUCUCUCCCCCACCUCUUGCCCUCCAGGGGGCCUGAAGCCUCAGCCAGCUGUUGGAAACCUCUGCUCAGGCAUGCC
AUGAAUUCGAGGACAGCUGGAUUCUAGGGCAAAAAGCAACUCACAUUGGUGUCUAUGUUUGUGUACCUGCCAAGUCA
CCCCAAAAAUGAGAUAACUCAUCUAAAAUUUUUUUUCUUAAUUUAAAAAUCCUCCUCUACCCUUUCCCCUUCAUUUC
CUUGGGGAGAAGAAAGUGUGAUCUAGAAGGAGGAACCUUUAUAAUUAUAGGAGUCUUUCCCCUUCCCUUCCAAAUAC
CGACAAAUUUCUGUCCUUUCUGGAGGAUUGGGGCUGUAUUUUCUAAAACCAACACAAAUUGUCUGGCAGGAAGACUC
UUCAACCCCCUAACGAGGUUCAUGUAUUAACUAACAUGUUGUCUCCACCAGCUCCUGCACACUGUCUGCUUUUGGGU
UCGAAACUUUAUUUUUCCCCCCUAGCGACACUCCAGGGAAACCUUAACGUUACAGAAGAUGAAUAAACGAGUUUUUU
CUCAGCAUAGUCCCGUUUAUGGCUUUAUUGCUACCCAUUGAUUACUCCGCUUUGUUACACAGAAGGAAAAGAUCAUA
AAAUCCGGCGACAUCCGGGUUCUUGUUAUAGCCAGCUUUCCCCCCCCCCAACCCACCCAAAAAUGGUGGGGGGGGGE
GGAUAUGAGCUUUCUCUGCUCCCCGCACACUCCCCACCACCCUUCUUUGUCAACUCAAGGCAUUUUCAGCCUAUAUC
ACGAUAUCAAAUUAAGUUUGGACUAAUCAGGAGAAAACCCCCAUCUGCACACUUUCCGCUGUUUCAGUUCGCCUACU
GCGGCUCCCUCACAAGCCUCGGAUUCAGCUGCCUUUUCGUAACCGUCUCUUCCCUUUUUUUAGCCCCAAGAUGGGGG
AAUAAAAUGGGCGUUGAGGUUGCUGAGAGGCCCAUCCCCACCACGGGUGACUGGCACUUGGGUGAGAGCUCCUUAGA
ACCCCUUUCUGAAGUCUCCAAGCCUCAUAGCUCAGGUCCAGGGGCGCCUCCACUGGCGGUGCCCUGAGUCUGGAGGG
GGCAGGGGGGCUUCUGACCAAGGCAGGGGCUUGAGCCUGCAGGAAGCUAACUGUCCAUCAGAGCCCCACCAGCCUUC
UCUUUCUGGCUGGAUCCUAUGUGAAUUACCCCACAGGCCCUCACUGGCUCCAAAUAAUAAAUUCUCACCAACAUAAA
CAGGAGUUGAUGUCUCUAGAAAGAUUCUCAGAGUUUUCGUUCUUCCUCUCUCUCUCUUUCUCUCUGUCUUUCCCCCU
CCGGUGCCACCUCCCUACAUUUUACUUCUUUUUCUCCUUUUUCUAUUGCAUUUUUUAUACAUUUUCCCUUUUAGGCA
AAAAUGCUGGAAGAGUUUUCCCAACAGAGGGGUCCUGAGAAGGAGGCAGAAGGGAGCCAGGAGGCAAAGGAGAGCAG
AUGCGUGGCCCAUUUGCCCACUCCAGCUCUGCCACUGUACCCUGAAGUCUUGCCCCUUUAGACCUAGUUGUUCCCCA
CAUCCCUACUACAUUCAAGACUCUCAGCCACACUCUACUUACUCAGGGGAACAGGUUUUAUGAAAUUUCUUUCUACU
UUUGAUUUUUUUUUAAUUAUUGGUGAAAAAAAUACUAGUUUAGUGAUGGGACUCACUCCAUGGAGUGUCAAAACAGG
AUUUCCUGCAGGAUUUCUAGGGACCCCCCUCCUGUGCUGGGAGGGAGUUCUUCCCUUGGAGAAAUCAGGAUGUAAUU
UUAGAAGGGGGCAGAUAUAAAACAUGAAACCAGAUUGAAAAUACAGGGGUUUCUCUAGCCCUGGCUCUGGCCACAGC
ACAGCAAAGUUAGCUGGGGCUGAGAGAUUUCCUGGUAGUACAGCUCUCCUUCCCUGAGUCCCAAGGCCCUGCUCAGG
GACAUGCACCCCUCCUUCACCACCAAACCAGUUCCCUUACAUAUAUAUAUAUAUAUAUAUAUUUUUUAAAAGAAATUC
CAAGUCUUACUUUCAAAGCACACACUUAGUCUCAACUAGGGAAUCAACAGAAGCAGAAGCGAUUUUUUUCCCCCUUC
CUGACAUCUGGCUUGCGAUUGGCUGGGAGGGGGUCAGCUGACUUUGUCAUUUUGUCUGUCCUGGAUUGGAGCCGUCC
CUAUAACCAUCUAGUUCCGAGUACAAACUGGAGACAGAAAUAAAUAUUAAAGAAAUCAUAGACCGACCAGGUAAAGG
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CAAAGGGAUGAAUUCCUACUUCACUAACCCUUCCUUAUCCUGCCACCUCGCCGGGGGCCAGGACGUCCUCCCCAACG
UCGCCCUCAAUUCCACCGCCUAUGAUCCAGUGAGGCAUUUCUCGACCUAUGGAGCGGCCGUUGCCCAGAACCGGAUC
UACUCGACUCCCUUUUAUUCGCCACAGGAGAAUGUCGUGUUCAGUUCCAGCCGGGGGCCGUAUGACUAUGGAUCUAA
UUCCUUUUACCAGGAGAAAGACAUGCUCUCAAACUGCAGACAAAACACCUUAGGACAUAACACACAGACCUCAAUCG
CUCAGGAUUUUAGUUCUGAGCAGGGCAGGACUGCGCCCCAGGACCAGAAAGCCAGUAUCCAGAUUUACCCCUGGAUG
CAGCGAAUGAAUUCGCACAGUGGUGAGUUUUACAGCUCCGAGAUAUAAAUUAAAUAAACUGAACUGGCUUUAUGACC
GGCUUCCCUAGAAGAACGGGCGGAGAGAGUUUUUUAUGGCCCCAUAAAAACAAUCACGCUCGUCUCCUCACCGAGAC
AGGGCCCCCUCUUCUGCCCCCUCAGCUCGCCUCUCGCUCGCUUGCAGGGGCCUGGCCCCCUUGGCCCCUGACGGAUU
GGAGGGCCCCAAGGCGGGCUGAGGGGGCAGGAACAGGGCAGGGGAUGAGGGGAGGGAGCAGAAGAUAGGGGAGLCCCC
CCAAAGUGGAGUCAGUCUGAGGAGAAGGGAGGGGGAGAGGAGAGGCAGAUAAGUGGGGAGAAGUUUCCAAGGAACUA
GGAUGCUUGGGGAGAUGGGGGAGCCCAGUCCUUGAGAAAGGGGGCCCUCAUCCCCAUUAUCUGGGAUUUUUCAAAAA
UCUGCUUUUAGACUUGCAGCUUUCUGUUUGCCUUUUGCCCCGCCCCCCCGCCCCCCCCCCCACCACACACCUUUCUU
UGGGACACACAGGUCCCACCUUAUAGGAGGUCUGAAGUUGGGGUCCUCGCUGUACCCCCAGUGGGGGUGGGGCAAGG
CAAAAGGGAGAAGGCUAGAGCCCUAAGGAGGCUGUGAGCUGCUGGCCAGGUUGGGAGGGUCAGGACUUUGCUAGGCG
AAACAGUCUGCAGAGGACGCUUUGCUGAUUGCUUUUAGUGUGUUUUGUGCCCGGAUCUUUAGGGGUCGGCUACGGAG
CGGACCGGAGGCGCGGCCGCCAGAUCUACUCGCGGUACCAGACCCUGGAACUGGAGAAGGAAUUUCACUUCAAUCGC
UACCUAACGCGGCGCCGGCGCAUCGAGAUCGCCAACGCGCUUUGCCUGACCGAGCGACAGAUCAAAAUCUGGUUCCA
GAACCGCCGGAUGAAGUGGAAAAAAGAAUCUAAUCUCACAUCCACUCUCUCGGGGGGCGGCGGAGGGGCCACCGCCG
ACAGCCUGGGCGGAAAAGAGGAAAAGCGGGAAGAGACAGAAGAGGAGAAGCAGAAAGAGUGACCAGGACUGUCCCUG
CCACCCCUCUCUCCCUUUCUCCCUCGCUCCCCACCAACUCUCCCCUAAUCACACACUCUGUAUUUAUCACUGGCACA
AUUGAUGUGUUUUGAUUCCCUAAAACAAAAUUAGGGAGUCAAACGUGGACCUGAAAGUCAGCUCUGGACCCCCUCCC
UCACCGCACAACUCUCUUUCACCACGCGCCUCCUCCUCCUCGCUCCCUUGCUAGCUCGUUCUCGGCUUGUCUACAGG
CCCUUUUCCCCGUCCAGGCCUUGGGGGCUCGGACCCUGAACUCAGACUCUACAGAUUGCCCUCCAAGUGAGGACUUG
GCUCCCCCACUCCUUCGACGCCCCCACCCCCGCCCCCCGUGCAGAGAGCLCGGCUCCUGGGCCUGCUGGGGLCCUCUGL
UCCAGGGCCUCAGGGCCCGGCCUGGCAGCCGGGGAGGGCCGGAGGCCCAAGGAGGGCGCGCCUUGGCCCCACACCAA
CCCCCAGGGCCUCCCCGCAGUCCCUGCCUAGCCCCUCUGCCCCAGCAAAUGCCCAGCCCAGGCAAAUUGUAUUUAAA
GAAUCCUGGGGGUCAUUAUGGCAUUUUACAAACUGUGACCGUUUCUGUGUGAAGAUUUUUAGCUGUAUUUGUGGUCU
CUGUAUUUAUAUUUAUGUUUAGCACCGUCAGUGUUCCUAUCCAAUUUCAAAAAAGGAAAAAAAAGAGGGAAAAUUAC
AAAAAGAGAGAAAAAAAGUGAAUGACGUUUGUUUAGCCAGUAGGAGAAAAUAAAUAAAUAAAUAAAUCCCUUCGUGU
UACCCUCCUGUAUAAAUCCAACCUCUGGGUCCGUUCUCGAAUAUUUAAUAAAACUGAUAUUAUUUUUAAAACUUUA

Traducciéon del ARNm.

Se obtuvo la proteina de nuestra secuencia y la cantidad de codones lo guardamos en una variable.

In [24]; seq tradu=seq 1,translate(stop synol="")
Drintseq_tradu)
Lenseq tradu=len(seq trad)
print (Lenseq_tradu)

AEQSSLEPNHCOGNLPWALPSLAVEFFLNSDLFFPHLIFFPPRWSCRSWGQLGRVGMGGERQKLRASLSSFPTLWPPR
GRRNAGAGVELGSCRCLRPSSLPGSSSCPLLATLLNEFVWLLDD
YNYFYFIYIKYMCVCVELRQARQRHRMREDEKESGRERGREGERESDSSARVEFPYWEKYVTNGPWRFQEDSSGESWL
GRRGGWREGGRVVNYGEENWRGERNGVKLEYRLVVGRLCCPDV
TVCQVGGGEAREQHLWGSSRRSRAPALCCPLCQYLLIIDLRSLGWNWVGAELEAQAPGRRENLEAVPIAPAKLAPQP
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PNKLSSEFPSLSGSPLPPRERDCSSHMRSVGPGPGRRAGSRRSA
AGGACLATRGEAGGWCASAERRASAHPLLPPPLGRMEGWEVPCVGWRVEVVGWGWGMLY SKAILCSEKRGLPAFPSG
VRRPSPPAAATPAGMPTGPGCPLATHGCSGLGPASPRGEVEMG
KALGWAGTGPVLLVESPRCCGGSEDSGGCWLMGRRQPGAAGGSWALGISLIIGANGLLYSLNPTHMVSHSGLISSKC
TWPMCCSLIYDPALLPGLGPRLRGGPISVNFCLTATHTQTPTH
PGRHTRRRGGTYSRRGPREPGGOTYLNLSQDTPSTPTLSQRRDWDSAPSPSGGGDRSTISCLNPDPSPVGGRGWGKK
PVFIKFLKIQFAFRSNRLGOSRILSPLPPQPPSLPFLPPLNSP
FAATIKASEVEFSRGKKWHFLSPSPTPPPPVGLVCROQRRLTRGFRFPCLRSRKALGSPOMGPARRLLRLPRALPPLRH
GPVADAPRIQPAAGRNPESVGPEKGKGSAVGHKRGPRGPKKGA
FLLECGNRRPVRPLFLSFACILSAPAPVDGRWGGTQVSEVRPRKKTFSREGHSGOWREFTNIRRAPSHPRGGPGRGGI
SLNPRTTSLSVPTARFGGARVRGWPLNSTILRCLYIIFLIFCP
FLATALQLPHPHPMPFTPRPILTROQROAEKAQQRPALCFHFPLWPGDKLDPSGLOHQLSASQLLSIFFPEFSFFLSLS
GIQTEAQEDPPVATLSLLAGHIPCRGPSCRRALLLSNNSQGGE
NLAQGLCTPGAETLNLWVRAWQHSLEPPPLSPLFGHPACLPPLGALSALPSAVFHVLVPSGELGRANPEFSPWSDSCD
PDRMRPCLEKATLLGWLCSETRLGSVIYLLYTGLNIQTQAYAT
YTDSYFLGGLYITMPIFAQTPEFYVHAKFCSSLDESGLMEAPGALSRPSVHALLEICAHWNRSMRVPVTNGCHKGELR
PYCFCCPSSWIGEILNPFCFLSTPPGKLSQLRNYFTRETSCLE
IEFCGILFTGMVGLQAVRSSQGPGAGSLTGAMKGSEWLIRWPLDSDLGQLLARVLGEACGKGKPKGVGMQISVSPPA
CPSRPLTPPQPDLPASVAADWEFSKVPQIPRSGYWMNCVLILV
ATARTRPGQOGDGWSGQHGRGRWTRCLWPGALSMGYQGELMGLLSQPFSLPETQKDRAEGKYQCOQWKTPKKAGTRAGL
EGEFSATLSRSGSSQDSCPDRLHQEVCSFLPPSSRPSRRAALGF
LGLGHPRHWGDITPGLCPSPSPRPLPRRRSRSCLLCLVVYLEFCLLPPCVRNPPNQRTRPGEQSAVLSPDSLPFPATP
SCPHKLLHSPFRRGGSRNSLKTGQLFIGSGELWGHHKPLGVPV
VDRLLSSPSLAAFLPSPGDHLVKGATLIEKVEPTPINPVPHYPTPFCRSFPETQVVGFIRVMLVDSSIHVILLPHSL
SSAPONCSEFKQILONTAPLLKILYVSNPARCRVRLAFGLECC
LLNLKEYHSKYSHENFSPPSLSLSLFASTDMVLSDLOTIKDKIIYREMRMLEYCWHIVPEHNNILESSRRGTRGRKR
GKGKNMKGGQEPTHKTPAMYNWDIYNEFYMTTHCDVIIPSSILFE
STSOMGPSSASCGGVKKPGGWGSFDPVQSSTPPIAASSSCDILLRPYSGGKYSGYSAFFFSWAKQGHLLCPPQVSLG
IALSPFPDHRELCPQALPKPPPQLILSCLERWEAWAPAPKKPE
MIFSRWSWKGAQGAWGRDVWDLEYVLTLSQRSELRSQTNANVRVCICWQQOVKCWGKVROKSGKREGGEEMHELAEPE
HIPFFSVLSKSSSGSLSTSLKRGITSAGLGGVWGQFSAAHAQS
ALFLLSPSLLIPSSLQLVSPGPVPKILAPPNDIHFCVRCVKEFHFSPCLNFERRSVPFWNAVCVAGAGMCSDSEFPHHT
YGKLEAPVSHALVEPNSIPCIQVLWQTRRLFAISFDEFHGDQR
SLEFIHKTPGIWSRIYFLISKKSLIIDQSGQLSSRSRTAKPPNSVIMRGAEQLLKLGFLRKRDESPRPVAQKGPAGQP
FESCSEKDLGVVGAGSGSCGRVQAAEHPGOALRLSTESGSSAW
VPEQPQEAPSCSCSAAVRNGVCVSVCEGWVTNIRAELGDLGRERRQGEHNGGPLENIVPKKFQISSLSLOISLPRKL
IYFPELSGKQRPARGLPTNFFRLGPVPPTLSPVQSSHAPSLSL
ARGVRLEWHLTCLGKSPSAQAAMPPLSLGTPGQLHPTQVQGAGSKFLSYNRYQKHVFCIGEDWRSKWQFFPCILEFLC
FLNSVFESTNSFSESENLLLTPSPFRMPDLGGGARAVARRPAS
LMGLGGSVLFLARFIETKNKFSPLLPKTCAYLOQSTTAVLIKHLFLLLLMSFHNCFQTNLTGKYKYIKNLSPSEFPPID
SHSFAKKIKLTNGKKKISNVGKIGLIPALPPWSESFQQOISAAL
KIEKEEGFFFPQEKVIGGGGGVENFCQRSLSSGGIYLYFCEFPEFSPPSSISAFFTQOLVSVHYKSARPESLCPLEFRDV
IKHLTFWGGSHSASQVANLPEPTDFRPQRISPTLGPLSSPDMV
EEGLKETASLLGAVVHAAPEAPSFFQGPSLPHPDIKEIFKYIENQHSLKVKPHDILSSIIQFVVHCNNLISRKYHHD
LSLOSLSEIGGGDRVTLSSGLEFYLLHHYPGRKEAGNSERGYLC
PGVHLVPLSPOSTPALLSLPHLLPSRGPEASASCWKPLLRHAMNSRTAGFGKKQLTLVSMEVYLPSHPKNEITHLKE
FFLIKSSSTLSPSFPWGEESVIKEEPLLESFPFPSKYRQISVL
SGGLGLYFLKPTQIVWQEDSSTPRGSCINHVVSTSSCTLSAFGFETLFFPPSDTPGKPRYRRINEFFLSIVPEFMALL
LPIDYSALLHRRKRSNPATSGFLLPAFPPPNPPKNGGGGGIAF
SAPRTLPTTLLCQLKAFSAYITISNVWTNQEKTPICTLSAVSVRLLRLPHKPRIQLPFRNRLEFPEFFSPKMGENGRGC
EAHPHHGLALGELLRTPFSLQASLRSRGASTGGALSLEGAGGL
LTKAGAACRKLTVHQSPTSLLEFLAGSYVNYPTGPHWLOIINSHOHKQOELMSLERFSEFSFFLSLSESLSFPLRCHLP
TEYFFFSEFEYCIFYTEFSLLGKNAGRVEFPTEGSEGGRREPGGKG
EQOMRGPFAHSSSATVPSLAPLDLVVPHIPTTFKTLSHTLLTOQGNREYEISEFYFFEFENYWKKYEFSDGTHSMECQONRIS
CRISRDPPPVLGGSSSLGEIRMFKGADIKHETRLKIQGEFLPWL
WPOHSKVSWGEISWYSSPSLSPKALLRDMHPSEFTTKPVPLHIYIYIYIFKKSKSYFQSTHLVSTRESTEAEAIFFPL
PDIWLAIGWEGVSLCHEFVCPGLEPSLPSSSEYKLETEINIKETI
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IDRPGKGKGMNSYFTNPSLSCHLAGGOQDVLPNVALNSTAYDPVRHFSTYGAAVAQNRIYSTPEYSPQENVVESSSRG
PYDYGSNSEFYQEKDMLSNCRONTLGHNTQTSIAQDEFSSEQGRT
APQDQKASIQIYPWMORMNSHSGEFYSSEITKTELALPASLEERAERVEYGPIKTITLVSSPROQGPLEFCPLSSPLAR
LOGPGPLGPRIGGPQGGLRGQEQGRGGEGAEDRGAPQSGVSLR
RREGERRGRVGRSFQGTRMLGEMGEPSPERGPSSPLSGIFQKSAFRLAAFCLPFAPPPRPPPHHTPFFGTHRSHLIG
GLKLGSSLYPOWGWGKAKGRRLEPGGCELLARLGGSGLCAKQS
AEDALLIAFSVFCARIFRGRLRSGPEARPPDLLAVPDPGTGEGISLOQSLPNAAPAHRDRORALPDRATDONLVPEPP
DEVEKRISHIHSLGGRRRGHRRQPGRKRGKAGRDRRGEAERVT
RTVPATPLSLSPSLPTNSPLITHSVFITGTIDVEFFPKTKLGSQTWTKSALDPLPHRTTLFHHAPPPPRSLASSFEFSAC
LOALFPVQOALGARTLNSDSTDCPPSEDLAPPLLRRPHPRPPCR
EPAPGPAGASAPGPQGPAWQPGRAGGPRRARLGPTPTPRASPQSLPSPSAPANAQPRQIVEFKESWGSLWHEFTNCDRFE
CVKIFSCICGLCIYIYVHRQCSYPISKKEKKEGKLOKERKKVN
DVCLASRRKINKIPSCYPPVIQPLGPEFSNINYYENEF

Numero de codones: 4476

[0 [38]: standard table = CodonTable. inanbiguous dna by nane[ ‘Standand'|
orint{standard tatle)

Table Standard, SGCO

| T | C | A I |
——t—— e ——— o to————— o +—=
T | TTT F | TCT S | TAT Y | TGT C | T
T | TTC F | TCC S | TAC Y | TGC C | C
T | TTA L | TCA S | TAA Stop| TGA Stop| A
T | TTG L(s)| TCG S | TAG Stop| TGG W | G
——t o t———————— o +--
CcC | CTT L | CCT P | CAT H | CGT R | T
C | CIC L | CCC P | CAC H | CGC R | C
C | CTA L | CCA P | CAA Q | CGA R | A
C | CTG L(s)| CCG P | CAG Q | CGG R | G
——t—— - o t—mm————— o +--
A | ATT I | ACT T | AAT N | AGT S | T
A | ATC I | ACC T | AAC N | AGC S | C
A | ATA I | ACA T | AAA K | AGA R | A
A | ATG M(s)| ACG T | AAG K | AGG R | G
——tm— o e o +--
G | GIT V | GCT A | GAT D | GGT G | T
G | GTC V | GCC A | GAC D | GGC G | C
G | GTA V | GCA A | GAA E | GGA G | A
G | GIG V | GCG A | GAG E | GGG G | G
——tm— o e o +--

Se importd la secuencia del gen abd-A



In [13]:

for seq_record_2 in Seql0.parse("C:/Users/momta/Downloads/sequence_mosca.txt","fasta"):
print(seq_record_2.1id)
print(repr(seq_record 2.5eq))
print(len(seq_record_2)) # NUMERD DE NUCLEOTIDOS

1c1|NT_833777.3_gene 1
Seq(' TATTGCGCCATAAMCGTTTCGCTGCTCGTAACGCCACAACGCTCGACGTTTCAL. . .GGA')
22836

Se guardé la secuencia del gen abd-A para su manejo de manera mas sencilla

In 4, seq seq record 1.5

Imprimimos la secuencia del Gen abd-A

In [25]:

print(seq_2)

GCCACCAGGGCGAGACCTGCCGCTGGGCGAGTCGGTGTCGGTATTGGTAGCTTCACCCTTTCACGCACTGCGTGCGATGCCAATCCGCAGT TGAATCAGGTCCGCAATGGACCCCGGG
GTGTTGACGTCCTGGGGCGLCGECTGCTGACGTCAGCTCTAGCATCAGATCACTCCCTTCTCTCTCTCTCTCTGTTAAAACAATCTGTTTGTTTTTCCCGTAATTTGCAGTCAGACAT
TCGCAGTGCAGCTCAGAAATGTACGCCCCCAACCTCCAAACCCCCATACCCCAGCACAAATCATGTGTCGACGCCTGACATGTGTTGCAGE TGGCCAAAGTACCATTTTCGACCGTCT
GACACCGTCTTAGCAGCTCATTAGGCGT TGCCGAAAAAGGCAAAAACATCTTCTTAAACATCGTTGCAAACATCTGACGCAACTTTCTCCGTTTTCTCCTCCGCAGGCCCCAACGGET
GTCCACGAAGGCGCGGTCGCCAGACCTACACTCGCTTCCAGACCCTCGAACTGGAGAAGGAGTTTCACTTCAACCACTACTTAACTCGGCGAAGGCGCATCGAGATCGCACATGCCCT
CTGCCTGACCGAGCGACAGATCAAGATCTGGTTTCAGAACCGTCGCATGAAGC TGAAGAAGGAGTTACGAGCCGTCAAGGAAATAAATGAACAGGTGAGCTGGTCCTTCCGCAGCACC
TTAAACTCTTAACTAACTTGCTTTCCGTTTTTAATTTACCT TTAAGGCGCGACGCGAT CGAGAGGAGCAGGAGAAAAT GAAGGC CCAGGAGACGATGAAATCCGCCCAGCAGAACAAG
CAAGTGCAACAGCAGCAGCAACAGCAACAGCAGCAGCAACAGCAGCAGCAGCAACAGCACCAACAGCAGCAACAACAGCCGCAGGACCACCACTCGATCATCGCACACAATCCAGGCC
ACTTGCACCACTCGGTGGTAGGT CAAAACGATCTCAAGCTCGGLCTTGGCATGGGLGTGGECGTCGGAGTGGGLGGLATCGGGLCGGGCATCGETGGLGGCTTGGGCGGCAATCTGGG
CATGATGAGCGCCCTGGACAAGAGCAATCACGACCTGCTAAAGGCGGTCAGCAAAGTCAACTCCTAAGCTGACAACCACCCATCGCCCAGCCGAGCCAACGAGCCAATCTTCCACCAG
CCGCACCACTAGCACCACCACCGCAGCCATCGCCCGGATCAGCGTCCGECGTTATTTTTCGTCTCCTCGTCTGTGTAGCGCGCGAGATAGCAAGCAGAAGATAAACTCGATAACTAAA
ATACGTAAAGTTTTACATAGTAAATAGT TGCATAAGTCTACAAAAAACATACATACACGCAAATGECTGGGTGCGATGGCTTAGAGGCAATTAACTGGACCGGGTTTTATTGCTGTGG
ATCGACGCTTTCTGAGGTTTCCCCAATTGTAGTTGTCTATTTGATAGAGCAACGCATGCGATTCCCTTCCAGATCTCCAGTGGCAATTTGTGTATTCGACATTTCTTCCATACTTTCG
CTTTTGCAACCCCTAAATCGGCAATTCAACCCCCAGTGTAGAGTCTCTGGGCCAACGGGCCCAATTCGGTAATATTAATGGATAACTTGAACTACTTAGAATAGCGGCAAAGGCCTAA
GGAAGAAGT TAGCAGGAGACGCGATCTATATAAATGAATATTGACGAAATGAGCGATTTTTGATAGTCAGAGAACTCCGTTGCCCACCATCAACCAACTTTCAATGGAAGTGGTTTTG
GGGAAGGCAACTCGACGGATTCGAGTGTAAAATTATTTGCGACTGCTATAGGATAACCTAGTTCGATATTTAGAGCCACGTTCGACTATGTTAAACGGTATATGAATACATAAATATA
TGGATATGCTTACAGATTAAAGATACTTACCTATAGAGTTATAGAGCGTACGTTTTGTATCCACCTATTTATTGGAAATTTATGTTTATGT TTTCAAAAGAAAAACCCCTCTTCCAAT
GTTTTIGTTAAGTGATGTGTTTACTGTGTGTTTGCTGTTTTCGTTGTATGCCAACGCTTGAATACAATGATTTCTTCAATGCCATATTAATCTTAACTCGAGAGCAAGTAAACAATTAA
GCAGCTAAAGTAAAGTACGCAAAACAAT TGCGCAAGTAT TTCCATAAATACCAGT TGTAAGAACAAACGGTATGCAACATACCTAAAAGCATAATCACGAT TTCAAATACGTAATATT
AATAATGAGATATGAAAC AGAAATGGAGTAAGAC GGAGE TGAGAAATTAAATGTCGTTTGC CAGTGAC TAAAATTTTAAATTAACTACCAATAAGC AAATAACTAAATAGGC ATCGAT

Guardamos el niimero de nucleétidos del gen abd-A en una variable para su comparacioén.

In [15]:

nuc_mosca=Len(seq_record 2)
print(nuc_mosca)

2283

Se obtuvo el nimero de Adeninas en la secuencia del gen abd-A

In [16]:

3_seql=seq 2.count('A")
print (2 seql)

6716

Se obtuvo el numero de Timinas en la secuencia del gen abd-A

84



In [11

85

: £ seql=seq_2.count('T')4TTHINAS

orint(t seqd)

B8

obtuvo la proteina de nuestra secuencia y la cantidad de codones lo guardamos en una variable

In [18);

seq tradu 2=seq 2.translate(stop symbol="")
print(seq_tradu 2)

Lenseq_tradu_2=len(seq_tradu 2)

print(lenseq_tradu 2)#nunero de aminoacidos, codones

VCATNVSLLVTPORSTFRSGFAFASLLARKAVSPKKKKKTKNIKENPLRRQTKLKVSNDSKRLSRCRSAAVSVDAAARAGSKNYQLHETFILFKFRF ITIF IIVARSSVCGTQLSTLANF
GPPIPTRTIRLYDYTTVVROYDSVSDSPCLLFRFGRRLIVTMLIANTIKL CVKFKTEKTVKTLF ITHCVRFVKIKKTSHRKKVLASPFQTSIVLPAKCFMTFTKLKQNVGRKHF SGHTH
THALEKSLKAAGNSLCHKNTRVP LK TARLITRTKSRRHOVHSNF RVIDDRTL IAF TTNKRYTHPKHTHATHTLVPQLOLORNPRPYANLTNFVVNSPASSEKSNRNRKAANTSCSPVR
RKLEKGNKMHFTSRNREKLKVGQLAKFPNSYSLTLSKKYLLATSYSTVKVTHILTRHAQGNLAEKYKHLOYIFFSLEFCIMLPERFMFNPNT FNLUNVLFMVSEFLTCYTFCFATFNS
CLSHHTPSLFLFLVPENSINFVSDLYTKSNVVCIRLSRKVKYRDGRCSLKTSKFTLIQIKLLCKSYEKVKEKDIFKMLF LTVLNYKVIQVDLGCAYRSSRNF CFIMARKRSSPRIQTKFV
KV TQRGNFKLNE LN L ATNQTTQTKNPNHSNSETSETK T EQQVDTKFRRSDPRPESK L CAMSKFVEDSHLPKYPOFOPF LS SHHLTTTPPNSS SAAVAAALARAAASASASVSASSSSHN
NS SN L AGSNTSNTANSSSSPS S S SNNNSNLNLSGESLSPSHLSOHLG)SPHSPYSSSSPFOCHHPQVOQOHLNHOO0OHLHHQOOOHHHQYSSLSAALOLOOOOHHISKLAAAAVASHG
HAH) L L PP S AGN S QAGD sSSP PSS oL HRS LNDN S P A A AS RS SVARAAAAAAAAASS SFATPT SKMYPYVSNHPSSHEGL SGHAGF TGLEDKSCRORLPCLSHGC
RFLTGMGRMSNRSKMI LADPNRKCKYKVNDKS L SKMIFKYLECTDRTSQTVSYFKTYANLVPLALPGFKTFKKMFPGLKTQKKRNTQLFOELTSRALNLASGNASRDLONLQTLONRKS
VSNALLSGLGSHDSVHFPLGHRPF ILNGHKVGKLEQPVVAAGNLSPATRFARTLTFRCGHLHISTTVRALHVHVQTLLCVGVFGISVOLELTAVWKGHANGHLISILYGRUSHERTMRAG
LTNNNGYFLSP TP TAG TR T LS TATSRAYLPRHLHS S LSS INMPQPPHPRY PPV PARSANTRHEMPAHSPPPACOGOGERAERVSPICPGIPGRLOVSONSILDSAETYYTVKLPDSDS

7281 codones

Generamos un grafico de barras para la comparacién de nucleétidos:

In [19]:

import matplotlib.pyplot as plt

fig, ax = plt.subplots()

plt.title("NUMERO DE NUCLEOTIDOS™)

plt.xlabel( ' SECUENCIAS')

plt.ylabel( ' NUCLEOTIDOS')

ax.bar([ "HOMO SAPIENS', "MOSCA"], [nuc_homo, nuc_moscal)
plt.show()
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Figura 15- Comparacion del nimero de nucleétidos del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster. (Elaborado
por el autor)

In [28]: fig, ax = plt.subplots()
plt.title("NUMERD DE ADENINAS")
plt.xlabel( SECUENCIAS')
plt.ylabel( ' ADENINAS ')
ax.bar([ "HOMD SAPIENS', 'MOSCA'], [a_seql, a_seq2])
plt.show()}
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Figura 16. Comparacion del numero de adeninas del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster.
(Fuente: el autor)

In [21]: fig, ax = plt.subplots()
plt.title("NUMERO DE TIMINAS")
plt.xlabel("SECUENCIAS')
plt.ylabel( ' TIMINAS')
ax.bar(['HOMO SAPIENS','MOSCA'], [t_seql, t_seq2])
plt.show()
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Figura 17 Comparacion del nimero del nimero de timinas del gen HOXC6 del Homo sapiens y abd-A de Drosophila melanogaster.
(Fuente: el autor)



