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REPORTE PAP

Presentacion Institucional de los Proyectos de Aplicacion Profesional

Los Proyectos de Aplicacion Profesional (PAP) son experiencias socio-profesionales de los alumnos
que desde el curriculo de su formacion universitaria- enfrentan retos, resuelven problemas o innovan
una necesidad sociotécnica del entorno, en vinculacion (colaboracion) (co-participacién) con grupos,

instituciones, organizaciones o comunidades, en escenarios reales donde comparten saberes.

EIPAP, como espacio curricular de formacion vinculada, ha logrado integrar el Servicio Social (acorde
con las Orientaciones Fundamentales del ITESO), los requisitos de dar cuenta de los saberes y del
saber aplicar los mismos al culminar la formacion profesional (Opcién Terminal), mediante la
realizacion de proyectos profesionales de cara a las necesidades y retos del entorno (Aplicacion

Profesional).

El PAP es un proceso acotado en el tiempo en que los estudiantes, los beneficiarios externosy los
profesores se asocian colaborativamente y enred, en un proyecto, e incursionan en un mundo social,
como actores que enfrentan verdaderos problemas y desafios traducibles en demandas pertinentes
y socialmente relevantes. Frente a éstas transfieren experiencia de sus saberes profesionales y

demuestran que saben hacer, innovar, co-crear o transformar en distintos campos sociales.

El PAP trata de sembrar en los estudiantes una disposicion permanente de encargarse de la realidad
con una actitud comprometida y ética frente a las disimetrias sociales. En otras palabras, se trata

del reto de “saber y aprender a transformar”.



El Reporte PAP consta de tres componentes:

El primer componente refiere al ciclo participativo del PAP, en donde se documentan las diferentes
fases del proyecto y las actividades que tuvieron lugar durante el desarrollo de este y la valoracion

de las incidencias en el entorno.

El segundo componente presenta los productos elaborados de acuerdo con su tipologia.

El tercer componente es la reflexion critica y ética de la experiencia, el reconocimiento de las
competencias y los aprendizajes profesionales que el estudiante desarrolld en el transcurso de su

labor.



Resumen

El virus del papiloma humano (VPH) se ha encontrado alrededor de todo el mundo,
existen muchos tipos. El tipo 18 pertenece a un grupo de VPH que presenta un riesgo
alto de causar cdncer cervicouterino. A pesarde serun tipo muy comun en muchos otros
paises, en el occidente de México su frecuencia es baja (2.6% de la poblacion general)

[1].

El objetivo del proyecto es obtener la secuencia del gen L1 del virus del papiloma
humano tipo 18 obtenido de pacientes mexicanos, los objetivos especificos planteados
para este proyecto son: comparar la secuencia genética de las muestras en posesién
con las muestras catalogadas en la base de datos del NCBI en lineay el modelaje de las

estructuras proteicas traducidas de las secuencias.

Se comenzod trabajando con 39 muestras de ADN de las cuales 26 fueron analizadas en
el secuenciador. Se encontré que 4 de estas muestras, pertenecientes al virus tipo 18,
difieren de la secuencia usada como referencia, por lo que de un estudio de estas
muestras se puede obtener informacidn valiosa sobre el VPH 18 en México y la razén

por la cual parece ser menos comun en el pais.

1. Ciclo participativo del Proyecto de Aplicacion Profesional

El PAP esuna experienciade aprendizajey de contribucion social integrada por estudiantes,
profesores, actores sociales y responsables de las organizaciones, que de manera
colaborativa construir sus conocimientos para dar respuestas a problemadticas de un
contexto especifico y en un tiempo delimitado. Por tanto, la experiencia PAP supone un
proceso en ldgica de proyecto, asi como de un estilo de trabajo participativoy reciproco

entre los involucrados.



El proyecto se llevd a cabo en las instalaciones de la Division de Medicina Molecular del
Centro de Investigacion Biomédica de Occidente (CIBO) del Instituto Mexicano del Seguro
Social (IMSS). El proyecto se realizé a lo largo de varias semanas en las cuales se realizaron
la amplificacion y secuenciaciéon de secciones de ADN previamente obtenidas de las

muestras del virus de papiloma humano originales.

Objetivo General: Obtener la secuencia nucleotidica de la regién L1 del virus del papiloma

humano tipo 18 obtenido de pacientes mexicanos.

Objetivos especificos:

e Obtenerlasecuenciagenética del gen por medio de secuenciacidon Sanger.
e Comparar lassecuencias obtenidas conlainformacién catalogada en bases de datos
para determinar el posible origen del virus de la muestra.

e Desarrollar un modelo de la proteina codificada por el gen.

1.1 Entendimiento del ambito y del contexto

El proyecto se propuso hace 2 afios por el Dr. Héctor Montoya Fuentes. El principal objetivo
del proyecto es saber si existendiferenciasenla secuenciagenética del virus del papiloma
humano tipo 18 presente enla poblacion mexicana, con el objetivo de identificar el motivo

por el cual este virus parece ser menos prevalente en la poblacién del pais.

Incluso en México se puede observar cambios drasticos al analizar el nUmero de pacientes
infectados endiferentes regiones del pais, en un estudio hecho principal mente en norte de
México indicé una prevalencia del 12% del VPH tipo 18 [2], sin embargo, al estudiar
pacientes de diferentes regiones del pais la prevalencia de VPH tipo 18 en la poblacién

general es solo 2.6% [1].

Este proyecto propone la generacién de conocimiento que podria llevar a la creacién de

tratamientos para el VPH (virus del papiloma humano).



Virus del papiloma humano y el cdncer cervicouterino

El virus del papilomahumano cuenta con al menos 140 tipos diferentes, estos se subdividen
enbajo riesgoy alto riesgo. Los virus de bajo riesgo generan lesiones en las zonas afectadas,
como esel caso del VPH 6, 11 0 42. Los virus de alto riesgo son aquellos que causan cancer
cervicouterino, como los tipos 16 y 18. El cancer cervicouterino es el segundo tipo de cancer

mds comun en mujeres, y el tercero como causa de muerte.

Este proyecto propone la secuenciacién del gen L1 del VPH tipo 18, el cual codifica la
proteina mayor L1 que conforma la capside del VPH junto a la proteina menor L2, esto es
cierto para todos los tipos conocidos de VPH [3]. La figura 1 muestra la estructura del virus

del VPH18, resaltando las secciones correspondientes a los genes incluyendo el gen L1.

Promotor temprano
Promotor inducible
por diferenciacién

Promotor
tardio

Figura 1. Estructura del gen L1

Secuenciacion

Consiste en obtenerel orden especifico de los nucleétidos en una secuencia de ADN, este

proceso permite obtenerinformaciénimportante sobre la composiciéon de losgenesde los



organismos estudiados. Ademas, al estudiar la secuencia genética de ciertos organismos
similares y por consecuencia entender las diferencias entre genes que se comportan de
manera diferente, en el contexto de este proyecto, esto puede ayudar a entenderpor qué

hay una menor proporcién de infecciones en México que en otros paises.

La secuenciacién es un proceso que, con el avance tecnoldgico, han creado nuevos métodos
para su realizacién. En la actualidad se puede hacer uso de un equipo conocido como
analizador genético, electroforesis capilar, o bien, secuenciador con una muestra
previamente tratada, pero el funcionamiento del equipo estd fundamentado en el método
de secuenciacién de Sanger, que requiere de la separacién del ADN en fracciones cuyo
tamafo va aumentando en incrementos de 1 nucleétido por fragmento e identificar el
ultimo nucledtido en la serie mediante la adicidn de un dideoxinucledtido marcado con un

fluoroforo [4].

Reaccion en cadena de la polimerasa

La reaccion en cadena de la polimerasa o PCR (Polymerase Chain Reaction) es una técnica
con muchas aplicaciones en diversas disciplinas, esencial para el analisis de secuencias de
ADN. PCR multiplica muestras de ADN determinadas haciendo uso de laenzima polimerasa,
deoxinucledtidos trifosfatados, magnesio como cofactor y un aparato Ilamado
termociclador que alternaciclicamente diferentes temperaturas por un tiempo establecido.
Durante los ciclos del termociclador se activa la polimerasa de manera similara como se
activa dentrode las células al multiplicarse, duplicando continuamente las muestras de ADN
para obtener una cantidad lo suficientemente grande para ser analizada por el

secuenciador.



1.2 Caracterizacion de la organizacion

El Centrode Investigacion Biomédicade Occidente (CIBO) es un centro de investigacion que
pertenece al Instituto Mexicano del Seguro Social. El CIBO se inauguré en hace 45 afios, en
él se realizan principalmente proyectos de investigacién biomédica, aunque también se
brinda atencién médica a derechohabientes del IMSS. La misién de la organizacién es:
“Generar conocimiento para explicar los fendmenos bioldgicos a través del método
cientifico con el propdsito de entender los mecanismos de enfermedad, desarrollar
tecnologia para su aplicaciéon a la medicina institucional y formar profesionales de

investigacién en salud”.

El proyecto se llevaa cabo en la Division de Medicina Molecular, un departamento creado
en 1994 pararealizarinvestigaciones endiversasareas: Fibrosis quistica, diabetes mellitus,
citotoxicidad, genotoxicidad, microbiologia molecular, cancer colorrectal y enfermedad
renal crénica. Ademads, en este departamento se da atencién para el diagndstico de Fibrosis

Quistica y enfermedades metabdlicas como mucopolisacaridos y sindrome de X fragil [5].

El actual jefe de la division de Medicina Molecular es el Dr. Guillermo Moisés Zuiiga

Gonzalez.

1.3 Identificacion de la(s) problemética(s)

El virus del papiloma humano (VPH) es un tipo de virus de los cuales se conocen muchas
variantes que afectan a humanos y otros animales. Tan solo los virus tipo 16 y 18 son
conocidos por ser la principal causa de cancer cervical en el mundo, alrededor de 70% de

todos los casos [6].



Sinembargo, el virus del papilomahumano tipo 18, a pesar de seruna de las variantes mas
comunes alrededordel mundo, es notoriamente escaso en el territorio mexicano, el motivo
de estono esconocido. Entre las propuestas que podrian explicareste comportamiento es
la posibilidad que el VPH tipo 18 que se presenta en pacientes mexicanos sea diferente a
variantes encontradas en otros territoriosy por consecuenciasea mas escaso, el analisis de
lasecuencianucleotidica nos indicaria diferencias con muestras del virus de otras parte s del
mundo. Alternativamente, el virus del papiloma humano podria provenir de otras partes
del mundo, en este caso el genotipo de las mujeres mexicanas podria presentar algun tipo
de resistencia, pero el andlisis de la secuencia del virus sigue siendo necesario para ver las

similitudes con los virus de otros paises.

1.4. Planeacion de alternativa(s)

El objetivo principal del proyecto es lasecuenciacién del genomadel VPHtipo 18 de mujeres
mexicanas, pero en el transcurso de las actividades detalladas en este documento se
desarrollara la secuenciacion del gen L1 del VPH 18. Para empezar esto, se tomaran las
muestras de ADN obtenidas de raspado vaginal y/o cervical (para el caso de las mujeres)y
raspado uretral y/o surco balano (para el caso de los hombres) con VPH tipo 18 que hayan
sido previamente analizadas paralos genesE6y E7. Las muestras se amplificaron por medio
de PCRYy se visualizardn por electroforesis en gel de poliacrilamiday tefiidas con nitrato de

plata con el propdsito de asegurarse de se cuente con suficiente cantidad de fragmentos

amplificados.

Las muestras que amplificaron adecuadamente se purificaron para eliminarlos residuos de
losreactivos de la PCR usando ExoSap, un reactivo que por medio de un proceso enzimatico
eliminalos primersy dNTP’s sobrantes, posteriormente se someten aunareaccién de ciclo-
secuenciacién y se prepararon para ser analizadas en el secuenciador. El secuenciador
genera archivos que puedenser leidos por ciertos programas, estos archivos muestranuna

grafica llamada electroferograma que muestra la secuencia genética completa, los



electroferogramas generados se analizaron para obtener la secuencia genética real

completa de cada muestra.

Plan de trabajo

A continuacién, la tabla 1 muestra las actividades a desarrollaren la duracién del proyecto,

incluyendo trabajo realizado dentro y fuera del laboratorio, y estd marcado con una

abreviatura que explica los recursos necesarios para llevar a cabo la actividad, estas

abreviaturas estan explicadas enlatabla 2. Cada actividad estd organizada correspondiendo

a la semana del proyecto en la que se realizarda, también se incluye la cantidad de dias

programados en cada semana para las actividades.

Tabla 1. Plan de trabajo de actividades

Tiempo Semana
Nombre Recursos .
(dias/semana) | 4 2 3 4 5 6 7 8 9 | 10 | 11 | 12 | 13 | 14 | 15 | 16
Asesorias A 1
Pl i0
aneacién de I, Al 5
proyecto
Capacitacion e
introduccion al TL, Al, ET 2
laharatorio
Amplificacion de
TL, ET 2
ADN
Electroforésis TL 2
Purificacién L 2
Secuenciacion TL, ES 2
Elaboracién de I, 7P 3
RPAP entrega 1
Elaboracién de
TI, TP 3
RPAP entrega 2
Elaboracion de
T, TP 3
RPAP entrega 3
Elaboracién de
TI, TP 3
RPAP entrega 4
Elaboracién de
TI, TP B]
RPAP entrega final
Andlisis de I, 7P a
resultados
Elaboracion di
bosdinde | pp :
presentacion final
Presentacion final TP 1




Tabla 2. Significado de abreviaturas para el plan de trabajo

Abreviatura [Significado

Tl Trabajo investigacion
TL Trabajo laboratorio

TP Trabajo personal

A Asesoria

Al Asesoria: Investigador
ET Equipo: Termociclador
ES Equipo: Secuenciador

1.5. Desarrollo de la propuesta de mejora
Seleccion de muestras

Para el trabajo en el presente proyecto, se incluyeron las muestras de VPH tipo 18 que
previamente habian sido secuenciadas para losgenes E6 y E7. Asi, de las 127 muestras con
VPH tipo 18 que se tenian en el laboratorio, se seleccionaron 39 muestras que ya contaban

con analisis de los genes E6 y E7 para ser trabajadas en la duracién del proyecto, estas

muestras pueden observarse en la figura 2.

Figura 2. Muestras tomadas del gen L1 de VPH-18



Amplificacion por PCR

El proceso de la secuenciacion se inicid con la amplificacion de las 39 muestras
seleccionadas, el proceso se llevé acabo alo largo de varios dias enlos que se amplificaron

un numero reducido de muestras cada dia hasta haber cubierto el total de las muestras.

Los reactivos necesarios para la amplificaciéon por PCR son la muestra de ADN para
amplificar, primers disenados paraladuplicacién de la seccion de ADN deseada, dNTP’s que
funcionan como material para la construccidon de nuevas cadenas de ADN, y Taq polimerasa,
la enzimaque se encarga de la duplicacion del ADN. En la tabla 3 se incluye lacomposicién

de la mezcla de reactivos usada para cada muestra.

Tabla 3. Composicion de la mezcla de reactivos para PCR. MgCl,: cloruro de magnesio; dNTP’s:
dinucleédtidos trifosfatados; Taq: polimerasa Thermus aquaticus; ADN: acido desoxirribonucleico; H,O:

agua.

Reactivos  Mix 1 (puL)  Mix 2 (uL)

Buffer 2 1.25
MgCl, 0.4 0.375
dNTP's 0.4 0.5
Primer F. 2 1
Primer R. 2 1
Taq 0.26 0.1
ADN 2 2
H,O 10.94 3.775
Volumen total 20 10

La tabla 3 esta divididaen Mix 1 y Mix 2. Mix 1 se refiere a los pardmetros usados para las
primeras muestras analizadas, en donde se usé una mayor cantidad de polimerasa. Las
cantidades mostradas enlacolumnaMix 2 se usaron en el resto de las muestras con el tnico

propédsito de usar los reactivos de manera mas eficiente.



La secuenciade los primers utilizados es la siguiente: F: 5 -GCMCAGGGWCATAAYAATGG-3’
y R: 5’-CGTCCMARRGGAWATTGATC-3'.

La Taqg polimerasaes un componente delicado pues se degrada con facilidad, debido a eso
siempre se la agregd como el Ultimo elemento de la mezcla. Cada muestra ya preparada se
colocé en un termociclador (figura 3) programado para las condiciones de PCR:
desnaturalizacidninicial: 10min a 94°C; desnaturalizaciéon 30 s a 94°C, alineacién30s a 51°C

y extension 50 s a 72°C por 40 ciclos; extensién final: 10 min a 72°C; paro de lareaccién 5

min a 4°C.

Figura 3. Termociclador

Electroforesis en gel de poliacrilamida

Antes de purificar las muestras amplificadas se realizd una electroforesis en gel de
acrilamidapara comprobar que la amplificacion de la muestra haya sido exitosa, se sometié
cada muestra a un analisis por electroforesis en gel de poliacrilamida. Todos los geles de
poliacrilamidase prepararon usando la misma concentraciéon: 30 mL de Poliacrilamida(29:1
acrilamida:bis-acrilamida) al 6%, 300 pL de persulfatode amonioy 30 uL de TEMED. A cada
pozo del gel se le afiadieron 3 plL de las muestras mezcladas con 1 ulL de bufferde carga, los
geles se corrieron a un voltaje de 220 V por 50 minutos. Los geles se revelaron mediante
tincidn con nitrato de plata como se describe a continuacion: 10 min en solucién fijadora

(10% de EtOH absoluto y 1% de acido acético), 5 min en soluciénde tinciéon (2% de AgNO3
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en solucion fijadora) 5 min en agua destilada y finalmente en solucién reveladora (30%
NaOHy 5% CH,0) hasta visualizarlos fragmentos. Los geles revelados se almacenaron para

su posterior uso como referencia, en la figura 4 se presenta uno de estos geles.

Figura 4. Gel de acrilamida revelado.Aplicacion de productosde PCR de un fragmento de 450 pb. En el carril
5se muestra el marcador de peso molecularde 100 pb y en los carriles 3, 6, 8, 10, 11, 12 y 14 se observan
fragmentos de 450 pb correspondientes a las muestras4, 7,15,21,46, 50y 58, respectivamente. Los carriles
4,7, 13y 16 corresponden a muestras que no amplificaron. Ciertos carriles también amplificaron fragmentos
de tamanios diferentes que no corresponden al virus estudiado. Los carriles a los extremos corresponden a

controles.
Purificacion

Un total de 30 muestras diferentes que laelectroforesismostré que hubo unaamplificacién
se tomaron aparte para ser purificadas. La purificacion de las muestras se realizé tomando
7 uL de cada muestra y se le afiadié 1 pL de ExoSap. Estas muestras se colocaron en un
termociclador programado para llevar a las muestras a 37°C por 15 minutosy a 80°C por

otros 15 minutos.

Secuenciacion

Similarmente ala amplificacién por PCR, para preparar la muestra para la secuenciacién se

prepard unamezcla de reactivos para que la muestrapudieraserleida por el termociclador,

la composicion de la mezcla se muestra en la tabla 4.
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Tabla 4. Composicion de la mezcla de reactivos para BigDye

Reactivos Mix (uL)

Buffer 3.5
BigDye 1
Primer 0.5
ADN (Depende c,Ie'Ia
electroforésis)
(Aforar acorde
£l al ADN)
Volumen total 20

El volumen total de cada muestra ya tratada con la mezcladebe de ser 20 pL, sin embargo,
el volumen de ADN usado es modificado para usar mas volumen con muestras que en la
fase de la electroforesis se observé menor grado de amplificacién y por ende, el volumen
de agua también se ve modificado. El reactivo BigDye esfotosensible, porlo que se trabajé
en condiciones de oscuridad y baja temperatura. Una vez terminada la mezcla para cada
muestra, se colocd en un termociclador bajo las siguientes condiciones: desnaturalizacidn
inicial: 5 min a 95°C; desnaturalizacion 30 s a 94°C, alineacion 10 s a 50°C y extensidn 2 min

a 60°C por 25 ciclos; extension final: 4 min a 60°C; paro de la reaccién 5 min a 4°C.

Mientras las muestras se encontraban en el termociclador, se prepararon columnas de
purificacién de Sephadex® para cada muestra, afiadiendo 800 pL de agua al polvo de las
columnas para hidratar la resina de intercambio idnicoy formar una columna, el exceso de
agua se retird por centrifugacion. Las muestras se colocaron en las columnas y se
centrifugaron, el liquido que cruzé la columnase recolectdy se tratd con 5 pL de formamida
y todas las muestras resultantes se desnaturalizaron a 95°C por 5 minutos, al terminar el
plazo se colocéd inmediatamente a 4°C por otros 5 minutos justo antes de ser colocados en
el secuenciador (Figura 5) para su analisis. Al finalizar la operacién del secuenciador, este

genera archivos para ser analizados por ciertos programas.
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Figura 5. Secuenciador en funcionamiento, la grdfica en la pantalla indica las operaciones de los diferentes

componentes del secuenciador.

En latabla 5 se incluyenlas condiciones de corrimiento usadas para el funcionamiento del

secuenciador que fueron usadas durante todo el proyecto y en la tabla 6 se describen los

consumibles utilizados en el secuenciador.

Tabla 5. Configuracion de corrimiento.

Variable Condicion
Médulo de corrimiento MediumSeq
Temperatura de la placa 60°C
Voltaje de electroforesis 9000 V
Potencia del laser 10000 mW
Tiempo de inyeccion 10 s
Voltaje de inyeccion 1200 V
Basecaller KB.bcp
Basecaller Version KB 1.4.2.5
Mobility File KB_3200_SeqStudio_POP1_BDTv3.mob
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Tabla 6. Consumibles del secuenciador.

Consumible
Cartucho SeqStudio™ Genetic Analyzer
Nombre del polimero POP1
Numero de lote del polimero 1210802-014
Fecha de caducidad del polimero 26 de julio de 2022
Arreglo de capilares 4 capilares
Tamanio de capilares 28 cm
Nombre del Dye Set VA
Numero de colorantes 4

Andlisis de secuencias

Los archivos generados por el secuenciador se analizaron con el programa UGENE. En la

figura 6 se presenta parte de la interfaz del programa.
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Figura 6. Seccidon de una secuencia visualizada en UGENE

UGENE presentalainformacién con una grafica llamada electroferograma en la cual los picos
son las sefiales obtenidas de los nucleétidos en la secuencia, interpretados con un color y
una letra que corresponde a cada nucleétido. Para analizar las secuencias se tomo nota de
todos los nucleétidos que diferian de la secuencia de referencia que se obtuvo de las bases

de datos en internet, se volvieron a observar los picos en la grafica de UGENE para
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determinar si las diferencias eran causadas por la lectura del secuenciador (que se puede
inferir por la presencia de varios picos de diferentes nucleétidos en un mismo punto) o si

efectivamente, la secuencia analizada es diferente a la secuencia usada como referencia.

Con esta informacidn se desarrollé un escrito que contiene todas las secuencias obtenidas
(de acuerdo con lo indicado por el secuenciador) de las muestras seleccionadas seguidos

por la misma secuencia modificada a partir de las observaciones en UGENE.
Después de analizar todas las secuencias se tienen las siguientes observaciones:

Cualquier secuencia que no podia ser analizada apropiadamente por que el
electroferograma no mostro las secuencias completas se eliminaron, dejando un total de

26 muestras diferentes.

La mayoria (50%) de las secuencias son similares alasecuenciagenética catalogada en NCBI
(por sus siglas en inglés: National Center for Biotechnology Information) como “Human
papillomavirus type 18 K1872 DNA, complete genoma, GenBank: LC509006.1” esta es la
secuenciagenéticausada como referenciapara el andlisis, estafue catalogada por primera

vez en Japoén.

Algunas muestras contienen VPH tipo 18 que parecen tener un origen diferente. Un total
de 4 muestras provienende un HPV tipo 18 diferente al de lamuestra de referencia, unade
China, una de los Paises Bajos, Estados Unidos y Uganda, a su vez esto significa que se
cuentan con 17 muestras (65%) que pertenecen al tipo 18 y pueden ser analizadas. En el
caso de la muestra numero 22, el VPH 18 tiene diferencias genéticas a la secuencia de
referencia que lo hacen mas similar a secuencias encontradas en Paises Bajos o Italia, ya
gue la seccion de ADN de la muestra 22 que pudo ser comparada tiene una similitud del

100% en ambos casos.

Estas 4 secuencias diferentes representan el 23% de las muestras de VPH 18 estudiadas,
estas son de mayor interés para el proyecto pues representan subtipos de VPH 18 menos
prevalentes que los mas similares ala secuenciareferencia, su estudio podriadar una razén

para sospechar que existen diferencias en la composicién de los mexicanos que hace que
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sean menos afines a estos subtipos de VPH 18. Para resolver esta pregunta es necesario
analizar la secuencia completa del genoma viral y a su vez las estructuras proteinicas
resultantes y cdmo estas interactian con las proteinas y el microambiente de los tejidos

infectados.

Otro caso importante para considerar son las muestras que se secuenciaron con el primer
reverse MyQ9, en estas muestras se encontraron rastros de otros tipos de papilomahumano
diferentes al 18, las muestras como estas que no parecen contener rastros de tipo 18 o
presentan co-infecciones con otros tipos que no se puede separar los rastros del tipo 18,

como el objeto de estudio es el tipo VPH 18 Unicamente, estas no estan consideradas.

En la muestra 64, al analizarla con el primer My09 no se muestra ninguna similitud con
ninguna otra secuencia. Se recomendaria secuenciar el complemento/reverso de mas

regiones de esta muestra, especialmente las regiones E6y E7, para determinar el motivo.

Modelaje de proteinas

Haciendo uso de la herramienta en linea “ExPASy — Translate” las secuencias que se
analizaron se tradujeron para obtener la secuencia de aminodcidos que conforman la
proteina que codifican, estas secuencias de aminoacidos se introdujeron en la plataforma

de SWISS-MODEL para obtener el modelo 3D de las proteinas.

En el aminoacido 462 se encuentra unadiferenciaimportante, enlasecuenciade referenda
aqui se encuentra un glutamato, mientras que en la secuencia 22 se ve un coddn de
terminacién, por lo que en la segunda secuencia hay una pérdida de 106 aminodcidos que

no son codificados.

La figura 7 muestra las 2 proteinas modeladas en el programa SWISS-MODEL, enla proteina
de la secuencia de referenciase incluye recuadros blancos para sefialar las regionesde las

estructuras perdidas en la estructura de |la secuencia modificada.
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Proteina L1 de la Proteina L1 de la
secuencia de referencia | secuencia modificada

Figura 7. Modelos generados en SWISS-MODEL vistos desde 2 direcciones diferentes.

1.6. Valoracion de productos, resultados e impactos

Al inicio de este proyecto yo estaba preparado para realizar algunas de las actividades
planteadas habiendo hecho amplificacion por PCR y electroforesis en algin momento
previo, por otra parte, todo el proceso de secuenciaciony analisis de los electroferogramas

requirid que desarrollaranuevas habilidades. Sin embargo, durante este proyecto también
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tuve que aprender técnicas de las que no estaba muy familiarizado como la preparacion del

gel de poliacrilamida para la electroforesis y su revelacién.

Pero lo que mas me sorprendid fueron las habilidades que desarrollé inclusoen las partes
del proceso de las cuales yo ya estaba familiarizado, desde un mejor manejo de los
materialesy equipos hasta pequefios habitos parafacilitarel trabajo, esto debido al entorno

tan diferente que es el trabajo en un laboratorio fuera del ambito puramente educativo.

50% de las secuencias obtenidas son similares a la secuencia de referencia, con el 34% de
las secuencias finales siendo diferentes al VPH 18 eso nos deja 4 secuencias (16%) que son

similares al tipo 18 pero diferentes a la referencia y entre si.

El estudio de estas secuencias y lo que las hace diferentes a la secuencia de referencia es
un puntode partida importante para el seguimiento del proyecto. Sin embargo, hay algunas
cosas que deben hacerse para la continuacion del proyecto ademas de este estudio, por
ejemplo, analizar paracada muestra las secuencias que se habian obtenido previamente de
los genes E6 y E7 en conjunto con las obtenidas en este proyecto del gen L1. Aumentar el
numero de muestras analizadas también brindaria mayor informacién; ademas de analizar
otro tipo de variables como el sexo de los pacientes, su edad, asi como su lugar de
residencia, yaque esto nos pudieradar informacidn sobre la distribucién geografica de este

tipo de VPH.

Ademds, algunas de las muestras analizadas no dieron resultados concluyentes por la
aparente ausenciadel virustipo 18 en la muestra, un cambio en las condiciones de trabajo

con estas muestras podria permitir un mejor analisis de ellas.
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Nombre y cédigo del PAP

PAP4G03 Programa de apoyo a centros de

investigacion externos Il

Nombre del proyecto

Secuenciacién del genL1 del virus del papiloma

humano en muestras de pacientes mexicanos

Descripcidon (qué es, para quién se realizd y

para qué es):

Un escrito que describe las secuencias
obtenidas de la secuenciacién de cada muestra
seleccionada. Ademas, un analisis de cada
secuencia y su comparacion en cuanto a
homologia con respecto a las secuencias de
referencia. Se construyé un modelo de la
ejemplifica los cambios

proteina que
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estructurales que son producto de la diferencia
en la secuencia de una de las muestras
analizadas. La informacién obtenida en este
proyecto se incluird a un analisis global (genes
E6 y E7) para la elaboracién de un manuscrito y

su publicacién en una revista indexada.

Autores: Antonio Vladimir Arana Parada

En estassecuencias modificadas se hace uso de un cddigo de color para indicar los motivos

de cada modificacion:

e Amarillo: El nucledtido fue marcado como inespecifico por el secuenciador, pero la
graficaindica que es igual a la secuencia de referencia.

e Verde: No es posible discernir entre las sefiales de los nucledtidos, pero se usa la
secuencia de referencia porque no hay razones para considerar que es diferente a
esta.

e Pdrpura: El nucleétido es marcado como diferente a la secuenciade referenciay la
sefal analizada en UGENE lo corrobora.

e Azul:El nucledtido es marcado como inespecifico, perolasefial analizada en UGENE
indica que es diferente a la secuencia de referencia.

e Gris: La secuencia de referencia no contiene estos nucledtidos, pero no parece ser
un error al analizar las sefiales.

e Rojo: Una seccidn de ADN que no puede ser leida apropiadamente.

Secuencia de referencia

>LC509006 . 1 Human papillomavirus type 18 K1872 DNA, complete genome

ATTAATACTTTTAACAATTGTAGTATATAAAAAAGGGAGTAACCGAAAACGGTCGGGACCGAAAACGGTGTAT
ATAAAAGATGTGAGAAACACACCACAATACTATGGCGCGCTTTGAGGATCCAACACGGCGACCCTACAAGCTA
CCTGATCTGTGCACGGAACTGAACACTTCACTGCAAGACATAGAAATAACCTGTGTATATTGCAAGACAGTAT
TGGAACTTACAGAGGTATTTGAATTTGCATTTAAAGATTTATTTGTGGTG TATAGAGACAGTATACCGCATGC
TGCATGCCATAAATGTATAGATTTTTATTCTAGAAT TAGAGAAT TAAGACATTATTCAGACTCTGTGTATGGA
GACACATTGGAAAAACTAACTAACACTGGGTTATACAATTTATTAATAAGGTGCCTGCGGTGCCAGAAACCGT
TGAATCCAGCAGAAAAACTTAGACACCTTAATGAAAAACGACGATTTCACAACATAGCTGGGCACTATAGAGG
CCAGTGCCATTCGTGCTGCAACCGAGCACGACAGGAACGACTCCAACGACGCAGAGAAACACAAGTATAATAT
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TAAGTATGCATGGACCTAAGGCAACATTGCAAGACATTGTATTGCATTTAGAGCCCCAAAATGARAATTCCGGT
TGACCTTCTATGTCACGAGCAATTAAGCGACTCAGAGGAAGAAAACGATGAAATAGATGGAGTTAATCATCAA
CATTTACCAGCCCGACGAGCCGAACCACAACGTCACACAATGTTGTGTATGTGTTGTAAGTGTGAAGCCAGAA
TTGAGCTAGTAGTAGAAAGCTCAGCAGACGACCTTCGAGCATTCCAGCAGCTGTTTCTGAACACCCTGTCCTT
TGTGTGTCCGTGGTGTGCATCCCAGCAGTAAGCAACAATGGCTGAT CCAGAAGGTACAGACGGGGAGGGCACG
GGTTGTAACGGCTGGTTTTATGTACAAGCTATTGTAGACAAAAAAACAGGAGATGTAATATCAGATGACGAGG
ACGAAAATGCAACAGACACAGGGTCGGATATGGTAGATTTTATTGATACACAAGGAACATTTTGTGAACAGGC
AGAGCTAGAGACAGCACAGGCATTGTTCCATGCGCAGGAGGTCCACAATGATGCACAAGTGTTGCATGTTTTA
AAACGAAAGTTTGCAGGAGGCAGCAAAGAAAACAGT CCATTAGGGGAGCGGCTGGAGGTGGATACAGAGTTAA
GTCCACGGTTACAAGAAATATCGTTAAATAGTGGGCAGAAAAAGGCAAAAAG GCGGCTGTTTACAATATCAGA
TAGTGGCTATGGCTGTTCTGAAGT GGAAGCAACACAGATTCAGGTAACTACAAATGGCGAACATGGCGGCAAT
GTATGTAGTGGCGGCAGTACGGAGGCTATAGACAACGGGGGCACAGAGGGCAACACCAGCAGTGTAGACGGTA
CACGTGACAATAGCAATATAGAAAATGTAAATCCACAATGTACCATAGCACAATTAAAAGACTTGTTAAAAGT
AAACAATAAACAAGGAGCTATGTTAGCAGTATTTAAAGACACATATGGGCTATCATTTACAGATTTAGTTAGA
AATTTTAAAAGTGATAAAACCACGTGTACAGATTGGGTTACAGCTATATT TGGAGTAAACCCAACAATAGCAG
AAGGATTTAAAACACTAATACAGCCATTTATATTATATGCCCATATTCAATGTCTAGACTGTAAATGGGGAGT
ATTAATATTAGCCCTGTTGCGTTACAAATGTGGTAAGAGTAGACTAACAGTTGCTAAAGGTTTAAGTACGTTG
TTACACGTACCTGAAACTTGTATGTTAATTCAACCACCAAAATTGCGAAGTAGTGTTGCAGCACTATATTGGT
ATAGAACAGGAATATCAAATATTAGTGAAGTAATGGGAGACACACCTGAGTGGATACAAAGACTTACTATTAT
ACAACATGGAATAGATGATAGCAATTTTGATTTGTCAGAAATGGTACAATGGGCATTTGATAATGAGCTGACA
GATGAAAGCGATATGGCATTTGAATATGCCTTATTAGCAGACAGCAACAGCAATGCAGCTGCCTTTTTAAAAA
GCAATTGCCAAGCTAAATATTTAAAAGATTGTGCCACAATGTGCAAACATTATAGGCGAGCCCAAAAACGACA
AATGAATATGTCACAGTGGATACGATTTAGATGT TCAAAAATAGATGAAGGGGGAGAT TGGAGACCAATAGTG
CAATTCCTGCGATACCAACAAATAGAGTTTATAACATTTTTAGGAGCCTTAAAATTATTTTTAAAAGGAACCC
CCAAAAAAAATTGTTTAGTATTTTGTGGACCAGCAAATACAGGAAAATCATATTTTGGAATGAGTTTTATACA
CTTTATACAAGGAGCAGTAATATCATTTGTGAATTCCACTAGTCATTTTTGGTTGGAACCGT TAACAGATACT
AAGGTGGCCATGTTAGATGATGCAACGACCACGTGTTGGACATACTTTGATACCTATATGAGAAATGCGTTAG
ATGGCAATCCAATAAGTATTGATAGAAAGCACAAACCATTAATACAACTAAAATGTCCTCCAATACTACTAAC
CACAAATATACATCCAGCAAAGGATAATAGATGGCCATATTTAGAAAGTAGAATAACAGTATTTGAATTTCCA
AATGCATTTCCATTTGATAAAAATGGCAATCCAGTATATGAAATAAATGACAAAAATTGGAAATGTTTTTTTG
AAAGGACATGGTCCAGATTAGATTTGCACGAGGAAGAGGAAGATGCAGACACCGAAGGAAACCCTTTCGGAAC
GTTTAAGTGCGTTGCAGGACAAAATCATAGACCACTATGAAAATGACAGTAAAGACATAGACAGCCAAATACA
GTATTGGCAACTAATACGTTGGGAAAATGCAATATTCTTTGCAGCAAGGGAACATGGCATACAGACATTAAAC
CACCAGGTGGTGCCAGCCTATAACATTTCAAAAAGTAAAGCACATAAAGCTATTGAACTGCAAATGGCCCTAC
AAGGCCTTGCACAAAGTGCATACAAAACCGAGGATTGGACACTGCAAGACACATGCGAGGAACTATGGAATAC
AGAACCTACTCACTGCTTTAAAAAAGGTGGCCAAACAGTACAAGTATATTTTGATGGCAACAAAGACAATTGT
ATGAACTATGTAGCATGGGACAGTGTGTATTATATGACTGAT GCAGGAACATGGGACAAAACGGCTACCTGT G
TAAGTCACAGGGGATTGTATTATGTAAAGGAAGGGTACAACACGTTTTATATAGAATTTAAAAGTGAATGTGA
AAAATATGGGAACACAGGTACGTGGGAAGTACATTTTGGGAATAATGTAATTGATTGTAATGACTCTATGTGC
AGTACCAGTGACGACACGGTATCCGCTACTCAGCTTGTTAAACAGCTACAGCACACCCCCTCACCGTATTCCA
GCACCGTGTCCGTGGGCACCGCAAAGACCTACGGCCAGACGTCGGCTGCTACACGACCTGGACACTGTGGACT
CGCGGAGAAGCAGCATTGTGGACCTGTCAACCCACTTCTCGGTGCAGCTACACCTACAGGCAACAACAAAAGA
CGGAAACTCTGTAGTGGTAACACTACGCCTATAATACATTTAAAAGGTGACAGAAACAGTTTAAAATGTTTAC
GGTACAGATTGCGAAAACATAGCGACCACTATAGAGATATATCATCCACCTGGCATTGGACAGGTGCAGGCAA
TGAAAAAACAGGAATACTGACTGTAACATACCATAGTGAAACACAAAGAACAAAATTTTTAAATACTGTTGCA
ATTCCAGATAGTGTACAAATATTGGTGGGATACATGACAATGTAATACATATGCTGTAGTACCAATATGTTAT
CACTTATTTTTTTATTTTGCTTTTGTGTATGCATGTATGTGTGCTGCCATGTCCCGCTTTTGCCATCTGTCTG
TATGTGTGCGTATGCATGGGTATTGGTATTTGTGTATATTGT GGTAATAACGTCCCCTGCCACAGCATTCACA
GTATATGTATTTTGTTTTTTATTGCCCATGTTACTATTGCATATACATGCTATATTGTCTTTACAGTAATTGT
ATAGGTTGTTTTATACAGTGTATTGTACATTGTATATTTTGTTTTATACCTTTTATGCTTTTTGTATTTTTGT
AATAAAAGTATGGTATCCCACCGTGCCGCACGACGCAAACGGGCTTCGGTAACTGACTTATATAAAACATGTA
AACAATCTGGTACATGTCCACCTGATGTTGTTCCTAAGGT GGAGGGCACCACGTTAGC AGATAAAATATTGCA
ATGGTCAAGCCTTGGTATATTTTTGGGT GGACTTGGCATAGGTACTGGCAGTGGTACAGGGGGTCGTACAGGG
TACATTCCATTGGGTGGGCGTTCCAATACAGTGGTGGATGTTGGTCCTACACGTCCCCCAGTGGTTATTGAAC
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CTGTGGGCCCCACAGACCCATCTATTGTTACATTAATAGAGGACTCCAGTGTGGTTACATCAGGTGCACCTAG
GCCTACGTTTACTGGCACGTCTGGGTTTGATATAACATCTGCGGGTACAACTACACCTGCGGTTTTGGATATC
ACACCTTCGTCTACCTCTGTGTCTATTTCCACAACCAATTTTACCAATCCTGCATTTTCTGATCCGTCCATTA
TTGAAGTTCCACAAACTGGGGAGGTGTCAGGTAATGTATTTGTTGGTACCCCTACATCTGGAACACATGGGTA
TGAGGAAATACCTTTACAAACATTTGCTTCTTCTGGTACAGGGGAGGAACCCATTAGTAGTACCCCATTGCCT
ACTGTGCGGCGTGTAGCAGGTCCCCGCCTTTACAGTAGGGCCTACCAACAAGTGTCAGTGGCTAACCCTGAGT
TTCTTACACGTCCATCCTCTTTAATTACATATGACAACCCGGCCTTTGAGCCTGTGGACACTACATTAACATT
TGATCCTCGTAGTGATGTTCCTGATTCAGATTTTATGGATATTATCCGTCTACATAGGCCTGCTTTAACATCC
AGGCGTGGGACTGTTCGCTTTAGTAGAT TAGGTCAAAGGGCAACTATGTT TACCCGCAGCGGTACACAAATAG
GTGCTAGGGTTCACTTTTATCATGATATAAGTCCTATTGCACCTTCCCCAGAATATATTGAACTGCAGCCTTT
AGTATCTGCCACGGAGGACAATGACTTGTTTGATATATATGCAGATGACATGGACCCTGCAGTGCCTGTACCA
TCGCGTTCTACTACCTCCTTTGCATTTTCTAAATATTCGCCCACTATATCTTCTGCCTCT TCCTATAGTAATG
TAACGGTCCCTTTAACCTCCTCTTGGGATGTGCCTGTATACACGGGTCCTGATATTACATTACCATCTACTAC
CTCTGTATGGCCCATTGTATCACCCACAGCCCCTGCCTCTACACAGTATATTGGTATACATGGTACACATTAT
TATTTGTGGCCATTATATTATTTTATTCCTAAGAAACGTAAACGTGTTCCCTATTTTTTTGCAGATGGCTTTG
TGGCGGCCTAGTGACAATACCGTATATCTTCCACCTCCTTCTGTGGCAAGAGTTGTAAATACCGATGATTATG
TGACTCGCACAAGCATATTTTATCATGCTGGCAGCTCTAGATTATTAACTGTTGGTAATCCATATTTTAGGGT
TCCTGCAGGTGGTGGCAATAAGCAGGATATTCCTAAGGTTTCTGCATACCAATATAGAGTATTTAGGGTGCAG
TTACCTGACCCAAATAAATTTGGTTTACCTGATACTAGTATTTATAATCCTGAAACACAACGTTTAGTGT GGG
CCTGTGCTGGAGTGGAAATT GGCCGTGGTCAGCCTTTAGGTGTTGGCCTTAGTGGGCATCCATTTTATAATAA
ATTAGATGACACTGAAAGTTCCCATGCCGCCACGTCTAATGTTTCTGAGGACGT TAGGGACAATGTGTCTGTA
GATTATAAGCAGACACAGTTATGTATTTTGGGCTGTGCCCCTGCTATT GGGGAACACTGGGCTAAAGGCACTG
CTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGG
TGATATGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTG
GATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCCTGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGT
TTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCAGGTACTATG GGTGACACTGT
GCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCA
AGTGGCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTGTTTAATAAACCATATTGGT TACATAAGGCACAGGGTCATA
ACAATGGTGTTTGCTGGCATAATCAATTATTTGT TACTGTGGTAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAAT
ATGTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACATGTT
GAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTT TAACTGCAGATGTTATGTCCTATATTC
ATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCAACTACTAGTTTGGTGGA
TACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCC
TATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAGTTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCTTG
GACGTAAATTTTTGGTTCAGGCTGGATTGCGTCGCAAGCCCACCATAGGCCCTCGCAAACGTTCTGCTCCATC
TGCCACTACGTCTTCTAAACCTGCCAAGCGTGTGCGTGTACGTGCCAGGAAGTAATATGTGTGTGTGTATATA
TATATACATCTATTGTTGTGTTTGTATGTCCTGTGTTTGTGTTTGTTGTATGATTGCATTGTATGGTATGTAT
GGTTGTTGTTGTATGTTGTATGTTACTATATT TGTTGGTATGTGGCATTAAATAAAATATGTTTTGTGGTTCT
GTGTGTTATGTGGTTGCGCCCTAGTGAGTAACAACTGTATTTGTGTTTGTGGTATGGGTGTTGCTTGT TGGGC
TATATATTGTCCTGTATTTCAAGTTATAAAACTGCACACCTTACAGCATCCATTTTATCCTACAATCCTCCAT
TTTGCTGTGCAACCGATTTCGGTTGCCTTTGGCTTATGTCTGTGGTTTTCTGCACAATACAGTACGCTGGCAC
TATTGCAAACTTTAATCTTTTGGGCACTGCTCCTACATATTTTGAACAATTGGCGCGCCTCTTTGGCGCATAC
AAGGCGCACCTGGTATTAGTCATTTTCCTGTCCAGGTGCGCTACAACAATTGCTTGCATAACTATATCCACTC
CCTAAGTAATAAAACTGCTTTTAGGCACATATTTTAGTTTGTTTTTACTTAAGCTAAT TGCATACTTGGCTTG
TACAACTACTTTCATGTCCAACATTCTGTCTACCCTTAACATGAACTATAATATGACTAAGCTGTGCATACAT
AGTTTATGCAACCGAAATAGGTTGGGCAGCACATACTATACTTTTC

Regién MY11/MY09

GCACAGGGTCATAACAATGGTGTTTGCTGGCATAATCAATTATTTGTTACTGTGGTAGATACCACT
CGCAGTACCAATTTAACAATATGTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACC
AAATTTAAGCAGTATAGCAGACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACT
ATTACTTTAACTGCAGATGTTATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGG
AACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTT
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GCTATTACCTGTCAAAAGGATGCTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTT
TGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAGTTTTCTTTAGACT TAGATCAATATCCCCTTGGACG

MUESTRA2

Secuencia Original:

CKTTY SKGGAAWAGTCYTYTATTTGTYCTGTGS YAGATMCCACTCKTWRAAYAAAATTTAACAAWA
TGTGCTTCKACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAASCAGTATAGCASA
CATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGT TGTGTACTATTACTTTAACT GCWKATGT T
ATGTCCTATATTCMTARTATGAATAGCAKTATT TTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCG
CCAWCTACTAGTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTWCAWTCTGTTGCTATTACCTGKCAMAAGGAT
GCTGCACCRGCTGAAAATAAKGATCCCTATGATAAGT TARAGTTTTGSAATGTGGATTTAAAGGAA
AAKTTTTCTTTARACTTAGATCAWTTTCCCCTGGGACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 93%

Secuencia mas similar: LC509006.1 93%

Secuencia Modificada:

_ATTTG T.C TGTGGTAGATMC CACT C_T TTAACAATA

TGTGCTTCTACRCAGTCTCCT GTACCTGGGCAATATGATGC TACCAAAT TTAA GCAGTATAGCAGA
CATGT TGAGGAATATGATTTGCAGT TTAT TTTT CAGT TGTGTACTATTACTTTAACT GCAGATGTT
ATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATT TTABAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCG
CCAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTT GTACAATC TGTT GCTATTACCTGT CAAAAGGAT
GCTGCACCGGCTGAARAATAAGGATCCCTATGATAAGT TAAAGTTT TGGAATGT GGAT TTAAAGGAA
AAGTTTTCTTTAGACTTAGATCAATETCCCCTBGGACG

MUESTRA4
Secuencia Original:

CTAAMYCGTTCCCCAGCTGGAAGACCTGT CCGAWTRCYWMT GCRCCMGT GAKSCATTTAACAATAT
GTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATT TAAGCAGTATAGCAGAC
ATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTA
TGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAGAGGAT TGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGC
CAACTACTAGTITTGGTGGATACATATCGTTTTGTWCAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATG
CTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATT TAAAGGAAA
AGTTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCTKGGAAC

Secuencia de referencia: LC509006 .1 99%

Secuencia mas similar: LC509006 . 1 99%

Secuencia Modificada:

CTARMYCGTTCCCCAGCTGGAAGACCTOT CCGANTRC YRMTGORCCMBTGARSC. v |

GTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATT TAAGCAGTATAGCAGAC
ATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTA
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
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TGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGC
CAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTAT TACCTGTCAAAAGGATG
CTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATT TAAAGGAAA
AGTTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCTIGGAAC

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 7
Secuencia Original:

GTTRMTTGGGGKMATCAGGTRTTTGTTACTGTGGTAGATACCACWCGTAGTACCAATATGWCTGTG
TGTGCTGCAATTGCWAACRRTGGTACTTCTTTTAATGRTASTATTTTTRAATAKTAT TTTMRAGTT
GRTGARGAATTTTATTTATTTTTTTTTTTTCTT TTAT GCAWTATAATAT TATCTGCRGACATGATG
ACWTATATTCMCAKKATTAMT CCTGCTATTTTGGAAKATTGKAWT TKTGKATTGACCCCWCCTCCC
KCMRGTTCTTTAGASGATACCTATWKGTT TGTAACCT CACMKGCCATTASMTGTCAAAAAACTGCC
CCCCAAAARCCCRARGAASATCYATTTAAAKAT TATKTWTT TTRKGAKGWTWWTTTARAAAAAWWK
TTTTCTGAACATTTACATCTTTCTCCSCTGGGACGAACG

Secuencia de referencia: LC509006.1 61%

Secuencia mas similar: JN041176 .1 (Tipo 31/58) 79%

Secuencia Modificada:

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 9

Secuencia Original:

ATTTAGCCGAAGATCCTTCGGGAGATCCTGTTGCWGATATACCCGAWATACAACTTTACTATTAKT
GTTACATCTAATGGAAATGCTATTACAKAATATGATTCAACCAATATKARASAATTTCTAASACRC
GTGGAGGAATATCAGTTGKCAATCATATTGCAWCTTTGTAAAKTACCTTTAAAGGMAKAARTGTTA
TCCCASATAAATGCTATKAATTCMKGTATTTTARAATATTGRMAATTARGTTT TGTACCMACCCCA
KATAACGCTGTGCATGATCTGWATASATACATTGACTCTAAAKCAACWWAATGTCCTGATGCASTG
CCTGCWAAARAAAARGAAGACCCATTTGATAAKTACACATTTTGSAATGTARATTTAACASAWWAA
CTGTCTTTAKATTTAGATCAWTTTCCCYTGGKACGMA

Secuencia de referencia: LC509006.1 é?%

Secuencia mas similar: MH7 77306 . 1 (HPV-MSK 164) 89%

Secuencia Original (Reversa):


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN041176.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VY1847X016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH777306.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PXVHYVR013

Secuencia de referencia: LC509006.1 71%

Secuencia mas similar: MH777306 .1 (HPV-MSK 164) 90%

MUESTRA 14

Secuencia Original:

GTTKSGGGAMAAATCAATTATTTGT TACTGTGGTAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAATAT
GTGCTTCTACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATT TAAGCAGTATAGCASAC
ATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTWATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAKATGTTA
TGTCCTATATTCATARTATGAATAGCAKTATTT TAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGC
CAACTACTARTTTGKTGGATACATATCKTTTTGTWCAWTCTGTTGCTAT TACCTGTCAAAAGGATG
CTGCACCRGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATT TAAAGGAAA
AGTTTTCTTTARACTTARATCAATTTCCCCYTGGGACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 96%

Secuencia mas similar: 70917454 .1 96% (Tipo 18)

Secuencia Modificada:

EERSEEEANAA T C A~ TTAT TTGT TACT GTGG TAGATACCACTC GCAGTACCAATT TAACAATAT
GTGCT TCTACACAGTCT CCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATT TAAGCAGTATAGCAGAC
ATGTTGAGGAATATGAT TTGCAGTT TATT TTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTA
TGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAGAGGAT TGGAACTT TGGTGTTCCCCCCCCGC
CAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGT TTTGTACAATCT GTTGCTAT TACCTGTCAAAAGGATG
CTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTT GGAATGTGGATT TAAAGGAAA
AGTTTTCTT TAGACTTAGATCAATTCCCCETGGGACG

MUESTRA 18
Secuencia Original:

CATGGAAMYTATCCCCCTCGGAACAWCACTGTGACGATACCWCTCGCASTGACSAATTTAACAATA
TGTGCTTCTACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAASCAGTATARCRKA
CATGTTGAGGAATATGATTTGCAKTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCARATGTT
ATGTCCTATATTCATARTATGAATAKCAKKATTTTATAGGATTGKAACTTTGSTGTTCCCCCCCCK
CCAACTACTARTTWGGTGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGT CAMAAGGAT
GCTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGT TAAAGTTT TGGAATGTGRAT TTAAAKKAA
AAGTTTTCTTTAAACTTAKATCMMT TTCCCSTGGGACG

Secuencia de referencia: LC509006.1 92%



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH777306.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PXVHYVR013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ917454.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PXSSF0Y013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013

Secuencia mas similar: LC509006 .1 92%

Secuencia Modificada:

e EEAOES . C TGTGACGATACCACTCGCAGTGACEAAT TTAACAATA

TGTGC TTCTACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGC TACCAAAT TTAA GCAGTATAGCAGA
CATGT TGAGGAATATGATTTGCAGT TTAT TTTT CAGT TGTGTACTATTACTTTAACT GCAGATGT T
ATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCATTATT TTAMAGGATTGGAACT TTGGTGTTCCCCCCCCG
CCAACTACTAATT TGGT GGATACATATCGTTTT GTACAATC TGTT GCTATTACCTGT CAAAAGGAT
GCTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGT TARAAGTTT TGGAATGT GGAT TTAAAGGAA
AAGTTTTCT TTABACTTAGAT CAATETCCCGETBGGACG

MUESTRA 19
Secuencia Original:

CGTKTGGGRATGGCASTTATTTGTTACTGTGGAAGATACCACTCGCAGYACCAATTTAACAATATG
TGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACA
TGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCMRATGTTAT
GTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGC
TGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAA
GITTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCYKKGGACGACATTATTATGTACTGGCAGT

Secuencia de referencia: LC509006 .1 99%

Secuencia mas similar: LC509006 . 1 99%

Secuencia Modificada:

BEIRIEEER . TGGCART TATT TGTTACTGTGGEAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAATATG
TGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCT GGGCAATATGAT GCTACCAAATTT AAGCAGTATAGCAGACA
TGTTGAGGAATATGATT TGCAGITTATTT TTCAGTTGTGTACTAT TACT TTAACTGC AGATGTTAT
GTCCTATAT TCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATT GGAACTTT GGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTT TTGTACAATCTGTTGC TATTACCTGTCAAAAGGATGC
TGCACCGGC TGAARATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGT TTTGGAAT GTGGATTTAAAGGAAAA
GTTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCEEGGACGACATTATTATGTACTGGCAGT

MUESTRA 21

Secuencia Original:

AGTTCAGCCGACAAACAAGCTCGCTCACWCGMT GAGTTCAGTTTTGTTCTCMRWIGCTGGAAAAAT
TTCCRGCAGGAGT CATCAGGCCTGATGTTGGYCAGGCCCGTGGCARTTCCCRGCCGGCTCCCCACT
GGCTGTCTCTAATCCCCTTGCTTCCCCACTGGMCTCCCCAGCWACGTGTGGGCTGCARGGAGCTTA
ACTACATTGGATCAATTTCCCCTGGGACGTTTTASAGGATT GGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTARTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAG GATGC
TGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGT TTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAA
GTTTTCTTTAGACTTAGATCAATWT CCCY TKGGACGATYTGMCACTGGATCTAMTATGTTATTGTA
CCATTGTTATAGTCCTGMTGGCGTCTTCACATTGCAAAAAAKAATYGAWCAACCTTCACCATCTAA
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PXMP0ED013
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TATTCCTCTGGGAAGTGRRAAATRWATCTGACGTTTCKARAAACTTSTAACAG CCCACRTTGAACC
AGTTTCACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 97%

Secuencia mas similar: LC509006 .1 97%

Secuencia Modificada:

TTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAATTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGC
TGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGT TTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAA

GTTTTCTTTAGACTTAGATCAATAT CCCTTTGGACGA T

MUESTRA 22

Secuencia Original:

GRGGCTGMTAAKCARKTATTTGTTACTGTGGTAGATACCACTCGTAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTRCRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCRGACAT
GTTKAAGAATATGATTTGCAKTTTATTTTTCAGTTATGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATTCATARTATGAATAGCAKTATTTTARKAGGATTGKAACTTTGGTGT TCCCCCCCCGCCA
ACTACTARTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCWGTCAMAAGGATGCT
GCACCAGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAG
TTTTCTTTARACTTAWATCAATATCCCCCYTKGGAAMGA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 95%

Secuencia mas similar: ME288658 . 1 96% (Tipo 18)

Secuencia Modificada:

EREEEN T 2 ATCAATTATTTGTTACTGT GGTAGATACCAC TCGAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATAT GATGCTAC CAAATTTAAGCAGTATAGCAGACAT
GTTGABGAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTT GTACTATTACTT TAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTAT TTTATAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCCGCCA
ACTACTABT TTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAAT CTGT TGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCT
GCACCHEGCTGAAAATAAGGAT CCCTATGATAAGTTAAAGTT TTGGAATGTGGATTTARAGGAARAG
TTTTCTTTAGACT TAGATCAATATC CCCC NCERANEA

MUESTRA 27

Secuencia Original:

N

7


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
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AMRCCCCTTGWAATCWMAATTATTTGTYCTGTGGTAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAATA
TGTGCTTCKACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGA
CATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAKATGTT
ATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATT TTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCG
CCAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTWCAATCTGTTGCTATTACCTGT CAAAAGGAT
GCTGCACCRGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTT TGGAATGT GGATTTAAAGGAA
AAGTTTTCTTTARACTTAGATCAATWTCCCCTKGGACGA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 98%

Secuencia mas similar: LC509006 . 1 98%

Secuencia Modificada:

RS GNA T T 2 TTT GTEACTGT GGTAGATACCAC TCGCAGTACCAATTTAACAAT
ATGTGCTTCTACACAGT CTCC TGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAG
ACATGTTGAGGAATATGATTT GCAGTITATTTT TCAGTTGT GTACTATTACTT TAACTGCA GATGT
TATGT CCTATATT CATAGTATGAATAGCAGTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCC
GCCAACTACTAGT TTGGTGGATACATATC GTTT TGTACAAT CTGT TGCTATTACCTGTCAAAAGGA
TGCTGCACCGGCT GAAAATAAGGAT CCCTATGATAAGTTAAAGTT TTGGAATGTGGAT TTAAAGGA
AAAGTTTTCTTTAGACT TAGATCAATATCCCCTEGGACGA

MUESTRA 29
Secuencia Original:

CTGGACGATGGACAMTGCWTWGMGCGATCGTGGAATACCACTCGCMKTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCASACAT
GTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAKATGTTATG
TCCTATATTCATAGTATGAATAGCAKTATTTTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCA
ACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTWCAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCT
GCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAG
TTTTCTTTAGACTTAGATCAATWTCCCCTKGGAC

Secuencia de referencia: LC509006.1 97%

Secuencia mas similar: LC509006.1 97%

Secuencia Modificada:

P EE A COINEN - C GATC GTGGAATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAATATGT

GCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCASACAT
GTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCA
ACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCT
GCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAG
TTTTCTTTAGACTTAGATCAATATCCCCTTGGAC

MUESTRA 35
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
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Secuencia Original:

AMAMS SCTGAATCTMAY TATTYGTYACTGTGGTAGATACCACTCGCMGTACCAATTTAACAATATG
TGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACA
TGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTAT TACTTTAACTGCAGATGTTAT
GTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGC
TGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAA
GTTTTCTTTAGACTTAGATCAATWT CCCCCCTKGGACGA

Secuencia de referencia: LC509006.1 97%

Secuencia mas similar: LC509006 .1 97%

Secuencia Modificada:

S . T T A TTEGTEACTGTGGTAGAT ACCACTCGCAGT ACCAATTTAACAATATG
TGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGAT GCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACA
TGTTGAGGAATATGATT TGCAGTTTATTT TTCAGTTGTGTACTAT TACT TTAACTGCAGATGTTAT
GTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATT GGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTT TTGTACAATCTGTTGC TATTACCT GTCAAAAGGATGC
TGCACCGGC TGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGT TTTGGAAT GTGGATTTAAAGGAAAA
GTTTTCTTTAGACTTAGATCAATATECCCCCTHGGACGA

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 46
Secuencia Original:

AAAAGAAAMAMCATGWCTGTAYAYGCGATTACTGTGGTAGATACCACACGCMGTACCAACATGACA
TTATGTGCWTCCGTAACTACATCTTCCACATACACCAATTCTGAT TATAAAGAGTACATGCGTCAT
GTGGAAGAGKATGATTTACAATTTATTTT TCAATTATGTAGCATTACATTGTCTGCWGAAGTAATG
GCCTATATTCACACAATGAATCCCTCTGTTTTGGAAGACTGGAACTTTGGGTTATCRCCTCCCCCA
AATGGTACATTAKAAGATACCTATAGGTATGTGCAGT CACAGGCYATTACCTGTCAAAAGCCCACT
CCTGAAAAGGAAAAGCCAGATCCCTATAAGAACCTTAGTTTTTGGGAGGTTAATTTAAAAGAAAAG
TTTTCTASTGAATTGGATCAATWTICCYYTGGGACGACGAA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 68%

Secuencia mas similar: MK313779.1 97%

Secuencia Original (Reversa):

Secuencia de referencia: LC509006 .1 68%



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PY2P4WM013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK313779.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EJ617WS013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013

Secuencia mas similar: MK313779 .1 94% (Tipo 6)

MUESTRA 50
Secuencia Original:

CRTTATWWTGCATTCCATCAGTATACGWT TTGTGACGWTAS YWMT GCRCCMKTGASSMATTTAACA
ATATGTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATASC
ASACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGAT
GTTATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGAT TGGAACTTTGGTGTTCCCCCC
CCGCCAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAG
GATGCTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGAGT TTTWW
AAAAAAAARTTTTTTTTTTTT TAAAAAATCCCCCCCCCCCCGGGGEGESGGEG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 97%

Secuencia mas similar: LC509006 .1 97%

Secuencia Modificada:

CRTTATWWTGCAT TCCATCAGTATACGHT TTGTGACGHTAS THMIGCRCCHKTGASSM - 7+

ATATGTGCT TCTACACAGTCT CCTGTACCTGGGCAATATGATGCT ACCAAATT TAAGCAGTATAGC
AGACATGTTGAGGAATATGAT TTGCAGTTTATT TTTCAGTT GTGTACTATTACTTTAACTGCAGAT
GTTATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAGAGGAT TGGAACTT TGGTGTTCCCCCC
CCGCCAACTACTAGTTT GGTGGATACATATCGT TTTGTACAATCTGTTGCTAT TACCTGTCAARAG
GATGC TGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTT AAAGTTTT GGAA TGTGGA (Sl

MUESTRA58
Secuencia Original:

GSAMMTCCATCTCAYGTATTTGTYACKGTRCGTAGATACCACTCGTAKTACCAATTTAACAATATG
TGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACA
TGTTGAAGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTATGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTAT
GTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCC
AACTACTAGTTTGGTGGATACATAT CGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGC
TGCACCAGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATACGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAA
GITTTCTTTAGACTTARATCAATACCCCCYKKGGAAMG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 97%

Secuencia mas similar: KC470221 .1 98% (Tipo 18)

Secuencia Modificada:

B NE T . TT T GTTACTGT GGTAGATACCAC TCGAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACAT
GTTGABGAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTET GTACTATTACTT TAAC TGCAGATGTTATG
TCCTATATT CATAGTATGAATAGCAGTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCCGCCA
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK313779.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=61WS5G8C01R
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ACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCT
GCACC.GCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAIGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAG

TTTTCTTTAGACT TAGATCAAT_

MUESTRA 62

Secuencia Original:

TTTGGATGTAGGAAACTTCATTGTTWGTYCTGTGSYAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAAT
ATGTGCTTCGACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAG
ACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCWKATGT
TATGTCCTATATTCMTARTATGAATARCAKTAT TTTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCC
GCCAACTACTARYTTGKYGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGKCAAAAGGA
AGCTGCWCCGGCTGAAAATAAKGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGRATTTAAAGGA
AAAKTTTTCTTTARACT TAGATCAWTTTCCCCTGGGCACGA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 93%

Secuencia mas similar: LC509006 .1 93%

Secuencia Modificada:

GTGGTAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAAT
ATGTGCTTCEACACAGT CTCCTGTACCTGGGCAATAT GATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAG
ACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTGTGTACTATTACTT TAACTGCAGATGT
TATGTCCTATATTCATAGTAT GAATAGCAGTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCC
GCCAACTACTAGT TTGGTGGATACATATCGTTT TGTACAAT CTGT TGCTATTACCTGTCAAAAGGA
EGCTGCACCGGCT GAAAATAAGGAT CCCTATGATAAGTTAAAGT T TTGGAATG TG

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 64
Secuencia Original:

AAATCCTTGATCTMGCTGTTYGTTACTGTRGTRGAYACYACMCGCAGTACYAAYWTRACATTATGT
GCMTCYGCACCWACWCCTGCGMCATAYACCTATGCTGCTKCTAAGKAGTACCACTATMRTGYACAT
GAGGAGGAATTTGATTTTATTTTTATTTTTCAGTTGY GCACTTGACTGCAGATGTAATGGTTATGT
CACACATCCAGAATCCCTCIGYTTTGAAAGACTGGAACTTTGAGTTTGCKGTACCTCCACCAGCTA
CTACAAATTAAGTGGATACGTATGTGTTTGTGCARTCCATTGCTGTTWCCTGKCCCAAGGATGCTA
CRCCTCCCCAAAATCCCTATCCAACCTTAKTTTTTGGTAGGYTAATTGAAAACCTAAATTATCAAT
TTTCCTCCAATTTTKATCMCTWTGACGAKGGACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 65%

Secuencia mas similar: MW052842 .1 73%

Secuencia Original (Reversa):

AAGRATACATTAGCTGTATGTTCTGTCCAGAACTACRCGCAGTACAACGAGACATTATGTGCMTCT
ACAMAACWT CTGCGWCATAYGCAAATGCT GCTGATAGCTCWTACCACTATGRT GCACATGAGGATG
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW052842.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EHHTMNV01R

AATTTGGTGGAWT TTTAYCCCTCAGTTGCGCTCTTGACTGCAGAKGTAWTGGTTGTGTCTCACACC
CAGARTACCTCTGCTTTGAAAGTMWGGAACTGT GRGT TAWCKGWACCTCCACCACCTACTCCTCCK
ATGTCGATACGTATCSTTATGCTCARTCCGTTGCTGT GCCCTGGAWAAAGGAT GCTACGCATCTAR
AAAARCRGGATCCYTACCTTAAATTATGGGAGGCGGATTCAAAAMCTAAATTATCAATTTWCCTCC
AATTAKWATCSCTWTGACCAKGGRCA

Secuencia de referencia: LC509006.1 é?%

Secuencia mas similar: é? é?%

MUESTRA 65

Secuencia Original:

AATGAAAAACTCTACTTGTTWGTTACTGTGGTAGATACCACTCGTAKTACCAATTTAMCWWTATGT
GCTTCKACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAASCAKTATARCASACAT
GTTGAAKAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTATGTACTATTACTTTAACTGCWKATGTTATG
TCCTATATTCMTARTATGAATARCAKTATTTTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCA
ACTACTARTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGKCAMAAGGATGCT
GCACCARCTGAAAATARKGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGSAATGTGRATTTAAARGARAKG
WITTCTTTGGACTTARATCAWTTTCCCCTGGGAA

Secuencia de referencia: LC509006 . 1 90%

Secuencia mas similar: MK211166 .1 91% (Tipo 7)

Secuencia Modificada:

_TTT GTTACTGTGGTAGATACCACTCGTAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTAT AGCAGACAT
GITGABGAATATGATTT GCAGTTTATTTT TCAGTTHT GTACTATTACTT TAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCCGCCA
ACTACTAGTTTGGTGGATACATATC GTTTTGTACAATCTGT TGCTATTACCTG TCAAAAGGATGCT
GCACCHGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTT TTGGAATGTGGATTTAAAGGAALEE

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 66
Secuencia Original:

TCCCTTGGTACGCATCATTTTYGCCTGTGTACCAGGATRCCACCCGCAGTACTAATTTAACCMTTT
GKACKGCKACATCCCCCCCTGTATCTGAATATAAAGCCACAAGCTTTAGGGAATATTTGCGCCATA
CAKAGGAGTTTGATTTGCAATTTATTTTTCAGTTATGTAAAATACATTTAACCCCTGAAATTATGG
CCTACCTACATAATATGAATAAGGCCTTGTTGGATGACTGGAACTTTGGTGTGGTACCACCACCCT
CTACCAGTTTASAAGACACATATAGGTTTTTGCAGTCCAKAGCTATTACATGT CAGAAGGGTGCTG
CTGCCCCGCCGCCCAAGGAGGATCGCTATGCCAAGTTATCCTTTTGGACTGTTGATT TACGAGACA
AGTTTTCCACTGATTTGGATCAATTTCCCYTGGGACA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 69%
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK211166.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EFN8D3P01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013

Secuencia mas similar: KX514419.1 97%

Secuencia Original (Reversa):

Secuencia de referencia: LC509006 .1 66%

Secuencia mds similar: KC815982 .1 91% (Tipo 61)

MUESTRA 67
Secuencia Original:

ACGCAKTCTCWGGGYCCCMGKTGTTCGTYACTGTGGTAGATACCACTCGCAGYACCAATTTWACWA
TWTGTGCTTCKACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAGCAGTATAKCAG
ACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTT TAACTGCAKATGT
TATGTCCTATATTCATARTATGAATAGCAKTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCC
GCCAACTACTAGTTTGGYGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGKCAAAAGGA
TGCTGCAMCRGCTGAAAATAASGATCCCTATGATAAGTTARAGTTTTGGAATGTGGATTTAAAGGA
AAAGTTTTCTTTAKACTTARATCAATWTCCCCCTGGGACG

Secuencia de referencia: LC509006. 1 94%

Secuencia mas similar: LC509006 . 1 94%

Secuencia Modificada:

ACGCAKTCTCWGGGYCCCMRTGTTCGTY ACTGTGRTAGAT ACCACTCGCAGYA -+ 11 /i 4.

TATGTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCA
GACATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAKATG
TTATGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCC
CGCCAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGG
ATGCTGCACCGGCTGAAAATAASGATCCCTATGATAAGTTAAAGT TTTGGAATGTGGATTTAAAGG

anaAGTTTTCTTT

MUESTRA 68

Secuencia Original:

AGTTSCTGGCATAGTCATTATTTGT TACTGTGGTAGATACCACTCGCAGTACCAATTTAACAATAT
GTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGAC
ATGTTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAASTGCAGATGTTA
TGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAKAGGAT TGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGC
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX514419.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EFHDPA301R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC815982.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=61VKTTY4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PY7NRZH013

CAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGTCAAAAGGAWG
CTGCACCGGCTGAAAATAAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTTGGAATGTGGATT TAAAGGAAA
AGTTTTCTTTAGACTTAGATCAATTTCCCCCYKKGGACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 98%

Secuencia mas similar: KX421815.1 99% (Tipo ¢?)

Después de haber modificado la secuencia esta es mas similar a la secuencia de referencia
LC509006.1 (Tipo 18)

Secuencia Modificada:

EE S CE SO T T TGT TACT GTGG TAGATACCACTC GCAGTACCAATT TAACAATAT
GTGCTTCTACACAGTCTCCTGTACC TGGGCAATATGATGCTACCAAATT TAAGCAGTATAGCAGAC
ATGTTGAGGAATATGAT TTGCAGTTTATT TTTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTA
TGTCCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTT TAGAGGAT TGGAACTT TGGTGTTCCCCCCCCGC
CAACTACTAGTTTGGTGGATACATATCGT TTTGTACAATCTGTTGCTAT TACCTGTCAAAAGGATG
CTGCACCGGCTGAAAAT AAGGATCCCTATGATAAGTTAAAGTTTT GGAATGTGGATT TAAAGGAAA

AGTTTTCTT TAGACTTAGATCAATAT_

MUESTRA 72

Secuencia Original:

ATSSYTGGGAAGTMATTATTTGTTACTGTGGTAGATACCACTCGTAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCKACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACAT
GTTGAAGAATATGATTTGCAGTTTATTTTTCAGTTATGTACTATTACTTTAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATTCATARTATGAATAGCAKTATTTTARKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCA
ACTACTAGTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGKCAAAAGGATGCT
GCACCARCTGAAAATAAGGATCCCTATGATACGTTAAAGTTTTGGAATGTGRATTTAAAGGAAAAG
TTTTCTTTAGACTTARATCAATTTCCCCYTGGGAAAG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 96%

Secuencia mas similar: U45893 .1 97% (Tipo 18)

Secuencia Modificada:

S . T T ATTT GTTACTGT GGTAGATACCAC TCGAGTACCAATTTAACAATATGT
GCTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATAT GATGCTACCAAATTTAAGCAGTATAGCAGACAT
GTTGABGAATATGATTTGCAGTTTATTTT TCAGTTETGTACTATTACTT TAACTGCAGATGTTATG
TCCTATATT CATAGTAT GAAT AGCAGTAT TTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGT TCCCCCCCCGCCA
ACTACTAGT TTGGTGGATACATATC GTTT TGTACAAT CTGT TGCTATTACCTGTCAAAAGGATGCT
GCACCHGCT GAAAATAAGGAT CCCTATGATARGTTAAAGTT TTGGAATGTGGATTTAAAGGAAAAG

TTTTCTTTAGACT TAGATCAA [ ICEEOICEEAE

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 96
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX421815.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PY45CZ0013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3VW6K62M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/U45893.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=73RBKH8Z013

Secuencia Original:

AMMCS SCTGGGAAGTCATTAKTTGT TACTGTAGTAGATACTACTAGAAGTACTAASRTGACTRTTA
GTACTGCTACAGAACAGTTAAGTAAATATGATGCACGARAAATTAATCAGTACCTTARACATGTGG
AGGAATATGAATTACAATTTGTTTTTCAATTATGCAAAATTACTTTGTCTGCAGAGGTTATGGCAT
ATTTACATAATATGAATGCTAACCTACTGGAGGACTGGAATATTGGGTTATCCCCGCCAGTGGCCA
CCAGCCYAGAAGATAAATATAGATATGTTAGAAGCACAGCTATAACATGTCAACGGGAACAGCCAC
CAACAGAAAAACARGACCCATTAGCTAAATATAAATTTTGGGATGTTAACTTACAGGACAGTTTTT
CTACAGACCTGGATCAATTTCCCCYKGGGACGAAGTAGT

Secuencia de referencia: LC509006 .1 68%

Secuencia mas similar: KX645773 .1 98%

Secuencia Original (Reversa):

Secuencia de referencia: LC509006.1 ¢?%

Secuencia mas similar: KC815982 .1 75% (Tipo 56)

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 97

Secuencia Original:

ATCSTTTGGGAYGTCARCTGTTTGT TACYGTGGTAGATACCACWCGCAGTACCAASRTGACATTAT
GTGCTTCSGTAACTACWTCTGCCACATACACCAATTCTGATTATAARGAGTACATGCGTCATGTGG
AAGAKTATGATTTACARTTTATTTTTCAATTATGTARCATTACAT TGWCTGCWGARGTAATGGCCT
ATATTCACACWATGAATCCCTCTGTTTTGRARGACTGGAACTTTGGGTTAWCRCCTCCCCCRAATG
GTACATTASAAGATACCTATAGGTATGTGCAGT CMCAGGCCATTACCTGTCAAAAGCCCACTCCTG
AAAAGGAAAAGCSAGATCCCTAWAASAAMCTTAKTTT TTGGGAKGTTAATTTAAAAGAAAARTTTT
CTARTGAATTGRATCAATTTCCCCCTGGGASGAGGGACG

Secuencia de referencia: LC509006 .1 68%

Secuencia mas similar: MK313779.1 92%

Secuencia Original (Reversa):



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX645773.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EJHPMMY01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC815982.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=61VKTTY4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK313779.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EESMU8C016

Secuencia de referencia: LC509006 .1 68%

MUESTRA (REVERSE PRIMER) 99
Secuencia Original:

TTSCTGGGGCACACTTGTTTGTTACTGTGGTAGATACCACACGCAGTACAAATATGACACTATGTG
CATCTGTGTCKAAATCTGCTACATACRCTAAKTCMGATTATAAGGAATACATGCGCCATGT GGAGG
AGTTTGATTTACAGTTTATTTTTCAATTGTGTAKCATTACATTATCTGCAGAAGTCATGGCCKATA
TACACACAATGAATCCTTCTGTTTTGGAGGACT GGAACTTTGGTTTATCGCCTCCACCAAATGGTA
CACTGGAGGATRCTTATAGATATGTACAGTCWCAGGCCATTASCTGKCAGAAACCCACACCTGAAA
AASAAAAACAGGATCCCTATAASGATATGAGTTTTTGGGAGGTTAACTTAAAAGAARAGTTTTCAA
GTGAATTASATCAATACCCCCYKKGGACGA

Secuencia de referencia: LC509006 .1 69%

Secuencia mas similar: MK463922 .1 96%

Secuencia Original (Reversa):

Secuencia de referencia: LC509006 .1 64%

Secuencia mas similar: LN833174 .1 87% (Tipo 11)

MUESTRA 100
Secuencia Original:

AAGGAAATCTCGCTGTKGTTACGTCCTGTGGAGATACCACT CKCAKTACCAATTTAMCWWTATGTG
CTTCTACRCAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAASCAKTATARCASACATG
TTGAGGAATATGATTTGCAGTTTAT TTTTCAGT TGTGTACTATTACTTTAACTGCWKATGT TATGT
CCTATATTCMTARTATGAATARCAKTATT TTAKAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCSCCAA
CTACTARTTTGGTGGATACATATCKTTTTGTACAWTCTGTTGCTATTACCTGKCAMAAGGATGCTG
CACCRRCTGAAAATAAKGATCCCTATGATAAGT TARAGTTT TGSAATGTGRAT TTAAAGGAAAAKT
TTTCTTTAACTTATTCAWTTTCCCCCTKGGACG

Secuencia de referencia: LC509006.1 91%

Secuencia mas similar: LC509006 .1 91%

w
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK463922.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=4EE4FHF9013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LN833174.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=61UH4G42016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=2PX0RXJA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC509006.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=4EDWR5ZZ016

Secuencia Modificada:

ARGGAARTCTCGC TGTKGTTACGTCCTGT GGAGATAC CACT CKCAKTACCART TTAMCIWWTA | = =2

CTTCTACACAGTCTCCTGTACCTGGGCAATATGATGCTACCAAATTTAAGCAG TATAICA.ACAT G
TTGAGGAATATGATTTGCAGTTTATTTITTCAGTTGTGTACTATTACTTTAACT GCA.ATGT TATGT
CCTATATTCATAGTATGAATAGCAGTATTTTAGAGGATTGGAACTTTGGTGTTCCCCCCCCGCCAA
CTACTAGTTTGGTGGATACATATCGTTTTGTACAATCTGTTGCTATTACCTGT CAAAAGGATGCTG

CACCBECTGAAAA TAAGGATC CCTATCAT - S

3. Reflexion critica y ética de la experiencia

El RPAP tiene también como propdsito documentar la reflexién sobre los aprendizajes en sus
multiples dimensiones, las implicaciones éticas y los aportes sociales del proyecto para compartir

una comprension critica y amplia de las problematicas en las que se intervino.

3.1 Sensibilizacion ante las realidades

Es complicado hablar de este punto debido a que no tuve necesidad de interactuar con
muchas personas para mi proyecto fuera de los investigadores con los que trabajé, y se
trabajo con las muestras manteniendo completa confidencialidad sobre laidentidad de las
personas a las que pertenecian. Aun asi, puedo decir que tengo una comprension del
objetivo del proyecto en el que trabajé y del posible efecto que podriatener en la vida de
ciertas personas, después de todo, el cancer cervicouterino es uno de los tipos de cancer
gue causa mas muertes en mujeres al afo, el estudio del virus que lo causa (el VPH) y el
desarrollo de tratamientos para este es claramente importante, y aunque mi trabajo no
contribuye directamente al tratamiento del VPH, si contribuye para su estudio vy

entendimiento.
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3.2 Aprendizajes logrados

Durante el desarrollo del proyecto fui capaz de desarrollar habilidades nuevas para cada
una de las situaciones que se me presentaron: Tuve la oportunidad de aprender técnicas
como la secuenciacién, de la cual yo no estaba familiarizado aparte de conocimientos
tedricos basicos, y considerando la gran cantidad de usos que tiene en la biotecnologia,

como la comparaciény laidentificacidon de especies.

También tuve la oportunidad de conocer nuevas maneras de realizar aquellas actividades
con las que ya estaba mejor familiarizado. Un ejemplo fue al trabajar |la electroforesis, yo
no conocia bienlasdiferencias que se tienen al trabajarcon el gel de poliacrilamidaal haber
hecho esa técnica una sola vez anteriormente, incluso en la amplificacidn por el hecho de
trabajar en un ambiente diferente pude desarrollaruna variedad de pequefias habilidades

y habitos nuevos.

Una vez que terminé la metodologia en el laboratorio me dediqué al trabajo del andlisis de
cada una de las secuencias, como consecuencia pasé mucho tiempo trabajando con
herramientas bioinformaticas. Trabajé con NCBI Blast y UGENE para el analisis de los
electroferogramasy con ExPASy translate y SWISS-MODEL para el modelaje y analisis de las
proteinas. Algunas de estas herramientas ya las habia usado antes, pero el trabajo en este

proyecto me obligd a familiarizarme con todas estas herramientas.
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3.3 Inventario de competencias Inicial (ingreso del PAP) e Inventario de competencias Final
(salida al PAP).

Categorizar
los elementos
siesun
conocimiento,
una habilidad,
una actitud,

Competencia al

Relevancia/Fortalez

Competencias

o Evidencia o
inicio del PAP a potencializadas
Haber cursado
Conocimientos la clase de Conocimientos Conocimientos
generalesde ingenieria basicosde generalesde
genética genéticay ingenieria genética. genética
regulacion
S Haber cursado
c
2 Conocimiento la clase de . Conocimiento
= ) o Requerido para el
8| general de ingenieria ) ) o general de
5 o » trabajo de ingenieria o
O | secuenciacion genéticay secuenciacion
regulacion
Manejo de Trabajo de Requerido para el Trabajo con
equipo de laboratorioen el trabajo en equipo de
laboratorio ITESO laboratorio. laboratorio
Uso de Usados en Analisise Uso de
software para | variostrabajosy interpretacion de software para
[%]
2 [ bioinformatica proyectos resultados bioinformética
<
=2 Desarrollo de Adquisicién de
Qo
% Investigacion trabajosy conocimientosy
proyectos habilidades nuevas
) Desarrollo de Generalmente )
Trabajo en ) . Trabajo en
_ trabajosy importante para el
tiempo y foma ) ) tiempoyforma
proyectos trabajo profesional
2 ] ] Interaccion con } )
o | Actitud social ) Relevante para el Actitud social
2 - miembrosde un o .
© positiva ) trabajo interpersonal positiva
< equipo
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