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1 Resumen y abstract 

Este trabajo de titulación se centra en el análisis genómico de las bacterias Paraburkholderia 

sacchari, cepa LMG19450 y Burkholderia plantarii, cepa ATCC 4373, con el objetivo de identificar 

algunos de los genes asociados a la síntesis de polihidroxialcanoatos (PHA). Los PHA son polímeros 

biodegradables con aplicaciones en la producción de bioplásticos, y su síntesis en bacterias ofrece 

grandes oportunidades para la sostenibilidad ambiental. 

Mediante el uso de herramienta bioinformática Biopython, se llevó a cabo la comparación de los 

genomas de Paraburkholderia sacchari, cepa LMG19450 y Burkholderia plantarii, cepa ATCC 

4373, versus los genes involucrados en la biosíntesis de PHA y en la expresión de Tiolasa. 

Los resultados revelan la presencia de genes relacionados con la síntesis de PHA y con la expresión 

de tiolasa en Paraburkholderia sacchari, cepa LMG19450. Dentro del análisis computacional se 

debe considerar la diversidad genómica y las variantes genéticas que podrían influir en la 

capacidad de las bacterias para producir PHA tales como: la aparición de transferencia horizontal 

de genes y la existencia de genes homólogos. 

En este  trabajo se desarrolló una herramienta bioinformática para la búsqueda de secuencias, y 

se la usó para encontrar genes invollucrados en la síntesis de PHA en Paraburkholderia, 

proporcionando información valiosa para futuras aplicaciones biotecnológicas y 

computacionales. Este proyecto  resalta la potencial contribución de las bacterias estudiadas en 

la producción sostenible de materiales plásticos biodegradables. 
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This thesis focuses on the genomic analysis of the bacteria Paraburkholderia sacchari, strain 

LMG19450 and Burkholderia plantarii, strain ATCC 4373, with the aim of identifying some of the 

genes associated with the synthesis of polyhydroxyalkanoates (PHAs). PHAs are biodegradable 

polymers with applications in the production of bioplastics, and their synthesis in bacteria offers 

great opportunities for environmental sustainability. Using the bioinformatics tool Biopython, the 

genomes of Paraburkholderia sacchari, strain LMG19450 and Burkholderia plantarii, strain ATCC 

4373, were compared with the genes involved in PHA biosynthesis and thiolase expression. The 

results reveal the presence of genes related to PHA synthesis and thiolase expression in 

Paraburkholderia sacchari, strain LMG19450. Within the computational analysis, the genomic 

diversity and genetic variants that could influence the ability of bacteria to produce PHA must be 

considered, such as the occurrence of horizontal gene transfer and the existence of homologous 

genes. In this work, a bioinformatics tool for sequence search was developed, and it was used to 

find genes involved in the synthesis of PHA in Paraburkholderia, providing valuable information 

for future biotechnological and computational applications. This project highlights the potential 

contribution of the bacteria studied in the sustainable production of biodegradable plastic 

materials. 
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2 Objetivos. 

2.1 General 

Realizar una comparación genómica entre Burkholderia plantarii y Paraburkholderia 

sacchari, para identificación de genes productores de biopolímeros (PHA). 

 

2.2 Específicos 

Buscar genomas de las especies  Burkholderia plantarii y Paraburkholderia sacchari en 

base de datos NCBI. 

Identificar y descragar genes encargados de la síntesis de PHA. 

Realizar un JupyterNotebook para cotejar los genes encargados de la sintesis de PHA, con 

los genomas de las especies Burkholderia plantarii y Paraburkholderia sacchari 

 

3 Introducción. 

 

El género bacteriano Burkholderia engloba a un grupo de bacterias multifuncionales. El género 

Paraburkholderia se creó recientemente para dar cabida a las especies que anteriormente 

formaban parte del género Burkholderia, que contiene especies patógenas para plantas, 

humanos y animales (Sawana et al., 2014). 

 

También se ha descubierto que, el género Paraburkholderia,  posee genomas con un gran número 

de grupos de genes biosintéticos (BGC, por sus siglas en inglés) que codifican múltiples 

metabolitos bioactivos especializados, incluyendo productos naturales antimicrobianos (Petrova 

& Mahenthiralingam, 2022). Las especies de Paraburkholderia están asociadas a plantas y al 

medio ambiente, y se han identificado como posibles agentes de biocontrol debido a su 

diversidad de BGC para metabolitos antimicrobianos (Petrova et al., 2022). En general, 

Burkholderia y Paraburkholderia presentan una variedad de características, incluyendo la 

promoción del crecimiento de las plantas, la producción de metabolitos bioactivos y aplicaciones 

potenciales en bioproducción y biorrefinerías (Oliveira-Filho	et	al.,	2021). 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15789653,1679297&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0&dbf=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15797937&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15797937&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15403021&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11342548&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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Paraburkholderia sacchari es una bacteria gramnegativa que tiene el potencial para producir 

moléculas de alto valor a escala industrial, por ejemplo: ácido xilónico, xilitol y poli-3-

hidroxibutirato [P (3HB)], a partir de fuentes de carbono renovables tales como: glucosa, 

sacarosa, xilosa, arabinosa. Esta bacteria puede producir copolímeros híbridos de 

polihidroxialcanoatos (PHA), los cuales son biopolímeros renovables que presentan propiedades 

de interés como: biodegradabilidad, biocompatibilidad, baja citotoxicidad, convirtiéndolos en 

sustitutos ideales para los plásticos derivados del petróleo (Guamán et al., 2018). 

 

A través de la comparación genómica se pretende identificar homólogos de genes que codifican 

la biosíntesis de los PHA, Ya que el género Paraburkholderia está dotado de una gran diversidad 

ecológica y versatilidad metabólica, con gran potencial agrobiotecnológico, pero se debe seguir 

un camino cauteloso para eliminar cualquier posibilidad de patogenicidad en mamíferos y la 

posible transferencia de genes de virulencia de los miembros del género Burkholderia (Kaur et al., 

2017) 

 

La identificación de genes biosintéticos en Paraburkholderia es crucial por diversas razones. En 

primer lugar, las especies de Paraburkholderia tienen el potencial de producir productos 

naturales bioactivos con propiedades antimicrobianas, lo que las hace valiosas para aplicaciones 

biotecnológicas como el biocontrol y la biorremediación (Petrova et al., 2022; Zheng et al., 2020). 

En general, identificar genes biosintéticos en Paraburkholderia es fundamental para aprovechar 

su potencial biotecnológico y comprender sus funciones ecológicas. La identificación y 

caracterización de estos genes podría conducir al descubrimiento de nuevos metabolitos 

bioactivos y al desarrollo de nuevos fármacos (Paulitsch et al., 2020).  Además, Paraburkholderia 

tiene una gran cantidad de grupos de genes biosintéticos crípticos, lo que sugiere la presencia de 

estructuras novedosas que podrían tener aplicaciones terapéuticas (Webster et al., 2019). 

 

La identificación de los genes responsables de la síntesis de PHA en los genomas bacterianos 

presenta varios desafíos, uno de ellos es la necesidad de aislar y caracterizar nuevas cepas 

productoras de PHA, y esto se puede lograr mediante métodos de cultivo y no cultivo, por 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=5248007&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=5689251&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=5689251&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15403021,15798023&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0&dbf=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=10227841&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=7362301&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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ejemplo, el cultivo líquido que no forma colonias (NCFLC) mediante el cultivo por dilución hasta 

la extinción (DTE) y la selección de células que no pueden crecer en medios sólidos (Alsaadi et al., 

2022) . Otro desafío es que existe abundante diversidad de genes que expresan PHA sintasa 

(phaC), y que codifican las enzimas implicadas en la síntesis de la PHA. Estos genes se pueden 

identificar mediante métodos de secuenciación por PCR o análisis de la secuencia del genoma 

completo(Reddy et al., 2020; Tan et al., 2020). Además, la presencia de múltiples grupos de 

genes asociados a los PHA y la aparición de eventos de transferencia horizontal de genes, 

complican aún más la identificación de dichos genes involucrados en la biosíntesis de PHA(Cai et 

al., 2011). La búsqueda de diversos genes presentes en el ciclo de biosíntesis de los PHA, dentro 

de bibliotecas metagenómicas, puede ayudar a identificar nuevos genes para la síntesis del PHA, 

ya que permite descubrir proteínas funcionales que podrían haber sido excluidas mediante otros 

métodos de selección (Cheng et al., 2017).  

 

La biología computacional desempeña un papel transcendental en el campo de la genómica 

comparativa y en la predicción de genes relacionados con funciones específicas. Esta rama 

científica nos facilita el análisis de grandes cantidades de datos genómicos y proporciona 

información sobre la función de los genes. Con ayuda de métodos computacionales, tales como 

herramientas de búsqueda de similitud entre secuencias y máquinas vectoriales de soporte (SVM, 

por sus siglas en ingles), se puede deducir la función de los genes basándose en búsquedas dentro 

de bases de datos y otras métricas. Dichos enfoques son particularmente útiles cuando los datos 

experimentales son limitados o no están disponibles. Además, la genómica comparativa permite 

la identificación de regiones y estructuras conservadas en los genomas, que pueden usarse para 

predecir la función de los genes. Sin embargo, los métodos computacionales existentes poseen 

limitaciones al momento de predecir con precisión la función de las proteínas. Por lo tanto, es 

necesario seguir desarrollando las herramientas computacionales y la integración de los datos 

ómicos para mejorar la predicción de las funciones genéticas (Kihara, 2019; Kuan Loh et al., 2018; 

Prezza et al., 2022). 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851009&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851009&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851007,15865755&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0&dbf=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2421318&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2421318&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2822265&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15869079,15869071,12156518&pre=&pre=&pre=&suf=&suf=&suf=&sa=0,0,0&dbf=0&dbf=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15869079,15869071,12156518&pre=&pre=&pre=&suf=&suf=&suf=&sa=0,0,0&dbf=0&dbf=0&dbf=0


 14 

Biopython es una herramienta que puede servir dentro de la genómica comparativa al 

proporcionar un conjunto de módulos de Python con implementaciones de algoritmos necesarios 

para el procesamiento de secuencias genómicas (Nikolić et al., 2022). Las funcionalidades que 

ofrece Biopython, incluye la capacidad de analizar secuencias genómicas, encontrar similitudes 

entre secuencias, identificar características inherentes tales como: la simetría del complemento 

inverso de 3 a 9 bases sucesivas, el sesgo y la múltiple fraccionalidad de la distribución de las 

bases nitrogeneadas en función de la distancia (Takeda & Nakahara, 2009), y la periodicidad 

de aproximadamente 3 -10 bases, que diferencian las regiones codificantes de las regiones 

no codificantes (Pérez Alquicira et al., 2022); detectar variaciones en las secuencias y analizar la 

diversidad genética (Russell & Fiddes, 2021). 

 

4 Revisión de la literatura 

 

El género Burkholderia perteneciente a la clase Betaproteobacteria, incluye más de 100 especies 

de bacterias gramnegativas, aeróbicas, en forma de bastón cuya información ha sido recopilada 

en la base de datos LPSN (www.bacterio.net/burkholderia.html ). Dicho género se dividió en dos 

géneros según su agrupamiento filogenético: el género que agrupa a patógenos de animales y 

vegetales se nombra de igual manera (Burkholderia), mientras que el nuevo género se denomina 

Paraburkholderia donde se encuentran incluidas las bacterias ambientales aisladas del suelo, el 

agua y los endófitos. El género Paraburkholderia comparte características morfológicas y 

metabólicas con el género Burkholderia (Dobritsa & Samadpour, 2016; Sawana et al., 2014). 

 

Estas bacterias se han encontrado en varios nichos ecológicos, como por ejemplo en la rizosfera 

del arroz, donde se ha observado que pueden promover el crecimiento de las plantas (Wallner et 

al., 2022b). También se han utilizado en aplicaciones biotecnológicas como la biorremediación y 

la síntesis de polihidroxialcanoatos (Alvarez-Santullano	et	al.,	2020). Las especies de 

Burkholderia son conocidas por su capacidad para generar productos naturales con una 

diversidad estructural y funcional, dotándolas de importancia en la ecología y en la búsqueda de 

nuevos compuestos bioactivos (Wallner et al., 2022a). Por otro lado, se ha descubierto que las 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15869146&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16016708&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16016729&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14804682&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2410759,1679297&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0&dbf=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870315&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870315&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15798047&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870322&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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especies de Paraburkholderia establecen relaciones simbióticas con plantas de la familia 

Fabaceae y fijan el nitrógeno atmosférico, lo que contribuye a la fijación biológica del nitrógeno 

(BNF) (Gallant et al., 2020).  

 

Los PHA son poliésteres biodegradables situados al interior de las células, que en presencia de un 

exceso de carbono y en bajas concentraciones de nutrientes, actúan como reservas de 

energía(Pan et al., 2012). Los PHA se clasifican según el número de átomos de carbono en las 

unidades monoméricas. La primera clase corresponde a los PHA de cadena corta (scl-PHA, C3-C5), 

que incluye polihidroxibutirato (PHB) y polihidroxibutirato- co -hidroxivalerato (PHBV) empleados 

en investigación y desarrollo de ingeniería de tejidos, la ciencia de los biomateriales y los envases 

biodegradables (Rivera-Briso & Serrano-Aroca, 2018). La segunda clase está asignada para los 

PHA de cadena media (mcl-PHA, C6-C14) (Keshavarz & Roy, 2010). 

 

Se han realizado diversos estudios orientados a identificar los genes que participan en la 

biosíntesis de los PHA. Por ejemplo, Reddy et al. identificaron cuatro genes (phaA, phaB, phaC, 

phaJ) involucrados en la síntesis de PHA en la especie bacteriana Bacillus sp. CYR1 (Reddy et al., 

2020). Asimismo, Alsaadi et al. emplearon un enfoque de no cultivo para identificar genes de la 

PHA sintasa (phaC) en metagenomas bacterianos asociados a esponjas, y un enfoque de cultivo 

para identificar genes de phaC en cepas bacterianas asociadas a sedimentos (Alsaadi et al., 2022). 

Además, Idi revisó diversos procesos para la identificación y caracterización de PHA, entre los que 

se incluye el uso de técnicas como resonancia magnética nuclear, la espectroscopia infrarroja de 

transformada de Fourier y cromatografía (Idi, 2019). Máčalová y sus colegas encontraron genes 

de PHA sintasa (incluyendo phaC) en varias cepas bacterianas e identificaron el género 

Pseudomonas como un posible productor de PHA (Máčalová et al., 2023). Por su parte, Raheb y 

su equipo investigaron la producción de PHA en la cepa nativa de Pseudomonas putida, 

identificando un nuevo gen de PHA sintasa, phaC1 (Raheb et al., 2013) Estos estudios ayudan a 

comprender los genes involucrados en la biosíntesis de PHA y el potencial de producción de PHA 

por diferentes cepas bacterianas. 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870323&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2299101&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11217934&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2421860&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851007&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851007&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851009&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851014&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851016&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15851037&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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Con respecto a la producción de PHA en bacterias del género Burkholderia, se han realizado 

diversos estudios desde la década de 1990 (Hang et al., 2002). Una conclusión importante que 

sale a partir de dichos estudios es que se puede modificar el azúcar empleado como fuente de 

carbono para ajustar las propiedades estructurales de PHB y su rendimiento como componente 

de andamios electrohilados, y de esta manera, adaptarse mejor a aplicaciones biomédicas 

específicas (Sanhueza et al., 2020). Por ejemplo, Sriyapai y colaboradores realizaron un estudio 

para la producción y optimización de PHA en  Paraburkholderia sp. PFN29, como una bacteria con 

gran potencial para futuras aplicaciones industriales (Sriyapai et al., 2022). 

 

Por otro lado, la tiolasa es una enzima que desempeña un papel clave en la biosíntesis de PHA a 

partir de monómeros de plásticos degradados. Cataliza la condensación de moléculas de acetil-

CoA para formar acetoacetil-CoA, que es un paso fundamental en la vía de biosíntesis de PHA. 

Dada su importancia en la vía metabólica de producción de PHA, la actividad de la tiolasa se puede 

regular para optimizar el rendimiento y las propiedades de PHA.(Zhang et al., 2023). 

 

Burkholderia sensu lato es una colección de géneros estrechamente relacionados dentro de la 

familia Burkholderiaceae. Incluye especies de importancia ambiental, industrial, biotecnológica y 

clínica. Un análisis de 194 genomas de Burkholderia sensu lato muestra que todas las cepas 

poseen los genes phaC, phaA y phaB necesarios para la síntesis de PHA, y que el gen phaC está 

generalmente presente en al menos dos copias (Alvarez-Santullano et al., 2021). En la mayor 

parte de las especies pertenecientes a los géneros Paraburkholderia y Burkholderia, se ha 

identificado la presencia de PHA cortas (Scl-PHA), que son sintetizadas por las PHA sintasas de 

clase I. También se ha logrado describir las vías de síntesis de PHA y el metabolismo del sustrato 

en Paraburkholderia y Burkholderia (Wallner et al., 2023). Estos estudios indican que existe un 

alto grado de redundancia genética, y que puede atribuirse a las capas reguladoras complejas que 

proporcionan un ajuste fino basado en sustratos y condiciones fisiológicas (Alvarez-Santullano et 

al., 2020). 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15789567&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15789679&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15789686&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15860425&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11319339&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15888468&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15798047&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15798047&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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Las herramientas bioinformáticas basadas en Python que se utilizan usualmente para el 

análisis genómico, anotación de genes y predicción de funciones en bacterias incluyen: SAP 

(Urhan et al., 2023), una herramienta de predicción de funciones genéticas que emplea 

incrustaciones de proteínas e incorpora sintenia conservada en todo el reino bacteriano. 

KEMET (Palù et al., 2022)es una biblioteca de Python de código abierto que se enfoca en el 

análisis de las redes de reacciones metabólicas para identificar ortólogos ausentes en los 

genomas microbianos. Pyrodigal (Larralde, 2022) es un paquete de Python que proporciona 

enlaces y una interfaz para localizar ORF ab initio de alto rendimiento, utilizado para predecir 

regiones que codifican proteínas en secuencias genómicas. 

 

Biopython proporciona varias funcionalidades para el análisis genómico, la anotación de genes y 

la predicción de funciones en bacterias, incluidas las búsquedas por similitud de secuencias, como 

BLAST (Urhan et al., 2023), los modelos de Markov con perfiles ocultos (Law et al., 2021)y la 

extracción de características numéricas (Grigson & Edwards, 2023). Además, Biopython 

incorpora la sintenia conservada en todo el reino bacteriano mediante un enfoque basado en 

operones, que mejora la predicción de la función génica (Mishra et al., 2020).  

 

 

5 Metodología 

5.1 Descripción de la ruta metabólica de la biosíntesis de PHA 

1. Acumulación de Precursores: 

o Las bacterias acumulan precursores metabólicos, como acetil-CoA y propionil-CoA, 

a través de rutas metabólicas como la beta-oxidación de ácidos grasos y el 

catabolismo de aminoácidos (Magdouli et al., 2015). 

2. Formación de Monómeros: 

o Los precursores se convierten en monómeros de PHA, principalmente 

polihidroxibutirato (PHB), mediante la acción de enzimas específicas, como la 

acetoacil-CoA reductasa (phaB) y la PHA sintasa (phaC) (Naik et al., 2008). 

3. Polimerización: 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870354&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=12835246&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870355&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870354&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870368&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870373&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15870376&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14835191&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2422351&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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o Los monómeros de PHA se polimerizan para formar cadenas lineales o ramificadas 

utilizando la enzima PHA sintasa (Naik et al., 2008).  

4. Acumulación de Gránulos de PHA: 

o Los polímeros resultantes se acumulan en el citoplasma en forma de gránulos de 

PHA, que actúan como reservas de carbono y energía para la bacteria en 

condiciones de limitación nutricional (Naik et al., 2008). 

5.2 Búsqueda de genomas en base de datos 

 

Identificamos el genoma de referencia del organismo Paraburkholderia sacchari (Adhesión: 

JTDB00000000), cepa LMG19450 en la base de datos GeneBank del NCBI. También se almacenó 

la secuencia del organismo Burkholderia plantarii (Adhesión: PRJNA237833), cepa ATCC 4373 

para realizar la comparación de los genes de interés. 

Se obtuvieron las secuencias de los genes encargados del proceso de biosíntesis de 

polihidroxialcanoatos (Alexandrino et al., 2015): 

 

 
Tabla 1. Genes involucrados en la expresión de acetil-CoA C-acetiltransferasa ( phaA ) 

Locación Genómica Orientación Nombre Longitud (aa) 

JTDB02000003.1:402

498-403676 
+ 

acetyl-CoA C-

acetyltransferase 
392 

JTDB02000007.1:311

572-312753 
+ 

acetyl-CoA C-

acetyltransferase 
393 

JTDB02000010.1:129

880-131034 
- 

acetyl-CoA C-

acetyltransferase 
384 

JTDB02000014.1:135

547-135739 
- 

acetyl-CoA C-

acetyltransferase 
63 

JTDB02000018.1:836

38-83837 
+ 

acetyl-CoA C-

acetyltransferase 
67 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=2422351&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2422351&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2261919&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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Tabla 2. Genes involucrados en la expresión de cetoacetil-CoA reductasa ( phaB ) 

Locación Genómica Orientación Nombre Longitud (aa) 

JTDB02000009.1:427

46-43492 
+ 

acetoacetyl-CoA 

reductase 
248 

JTDB02000014.1:134

529-135272 
- 

acetoacetyl-CoA 

reductase 
247 

 
Tabla 3. Genes involucrados en la expresión de PHA sintasa (phaC) 

Locación Genómica Orientación Nombre Longitud (aa) 

JTDB02000001.1:787

252-788943 
- 

class I poly(R)-

hydroxyalkanoic acid 

synthase 

563 

JTDB02000007.1:309

591-311429 
+ 

class I poly(R)-

hydroxyalkanoic acid 

synthase 

612 

 

 
 

Y de los genes encargados de la síntesis de tiolasa (Alexandrino et al., 2015): 

 

Tabla 4. Genes involucrados en la expresión de tiolasa 

Locación Genómica Orientación Nombre Longitud (aa) 

JTDB02000001.1:356

110-357312 

 

+ 
3-oxoadipil-CoA 

tiolasa 
400 

JTDB02000001.1:6

68659-669822 

 

+ 

proteína que 

contiene dominio 

tiolasa 

387 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=2261919&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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JTDB02000002.1:1

222014-1223183 

 

+ 
proteína de la familia 

de las tiolasas 
389 

JTDB02000006.1:5

9358-60554 

 

- 
proteína de la familia 

de las tiolasas 
398 

JTDB02000013.1:1

63440-164642 

 

- 
3-oxoadipil-CoA 

tiolasa 
400 

 

 

5.3 Script Python 

 

Se elaboró un Jupyter Notebook en Phyton con ayuda de las librerías Biophyton y Fastaparser. 

El código consistió en ejecutar comandos para poder leer:  secuencias en formato FASTA, con sus 

respectivos identificadores. 

Posteriormente se ejecutó un código para comparar las secuencias del genoma objetivo (P. 

sacchari y B.plantarii) versus las secuencias de los genes identificados como precursores de 

polihidroxialcanoatos (phaA, phaB, phaC y Tiolasa), para identificar secuencias idénticas de estos 

genes en los genomas objetivo: 

# %% [markdown] 
# Importamos las bibliotecas necesarias 
 
# %% 
import Bio   
import fastaparser 
 

# %% [markdown] 
# Utilizamos la herramienta Seq.IO para leer archivos formato FASTA e imprimimos su 
descripción: 
 
# %% 
from Bio import SeqIO 
for record in SeqIO.parse("sequence2.fasta","fasta"): 
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   print(record.description) 
 

# %% 
from Bio import SeqIO 
for record in SeqIO.parse("sequence.fasta","fasta"): 
   print(record.description) 
 

# %% [markdown] 
# Extraemos la secuencia de nucleótidos de cada especie y la almacenamos como un 
STRING:  
 
# %% 
with open("sequence.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
 
pbs = seq.sequence_as_string() 
pbs1 = seq.description 
 
# %% 
with open("sequence2.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
 
bp = seq.sequence_as_string() 
bp1 = seq.description 
 
# %% [markdown] 
# verificamos la longitud de cada secuencia: 
 
# %% 
len(pbs) 
 
# %% 
len(bp) 
 
# %% [markdown] 
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# Importamos la infromación de los genes sintetizadores de polihidroxialcanoatos (pha) 
y almacenamos sus secuencias como un STRING 
 
# %% 
phaa = [] 
with open("phaA.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
        phaaa = seq.sequence_as_string() 
        phaa.append(phaaa) 
 
# %% 
phab = [] 
with open("phaB.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
        phb = seq.sequence_as_string() 
        phab.append(phb) 
 
# %% 
phac = [] 
with open("phaC.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
        phc = seq.sequence_as_string() 
        phac.append(phc) 
 
# %% [markdown] 
# Importamos la infromación de los genes que expresan tiolasa y almacenamos sus 
secuencias como un STRING 
 
# %% 
tiolasa = [] 
with open("tiolasa5.fasta") as fasta_file: 
   parser = fastaparser.Reader(fasta_file) 
   for seq in parser: 
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        print('ID:', seq.id) 
        print('Descripción:', seq.description) 
        print('Secuencia:', seq.sequence_as_string()) 
        print () 
        tio = seq.sequence_as_string() 
        tiolasa.append(tio) 
 
# %% [markdown] 
# Verificamos si alguno de los genes sintetizadores de tiolasa se encuentran en la 
especie: Paraburkholderia sacchari strain LMG 19450 
 
# %% 
for elemento in tiolasa: 
    if elemento in pbs: 
        print(f"La secuencia:{elemento} está en", pbs1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento} NO está en", pbs1) 
 
# %% [markdown] 
# Verificamos si alguno de los genes sintetizadores de PHA se encuentran en la 
especie: Paraburkholderia sacchari strain LMG 19450 
 
# %% 
for elemento in phaa: 
    if elemento in pbs: 
        print(f"La secuencia:{elemento} está en", pbs1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento} NO está en", pbs1) 
 
# %% 
for elemento in phab: 
    if elemento in pbs: 
        print(f"La secuencia:{elemento} está en", pbs1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento} NO está en", pbs1) 
 
# %% 
for elemento in phac: 
    if elemento in pbs: 
        print(f"La secuencia:{elemento} está en", pbs1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento} NO está en", pbs1) 
 
# %% [markdown] 
# Verificamos si alguno de los genes que expresan tiolasa se encuentran en la especie: 
Burkholderia plantarii strain ATCC 43733 
 
# %% 
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for elemento in tiolasa: 
    if elemento in bp: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, está presente en", bp1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, NO está en", bp1) 
 
# %% [markdown] 
# Verificamos si alguno de los genes sintetizadores de PHA se encuentran en la 
especie: Burkholderia plantarii strain ATCC 43733 
 
# %% 
for elemento in phaa: 
    if elemento in bp: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, está en", bp1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, NO está en",bp1) 
 
# %% 
for elemento in phab: 
    if elemento in bp: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, está presente en", bp1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, NO está en", bp1) 
 
# %% 
for elemento in phac: 
    if elemento in bp: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, está presente en", bp1) 
    else: 
        print(f"La secuencia:{elemento}, NO está en", bp1) 
 
 

 

 

 

6 Resultados 

Se analizaron los genomas de dos especies bacterianas: Paraburkholderia sacchari strain LMG 

19450 y Burkholderia plantarii strain ATCC 4373, en busca genes idénticos a los estipulados en las 

tablas 1,2,3,4 y 5 ,involucrados de la biosíntesis de PHA:  
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Como resultado, se obtuvo que en P. sacchari están presentes los genes involucrados tanto en la expresión de Tiolasa, así como de phaA, 

phaB y phaC: 

Genes de expresión de Tiolasa: 

La	secuencia:ATGACGGAAGCATTCATTTGCGACGCGATACGCACGCCGATCGGCCGCTACGCGGGCGCCCTTGCGCAGGTTCGCGCCGACGACCTCGGCGCGGTGCCGC
TCAAGGCGCTCATGGAGCGCAACAAAGAGGTGGACTGGGCGGTAATCGACGACGTGATTTACGGCTGCGCGAACCAGGCGGGCGAAGATAATCGTAACGTCGCGCGCA
TGTCGTCGCTGCTGGCGGGCCTGCCGCAGGCAGTGCCGGGTTCGACGGTGAACCGGCTGTGCGGCTCGGGTATGGATGCCATCGGCATTGCCGCACGCGCGCTCAAGTC
CGGCGAGACGGGGCTGATGATCGCGGGCGGCGTGGAGAGCATGAGCCGCGCGCCGTTCGTGATGGGCAAGGCGGCAAGCGCCTTCGCCCGCGACGCCGCCATCTACGAC
ACGACCATCGGCTGGCGCTTCGTCAATAAGCTGATGAAGCAGCAGTACGGGGTGGACTCGATGCCCGAGACCGCCGAGAACGTTGCCGTCGATTACGGCGTGAGCCGC
GCCGATCAGGACGCGTTCGCGCTGCGCAGCCAGCAGAAGGCCGCGCGTGCGCAGGCAGACGGTACGCTCGCACAGGAAATCGTTGCGGTGACAATCGCGCAGAAGAAG
GGCGATCCGCTCGTGGTGTCGCGCGACGAGCATCCGCGCGAGACGAGTCTCGAAACGCTGGCGAAGCTCAAGGGCGTCGTGAGCGCGGATGGCTCGGTCACCGCGGGCA
ATGCGTCGGGCGTGAACGACGGCGCGTGCGCGCTGCTGCTCGCAAACGAGGCCAATGCGAAGCGCTTCGGTCTGACGCCGCGTGCGCGAGTGCTCGGCATCGCGACCGC
GGGCGTTGCACCGCGCGTGATGGGCATCGGTCCGGCGCCCGCCACGCAGAAGCTGCTCGCGAATCTGAACATGACCATCGACCAGTTCGACGTGATCGAGCTCAACGAA
GCGTTCGCTTCGCAAGGGCTGGCCGTGCTGCGCATGCTCGGCGTGGCCGATGACGATCCCCGCGTCAACCCGAACGGCGGCGCCATCGCGCTGGGTCATCCGCTGGGCA
TGAGCGGCGCGCGTCTCGTGACCACGGCGATGTACCAGTTGCATCGCACGCAGGGGCGCTATGCGCTGTGCACGATGTGCATCGGCGTAGGCCAGGGCATTGCCATCGC
CATCGAGCGTGTTTGA	está	en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
La	secuencia:ATGAGTCTGAACGGAGCAGCCTATATCGTCGGCGCCTACGAGCACCCGACACGCAAGGCCGACGACCTTTCCGTGCTGCGCCTGCACGCCGACGTGGCG
AAGGGGGCGCTCGAGGACGCGGGCCTGACGAAGGACGACATCGACGGCTACTTCTGCGCAGGTGACGCGCCGGGTCTCGGTACCACGACGGTCGCCGAATATCTGGGCC
TCGAGCTGCGCCATGTCGATTCGACCGAGTGCGGCGGTTCCGCGCCGATCCTGCACGTCGCGCACGCCGCTGAAGCGATCAAGGCCGGCCGCTGCAACGTGGCGCTGAT
CACGCTCGCGGGCCGTCCGCGTGCCGCGGGCGCCGCGCTGTCGCTGAAGGCGCCGGACCCCGACGCGCCCGAAGTGCAGTTCGAGCTGCCGTTCGGCCCGGCCACGCAGA
ACCTGTACGGCATGGTCGCGAAGCGTCACATGTACGAATTCGGCACCACGAGCGAGCAGCTCGCGTGGATCAAGGTGGCGGCCTCGCATCACGCGCAGCACAACCCGAA
CGCGATGCTGCGCAATGTCGTGACGGTCGAAGACGTCGTCAATTCTCCGCTGGTGGCCGATCCGCTGCACCGCCTCGACTGCTGCGTGATGAGCGACGGCGGCGGCGCG
CTGATCGTTGCGCGCCCGGAAATCGCGAAGCAGCTCAAGCGCCCGCTCGTCAAGGTGCGCGGCACGGGCGAGGCACCGAAGCATGCGGCCGGCGGCAACATCGACCTCA
CCTGGTCGGCGGCGAAATGGTCGGGGGCGGCGGCGTTCGCCGAGGCTGGCCTCACGCCGCAGGACATCAGGTACGCGTCGTTGTACGACAGCTTCACGATCACGGTGCT
GATGCAGCTCGAAGACCTCGGCTTCTGCAGGAAGGGCGAGGGTGGCAGGTTCGTGATGGACGGCAACCTGATCTCGGGCGTCGGCAAGCTGCCGTTCAATACCGATGG
CGGCGGATTGTGCAACAACCACCCGGCCAACCGCGGCGGCGTCACCAAGGTGATCGAGGCCGTGCGCCAGCTGCGCGGCGAGGCGCATCCCGCCGTGCAGGTCAAGAAC
TGCGATATCGCGCTCGCGAACGGTATCGGCGGCGCGCTGGCGTCGCGTCACACCGCGGGCACGCTGATCCTGGAACGGGAGTAA	está	en	Paraburkholderia	sacchari	
strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
La	secuencia:ATGGAATCTGATTTCGGCGGCGCTGCCGTGGTTTGCGGCGTCGAGGTGCCATATCGACGCCAGGCGCCAGAGCACACGACCGGCGATTTGCTGGCCCAG
GCGTTCGCGCTGGCGCTCGAGCAATCGGGGTTCGAGGCGCGCGAGGTGGACGGCCTTGGCGTGGCGTCTTTCACGCTCGCCCCCGATCATGCGATCGACATGGCCTGGC
GGCTGGGCATCAGCCCGCGCTGGTGCATGGACGATTGCCACGGCGGCGCGAGCGCGATCAACCTGCTGCAGCACGCGATCCGCGCGGTGCAGCACGGCGACGCCTCAGT
GATCGTGCTGCTTTCCGGCGACCGCTTCGAGGCCGCCGATTTCCGGCAACTGGTCGAGCACTACAACCTCACGACGCGCACCTATCTGCGGCCGCTCGAAAACGGCGGG
CCGAACAGCCTGTTCGCGATGCTCACGCAGCGCCACTCGCGCCGCTACGGGCTGGACGCGCGCGATTACGGCGCATTGTGCGTGGCGCAGCGCGAGTGGGCCGCACTCA
ATCCGGGCGCGGTGTACCGCGCGCCGCTCACGCTCGACGAGTACCTCGCGGCGCCGCGCGTGGCCGACCCGCTCGGGCGCTTCGATTGCGTGCCCGTGGTGTGCGGGGCG
AACGCCGTCGTGGTGGCGCGCGCGGATCTCGTGAAAGCGCAGGCCGAACACGCGCATGCGCCGCTTCATGTGCGCGCCTTGCAGTGCCGCTACAACCCCGATCATCAGA
CGGGCGACGGCCTGGAGACGGGCCTCGCCGCGCTCGCCGGCGCGCTCTGGGCGCAGGCCGGCGCCGCGCCGGCCGACATCGACGTGATTTCGGTCTACGACGACTACCC
GGTGATGACGCTGATCCAGCTCGCCGATCTCGGCTACGCGCCCGGCGGCGACCTGCGCGCGCTGATCGCGCGCATCGCGTCGCGCGAGCTGGTGGTGAACACCTCGGGC
GGGCAGTTATCGGCGGGGCAGGCGGGCGCGGCGGGCGGCATGCACGGGCTTGTCGAAGCGATCCGGCAGCTTCAGGGCCTGGCTGGCGCGCGTCAGGTGCATGAGGCGC
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GGCTCGCGCTCGTGAGCGGCTACGGCATGGTGCAGTATCGCTACGGCATGTGTGCGAATGCCGTCGTGCTCGAAAGGAGGTCGGCATGA	está	en	Paraburkholderia	s
acchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
La	secuencia:TCATACTTTTTCGAGCGCGAGCGCGATACCCTGGCCGCCGCCGATGCAAAGCGTCACGACGCCACGACGCAAACCGTCGCGCTGCATCGACCATGCAAGC
CGCGTCGTCAGGATCGCGCCCGTCGCGCCGATCGGATGGCCATGTGCGATCGCGCCGCCTTCCACGTTCACGATATCGTCAGGAATGCCAAGCTGCTTGATCACCGCGA
GCGGTACCGCCGCGAAGGCTTCGTTGATCTCGAAGCGATCGACGTCGGCGAGCGACCAGCCCGCGCGGCGCAGCGCAAGCTGAACCGCTGGCACGGGGCCGAGGCCGAA
CATGCCGGGCTCCACAGCCGCGACTCCCCACGCCACGAGCCGCACCATGGGTGCGAGCCCGTGCGCCTCGGCAAATCCGCGCTCGGCCACGAGCATCGCCGCAGCCGCGC
TGTTCAGCCCCGGCGCGTTGCCCGCTGTGATTGTGCCGTCAGGACGGAACGCGGGCTTGAGCTTCGCCAGCACTTCGAATGTCGTGTCCGGACGCGGCGCTTCGTCGGT
TTCAAAACGTTCGACCCCTTTGCGCCCCTTCACCTCCACGGCGACGATCTCGTCCTTGAAGCGTCCGGCCGCCTGCGCCGCTGCGAAGCGCTGCTGCGAACGCGCGGCCC
AGCGGTCCTGTTCCTCGCGCGTGAGTTCGGCGTGCGTGACGAGATCTTCGGTATGCCAGCCCGAATGCTCGCCCGAGAACGCATCGACGAGTCCGTCGCGCAGCATGCT
GTCCTGCACCTGGGCGTTGCCCATTCGATAGCCCCAGCGCGCATCGTCGAGTAAAAACGGCGCGCGGTCCATGTTTTCCATGCCGCCCGCCACCGCGACGTCGGCGAGA
CCGAGCAGGATTTCCTGTGCGGCGCTCGCAACGGCCTGCGCACCCGAGCCGCATACGCGGTTCACCGTGAGCGCGGGCACCGAGACGGGCACGCCGCCGCCGAGTTCCG
CCTGGCGCGCGGGATTCATCTTGTTGCCGGCCTGGATCACGTTGCCGAGTACGACCGACCCGAGCAAAGCGGGATCGAGCTTTGCGCGCGCGAGCGTCTCGCGCACCGC
AATCGCACCAAGCTCCGTGGCCGGCACACCCTTTAGCGCGCCATTGAAGGCGCCGATTGCCGTGCGCACCGGTTGGCATAGAACAATCTCGCGTGCTGAATTGAAGCTG
CTCAT	está	en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
La	secuencia:TCAGATGCGCTCGATCGCCAGCGCAATACCCTGGCCGACACCGATGCACATCGTGCAAAGCGCGTAGCGCCCCTGGGTGCGCTCCAGTTGATGCAGCGCG
GTCGTGACGAGCCGCGCGCCCGAAGCGCCGAGCGGATGCCCCAGCGCAATCGCACCGCCGTTCGGGTTCACGCGTGGATCGTCGTCGGCGACGCCGAGCGCGCGCAGCA
CGGCGAGGCCTTGCGATGCGAATGCTTCGTTGAGTTCGATCACATCGAATTGGTCGAGCGTCATATCCAGTTGCTTGAGCAACTTTTGCGTGGCGGGCGCGGGGCCGA
AGCCCATGATGCGCGGCGCGACGCCGGCCGTCGCCATGCCGAGCACGCGCGCGCGGCGGCGCAGGCCATACTGGCTTGCGGCTGCTTCATTCGCGATCAGCAGGGCGCA
TGCACCGTCGTTGACGCCCGAGGCGTTGCCGGCCGTGACCGTGCCGTCGGGTTTCACCACGCCCTTGAGCTTGCCGAGCGCTTCGAGCGACGTTTCGCGCGGATGCTCG
TCGAGCGTCACGCGCACCGGGTCGCCTTTCTTCTGCGCGATCTCGACCGCGACGATTTCCTGCGCCAGCGTGCCGTCCTTCTGCGCGCGTGCGGCGTTCTGCTGGCTGCG
CAGCGCGAAAGCGTCCTGATCGGCGCGGCTGATGTTGAACTCGGCTGCGACGTTTTCGGCCGTTTCGGGCATCGAATCGATGCCGTATTGCTGCTTCATCAGCTTGTTC
ACGAAACGCCAGCCGATGGTGGTGTCGTAAATGGCGGCGTCTCGCGAGAAGGCCGATGCGGCCTTGCCCATCACGAACGGCGCGCGCGTCATGCTTTCCACACCACCCG
CGATCATCAGCCGCGCTTCGCCGGCCTTGATGGCGCGTGCCGCGCTGCCTACTGCGTCGAGTCCCGAGCCGCACAGGCGGTTGAGTGTGCCGCCGGGCACGTCCGTGGG
CAGGCCTGCGAGCAGCGCGGCCATGCGAGCGACATTGCGGTTGTCTTCGCCGGCCTGGTTGGCGCAGCCGTAAAGCACGTCGTCGATGGCGCTCCAATCCACGCCGGGA
TTGCGCTCGACTAGCGCACGAATGGGCACGGCGGCGAGGTCGTCGGCGCGCACGTCTTTCAGGGCGCCGCCGTAGCGGCCAAACGGAGTGCGAATCGCATCGCAGATAT
AGGCTTCGGTCAT	está	en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
Genes	de	expresión	de	phaA:	
	
La	secuencia:ATGGATCCGGTGGTGATCGTGGCAGCGGCGCGCACGCCGATGGCGGGCTTTCAGGGCGACTTCGCCGCATTGACCGCGCCGCAACTGGGCGCGGCGGCG
ATCGCGGCCGCGCTCGAACGCTCGGGCCTGAAGCCCGAGCAGATCGACGAGGTGGTGATGGGCTGCGTGCTGCCCGCGGGCCAGGGCCAGGCGCCCGCGCGCCAGGCGG
CGCTTGGTGCGGGCCTGCCGCTCGCGGCCGGCGCGACCACGGTGAACAAGATGTGCGGCTCGGGCATGCGCGCGGCGATGTTCGCGCATGACATGCTGCTGGCGGGTTC
GGCGGAGGTGATCGTCGCGGGCGGTATGGAGAGCATGTCGAACGCGCCGTATCTGCTGCCCAAGGCGCGCGCGGGCATGCGCATGGGGCATGGCCAGGTGCTCGACCAC
ATGTTCCTCGACGGACTCGAAGACGCCTACGACAAGGGCCGCCTCATGGGCACCTTCGCGGAGGAGTGCGCGGGCGAATTCGCCTTCTCGCGCGAGAGCCAGGACGCCT
TTGCAATCGAGTCGCTCAAGCGCGCGAAGCGCGCCAACGAGGACGGCTCGTTCGCCTGGGAGATCGCGCCGGTCAAGGTGGCCACGCGTGCGGGCGAGGCCACGATCGA
GCGCGACGAGCAGCCGTTCAAGGCCAACCTCGACAAGATCCCGACGCTCAAGCCCGCCTTCAGCAAGACCGGCACGGTGACGGCGGCGAATTCCTCGTCGATCTCGGAC
GGCGCGGCGGCGCTCGTGATGATGCGCGAGTCCACGGCGAAGCGCCTCGGCGCCCAGCCGCTCGCGCGCGTGACGGGCCATTCGACGTTCGCGCAGCAGCCCGCGAAGT
TCACGACCGCGCCGGTGGGGGCAATCGCGAAGCTCTTTGAGAAGACCGGCTGGAAGGCGGCCGACGTCGATCTCTACGAGATCAACGAGGCGTTCGCCGTGGTCACCAT
GGCCGCGATGAAGGAGCACGATCTGCCGCACGAGAAGGTCAACGTGAACGGTGGCGCTTGCGCGCTGGGCCATCCGATCGGCGCATCGGGCGCGCGCATTCTCGTCACC
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TTGATCGGCGCGCTGCGCGCACGCGGTCTGAAGCGCGGCGTGGCGACCCTGTGCATAGGCGGTGGCGAGGCGACCGCAATGGGCGTCGAACTCATGTAG	está	en	Parab
urkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
La	secuencia:ATGACTGACATTGTGATCGTTTCGGCCGCGCGCACCGCGGTGGGCAAATTCGGCGGTTCGCTGGCAAAGATTGCCGCGCCCGATCTGGGCGCGCTGGTC
ATCAAGGCAGCGCTGGAGCGCGCGGGCGTGAAGCCCGAGCAGGTAAGCGACGTGATCATGGGTCAGGTGCTGACCGCGGGTTCGGGCCAGAACGTTGCGCGCCAGGCG
TCGATCAAGGCCGGGCTGCCTGCAGCGGTGCCCGCCATGACGATCAACAAGGTGTGCGGCTCGGGCCTGAAGGCCGTGATGCTCGCGGCCAACGCGATTATCGCGGGCG
ACTCGGAGATCGTCGTGGCCGGCGGCCAGGAGAACATGAGCGCGGCGCCGCACGTGCTGCCGGGCTCGCGCGACGGCTTCCGCATGGGCGACACGAAGCTCGTCGACAC
CATGATCGTCGATGGTCTGTGGGACGTTTATAACCAGTACCACATGGGCGTGACCGCGGAAAACGTGGCGAAGGAATACGGCATCACGCGCGAAGAGCAGGACGCGTT
CGCGGCGCTCTCGCAGAACAAGGCGGAAGCCGCGCAGAAGGCGGGCCGCTTCGACGCGGAAATCGTGCCGGTGGAAATCCCGCAGCGCAAGGGCGACCCGCTGGTGTTC
AAGACCGACGAATTCGTGCGCCATGGCGTGACGGCGGAATCGCTCGCGGGCCTGAAGCCGGCGTTCTCGAAGGAAGGCACGGTGACGGCGGCGAACGCATCGGGTCTG
AACGACGGCGCGGCGGCGGTGCTGGTGATGTCGGCGAAGAAGGCCGAGGCGCTGGGCCTCACGCCGCTTGCGCGCATCAAGGCGTACGCGGCCGGCGGCGTGGATCCGA
AGGTGATGGGCATGGGCCCGGTGCCGGCATCGAAGCGCTGCCTGGAGCGTGCGGGCTGGTCGGCGGGCGACCTCGATCTCATGGAGATCAACGAGGCGTTCGCGGCGCA
GGCGCTCGCGGTGAACAAGCAGATGGGCTGGGACACGTCGAAGATCAACGTGAACGGCGGGGCGATTGCGATCGGTCACCCGATTGGCGCATCGGGCTGCCGGATTCT
GGTGACGCTGCTGCACGAGATGCAGCGCCGCGACGCAAAGCGCGGTCTGGCCTCGCTGTGCATCGGCGGCGGCATGGGCGTGGCGCTTGCGCTCGAGCGCGCTTGA	está	
en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
La	secuencia:TCACCCAAGGCGTTCGATAATGGTTACATTGGCTTGGCCGCCGCCTTCGCACATCGTCTGCATGCCGTAGCGCCCGCCGGTCCGCTCGAGTTCGTGGAGC
AACGTCGTCATCAGCTTCGCGCCAGTCGCGCCCAACGGATGACCAAGTGCGATGGCACCACCGTTGACATTCGTCTTTTCATGGGGGAAGCCGGTCTCTTTCAACCAAG
CCTGAACGACTGACGCAAAAGCTTCATTGATCTCCACGAGGTCAATGTCCTGCAGGCTAAGCCCCGCCTTCTTGAGCGCAGCCGCTGTCGCGGGAATCGGCGCAGTAAG
ATGCCAAATCGGGTCATCCGCGAGGACACTCATGTGCCTGATTCGCGCGCGGGGCTTGAGGTCATAGCGCTTGAGCGCCGCCTCTGACACGATCAACACTGCCGACGCT
GCATCGCACGTTTGGCTCGATACTGCAGCAGTGATCTTGCTAAATTCTGGCGCCACCGGCTGAAGCGTCGCCATTTTTTCAAGCGTGGTCTGGCGTGGCGTCTCATCCT
TCGAAAGGCCGGCGATAGGAGAGATCTCGCGATCAAAGCGTCCTTCGTCAATCGCTTGCAGCGCGCGCCGATGACTTTCGAGCGCGAACGCCTCCATGTCAGAGCGAGA
CAACTCCCACTTGTCGGCAATGATCTGAGCGGCGTAGAACTGATTCACCGGTTGATCGCCAAAACGTGCTTTCCAACCCTGACTGCCCGAGAACGGATCAGTGAAGCCA
AGCGGCTGTGCTGCCGTCATCGCATAGGCGATCGGGACAAGGCTCATGTTCTGCACGCCGCCAACGGCGACGACGTCCTGCGTCCCGCTCATCACAGCCTGGGCTGCGA
AATGTAGCGCCTGCTGCGACGACCCACACGCGCGATCAATCACCGTACCGGGCACATGGACCGGCAAGCCCGCAGCAAGCCACGACGATCGACTGATAACCCCGGCGTT
TGGCCCGACAGCATCGACGCAACCAAACACTACGTCGTCGTAGTCTTCGGCCGGAATCGAATTCCGCTCAACCAGGGTCTTCAGAACATGTGCACCCAGGTCGGCAGGG
TGAACTTGCGACAGGCTACCGCCGCGTTTTCCCGTCGGGGTGCGCAATGCGTCTACGATATACGCTTCCGGCAT	está	en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19
450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
La	secuencia:TCAAGCGCGCTCGAGCGCAAGCGCCACGCCCATGCCGCCGCCGATGCACAGCGAGGCCAGACCGCGCTTTGCGTCGCGGCGCTGCATCTCGTGCAGCAGC
GTCACCAGAATCCGGCAGCCCGATGCGCCAATCGGGTGACCGATCGCAATCGCCCCGCCGTTCACGTTGATCTTCGACGTGTCCCAGCCCATC	está	en	Paraburkholde
ria	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
La	secuencia:TTGACTGACATTGTGATCGTTTCGGCCGCGCGCACCGCGGTGGGCAAATTCGGCGGTTCGCTGGCAAAGATTGCCGCGCCCGATCTGGGCGCGCTGGTC
ATCAAGGCAGCGCTGGAGCGCGCGGGCGTGAAGCCCGAGCAGGTAAGCGACGTGATCATGGGTCAGGTGCTGACCGCGGGTTCGGGCCAGAACGTTGCGCG	está	en	Pa
raburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
Genes	de	expresión	de	phaB:	
	
La	secuencia:ATGCGTAGCGAACGCGTTGCTTTTGTGAGCGGCGGGATGGGCGGTCTGGGCGAGGCGATCAGCCGGAGGCTGCACGATGCGGGCCTGACGGTCGCGGTT
TCGCATTCGGAGCACAACGATCACGTGATCCATTGGCTCGATCGCGAGCGCGCAGCGGGCCGCACGTTCCACGCCTTCGGGATCGACGTGGCGAGCTACGATTCGTGCG
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CCGAGTGCGCGCAGCGGGTCCTGTCGCAACTGGGCACGGTCGACGTCCTGATCAACAACGCCGGCATCACGCGCGACGCTAGCTTCTTGAAGCTCACCAAGCGCGCATG
GGATGAGGTGATGCACACGAATCTCGACAGCGTCTTCAATCTCACCCGGCAATTCCTTCCCGGCATGGTGGAGCGGCGCTTTGGCCGCGTCGTGAACATCAGCTCGGTG
AACGGTTCGCGCGGCGCGTTTGGTCAGACCAATTACGCGGCGTCCAAGGCCGGCATCCACGGCTTCACGATGTCGCTGGCGCTCGAAGTCGCGAGGCACGGCGTCACGG
TGAACACCGTCTCGCCCGGCTATCTCGCGACCGCGATGGTGGAGGCCGTGCCGCAGGACATCATGGAAAACCGCATCCTGCCGCAGATTCCGGTGGGCCGGCTTGGGCG
TCCGGAAGAGGTGGCGTCGCTGATCGCCTGGCTTTGCTCCGACGATGGCGCATTCGCCACGGGCGCCAACTTCGCCGTCAACGGCGGCATGCACATGCATTGA	está	en	
Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
La	secuencia:TTACTGCATGTGCTGGCCGCCGTTGATGGGGATATTCGCGCCGGTCACGAAGCTGGCGTCGTCCGAGCACAGGAACAGCACGAGCGCGGCAACTTCATT
CGGGCTGCCGAGACGGCCCATCGGGATCTGCGGGATGATCTTCGTATCGAGAATCTCCTGCGCAATGGCGGTCACCATCTTCGTTGCAAGATAGCCCGGCGAAATCGTG
TTCACCGTCACGCCCTTGCGGGCGACTTCCAGTGCGAGCGATTTCGTGAAGCCGTGCATGCCGGCCTTCGCCGCGGCATAGTTCGTCTGGCCCACGGCGCCCTTGGAGCC
GTTCACCGACGAAATGTTGATGATGCGGCCCCACGCGCGCTCGACCATCCCGTCGCACAGCGGCTTCGAAATATTGAAGATGGAGTCCAGGTTCGTGCGCAGGACCATG
TCCCAATTGACCTTGTCCATCTTCTTGAATGTCACGTCGCGCGTGATGCCCGCATTGTTGATCAGAATGTCGACGGGGCCGACTTCGTTCTTGATCTTCTGCGCGCCGC
GCTGGCACGAATCGTAGTCGGCAACGTCGATGGAATACGCGTGGAATTCGCGGCCCGCCTCCTTCATTCTCGCGAGCCAGTCCTTGGCTCCTGCGTTGTCCGGCGAGTG
CGTGACGACAACCGTATAGCCCGCGTCGTACAAACGGACGCTAATCGCCTCACCGAGACCGCCCATGCCACCTGTTACCAATGCAATACGCTTAGTCAT	está	en	Parab
urkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
Genes	de	expresión	de	phaC:	
	
La	secuencia:TCAGTCCGCCCGCACCTTGACATAGCGGCCCGGTGCCGGCTCGAACGGCTCGTGCTTGCGATTCCCAAGTCGCGCGCGAGCCTTGACCCGGCCGCCCGAG
TGACTCGCCAGCCAGCTGGCCCAATGATTCCACCAGCTCCCCGGCATTTCCTCCGCAGAGGCCAGCCAGCCTTGCGCATCGCTGTCGAGATCGCCTTCGGCCCAATAACT
GCGCTTGTTCTTCGCCGCCGGATTGATGACGCCGGCAATGTGACCGCTAGCCCCGAGGACGAAGTTCACGTCGCCGCCAAGCAGCTGCGTGCTGCGCCATGCCGATTGC
CACGGCACGATGTGATCGTCCTGCGTGGCCAGCACGTAGGCGGGCGCGTCGATGCGGCCGAGATCCACCGGCACGCCGCACATGCTCAGCTTGCCGGGCACGCGCAGAT
TGTTCTCGAGATACATATTGCGCAGGTACCACGTGTACATCGGTCCCGGCAGATTGGTGCTGTCGGCATTCCAGTAAAGAAGATCGAACGCCGACGGCGTCTTGCCTTT
CAGATAATTGTTGACGACATAAGGCCAGACAAGGTCGTTGGCGCGCAGCATCTGAAACGTAAAGCCAAGCTCGCGGCCCGAGTAGATGCCGCCGTGCCCGATCGTCAG
TTCCCGCTGCGAAACGGTTGGCTCGTTGATGAAAACACCGAGATCGCCGGGATCGGTAAAGTCGAGCATCGTCGTGAGCAGCGTCAGGCTCGCGACCGTGTCTTCGTTG
CGCGCACGCGTCACCGCCAGCGCCGACGAAAGGAGCGTGCCGCCCACACACCAGCCCACGGTGTTGACCTTGTCCGCGCCCGTAATCGCCAGCGTCACGTCGATCGCCTG
CATGACGCCGGATTCCAGATAGTCGTCCCAGGTCGTGCGTGCCAGATCGGCGTCGGGATTACGCCACGAAATCATGAATACAGTCTGCCCCTGCTCGACGGCAAAGCGC
ACAAACGAGTTCTCGGGCTGCAGATCGAGAATGTAGAACTTGTTGATGCAGGGCGGCACGATCAGCAATGGCCGCTTCGCGACCTGCGCGGTTAGCGGTGCGTACTGG
ATCAACTGAAAGAGATCGTTCTCGAATACGACTGAACCTTCCGATACGGCCACGTTGCGGCCCACTTCGAAAGCGGTTTCATCGGTGATGGAAATGGTCTTGCGAGCG
AAGTCCTCCTGCAGGTTGGCGATGCCATCCAAAAGACTTTCCCCGTTGGACTCCAGCGCCGTCCGCAGGGCTTCCGGGTTCGTGATTCCGTAGTTTGCCGGGCTGGCCG
CATCGATGAACTGGCGCGTGAAGAAGCGCAGCTTTTGCTTTTCCTTGTCATCGAGGGATACCGCCTCGACACACTGCTCGAGAAGGCGCGCGTTGATCAGGTAGTTCTG
CTTGAGAAAGCTGTACCAGGCATTGTTCGACCATTCGTCTGCCTGAAACCGGCGATCGTGCCGCTCAGGGCTGATCGCAGGCGGCGCTTCCATGCCGACGGAACGGGTT
AACGTGGCGGCCCAGAGCGTCAGCTTTTGTTGCAGGTATTGCGTGCTCGCGTCGAGTTGCGGGCTCGGAAGCGTGTCTGCAACCAATGCGACGCCGGAGAACATCTTCA
TGAAGTCCAGCATTGCGTTGGACCACGCCTGAACGGCGACTTCCGACACATTGGATTGAGTAGTCAT	está	en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_
1,	whole	genome	shotgun	sequence	
	
La	

secuencia:ATGCAACAGATGCTTGATGCGTGGACGCAGGCATGGCGCAGCGCCATGGATGCCGCGCAGCAATCGGGTATGCAGCACTGGGGCCAGGCGGCGGGGCAACC

CGGCGCATTCTGGCCTGGTATGGCCAACGGTGCCGCGAGCGCCGCGCCGAATCCCGTTCAGGCGGCGTTCAACGCCGCAATGAATCCCACCGCGATGCGTTCCGCTTTG
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GGCGCGCTCGAGGCGTTCAAGCTACCATCGGCCTCGATCGAGCCTACGCGTTTGCAGCATTTGCAGGCCGAGTACTCGCGCGATGCACTCGAACTGTTGCGCGAGGCGT

CTGCTGCTTCGCCCAAGGCCCCCGAACTCAAGGATCGTCGCTTCAACGCGGACGCGTGGAAGGCCACGCCGGCCTATGCGTTCACGGCGGCGTGGTATCTGCTCAATGC

GCGTTACCTGCATGAGATGGTCGACGCCATCGAAACCGATGCAAAAACGCGCGAGCGCATCCGCTTCGCGGTTCAGCAATGGACGGCGGCTGCGTCGCCCAGCAATTTT

CTCGCGCTCAACCCCGAGGCGCAGCACGCGCTGCTCGAAAGTCACGGCGAGAGCCTGCGCCAGGGCGTGATGAATCTGCTCGGCGACATGTCGCGCGGCAAGATTTCGC

AAACCGACGAATCGCGCTTCGTGGTGGGCCGCAATCTCGCTAACACCGAAGGCTCGGTGGTGTTCGAGAACGAGCTGTTCCAGCTCATCCAGTACAAGCCGCGCACGGC

GACCGTGCACGAGCGGCCGCTGCTGCTCGTGCCGCCGTGCATCAACAAGTACTACATTCTCGATCTGCAACCCGAGAATTCGCTGGTCGCATACGCGCTGGAGCAGGGC

CAGCAGGTGTTCCTCGTCTCCTGGCACAACGGCGACGCGTCGATTGCCCATAAAGGCTGGGACGACTACATCGAAGAGGGCGTGCTTACTGCGATCGAGACGACGCGCA

GCATCAGCGGGCGCGAGCAGATCAACACGCTCGGCTTCTGCGTGGGCGGCACGCTGCTCGCCACGGCGCTGGCCGTCGCGGCTGCGCGCGGCGAGCATCCCGCAGCGTC

GATGACGCTGCTCACGACGATGCTCGACTTCTCCGATACGGGCGTGCTCGACGTGTTCATCGACGAGGCGCACGTGCAGATGCGCGAGCAGACCATTGGCGGCAAGAAC

GGCGGCACGCCGGGGCTGATGCGCGGCGTCGAGTTCGCGAACACGTTCTCGTTCCTGCGCCCGAACGATCTGGTCTGGAACTACGTCGTCGACAATTACCTGAAGGGCC

GCACGCCTGCCGCGTTCGATCTGCTGTACTGGAACAGCGACTCGACGAGCTTGCCGGGTCCCATGTATGCGTGGTATTTGCGCAATACGTATCTCGAGAACAAGTTGCG

CGAGCCTGGCGCGCTCACCGTGTGCGGCGAGGAAGTGGATCTTTCGCGCATTGATGTGCCGACCTTCATCTATGGCTCGCGCGAAGATCATATCGTGCCGTGGCGCAGC

GCCTATGCTTCGGTGCCGCTGCTTTCGGGGCCGCTCAAGTTCGTGCTGGGCGCGTCAGGGCATATCGCCGGCGTGATCAATCCGGCTTCGAAAAACAAGCGCAGCTACT

GGAGCGTCGAAACCGATGCGAAGCACTTGCCAGGCGTTGCAGACGAGTGGTTCGCCGATGCCGAGGAAAAGCCCGGCAGCTGGTGGCCGACCTGGATCGAATGGCTCG

ACCAGTTCGGCGGCAAGAAGGTGAAGCCGCGTGCGCAGCCGGGCTCGGCGGAGTTTCCCGAGATCGAGCCCGCGCCTGGGCGCTACGTGCAGCAGCGCGACTGA	 está	

en	Paraburkholderia	sacchari	strain	LMG	19450	ctg_1,	whole	genome	shotgun	sequenceMientras	que	en	B.	plantarii	no	se	encontraron	ninguno	de	los	

genes	encargados	de	expresar	Tiolasa	ni		phaA,	phaB	y	phaC.	

Genes de expresión de Tiolasa:  

La	secuencia:ATGACGGAAGCATTCATTTGCGACGCGATACGCACGCCGATCGGCCGCTACGCGGGCGCCCTTGCGCAGGTTCGCGCCGACGACCTCGGCGCGGTGCCGC
TCAAGGCGCTCATGGAGCGCAACAAAGAGGTGGACTGGGCGGTAATCGACGACGTGATTTACGGCTGCGCGAACCAGGCGGGCGAAGATAATCGTAACGTCGCGCGCA
TGTCGTCGCTGCTGGCGGGCCTGCCGCAGGCAGTGCCGGGTTCGACGGTGAACCGGCTGTGCGGCTCGGGTATGGATGCCATCGGCATTGCCGCACGCGCGCTCAAGTC
CGGCGAGACGGGGCTGATGATCGCGGGCGGCGTGGAGAGCATGAGCCGCGCGCCGTTCGTGATGGGCAAGGCGGCAAGCGCCTTCGCCCGCGACGCCGCCATCTACGAC
ACGACCATCGGCTGGCGCTTCGTCAATAAGCTGATGAAGCAGCAGTACGGGGTGGACTCGATGCCCGAGACCGCCGAGAACGTTGCCGTCGATTACGGCGTGAGCCGC
GCCGATCAGGACGCGTTCGCGCTGCGCAGCCAGCAGAAGGCCGCGCGTGCGCAGGCAGACGGTACGCTCGCACAGGAAATCGTTGCGGTGACAATCGCGCAGAAGAAG
GGCGATCCGCTCGTGGTGTCGCGCGACGAGCATCCGCGCGAGACGAGTCTCGAAACGCTGGCGAAGCTCAAGGGCGTCGTGAGCGCGGATGGCTCGGTCACCGCGGGCA
ATGCGTCGGGCGTGAACGACGGCGCGTGCGCGCTGCTGCTCGCAAACGAGGCCAATGCGAAGCGCTTCGGTCTGACGCCGCGTGCGCGAGTGCTCGGCATCGCGACCGC
GGGCGTTGCACCGCGCGTGATGGGCATCGGTCCGGCGCCCGCCACGCAGAAGCTGCTCGCGAATCTGAACATGACCATCGACCAGTTCGACGTGATCGAGCTCAACGAA
GCGTTCGCTTCGCAAGGGCTGGCCGTGCTGCGCATGCTCGGCGTGGCCGATGACGATCCCCGCGTCAACCCGAACGGCGGCGCCATCGCGCTGGGTCATCCGCTGGGCA
TGAGCGGCGCGCGTCTCGTGACCACGGCGATGTACCAGTTGCATCGCACGCAGGGGCGCTATGCGCTGTGCACGATGTGCATCGGCGTAGGCCAGGGCATTGCCATCGC
CATCGAGCGTGTTTGA,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
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La	secuencia:ATGAGTCTGAACGGAGCAGCCTATATCGTCGGCGCCTACGAGCACCCGACACGCAAGGCCGACGACCTTTCCGTGCTGCGCCTGCACGCCGACGTGGCG
AAGGGGGCGCTCGAGGACGCGGGCCTGACGAAGGACGACATCGACGGCTACTTCTGCGCAGGTGACGCGCCGGGTCTCGGTACCACGACGGTCGCCGAATATCTGGGCC
TCGAGCTGCGCCATGTCGATTCGACCGAGTGCGGCGGTTCCGCGCCGATCCTGCACGTCGCGCACGCCGCTGAAGCGATCAAGGCCGGCCGCTGCAACGTGGCGCTGAT
CACGCTCGCGGGCCGTCCGCGTGCCGCGGGCGCCGCGCTGTCGCTGAAGGCGCCGGACCCCGACGCGCCCGAAGTGCAGTTCGAGCTGCCGTTCGGCCCGGCCACGCAGA
ACCTGTACGGCATGGTCGCGAAGCGTCACATGTACGAATTCGGCACCACGAGCGAGCAGCTCGCGTGGATCAAGGTGGCGGCCTCGCATCACGCGCAGCACAACCCGAA
CGCGATGCTGCGCAATGTCGTGACGGTCGAAGACGTCGTCAATTCTCCGCTGGTGGCCGATCCGCTGCACCGCCTCGACTGCTGCGTGATGAGCGACGGCGGCGGCGCG
CTGATCGTTGCGCGCCCGGAAATCGCGAAGCAGCTCAAGCGCCCGCTCGTCAAGGTGCGCGGCACGGGCGAGGCACCGAAGCATGCGGCCGGCGGCAACATCGACCTCA
CCTGGTCGGCGGCGAAATGGTCGGGGGCGGCGGCGTTCGCCGAGGCTGGCCTCACGCCGCAGGACATCAGGTACGCGTCGTTGTACGACAGCTTCACGATCACGGTGCT
GATGCAGCTCGAAGACCTCGGCTTCTGCAGGAAGGGCGAGGGTGGCAGGTTCGTGATGGACGGCAACCTGATCTCGGGCGTCGGCAAGCTGCCGTTCAATACCGATGG
CGGCGGATTGTGCAACAACCACCCGGCCAACCGCGGCGGCGTCACCAAGGTGATCGAGGCCGTGCGCCAGCTGCGCGGCGAGGCGCATCCCGCCGTGCAGGTCAAGAAC
TGCGATATCGCGCTCGCGAACGGTATCGGCGGCGCGCTGGCGTCGCGTCACACCGCGGGCACGCTGATCCTGGAACGGGAGTAA,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	
strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
La	secuencia:ATGGAATCTGATTTCGGCGGCGCTGCCGTGGTTTGCGGCGTCGAGGTGCCATATCGACGCCAGGCGCCAGAGCACACGACCGGCGATTTGCTGGCCCAG
GCGTTCGCGCTGGCGCTCGAGCAATCGGGGTTCGAGGCGCGCGAGGTGGACGGCCTTGGCGTGGCGTCTTTCACGCTCGCCCCCGATCATGCGATCGACATGGCCTGGC
GGCTGGGCATCAGCCCGCGCTGGTGCATGGACGATTGCCACGGCGGCGCGAGCGCGATCAACCTGCTGCAGCACGCGATCCGCGCGGTGCAGCACGGCGACGCCTCAGT
GATCGTGCTGCTTTCCGGCGACCGCTTCGAGGCCGCCGATTTCCGGCAACTGGTCGAGCACTACAACCTCACGACGCGCACCTATCTGCGGCCGCTCGAAAACGGCGGG
CCGAACAGCCTGTTCGCGATGCTCACGCAGCGCCACTCGCGCCGCTACGGGCTGGACGCGCGCGATTACGGCGCATTGTGCGTGGCGCAGCGCGAGTGGGCCGCACTCA
ATCCGGGCGCGGTGTACCGCGCGCCGCTCACGCTCGACGAGTACCTCGCGGCGCCGCGCGTGGCCGACCCGCTCGGGCGCTTCGATTGCGTGCCCGTGGTGTGCGGGGCG
AACGCCGTCGTGGTGGCGCGCGCGGATCTCGTGAAAGCGCAGGCCGAACACGCGCATGCGCCGCTTCATGTGCGCGCCTTGCAGTGCCGCTACAACCCCGATCATCAGA
CGGGCGACGGCCTGGAGACGGGCCTCGCCGCGCTCGCCGGCGCGCTCTGGGCGCAGGCCGGCGCCGCGCCGGCCGACATCGACGTGATTTCGGTCTACGACGACTACCC
GGTGATGACGCTGATCCAGCTCGCCGATCTCGGCTACGCGCCCGGCGGCGACCTGCGCGCGCTGATCGCGCGCATCGCGTCGCGCGAGCTGGTGGTGAACACCTCGGGC
GGGCAGTTATCGGCGGGGCAGGCGGGCGCGGCGGGCGGCATGCACGGGCTTGTCGAAGCGATCCGGCAGCTTCAGGGCCTGGCTGGCGCGCGTCAGGTGCATGAGGCGC
GGCTCGCGCTCGTGAGCGGCTACGGCATGGTGCAGTATCGCTACGGCATGTGTGCGAATGCCGTCGTGCTCGAAAGGAGGTCGGCATGA,	NO	está	en	Burkholderia	p
lantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
La	secuencia:TCATACTTTTTCGAGCGCGAGCGCGATACCCTGGCCGCCGCCGATGCAAAGCGTCACGACGCCACGACGCAAACCGTCGCGCTGCATCGACCATGCAAGC
CGCGTCGTCAGGATCGCGCCCGTCGCGCCGATCGGATGGCCATGTGCGATCGCGCCGCCTTCCACGTTCACGATATCGTCAGGAATGCCAAGCTGCTTGATCACCGCGA
GCGGTACCGCCGCGAAGGCTTCGTTGATCTCGAAGCGATCGACGTCGGCGAGCGACCAGCCCGCGCGGCGCAGCGCAAGCTGAACCGCTGGCACGGGGCCGAGGCCGAA
CATGCCGGGCTCCACAGCCGCGACTCCCCACGCCACGAGCCGCACCATGGGTGCGAGCCCGTGCGCCTCGGCAAATCCGCGCTCGGCCACGAGCATCGCCGCAGCCGCGC
TGTTCAGCCCCGGCGCGTTGCCCGCTGTGATTGTGCCGTCAGGACGGAACGCGGGCTTGAGCTTCGCCAGCACTTCGAATGTCGTGTCCGGACGCGGCGCTTCGTCGGT
TTCAAAACGTTCGACCCCTTTGCGCCCCTTCACCTCCACGGCGACGATCTCGTCCTTGAAGCGTCCGGCCGCCTGCGCCGCTGCGAAGCGCTGCTGCGAACGCGCGGCCC
AGCGGTCCTGTTCCTCGCGCGTGAGTTCGGCGTGCGTGACGAGATCTTCGGTATGCCAGCCCGAATGCTCGCCCGAGAACGCATCGACGAGTCCGTCGCGCAGCATGCT
GTCCTGCACCTGGGCGTTGCCCATTCGATAGCCCCAGCGCGCATCGTCGAGTAAAAACGGCGCGCGGTCCATGTTTTCCATGCCGCCCGCCACCGCGACGTCGGCGAGA
CCGAGCAGGATTTCCTGTGCGGCGCTCGCAACGGCCTGCGCACCCGAGCCGCATACGCGGTTCACCGTGAGCGCGGGCACCGAGACGGGCACGCCGCCGCCGAGTTCCG
CCTGGCGCGCGGGATTCATCTTGTTGCCGGCCTGGATCACGTTGCCGAGTACGACCGACCCGAGCAAAGCGGGATCGAGCTTTGCGCGCGCGAGCGTCTCGCGCACCGC
AATCGCACCAAGCTCCGTGGCCGGCACACCCTTTAGCGCGCCATTGAAGGCGCCGATTGCCGTGCGCACCGGTTGGCATAGAACAATCTCGCGTGCTGAATTGAAGCTG
CTCAT,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
La	secuencia:TCAGATGCGCTCGATCGCCAGCGCAATACCCTGGCCGACACCGATGCACATCGTGCAAAGCGCGTAGCGCCCCTGGGTGCGCTCCAGTTGATGCAGCGCG
GTCGTGACGAGCCGCGCGCCCGAAGCGCCGAGCGGATGCCCCAGCGCAATCGCACCGCCGTTCGGGTTCACGCGTGGATCGTCGTCGGCGACGCCGAGCGCGCGCAGCA
CGGCGAGGCCTTGCGATGCGAATGCTTCGTTGAGTTCGATCACATCGAATTGGTCGAGCGTCATATCCAGTTGCTTGAGCAACTTTTGCGTGGCGGGCGCGGGGCCGA
AGCCCATGATGCGCGGCGCGACGCCGGCCGTCGCCATGCCGAGCACGCGCGCGCGGCGGCGCAGGCCATACTGGCTTGCGGCTGCTTCATTCGCGATCAGCAGGGCGCA
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TGCACCGTCGTTGACGCCCGAGGCGTTGCCGGCCGTGACCGTGCCGTCGGGTTTCACCACGCCCTTGAGCTTGCCGAGCGCTTCGAGCGACGTTTCGCGCGGATGCTCG
TCGAGCGTCACGCGCACCGGGTCGCCTTTCTTCTGCGCGATCTCGACCGCGACGATTTCCTGCGCCAGCGTGCCGTCCTTCTGCGCGCGTGCGGCGTTCTGCTGGCTGCG
CAGCGCGAAAGCGTCCTGATCGGCGCGGCTGATGTTGAACTCGGCTGCGACGTTTTCGGCCGTTTCGGGCATCGAATCGATGCCGTATTGCTGCTTCATCAGCTTGTTC
ACGAAACGCCAGCCGATGGTGGTGTCGTAAATGGCGGCGTCTCGCGAGAAGGCCGATGCGGCCTTGCCCATCACGAACGGCGCGCGCGTCATGCTTTCCACACCACCCG
CGATCATCAGCCGCGCTTCGCCGGCCTTGATGGCGCGTGCCGCGCTGCCTACTGCGTCGAGTCCCGAGCCGCACAGGCGGTTGAGTGTGCCGCCGGGCACGTCCGTGGG
CAGGCCTGCGAGCAGCGCGGCCATGCGAGCGACATTGCGGTTGTCTTCGCCGGCCTGGTTGGCGCAGCCGTAAAGCACGTCGTCGATGGCGCTCCAATCCACGCCGGGA
TTGCGCTCGACTAGCGCACGAATGGGCACGGCGGCGAGGTCGTCGGCGCGCACGTCTTTCAGGGCGCCGCCGTAGCGGCCAAACGGAGTGCGAATCGCATCGCAGATAT
AGGCTTCGGTCAT,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
 

Genes de expresión de phaA: 

La	secuencia:ATGGATCCGGTGGTGATCGTGGCAGCGGCGCGCACGCCGATGGCGGGCTTTCAGGGCGACTTCGCCGCATTGACCGCGCCGCAACTGGGCGCGGCGGCG
ATCGCGGCCGCGCTCGAACGCTCGGGCCTGAAGCCCGAGCAGATCGACGAGGTGGTGATGGGCTGCGTGCTGCCCGCGGGCCAGGGCCAGGCGCCCGCGCGCCAGGCGG
CGCTTGGTGCGGGCCTGCCGCTCGCGGCCGGCGCGACCACGGTGAACAAGATGTGCGGCTCGGGCATGCGCGCGGCGATGTTCGCGCATGACATGCTGCTGGCGGGTTC
GGCGGAGGTGATCGTCGCGGGCGGTATGGAGAGCATGTCGAACGCGCCGTATCTGCTGCCCAAGGCGCGCGCGGGCATGCGCATGGGGCATGGCCAGGTGCTCGACCAC
ATGTTCCTCGACGGACTCGAAGACGCCTACGACAAGGGCCGCCTCATGGGCACCTTCGCGGAGGAGTGCGCGGGCGAATTCGCCTTCTCGCGCGAGAGCCAGGACGCCT
TTGCAATCGAGTCGCTCAAGCGCGCGAAGCGCGCCAACGAGGACGGCTCGTTCGCCTGGGAGATCGCGCCGGTCAAGGTGGCCACGCGTGCGGGCGAGGCCACGATCGA
GCGCGACGAGCAGCCGTTCAAGGCCAACCTCGACAAGATCCCGACGCTCAAGCCCGCCTTCAGCAAGACCGGCACGGTGACGGCGGCGAATTCCTCGTCGATCTCGGAC
GGCGCGGCGGCGCTCGTGATGATGCGCGAGTCCACGGCGAAGCGCCTCGGCGCCCAGCCGCTCGCGCGCGTGACGGGCCATTCGACGTTCGCGCAGCAGCCCGCGAAGT
TCACGACCGCGCCGGTGGGGGCAATCGCGAAGCTCTTTGAGAAGACCGGCTGGAAGGCGGCCGACGTCGATCTCTACGAGATCAACGAGGCGTTCGCCGTGGTCACCAT
GGCCGCGATGAAGGAGCACGATCTGCCGCACGAGAAGGTCAACGTGAACGGTGGCGCTTGCGCGCTGGGCCATCCGATCGGCGCATCGGGCGCGCGCATTCTCGTCACC
TTGATCGGCGCGCTGCGCGCACGCGGTCTGAAGCGCGGCGTGGCGACCCTGTGCATAGGCGGTGGCGAGGCGACCGCAATGGGCGTCGAACTCATGTAG,	NO	está	en	B
urkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
	
La	secuencia:ATGACTGACATTGTGATCGTTTCGGCCGCGCGCACCGCGGTGGGCAAATTCGGCGGTTCGCTGGCAAAGATTGCCGCGCCCGATCTGGGCGCGCTGGTC
ATCAAGGCAGCGCTGGAGCGCGCGGGCGTGAAGCCCGAGCAGGTAAGCGACGTGATCATGGGTCAGGTGCTGACCGCGGGTTCGGGCCAGAACGTTGCGCGCCAGGCG
TCGATCAAGGCCGGGCTGCCTGCAGCGGTGCCCGCCATGACGATCAACAAGGTGTGCGGCTCGGGCCTGAAGGCCGTGATGCTCGCGGCCAACGCGATTATCGCGGGCG
ACTCGGAGATCGTCGTGGCCGGCGGCCAGGAGAACATGAGCGCGGCGCCGCACGTGCTGCCGGGCTCGCGCGACGGCTTCCGCATGGGCGACACGAAGCTCGTCGACAC
CATGATCGTCGATGGTCTGTGGGACGTTTATAACCAGTACCACATGGGCGTGACCGCGGAAAACGTGGCGAAGGAATACGGCATCACGCGCGAAGAGCAGGACGCGTT
CGCGGCGCTCTCGCAGAACAAGGCGGAAGCCGCGCAGAAGGCGGGCCGCTTCGACGCGGAAATCGTGCCGGTGGAAATCCCGCAGCGCAAGGGCGACCCGCTGGTGTTC
AAGACCGACGAATTCGTGCGCCATGGCGTGACGGCGGAATCGCTCGCGGGCCTGAAGCCGGCGTTCTCGAAGGAAGGCACGGTGACGGCGGCGAACGCATCGGGTCTG
AACGACGGCGCGGCGGCGGTGCTGGTGATGTCGGCGAAGAAGGCCGAGGCGCTGGGCCTCACGCCGCTTGCGCGCATCAAGGCGTACGCGGCCGGCGGCGTGGATCCGA
AGGTGATGGGCATGGGCCCGGTGCCGGCATCGAAGCGCTGCCTGGAGCGTGCGGGCTGGTCGGCGGGCGACCTCGATCTCATGGAGATCAACGAGGCGTTCGCGGCGCA
GGCGCTCGCGGTGAACAAGCAGATGGGCTGGGACACGTCGAAGATCAACGTGAACGGCGGGGCGATTGCGATCGGTCACCCGATTGGCGCATCGGGCTGCCGGATTCT
GGTGACGCTGCTGCACGAGATGCAGCGCCGCGACGCAAAGCGCGGTCTGGCCTCGCTGTGCATCGGCGGCGGCATGGGCGTGGCGCTTGCGCTCGAGCGCGCTTGA,	NO	
está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
	
La	secuencia:TCACCCAAGGCGTTCGATAATGGTTACATTGGCTTGGCCGCCGCCTTCGCACATCGTCTGCATGCCGTAGCGCCCGCCGGTCCGCTCGAGTTCGTGGAGC
AACGTCGTCATCAGCTTCGCGCCAGTCGCGCCCAACGGATGACCAAGTGCGATGGCACCACCGTTGACATTCGTCTTTTCATGGGGGAAGCCGGTCTCTTTCAACCAAG
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CCTGAACGACTGACGCAAAAGCTTCATTGATCTCCACGAGGTCAATGTCCTGCAGGCTAAGCCCCGCCTTCTTGAGCGCAGCCGCTGTCGCGGGAATCGGCGCAGTAAG
ATGCCAAATCGGGTCATCCGCGAGGACACTCATGTGCCTGATTCGCGCGCGGGGCTTGAGGTCATAGCGCTTGAGCGCCGCCTCTGACACGATCAACACTGCCGACGCT
GCATCGCACGTTTGGCTCGATACTGCAGCAGTGATCTTGCTAAATTCTGGCGCCACCGGCTGAAGCGTCGCCATTTTTTCAAGCGTGGTCTGGCGTGGCGTCTCATCCT
TCGAAAGGCCGGCGATAGGAGAGATCTCGCGATCAAAGCGTCCTTCGTCAATCGCTTGCAGCGCGCGCCGATGACTTTCGAGCGCGAACGCCTCCATGTCAGAGCGAGA
CAACTCCCACTTGTCGGCAATGATCTGAGCGGCGTAGAACTGATTCACCGGTTGATCGCCAAAACGTGCTTTCCAACCCTGACTGCCCGAGAACGGATCAGTGAAGCCA
AGCGGCTGTGCTGCCGTCATCGCATAGGCGATCGGGACAAGGCTCATGTTCTGCACGCCGCCAACGGCGACGACGTCCTGCGTCCCGCTCATCACAGCCTGGGCTGCGA
AATGTAGCGCCTGCTGCGACGACCCACACGCGCGATCAATCACCGTACCGGGCACATGGACCGGCAAGCCCGCAGCAAGCCACGACGATCGACTGATAACCCCGGCGTT
TGGCCCGACAGCATCGACGCAACCAAACACTACGTCGTCGTAGTCTTCGGCCGGAATCGAATTCCGCTCAACCAGGGTCTTCAGAACATGTGCACCCAGGTCGGCAGGG
TGAACTTGCGACAGGCTACCGCCGCGTTTTCCCGTCGGGGTGCGCAATGCGTCTACGATATACGCTTCCGGCAT,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	4
3733	chromosome	1,	complete	sequence	
	
La	secuencia:TCAAGCGCGCTCGAGCGCAAGCGCCACGCCCATGCCGCCGCCGATGCACAGCGAGGCCAGACCGCGCTTTGCGTCGCGGCGCTGCATCTCGTGCAGCAGC
GTCACCAGAATCCGGCAGCCCGATGCGCCAATCGGGTGACCGATCGCAATCGCCCCGCCGTTCACGTTGATCTTCGACGTGTCCCAGCCCATC,	NO	está	en	Burkholde
ria	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
La	secuencia:TTGACTGACATTGTGATCGTTTCGGCCGCGCGCACCGCGGTGGGCAAATTCGGCGGTTCGCTGGCAAAGATTGCCGCGCCCGATCTGGGCGCGCTGGTC
ATCAAGGCAGCGCTGGAGCGCGCGGGCGTGAAGCCCGAGCAGGTAAGCGACGTGATCATGGGTCAGGTGCTGACCGCGGGTTCGGGCCAGAACGTTGCGCG,	NO	está	e
n	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
 

Genes de expresión de phaB: 

La	secuencia:ATGCGTAGCGAACGCGTTGCTTTTGTGAGCGGCGGGATGGGCGGTCTGGGCGAGGCGATCAGCCGGAGGCTGCACGATGCGGGCCTGACGGTCGCGGTT
TCGCATTCGGAGCACAACGATCACGTGATCCATTGGCTCGATCGCGAGCGCGCAGCGGGCCGCACGTTCCACGCCTTCGGGATCGACGTGGCGAGCTACGATTCGTGCG
CCGAGTGCGCGCAGCGGGTCCTGTCGCAACTGGGCACGGTCGACGTCCTGATCAACAACGCCGGCATCACGCGCGACGCTAGCTTCTTGAAGCTCACCAAGCGCGCATG
GGATGAGGTGATGCACACGAATCTCGACAGCGTCTTCAATCTCACCCGGCAATTCCTTCCCGGCATGGTGGAGCGGCGCTTTGGCCGCGTCGTGAACATCAGCTCGGTG
AACGGTTCGCGCGGCGCGTTTGGTCAGACCAATTACGCGGCGTCCAAGGCCGGCATCCACGGCTTCACGATGTCGCTGGCGCTCGAAGTCGCGAGGCACGGCGTCACGG
TGAACACCGTCTCGCCCGGCTATCTCGCGACCGCGATGGTGGAGGCCGTGCCGCAGGACATCATGGAAAACCGCATCCTGCCGCAGATTCCGGTGGGCCGGCTTGGGCG
TCCGGAAGAGGTGGCGTCGCTGATCGCCTGGCTTTGCTCCGACGATGGCGCATTCGCCACGGGCGCCAACTTCGCCGTCAACGGCGGCATGCACATGCATTGA,	NO	está	
en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
	
La	secuencia:TTACTGCATGTGCTGGCCGCCGTTGATGGGGATATTCGCGCCGGTCACGAAGCTGGCGTCGTCCGAGCACAGGAACAGCACGAGCGCGGCAACTTCATT
CGGGCTGCCGAGACGGCCCATCGGGATCTGCGGGATGATCTTCGTATCGAGAATCTCCTGCGCAATGGCGGTCACCATCTTCGTTGCAAGATAGCCCGGCGAAATCGTG
TTCACCGTCACGCCCTTGCGGGCGACTTCCAGTGCGAGCGATTTCGTGAAGCCGTGCATGCCGGCCTTCGCCGCGGCATAGTTCGTCTGGCCCACGGCGCCCTTGGAGCC
GTTCACCGACGAAATGTTGATGATGCGGCCCCACGCGCGCTCGACCATCCCGTCGCACAGCGGCTTCGAAATATTGAAGATGGAGTCCAGGTTCGTGCGCAGGACCATG
TCCCAATTGACCTTGTCCATCTTCTTGAATGTCACGTCGCGCGTGATGCCCGCATTGTTGATCAGAATGTCGACGGGGCCGACTTCGTTCTTGATCTTCTGCGCGCCGC
GCTGGCACGAATCGTAGTCGGCAACGTCGATGGAATACGCGTGGAATTCGCGGCCCGCCTCCTTCATTCTCGCGAGCCAGTCCTTGGCTCCTGCGTTGTCCGGCGAGTG
CGTGACGACAACCGTATAGCCCGCGTCGTACAAACGGACGCTAATCGCCTCACCGAGACCGCCCATGCCACCTGTTACCAATGCAATACGCTTAGTCAT,	NO	está	en	B
urkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence	
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Genes de expresión de phaC: 

La	secuencia:TCAGTCCGCCCGCACCTTGACATAGCGGCCCGGTGCCGGCTCGAACGGCTCGTGCTTGCGATTCCCAAGTCGCGCGCGAGCCTTGACCCGGCCGCCCGAG
TGACTCGCCAGCCAGCTGGCCCAATGATTCCACCAGCTCCCCGGCATTTCCTCCGCAGAGGCCAGCCAGCCTTGCGCATCGCTGTCGAGATCGCCTTCGGCCCAATAACT
GCGCTTGTTCTTCGCCGCCGGATTGATGACGCCGGCAATGTGACCGCTAGCCCCGAGGACGAAGTTCACGTCGCCGCCAAGCAGCTGCGTGCTGCGCCATGCCGATTGC
CACGGCACGATGTGATCGTCCTGCGTGGCCAGCACGTAGGCGGGCGCGTCGATGCGGCCGAGATCCACCGGCACGCCGCACATGCTCAGCTTGCCGGGCACGCGCAGAT
TGTTCTCGAGATACATATTGCGCAGGTACCACGTGTACATCGGTCCCGGCAGATTGGTGCTGTCGGCATTCCAGTAAAGAAGATCGAACGCCGACGGCGTCTTGCCTTT
CAGATAATTGTTGACGACATAAGGCCAGACAAGGTCGTTGGCGCGCAGCATCTGAAACGTAAAGCCAAGCTCGCGGCCCGAGTAGATGCCGCCGTGCCCGATCGTCAG
TTCCCGCTGCGAAACGGTTGGCTCGTTGATGAAAACACCGAGATCGCCGGGATCGGTAAAGTCGAGCATCGTCGTGAGCAGCGTCAGGCTCGCGACCGTGTCTTCGTTG
CGCGCACGCGTCACCGCCAGCGCCGACGAAAGGAGCGTGCCGCCCACACACCAGCCCACGGTGTTGACCTTGTCCGCGCCCGTAATCGCCAGCGTCACGTCGATCGCCTG
CATGACGCCGGATTCCAGATAGTCGTCCCAGGTCGTGCGTGCCAGATCGGCGTCGGGATTACGCCACGAAATCATGAATACAGTCTGCCCCTGCTCGACGGCAAAGCGC
ACAAACGAGTTCTCGGGCTGCAGATCGAGAATGTAGAACTTGTTGATGCAGGGCGGCACGATCAGCAATGGCCGCTTCGCGACCTGCGCGGTTAGCGGTGCGTACTGG
ATCAACTGAAAGAGATCGTTCTCGAATACGACTGAACCTTCCGATACGGCCACGTTGCGGCCCACTTCGAAAGCGGTTTCATCGGTGATGGAAATGGTCTTGCGAGCG
AAGTCCTCCTGCAGGTTGGCGATGCCATCCAAAAGACTTTCCCCGTTGGACTCCAGCGCCGTCCGCAGGGCTTCCGGGTTCGTGATTCCGTAGTTTGCCGGGCTGGCCG
CATCGATGAACTGGCGCGTGAAGAAGCGCAGCTTTTGCTTTTCCTTGTCATCGAGGGATACCGCCTCGACACACTGCTCGAGAAGGCGCGCGTTGATCAGGTAGTTCTG
CTTGAGAAAGCTGTACCAGGCATTGTTCGACCATTCGTCTGCCTGAAACCGGCGATCGTGCCGCTCAGGGCTGATCGCAGGCGGCGCTTCCATGCCGACGGAACGGGTT
AACGTGGCGGCCCAGAGCGTCAGCTTTTGTTGCAGGTATTGCGTGCTCGCGTCGAGTTGCGGGCTCGGAAGCGTGTCTGCAACCAATGCGACGCCGGAGAACATCTTCA
TGAAGTCCAGCATTGCGTTGGACCACGCCTGAACGGCGACTTCCGACACATTGGATTGAGTAGTCAT,	NO	está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chr
omosome	1,	complete	sequence	
	
La	secuencia:ATGCAACAGATGCTTGATGCGTGGACGCAGGCATGGCGCAGCGCCATGGATGCCGCGCAGCAATCGGGTATGCAGCACTGGGGCCAGGCGGCGGGGCAA
CCCGGCGCATTCTGGCCTGGTATGGCCAACGGTGCCGCGAGCGCCGCGCCGAATCCCGTTCAGGCGGCGTTCAACGCCGCAATGAATCCCACCGCGATGCGTTCCGCTT
TGGGCGCGCTCGAGGCGTTCAAGCTACCATCGGCCTCGATCGAGCCTACGCGTTTGCAGCATTTGCAGGCCGAGTACTCGCGCGATGCACTCGAACTGTTGCGCGAGGC
GTCTGCTGCTTCGCCCAAGGCCCCCGAACTCAAGGATCGTCGCTTCAACGCGGACGCGTGGAAGGCCACGCCGGCCTATGCGTTCACGGCGGCGTGGTATCTGCTCAAT
GCGCGTTACCTGCATGAGATGGTCGACGCCATCGAAACCGATGCAAAAACGCGCGAGCGCATCCGCTTCGCGGTTCAGCAATGGACGGCGGCTGCGTCGCCCAGCAATT
TTCTCGCGCTCAACCCCGAGGCGCAGCACGCGCTGCTCGAAAGTCACGGCGAGAGCCTGCGCCAGGGCGTGATGAATCTGCTCGGCGACATGTCGCGCGGCAAGATTTC
GCAAACCGACGAATCGCGCTTCGTGGTGGGCCGCAATCTCGCTAACACCGAAGGCTCGGTGGTGTTCGAGAACGAGCTGTTCCAGCTCATCCAGTACAAGCCGCGCACG
GCGACCGTGCACGAGCGGCCGCTGCTGCTCGTGCCGCCGTGCATCAACAAGTACTACATTCTCGATCTGCAACCCGAGAATTCGCTGGTCGCATACGCGCTGGAGCAGG
GCCAGCAGGTGTTCCTCGTCTCCTGGCACAACGGCGACGCGTCGATTGCCCATAAAGGCTGGGACGACTACATCGAAGAGGGCGTGCTTACTGCGATCGAGACGACGCG
CAGCATCAGCGGGCGCGAGCAGATCAACACGCTCGGCTTCTGCGTGGGCGGCACGCTGCTCGCCACGGCGCTGGCCGTCGCGGCTGCGCGCGGCGAGCATCCCGCAGCG
TCGATGACGCTGCTCACGACGATGCTCGACTTCTCCGATACGGGCGTGCTCGACGTGTTCATCGACGAGGCGCACGTGCAGATGCGCGAGCAGACCATTGGCGGCAAGA
ACGGCGGCACGCCGGGGCTGATGCGCGGCGTCGAGTTCGCGAACACGTTCTCGTTCCTGCGCCCGAACGATCTGGTCTGGAACTACGTCGTCGACAATTACCTGAAGGG
CCGCACGCCTGCCGCGTTCGATCTGCTGTACTGGAACAGCGACTCGACGAGCTTGCCGGGTCCCATGTATGCGTGGTATTTGCGCAATACGTATCTCGAGAACAAGTTG
CGCGAGCCTGGCGCGCTCACCGTGTGCGGCGAGGAAGTGGATCTTTCGCGCATTGATGTGCCGACCTTCATCTATGGCTCGCGCGAAGATCATATCGTGCCGTGGCGCA
GCGCCTATGCTTCGGTGCCGCTGCTTTCGGGGCCGCTCAAGTTCGTGCTGGGCGCGTCAGGGCATATCGCCGGCGTGATCAATCCGGCTTCGAAAAACAAGCGCAGCTA
CTGGAGCGTCGAAACCGATGCGAAGCACTTGCCAGGCGTTGCAGACGAGTGGTTCGCCGATGCCGAGGAAAAGCCCGGCAGCTGGTGGCCGACCTGGATCGAATGGCT
CGACCAGTTCGGCGGCAAGAAGGTGAAGCCGCGTGCGCAGCCGGGCTCGGCGGAGTTTCCCGAGATCGAGCCCGCGCCTGGGCGCTACGTGCAGCAGCGCGACTGA,	NO	
está	en	Burkholderia	plantarii	strain	ATCC	43733	chromosome	1,	complete	sequence 
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7 Análisis de resultados 

 

Los resultados obtenidos nos indican que, a pesar de que la mayoría de las especies de los géneros 

Paraburkholderia y Burkholderia tienen PHA sintasas de clase I, no se logró identificar genes 

idénticos de las PHA sintasas existentes en P.sacchari  (Tabla 1,Tabla 2 y Tabla 3),  en el genoma 

de la bacteria B. plantarii, debido a que la mayoría de estos genes tienden a formar 

homopolímeros y copolímeros , generalmente atribuido a la versatilidad de las secuencias de 

nucleótidos del ADN (Alvarez-Santullano et al., 2020).  

Del mismo modo, y debido a la importancia que desempeñan las tiolasas en el metabolismo de 

los ácidos grasos (Singh et al., 2023), se analizaron 5 genes involucrados en la expresión de dicha 

enzima (¡Error! No se encuentra el origen de la referencia.), en el genoma de B.plantarii, 

obteniendose como resultado la no presencia de estos genes idénticos a los de P. sacchari. 

 

Por otro lado, P. sacchari está identificada como una de las cepas más importantes para la 

producción de PHA, junto con P. xenovorans LB400, B. cepacia ATCC 17759 y B. thailandensis E264 

(Alvarez-Santullano et al., 2020). Congruentemente, se logró identificar los genes precursoles de 

phaA, phaB, phaC y tiolasa (Tabla 1,Tabla 2,Tabla 3 y Tabla 4), que están involucrados en la 

producción de este bioplástico. 

 

8 Discusión 

Utilizar la herramienta informática Biopython para el análisis e identificación de las secuencias de 

ADN es de gran ayuda, ya que nos brinda una mayor accesibilidad hacia los diferentes módulos 

de Python (Sah et al., 2022).También nos permite analizar las secuencias genómicas mediante la 

localización de similitudes entre las mismas (Bergstrand et al., 2019).  

 

Derarrollar un script que identifica secuencias de genes idénticos puede ser útil en diversas 

aplicaciones y escenarios en biología y bioinformática, como por ejemplo:  la comparación de 

genomas para identificar regiones conservadas entre diferentes especies o cepas (Song et al., 

2023). Identificación de genes duplicados dentro de un mismo genoma, para entender eventos 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=15798047&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039070&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15798047&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=15881548&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8010128&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039184&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039184&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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evolutivos o relacionados con enfermedades genéticas (Zwaenepoel & Van de Peer, 2020). 

Identificación y análisis de familias de genes donde existan varias copias idénticas o similares 

(Frank et al., 2006). Comparación de  secuencias genéticas en poblaciones e identificación de 

variantes genéticas específicas (Prasanna & Niranjan, 2021). Método de validación de la calidad 

de ensamblajes genómicos identificando la presencia de secuencias de genes idénticos en 

diferentes conjuntos de datos (Christine et al., 2023). 

 

Por otro lado, se identificaron algunas limitaciones que tiene el desarrollo de un script para la 

ejecución de la comparación de genes idénticos, y estas son: la generación de resultados falsos 

positivos o negativos en la identificación de genes idénticos debido a la sensibilidad a errores de 

secuenciación o a problemas en la calidad de las secuencias (Robertson & Nash, 2018). La 

variabilidad genética puede generar ligeras variaciones en las secuencias de genes que no afectan 

su función, pero que pueden complicar la identificación de genes idénticos (Galloway-Peña & 

Hanson, 2020). La identificación de secuencias idénticas puede problematizarse si existen 

múltiples anotaciones para un mismo gen (Hunt et al., 2018).  La búsqueda de secuencias 

idénticas en grandes conjuntos de datos, puede ser computacionalmente intensiva y requerir 

recursos significativos (Marchet et al., 2021). Se debe considerar si la identidad genética tiene un 

significado funcional o si es simplemente el resultado de eventos evolutivos (Paine et al., 2019). 
 

9  Conclusiones y Recomendaciones 

 

Los desafíos asociados con la identificación de los genes responsables de la síntesis de PHA en los 

genomas bacterianos incluyen algunas consideraciones como: la necesidad de aislar nuevas 

cepas, considerar la diversidad existente de los genes precursores de PHA, la aparición de 

transferencia horizontal de genes y la existencia de genes homólogos, por tal razón, no se puede 

afirmar que los genes involucrados en la biosíntesis de PHA y tiolasa (¡Error! No se encuentra el 

origen de la referencia. y ¡Error! No se encuentra el origen de la referencia. ), no están presentes 

en el genoma de Burkholderia plantarii strain ATCC 4373, ya que pueden contener otros alelos de 

dichos genes.  

https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039199&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039225&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=12480660&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=16039250&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=5836858&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8189639&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8189639&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=6357199&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=10381517&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=7150248&pre=&suf=&sa=0&dbf=0
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 Biopython proporciona una herramienta valiosa para los bioinformáticos e investigadores en 

genómica comparativa, ya que les permite realizar análisis complejos y extraer información 

significativa de los datos biológicos  

 

Las herramientas bioinformáticas proporcionan métodos computacionales para abordar el 

desafío de comparar genomas bacterianos  

La accesibilidad, la funcionalidad y el soporte de Biopython para varios análisis genómicos hacen 

que sea ventajoso para la comparación del genoma. 

 

Se recomienda realizar un análisis con métodos de alineamiento global como el algoritmo BLAST, 

para identificar secuencias de genénes homólogosdentro del grupo de bacterias pertenecientes 

al género Burkholderia sensu lato (sl), que se han identificado con capacidad intrínseca para 

producir estos polímeros biodegradables, incluidas Paraburkholderia sacchari LMG 

19450 , Paraburkholderia xenovorans LB400  , Burkholderia cepacia ATCC 17759, Burkholderia 

thailandensis E264 , Trinickia caryophylli DSM 50341 y Trinickia caryophylli (Alvarez-Santullano 

et al., 2021). 

Para futuros trabajos, se recomienda utilizar Biopython en la comparación de las rutas 

bioquímicas codificadas entre los organismos, ya que permite identificar las diferencias en la 

presencia/ausencia de estas (Shajii et al., 2020). 
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11 Anexos 

1. Enlace para ejecutar Jupyternotebook con el script de Python: 

https://colab.research.google.com/drive/1H6WfzgfKQh1jOnYUbeLqb3cwPWwJgsry?usp=shar

ing 
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