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1. Abreviaturas 

aa/AA: aminoácidos  

 

Andiperla: hace referencia al nombre coloquial de Andiperla morenensis, a 

menos que se indique lo contrario 

 

ADN: ácido desoxirribonucleico 

 

Ago: argonauta 

 

ARN: ácido ribonucleico 

 

ARNm: ácido ribonucleico mensajero 

 

BD: Base de datos (Data Base) 

 

BLAST: Basic Local Alignment Search Tool 

 

Complejo CCR4-NOT: complejo de represión de catabolitos de carbono 4 

(CCR4)-negativo en TATA-less (NOT) (carbon catabolite repression 4 (CCR4)–

negative on TATA-less (NOT) complex) 

 

CPEB: elemento de unión de poliadenilación citoplasmática (cytoplasmic 

polyadenylation element binding) 

 

DCAP-1: enzima de decapping de ARNm 1 (mRNA-decapping enzyme 1) 

 

DCAP-2: enzima de decapping de ARNm 2 (mRNA-decapping enzyme 2) 

 

Drosophila: hace referencia al nombre coloquial de Drosophila melanogaster, a 

menos que se indique lo contrario 



 

Edc3: potenciador de decapping de ARNm 3 (enhancer of mRNA-decapping 3) 

 

Edc4: potenciador de decapping de ARNm 4 (enhancer of mRNA-decapping 4) 

 

eIF3a: subunidad A del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit a) 

 

eIF3b: subunidad B del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit b) 

 

eIF3c: subunidad C del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit c) 

 

eIF3d: subunidad D del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit d) 

 

eIF3e: subunidad E del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit e) 

 

eIF3f: subunidad F del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit f) 

 

eIF3g: subunidad G del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit g) 

 

eIF3h: subunidad H del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit h) 

 

eIF3i: subunidad I del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota (Eukaryotic 

Translation Initiation Factor 3 Subunit i) 

 



 

 

eIF3k: subunidad K del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunitk) 

 

eIF3l: subunidad L del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit l) 

 

eIF3m: subunidad M del factor 3 de iniciación de la traducción eucariota 

(Eukaryotic Translation Initiation Factor 3 Subunit m) 

 

eIF4A: Factor de iniciación de la traducción eucariota 4A (Eukaryotic Translation 

Initiation Factor 4A) 

 

eIF4E: Factor de iniciación de la traducción eucariota 4E (Eukaryotic Translation 

Initiation Factor 4E) 

 

4E-T: transportador de eIF4E (eIF4E-transporter) 

 

eIF4G: Factor de iniciación de la traducción eucariota 4G (Eukaryotic Translation 

Initiation Factor 4G) 

 

GO: Ontología Genética (Gene Ontology) 

 

GW182: gawky 

 

hMex3A: homólogo de exceso de músculo 3A (Muscle Excess Homolog 3A) 

 

hMex3B: homólogo de exceso de músculo 3B (Muscle Excess Homolog 3B) 

 

INAs: agentes nucleadores de hielo (ice nucleating agents) 

 



 

Lsm1: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm1 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm1) 

 

Lsm2: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm2 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm2) 

 

Lsm3: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm3 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm3) 

 

Lsm4: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm4 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm4) 

 

Lsm5: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm5 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm5) 

 

Lsm6: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm6 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm6) 

 

Lsm7: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm7 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm7) 

 

Lsm8: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm8 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm8) 

 

Lsm11: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm12 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm11) 

 

Lsm12: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm12 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm12) 

 

Lsm14: Proteína tipo Sm asociada a U6 snRNA LSm14 (U6 snRNA-associated 

Sm-like protein LSm14) 



 

 

 

Me31B: expresión maternal en 31B (maternal expression at 31B) 

 

miRNA: micro ARN 

 

mRNP: complejo mensajero de ribonucleoproteínas (messenger 

ribonucleoprotein) 

 

NMD: nonsense-mediated decay  

 

PAN2: complejo de deadenilación de la poli(A)-nucleasa (PAN), subunidad 2 

(poly(A)-nuclease (PAN) deadenylation complex, subunit 2) 

 

PAN3: complejo de deadenilación de la poli(A)-nucleasa (PAN), subunidad 3 

(poly(A)-nuclease (PAN) deadenylation complex, subunit 3) 

 

PB: cuerpo de procesamiento (processing bodies) 

 

pb: pares de bases 

 

PCBP: proteína de unión a poli r(C) (Poly r(C)-binding protein) 

 

PDB: banco de datos de proteínas (Protein Data Bank) 

 

Pub1: Proteína de unión a poli uridilato 1 (Poly uridylate-binding protein 1) 

 

Rhodnius: hace referencia al nombre coloquial de Rhodnius prolixus, a menos 

que se indique lo contrario 

 

SG: gránulo de estrés (stress granule) 

 



 

 

AMINOÁCIDO 
CÓDIGO DE TRES 

LETRAS 
CÓDIGO DE UNA LETRA 

Alanina Ala A 

Arginina Arg R 

Asparagina Asn N 

Ácido aspártico Asp D 

Cisteína Cys C 

Glutamina Gln Q 

Ácido glutámico Glu E 

Glicina Gly G 

Histidina His H 

Isoleucina Ile I 

Leucina Leu L 

Lisina Lys K 

Metionina Met M 

Fenilalanina Phe F 

Prolina Pro P 

Serina Ser S 

Treonina Thr T 

Triptófano Trp W 

Tirosina Tyr Y 

Valina Val V 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

2. Introducción  

El género Andiperla corresponde a insectos del orden Plecóptera que 

habitan glaciares y posee dos especies: Andiperla willinki (Aubert, 1956) y 

Andiperla morenensis (Pessaq y Rivera Pomar, 2019). A. morenensis es un 

insecto criofílico estenotérmico que no sobrevive la congelación ni a 

temperaturas mayores a 15°C, por lo que todos sus procesos fisiológicos, 

bioquímicos y moleculares deben ocurrir alrededor de los 4°C. Esto hace que 

este organismo sea un fascinante sistema de estudio, ya que permite estudiar 

los mecanismos moleculares de adaptación al frío. 

La vida de un ARNm, desde la transcripción hasta la degradación, tiene 

múltiples puntos de control que regulan la expresión génica. La transcripción, el 

splicing y la traducción se han estudiado ampliamente; sin embargo, en los 

últimos años se han descubierto nuevas formas de control postranscripcional y 

postraduccional.  

En este Trabajo Final de Grado iniciamos un trabajo pionero en el estudio 

del metabolismo de ARN de A. morenensis. Analizaremos el transcriptoma para 

descubrir genes relacionados con el metabolismo de ARN, bajo la hipótesis de 

que éstos reflejan adaptaciones a bajas temperaturas. 

 

 

2.1. El orden Plecoptera 

Plecoptera es un pequeño orden de neópteros y paurometábolos de 

distribución cosmopolita (Pessacq, 2009), que probablemente surgió en el 

Carbonífero superior hace unos 320-300 millones de años (Béthoux et al., 2011; 

Grimaldi & Engel, 2005).  

Si bien la monofilia del orden es aceptada y se encuentra apoyada en 

numerosas sinapomorfías (Kukalová-Peck, 1991; Zwick, 2000), su relación con 

el resto de los insectos aún no es clara. Las relaciones filogenéticas vinculan 

este orden con Neoptera (incluye los primeros insectos que pueden plegar las 

alas sobre el abdomen), más específicamente dentro del grupo Plecopterida 

(Figura 1). De todos modos, no hay un consenso sobre su clasificación y los 

órdenes más relacionados. Según Terry y Whiting (2005), los Plecopterida 

incluyen los órdenes Plecóptera, Dermaptera y Zoraptera, pero según Grimaldi 



 

& Engel (2005), estarían conformados por Plecoptera, Zoraptera y Embioptera. 

Otros relacionan a Plecóptera con Embioptera (Wheeler et al., 2001) o con 

Phasmatodea (Zompro, 2005).  

Zwick (2009) es quien ha aportado más información sobre la clasificación 

filogenética de los plecópteros. Considera que la posición de este orden es 

problemática: “No tengo una respuesta definitiva (…). Hay más pruebas que 

sugieren una relación de grupos hermanos entre Plecóptera y todos los demás 

Neoptera. Al mismo tiempo, hay algunas pruebas de que Plecóptera puede ser 

el grupo hermano de los Polineópteros (o incluso ser parte de los mismos). Sin 

embargo, no hay ningún apoyo convincente para la sugerencia de una estrecha 

relación con Embioptera o Phasmatodea. Para resolver la actual situación es 

necesario establecer muchas características adicionales de los Plecópteros y 

compararlas con otros insectos. Los datos moleculares publicados consisten casi 

exclusivamente en secuencias de ADN ribosómico y mitocondrial y, al igual que 

los datos morfológicos, no han logrado hasta ahora proporcionar hipótesis 

filogenéticas sólidas”. 

 

 

Figura 1. Relaciones filogenéticas propuestas entre los órdenes de insectos polineópteros (Terry & 

Whiting, 2005). 

 



 

 

El orden se encuentra en todos los continentes excepto la Antártida y 

cuenta con unas 4.000 especies distribuidas en 16 familias (Fochetti & De 

Figueroa, 2007). La clasificación actual dentro de los plecópteros fue establecida 

por Zwick (2000) basada en una filogenia morfológica que propuso dos 

subórdenes: Arctoperlaria y Antarctoperlaria (Figura 2). El primero originado en 

Laurasia y actualmente distribuido en el hemisferio norte y algunas regiones del 

hemisferio sur, y el segundo, originado en Gondwana, actualmente desplegado 

en el hemisferio sur (excepto África y Madagascar) (McCulloch et al., 2016; 

Zwick, 2000). 

 

 

Figura 2. Subórdenes, superfamilias y familias que se hallan clasificadas dentro del orden Plecoptera. 

 

Los plecópteros se identifican por una combinación de caracteres 

ancestrales, ya que presentan pocos caracteres derivados de tipo anatómico que 

definan al grupo (Zwick, 2000). Los adultos son de tamaño mediano a pequeño, 

con una longitud del cuerpo que oscila entre los 3mm y los 3,3cm en las especies 

del suborden Antarctoperlaria, con hembras más grandes que los machos. Su 



 

cuerpo es alargado, poco esclerotizado y de aspecto aplanado 

dorsoventralmente y suelen presentar colores oscuros (Tierno de Figueroa & 

López-Rodríguez, 2015). Los adultos presentan dos pares de alas, aunque 

pueden estar más o menos reducidas, con abundante venación y que en reposo 

suelen disponerse sobre el abdomen, las posteriores plegadas 

longitudinalmente. Poseen antenas largas, dos ojos compuestos y ocelos 

centrales (tres en Antarctoperlaria), patas marchadoras con tres artejos tarsales 

y abdomen cilíndrico acabado en dos cercos que pueden ser largos y filiformes 

(en ninfas y parte de los adultos) o cortos (en el resto de los adultos) (Tierno de 

Figueroa & López-Rodríguez, 2015) 

Las hembras pueden oviponer de varias maneras: en un vuelo sobre el 

agua dejando caer masas de entre 25 y 3000 huevos o dejando caer huevos 

individuales (Gutiérrez-Fonseca, 2010). El tiempo de desarrollo de los huevos 

varía según la especie y la temperatura del agua. Algunas especies pueden 

completar su desarrollo en 3 a 4 semanas, en otros casos el desarrollo requiere 

de 10 a 11 meses y en casos extremos se da entre 2 y 3 años. La diapausa en 

el estado de huevo es frecuente como mecanismo de sincronización del ciclo de 

vida o para evitar condiciones adversas, aunque el desarrollo directo parece ser 

la regla. Las larvas son esencialmente acuáticas, asociadas fundamentalmente 

con ambientes lóticos y con algunos casos de hábitos terrestres o semiterrestres. 

Son básicamente detritívoras-herbívoras y en menor medida predadoras. El 

número de mudas hasta completar el desarrollo larval varía de especie a 

especie, pero pueden presentar hasta más de 30 estadíos. La duración del 

estado larval suele ser de un año o menos, aunque en algunas especies puede 

durar hasta tres años o más (Hynes, 1976; Pessacq, 2009). Los adultos pueden 

vivir entre 5 y 50 días (Kukalová-Peck, 1991).  

 

 

2.2. El género Andiperla 

El género Andiperla (Aubert, 1956) corresponde a insectos de la familia 

Gripopterygidae que desarrollan su ciclo de vida en sistemas dulceacuícolas 

embebidos en matrices de hielo glaciar. El género tiene dos especies: Andiperla 

willinki (Aubert, 1956) cuya distribución es aparentemente amplia (Pessacq, 



 

 

2009; Vera et al., 2012) y Andiperla morenensis (Pessacq & Rivera-Pomar, 

2019), cuya distribución conocida se limita al glaciar Perito Moreno.  

La información recabada sobre Andiperla es escasa, ya que desde su 

descripción por Aubert en 1956 en el glaciar Upsala (Argentina, Santa Cruz), no 

se incorporaron nuevos antecedentes, hasta el descubrimiento de A. 

morenensis, en 2019.  

 

 

2.3. Andiperla morenensis 

En 2019 se describe Andiperla morenensis (Figura 3), sobre la base de 

material colectado en el glaciar Perito Moreno, en las crioconitas o detritos de los 

“pozones” de los cuerpos lóticos que se forman en la superficie glaciar.  

Los ejemplares colectados se identificaron como una nueva especie 

debido a evidencias morfológicas y moleculares. En cuanto a las primeras, los 

machos adultos de A. morenensis se distinguen fácilmente de A. willinki por la 

forma del margen posterior del tergo X prolongado en un lóbulo agudo dirigido 

posteriormente (presente pero dirigido ventralmente en A. willinki), y la presencia 

de un epiprocto cónico (ausente en A. willinki). Según las ilustraciones de Aubert 

(1956), los paraproctos femeninos son más grandes y con un ápice más ancho 

y truncado en A. morenensis que en A. willinki. En cuanto a las evidencias 

moleculares, las secuencias de los genes de ARN ribosómico 18S y la subunidad 

I de la citocromo oxidasa (COI), difieren entre ambas especies del género 

(Pessacq y Rivera-Pomar, datos no publicados). 

Entre 2015 y 2018 se coleccionaron una gran cantidad de ejemplares, y 

se documentaron datos de su biología y comportamiento, desconocidos hasta el 

momento; entre los que se cuentan hábitos alimenticios poco comunes, que 

incluyen insectos en la dieta tanto de larvas como de adultos, algo inédito para 

los adultos del orden y para las larvas de Gripopterygidae. En coincidencia, los 

estudios morfológicos revelaron piezas bucales con rasgos típicos de 

plecópteros carnívoros, algo completamente inusual para la familia. La 

disponibilidad de alimento en los glaciares es baja, se limita a restos vegetales 

arrastrados por el viento, fundamentalmente hojas de Nothofagus, pero también 

polen y detritos. A su vez, una cantidad considerable de insectos voladores caen 



 

al glaciar, representando tal vez, la fuente de energía más importante del 

ecosistema (Pessacq, Bea, Tintorelli, Kühnlein y Rivera-Pomar, datos no 

publicados).  

Se desconoce la duración de su ciclo de vida. Este, es un aspecto 

intrigante ya que Andiperla se desarrolla en un medio ambiente adverso, 

principalmente debido a las bajas temperaturas y escasos nutrientes. Lo 

observado hasta el momento (larvas de diferentes estadíos coleccionadas 

simultáneamente) indicaría que los ciclos de vida son al menos bivoltinos, 

existiendo superposición de cohortes (dos años). No se descarta que sean 

multivoltinos (al menos tres años) (Pessacq, Kühnlein y Rivera-pomar, datos no 

publicados).  

Andiperla morenensis es un insecto estenotérmico, sólo puede vivir en 

condiciones de temperatura comprendidas entre límites muy estrechos, no 

sobrevive a la congelación (temperaturas ≤ 0°C) ni a temperaturas mayores a 

15°C (Pessacq, Kühnlein y Rivera Pomar, resultados no publicados), por lo que 

necesariamente todos los procesos moleculares deben ocurrir en este rango de 

temperaturas, específicamente cercanas a los 4°C, temperatura óptima a la que 

se desarrolla. Esta característica hace de Andiperla, un fascinante organismo de 

estudio, ya que en animales se conocen adaptaciones al frío como medio de 

supervivencia, pero no como forma de vida.  

 

 

Figura 3. Ejemplar macho de Andiperla morenensis (Pessacq & Rivera-Pomar, 2019). 



 

 

2.4. Traducción del ARNm 

La traducción del ARNm consta de cuatro etapas: iniciación, elongación, 

terminación y reciclado (Silva & Dinkova, 2010). Cada una de ellas es catalizada 

por diferentes grupos de proteínas: factores de iniciación, de elongación, y de 

terminación (Figura 4). La regulación de las diferentes etapas de traducción 

permite la síntesis diferencial de proteínas específicas resultando en cambios 

profundos en la fisiología celular, sin necesariamente estar acompañados por 

cambios en la transcripción de los genes correspondientes (Groppo & Richter, 

2009).  

- Inicio: es un proceso complejo que en eucariontes requiere a más de 12 

factores de inicio. El paso inicial es el ensamblaje de un complejo de proteínas 

sobre el ARNm. En este proceso, el 5’ cap del transcripto es reconocido por el 

factor eucarionte de traducción 4E (eIF4E) unido a eIF4G (proteína de anclaje). 

Este último recluta a eIF4A, una helicasa que facilita el desenrollamiento de 

estructuras secundarias en el ARN. El complejo formado por los factores eIF4E, 

eIF4G y eIF4A es conocido como eIF4F. Una vez unido eIF4F al 5’ cap del 

ARNm, se recluta eIF4B, una proteína de unión a ARN, en forma de homodímero 

que estabiliza la unión del ATP con eIF4A. Por último, eIF4G recluta a la proteína 

de unión a poly(A) (PABP) promoviendo la actividad de la helicasa. El complejo 

eIF4F unido al 5’ cap, recluta al resto de la maquinaria traduccional mediante la 

interacción de eIF4G con el factor eIF3, otro factor multimérico (7-12 

subunidades) que se encuentra unido al complejo de pre-inicio 43S. El inicio de 

la traducción es el evento más controlado fisiológicamente. 

- Elongación: en contraste con la iniciación, la elongación es un proceso 

más simple, que requiere mantener el marco de lectura, seleccionar y entregar 

correctamente los ARNt aminoacilados al ribosoma 80S, y formar los enlaces 

peptídicos. Sólo son requeridos tres factores de elongación: eEF1A, eEF1B y 

eEF2. Se han encontrado algunos casos de regulación durante la elongación, 

por ejemplo, para disminuir la síntesis de proteínas cuando las células entran en 

mitosis.  

- Terminación. es mediada por el factor de liberación eRF1, el cual se une 

al ribosoma en lugar del tARN para reconocer cualquiera de los tres codones de 

stop (UAA, UAG o UGA), induciendo la hidrólisis de la proteína recién sintetizada 



 

del último ARNt. Posteriormente, eRF3 unido a GTP promueve la liberación de 

eRF1.  

- Reciclado: para que el ribosoma pueda comenzar otra vuelta de 

traducción, el complejo post-terminación (sitio A vacío y un ARNt desacilado en 

el sitio P) necesita disociarse para permitir la unión de la subunidad ribosomal 

40S con los factores de inicio en el sitio donde comienza la traducción del ARNm. 

eIF3 es el factor principal que promueve la disociación de ribosomas en post-

terminación en la subunidad 60S, ARNt y ARNm unido a la subunidad 40S. Su 

actividad es asistida por eIF1 y eIF1A. eIF1 interviene en la liberación del ARNt 

del sitio P, mientras eIF3 favorece la disociación de ARNm (Pisarev et al., 2007). 

 

 
Figura 4. Representación de la traducción del ARNm en eucariontes (Silva & Dinkova, 2010). 

 

 

2.5. El ciclo del ARNm 

La plétora de procesos que se centran en las interacciones ARN-proteína 

y ARN-ARN, constituyen el llamado "metabolismo o ciclo del ARNm" 

(Anantharaman et al., 2002).  

Con frecuencia, las células están expuestas a condiciones ambientales 

fluctuantes y potencialmente adversas. Para sobrevivir, deben alterar 



 

 

rápidamente la expresión génica para mantener la homeostasis interna 

(Guzikowski et al., 2019). La síntesis de proteínas es un proceso costoso en 

términos energéticos; por lo tanto, una regulación estricta es esencial para la 

correcta homeostasis celular. Existen múltiples puntos de regulación a diferentes 

niveles: la síntesis del transcripto primario de ARNm (en el paso de 

transcripción), el procesamiento post-transcripcional del ARNm, la degradación 

del ARNm, la regulación de la traducción, la modificación post-traduccional y la 

degradación de proteínas, entre otros (Layana et al., 2016).  

En respuesta al estrés, las células reprograman el metabolismo del ARNm 

para reparar los daños inducidos por el estrés y adaptarse a las nuevas 

condiciones. Durante este proceso, se interrumpe la traducción de los ARNm 

que codifican las proteínas housekeeping, mientras que se potencia la traducción 

de los ARNm que codifican chaperonas moleculares y enzimas que participan 

en la reparación de daños (Anderson & Kedersha, 2006; Guzikowski et al., 2019). 

Transitoriamente, se produce un remodelamiento de los mRNPs activos y se 

intercambian proteínas, lo que genera la acumulación de ARNm y la formación 

de complejos mRNPs silenciados o traduccionalmente inactivos. 

En el ciclo, los ARNm presentes en los polisomas se someten a rondas 

repetidas de iniciación, elongación y terminación de la traducción para producir 

polipéptidos. En respuesta a los defectos en la iniciación y/o terminación de la 

traducción, o a través de un reclutamiento específico, los ARNm interactúan con 

proteínas que reprimen la iniciación de la traducción. Luego, los ribosomas en 

elongación salen, se recluta el resto de la maquinaria de decapping y se produce 

la degradación del transcripto. Tras el ensamblaje de la maquinaria de 

decapping, los mRNPs individuales pueden agregarse en un PB. Se sugiere que 

los ARNm forman complejos con la maquinaria de decapping y pueden 

degradarse, agregarse en un PB o someterse a un reordenamiento del mRNP 

en el que la maquinaria de degradación se intercambia por factores de iniciación 

de la traducción. Estos ARNm podrían entonces iniciar la traducción y entrar en 

los polisomas. Sin embargo, cuando se inhibe la iniciación de la traducción, estos 

mRNP podrían acumularse en el estado de gránulo de estrés antes de entrar 

finalmente en los polisomas. Además, el estado en el que se limita la iniciación 

de la traducción podría definir la composición del gránulo de estrés y, por tanto, 



 

la composición del gránulo de estrés podría variar en diferentes organismos o en 

respuesta a diferentes estresores (Figura 5) (Decker & Parker, 2012).  

 

Figura 5. Modelo del "ciclo del ARNm". Muestra el movimiento dinámico del ARNm entre polisomas, PB y 

SG (Decker & Parker, 2012). 

 

 

2.6. Cuerpos de procesamiento y gránulos de estrés 

En general, se cree que los SG y los PB se forman secuestrando los 

ARNm del citoplasma para regular su traducción, ya sea almacenándolos, 

degradándolos o, eventualmente, reintroduciéndolos en el pool de traducción. 

Los PB son gránulos constitutivos de mRNP que desempeñan un papel 

en el control del ARNm citoplasmático (Layana et al., 2016). Su tamaño es de 

0,1 - 2μm, y allí se localiza la maquinaria de interferencia, degradación y 

almacenamiento de ARN (Tablas 1 y 2) (factores de degradación del ARN, 

componentes del complejo de decapping, factores de la vía del miRNA, 



 

 

componentes del complejo de deadenilación, ribonucleasas, factores de NMD y 

represores de la traducción (Andrei et al., 2005; Luo, Na, & Slavoff, 2018; Serman 

et al., 2007; Sheth & Parker, 2003)). Son también un lugar de almacenamiento 

reversible, ya que los ARNm pueden entrar y salir, estableciendo un flujo 

dinámico entre los ARNm traducidos en los polisomas y los silenciados en los 

PB (Brengues et al., 2005). Muchos de los componentes de los PB también están 

presentes en el citoplasma y en el núcleo, lo que sugiere que los diferentes 

procesos podrían comenzar antes de la entrada de los ARNm en los PB (Layana 

et al., 2016). 

Los PB están presentes en las células no estresadas, pero se inducen aún 

más en respuesta al estrés o a otras condiciones como el ciclo celular, las etapas 

embrionarias y los ciclos circadianos (Peruquetti et al., 2012; Voronina et al., 

2011), que conducen a la inhibición del inicio de la traducción (Kedersha et al., 

2005; Teixeira et al., 2005). También están relacionados con los mecanismos de 

control de calidad del ARNm, como el NMD (Layana et al., 2016). El NMD 

reconoce la mutación sin sentido (codón de stop prematuro) y degrada el ARNm, 

limitando la síntesis de proteínas truncadas (Amrani et al., 2006; Conti & 

Izaurralde, 2005).  

A diferencia de los SG, no incluyen proteínas ribosomales ni factores de 

traducción, a excepción de eIF4E, que es el único factor de traducción 

encontrado en los PB. Tampoco se encontraron componentes del exosoma 

(Brengues et al., 2005).  

Los SG son responsables de proteger el ARNm durante el estrés celular, 

alterando la composición de los mRNPs de forma reversible. En cuanto cesa el 

estrés, los mRNPs recuperan su capacidad de traducción. Por lo tanto, los SG 

son mRNPs reprimidos que se inducen transitoriamente en respuesta al estrés 

celular. Su tamaño varía de 0,5 a 5 μm (Thomas et al., 2009).  

Los componentes de los SG (Tablas 1 y 2) son principalmente complejos 

48S estancados que contienen ARNm ligados procedentes de polisomas. Estos 

contienen ARN poli(A)+ unido a factores de iniciación temprana y subunidades 

ribosomales pequeñas. En los SG se acumulan proteínas de unión a ARN, 

factores de transcripción, helicasas de ARN, nucleasas, quinasas y moléculas 

de señalización. En algunos casos, el reclutamiento de proteínas de señalización 



 

en los SG influye en la supervivencia celular. Se ha demostrado que los SG 

contienen proteínas Argonauta, miARNs, enzimas de edición de ARNm y 

proteínas necesarias para la actividad de los transposones (Anderson & 

Kedersha, 2009). Se cree que el reclutamiento selectivo de determinados 

transcriptos de ARNm en los SG regula su estabilidad y traducción (Anderson 

and Kedersha, 2002). Los SG no se observan en las células que crecen en 

condiciones favorables, pero se inducen rápidamente (15-30 minutos) en 

respuesta al estrés ambiental (Anderson & Kedersha, 2006; Corbet & Parker, 

2019; Ivanov et al., 2019).  

En resumen, a diferencia de los PB, los SG contienen muchos 

componentes involucrados en la traducción (Guzikowski et al., 2019); y al igual 

que los PB albergan represores de la traducción y proteínas relacionadas con la 

degradación del ARN aunque los ARNm de los SG no suelen considerarse 

objetivos de degradación (Lavut & Raveh, 2012).   

Tanto los PB como los SG son estructuras muy dinámicas, los SG están 

relativamente fijos en el citoplasma, pero cambian constantemente de forma, se 

fusionan y se dividen (Kedersha et al., 2005). Por el contrario, los PB se mueven 

rápidamente sin cambiar su tamaño ni su forma esférica. Los PB se acoplan de 

forma intermitente y transitoria a los SG, lo que permite que se produzca una 

posible transferencia de mRNPs (Anderson & Kedersha, 2008). En conclusión, 

los SG y PB son diversos en cuanto a su composición y morfología, lo que indica 

que la dinámica de los gránulos puede generar formas intermedias, que pueden 

perder o adquirir diferentes componentes (Layana et al., 2016).  

 

DCAP1 Xrn1 TIA-1 

DCAP2 Argonauta PAB1 

LSM1-7 eIF4E Staufen 

Hedls Lin28 subunidad 40S 

GW182 MEX3B PABP 

CCR4-NOT APOBEC eIF4A 

POP2 Rap55 eIF4G 

PAN2/3 PCBP2 FMRP 

4ET Me31B G3BP 



 

 

MEX3A Pub1 ZBP1 

PAT1 Roquin Ded1 

Edc CPEB Gbp2 

hRNPA TraI eIF3 

CG5208  Pbp1 

 

Tabla 1. Principales componentes de los PB y SG. En color rojo, los componentes que son solamente de 

los PB. En verde, los que son solamente de los SG. En celeste, los que comparten ambos mRNPs 

(Buchan & Parker, 2009) . 

 

 

 

FUNCIÓN FACTOR ORGANISMO REFERENCIA 

Deadenilación Complejo CCR4-NOT Ma, Sc (Andrei et al., 2005) 

Decapping 

DCAP-1/DCAP1 Ma, Sc, Ce, Dm 

(Cougot et al., 2004; Gallo et al., 2008; 

Sheth & Parker, 2003; Wilczynska et al., 

2005) 

DCAP-2/DCAP2 Ma, Sc, Ce, Dm 

(Cougot et al., 2004; Gallo et al., 2008; 

Sheth & Parker, 2003; Wilczynska et al., 

2005) 

Edc3 Ma, Sc, Dm 
(Kshirsagar & Parker, 2004; Tritschler et al., 

2007) 

Edc4/Helds/Ge1 Ma, Dm 
(Behm-Ansmant et al., 2006; Fenger-Grøn 

et al., 2005; Yu et al., 2005) 

Lsm1-7 Ma, Sc, Ce 
(Gallo et al., 2008; Scheller et al., 2007; 

Sheth & Parker, 2003) 

miARN 

Ago Ma (Leung et al., 2006) 

GW182/AIN-1 Ma, Ce, Dm 
(Behm-Ansmant et al., 2006; Ding et al., 

2005; Eystathioy et al., 2003) 

Estabilidad del 

mensajero 

Pub1 Ma (Buchan et al., 2008) 

Roquin Ma (Yu et al., 2005) 

PAN2/3 Ma (Zheng et al., 2008) 

Transporte del 

mensajero 

Ded1 Sc (Beckham et al., 2008) 

Gbp2 Sc (Buchan et al., 2008) 

Staufen Dm (Barbee et al., 2006) 

Iniciación de la 

traducción 

eIF3 Sc (Groušl et al., 2009) 

eIF4E/cdc33 Ma, Sc, Dm 
(Andrei et al., 2005; Ferraiuolo et al., 2005; 

Hoyle et al., 2007) 

eIF4G Sc (Hoyle et al., 2007) 

CPEB Ma (Wilczynska et al., 2005) 



 

Regulación de la 

traducción 

hMex3A Ma (Buchet-Poyau et al., 2007) 

hMex3B Ma (Courchet et al., 2008) 

hRNPA3 Ma (Katahira et al., 2008) 

PCBP2 Ma (Fujimura et al., 2008) 

Lin28 Ma (Balzer & Moss, 2007) 

Pbp1 Sc (Buchan et al., 2008) 

Represión de la 

traducción 

4ET Ma, Dm (Andrei et al., 2005) 

CG5208 Sc, Ce, Dm 
(Gallo et al., 2008; Scheller et al., 2007; 

Sheth & Parker, 2003) 

Rap55/Sdc6/TraI/DCAP5/CAR

-1 
Ma, Sc, Ce, Dm 

(Barbee et al., 2006; Gallo et al., 2008; 

Teixeira et al., 2005; Yang et al., 2006) 

Rck-p54/Me31B/CGH-1/Dhh1 Ma, Sc, Ce, Dm 

(Barbee et al., 2006; Gallo et al., 2008; 

Sheth & Parker, 2003; Wilczynska et al., 

2005) 

 

Tabla 2. Principales componentes de SG y PB que serán analizados en el presente trabajo (Ma: 

mamíferos; Sc: Saccharomyces cerevisiae; Ce: Caenorhabditis elegans; Dm: Drosophila melanogaster). 

 

 

2.7. Adaptación y tolerancia al frío: algunos mecanismos 

Está bien establecido que hay un rango de temperaturas en el que cada 

especie puede crecer y reproducirse, conocido como ventana térmica (Jarośík et 

al., 2004; Jarošík et al., 2002; Van der Have, 2002). 

La temperatura es uno de los factores abióticos más importantes para 

determinar el estado de actividad y la distribución geográfica de los organismos. 

La temperatura afecta una infinidad de procesos biológicos, que comprenden 

todos los niveles de organización; interacciones moleculares y cinéticas 

bioquímicas (Somero, 1995), morfología (Arrighi et al., 2013), procesos 

fisiológicos, comportamentales, ecológicos (Huey & Berrigan, 2001) y en un nivel 

superior, evolutivos (Rolandi, 2016).  

Las bajas temperaturas son determinantes en la historia de la vida de 

muchos animales ectotérmicos, de los cuales los insectos constituyen la inmensa 

mayoría (Doucet et al., 2009). Los insectos sobreviven a las bajas temperaturas 

adoptando una de las dos estrategias principales: la tolerancia a la congelación 

y la evitación de la congelación mediante el sobreenfriamiento (Figura 6) (Bale, 

2002).  



 

 

Para evitar la congelación, los organismos utilizan mecanismos 

fisiológicos y bioquímicos: la selección de un lugar de hibernación seco o tener 

una barrera física, como una cutícula recubierta de cera, que proporcione 

protección contra el hielo externo a través de la cutícula (Duman, 2001). Los 

insectos que evitan la congelación, no pueden tolerar la formación de hielo en 

sus fluidos corporales. Por ello necesitan implementar estrategias para reducir la 

temperatura a la que se congelan. El agua necesita agentes nucleadores de hielo 

(INAs) para solidificarse. El superenfriamiento es el proceso por el que el agua 

se enfría por debajo de su punto de congelación sin pasar a estado sólido debido 

a la falta de una fuente de nucleación. Si no se introduce ninguna fuente de 

nucleación, el agua puede enfriarse hasta -42ºC sin congelarse (Angell, 1982). 

En la fase inicial del endurecimiento estacional por el frío, los INAs, como las 

partículas de comida, las partículas de polvo y las bacterias del intestino o de los 

compartimentos intracelulares, tienen que ser eliminados o inactivados. Además, 

los insectos acumulan y sintetizan crioprotectores como polioles y azúcares, que 

reducen la temperatura de congelación letal del cuerpo (Sheikh et al., 2017).  

El segundo mecanismo, conocido como tolerancia a la congelación, se 

refiere a la capacidad de algunas especies de insectos para sobrevivir cuando 

se forma hielo en sus tejidos: consiguen evitar el daño tisular controlando la 

extensión de la formación de hielo (Ramløy, 2000; Toxopeus & Sinclair, 2018). 

A diferencia de los insectos que evitan la congelación y que son capaces de 

existir en condiciones de frío mediante el sobreenfriamiento, los organismos 

tolerantes a la congelación limitan el sobreenfriamiento e inician la congelación 

de sus fluidos corporales a temperaturas relativamente altas. Fisiológicamente, 

esto se consigue mediante la congelación inoculativa, la producción de INAs, 

compuestos cristaloides o microorganismos (Lee Jr & Costanzo, 1998; Toxopeus 

& Sinclair, 2018). Se sabe que los insectos tolerantes a la congelación regulan 

la producción de INAs, lo que permite a los insectos controlar la formación de 

cristales de hielo dentro de sus cuerpos (Lee Jr & Costanzo, 1998). Las proteínas 

nucleantes pueden ser producidas por el insecto o por microorganismos que se 

han asociado a los tejidos del insecto. Una vez iniciada la congelación, el hielo 

se extenderá por todo el cuerpo del insecto (Lee Jr & Costanzo, 1998).  

 



 

 

Figura 6. Representación esquemática de los principales mecanismos implicados en las estrategias de 

tolerancia y evitación de la congelación de los insectos (Modificado de Bale, 2002). 

 

 

Las especies extremófilas, presentan adaptaciones morfológicas, 

ecológicas y/o fisiológicas que les permiten sobrevivir y desarrollarse en 

condiciones ambientales extremas, ya sean físicas (temperatura, radiación, 

presión hidrostática) o geoquímicas (pH, salinidad, desecación), que son 

particularmente hostiles a la especie humana (Irwin & Baird, 2004; Rothschild & 

Mancinelli, 2001). Dentro de las especies extremófilas, aquellas que presentan 

adaptaciones a ambientes de frío extremo, son denominadas psicrófilas. Al 

respecto, se han descrito algunos insectos que pueden desarrollarse a bajas 

temperaturas e incluso estar asociados a matrices de hielo donde completan 



 

 

todos los estados de su ciclo vital (Kohshima et al., 2002), ejemplo de esto son 

Andiperla willinki y A. morenensis. En general, los Plecópteros son insectos 

relacionados a ambientes dulceacuícolas, con variados taxones oligotérmicos 

(Zwick, 1973, 2000). Muchas de estas especies se desarrollan en aguas de 

deshielo, pero Andiperla es el único género con especies descriptas que 

desarrollan su ciclo de vida en sistemas dulceacuícolas insertos en matrices de 

hielo glaciar, por lo que se clasifican como insectos psicrófilos obligados, siendo 

su distribución tan fragmentada como lo es su hábitat (Lencioni, 2004). Por otra 

parte, no existen antecedentes sobre su fisiología, pero el hecho de mantener 

una actividad metabólica regular en matrices de hielo, supone la capacidad de 

sintetizar enzimas adaptadas al frío (Siddiqui & Cavicchioli, 2006), aunque el 

acotado rango de temperaturas en el que se desarrolla, no coincida con las 

estrategias de tolerancia y evitación al congelamiento expuestas anteriormente. 

 

3. Hipótesis  

Los genes involucrados en el metabolismo del ARN de A. morenensis 

reflejan adaptaciones a bajas temperaturas. 

 

 

4. Objetivos 

4.1. Objetivo general  

Analizar el transcriptoma de A. morenensis para descubrir genes 

relacionados con el metabolismo de ARN.  

 

4.2. Objetivos Específicos  

A) Identificar genes relacionados con la formación de gránulos de estrés y P-

Bodies  

B) Identificar genes relacionados con la regulación de la síntesis de 

proteínas.  

C) Analizar en detalle al menos un gen de cada tipo. 



 

5. Palabras clave  

ARN, síntesis de proteínas, A. morenensis, criofilia, silenciamiento 

 

 

6. Materiales y métodos 

6.1. Análisis del transcriptoma 

El laboratorio contaba con un transcriptoma (en formato Excel), 

ensamblado mediante Trinotate, de Andiperla morenensis, obtenido a partir de 

de un pool de ARN extraído de adultos y larvas de diferentes estadíos (Baricalla, 

Timmermann, Jäckle y Rivera Pomar, resultados no publicados; ver estadísticas 

en Tabla 3).  

 

Genes 90681 

N° de exones promedio por isoforma 1.0 

Transcriptos 869267 

Transcriptos > 500pb 214971 

Transcriptos > 1000pb 66770 

 

Tabla 3. Estadísticas de ensamblado de 900 Mbp de secuencia de A. morenensis. 

 

 

6.1.1. Exploración inicial por términos GO 

Se realizó una exploración inicial de los transcriptos ensamblados a través 

de la búsqueda y clasificación de aquellos que poseían términos GO conocidos 

y relacionados con el tema de estudio. Los mismos se separaron en tres 

categorías: Cellular Component, Biological Process y Molecular Function. Se 

calculó el número de transcriptos para cada término y el porcentaje que estos 

representaban en relación con el número total de transcriptos.  

Debido a que se observó que algunos transcriptos tenían varias isoformas 

(que en el presente análisis serían consideradas como transcriptos diferentes), 

se procedió a dejar solamente una isoforma por transcripto y eliminar del análisis 

las restantes, para no tener multiplicación de datos. De esta forma, para la 



 

 

exploración inicial del transcriptoma por términos GO, se consideraron 

solamente 782200 transcriptos.   

 

6.1.2. Búsqueda de transcriptos  

Se realizó la búsqueda de los transcriptos de interés, correspondientes a 

los genes descriptos en la Tabla 2. Esto se realizó a través de una búsqueda por 

similitud de nombres entre los transcriptos del archivo Excel.  

 

6.1.3. Identificación del mejor transcripto para cada gen 

Una vez obtenidos los transcriptos representativos para cada gen, se 

validó la supuesta identidad de los mismos a través de una búsqueda por 

BLASTx (transcripto → proteína) contra las bases de datos y subsets (cuando 

correspondiera) de la Tabla 4. Solamente se tuvieron en cuenta los primeros 50 

hits.  

 

BÚSQUEDA BD SUBSET DE DATOS 

A No redundante Artrópoda 

B No redundante  

C Swiss Prot Artrópoda 

D Swiss Prot  

 

Tabla 4. Características de las búsquedas por BLASTx realizadas. 

 

Para asignar el mejor transcripto para cada gen, se dio la siguiente 

prioridad a los resultados obtenidos por BLASTx: 

1ro: Swiss Prot, subset artrópoda  

2do: No redundante, subset artrópoda 

3ro: Swiss Prot 

4to: No redundante 

Además, se tuvieron en cuenta las siguientes características de los hits: 

a) Cobertura (en pb) 

b) Porcentaje de similitud: valores > 50%  



 

c) Se prefirió cobertura por sobre porcentaje de similitud 

d) Entre las distintas isoformas para un mismo transcripto, se eligió la más larga 

e) Se eligieron transcriptos que codificaran proteínas 

 

6.1.4. Asignación de identidad a través de análisis filogenéticos 

Para cada transcripto, se tomaron las secuencias de los mejores hits y se 

alinearon junto con las secuencias de Andiperla morenensis, mediante un 

alineamiento progresivo con ClustalW con el programa MEGA X v.10.1 (Kumar 

et al., 2018). Luego, se realizó un análisis filogenético con el método estadístico 

de Neighbour Joining y el método Bootstrap como test de filogenia, 

estableciéndose mil replicaciones de bootstrap. 

Se consideró que la filogenia era consistente cuando las probabilidades 

posteriores de los nodos tenían valores superiores a 50.  

Cuando la filogenia no fue consistente, se volvió a realizar todo el 

procedimiento para encontrar otro transcripto. Cuando no se encontró un 

transcripto cuya filogenia fuera consistente, se siguió el análisis con el transcripto 

cuyo análisis filogenético fue mejor.  

 

6.1.5. Asignación de identidad de las proteínas 

Una vez que se encontraron los transcriptos que codificaban para cada 

proteína, se procedió a buscar las secuencias aminoacídicas de las mismas. Se 

realizó un BLASTp para compararlas con sus respectivos hits y establecer si la 

longitud era la adecuada y si tenía los dominios proteicos esperados.  

Se utilizó la herramienta “Graphic Summary” del servidor NCBI que 

devuelve los dominios proteicos conservados de proteína utilizada como query 

en el BLASTp (Marchler-Bauer et al., 2017). Esta información se verificó con los 

resultados obtenidos en la página web de InterProScan, del servidor EMBL-EBI.  

 

6.1.6. Análisis de similitud de secuencia de las proteínas 

Identificadas las proteínas, se procedió a analizar la secuencia de las 

mismas en comparación con sus homólogas en diferentes especies.  



 

 

Debe tenerse en cuenta que solamente se profundizó el análisis de 

aquellas proteínas cuya secuencia estaba completa (Tabla 11). 

Dada la filogenia descripta por Misof y colaboradores (2014), y los 

resultados obtenidos en el apartado 7.1.4., se establecieron taxones de insectos 

cercanos a los plecópteros y se seleccionaron (cuando la información de 

secuenciación estaba disponible), tres organismos representativos de cada uno. 

También se tuvieron en cuenta homólogos en taxones lejanos, pero de 

organismos modelos: mamíferos, levaduras y nemátodos. Los organismos 

seleccionados se detallan en la Tabla 5.  

 

TAXÓN ESPECIE 

Mamíferos 
Homo sapiens 

Mus musculus 

Levaduras Saccharomyces cerevisiae 

Nemátodos Caenorhabditis elegans 

Blatodeos Blattella germanica 

Dípteros 

Drosophila melanogaster 

Aedes aegypti 

Teleopsis dalmanni 

Lepidópteros 

Bombyx mori 

Manduca sexta 

Plutella xylostella 

Coleópteros 

Tribolium castaneum 

Coccinella septempunctata 

Dendroctonus ponderosae 

Isópteros 
Zootermopsis nevadensis 

Cryptotermes secundus 

Hemípteros 

Rhodnius prolixus 

Nilaparvata lugens 

Acyrthosiphon pisum 

Himenópteros 

Apis mellifera 

Bombus terrestris 

Nasonia vitripennis 
 

Tabla 5. Organismos seleccionados para realizar alineamientos múltiples junto con las secuencias de las 

proteínas identificadas en A. morenensis. 

 



 

Las secuencias de los organismos se obtuvieron de la BD de Uniprot y, 

cuando no estaban disponibles allí, se buscaron en la BD NCBI Protein. Los 

números de acceso de cada una pueden verse en el Anexo I.  

Cada proteína completa identificada en A. morenensis (Tabla 11), se 

alineó junto con sus homólogos en los organismos de la Tabla 5, mediante un 

alineamiento progresivo con ClustalW con el programa MEGA X v.10.1 (Kumar 

et al., 2018).  

De cada alineamiento se obtuvieron los siguientes parámetros: longitud 

del alineamiento, sitios conservados, sitios variables y sitios informativos de 

parsimonia.  

 

6.1.7. Análisis filogenéticos de las proteínas 

Se efectuaron dos tipos de análisis: de proteínas individuales y de todas 

las proteínas en conjunto. Ambos fueron realizados con el programa MEGA X 

v.10.1 (Kumar et al., 2018).  

Como punto de partida para los análisis de proteínas individuales, se 

tomaron los alineamientos realizados en el apartado 7.1.6., se recortaron hasta 

que todas las secuencias tuvieron la misma longitud y luego, se reconstruyeron 

las relaciones filogenéticas mediante el método estadístico de Neighbour Joining 

y el método Bootstrap como test de filogenia, estableciéndose mil replicaciones 

de bootstrap. 

Para los análisis de todas las proteínas en conjunto, se tomaron las 

secuencias de un representante de cada orden para cada una de las proteínas 

(Tabla 6), se alinearon mediante un método progresivo (ClustalW) y se realizó 

un análisis filogenético de Máxima Verosimilitud (Maximum Likelihood).  

 

TAXÓN ESPECIE PRIORIDAD 

Mamíferos Homo sapiens 

n/a 
Levaduras Saccharomyces cerevisiae 

Nemátodos Caenorhabditis elegans 

Blatodeos Blattella germanica 

Dípteros 
Drosophila melanogaster 1 

Aedes aegypti 2 

Lepidópteros Bombyx mori 1 



 

 

Manduca sexta 2 

Plutella xylostella 3 

Coleópteros 
Tribolium castaneum 1 

Dendroctonus ponderosae 2 

Isópteros 
Zootermopsis nevadensis 1 

Cryptotermes secundus 2 

Hemípteros 

Nilaparvata lugens 1 

Rhodnius prolixus 2 

Acyrthosiphon pisum 3 

Himenópteros 
Nasonia vitripennis 1 

Apis mellifera 2 
 

Tabla 6. Organismos considerados para realizar la filogenia de todas las proteínas. Dado que se utilizó un 

solo representante por taxón, en aquellos taxones dónde había más de un organismo, se establecieron 

prioridades (1, 2 y 3): para cada proteína, se eligieron las secuencias de los representantes de prioridad 1. 

En caso de que no haya un ortólogo identificado en esa especie, se tomó la secuencia del siguiente en 

prioridad. n/a = no aplica. 

 

 

6.2. Análisis de dominios y motivos proteicos 

Para llevar a cabo este análisis se eligieron dos proteínas previamente 

estudiadas en el grupo de trabajo eIF4E y Me31B. Se analizaron los principales 

dominios de las dos proteínas que les permiten llevar a cabo sus funciones en el 

inicio de la traducción (eIF4E) y en el silenciamiento de mensajeros (Hernández 

et al., 2005; Layana et al., 2021; Minshall et al., 2009; Weston & Sommerville, 

2006).  

Específicamente para eIF4E se analizó si la proteína de Andiperla sería 

más similar a la isoforma canónica de eIF4E (eIF4E-1 en Drosophila), o a alguno 

de sus parálogos. Se realizaron alineamientos de a pares con los ortólogos en 

Drosophila, con la herramienta BLASTp. Para comprobar los resultados 

obtenidos, se realizó un alineamiento múltiple entre las secuencias de Drosophila 

y la de Andiperla, se recortó hasta que todas las secuencias tuvieron la misma 

longitud y luego, se reconstruyeron las relaciones filogenéticas mediante el 

método estadístico de Neighbour Joining y el método Bootstrap como test de 

filogenia, estableciéndose mil replicaciones de bootstrap. 



 

Se realizó el modelado de las proteínas por homología estructural 

(SWISS-MODEL, Waterhouse et al., 2018) los modelos obtenidos se analizaron 

con el programa PyMOL v.2.5.2 (Schrödinger, LLC, 2015).   

 

 

7. Resultados y discusión 

7.1. Análisis del transcriptoma 

7.1.1. Exploración inicial por términos GO 

Se partió de un total de 900 megabases de datos, lo que dio lugar a 

869267 transcriptos ensamblados (Tabla 3). Si se incluye en el análisis 

solamente una isoforma por transcripto (para no tener redundancia de datos), la 

cantidad total de transcriptos fue de 782200, de los cuales el 0,66% (5206) 

estaba implicado en el ciclo del ARNm a través de los 53 términos GO 

estudiados. 

A continuación, se presentan las Tablas 7 y 8 en las que se detallan cada 

uno de los términos GO, el número de transcriptos asociados a ese término y el 

porcentaje que estos representan del total. En el Anexo II se detallan los códigos 

GO correspondientes a cada término.  

 

CELLULAR COMPONENT 

Término GO N° transcriptos % Transcriptos 

cytoplasmic ribonucleoprotein granule 14 0,001789824 

cytoplasmic stress granule 44 0,00562516 

eukaryotic translation initiation factor 3 complex 66 0,00843774 

P granule 44 0,00562516 

P-body (cytoplasmic RNAm processing body) 140 0,017898236 

RISC complex 32 0,004091025 

BIOLOGICAL PROCESS 

Término GO N° transcriptos % Transcriptos 

deadenylation-dependent decapping of nuclear-transcribed RNAm 9 0,001150601 



 

 

deadenylation-independent decapping of nuclear-transcribed RNAm 5 0,000639223 

gene silencing by miRNA 19 0,002429046 

gene silencing by RNA 112 0,014318589 

intracellular ARNm localization 31 0,003963181 

miARN catabolic process 9 0,001150601 

miRNA mediated inhibition of translation 17 0,002173357 

RNAm catabolic process 129 0,016491946 

RNAm metabolic process 6 0,000767067 

RNAm processing 357 0,045640501 

RNAm splicing, via spliceosome 284 0,03630785 

RNAm stabilization 11 0,00140629 

negative regulation of gene expression 119 0,0152135 

negative regulation of translation 103 0,013167988 

P-body assembly 25 0,003196114 

positive regulation of cytoplasmic RNAm processing body assembly 32 0,004091025 

positive regulation of nuclear-transcribed RNAm poly(A) tail shortening (G) 41 0,005241626 

positive regulation of translation 69 0,008821273 

posttranscriptional regulation of gene expression 8 0,001022756 

pre-miRNA processing 27 0,003451803 

regulation of gene expression 158 0,020199437 

regulation of gene silencing by miRNA 4 0,000511378 

regulation of miRNA metabolic process 5 0,000639223 

regulation of RNAm stability 41 0,005241626 

regulation of protein localization 82 0,010483252 

regulation of RNA metabolic process 6 0,000767067 

regulation of translation 200 0,025568908 

regulation of translational initiation 97 0,01240092 

RNA 3'-end processing 5 0,000639223 

RNA localization 14 0,001789824 

RNA processing 189 0,024162618 

stress granule assembly 21 0,002684735 

translational initiation 70 0,008949118 

positive regulation of gene expression 162 0,020710816 



 

MOLECULAR FUNCTION 

Término GO N° transcriptos % Transcriptos 

RNAm 3'-UTR binding 137 0,017514702 

RNAm binding 288 0,036819228 

poly(A) binding 30 0,003835336 

poly(A)-specific ribonuclease activity 17 0,002173357 

RNA binding 1308 0,16722066 

RNA cap binding 17 0,002173357 

snRNA binding 10 0,001278445 

translation initiation factor activity 252 0,032216824 

translation initiation factor binding 19 0,002429046 

translation regulator activity 13 0,001661979 

translation repressor activity, RNAm regulatory element binding 10 0,001278445 

helicase activity 277 0,035412938 

miRNA binding 21 0,002684735 

 

Tabla 7. Términos GO asociados a los transcriptos buscados, discriminados por Componente Celular, 

Proceso biológico y Función Molecular.  

 

 

TOTALES 

Términos GO N° transcriptos % Transcriptos 

53 5206 0,665558681 

 

Tabla 8. Cantidad de términos GO utilizados para el análisis exploratorio. Número de transcriptos que 

representan y porcentaje del total. 

 

 

7.1.2. Identificación del mejor transcripto para cada gen 

De los 51 transcriptos buscados, se encontró que algunos (Tabla 9) no 

tienen un homólogo identificado en Andiperla morenensis, en esos casos no se 

indica el transcripto. Otros, a pesar de ser homólogos en secuencia, no codifican 

para ninguna proteína. Este hecho podría corroborarse con una secuenciación 



 

 

del genoma o revisarse en otro transcriptoma de Andiperla, ya que todos los 

transcriptos incluidos en este estudio, eran codificantes. 

Para ver las secuencias nucleotídicas de los transcriptos, dirigirse al 

Anexo III. 

 

FUNCIÓN GEN TRANSCRIPTO 
¿ES 

CODIFICANTE? 

Deadenilación Complejo CCR4-NOT DN25716_c0_g1_i1 

Si 

Decapping 

DCAP-1 DN50493_c0_g1_i1 

DCAP-2 DN139925_c0_g1_i2 

Edc3 DN217747_c0_g1_i1 

Edc4/Helds/Ge1 DN172092_c7_g16_i1 

Lsm1 DN116977_c2_g1_i1 Si 

Lsm2 DN166366_c2_g9_i1 No 

Lsm3 DN169079_c0_g1_i1 
Si 

Lsm4 DN103859_c0_g1_i1 

Lsm5 DN328698_c0_g1_i1 
No 

Lsm6 DN388171_c0_g1_i1 

Lsm7 DN108251_c0_g1_i1 Si 

Lsm8 DN148921_c0_g1_i1 No 

Lsm11 DN172481_c3_g1_i2 

Si 
Lsm12 DN172246_c14_g2_i1 

miARN 
Ago DN171896_c1_g1_i1 

GW182 DN169684_c8_g15_i13 

Estabilidad del 

mensajero 

Pub1 DN212169_c0_g1_i1 No 

Roquin DN77963_c0_g1_i1 

Si PAN2 DN168179_c1_g5_i2 

PAN3 DN169361_c0_g1_i3 

Transporte del 

mensajero 

Ded1 DN261227_c0_g1_i1 No 

Gbp2 -  -  

Staufen DN167600_c0_g1_i19 

Si Iniciación de la 

traducción 

eIF3a DN156295_c0_g1_i3 

eIF3b DN18399_c0_g1_i1 

eIF3c DN437874_c0_g1_i1 



 

eIF3d DN159808_c0_g2_i1 

eIF3e DN179979_c0_g1_i1 

eIF3f DN491295_c0_g1_i1 

eIF3g DN272310_c0_g1_i1 

eIF3h DN94595_c0_g1_i1 

eIF3i DN122039_c1_g2_i1 

eIF3k DN381551_c0_g1_i1 

eIF3l DN165437_c0_g1_i3 

eIF3m DN156696_c0_g1_i2 

eIF4A DN135461_c0_g1_i1 

eIF4G DN151709_c1_g1_i1 

eIF4E DN179979_c0_g1_i1 

Regulación de 

la traducción 

CPEB DN169569_c1_g8_i3 

hMex3A DN271669_c0_g1_i1 No 

hMex3B DN112072_c0_g2_i1 Si 

hRNPA3 -  -  

PCBP2 DN166340_c2_g2_i12 
Si 

Lin28 DN39133_c0_g2_i1 

Pbp1 -  -  

Represión de la 

traducción 

4ET DN428135_c0_g1_i1 Si 

CG5208 -  -  

Lsm14 / Tral DN334845_c0_g1_i1 
Si 

Me31B DN59227_c0_g1_i2 

 

Tabla 9. Genes identificados. Para cada uno, se detalla la función, el transcripto y si codifica para 

proteínas. 

 

 

7.1.3. Asignación de identidad a través de análisis filogenéticos 

Los árboles filogenéticos realizados (Anexo IV) confirman la identidad de 

todas las proteínas encontradas. Como ejemplo, se muestran las filogenias de 

eIF4E y Me31B (Figuras 7 y 8), proteínas que se estudiarán en detalle en las 

siguientes secciones.  

 



 

 

 

 

 

 

Figura 7. Árbol filogenético de eIF4E 

 

 

 



 

 

Figura 8. Árbol filogenético de ME31B 

 

 

Particularmente para PAN2 y Me31B, la secuencia correspondiente a 

Andiperla queda separada del resto, como si fuera un outgroup. En ambos casos, 

se siguió el análisis y se les asignó la identidad correspondiente debido a que las 

secuencias aminoacídicas poseían los mismos dominios/motivos que sus 

ortólogos.  

El hecho ocurrido con PAN2 y Me31B puede explicarse como sigue: son 

proteínas que no se encuentran en todos los organismos, sus secuencias no 

están ampliamente conservadas (como eIF4E, por ejemplo) y Andiperla 

morenensis es un insecto del que casi nada se conoce (mucho menos están 

anotados y curados sus genes y proteínas) (Tabla 13).   



 

 

Para el resto de las proteínas, se pudo asignar una identidad con un gran 

nivel de confianza ya que, en general, las probabilidades posteriores de los 

nodos fueron altas y las secuencias de Andiperla quedaban junto con las de otros 

taxones. Se pudo observar que se repitió con gran frecuencia el agrupamiento 

con las secuencias de isópteros y blatodeos. Cabe destacar que este análisis es 

exploratorio, por lo que no se pretende dar información específica.  

 

7.1.4. Asignación de identidad de las proteínas 

De los 50 genes buscados en el transcriptoma de A. morenensis, se 

identificaron 46 transcriptos, de los cuales: 

- 7 no codificaban para proteínas 

- 30 eran codificantes y se encontró la secuencia completa (Tabla 11) 

- 9 eran codificantes y se encontró la secuencia incompleta (Tabla 12) 

 

Las proteínas que derivan de cada uno de los transcriptos, su función y 

estado (completo/incompleto), se detallan en la Tabla 10. Las Tablas 11 y 12 

muestran la comparación entre la longitud de las proteínas en Andiperla y las de 

los demás organismos.  

En cuanto a los transcriptos codificantes, en once casos (marcados con 

un asterisco en la Tabla 10), se encontró que varios transcriptos codificaban para 

una misma proteína, pero para partes diferentes de la misma. Por ello, se 

procedió a hacer un curado manual de las secuencias nucleotídicas para tratar 

de ensamblar el transcripto completo (a partir de dos o más transcriptos 

identificados por Trinotate). El mismo procedimiento se realizó con las 

secuencias aminoacídicas.  

Se asignó la identidad correspondiente a las proteínas de A. morenensis 

cuando poseía los mismos dominios que los reportados para sus ortólogas y una 

longitud similar comparada a los respectivos hits del BLASTp. Se tuvo en 

consideración que la longitud de las proteínas homólogas, no es similar en todos 

los organismos, por lo que se aceptó que dos proteínas eran ortólogas cuando 

su longitud era cercana (aunque no exacta).  

Para ver las secuencias aminoacídicas, dirigirse al Anexo V. 

 



 

FUNCIÓN PROTEÍNA ESTADO 

Deadenilación CCR4-NOT complex Completo  

Decapping 

DCAP-1 Completo  

DCAP-2 Completo  

Edc3* Incompleto 

Edc4* Incompleto 

Lsm1 Completo  

Lsm3 Completo  

Lsm4 Completo  

Lsm7 Completo  

Lsm11 Completo  

Lsm12 Completo  

Lsm14* Completo  

miARN 
Ago Completo  

GW182* Incompleto 

Estabilidad del mensajero 

Roquin* Incompleto 

PAN2* Completo  

PAN3* Incompleto 

Transporte del mensajero Staufen Incompleto 

Iniciación de la traducción 

eIF3a Incompleto  

eIF3b Completo  

eIF3c* Completo  

eIF3d* Completo  

eIF3e Completo  

eIF3f* Completo  

eIF3g Completo  

eIF3h Completo  

eIF3i Completo  

eIF3k Completo  

eIF3l Completo  

eIF3m Completo  

eIF4A Completo  

eIF4G Completo  

eIF4E Completo 

Regulación de la traducción 

CPEB Completo  

hMex3B* Incompleto 

PCBP2 Completo  

Lin28 Completo  

Represión de la traducción 
4ET* Incompleto 

Me31B Completo 

 



 

 

Tabla 10. Proteínas identificadas. Para cada una, se detalla la función y si la secuencia se encontró 

completa. El asterisco (*) denota que la secuencia de la proteína y la de su transcripto correspondiente, 

tuvieron que ser ensambladas manualmente. 

 

 

PROTEÍNA CANTIDAD AA Andiperla CANTIDAD AA ORTÓLOGOS 

CCR4-NOT 301 301 

DCAP1 471 493 

DCAP2 362 400 

LSM 1 135 134 

LSM 3 119 102 

LSM 4 139 139 

LSM 7 111 110-140 

LSM 11 210 216 

LSM 12 192 194 

LSM 14 558 530 

AGO 835 894 

Pan2 1200 1260 

eIF3b 702 700 

eIF3c 890 887 

eIF3d 530 400-560 

eIF3e 438 438 

eIF3f 275 278 

eIF3g 287 285 

eIF3h 340 338 

eIF3i 326 327 

eIF3k 216 216 

eIF3l 546 542-552 

eIF3m 391 384 

eIF4A 409 400 

eIF4G 674 789 

eIF4E 207 220-240 

CPEB 773 705 

PCBP 496 460-500 



 

Lin28 195 205 

Me31B 480 434-486 
 

Tabla 11. Longitud de las proteínas completas identificadas, en comparación con sus ortólogos.  

 

 

PROTEÍNA CANTIDAD AA Andiperla CANTIDAD AA ORTÓLOGOS 

EDC3 346 464 

EDC4 1018 1200 

GW182 919 1882 

Roquin 662 990 

Pan 3 620 690-760 

Staufen 644 870 

eIF3a 319 1187 

Mex3B 281 481 

4ET 755 985-1010 

TraI 279 719 
 

Tabla 12. Longitud de las proteínas incompletas identificadas, en comparación con sus ortólogos. 

 

 

Dado que se utilizó la información contenida en el NCBI e InterProScan, 

para la asignación de identidad de las proteínas, se detallan, a continuación, los 

dominios y una breve descripción de la función de cada una.   

 

CCR4-NOT (subunidad 9) 

Se encontró la subunidad 9, que en humanos se conoce como Rdc. Es uno 

de los componentes del complejo CCR4-NOT, una de las principales 

deadenilasas celulares de ARNm y está relacionada con varios procesos 

celulares, como la degradación de ARNm, la represión mediada por miARN, la 

represión de la traducción durante el inicio de la traducción y la regulación 

general de la transcripción. Se cree que puede llegar a tener un rol importante 

en la diferenciación celular (Garapaty et al., 2008; Garces et al., 2007). Dominio: 

- Rcd1: familia de diferenciación celular. Sus miembros actúan como 

cofactores transcripcionales. 



 

 

 

DCAP1 

DCAP1, junto con DCAP2, forma parte del complejo de decapping que 

cataliza la eliminación de la cap 5' del ARNm. Esta reacción es un paso esencial 

en la degradación del ARNm, ya que expone el extremo 5' a la digestión 

exonucleolítica. DCAP1 se une al dominio helicoidal N-terminal de la subunidad 

catalítica DCAP2 y mejora su función promoviendo la conformación cerrada de 

DCAP2, que es catalíticamente más activa (Lykke-Andersen, 2002). Dominios: 

- mRNA_decap_C: dominio C-terminal de la enzima, responsable de la 

trimerización. 

- DCAP1: familia de decapping de ARNm. 

 

 

DCAP2 

Enzima de decapping que cataliza la ruptura de del cap 5’ de los ARNm. 

Forma un complejo con DCAP1, necesario para la degradación de ARNm. Tiene 

mayor actividad cuando los ARNm carecen de cola de poli(A) (Lykke-Andersen, 

2002; Mauer et al., 2017; Piccirillo et al., 2003; Wang et al., 2002). Dominios: 

- DCAP2: dominio box A, que se encuentra siempre en el lado N-terminal.   

- Nudix/MutT: dominio característico de hidrolasas implicadas en el 

metabolismo y la homeostasis celular, así como en el procesamiento del 

ARNm. 

 

Edc3 

Se une al ARN monocatenario. Interviene en el proceso de degradación del 

ARNm y en la regulación positiva del decapping del ARNm (Ling et al., 2008).  

Dominios: 

- LSm16_N: dominio N-terminal de LSM16, también conocida como EDC3.  

- LSM14: Dominio Sm similar a Scd6. Se encuentra en ortólogos de Sd6 y 

en EDC3/FLJ21128, donde se fusiona con el dominio YjeF-N.  

- FDF: llamado así por la secuencia FDF conservada en su extremo N-

terminal, es un dominio completamente alfa-helicoidal con múltiples 



 

bucles hidrofílicos expuestos. Se encuentra en el C-terminal de los 

dominios SM similares a Scd6p. También se encuentra con otros dominios 

Sm divergentes y en proteínas como DCAP3p y FLJ21128, donde se 

encuentra en el N-terminal del dominio YjeF-N.  

 

 

Edc4 

Es uno de los componentes de un complejo que contiene DCAP2 y DCAP1, 

que funciona en el decapping de ARNm. Potencia la actividad catalítica de 

DCAP2 (in vitro) (Fenger-Grøn et al., 2005). Dominios: 

- Ge1_WD40: es la región N-terminal (WD40) de Ge-1 o potenciador de las 

proteínas de decapping de ARNm. Las regiones WD40 están implicadas 

en las interacciones proteína-proteína. 

- Fcf1: Fcf1 es una proteína nucleolar que participa en el procesamiento del 

pre-ARNr. El agotamiento de Fcf1 y Fcf2 en la levadura conduce a una 

disminución de la síntesis del ARNr 18S y provoca un déficit de 

subunidades ribosomales 40S. 

- WD40: Dominio que se encuentra en una serie de proteínas eucariotas, 

incluyendo aquellas que procesan ARNm. Sirve de plataforma estable en 

forma de hélice a la que las proteínas pueden unirse de forma estable o 

reversible 

 

 

LSM (1-7) 

Las proteínas LSM eucariotas (LSM1-7) se ensamblan en un anillo hetero-

heptamérico alrededor de la etiqueta de uridilación 3'-terminal del snRNA U6 con 

tapa de gamma-metil-trifosfato (gamma-m-P3). Los LSm2-8 forman el núcleo de 

la partícula snRNP que, a su vez, se ensambla con otros componentes en el pre-

ARNm para formar el spliceosoma que es responsable de la escisión de intrones 

y la unión de exones. LSm1-7 participa en el reconocimiento del tag 3' de 

uridilación y en el reclutamiento de la maquinaria de decapping (Catalá et al., 

2019). Dominios:  

- Todas poseen un dominio característico de cada una (LSM1,  ..., LSM7).  



 

 

- Algunas poseen un domino N-terminal (LSM1_N, …, LSM7_N) 

- LSM: este dominio contiene proteínas Sm así como otras proteínas LSM 

(Like Sm) relacionadas. 

- Sm: pequeñas partículas de ribonucleoproteínas nucleares (snRNPs) que 

participan en el empalme del pre-ARNm. 

 

 

LSM11 

Componente del complejo U7 snRNP que participa en el procesamiento del 

pre-ARNm de las histonas en el extremo 3’ (Wagner & Marzluff, 2006). Dominios:  

- Posee los mismos que las LSM1-7 

 

 

LSM12 

El complejo LSM12-16 puede desempeñar funciones importantes en el 

metabolismo del ARN. En particular, es posible que LSM12 esté implicada en la 

degradación del ARNm (Albrecht & Lengauer, 2004). Dominios: 

- AD: dominio de unión anticodón al ARN.  

- LSm12_N: dominio N-terminal  

 

 

LSM14 

La proteína LSM Dominio14/Rap55 desempeña un papel en el 

desdoblamiento del ARNm, la represión de la traducción y el ensamblaje de los 

gránulos de ARN (PB) (Brandmann et al., 2018). Dominios: 

- LSm14_N: dominio N-terminal 

- LSM14: dominio Sm similar a Scd6, que se encuentra en Scd6 y sus 

ortólogos de hongos, animales, plantas y protistas. Se halla fusionado al 

dominio FDF. 

- FDF: llamado así por la secuencia FDF conservada en su extremo N-

terminal, es un dominio completamente alfa-helicoidal con múltiples 



 

bucles hidrofílicos expuestos. Se encuentra en el C-terminal de los 

dominios SM similares a Scd6p.  

 

 

Ago 

Se requiere para el silenciamiento génico mediado por ARN (RNAi) por el 

complejo de silenciamiento inducido por ARN (RISC). Puede inhibir la iniciación 

de la traducción al unirse a la tapa de 7-metilguanosina, impidiendo así el 

reclutamiento del factor de iniciación de la traducción eIF4-E. También puede 

inhibir la traducción a través de otros mecanismos (Kiriakidou et al., 2007; 

Martinez & Tuschl, 2004).  Dominios: 

- Piwi: es la porción C-terminal y consta de dos subdominios, uno de los 

cuales proporciona el anclaje 5' del ARN guía y el otro, el sitio catalítico 

para el corte. 

- PAZ: puede unir los overhangs 3' característicos de los siRNAs, indicando 

que, aunque PAZ no sea un sitio de unión de ácidos nucleicos primario en 

Dicer o RISC, puede contribuir a la incorporación de siRNAs y miRNAs en 

la vía del RNAi. 

- ArgoN: es el Dominio N-terminal y está unido a PAZ a través de la región 

linker 1 

- ArgoL1: es una región enlazadora entre el dominio N-terminal y el dominio 

PAZ. 

 

 

GW182 

Necesario para el silenciamiento de genes mediado por miRNA. Silencia 

tanto los ARNm poliadenilados como los deadenilados. Se requiere para el 

decapping del ARNm. Necesario para iniciar pero no para mantener el 

silenciamiento. Promueve la deadenilación del ARNm a través del reclutamiento 

de los complejos CCR4-NOT y PAN y promueve el decapping por el complejo 

DCAP1-DCAP2 (Behm-Ansmant et al., 2006; Eulalio et al., 2008; Rehwinkel et 

al., 2005; Schneider et al., 2006). Dominios: 



 

 

- RRM_GW182_like: motivo de reconocimiento de ARN (RRM) que se 

encuentra en las proteínas de la familia GW182 

- UBA_GAWKY: dominio asociado a la ubiquitina, se encuentra en varias 

proteínas que tienen conexiones con la ubiquitina y la vía de ubiquitinación 

 

Roquin 

Promueve la degradación del ARNm reclutando el complejo CCR4-NOT 

(Leppek et al., 2013). Dominios: 

- mRING-HC-C3HC3D_Roquin: RING finger modificado, subclase HC (tipo 

C3HC3D), que se encuentra en Roquin-1, Roquin-2 y proteínas similares. 

- RING: dominio con actividad de ubiquitina ligasa E3. 

- zfRING_UBOX: zinc finger de tipo RING, característico de ubiquitinas 

ligasas. 

 

 

PAN2 

Subunidad catalítica del complejo de deadenilación de la poli(A)-nucleasa 

(PAN), una de las dos deadenilasas de ARNm citoplasmáticas que participan en 

la degradación de ARNm general y mediado por el miRNA. PAN acorta 

específicamente las colas de poli(A) del ARN y su actividad es estimulada por la 

proteína de unión a poli(A) (PABP). La deadenilación por PAN va seguida de una 

rápida degradación de las colas de ARNm acortadas por el complejo CCR4-NOT 

(Uchida et al., 2004; Yamashita et al., 2005). Dominios: 

- PAN2_exo: dominio de la exorribonucleasa 3'-5' PAN2 

- UCH_1: hidrolasa ubiquitina carboxilo-terminal  

- EXOIII: dominio de exonucleasa en la cadena alfa y épsilon de la ADN-

polimerasa, la ribonucleasa T y otras exonucleasas 

- RNase_T: dominio exonucleasa 

 

 

PAN3 



 

Subunidad reguladora del complejo de deadenilación de la poli(A)-nucleasa 

(PAN), una de las dos deadenilasas de ARNm citoplasmáticas que participan en 

la degradación de ARNm general y mediado por el miRNA. PAN3 actúa 

reclutando la subunidad catalítica PAN2 al ARNm a través de su interacción con 

el ARN y PABP, y a las dianas de miARN a través de su interacción con las 

proteínas de la familia GW182 (Christie et al., 2013; Uchida et al., 2004). 

Dominios: 

- Pan3_PK: dominio de pseudocinasa (PK), de unión al ATP, cuya función 

es necesaria para la degradación del ARNm in vivo. 

 

 

Staufen 

Proteína de unión a ARN que forma complejos de RNP que desempeñan 

papeles críticos en la localización, represión de la traducción y ciclo del ARN 

durante la embriogénesis, la neurotransmisión y la neurogénesis (Barbee et al., 

2006; Ramos et al., 2000). Dominios: 

- Staufen_C: dominio C-terminal. Consiste en un motivo de intercambio de 

Staufen (SSM) que comprende dos hélices alfa, conectadas por una 

región de enlace a un dominio similar al dsRNA ('RBD'). El 'RBD' tiene el 

pliegue de un dominio de unión a dsRNA funcional, pero carece de los 

residuos necesarios para unirse al ARN. Este dominio es responsable de 

la dimerización, el SSM de una molécula interactúa con el 'RBD' de otra. 

- DSRM: motivo de unión de ARN de doble cadena;  

- Rnc: ribonucleasa específica de dsRNA 

 

eIF3 

eIF3 desempeña muchas funciones en la formación del complejo de 

iniciación. Interactúa con eIF1, eIF5, eIF4B y eIF4G, y la interacción directa entre 

eIF3 y eIF4G puede servir de puente entre la subunidad ribosomal 40S y el 

ARNm unido a eIF4F (Hershey & Merrick, 2000). Dominios:  

 

eIF3a 



 

 

- no se identificaron dominios conservados en la proteína. Esto puede 

deberse a que la misma está incompleta.  

eIF3b 

- motivo de reconocimiento al ARN (RRM) 

eIF3c 

- eIF3c_N: motivo N-terminal de eIF3c.  

- PINT/PCI: motivo presente en proteasoma, COP9 y subunidades del 

factor de iniciación 3).  

eIF3d 

- eIF3_zeta: motivo de eIF3d (también llamado eIF-3 zeta/eIF3 p66/ eIF3 

subunidad 7) 

eIF3e 

- IF3E: motivo presente en eIF3e 

- eIF3_N: motivo N-terminal de eIF3e. 

- PINT/PCI: motivo presente en proteasoma, COP9 y subunidades del 

factor de iniciación 3).  

eIF3f 

- MPN_eIF3f: dominio Mpr1p Pad1p N-terminal (MPN), que al carecer del 

motivo canónico JAMM, no muestra actividad catalítica isopeptidasa.  

eIF3g 

- eIF3g: motivo encontrado en eIF3g y en las demás subunidades de eIF3  

- RRM: motivo de racionamiento de ARN. 

eIF3h 

- MPN_eIF3h: dominio Mpr1p Pad1p N-terminal (MPN), que al carecer del 

motivo canónico JAMM, no muestra actividad catalítica isopeptidasa. 

eIF3i 

- WD40: Dominio que se encuentra en una serie de proteínas eucariotas, 

incluyendo aquellas que procesan ARNm. Sirve de plataforma estable en 

forma de hélice a la que las proteínas pueden unirse de forma estable o 

reversible 

eIF3k 



 

- CSN8_PSD8_EIF3K: característico de los componentes del señalosoma 

COP9, eIF-3K y en la subunidad reguladora no ATPasa del proteasoma 

26S (PSMD8). 

eIF3l 

- PAF67: factor asociado a la ARN polimerasa. 

eIF3m 

- PINT /PCI: motivo presente en proteasoma, COP9 y subunidades del 

factor de iniciación 3).  

- eIF3m_C_helix: hélice C-terminal que sigue al dominio PCI y está 

implicada en las interacciones con otras subunidades de eIF3. 

 

 

eIF4A 

Es una proteína que se une a RNA y tiene actividad de helicasa dependiente 

de ATP. Tiene actividad de ATPasa dependiente de RNA y una actividad para 

desenrollar dúplex de RNA dependiente de ATP, por lo tanto, su principal función 

es deshacer estructuras secundarias en el mRNA (Pain, 1996). Dominios: 

- SrmB: helicasa de ADN y ARN de la superfamilia II, implicada en 

replicación, recombinación y reparación. 

- DEADc_EIF4AIII_DDX48: Dominio de la helicasa DEAD de eIF4A. 

- DEAD: helicasa DEAD/DEAH. 

- DEXDc: superfamilia de helicasas tipo DEAD. 

 

 

 

eIF4G 

Es una proteína de andamiaje (scaffold) que une y coordina a las demás 

proteínas involucradas en el reclutamiento de la subunidad 40S al mRNA. 

Interacciona directamente con eIF3, eIF4A, PABP y eIF4E. Estimula la 

traducción por su interacción indirecta con dos regiones del mRNA, el extremo 

5’ donde estimula la actividad de eIF4E y el extremo 3’ donde recluta a la proteína 

de unión a poly(A) PABP. De esta manera, se circulariza el mRNA, estabilizando 

la unión poly(A)-PABP-eIF4G-eIF4E-cap (Rhoads, 2009). Dominios: 



 

 

- W2_eIF4G1_like: Dominio C-terminal W2 de eIF4E y proteínas similares. 

- MIF4G: Dominio Medio del factor de iniciación eucariótico 4G (eIF4G). 

Participa en la unión a eIF4A, eIF3, ARN y ADN. 

- eIF5C: dominio C-terminal de GCD6, eIF2B épsilon, eIF4G y eIF5 

- MA3: puede contener repeticiones y/o regiones similares a los Dominios 

MIF4G. 

 

 

eIF4E 

Desempeña un papel importante en la represión de la traducción mediada 

por miARN y en la degradación del ARNm. eIF4E es una proteína de unión a cap 

y ayuda a formar una estructura de bucle cerrado de los ARNm en traducción 

activa, uniendo la cola 3' de poli(A) a la cap 5' a través de la interacción proteína-

proteína de PABP/eIF4G/eIF4E (Coller & Parker, 2004; Kahvejian et al., 2005; 

Tarun Jr & Sachs, 1996). eIF4E también participa en el transporte de ARNm de 

núcleo a citoplasma. Dominios: 

- IF4E: dominio presente en eIF4E 

- CDC33: dominio presente en eIF4E 

 

 

CPEB 

Puede considerarse tanto un activador de la traducción cuando está 

fosforilada y recluta el complejo de poliadenilación, como un inhibidor de la 

traducción cuando está desfosforilada y unida a una proteína como maskin, que 

interfiere con la función de eIF4E en la iniciación de la traducción (Stebbins-Boaz 

et al., 1999). Dominios: 

- RRM1: motivo de reconocimiento de ARN 

- CEBP_ZZ: zinc finger que se une al zinc a través de dos histidinas 

conservadas en la parte C-terminal del dominio 

 

 

Mex3B 



 

Muestra distintos modos de asociación con Ago, por lo que están 

potencialmente implicadas en la regulación de eventos post-transcripcionales 

(Buchet-Poyau et al., 2007). Dominios: 

- KH: dominio de unión al ARN de homología K  

- KHI_MEX3_rpt1: dominio KH repetición 1 

- KHI_MEX3_rpt2: dominio KH repetición 2 

 

 

PCBP 

Desempeñn un papel importante y diverso en la expresión de los genes, tanto 

a nivel transcripcional como post-transcripcional (Makeyev & Liebhaber, 2002). 

Dominios: 

- KHI_PCBP_rpt1: dominio KH repetición 1 

- KHI_PCBP_rpt2: dominio KH repetición 2 

- KHI_PCBP_rpt3: dominio KH repetición 3 

 

 

Lin28 

Proteína de unión a ARN que inhibe el procesamiento de miARNs y regula la 

traducción de ARNm (Jin et al., 2011). Es un "potenciador de la traducción" que 

conduce a ARNm específicos a los polisomas y aumenta la eficiencia de la 

síntesis de proteínas. Su asociación con la maquinaria traslacional y los ARNm 

objetivo da lugar a un mayor número de eventos de iniciación por molécula de 

ARNm e, indirectamente, a la estabilización del ARNm (Huntzinger e Izaurralde, 

2011; Polesskaya et al., 2007). Dominios: 

- CSD: dominio de unión al ADN, de tipo cold shock. 

- CSP_CDS: dominio cold shock similar a S1 (CSD), presente es una cold 

shock protein. 

- Csp: dominio de cold shock protein. Es de unión a ARN y está implicado 

en la regulación de la traducción en eucariotas.  

 

 



 

 

4ET 

Proteína de unión a eIF4E que regula la traducción y la estabilidad de los 

ARNm en los PB. Coordinar el almacenamiento de los ARNm inactivos desde el 

punto de vista de la traducción. Actúa como plataforma de unión para múltiples 

proteínas de unión a ARN: promueve la deadenilación de los ARNm a través de 

su interacción con el complejo CCR4-NOT, y bloquea el decapping a través de 

la interacción con eIF4E (EIF4E y EIF4E2), protegiendo así a los ARNm 

deadenilados y reprimidos de la degradación (Kamenska et al., 2014, 2016). Al 

unirse a eIF4E, promueve la exportación núcleo-citoplasma de ciertos ARNm.  

Dominios: 

- NES: señal de exportación nuclear 

- NLS: señal de localización nuclear 

- EIF4E-T_N: dominio N-terminal  

 

Me31B 

Helicasa necesaria para el correcto desarrollo meiótico, aparentemente a 

través de la regulación de la activación traslacional de los mRNPs almacenados. 

También posee un papel clave en la degradación del ARNm y en la remodelación 

previa de los mRNP para su entrada en las vías de traducción, almacenamiento 

o desintegración (Weston & Sommerville, 2006). Dominios: 

- SrmB: helicasa de ADN y ARN de la superfamilia II. 

- DEADc_DDX6: dominio de helicasas DEAD 6. 

- SF2_C_DEAD: dominio C-terminal de las helicasas DEAD. 

- Helicase_C: Dominio C-terminal conservado de las helicasas.  

 

 

7.1.5. Análisis de similitud de secuencia de las proteínas 

Como se indicó en la sección 6.1.5., se realizaron los alineamientos 

(Anexo VI) y de cada uno de ellos, se extrajeron los parámetros indicados en la 

Tabla 13. Además, teniendo en cuenta la totalidad de los alineamientos, se 

calcularon los porcentajes máximos, mínimos, la media/promedio, la mediana y 

la moda, con el fin de realizar una descripción general de los datos (Tabla 14).  



 

 

Tabla 13. Parámetros correspondientes a los alineamientos realizados entre las 30 proteínas completas 

halladas en Andiperla morenensis y sus homólogos en las especies de la Tabla 5. 

 

 

PARÁMETRO  SITIOS CONSERVADOS (%) SITIOS VARIABLES (%) SITIOS INFORMATIVOS (%) 

Máximo 46 89 69 

Mínimo 3 51 28 

Promedio 16,7 72,53 46,73 

Mediana 13,5 73,5 47 

PROTEÍNA 

CANTIDAD 
DE 

SECUENCIAS 
UTILIZADAS 

LONGITUD DEL 
ALINEAMIENTO 

(AA) 

SITIOS 
CONSERVADOS 

SITIOS VARIABLES 
SITIOS INFORMATIVOS DE 

PARSIMONIA 

N° % N° % N° % 

CCR4-NOT 19 327 149 46 166 51 99 30 

DCAP-1 12 651 43 7 551 85 385 59 

DCAP-2 20 1183 43 4 727 61 338 29 

Lsm1 22 176 28 16 135 77 77 44 

Lsm3 22 138 34 25 78 57 41 30 

Lsm4 23 205 26 13 146 71 66 32 

Lsm7 22 168 9 5 117 70 50 30 

Lsm11 19 511 99 19 300 59 228 45 

Lsm12 19 238 13 5 211 89 164 69 

Lsm14 17 719 84 12 605 84 436 61 

Ago 20 1603 151 9 1201 75 786 49 

PAN2 21 1536 117 8 1357 88 990 64 

eIF3b 22 934 101 11 738 79 481 51 

eIF3c 17 1088 124 11 846 78 537 49 

eIF3d 71 669 169 25 420 63 279 42 

eIF3e 21 462 126 27 330 71 252 55 

eIF3f 21 423 87 21 290 69 190 45 

eIF3g 21 361 50 14 287 80 212 59 

eIF3h 21 390 57 15 303 78 219 56 

eIF3i 18 353 75 21 261 74 194 55 

eIF3k 21 248 20 8 208 84 134 54 

eIF3l 17 601 148 25 440 73 300 50 

eIF3m 18 410 44 11 358 87 266 65 

eIF4A 9 438 187 43 237 54 123 28 

eIF4G 10 2082 54 3 1686 81 926 44 

eIF4E 10 294 27 9 230 78 156 53 

CPEB 16 1147 107 9 838 73 518 45 

PCBP2 18 701 138 20 470 67 273 39 

Lin28 7 238 53 22 162 68 95 40 

Me31B 22 557 207 37 292 52 169 30 



 

 

Moda 25 78 30 
 

Tabla 14. Descripción general de los datos obtenidos en los alineamientos. 

 

Para cada proteína, la cantidad de secuencias utilizadas varió entre un 

mínimo de 7 (para Lin28) y un máximo de 23 (para LSM4), dependiendo de los 

ortólogos que fueron identificados en las especies de la Tabla 5.  

La longitud del alineamiento varió en función de la longitud de cada 

secuencia y la de sus ortólogos.  

En cuanto a los sitios conservados, en general, representan un porcentaje 

relativamente bajo, siendo el valor mínimo 3% (para eIF4G) y el máximo 46% 

(para CCR4-NOT). La mediana indica un porcentaje de sitios conservados del 

13,7%, lo que indica que 15 proteínas tienen un porcentaje de conservación 

mayor a ese valor, y otras 15, uno menor. El promedio se situó alrededor del 16-

17%, siendo la moda (valor que más se repite) 25%.  

En cuanto a los sitios variables, en general, representan un porcentaje 

relativamente alto del total, siendo el valor mínimo 51% (para CCR4-NOT) y el 

máximo 89% (para LSM12). La mediana indica un porcentaje de sitios 

conservados del 73,5%, lo que indica que 15 proteínas tienen un porcentaje de 

sitios variables mayor a ese valor, y otras 15, uno menor. El promedio se situó 

alrededor del 72-73%, siendo la moda 78%.  

En cuanto a los sitios informativos de parsimonia, que son los utilizados 

para los análisis filogenéticos, en general, representan la mitad del total de sitios 

analizados, siendo el valor mínimo 28% (para eIF4A) y el máximo 69% (para 

LSM12). La mediana indica un porcentaje de sitios informativos del 47%, lo que 

indica que 15 proteínas tienen un porcentaje de sitios informativos mayor a ese 

valor, y otras 15, uno menor. El promedio se situó alrededor del 46-47%, siendo 

la moda 30%.  

 

7.1.6. Análisis filogenéticos de las proteínas 

Con los análisis de filogenia realizados, no se pretende establecer tiempos 

de divergencia entre las proteínas, ni las relaciones evolutivas que puedan 

subyacer entre Andiperla morenensis y los demás organismos; sino que se 

pretende realizar una aproximación a las relaciones evolutivas (y similitud de 



 

secuencia) entre las proteínas de Andiperla morenensis y las de sus ortólogos, 

siempre teniendo en cuenta que la filogenia de una proteína aislada no 

representa la filogenia del organismo en estudio.  

Al observar las filogenias individuales (Anexo VII), puede confirmarse 

(nuevamente) que la identidad asignada a cada proteína es la correcta. Incluso, 

en la mayoría puede verse que las secuencias aminoacídicas de Andiperla 

(plecóptero) se agrupan con las correspondientes a Zootermopsis nevadensis 

(isóptero), Cryptotermes secundus (isóptero) y Blattella germanica (blattodeo), lo 

que no solo demuestra la similitud de secuencia entre estos ortólogos, sino que 

da cuenta de que se respetan, en cierto modo, las relaciones evolutivas, ya que 

estos organismos son polineópteros, en contraposición con los demás, que son 

eumetábolos. Aunque se haya aclarado al comienzo de esta sección que el fin 

último de los análisis filogenéticos no era establecer relaciones evolutivas entre 

Andiperla y los otros organismos en estudio, los hallazgos realizados no dejan 

de ser interesantes e importantes de remarcar.  

En cuanto a la filogenia de todas las proteínas en conjunto, se confirma 

nuevamente la identidad de las mismas y, en especial, la de las proteínas LSM, 

que son fácilmente confundibles entre sí.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Figura 9. Análisis filogenético de las proteínas completas. Cada cluster coloreado corresponde a las 

secuencias de una misma proteína (en Andiperla y sus ortólogos). En negrita se marcan las secuencias 

correspondientes a Andiperla. 

 

 

 

 



 

7.2. Análisis de dominios y motivos proteicos 

7.2.1.1. Me31B  

 

 



 

 

 

 



 

 

 

Figura 10. Alineamiento de secuencia de aminoácidos de Me31B. Se marcan con diferentes colores los motivos y dominios más importantes. El alineamiento completo puede 

verse en el Anexo VI, Figura 86.  



 

Me31B forma parte de la familia de las DEAD box RNA helicasas. Posee 

dos dominios RecA-like: los dominios 1 y 2. El dominio 1 contiene el motivo Q 

seguido de los motivos I-III, y el dominio 2 contiene los motivos IV-VI. Ambos 

dominios participan en la unión de ATP (Q, I, II, V y VI) y de ARN (Ia, Ib, IV y V), 

con el motivo III formando interacciones intramoleculares (Cordin et al., 2006). 

Estudios en su ortólogo en levaduras, Dhh1, demostraron que la mutación 

del motivo I presenta una reducción de la unión al ARN y un fenotipo de 

crecimiento letal (Cheng et al., 2005). Las mutaciones del motivo II y VI anulan 

la unión al ATP, la unión al ARN y, por tanto, la actividad de la helicasa (Cordin 

et al., 2006; Pause et al., 1993; Pause & Sonenberg, 1992), la mutación del 

motivo III provoca una pérdida dramática de la actividad de la helicasa, aunque 

sólo se observan efectos menores en la unión al ATP, la hidrólisis del ATP y la 

unión al ARN, por lo que se dice que desacopla la actividad de la ATPasa y de 

la helicasa (Cordin et al., 2006; Pause & Sonenberg, 1992).  

Se ha demostrado que el dominio D2 de rck/p54 (ortólogo en ratón) es 

suficiente para llevar a cabo la represión de la traducción y la localización en los 

PB (Minshall et al., 2009). Cuando se introdujeron mutaciones en los motivos I y 

II, la proteína mutante seguía siendo capaz de localizarse en los PB, aunque una 

parte significativa permaneció fuera de los mismos (Minshall et al., 2009). 

Me31B posee dos sitios de unión con eIF4E descriptos en Drosophila 

melanogaster: uno en la porción N-terminal, que se une a la isoforma 3 y otro en 

la porción C-terminal, que se une a la isoforma 1, que es reconocida como 

canónica (Layana et al., 2021). Cada uno de los sitios de unión, tiene (al menos 

hasta donde se sabe), un residuo necesario para la interacción con eIF4E. F63 

es esencial para la interacción con eIF4E-3 y Y401 es necesario para la 

interacción con eIF4E-1. Ambos residuos están expuestos a la superficie y son 

capaces de interactuar con otras proteínas.  

Al analizar el alineamiento (Figura 10), puede verse que todos los motivos 

de Me31B se encuentran conservados en Andiperla, a excepción del motivo Q. 

En la posición R80 de Drosophila, Andiperla tiene K112. Se cambia un 

aminoácido básico (arginina) por otro (lisina). Es probable que, como ambos 

aminoácidos tienen las mismas propiedades físico-químicas, la función del 

motivo no se vea afectada.  



 

En cuanto al sitio de unión a eIF4E3, está conservado en todos los 

organismos analizados, aunque con algunas excepciones. En particular, 

Andiperla morenensis (F95-L101) posee los mismos aminoácidos que la 

secuencia descripta para Drosophila melanogaster (F63-L69).  

En cuanto al sitio de unión a eIF4E-1, el mismo está conservado en los 

organismos analizados, aunque las secuencias no son exactamente iguales. En 

particular, Andiperla morenensis (Y433-L439) posee los mismos aminoácidos 

que la secuencia descripta para Drosophila melanogaster (Y401-L407), a 

excepción del sexto aminoácido, que en Andiperla es una alanina (aa alifático – 

A438) y en Drosophila es un aspartato (aa ácido – D406). Podría pensarse que 

las diferentes propiedades físico-químicas de estos dos aminoácidos hacen que 

la secuencia en cuestión no sea capaz de funcionar como sitio de unión a eIF4E-

1, sin embargo el aminoácido esencial para dicha interacción (Y401 en 

Drosophila) está conservado en Andiperla. También podría hipotetizarse que, 

como el cambio de residuo que presenta Andiperla en comparación con 

Drosophila, también se encuentra en otros organismos (B. mori, M. sexta, P. 

xylistella, T. castaneum, D. ponderosae, Z. nevadensis, C. secundus, N. lugens 

y A. pisum), es probable que dicho cambio no altere la capacidad de interacción 

Me31B-eIF4E-1 y que, aún con la alanina en reemplazo del aspartato, la unión 

entre estas dos proteínas pueda llevarse a cabo. De todos modos, estas 

conjeturas no dejan de ser hipótesis que deben ser puestas a prueba con 

ensayos funcionales. 

 



 

 

7.2.1.2. eIF4E 

 

 

 

 

 

Figura 11. Alineamiento de aminoácidos de eIF4E, los residuos importantes están marcados con colores. El alineamiento completo puede verse en el Anexo VI, Figura 82. Las 

claves de colores y los números se explican en la Tabla 15. En la posición 12, los aminoácidos deben considerarse como marcados con colores lila y azul. En la posición 41, 

como marcados con los colores rosa y amarillo.  

 



 

CLAVE DESCRIPCIÓN 
NÚMEROS DE 

REFERENCIA 

 
Residuos que participan en la interacción con 4G y 4EBP, en 

mamíferos o levaduras 

1-6, 8, 10-12, 

14-17, 23-31 

 
Residuos involucrados en el reconocimiento de cap: Trp que se 

une a la guanina mediante interacciones π-π 
7, 18 

 Glu que reconoce el anillo de guanina 19 

 Residuos adicionales que interactúan con los grupos fosfato 21, 31 y 33 

 Trp que reconoce el metilo de cap 34 

 

Lys que forma un puente salino para estabilizar la interacción con 

cap. También se marca la Ser que está fosforilada en mamíferos y 

Drosophila 

32 y 41 

 
Residuos 204-211 en eIF4E humana que interactúan con el 

segundo nucleótido de m7GpppN 
36-43 

 
G113, G179 y E73 implicados en la actividad de eIF4E de 

levaduras 
12, 20 y 35 

///////// 
Región conservada en el sitio convexo entre ambos Trp que 

reconocen cap 
9-14 

 

Tabla 15. Claves utilizadas en el alineamiento de eIF4E.  

 

eIF4E lleva a cabo la iniciación de la traducción por reconocimiento del 

cap de los mensajeros, que ocurre a través de la interacción del cap con dos 

triptófanos muy conservados (W100 y W146 en el parálogo 1 de Drosophila 

melanogaster) (Hernández et al., 2005). Estos dos residuos, hacen una especie 

de “sándwich” con el cap, la contribución de la interacción π-π de los grupos R 

no polares de los triptófanos es determinante en el reconocimiento del cap por 

eIF4E (Niedzwiecka et al., 2002). Como puede verse en el alineamiento (Figura 

11), en color celeste, el segundo triptófano (posición 34) está conservado en 

Andiperla morenensis (W109), pero el primero (posición 7) es reemplazado por 

una tirosina (Y63), al igual que en Rhodnius prolixus. Es probable que, debido a 

que ambos aminoácidos son aromáticos, el reconocimiento de cap no se vea 

perjudicado.  



 

 

Además, la interacción entre eIF4E y cap es estabilizada por tres puentes 

de hidrógeno entre la guanina del cap y W146 y E147 (en Drosophila 

melanogaster). Ambos aminoácidos están conservados en las posiciones W109 

y E110, en Andiperla morenensis (colores celeste y naranja y posiciones 18 y 

19, respectivamente).  

eIF4E-1 está regulada tanto por la fosforilación de la S251 como por las 

interacciones con eIF4G, las proteínas de unión a eIF4E y el transportador de 

eIF4E (4E-T), que se unen a eIF4E a través de una región filogenéticamente 

conservada (S/T)V(E/D)(E/D)FW en su lado convexo (TVEDFW en Drosophila 

melanogaster) (Dostie et al., 2000; Hou et al., 2012; Pause et al., 1994; Ptushkina 

et al., 1999). En Andiperla morenensis, la serina no se encuentra (color amarillo, 

posición 41), por lo que puede considerarse que eIF4E ha perdido ese sitio de 

regulación por fosforilación. En cuanto a la región a través de la cual se unen las 

proteínas nombradas anteriormente, en Andiperla morenensis se halla 

conservada, pero con un cambio de secuencia: SVEQFW (posiciones 9-14, 

simbolizadas con /////). Más específicamente, el aminoácido Q78 (posición 12) 

reemplaza el D115, observado en todas las secuencias analizadas, a excepción 

de Andiperla y Rhodnius. Dado que se reemplaza un aminoácido ácido con otro, 

es probable que la función de unión del segmento, no se vea afectada.  

Otro residuo importante, que es utilizado por eIF4E para interactuar con 

proteínas de unión a 4E, es el W117 en Drosophila melanogaster (Hernández & 

Sierra, 1995). Este aminoácido (W80) se encuentra conservado (color lila, 

posición 14) en Andiperla, por lo que se espera que su función sea conservada. 

Ya descriptos los residuos más importantes en las interacciones proteína-

proteína, es interesante analizar lo que ocurre con todos los aminoácidos del 

alineamiento marcados de color lila que participan en la interacción de eIF4E con 

eIF4G y 4EBP en mamíferos o levaduras (23 residuos, Gross et al., 2003; 

Marcotrigiano et al., 1997, 1999; Matsuo et al., 1997; Ptushkina et al., 1999; 

Tomoo et al., 2002, 2003). En Andiperla morenensis, encontramos que de los 23 

residuos, H39, F73, V76, E77, W80, L82, L138, G141 y E142 (posiciones 3, 8, 

10, 11, 14, 16, 26, 27 y 28, respectivamente), están conservados con respecto a 

la secuencia de Drosophila melanogaster. En cambio, los restantes 14 residuos, 

no lo están: 



 

- posición 4, cambia P82 de Drosophila por K40 en Andiperla: se produce 

un cambio de un aminoácido alifático (prolina) por uno básico (lisina).  

- posición 5, cambia L83 de Drosophila por I41 en Andiperla: se produce un 

cambio de un aminoácido alifático (leucina) por otro (isoleucina). 

- posición 6, cambia M84 de Drosophila por Q42 en Andiperla: se produce 

un cambio de un aminoácido sulfurado (metionina) por uno con un grupo 

amida (glutamina). 

- posición 12, cambia D115 de Drosophila por Q78 en Andiperla: se 

produce un cambio de un aminoácido ácido (aspartato) por uno con un 

grupo amida (glutamina). 

- posición 15, cambia S118 de Drosophila por E82 en Andiperla: se produce 

un cambio de un aminoácido con un grupo hidroxílico (serina) por uno 

ácido (glutamato). 

- posición 17, cambia N121 de Drosophila por S85 en Andiperla: se produce 

un cambio de un aminoácido con un grupo amida (asparagina) por uno 

con un grupo hidroxílico (serina). 

- posición 22, cambia L174 de Drosophila por E134 en Andiperla: se 

produce un cambio de un aminoácido alifático (leucina) por uno con un 

grupo ácido (glutamato). 

- posición 23, cambia D175 de Drosophila por N135 en Andiperla: se 

produce un cambio de un aminoácido ácido (aspartato) por uno con un 

grupo amida (asparagina). 

- posición 24, cambia L177 de Drosophila por V137 en Andiperla: se 

produce un cambio de un aminoácido alifático (leucina) por otro (valina) 

- posición 28, cambia D186 de Drosophila por M146 en Andiperla: se 

produce un cambio de un aminoácido ácido (aspartato) por uno sulfurado 

(metionina). 

- posición 30, cambia D188 de Drosophila por E149 en Andiperla, un 

cambio de un aminoácido ácido (aspartato) por uno con un grupo ácido 

(glutamato). 

Todos estos cambios podrían tener diversos efectos en la interacción de 

eIF4E con las 4E-BPs, sin embargo podemos especular que los cambios en las 

posiciones 5 y 24, tendrían implicancia en las interacciones proteína-proteína 



 

 

dado que los aminoácidos tienen las mismas características físico-químicas. En 

cambio, en el resto de las posiciones analizadas, se esperarían alteraciones 

dado que los aminoácidos no tienen las mismas características físico-químicas. 

La posición 30 constituye un caso especial dado que de las 8 isoformas de eIF4E 

de Drosophila melanogaster solamente eIF4E8 (d4EHP) posee un residuo 

aminoacídico en esa posición, que es conservado en Andiperla (valina) al igual 

que en mamíferos y levaduras.  

En color rojo (posiciones 21, 31 y 33) pueden verse residuos que 

interactúan con grupos fosfato. En la posición 31, el residuo se encuentra 

conservado (R199 en Drosophila y R159 en Andiperla), pero en las otras, no: 

- En la 21, se cambia una arginina (aminoácido básico), por una lisina 

(aminoácido básico). R156 en Drosophila e K119 en Andiperla 

- En la 33, se cambia una lisina (aminoácido básico), por una isoleucina 

(aminoácido alifático): K204 en Drosophila e I164 en Andiperla 

 

En color verde (posición 34), puede verse un triptófano conservado que 

reconoce a cap (W208 en Drosophila y W168 en Andiperla). 

En color amarillo (posición 32), en Drosophila está caracterizada una lisina 

(K201) que forma un puente salino para estabilizar la interacción con cap. En 

Andiperla, esa lisina se cambia por una glutamina (Q161) (aminoácido básico 

por uno con un grupo amida), por lo que cabría pensar que la interacción puede 

verse perjudicada. Sin embargo, dado que la glutamina está conservada en 

Rhodnius (Figura 11), es posible que el cambio de residuo permita igualmente la 

interacción.  

En color rosa (posiciones 36-43), se marcan los residuos que en eIF4E 

humana interactúan con el segundo nucleótido de m7GpppN. Dado que 

Andiperla presenta un gap que comprende las posiciones 38-41, es probable que 

esta función no sea conservada o que se lleve a cabo por otro dominio. Cabe 

destacar que esta región no se conserva en las especies analizadas en el 

alineamiento.  

En color azul (posiciones 12, 20 y 35), se encuentran glicinas y argininas 

implicadas en la actividad de eIF4E de levaduras, que se conservan en 

Drosophila melanogaster. La única que se conserva en Andiperla, es la glicina 



 

de la posición 21 (G188 en Andiperla). En la posición 12, el residuo E73 de 

levaduras (glutamato, aminoácido ácido) es reemplazado por Q78 en Andiperla 

(glutamina, aminoácido con grupo amida). En la posición 35, el residuo G179 de 

levaduras (glicina, aminoácido alifático) es reemplazado por R182 en Andiperla 

(arginina, aminoácido básico). Es interesante destacar que estos dos cambios 

se realizan por aminoácidos con características físico-químicas diferentes, y 

también ocurren de la misma manera en Rhodnius, por lo que es probable que 

no se encuentren implicados en la actividad de eIF4E en Andiperla y sean otros 

residuos los implicados. Es importante mencionar que este alineamiento sólo 

analiza uno de los ocho parálogos de eIF4E de Drosophila y puede ser que se 

observen cambios presentes en otras isoformas.   

Los proyectos de secuenciación genómica revelaron la presencia de 

varios genes que codifican eIF4E en diferentes organismos. Por ejemplo, los 

mamíferos tienen tres proteínas eIF4E diferentes, eIF4E-1 (Rychlik et al., 1987), 

4EHP (Rom et al., 1998) y eIF4E-3 (Joshi et al., 2004); en Caenorhabditis 

elegans existen al menos cinco isoformas de eIF4E (Keiper et al., 2000), dos en 

Danio rerio (Fahrenkrug et al., 1999; Robalino et al., 2004) y dos en Xenopus 

laevis (Wakiyama et al., 2001).  

Un caso de particular interés lo constituye Drosophila, que posee siete 

genes que codifican ocho polipéptidos eIF4E (eIF4E-1-8), cuya secuencia ha 

sido estudiada de forma exhaustiva (Hernández et al., 2005).  

Nuestros resultados mostraron previamente que el cambio en la 

secuencia de eIF4E de Andiperla con respecto a Drosophila en la posición 29 se 

corresponde a la secuencia del parálogo eIF4E-8 (también llamado d4EHP). Por 

lo tanto, nos preguntamos si la proteína de Andiperla sería más similar a la 

isoforma canónica de eIF4E o a alguno de sus parálogos. Al realizar 

alineamientos de a pares con los ortólogos en Drosophila (Tabla 16) y un análisis 

filogenético (Figura 12), se comprobó que la secuencia de Andiperla, tiene mayor 

similitud con d4EHP que con las demás isoformas.  

 

Isoforma N° acceso Identidad (%) Similitud (%) Gaps (%) e-value 

eIF4E-1 AAC03525.1 39 61 2 6e-37 

eIF4E2 AAC03524.1 39 61 2 5e-37 



 

 

eIF4E3 NP_648194.1 30 56 5 3e-30 

eIF4E4 NP_648052.1 34 56 7 4e-41 

eIF4E5 NP_648160.2 32 53 9 1e-37 

eIF4E6 NP_651654.1 36 54 5 3e-29 

eIF4E7 NP_726718.1 36 55 5 9e-38 

eIF4E8/d4EHP NP_788729.1 54 74 1 1e-74 
 

Tabla 16. Parámetros de los alineamientos realizados entre los ocho parálogos de eIF4E de Drosophila 

melanogaster y la encontrada en Andiperla morenensis.  

 

 

 

Figura 12. Análisis filogenético entre las ocho isoformas de eIF4E de Drosophila melanogaster (eIF4E-1-

8) y la encontrada en Andiperla morenensis. Se indican las probabilidades posteriores de los nodos.  

 

 

Debido a la similitud de la proteína hallada en Andiperla con d4EHP, se 

realizó un alineamiento para comparar los residuos importantes entre los 

ortólogos eIF4E de Andiperla y Drosophila (eIF4E-1 y d4EHP) (Figura 13). Se 

observó que: 

- Las tres proteínas tienen los mismos aminoácidos en las posiciones: 10, 

14, 16, 18, 19, 20 y 25 

- La proteína de Andiperla y eIF4E-1 tienen los mismos aminoácidos en las 

posiciones: 3, 8, 11, 13 y 22 



 

- Ambos parálogos de Drosophila tienen los mismos aminoácidos en: 5 y 

15 

- eIF4E de Andiperla y d4EHP tienen los mismos aminoácidos en: 6, 7, 9, 

12, 17 y 26 

- Las tres proteínas tienen aminoácidos diferentes en las posiciones 1, 2, 

4, 21, 23 y 24 

 

Las descripciones de la función de las posiciones mencionadas, se 

encuentran en la Tabla 15. La mayor variación entre secuencias se observa en 

los sitios que participan en la interacción con proteínas de unión a eIF4E y en 

aquellos que interactúan con grupos fosfato (marcados en color lila y rojo, 

respectivamente). En las tres secuencias, los residuos involucrados en el 

reconocimiento de cap o en la interacción con éste, se encuentran conservados 

(colores celeste, verde y naranja, y región marcada con /////), aunque en la 

posición 7, hay un cambio de aminoácido aromático (en Andiperla y d4EHP) por 

otro.  

 



 

 

Figura 13. Alineamiento de aminoácidos de eIF4E de Andiperla y los parálogos eIF4E-1 y d4EHP de 

Drosophila. Los residuos importantes están marcados con colores. La clave de colores y los números se 

explican en la tabla x. En la posición 12, los aminoácidos deben considerarse como marcados con colores 

lila y azul.  

 

 

7.2.2. Modelado de eIF4E y Me31B 

7.2.2.1. Me31B 

Los parámetros de los modelados se observan en la Tabla 17. Dada la 

similitud entre la secuencia de Me31B de Drosophila y la encontrada en 

Andiperla, el modelado se realizó sobre la misma plantilla (Dhh1), con un 

porcentaje del 70% de identidad para ambas proteínas y entre 82-85% en cuanto 

a la cobertura del modelado. Los rangos que se modelaron son similares aunque 

no los mismos.  

GMQE (Global Model Quality Estimate) y QMEANDisCo global dan una 

medida de calidad global del modelo entre 0 y 1, donde los números más altos 

indican una mayor calidad esperada. En este caso, puede verse que el modelado 

fue bueno, dado que los valores de GMQE para ambas proteínas rondan el 75%, 

y los de QMEANDisCo global, el 81%.  

 

 D. melanogaster A. morenensis 

Plantilla  1s2m.1.A 1s2m.1.A 

Identidad (%) 70 69,87 

Cobertura (%) 85 82 

Rango 58 - 432 90 - 466 

GMQE 0,76 0,73 

QMEANDisCo Global 0,81 ± 0,05 0,81 ± 0,05 

 

Tabla 17. Parámetros de los modelados de las proteínas Me31B de Drosophila y Andiperla.  

 

Me31B es una proteína muy conservada. Tal es el grado de conservación 

que, en Andiperla (Figura 13), los residuos indispensables para la interacción 

con eIF4E se hallan en las mismas posiciones en la estructura tridimensional de 

la proteína, que en Drosophila (Figura 14). 

 



 

 

Figura 13. Modelado de Me31B de Drosophila melanogaster. Se marcan en colores los aminoácidos F63 

(blanco) y Y401 (rosa). Pueden distinguirse dos dominios globulares, unidos por un lazo flexible.  

 

 

 

Figura 14. Modelado de Me31B de Andiperla morenensis. Se marcan en colores los aminoácidos F63 

(blanco) y Y401 (rosa). Pueden distinguirse dos dominios globulares, unidos por un lazo flexible. 

 

 



 

 

7.8.1.2. eIF4E 

Los parámetros de los modelados se observan en la Tabla 18. Dada la 

similitud entre las secuencias de Andiperla, Rhodnius y d4EHP, los tres 

modelados se hicieron siguiendo la misma plantilla (4EHP humana), pero se 

utilizó una diferente para el parálogo canónico de Drosophila. Al hacer esto, se 

obtuvo un 100% de identidad en el modelado de eIF4E-1 de Drosophila, un 49% 

para d4EHP y un 70% en los modelados de Andiperla y Rhodnius.  

La cobertura estuvo entre el 69% (para Drosophila) y el 84% (para 

Andiperla).  

Los rangos que se modelaron fueron similares para las proteínas de Andiperla, 

Rhodnius y d4EHP.  

GMQE (Global Model Quality Estimate) y QMEANDisCo global dan una 

medida de calidad global del modelo entre 0 y 1, donde los números más altos 

indican una mayor calidad esperada. En este caso, puede verse que el modelado 

fue bueno, dado que los valores de QMEANDisCo global son altos, aunque los 

de GMQE son bajos para d4EHP, y altos para las otras tres proteínas. 

 

 D. melanogaster 

(4E-1) 

D. melanogaster 

(d4EHP) 

A. morenensis R. prolixus 

Plantilla 5abv.3.A 2jgb.1.A 2jgb.1.A 2jgb.1.A 

Identidad (%) 100 48,88 73,77 71,43 

Cobertura (%) 69 80 84 77 

Rango 80 – 258 39 – 214  32 – 214 32 – 213  

GMQE 0,65 0,66 0,76 0,69 

QMEANDisCo 

Global 

0,85 ± 0,06 0.77 ± 0.07 0,83 ± 0,06 0,83 ± 0,06 

Tabla 18. Parámetros de los modelados de las proteínas eIF4E de Drosophila, Andiperla y Rhodnius.  

 

Como era de esperarse (según las comparaciones de los residuos 

aminoacídicos realizadas en el apartado 7.1.7.2.), las proteínas de Rhodnius y 

Andiperla son similares entre sí y se asemejan a d4EHP y a su vez, tienen ciertos 

aminoácidos que las diferencian de eIF4E-1 de Drosophila (Figura 15). No hay 

que perder de vista que es una proteína muy conservada y que, aun con las 



 

diferencias mencionadas, las estructuras terciarias de las proteínas se 

conservan y con ello, es probable que también lo haga su función.  

 

 

 

 

 

 

Figura 15. Modelado de eIF4E. Arriba, las dos isoformas de Drosophila melanogaster (eIF4E-1 y eIF4E8, 

de izquierda a derecha), y abajo las de Andiperla morenensis y Rhodnius prolixus (de izquierda a 

derecha). 



 

 

 

Figura 16. Modelado de eIF4E de Andiperla morenensis. Se marcan: en amarillo, Y63 (W100 en 

Drosophila); en rojo, W109 (W146 en Drosophila); y en rosa W80 (W117 en Drosophila).  

 

 

 

Figura 17. Modelado de eIF4E-1 de Drosophila melanogaster. Se marcan: en amarillo, W100; en rojo, W146 

y en rosa W117. 



 

 

Figura 18. Modelado de d4EHP de Drosophila melanogaster. Se marcan: en amarillo, Y68; en rojo, W114; y 

en rosa, W85. 

 

 

 

Figura 19. Modelado de eIF4E de Rhodnius prolixus. Se marcan: en amarillo, Y61 (W100 en Drosophila); en 

rojo W107 (W146 en Drosophila); y en rosa W78 (W117 en Drosophila).  



 

 

Podemos destacar como diferencia notoria al analizar los modelados, que 

los aminoácidos involucrados en el reconocimiento de cap se encuentran mucho 

más cerca en Andiperla (7,53 Å), Rhodnius (7,67 Å) y d4EHP (9,22 Å), que en 

eIF4E-1 (13,41 Å) (Figuras 16, 19, 18 y 17, respectivamente). 

d4EHP tiene la peculiaridad de no interactuar con las proteínas eIF4G y 

4EBP como sí lo hacen las otras isoformas de Drosophila. Dado que la proteína 

encontrada en Andiperla se asemeja en demasía a d4EHP y a la proteína de 

Rhodnius, y a que presenta una cantidad importante de cambios o sustituciones 

cuyo efecto es impredecible sin estudios funcionales, no se puede establecer, 

con exactitud, si la proteína descripta en Andiperla cumple con la plétora de 

funciones que se la han atribuido al resto de sus ortólogas en otras especies. 

 

 

8. Conclusiones y perspectivas futuras 

Realicé un análisis del transcriptoma de Andiperla morenensis. De un total 

de 900 megabases de datos, que ensamblaron 782.200 transcriptos (sin contar 

isoformas), el 0,66% (5.206) estaba implicado en el metabolismo del ARNm a 

través de los 53 términos GO estudiados. De ese 0,66%, pude identificar 46 

transcriptos de interés (7 no eran codificantes de proteínas, 30 tenían el marco 

de lectura completo y 9, incompleto). Cinco transcriptos (Helds/Ge1, Gbp2, 

hRNPA3, Pbp1 y CG5208) caracterizados como componentes de gránulos 

citoplasmáticos, no pudieron ser identificados, por lo que es posible que no 

posean un ortólogo en A. morenensis o no fueron ensamblados en este 

transcriptoma en particular. Debido a que aún no disponemos de la secuencia 

genómica ensamblada de A. morenensis no es posible aún definir si los genes 

encontrados tienen otras isoformas, parálogos o seudogenes.  

A través de comparaciones de secuencias y análisis filogenéticos, pude 

asignar la identidad a las proteínas codificadas en los transcriptos ensamblados. 

A partir de este estudio concluí que A. morenensis posee tanto la maquinaria de 

traducción como componentes de los gránulos citoplasmáticos (PB y SG) 

involucrados en el silenciamiento del ARNm. Mis resultados sientan las bases 



 

para comenzar estudios funcionales que permitan confirmar la función biológica 

que se sugiere en este trabajo. 

Un hallazgo importante desde el punto de vista evolutivo es que, al 

analizar las filogenias, en la mayoría de los casos, las secuencias de las 

proteínas analizadas de A. morenensis se agrupan con las correspondientes de 

Zootermopsis nevadensis y Cryptotermes secundus, dos especies de termitas 

cuyo genoma ha sido secuenciado. Debido a la escasa información filogenética 

en plecópteros, sus relaciones evolutivas con otros órdenes de insectos son 

inciertas y están en permanente discusión. Los resultados de este trabajo final 

de grado ofrecen el punto de partida para analizar con bases fundamentadas las 

posibles relaciones evolutivas entre plecópteros e isópteros.  

Dentro de este estudio extensivo de genes involucrados en metabolismo 

de ARN, enfoqué, como prueba de concepto en cuanto a deducción de 

funcionalidad, en el análisis detallado de dos ortólogos en particular: el factor de 

iniciación de traducción 4E (eIF4E) y la helicasa Me31B, interactuante con eIF4E. 

En cuanto a la proteína Me31B, observé que la misma se encuentra altamente 

conservada no solo a nivel de secuencia de aminoácidos, sino también a nivel 

estructural, lo que hace pensar que su función es idéntica a la reportada para los 

ortólogos en otras especies. Respecto a eIF4E, la proteína deducida del 

transcriptoma de A. morenensis presenta varias sustituciones de aminoácidos 

en comparación con eIF4E-1 de Drosophila melanogaster (y los otros ortólogos 

analizados). Estas sustituciones, en su mayoría, son compartidas por eIF4E de 

Rhodnius prolixus y con la isoforma d4EHP de D. melanogaster. A nivel de 

estructura, encontré que la distancia entre los dos aminoácidos que participan 

de la unión al cap del ARNm, es menor en las secuencias de A. morenensis que 

en eIF4E-1 de Drosophila. En este aspecto estructural la proteína identificada en 

el transcriptoma de A. morenensis se asemeja al ortólogo de R. prolixus y al 

ortólogo no canónico d4EHP de D. melanogaster. Estos resultados permiten 

evaluar nuevas hipótesis respecto a la función de la misma.  

A pesar del esfuerzo para responder los objetivos iniciales y responder las 

preguntas que derivan de ellos, al finalizar este trabajo surgieron más incógnitas 

por resolver. ¿Será el ortólogo de eIF4E de A. morenensis capaz de unirse a 

eIF4G? Porque, al menos en D. melanogaster, no se une (Hernández et al., 



 

 

2005), pero a partir de las escasas investigaciones sobre el tema, se sugiere que 

4EHP en insectos no pertenecientes al género Drosophila sí se unirían a eIF4G 

y a otras proteínas de unión a eIF4E  (4E-BPs, Tettweiler et al., 2012). ¿Será 

esta proteína capaz de iniciar la traducción? En D. melanogaster no lo hace 

(Tettweiler et al., 2012), pero en otros organismos, como C. elegans y A. thaliana, 

sí (Dinkova et al., 2005; Ruud et al., 1998). Es interesante que en humanos se 

estableció que 4EHP puede iniciar la traducción en condiciones de hipoxia 

(Timpano & Uniacke, 2016). ¿Ocurrirá lo mismo en A. morenensis? 

¿Experimenta hipoxia al vivir en crioconitas de los glaciares, con poco oxígeno 

disuelto en el agua y por ello activa preferentemente la transcripción de este gen? 

¿La hipoxia constituye un factor de estrés para A. morenensis o es su condición 

normal vivir en concentraciones bajas de oxígeno? ¿La proteína que encontré 

es la única perteneciente a la familia eIF4E o hay otras? ¿Si hay otras, en qué 

condiciones se expresan?  

No debe perderse de vista que mi trabajo se enfocó en la búsqueda e 

identificación de al menos un transcripto para cada proteína, de modo de obtener 

una visión panorámica, extensiva, en el primer análisis efectuado del 

transcriptoma de una nueva especie de un grupo de insectos muy poco conocido. 

Por este motivo, los conceptos detallados en los párrafos anteriores, si bien son 

significativos en cuanto a la novedad de los descubrimientos, no deben ser 

tomados como absolutos ni definitivos. En este sentido considero que el logro 

principal de mi estudio: 

1- proporciona un punto de partida prometedor para el análisis de otras 

familias de genes en el transcriptoma de A. morenensis 

2- sienta bases para el diseño de experimentos que desafíen las hipótesis 

aquí planteadas respecto al metabolismo de ARNm en condiciones 

extremas 

En resumen, mi trabajo ha abierto las puertas a nuevos análisis y estudios 

nunca planteados anteriormente, a los que deberán sumarse estudios 

funcionales del genoma, transcriptoma y proteoma así como experimentales 

para comprender las estrategias moleculares y bioquímicas utilizadas por este 

insecto adaptado a un estrecho rango de bajas temperaturas. 
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10. Anexos 

10.1. Anexo I: Números de acceso  

Tabla 19 (primera parte). Números de acceso de las secuencias utilizadas para los alineamientos múltiples.  



 

 

 

Tabla 19 (última parte). Números de acceso de las secuencias utilizadas para los alineamientos múltiples.  



 

 

10.2. Anexo II: Códigos y términos GO asociados 

CELLULAR COMPONENT 

TÉRMINO CÓDIGO 

cytoplasmic ribonucleoprotein granule  GO:0036464 

cytoplasmic stress granule  GO:0010494 

eukaryotic translation initiation factor 3 complex  GO:0005852 

P granule  GO:0043186 

P-body (cytoplasmic ARNm processing body) GO:0000932 

RISC complex GO:0016442 

BIOLOGICAL PROCESS 

TÉRMINO CÓDIGO 

deadenylation-dependent decapping of nuclear-transcribed ARNm GO:0000290 

deadenylation-independent decapping of nuclear-transcribed ARNm  GO:0031087 

gene silencing by miRNA GO:0035195 

gene silencing by RNA GO:0031047 

intracellular RNAm localization GO:0008298 

miRNA catabolic process GO:0010587 

miRNA mediated inhibition of translation  GO:0035278 

RNAm catabolic process  GO:0006402 

RNAm metabolic process GO:0016071 

RNAm processing  GO:0006397 

RNAm splicing, via spliceosome GO:0000398 

RNAm stabilization  GO:0048255 

negative regulation of gene expression GO:0010629 

negative regulation of translation GO:0017148 

P-body assembly  GO:0033962 

positive regulation of cytoplasmic RNAm processing body assembly GO:0010606 

positive regulation of nuclear-transcribed RNAm poly(A) tail shortening (G) GO:0060213 

positive regulation of translation  GO:0045727 

posttranscriptional regulation of gene expression GO:0010608 

pre-miRNA processing GO:0031054 

regulation of gene expression GO:0010468  

regulation of gene silencing by miRNA GO:0060964  

regulation of miRNA metabolic process GO:2000628 

regulation of RNAm stability GO:0043488  

regulation of protein localization GO:0032880 

regulation of RNA metabolic process GO:0051252 

regulation of translation  GO:0006417 

regulation of translational initiation  GO:0006446 

RNA 3'-end processing GO:0031123 

RNA localization GO:0006403  

RNA processing  GO:0006396 



 

 

stress granule assembly  GO:0034063 

translational initiation  GO:0006413 

positive regulation of gene expression GO:0010628 

MOLECULAR FUNCTION 

TÉRMINO CÓDIGO 

RNAm 3'-UTR binding  GO:0003730 

RNAm binding  GO:0003729 

poly(A) binding GO:0008143 

poly(A)-specific ribonuclease activity GO:0004535 

RNA binding  GO:0003723 

RNA cap binding GO:0000339 

snRNA binding  GO:0017069 

translation initiation factor activity  GO:0003743 

translation initiation factor binding  GO:0031369 

translation regulator activity  GO:0045182 

translation repressor activity, RNAm regulatory element binding  GO:0000900 

helicase activity GO:0004386 

miRNA binding GO:0035198 

 

Tabla 20. Códigos GO asociados a los términos utilizados en el análisis exploratorio. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

10.3. Anexo III: Secuencias nucleotídicas de los transcriptos 

CCR4-NOT complex 

GCCATTAGCTACCACCCGTTTTTTAGGGAACCAACTTTCTCTCCGAAGCGATAGGCTGCGTGACGCCGACGCGAAC
AAATAAGTGTAGCAGGCAGTGAATTTGATACTTGTTTGGTTTGGTTTTGGCGAAGGCGTTTTCTGGTTGTCTTGTCA
CTTGTCGTGCTCTCTAGTTGTACAAGTGTTACATTTTCTTACACAATTTGTTATGGTAACGATGAGCTCGCAGCAGA
GTCCTGCTAATTTGCAGTCCTCAGCAGACCGAGACAAGATTTATCAGTGGATTGTTGAGCTATCGAATCCAGAGAC
GAGAGAAAATGCCCTTCTAGAACTGAGCAAGAAGCGCGAGGTGGTGCCCGACCTGGCCGCCATGCTGTGGCACA
GTTTCGGCACGACCGCCGCACTTCTGCAGGAGATTGTCAACATCTACCCGGCCATCAACCCCAGCACGCTGACGG
CGCACCAGTCGAACCGCGTGTGCAACGCGCTCGCGCTGCTGCAGTGCGTCGCCTCGCACCCGGAGACCCGATCC
GCGTTCCTGCAGGCGCACGTGCCGCTCTTTCTCTACCCGTTCCTTCACACCGTCAGCAAGACGAGGCCGTTCGAG
TATCTGCGCCTGACGAGTTTGGGCGTCATCGGCGCACTGGTCAAGACTGACGAGCAGGAAGTGATCACGTTCCTC
CTCACTACGGAAATCATCCCACTCTGCCTTCGCATCATGGAATCCGGGTCGGAGCTGTCAAAGACTGTCGCTACTT
TCATACTGCAGAAGATTCTGCTCGACGACAGCGGCCTGTCGTACATCTGTCAGACGTACGACCGTTTCTCGCACGT
TGCCATGATTCTAGGTAAGATGGTTTTATCTTTGGCCAAGGATCCCTCTGCTAGGCTTCTGAAGCACGTTGTTCGTT
GCTACCTTCGACTTTCGGATAATCCACGGGCTCGCGAGGCTCTGCGTCAGTGTCTGCCCGACCAGCTTCGCGACT
CGACGTTCGCCACGTGTCTTCAAGACGACAAGTCCACCAAGCACTGGCTCACTCAGCTGCTCAAGAACTTGGAGG
CGGGGCCTGTTGCCCCTGGCGACCCGCGAAACATCTCTCCGCTGGTCGTGCAGTAGCTTCTCG 

 

DCAP-1 

ATCTTATCTTATAAGATCTTACAAGATTCTTATAGGATCTTATAAGATCTTACAAGATCTTGGGCCAAGACCTTATAG
GATCTTATAAGATCTTGGCAAGATTTTTCAGCAGGGCAAGGATAAACAGGTCGAAGAATCAATACAAAACACTTCAT
TCTCCCGATAATAAGATGATTGAAATACCGAAACCATACATTTTTGCTTATGGCATGGGTCACTCTACTAGGTACTTT
ATGTCATTTAAAGAAACTGGGAGAATTGTTTATAAGTTGCTCAACATATTTGTATCATAAATCTATGCACATTTCTAAT
AGTATCAACTTACAATTCCTGAACAAGTTACCATTTGTTGTTGAATGTTTGTTACGAAAATAGGGTGCAAACAATTTC
ACACACATCACATTGTGAATCTTGCTAGCAAATTCTCAATCAAACTTGACTTACGAGAGGGTCCAAATCCTTTTCTAT
ATCTATTATACCGCTTTGATGAAGATCTTTTTACGAGTTTAGCCGTGCCCATTACGTCTAATACTCCGAGAACGACTT
GACATACGCCTCGTGAATCTTGTTGACGAACTCGTTGTCGTGTCGCATCAGATAGTTCAACGCCTGCAGCAGCTGG
TTCCTCGTGAGCGGTTCCGGTCTGACGGCCGCTTCGACTGCCGGCTCAAAACTTCTTGCCGTGCCGTTCTCCTTG
GAGGCGGACGACGCGAACATAGTGGGCGGCATGAGCGCAGGCTTGGAGGGTGTGTCTTCGGTGCCGGTGGGGG
CGGAGAGGGGGCGGTGCTCCGAGGGGGTGATGTCAAGGAGGGCTACCCCCGACTCTAAAGATTGGAGGTTGGAA
TTGTAGAAGGTGGTGCCGTGAAGCGCGGGGAGGGGCTTATTCGTGGGTGACGCGATGCGGTGGAAAATAATGCT
GGTGGAGAGGTCGATCGGCCCGGCAGATCGCGGGGTAGAGTTCGCCTTCGGTTTGGGAGGAGTGACTGTGGCAG
AAATGTTAAAGTTGCCCGATAGCGGACGGTTTGACTTTGCGCCGACGCCAAATGTGGGGTTGGACTTATTGGGGAC
CGCGGCATGCGGCGGGTTGGCAAAGCTCCCGGAAACCGGACGTCCAGGCGTGAGTTTGAACGAGTTGTTCCGCT
TGCCGGGCGTCGTGCTCGCGGGCTTGGCAGGAGTGGTGGCGAGCTCGGATTGTGGCGTCACGGCGCGCTGCTG
CTTCTCAATGTGCTCTACGCTGTGTGCCGGGTTGGACATGAGCCGCTGCAGGAACGGCTTAAGCGGCGTTTCGCC
TGGCTCGACTACCGGCGCGCGCGGTACAACGCCGTCCGTGCGCCGGCCCTTGGCTTTGGCAAAGAAGTCCATGA
CGCTCTGCGACGTACCATCGGGGCCCTGCGGAGGCCGCGGCTTGTTCTCCGGCGTCGGACTCACTTTGTTCATGT
TGTAGTCTTCCTGAGCCCTGCTCAGCATGTCAAATATGTCGACGCTGCTCGTTGGTTTGTTGCCCTTCATCTTGTGG
GAGGTTTTATCGGAGGTTTTTTTGTTTGCTTCAGATTCTTTGACTATCTTGTGCAGCAGTGCCGATATACGGACGCA
CTCTTCTTTCTCGTAAAACCAAATGCCAAATATTTTGCCACGGGCGTTTTTATACAAAAGGAATGGTTCTTGAGCTTG
TAGGTCAAGATCTTTGGTAATGGGTTCCACCAAATTATTGGTGTTCAGTCTGTTCATGATGAGGATGCCATTGTATG
GTTCACCAGTACGGCAGTATACGAATAACGCACCTTCAATATCTGTTTTCTCCCACTCATTGGTCGACGTGGTAAAT
GAGTATAATGCTACATGAGTAGCAGAATCTAAAATATCTTTAATGTAAGGGTCGACTCGTTTCAAAGCTGCGACATT
CATATGCGACTCTGTCACACCCGCCATGTTTGATACTTGTTG 

 

DCAP-2 

AAGTAATTCAGCAGCCCAGGAAGTTGAACTTGATTGGAGAAGAAGAACAAGAAAATATTCAAAATGGTAGGGGGAA
CTACTTTAATTTTGTAAACACAGTAAACATTAGTTTGTCTTCATCGTACTTTTCGTTCGCTAGGCTAGTTCCACATTTC
ACTGCTCAAGTTGCGTATATTTTTATTTTATGGAGATGACCGTTGAGCATTCAATACCTTTAGACATTCTCAATGATC
TGGGCAGTCGATTTATTATCAATGTCCCTGAAGAAGAAAGAAAAGATGTAATTCGTATATTTTTTCAAATAGAACTTG
CACATTGGTTCTATTTAGACTTCTACTGCACGCAAGAAAACAAGAATTTAAAACCTTGCGGCATGAAAGAATTTGCA
GCCCACTTATTTCAACACATTCCGTTCCTCAAGTCGCACGCGAGCAACCTGGACCGCATCCTGGAGGAGTGGCGC
GAGTACAAGCAGTCGGTGCCGACGTACGGCGCCGTGCTGCTGACGCGCGACTTGAGTCGCGTGCTGCTCGTGCA
AGGCTACTGGGCCAGGTCATCGTGGGGCTTCCCCAAGGGCAAGGTCAACGAGGGCGAGGACCCGATGCGGTGC
GCGGTGCGCGAGGTGATGGAGGAGACGGGGTGCGACATCAGCGCCATGGTCGACCGCAGCCAGTTCATCGAGG
CCACCATCAACTATCAGGTGGCTCGGCTGTACATCGTGACGGGCGTGCGTGAGGACGTCAAGTACCAGCCGCAGA
CGCGCAAGGAGATCAAGAGCATCGAGTGGTTCACCATCGCCGACTTGCCGGCCAACAAGAAGGACACGACCAGC
CGCGCCAAGATCGGAGTCGGACCCAACGCCTTCTTCATGGTGCTGCCGTTCATCAAGCGAATCAAGCGGTGGATC
TCGGAGCAGCAACAGAAGCCGCAAAGCCAGCGCCGCCCGAGACACAAGTCGGCCAGCGACGTCGAAACGCAGTC
GCCGAAATCGAAACGACCGCCGGCGACCAGCCTGCTCGAGGAGATGCAGGAGCTTCAGGCACTAAAAGACTCTC
GCAAGCGAGGTGGCAAGCAGCAGGACGCGGTCAAGTCCTTCACGAGCCGCCAGTTGTTCACGAAAGAAGAGAAA
CCGCCACCAGCCAAGATTGCCGTGGGTTCGCCGGCTGAGCAACTTCAGAAAGTTCAAGCTCATCCGTTCGTTTTCT
GCCCGGCCGCGTGGCAGAACTTCAAGTTCGACCGAAAGGCTGTGATGCACGCGTTCGACCATGGGTAGAGATATC
GCGATCATGAGGGACTCGCACGTACAAGCAAATGGCAGCACCAAATCTCTCAGTCTTGGAAATCATCTTAATACTAT
ATTTTATATAATATAATGTATTATATGTGGAAGTACTACATTTTATTTTGTACCACTAGGTTTGTTTGTATATGTGTTCA
AAGCAGTTTACTCTCAAACATTACTTTGCACTTCAAAGTCCGAGTGTAAATGCTTGCCCAGTAAAAGTGAAATACTAT



 

 

AACGCAACAAGTAATGAGCACTCGTACTCCAAACAAATGTTGAGTACGTACACAAACAACAGGGGCCTATGGGTCT
TTATCAGGTGAGACTGAAAGAGGGATTTCATGATGAACTAGAAAAATATGAAATCAAGTAACCTGTATGGGGGAAAA
GACGCCAATCTTGTTAGGGTGAAGCAGCAAGTGTTTGTGAG 

 

Edc3 

TTCATTGGATATGTTGTGTCGATTGAGTGTGTGCAACCACTTGGCACTTTCCAAGGCCAAATAAGTGAAGTCGACCC
GAGCAATCAGGCGATAACGTTGCTGCGTGTGTACAAGAATGGTGCCCCTTATCCAGCTGCAAAGCTTATTATCAGT
GCCGACGATATTGCGTGCATCAGCATCATTGAAGAGGCAGTGAAAAATGTTCCCAAGGAAAGTCAGTGTTCGAGCG
TGACTGTAAGAAAGCCAGTTGCCAAACGAGCTGGTCGGTCCATCAGCGAGAGTCTTGCGAATTGCAAACCACGCG
ACTCACCGCGAAAACCATTGCCAGAACTAGCCGCATCTACGTACGAGCCTTCCAAGACGCCAAACAAAAAAGACCG
GCAGAAACAGCGGTGGACGGAACGCGACGAGGCGGCTTTCGGCACTCCGATCGACGACCGCATCGTCGAGCAAG
ACTTTGACTTCGAGAAGAACTTGGCTCTGTTCGACAAGCGCGCCGTCTATGACGAGATCAACGCGGCGGCGTCTC
GGCCCGATGTCGTGCGCCAGACAGACATCCACGCTCCCGTTCCGTCGTATCGGCACGACGAGAACGTGATCGTC
GGAGCCCCACGACGACGGACTCGTCATTCCCAGCGTGACCCCTGAGCTCCGTCGCCAGCTATTTGCCGTCGCCG
AACGTCTGGGTCTGGGCACCGAGCGGCAGGCCGAGCTGATGGGCCGGGCCGCAGCCGAGATAGCGATACAACTT
CTGGGCGGTGCCCACCGGCTGAACCCGCACAACGCACACCAGTGGCCCACAGTCGTGGTGCTGTGTGGATCTCA
TAGGCAGGGCGCGGTGGGGGTGAACACGGCGCGCCAGCTAGCGAGCCAGGGCGTGCGCACCGTCGTGTTTCTG
CTCGATCCCGTCAATCTGACGACCGATCTGGCCCAGGAGGTTTCACTCTATCGGCACACACACAACAAGCTCATCT
CCAGCGTGCAGGTGAGCGAGCTCCCGGCAATCGTGGACCTGATCGTTCTGGCTTGCGCGGGCGAT 

 

Edc4 

CCACAAACTGTTAAGTTCGACGGCTCTCCGGACTCGGATAGCATCGAGCTGCGATCGCGCGATGTGACGATCATT
CCCAGTGCGGGCGATCACGAGATCGGCAGCTCGAAACTGAAACTCAAGAACGTTGTAGACTTCAGCTGGGATCTC
CGCTTCTATACGGGCCAATTACTCGCTCTTCATGTTACTGGAAAGTATGTGGCGTATGGAATTAAAGCGGTGGGAA
AGTCGGGCGGCGTGGTCCGCATAATGAATCGCGAGAGCAGAGGCCGCGGACTACTGCGCAGGATGGATGGCATG
ATTCAAGACATCGCCTTTGCGCACATTGAGCATGTCGTGCTCTTGGCTTGCATCGACGACTACGGAACGCTGCTCG
TACACCAAGTTCAAGAAAATGAGTACCTCAATATCGACTGCGCCGTTCTGCTGCACGTGAAGCAGCCGGAGCCGG
CGGTGGCGATGCTCGGACACCGCGTCATCTGGTGCCCGTTCACGCCCGACGACGACGACCTCAAGAAGGTGGCG
TCAGAGGCCGACGCCGGCCGGCTGCTGTGCATCACGCACGGCGACAGGGTGCAGCTTTGGAACGTCGGGATGGT
CAACCAGGCGTTCGGCTCGGAGCCGGTCGACCCCGAGACCATGGTGGAAAAGGACGGCTTCCTGGAGATTGCGG
TGCACTCGAAGTCGATCGTCGACGCGTCGTTCTCGCCCGACGGCACGGCGATCGCCACCGTCAGCCAGGACGGC
TACGTCAAGTTCTTCCAGGTCGACATGGAGCACAAGAGTCCGATCCGCTGCCTGCACGAGTGGCAGCCGCACGGC
GACCGCCCGCTGTCAGCGCTCTTCTTCGTCGACAACCACACTACGTTCAAGCCGCACCCCGACATCCAGTTCTGG
CAGTTCTGCATCACCGGCTCGAACAACAACACCGAGCTGAAGTTCTGGTCGTGCGAGACGTGGGAGTGCCTGCAG
ACGATCCGGTTCGCGCCGGTCGTTCTCAAGGCCGGGCTCGACCTGAGCGCCGGCTACCTGTTCCTGTCCAACATC
TTCGGCAAGCTGCTGTACGTGCTGCAGGTGCACAAGTACGCGCGGCCCAACCAGAAGCTGGCGTTCGTGCGCTC
CGTGTGCGAACTGCACCTGCCGTACCCGATCCTCAGCTTCGGCATACTCGACGCGGCGATCAGGAACTTTAAGAG
CGCGACGAGCATGGAGGACTTGGCCAACGTTACGGACGAAAACGAGGAGGACCCCGGCCAGCTGATCGAGGCG
GTGGTGGTGCGGATGTATCTGGTGCAGCCCAAGTCGTTGCAAGAGTGCCACATCGTCTATCAGCCGCCAGCGTTC
GACGAGACCGAAGAGGATCCCGATGCAGGCGAGCAACTGCCGGTTGCCATGACGGAGGAGTCTCTTGCGTACTTA
GACTCGCTGGCTGGCGCAGCGGAATCGGCGACTAAGCTGAACGTGAGCGACGGCCAGATGAGTCTCGCATTGCA
TCCGCTGAATCTCATGACGCCTGCCGAGTTCACGTCGCCTGGCAAGGACATTGTTGCCGCCGAGATCCTCGGCCC
ACAGCAACTTCTCAACGAGTCGGCGCGTCTGGTGGACGTGCCAGAGCCGAGCGGCGCGGCGCGCGCGGGCGGC
GACAACGAGCTGACCAATCACGTGCGAGACGCGTTCGCCAGCGGCGGCAGCAGCCCCAGCCGAGAGGTGCAGG
AGATATTCTCGCTCGGCAACTCGTCGCCACGCGACGAGTATTACGACGAGGAGAAGGAGCCGATCGCGGCGGTC
GACGCGGCGCCCGCGTTGGTACACATGATACCAAATCAAACTCAAGATGGCCAGTACGACTCTCTTCTAAAGGAAA
ATGGCATTTTGAAACCATCGTTATCGGAGGGTGAAGGATGGCCTCCGATTCCCCTCACCCTTGTCAACGACGTGCG
GAAATTTGCAGTGGAAGACAATTCACCTAAAAAGGGTTCCCACGACCACATATTGGATCATAGCAAAGAATTGCCAA
ATAACAAGCTCGAGTTAATGGTTGTATCTCTAAACGACAAATTGGTAAATCTCCTAGATATTGTGGCACAACAAGAAA
TACAAATCAAGGCTTTGGGAGAGGATGTGAAGGCTGCGCGTGCAGATCGGGAAAAGTCCCAACGCAACGATCGGC
ATTCTGCGTCGCGCGTCGAGAAAGCCATAGCCAAGACTCAACAAGAGAACTCGCTCATGTTGCAAGAAGTGATCAA
CAACAAAGCCAAAAGCGATCAAGAGCTCCTAGGTGGCATCAAGTCTGCCATGACTCAAACTATAGACACATTTGCA
AGCACAAAACTAAAGGAAACGATAGCTTCAGAGATTAGGAAAACAGTTGCCCCATTAATCGTCCAAGTAATGGAGC
CATTAAATAGGCAGCTGACTGGAGAAGTTCATCAAAAGCTAGGTGCTATTGATCACATAGTGAAGGATAATCTATCC
CATCTACCTCATAACAAGGCCCTGATTGATGCCTTGAGCATGGCCGTGATGAATGTGCTTCAGCCGACTATGCAGT
CCGCTTTCAAAGATGCGTTCGCTAAAGTGATGTTGCCACAATTCGAGCGAGGTTGTGACGGCATGTTCAAACAAGT
CAGTGGTGCATTTACAACCGGATTCAACGAAGGAGGAATGGTCTATGGTGCTCTTGTTGTAGTGAAACAATTCGGT
TTACATCAGTGTGGGCACAAACAAGCCATACCCGCCTCAGCATGTTTGAAGTCGATGCTTGGAGACTGCAACTCTA
ACAGATACATTATCGCCACGCAAGACCGGGAGTTGCAAGACGAAGCTCGGAACATCCCGGGAACCCCTCTTATCTA
CCTCCACATGAAAACACCAACGCTGGAGCAGCCGTCAGGCGTCAGCGTGGAAGTGGCTAAAAATCATTCCCAGGG
AAAGTTTACCATCAGCGATTATGAAAAGAACACTCTGTCGACTTTAAAGAAAAATAGTCACCTTGAAGAGGAACCCG
AACAGATCAAACGGAAGAAGAAAAAAGGAGGACCTAATCCTCTCTCGTGTAAG 

 

Lsm1 

GGTTGAGAAATTGTGAGACATTACATTGAATAATCAAACTTAGAAAAAATGTGTTTTTATTTACAACTGAAACACTGC
AAAAGTTTAAATTCCTTACAAATAAATAATTGTGCTTAATAATGAGTAAAGTTTAGCAAATACAAAATAATAGTGTATA



 

CTATTGAAATTAAAACATATCGTCATGACTTAAATCTGAAGGTAAATAGTTAAGCCCTCTCTCTTTTAACGCTTTCGC
AACGAGCTTGTCCTGGTCTTGTTTTGACTCCTGCTCTCGTCTCTGAGCGTCGAGGATGTCGTCAACAGTCACTTCTT
GCAGCGGCAGATCCTCTTCTTTCTGTTTATCGATTTCACCAAGAAGTACAACATTTTCTCCTCGAACAATAAATACAC
CACGAGGAATGTCCCCATATTCCTTGCCAACGTGAATCCTTTCTATTGTCCGGTGTAGTACAAGGTTTGCAAATTGA
TCCACACTTCGCAGTATTCCAATCAGCGTGCGGCCATCTCGAAGGAGAACCATTAGCTTCTTGTCAAGTTCATCCAC
TAAAGTCGCAGTCCCTGGGGACACACTCATTGTTGAATAGGCTTAAAGATATTCAAACTTAATTTGTTTCTCCTCTAA
CCAGCAACAAATATAAACGTCGGCACATTAAACTGGCAAGTGTTTAAGGTTATGTTGGCATTCCTATTC 

 

Lsm2 

ATAACTCGAATCTCGATGCGCATTCCATCAATTCAAACGTCAGTATTTGCTTGATATTCCACGCCGGAGATTATATTT
AATTATTGAATAAAATGCTATTCTATTCATTTTTTAAATCCTTAGTTGGGAAAGATGTGGTGGTCGAACTAAAAAATGA
TCTGAGTATATGTGGAACGTTGCATTCTGTGGACCAGTACCTCAACATCAAGTTAACAGATATTAGTGTGACAGATC
CAGATAAGTATCCTCATATGCTGTCGGTGAAGAACTGCTTCATCCGCGGCTCGGTGGTTCGGTACGTGCAGCTCCC
CGCGGACGAGGTCGACACGCAGCTGCTTCAAGACGCGGCGCGGAAAGAGGCCGCAGTGCAGACGCGCTAGGCG
CCGCGCACGCCAGTCTTCGGGGGTCGCGCGGCCGATGTCGCTGGAACGGGTTAGGACGCGAGTACGAACGGTT
GGTCTGTTTTCGGGTGGACTTCTAGCCCCTTTCTCCGAATTTCGTGTATTTACCGGAACCGAACTGGTTTTGCACAA
CCATGGACATATAGATATCTATAGCAGGGTTGAATTTGTATAGGAACGTTGCGGAACACCGTCCCGAGTCACTTTTT
CCAGTCGGAACGCTGTTCCGGGCCACTTTTAAGCCAAGACAAACGTAGAATGCTAGTTTATTTTTTTATTTTGTAATT
TTTGTGTTTGAGATTATGGCCAAAACTTTGAAACTTTCACTTTTAATTTGAATTTTTTTCAATTTGACAGTGACAAAAA
CAGTGTTTCTGTAAGCATCAGTTGGGGTTGGAGGTCAATTAAAAGTGTATGCGTTTGGGGTCACTTTCATTTACAAA
TTAAGCCCTGATCTACAGGATTTGCTGCTTCATTAGAGACTGTATAGACCCTACCCCAGAGTGGGTGTCTGGGGTT
ATCTTTATTTTATAATTTTCTGTGCAACGCAGCCATTTTTATAGAAGACAATTCAATGAAAATGGCCGCTACACATTG
GAAGCGAAAAACGAAAGACAATCCCAGACATGCACTCTAAGGGAGCTGTTATACTACATCGGTTGGCATCGGTTCA
ATCCTCATCGGGCGAGTTTTTAACATTGAAATCTCGACCGGCG 

 

Lsm3 

GTCAAGGCGTGATATATTCACTTGTATTAGCAATTAAATCATAGTACAGAAAAACTTTTACCTTGTTAATGTGAAGAA
ATCCAATTGTCAATCCATTTCACACACACAACAACATAAATTAAACCGTATTTCACTGAGTTTTTCGTTAACATTTACA
CTGGATGATGCGAACTACACAATACACAGAAAATGGCGTTCCCAACTCGACGTTCACTTTTCAGTTTTCACAGCCTT
CTGATACTGCAATTCGCACCTGTGGTTAAGGTCGTCGTTCACTTTTGGTTCACTCCCTGTATTTGTATGGTATATTG
GATTGTAGAACATTGTTAAATCCCTCTTGGCATAATCATTTATTTTACCGTTCCCGACCGGATAATAATGTTGCATAA
TGTCATAAATCATAAGGGCATCATGCTAAATAGTAAATAATTTAATTTACTGCTCGAAGTTCAACAACGGGACACTTG
CACTTGCAGCGGTCGTCTAGATGGCTGTGCAACGCGCAACTTTATGCCCCATCCTCCAGATAGCGTAGTGGATCAG
CGTCAAGCGTCAACGAAAATGGCGGATGATTCGGAGCAGGTACCGGTGATAACTGTGAAAGAGCCTCTTGATCTTG
TAAGGTTAAGTTTGGACGAGCGAATTTATGTAAAAATGAGAAATGAAAGGGAACTTCGCGGTAGACTTCATGCCTAT
GACCAGCATCTCAACATGGTTCTCGGAGAAGCGGAGGAGACCGTAACGACTGTGGAAATTGACGAAGAGACGTAT
GAAGAAGTCTACAAGACGACGAAGCGCAACATTCCAATGCTGTTCGTACGCGGAGATGGAGTTATCTTGGTGTCCC
CACCGTTGAGGGCCGGCGTGTAAGTTTGACTCGTTGCCGTCGGTTTCCTCTAGGCTCCATTTGGGGCCGATATATA
ATGTAATATACGTGACACAAGTAATGCTAATAAAGGTTTTTTTTCTTATGGTTATTCATTTTTAAGTTATGTAGCCTTC
ATATCATAATGCAAACTCGGGTAACACTGTGGACTAGAGCCGCACAATAAATGCACGGTAATTATGTAGTATAGCAG
GCGCAGCCTACCATGACCCCAAAACACAATAAAAAGCAACGTTTGTGATTG 

 

Lsm4 

GTTAATGTTATTGTGCCACTTATGGTTCTTATAAAATCAAAAGATCACCATGAATATAAGCAGTCAGTCAGAAAACTA
CTGCCACTTATTACTTGCTAAATGGGAATTGGGAAATTGTTGGGGGAAATGGGAAGTGTTGGACTTGTTGGGGTGT
GAAGTGGAGAGCAAAGGTAGTTCGTTAATCAACGTGTATACTTAGCAAAGTCAAGAAGATTGGGGCTCAAATTATGT
TTCGTTAAAACGATTAACAAAGCACACTCGGTACTTTGCTAATTGTAACCTAGAAATAAATCATATAACTATGAGTAC
CACTCCAGAAGGAACATCGAGACAACAAATAAATAAATTTGAACAGACTTGCACTCGAGGTTTGGCCACTTTGGCC
CACAAAGCCATCTCAACGGAATATAACAAGCATAAAAAACAAGTTACGGCTATTATTTGTTCTTCGGTTTATTGTTGG
GATTTCTTCCCCCGCCCATGCCGCCTCGACCAAGTGGCGCGGGTCTTCCTCCTCGTCCTCCAAACGATCCTCTTCC
CCCGCCTCTCCCTCGCTGAGCTTGACCTCCTCTTCCTTTCATCTCTCCTCGCCCTCTGCCTTTCATAATCGTCTCTT
CTTTCACCATGTCTATCACTTCGTCAGGAATACGAAGGTACTTGATTGTACTTCCTCGAATATAGCACTCGGGCATT
CTCCAAAACTTGTCTCCATCACGAGACGTACAAATTACTTCCCGTAAGTTTATGTTCATCCAGTTGTCGCAACTGACT
AAGTGCCCATTGTATGTTTCACCATTTTTCAATTCGACCAACATAGGATGGTTTTGTGCAGTTCTTAACAACGACAAT
GGTAACATTGTGACTTTTTTAAATTTACACAAAATTATGACAGCAAAATCGTCAGAATCACGTAAACACAATCAGCCG
ATGCTGAACTGAACGG 

 

Lsm5 

AATTGATTACTTTTTTGCTGTTTGTAAATGTAAACAGTTGTTTCAAATATTTATTCCTAATTTAAGAATTTATAATTATTT
GAACGTATTGTTAAACGGTCAGAATGACTTCCATGCCTGTGTCTTCTTCCACCTTGCTACCGTTAGAACTTGTGGAT
AAGTGTATAGGGTCAAGGATCCATATTATTATGAAAAATGATAAGGAAATCGTGGGGACGTTATTAGGCTTTGATGA
TTTTGTCAATATGTTACTGGAGGATGTAACGGAATATGAAACAACGCCTGAAGGAAGGAGAATTACTAAATTGGACC



 

 

AAATTCTGCTTAATGGGAACAATATAACAATGCTTGTTCCAGGTGGAGAGATGCCAGAGTAAGTCATTTGAATAAAG
TATAAAATAAGG 

 

Lsm6 

AACATTGCGTAAAGTTACCGGAGCTTCAACTCATAATAGCAAAGAGAAGTGAAGGGAACCCTAGCCCTAGGTTCTA
ATTTCTTAAAGGCGGTGGCCCGGTTAACCTCAAAAAAGCTTAATTAGGCTAAGGACGCTTGAAATTCACTGTAGGCA
TATTCATCAGTTTTTGGGCTCTTGGAATTAATCAGTCGTAGTTAAAGTTCAAGAAGAAATGAGCCGAAAAGAAGCAC
TGTCCCAATTTATCCAGCAAATCCATGGAAGGCCTGTCGTAGTGAAACTAAACAGTGGGGTTGACTATCGAGGTGT
CTTGGCATGTCTGGACGGTTACATGAATATTGCTTTAGAGCAGACGGAAGAGTACATCAATGGGCAGCTGAAAAAC
AAATATGGTGACGCATTCATTCGGGGAAACAATGTGCTCTACATCAGCACACAAAAGAGACGTGTATAAAATGTCTG
AGTCGACGAAAAGACATATAAGCACTCATCAGGTAGCAGGTACCTAACTTGTTCATACATTGAAAGACGAAATATTG
TTTAATGCGTTGCTAAGAATTGTCTTCAAAATAATTAATATCTTAAAGAGTTAAATGGAATCTCAAAAACGGGTCAAA
CCATATTACTTTTATATCTGTCTTGTGTGTATGCACACAAAAGTGTACCTATTCCACTCGCTAAAAGAATCCTGCTTT
GTGGTAAAATAATGTGCTGCTAAAATTGTATTCCACTCGTTGGAACTTAATGTTATAGCTTCGTTTCCTCCACGCTAA
ACAACTTTTTGTACTAATGTTTTAAATGGTAGATGTTCAAATACGTAATTGTCTTGTTTTATATTAAACAAATTAATTTC
TGAACAATTAGTATTAAATTACAAACAAACCCCTTGTCTCTGCTGTGGCAAGGTGGCTTCTCTCTCCACTAAGAAGA
TAAGTGTACATTGTCACGAGTATTCTGTCACAAACGAAAATCTAATCTCCCCACGGCCTCCTCGCAAAAGGCACCTC
TCACGTCCACTCCTCTTCCTCTTTTCGCTCTCTAGTATAAATTTCCAACACAGCCTGTCTGCAGTTTAAGACATCTAC
ATGATGTGAAATATTAGACTTTGCTGGCATGATTTTAAGTAGGGATGCATATCGATGATGAAATCTTTATCGATTATT
AATTATGAATTTTAATTACCGATCGAATTATTTATGGATAATTCAATACCTATTTGTAAATATTAAATAAAATACAAAAT
TATTTGTATATTTTTTATTCTGCTTTGCAAT 

 

Lsm7 

GTCAGGAGCATCTGGGCGCTACTCATAAAGGTGATTTTCACTTTTCTATAAAGAATATTTCTTCTCAAAGTTTTATTT
GTTTATTACATTTATGCCTTATTATGGAACATTGTACTTATAAGTAGTGGATAAACAATACAGTAAGAAAAACAAAGCT
GGAAGCAAAAAAGATCAGCCGTCTTGTTGCACGAAGGGGTTTGGTATGCTCTCCATTCCGTCAACGGGACAAATCA
GCACAACCGATGTCCCTCGGCACACGACCAATCCCAGCAACCGTGTGTCTTCCGTTAGCTTGTATGGATCATCGGG
ATCTCTAAGGATTTCTGATGTGCTGTCTAAAACCAGGTTAAGAAGTGGATCATATCCTTTCAAAATGCCAGCTGCTT
CTCGACCGCCTGCAAACTTCACGCGAATATTTTTCTCCAAATATTTTGAGAGATCAAGAATACTCTCTTTACGTTTTT
TCTCTTTCTGGTCACCCCCAACAGCACCTTGAACGTTTGCCATTATTTACGTAGGCCTAAATAGAAAAGATTGCTCT
CCTTCACTTCAACCAAGTTGCAGTGCACTTGCAGGATGCTTGCATCGTTTGAAAATCGAAT 

 

Lsm8 

CTAGCTAATATGCAAAGCGCAAAGGAAACAAACATTTGATGGGTCTATTAAAGTTATTAGTATATTGCAGTTCATATA
ATAATGAGTAACTTAATCGCCTATTTTTAATGTTGGTCCAAAGCCCAAGATAAAAATTTAAATTATAAAAACAAAAACA
AGCAGCACGTAAACCAAAAATCAAACCGAACGGTGTGGCCGGAAACCGGAAGTACCTTTAAAGTTAGTAGGGCCAA
CATCGAGAAACCAAGCTTTTAAGCAGATGCGATGCGCCAACCAAACAACTAAAAATAACAAAGTAACTTGAAAAGCC
GCCATCAAATTGAACGATTGTTTGACGTTTATCAAATTCATTGATTTATATTTGGGCACGTGACTTTGTTGGTGACAA
ACATACTCGATTTCCACTTAATTCATTATTTAATAATATGGCTTCGGGACTGGAAAGTTATGTAAATCATACGGTGTC
GATCATAACATCTGATGGCCGCAATTTTGTCGGAACGCTGAAAGGTTTCGACCAGACGATAAACCTGATCCTGGAC
GAGAGCCACGAGCGAGTGTACAGCACCAATCAGGGCGTGGAGCAGGTCGTGCTCGGATTGCACATCATCCGCGG
CGACAACGTAGCCATCGTCGGAGAGCTGGACGATGGAATGGACTCTCGCTTGGATCTGGGAAGCATTCGCGCCGA
ACCTCTAAGCTCTGTAGTGCATTAATTTATCGCTTACAGAAACCTGATCACAATCACTGAACAGACTGATAAGTTCAA
TCCTAGCCACCATTGTCGTAGTCGCTGTAAGAATTTGAACGTTAAATCCTTTGCCTCCAGAAGCTACATTCCATTCT
GCTCCTATTCATGTCTCTTCACTGAGGCTTATTTCCGGTTCTGAGGTGGTGGTGTCTGGTGGCTTCAAATTAAAGGC
AACGGGAAGTCGTGACCAAGTCCTGAACTACTACGCCCCGGGTTATAGTAG 

 

Lsm11 

CTTCAGCTCAATTGCGGCAACTAAAAAAGCGCTCAAAATTGTCATTTGTACAATACGTGGCTCAACTCAGCTGAGAA
AGTTCACTCACGTGGCATCAGGCTTTACAATATTGAATATAGAGAACTAGTTTAAAAGGAAAGAAAATATGGTACAT
GTATTTTTAAATAACCCGCTCGTTTAGTTACATTCTACATGACTAGAGAATTTCGTTTCCCCACAGACACAGTTGGCT
AAGTGGCTGTCTCGTTCATTTTGTTGGCAACACTGTAGTTTTTCAATATGGCGACTCCCGTCTAGCGACTCGTGTGG
AACTGTCAAACGTTCATAATATCGTACGTAGAAATAAAATACTCGTTCTCATGGGCGACAAGAATAAAAGTTTGGATC
CAACATCCGAGGAATTCGATCCTTTGAAAGCCCTCTACTCGTCTTCCCAGGTCTCTCTTCCCGATCCAGACGCACC
GACTTTAGAAAACCTAACCCAACACACGCTCGACCCTACGTCTGAGAACTTCGACTGCTTACAGTCTTTGTATTCGA
AAGATGTGAAAATTCCCGTCCCCAATGCCCCAATCTTCGACAATCTTGCCAAATACATGTCTGCCACATTTAAGAAG
AAGGGCCCAGATAAGGGATCCAAAAGTGAAAGTGGGGCATCAACATCGTCTGGGATTAGTGGCGAATCCCAAACA
CCAGCTAGGCGATTCCTCCCACATCAAGAGCTCGTGAAGGGTCACCGACCTGCGCGGCTGTCCCGGAACCTGTTG
ACGCGCATGAACGACACCAAGACTGGCCCGCTGTCTGTGCTGAGAGACTGCATGGAGCGCAGGGTGCGCGTCAA
GGTGTGGACGCGCAACATGTGTGGACTGCGCGGCCACTGCATCGCGTTTGTCGCAGCGTTTGACAAGCACTGGAA
CATGGCCTTGGAAGATGTGCAGGAGGAATGGACCAGAAGGATTAAGAAGAAAGTGCCAGCTCTAGGTGAGGACTG
ATTGAACGACGCCTCGATTATTTCTTGGCATAACAATGGAATTAAATATATAACCTTTGTTAAATCCTACATGGGAAA
CTTACACTTAGTGAATTTGTAGTGACGAGAAAAATAATGTGTGTAAAATAGAGGAATTTAACCTCGAATAACTGTTGG



 

GGTGGGTTATTTGGGACCAAAATCGAGGCATTTATAATCTAAATTTGTTCAATGGAAGTTTCATGGTTATTCTCTACC
TAGTGTATACCGACGGTAATTAGCATTTGGTCGGCTGGGCAGTCTTCATATGGCCAGCCAGATGCTAATTCCCGTC
AGATGGCGTCTATTGATACAATTGTTTTAAG 

 

Lsm12 

CTCATCATTGGGTCCCTTCAAATTCATAAAATGGAAGTTTTACTGTATACCCAAAAAAGCAGAAATCGGGCCCCACC
CTTCTGGAATTTGGAAAGTATAAACGGCAATTGCATAACAACTCTCGCTCTTTACTTGTTGAAGGGTTACTAAACAG
GTGCTCATTGGTACAGTATGCAAACCGACAATACGTTATTTTGTAACTTGACTTTCATACTTAACAAACTTCAGAGGG
GTCAGGCATGATTTCTGCTTTGTTGAGTGTACGCACCTATACAATATTCCAACAATGTCGGTGTTTTTGTTTGCATTT
TGTTTGCATAATGCCTGCATTATAGGTTCCTGGTCCTGCTCTGCTAGTACAGTTCATGTTTCATTAGGCAGGCGGTT
CTAGATTCTTGTTTACTTTTGCAAACATTACAAATATCTGCACAAGATTATTGTTAATACCCAAGTGAAATTTGGTGG
GGGCGATCAGGTGACTTCAAACATGTTGCTCACTGCTGGACAGTAATATGATCTCTGATAATAAGAAAACTGTTGCC
TAGCACACAAACCGAATTTGGAGATTTCTCTTTTGCCGAAGATAACCAATTATCACCGAAACTGGGAGTGAACTTTG
GGTGCAATCAATACATTATCATTTACCAGCACTTACAAGACGACATTTCGAGTCCCAGGCCCGGCCTGCACTTATG
GCAATGGAAGCATGAGTAGCAACGAGTAGCAACTTCTTTCTTACTTGGGAGTGTTCAACAAAATTGCTAGCGTGCAA
TCTCATTGCGGCGCGATGGAAGGCTTGGCGTTGGTGGCGGTTTCGAAGGCAGCTTGATCCTTGACGTGTTTCTCC
ACGATTTTACTGATGTGATTGAATGCTTTAGAATCTGGATTTCCACGTACATTCTCGACCTTGTACGGAGGAGTGAT
GGTGATGGTGTTCAGCACCGATATGTTCGGGCCCTGCCAGCTCACGTCGTCGATGGTTTTTGAAATAGTTAAGAAC
AACTTCTGGCCTTCAGGAGACACGCCAGCATTCAGGGCGGTGACCAGCCGCCGCTTCTCTTCTATAGCATTGCGC
ACACGCGTGTTCAGGCGTTGAAGATTCAATGACTTGGGCAGTTCTGGAACAGTGGTGACATCCTTCTTCACGACAA
CGTCGCTAACTAAGGCCAGGTTAATGACATGAACGTCATTCAACGAAAGCCGGCCATTAGAAGCCGGACACTTCAA
AATTAGCATCTTCGTTTGCGGATCAAAAGCGACCACTTCACCTTCAATTTCTTTATTATAGCAGGTAGTGCAGGCTA
CAACACTTCCTATAGTGAAACACTCGTTGATTCCGGCCATTTTATTCATTGTAAACAATTATGAGCTTATGAACAAGA
ATCCACAATTTTGTGGAATAGGCCTACTCAGTAATTCAATGCCCTTCGCCTTCCGTCCGTCGATTTTTCTTTGCAGTT
CCAACAACTTCCACTTGCCAGTTTGAACTCATCCAGTGTTGCCAAGCTATACGTAATCAGGGTTAAAATATCTTTACA
CGCGGCATGCAAAAAATCACTCTTCGTCCTCCAATGTCCTAAAT 

 

Lsm14 

ATGAGTGCTGGAATGCCAGAGCTTGGCAGTAAAATTAGTTTGATTTCCAAGGCAGATATTAGATATGAGGGCCGATT
ATTTACTGTGGATCCACAAGAATGCACAATCGCATTAGCCAATGTTCGTTCATTTGGCACGGAGGATCGCGAAGCA
GAGTGCCTGGTTGCACCTCAAAGCCAGGTGTATGACTACATCCTGTTCCGTGGTTCAGACATCAAGGATATTCGTG
TTTTAAATAACATCGGACCACTTCCCAATGACCCTGCAATTGTTCAACTCTCTGTTCCTCCCAATATTGGTTCGCAAC
CGTACCAACCAACTGGATTTGCTCATCCAGTGATGGGACATATGAATCATGGAATGGCTCAGTATCCACCGTATGG
TGGAATGGGTCCAATGGGTGGTATACCATCTGGTATGGCTCCTGGTATGGGGATGTATGCTCAAAGAGATCCTCGA
ATGATGCAAAAACAACAGCCAAGTGAGTTGGTCAATCCAGTTCACATCCCGGAACATCCCAACAGCAAAGACCAAG
ACCTGATGGGCCTGTCGCGGTCGGCGACGCCCACGCTGGCGACGCAGCCGCAGCGCAAGTCGCCGACGATGGA
CCAGGGCGTGCAGGTTGGCGCGGTGGCGCTGCCGCCGCCCAAGGAGGAGAAGAAGCCCGCGCAGCAGCTGCAG
CCGTCCAGGGAGCCGACGATGCGCGAACAGCACCCCCGCGAACAACGCGAGCACCGAGATCAGCGTGAGCAGC
GCGAACATGCGCGAGAGCGTGACCAGTACCCGCGCGAGCGAGAGCACCGTGACCCGCGAGAGCACCGTGACCC
GCGAGAGCAACGAGACCAGCGCGAGCAGCACCGATACCAGCGCGATCCGCGGGACCAGCACCCAAGGGACCAG
CATCTATACCAAAGAGACCACCAGGGCATGTCTCAGCAGCAACAGCAGCAGCGCATGCAGCAGGCGCAAGCGCA
GGCCCAGGGCGTGTGGGTGGGCCGTGGCATGCGCCGTGGACGCGGGCGCGCCGGCATGGGCGGCTTCAGCCG
ACCCATGCAGCAGATGGGCGTGGCGCCAGGCGGCAAGCCCAAGAACACGCTCAAGTTCGAGAACGACTATGACTT
CGAGCAGGCCAACACCGAGTTCGAGGAGCTGCGCACGCAGCTGGCCAAGGTCAAAGTTGACGGCGTGGCGGAAG
GCGCGACGGCCGCGACAACGGAGCCTACCGCGGCGGTGGCGGCGGCCCCATCGACAACGCCCGCGGTGGGCG
GCGGCGGCGACAACAACGCCGTCAAGGTGAACGGTGAGAGCGACAAGAAAGACGACTCGGGCAACGAGACGGG
AGCGGGCGAGGGAGAAGTCGAGGAGGAGGAGCCGTTCTACGACAAGGCCAAGTCCTTCTTCGACAACATCAGCT
GCGAGGCAGTGGAGCGGAGCAAGGGGCGTTCGCAGCGGACCGACTGGCGAACGGAGCGCAAGCTCAACTCGGA
GACATTTGGCGTGGCGTCCGCTCGGCGCGGTTTCCGCGGCCGCGGCTACTACAACGCGCGCGGCGGCATGGGT
GGCGGCATGTACCGAGGGGGCTACCGCGGCAGCTACCGAGGCAGCCAGGGCGTGCCGCAGCGAGGGGGCGGC
AACAATCGTGGCATCTTGCAGCAGCCGATGCAGCAGACTGCT 

 

Ago 

ATAATTTTTTCTTGATGGTGAGAAGATTGTGAGCAAATGTTCCGAAATAGTTCAGCGCTTGTTATTTTTACAAGCAAC
TATCTCAAGTAAATTCTTATTTCTTTTATCTCTGTAACGCTCTTTGTAATTTACTTGATTATCGATCGAGCCCGAGCTC
GAGCGTACAATTGCAAATGGCGGATTGTGCAGGTGGGGGGGAACGAGGTCTTCCAGTATCGAAGAAGTAAATATT
CTGGCCTAGTCGGAGCTGCGCTAGTGCACGAAGAGTTAGTCTGGAATTGTATTGATGGGAATCAAATAAATGCTAT
TATATTTAAGTGCGTTTAGTTTGTTGCCTGTTAGTCATTCGTGATGATCTTGTGTATAACTCATATAATATTTCTCAGG
TTAATTCAGCCGCCATTTTAATGCGTTACTACCAACGTACCCGGAATACGTGCTCAAAATCCTCTAACTTCGGTTCT
CAAACACGCGTGTGCATCGTCTCGTAAACAAGTATAAATATACACTGTAATTCACATTGGAAGAAGAAAACCCAGTG
ACGGAGTTCAACAATGGAGCCCGTAGAAGCTCCTCCTCCTGGCCCGGCTGGCCCAGCAGGCCCTGCGGGCCCCC
CAGGTGCCATTGCCGTGCCACCTGGTGCCGCAGGTGCCGTTCCAGCACAGCCACACCAGCCGCCACAGCCGCCG
GAGCTGCCTATGTTCAACTGTCCGCGTCGGCCAAACCTGGGCCGCGAGGGCCGCCCAATCGTTCTGCGCGCCAA
CCACTTCCAGATCTCCATGCCGCGCGGCTTTGTGCACCACTACGACATAAACATCCAGCCCGACAAGTGCCCGCG
CAAAGTCAACCGCGAGATCATCGAGACGATGGTGCACGCGTACAGCAAAATCTTCGGCACGCTCAAGCCCGTGTT
CGACGGGCGGAATAACTTGTACACTCGAGATCCGCTGCCCATTGGGAACGATCGCGTTGAACTGGAGGTGACGCT



 

 

GCCGGGCGAAGGCAAGGACCGCGTGTTCCGCGTGACGATCAAGTGGGTGGCGCAAGTGTCGCTGTTCGCGCTGG
AAGAGGCGCTCGAGGGGCGGACACGCCAGATACCGTACGACGCGATACTTGCGCTTGACGTGGTCATGCGCCAC
CTGCCGTCGATGACATACACGCCCGTCGGCCGGAGTTTCTTCTCGTCGCCCGACGGGTACTACCACCCGCTGGGC
GGGGGGCGCGAGGTGTGGTTCGGCTTCCACCAGTCGGTGCGGCCGTCGCAGTGGAAGATGATGCTGAATATCGA
CGTCTCGGCGACGGCATTCTACAAGGCTCAGCCCGTGATCGAGTTCATGTGCGAAGTGCTGGACATCCGAGACAT
CAACGAGCAGCGCAAGCCGCTGACAGACTCGCAGCGCGTCAAGTTCACCAAGGAGATCAAGGGCCTCAAGATCG
AGATCACGCACTGCGGAACGATGCGACGCAAGTACCGCGTGTGCAACGTCACGAGGCGGCCGGCGCAGATGCAG
TCTTTCCCGTTGCAACTTGAAAACGGCCAGACAGTCGAGTGCACGGTGGCGAAGTACTTCCTCGACAAGTACAAGA
TGAAGTTGCGTTACCCCCACCTGCCGTGCCTACAAGTTGGACAGGAGCACAAACATACGTATCTACCACTTGAGGT
GTGCAACATCGTGGCCGGCCAGCGTTGCATCAAGAAGCTGACCGACATGCAGACGTCGACGATGATCAAGGCGAC
GGCACGATCGGCGCCCGACCGAGAGCGAGAGATCAACAACCTCGTGCGACGGGCGGACTTCAACAACGACTCGT
ACGTGCAGGAGTTCGGACTGACCATCAGCAACAACATGATGGAGGTGCGCGGCCGAGTGTTGCCGCCACCCAAG
CTGCAGTACGGGGGGCGGGTGTCGTCGCTCAGCGGACAGACGAAGCAGCAGGCGATGCCTAACCAGGGCGTGT
GGGACATGCGCGGCAAGCAGTTCTTCACGGGCGTTGAGATCCGCGTGTGGGCGATTGCGTGCTTTGCGCCTCAG
CGCACGGTGCGCGAGGACGCGCTGCGCAACTTCACGCAGCAGCTGCAGAAGATCAGCAACGACGCGGGCATGCC
GATCATCGGCCAGCCGTGCTTCTGCAAGTACGCGACCGGGCCCGACCAGGTCGAGCCGATGTTTCGCTACCTGAA
GTCGTCGTTCGCGTCGCTGCAACTCGTGGTCGTCGTGCTGCCGGGGAAGACGCCAGTCTACGCTGAAGTGAAGC
GAGTCGGTGATACAGTGCTGGGAATGGCTACCCAGTGTGTGCAAGCCAAGAACGTCAACAAAACTTCGCCGCAAA
CCCTCTCGAATCTCTGTCTGAAAATCAACGTCAAGCTCGGTGGCATCAACAGTATTCTAGTGCCAAGCATTCGGCC
AAAGGTGTTCAATGAGCCTGTAATCTTCCTCGGAGCCGATGTGACGCACCCACCAGCCGGTGACAACAAGAAACC
CTCCATTGCGGCCGTCGTGGGTTCCATGGACGCTCACCCCTCTAGATATGCAGCCACTGTACGTGTGCAACAACA
CAGACAGGAGATCATACAGGAGCTGAGCAGCATGGTTCGAGAGCTGCTCATCATGTTCTACAAGAGCACGGGTGG
ATACAAACCGCACCGCATAATCCTGTATCGCGACGGTGTGTCTGAAGGCCAATTCTTGCACGTGCTGCAACACGAA
CTGACGGCCATCCGAGAAGCTTGCATCAAGCTGGAGGGTGATTACAAGCCGGGCATCACGTTCATCGTCGTGCAG
AAGAGACATCACACAAGGCTGTTCTGCGCCGACAAGAAGGAGCAGTCCGGCAAGTCCGGCAACATCCCGGCCGG
CACGACGGTCGACGTTGGCATCACCCACCCGACCGAGTTCGACTTCTACCTGTGCTCGCACCAGGGCATCCAGGG
CACGAGCCGCCCGTCACACTACCACGTGCTGTGGGACGACAACCACTTCGACAGCGACGAGCTGCAGTGCCTCA
CCTATCAGCTGTGCCACACGTACGTGCGGTGCACGCGGTCCGTCAGCATACCGGCGCCCGCCTACTACGCGCAC
CTCGTGGCGTTCAGAGCGCGTTACCACCTTGTCGAGAAGGAGCACGACAGTGGTGAAGGTTCGCACCAGTCAGGT
TGCAGTGAGGATCGCACTCCTGGAGCCATGGCGCGCGCGATCACCGTGCATGCAGACACCAAGAAAGTCATGTAC
TTTGCGTAGACTTGGCTCAGTATTACGACGTTACCGCAGATCCACACAACGAGCTGTGAACATCTCGCGCGCCGGA
CGTCGTCGCTATGCGCAATAGAAATACGAGTATGTAAGTGTAATTACGCCAAGGTCGCGAAGAAATGGCGGTTCAC
TTTTGTGGCCAAATAGTTCTGTCGACCGTTTTCGTGATGTGAAATGAAGCTTGCAGTCACACATTGTACGTTATCCC
CATGCGGCATATAAATATGAGTGGGTATTTTCACCAGAAAGAATGGCTCGATGTCGTGACCAGGTTCGAACGAGGC
TAGTGCTGTCAAACTGGTTTTGCCCGTGTGAAATGACGCTCACTTGTTGGATGCTGTCTCTGCGCCATGGAAATAT
GAGTCCGTATTTATTTACGACTCGGTTGCAGGGAAAGAATAGTTCACTACCGTGACTAAGTTTTAACGGAACTACTT
CTGTCGAACTTTTTTGTCAATGTAAAACGACGCTCACACATTGCTATCTCCATGCAACATAGAAATGGGTGTGTATTT
TCACCAAGGTTACTGAGAACTATGGTTTGGACATGTGTCCCAAGTTTCAACAAAACGAGTTCTCAATTTTGTATCAAA
CTTTCATCATTAGAAAAATCTGGTTTTACAAGACTGCTGTTTTGTCATTCTTCTATGCAATTTTACCATTCTTAGCAAT
ACATGCAGCAAAACCTCGCCCAACATTATCAAAGGCAGCCAAATACTGGATGCACATGGCCACAGAAAGAAGTAGT
AAATGGTTATTTATTATAGTCAAGCTTGTAAGCAGGGGTGTTAATATTATTTATTGTATTTGATAGACTTATTCTCGGC
AAGTAGAGAATAAGTGTATCAAATACGTGACAATAGTAAATAGTAAATAATAGCTAATAGGCCTGAGAATTAGAAGCT
GAAAATTTCTTTAAGAAAATAAATAATTTAAAAAAGCAGGGATAAGGCGATATATTAAATAATAATAGTAAATGATTGT
TGTGTTTTTTCTAGATACATTTTATATGGTATGTGCCCTTGTGGTGAAAATCTCAATTTGCTTTGTCTCCATAATCGCC
TGTGTAGTCGAATCGAGTTGAGGTCTCTAGCCCAGTGTTACTTAAGCTGTGGTCTGCAAAGTCGTGAGGTTCGCTA
GGAGTGAAGCGCTTGGCTGAAGTTTAATACGGTACCACACAATTTGTGAAGACCTGTTGACAAGTGTATAGTTCAAA
CTTGTTTTCTGTGTGATGCCTGCGGGCTGAAACAAACGAAATGGACGTGTATTCTTACTGGCAGGCGTCGTCTTTG
TTTCTGACGGCTTTGGACTGGTGTATATTTTAGGTACGTTTCTGGTTGTGTGGTGTCGTGGTTGAAAACAGGTGGG
GGGCTTTGTAGTGTTGTGGTTTTGGTAGGGCTAATAGAATGACATATTTGACAAATAGGTGTGGTGCTTGGCTTCTG
ATTTGAAGGAGTACATTTCCATGTAAAAGATTAAGAATAAGATGCTCTGTCGAGTCCAACTTGTGATCGAAGGCGAA
AATGTCGTGCGTTGACATTTGCCGACTTTGGATATACATGACTTCTGGTTATGTGTATCGTAGGACACGGGAGCGG
TACAAATTTATGATGAAGTTTTTGTAAAGCTAACTAACTTTGAACTAATTCTTGATTAGTACAAATTGAGTACAAATTA
ATGTTCGATACACTAGTATTGCCATGTGCCTGAAAATGTTTTGTTGGTTAAAAGTTAAGAAATCATGCTCAGTTGGCT
CAAGTTGTGGTGGACGAAATTTGGGACAGACATAATGGAGCTGAGATGATTTATGCAATGCCATACACGTTTTGCTT
TTCGCGCGCATTGAAGTGCCATGGCATTTGTGGCCCCACACAAATATTACATTTTCTTTGCCGTGTGTGTTTTTAATA
CTTGCCGAGCATTAGGATTTGGGTTCAGCATCTACGATTTCAAATTGCACATTCGTCGAAGTCGAGTGAAATGAACA
ATTGTTGTTCTCGAGTTAGAATCAGGATGTAAGATACGACGATACCGTATTTGCCAGTCTATAAGCCGACATAGTTT
CTGTCAACTCCATTTTCGCATCGTGTCCAAACAAATTTTTTTTTTTATCGTCCGGGTAAGCCAAATTTCCGTCACGAA
ATAATCGTTTACTGACAGCAGCTTCATTCTTAGGTCACATTCGGAAGACCTTCCAGTCATGATACCTCCTGTCCTTG
TTGCCCTCTCACTCATCACAACATTGCCACATCACTGCCCTAATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTCAGTTGCTTTC
ATTCAACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC 

 

GW182 

TCTACCAAGCAGCAGTTGGAGCAGCTCAACACCATGCGAGAGGCTCTGTTCAGCCAGGACGGCTGGGGAGGGCA
ACACGTGAACCAGGATAGTACATGGGATGTGCCCTCTTCCCCCGAGCCAGGACTCAACAAGGACGGAGTGCCGGC
GGGCGATCACATGATGCGCGGAGACCCGCGAGGAATCAGCGGCAGACTCAACGGAGGCGGAGAGAATTCCATGT
GGGGGCAGCCCAACCACCACCAGAACCCACACCACAAGATGCCACAAGGAAACTGGGCCGGGCCTCCTCCAGAC
AAGATGGGAGGCAAGCCCAGTGGCTGGGAAGAACCGTCACCACCGGCGCAACGCAGGAATATGCCCAACTACGA
CGACGGCACCTCGCTGTGGGGCAACCCCGGGCAACCAGGACAGCGGCCCCCAGGTATGCCGCCCAATCGCGGC
CTGCCGAGCAACGCCCAGGCCGGCATGAAGCCGGACGGATCGCCGCTGTGGCTGCATCCACCTAGGTACCAGAA
CGGGTCGTGGGACAATCCACACGGCGACCAGGGCGGGCCGGGTGGCAGCTGGGAGGACGTCAAGTCGGGCAAC
TCGTGGGCCGGGCCAGACAGCTCATGGGGCGGACCCAAGCAGAAGCCCCCCGGGCCTGGCTGGGACGGCCAGG



 

ACATGGAACAGAACTGGCCCGCGTGGGCCAACGTGCCCAAGAACATGGCCGGACACAACAGACAGCTGAGCAAG
GAGGTGGTGTGGGGCAGCAAGCCCTTCCGCATCCTGGCTGACCTGGGATACAAGAAAGAGGACATCGAGGCAGC
GCTCCGCACGACCAACATGAACCTAGAGGACGCTATCGAGCTGCTCCGACTGAACGTGGAGCCTTGGCAACAGCA
GCGGCATGGAGATCACTCGACTCCGTTTGATCACCAGCCTGGCTTTCCGCAGCAACGCTTCCCCCCGCAGTCCAT
GGCCTTCGCTCCGCCACCGCAGCCGGGCCAGGGGTCGGGTCACAACGGGCCAGGCAACATGCTGGGTGGGCCA
GGCAACCAGCCACCTGCCATGGTGCAGAAGATGCTGACCCAACAGCCGCCACCTCAGCAGGCGCCGGCGACGTC
TGCGCTGCGCCAACCCTCCAACCAGCCGTCCACCGCGCAGCTACGCATGCTGGTGCAGCAGATCCAGATGGCCG
TGCAGGCGGGATATCTCAACCACCAAATCCTCAACCAACCCCTGGCACCGCAGACACTGCTCTTGCTCAACCAGTT
GCTGCAGCAGATCAAGGTGCTCCAGCAGCTGATGCAGCAGCAGTCGATGCCCCCGCTGAAGGGCAACTCCAATG
CGCTGCTGCAGATCTCAGTGCAGATCACCAAGACCAAGCAGCAAGTGACCAACCTGCAGAATCAGATCGCCAGCC
AGCAAGCCATCTACGTGAAGCAGCAGCAACAGCCCCAGCAGCCGCAGGGGCCGCCGGACTTCTTCAAGCAGCCA
CAAGATCCGCTGCAAGCTCTACAGGGCAGCTTTCCCGACCTCAACATCAGCAAGGACTCGCAGCCGCTGTACCAG
GGCAGGCAAGGCTCGCGGCTCGACCAATGGAAGCTGCCGGCGCTGGACAAGGAGGATAGCGGAGAATTCAGCC
GAGCTCCGGGCACTTCGAAGCCGCCGCTTGCTAACGTCAACCCGCTGGGAGATGAACTCCTGTTCGCAGGCACGT
GGTCTAGCGCGGGCCGGGTGGACTCTGGTTGGCCCGACGACACTAAGGAGGCGTGGCCCATCCCGCCGCAGGC
ACCCCAGGCGTTTGCCGATCTGGTGCCAGAGTTCGAGCCGGGCAAGCCGTGGAAGGGCTCCCAGGTGAAGGTGG
AGGATGACCCGAGCATCACTCCCGGCTCGGTGGCTCGCAGTCCGCTGCTGTCGCTGGGTGCCATGAAGGAGGAG
CCATTGTCATCGGGCCCCAAGAGTCCTGGCTCCAACTCGGACGCGGCGCCCAGCCTGGGGCTGTCATCCAGCAC
GTGGAGTTTCAACCCGACGTCGTTCAAGCCCGCTCCCCCAGGCGAGGCGTGGGGTGCCCCCAAGTCCCGCGGGC
CGCCCCCCGGCCTAGGACAGTCGCAGCCCGGGGCCAAGGCAGCGCAGAACGGCTGGGCCGGACAGCGCAACAA
CTCGTGGACGTGGGGCTCCAGCTGGCTCATCCTCAAGAACCTGACGCCGCAGATCGACGGCTCCACACTGAAGAC
GCTCTGCATTCAACACGGGCCGCTGCAGAACTTCCACCTGTACTTGTCGCTGGGCATTGCACTAGCCAAGTACAAC
TCGCGCGAGGAGGCCGTCAAGGCGCAGGGCGCGCTCAACAACTGTGTGCTGTCCAACACGACCATCTCGGCCGA
GAGCCCCACGGAGTCCGAGGTGCACGTGTTGTTGCAACACTTGCGGGGCACGTCGCAGGGAGACAGCTGGCCCG
GCCAGGCCAGCCAGCTGTGGCCAGCACCCAGCTCGGGATCGCTGTGGCCCGCGGGGGATGCAGACGCCCACCG
GGCCACGCCCAGCTCCTTCTTGCCGGGCGATCTGCTGGGCGGGGAGTCCATG 

 

Roquin 

ATGCCAATCCAGGCGCCACAATGGACCGAGTTCCTGTCCTGCCCGGTATGCTGCAATGAGTTTGATGTAACATTAC
GGAGCCCCATCAGCCTCGGGTGCGGCCACACCGTCTGCAAGACATGTCTATCCAATCTCCATAGAAAACAGTGTC
CATTTGATCAGACTGGCATTAATACCGACATTGAAAACTTGCCAGTAAACTATGCACTGCTACAGTTGGTGGGGGCA
AGCATCCCTGAAAATGATAGCAATGCAAACAATGTAAAGCATCTCTCAAAAGAAGAGTCACAACATTACTTACAAGC
CAAAAGATGCATCGAAGAACTGGCTTTATACCTCAAACCATTTTCATCAGGCAACAGTGGTGGCGGCACAAGCGTG
CTCTCGCGCCCCATGCAGCGCAAGCTCGTCACTCTCATCTACTGCCAGCTGATGGAGGCCGAGGGGCGGTGCCG
CGCGATGCGTGCTGCGCGCTCGCTCGGAGAGCGCACCGTCACCGAGCTGATCCTACAGCACCAGAACCCGCAGC
AGCTGTCGGCCAACCTGTGGGCGGCAGTGCGAGCGCGAGGCTGCCAGTTCCTCGGGCCCGCCATGCAGGAGGA
AGTGCTCAAGCTGGTGCTGCTGGCGCTCGAAGACGGGTCGGCGCTGTCGCGCAAGGTGCTCGTCATGTTCGTCG
TGCAACGCCTCGAGCCGCACTTTCCGCAGGTCGGTCGAGTTTTTTTTCTACTTTTTGCCGCGCGGCTGGTGGTCAG
CGGCCTGGTCGAGTACATCGCGCACCACGGCAGCCGCAAGCCCCAGGAGCCGGCGCCGGCGGCCGCGGCTCAC
ACGCACAACCCCAAGTACAAGATCAGCATGTGCCGTGACCTGGTGCTGCGCAACACGTGCCCGCGCGCCACTAAC
TGCACCTTTGCACACTCGGAGGACGAGCTCGAGAAGTACCGAGCGAAGAACCGCAAGGCGATGGCGCGCGCCAA
CCTGACGATCGGCAAAGACCTGTCGCTAGCCGACGCGGCCAACCACATGGAGTTCTACAGCGACAAAGTGTTCGA
CCTTCCACAGCCTGCCACCCCCGCCGGGCCTCCTTCCAGCTTCAACTACTGCAACCCCCTCGGCCAGCAGATGAG
CACCGTGTACCAACCCTCGCAGCAGCAGATGTTCGCCCCCACGCCCGGCACCTTCACGGCGGATATCTATAGTGC
CGCGACCCACAACACCATGCTGAGCACGGGCGGCGGCGGCGGCTACGCCACTCTGCCGCAGTACTCCATCTGGA
CGGCCGGCGGCGGCACGTTGCTAGACGACGAGTACGTGCCATTCGAGCCGCCCGGCGTCAGCAAGTACGGCCC
GATATCGCGCCAGGGCAAGACCATCTTGCGGCCCAACAGCGCGATGCAGGTGTCCGCGTCATTCGGCGACGGCA
CGATCTCGACGCCAATCATGCGCCGGCCGGTGTCTGCAGCCAGCCCGTACTACGTCAACTCGTCGTCGACGGGCT
ACGCGACTGCCGGCGACAACAACGGCGGCAGCGGCTACATCACCATCGGCCACGGCATCATCGACACGTCGCCC
CAACTGCTGGCCGCAGTGCACTCGCGACAGCAGGCCGACGCCGCGTCCAAAGAGTACCTGAAGCAGCAACTGCG
CTCCCTCGAGCGCAAGATCAACGACCTGCAGCTCACCGAGGGAGTCAAGCTCAGCCAGGAATTGCAGCTCATCGA
GCACGGCATCCGCGAGAAGGAGAAGGAGCTGCGATTGAGTCAACTGGTGTCGGCATCCTTGACGTCGCCCACCC
TCACAGCTGTAAGCTGGAACAAGGACGGCTCAGTAAACTGGAGTCTCAATTCCAACGGGGACTACAGAAGTGATGA
CGAGGACACGTACGAGGCGGGCATAGCCAACGACATGCGCGAACTCGAACGCCGCTGGGAGTTTGAGCTGGAAG
AGCAGGAGAAGCGGTGGTCCAGCGAAGAGGAGTCCGGGAAGAAG 

 

PAN2 

ATGGATTATCCGGTATTAGGACACTACGATCACACGGTTCCTCCAGAAAATGAGGAAATGCTTATTTATGCGGAAGA
AGCCAACCATTATGCTGCCGAAGCAGAAGAATACGTTTTACCAAGCGGCGAATTTGGAGAAGAGTATTCAGAAGCG
GAGTTTCAAGAAGCTCACACGATCCTGGCAGACGGCGGTCATCGATTTGGTGTATCCGCCATAGCATTTGATCAAC
AAGAAGAACTTGTGTGGATGGGGAATCAGGGGGGCCACGTGACATCATACTATGGTGCCGACATGCAAAAGTATA
CTTCGTTCCAAGTGCATGCAAATCAAGAAGTGCGCCACATCCACACGTTCAACGATGGCATCTTGGCTCTGACGCA
AACATCTCTGCGCTGTCAGATGAGGCGAGGAATCCCCATTTTCACATATTCGTCGGACAACATGAAAGAAATGCAAT
GTCAGCTGCAGATAGCAACAGATACGATACTGATGGGCGGTCATCAAGACAAGCTCATTCAGTTCAACATTGCGTT
GGGGGAAGAGACTCACACGTACAACGTCGGCGAGAAGGGGTGCGCGATCTTGCGCGAGCACAGCCGCTACATCT
GTTCTGGCGAGCCGTCGGGCGGCATCTCGCTGCACGATCCCGCGAGCCTGCGGGTCGAGCACACGCTTGAGGC
GCACTCGGGAAGCTTGTCGGACTTCGACGTTCACGGCAACCTGCTGGTCACGTGCGGCTTCTCCACCAGGCAAGG
CGCGCTGTCCGTGGATCGCGTGCTGATGGTCTACGACCTGCGCATGTTGCGCGCCATCAGTCCGATTGCGGTCAT
GCTGGATCCGCTGCTGCTGCGCTTCTTGCCGTCGTTCTCGTCGCGCCTCGTCGCCGTCTCGGCGCTCGGGCAGAT



 

 

GCAGCTTGTGGACACGGTGCCGCTGACCAACCCCAACCTGTGTCTCTATCAGTTAAACACTGGTGGCTCGATGTG
CCTGTCGTTCGACGTCGCCTCGTCCGGCCAGTGCCTCTGCTTCGGCGACGCCGGGGGCAACGTCCACCTCTACT
CGTCCGCCAGCCACCCGTCCATGTTCAACTCGTTCTCGCGCGACACCGAGTTTGCCGACGCCGTCGAGCCGTTGG
AGCCGATTGCGATTGACGACGCGCTCGCATCGCTTGCCACTGTGCCGATGCCGTACTGCCAGTCGCCGCTGCTTT
CCGATTGGCCGGAGCAGCTGCTCAAGAAGGTGTACAGGCTAGCTCCGCAAATAGACCCTGAAATTCTGCGCACAA
TGAAGATACAAGGAACTATCGGCTATGCTCCTAACCCGAACAAGACGAGGCGGAATCAGATCGGCTACAAACTGGA
ATCGCACGGCGCGCACCCGCACTCGAAGCAGTTTGGCGACGCCCGGTCGCGCAAGACCGGAGAGGAGCCATTCG
TCGCGATACCCAAGCGGTACCGCAAGCAAGAGGTCAAGTATTACAAGGGTGGCATCGAAGATTTCGACATGGACC
AGTACAACAAGACAAGCTTCTGTGGCCTCGAAGCGACGCTGCCCAATTCTTACTGCAACCCGATGCTGCAGGTTCT
GTATTACTCGGTGGCGGTGAGAAGACTGATGCTTTCTCACGTGTGCCACCGCGAGTTTTGTCTGTCGTGCGAGCTC
GGCTTCCTCTTCCACATGCTCGACATATCGCAGGGCATGCCGTGTCAGTCGAGCAACTTCCTGCGCGCCTTCCGC
ACGGTTCCCGAGGCCAGCGCACTGGGACTCATCCTGTCGGACTCGCCACACGACACCAAGAAACACAACGTGTCG
CGGCTCATACAGAGTTGGAACCGCTTCATCGTGCACCAGCTGCACTACGAGGAGCTGGAGACGCGCAAGTGGCAT
CGCGCGCAGAGCGAAGTTCCGCGCGCGCCCGGCGTCGACTACTTTGTCTACAAGGAGCAGGACTTCCCGAGCAT
TCTCGGCGCGGCGCCGCCCGCGCAACACACCAAGTGGCTGCAAGGTAGTGGCACGGAAGTGAAAGCAGCCGAAG
AAATGGTGGACGAGGACGGAGACACGGAGGTCAGTAAGCTGCTCGGCATGAAGCAGACGCACATCCACCGGTGT
CTCAAGTGTCAGCAGGAAGTCAGCAAAGAGGCCACGCCGTTGCTGTGCAATCTGATCTATCCTGATATCATGCAAG
ACAAACCAGAAGAGTTCAGTTTCTGTACAGTCTTGCTCAAGAGTCTGTGCCCCGAGCAGGTGACACCCGCGTGGT
GCGAGAAGTGCGGCAAGTTCCAGCCCACATTGCAGTCTCGTAGGCTGAAGACCCTGCCGAAAGTGTTGTCGGTCA
ACTGCGGGCTGGACAACTCTGCCGACAAGCACTTCTGGCAGACGCAGATGGACATGGTGGTGCAGAAAGTGACG
GCGGCGCCGACCACCAGCAAGCCGTGCTTCAAGCACGTCGGCCGCTCGGACGAGAGCTCGCCATCTAGCACGAG
CCACCTGTACTCCGCCCACTCGTGGCTGCCGATGCACCTGCGAATGGAGCTGCTCGCGAGGGGTGGAGTCAACTT
GGAGCGAGTGTCTGCCGGGGCCCCTCACCCCCAGGAGAAGGGCGCCGACGTTCTGGACTCGGTGACGTACGAC
CTGTCGGCCGTCGTGTGCTACATCAACGACGAGCGGAAGAACCTCGTCGCGCTGATCAACGTCTCGCCGAGCTAC
CACGAGAGGGCTGGCTCGCCTGTCACGCATTGGTACATCTTCAACGACCTCAGGTACGCTCGCCGTCCTGATGAT
GCTGAGTTCAGGACGAAGACTTTACACTCGACTGCGTCGAGCTATGCAAGAGTCGGTGTGGTTCAGTCTGGACTG
GAAGGTGCCGTGCGTTCTGTACTGGACAAGTCGTCAGCTGACTGCCAACGCTGGCGAGGAAGCGGATGTCGCCA
ATCCGCTGACGGACTTCGAGGTGTTCGGAGAGGACAAGTGTCTAGCGGGCAACGCTCGCAAGATGATCACGTTCA
CGCCGCTGGCTTCCGACGAGATGCCCCGACGAGGTGATATTGTGGCGATGGATGCAGAGTTTGTAACCTTGAATC
AAGAGGAAGCTGAACTTCGTAGCGACGGCAAAATGTCAACAATCAAACCTTCGCATATGTCCGTGGCCAGGATCAC
GTGTATTCGTGGACAGGGCCCGTTGGAGGGGACGGCATTCATCGACGACTACATCTCCACGCAGGAGCAGGTGG
TCGACTACCTCACCAAGTTCTCCGGCATCAACCCGGGTGACCTGGATGCCAACTTCAGCTCGAAGCATCTGACCAC
GCTCAAGGCGACCTATCAGAAGCTGCGGTTCCTCGTCGATCACGGAGTCCAGTTTGTGGGACATGGTCTGAAGAA
CGACTTCAGGGTCATCAACTTGGTCGTCCCGTCCGAACAAGTGATCGACACGGTCCTATTGTTCCACTTGCCGCAC
CACCGCATGGTGTCGCTGCGCTTCCTGGCGTGGCACTTCCTCGGTCTGAAGATCCAGTCGGTCACGCACGACTCC
ATCGAGGATGCCCGCACTGCGTTGCAGCTTTATCAGAAGTACGAAGAATTCCAGGCGAACAGGGAAGTTTCCAACA
AGCTGCAAGAGTTGTACGAAGTTGGCAAGAGGTTGCAGTGGAAAGTTCCG 

 

PAN3 

ATGGATCCCCTATTCGCCTCGTACTCGCAAGTCAACGGGGTTCCTCAAGAGTCCAAGCTGGCAACATACATGAGCC
GCCAGAGCACGGCGGTTCCGAGCCTGACCGCGGCGCTGTCCGCGGCATCGCTGGCCGAAGTAGCTCCGCTGCC
CACGAAGGTGACACCCCAGGCGGCCGAGTTCGTGCCCGCGGGCGGATCCCCTAGTTTCCTGGGCCCGTTCAATC
GCCGCAGCAGCGCTGACAGTCCGCTGGGCGGCACTCCGCGACGATCGCCTCAACCTTCGCCAGCCGCCTCGCCT
GTCATGCATGCGGTGCCGCTAGCGCCGGTCGCCACCTACCAGGAGAACGTGGGTGGCACGACGTACTTCTACCC
CAGCGTGACGTCAGGGGGGCTGGCTACCCCCGCACCCCCCCCCACCAGCTACCACATGTACCCAGGCACGCCCA
CACACCTGGCATCCACGCCCTCCAAGGCAGGTGGCGGGGGCGGCTACTTCATGGCCGAGGACTTCCGACAGGAA
ATGCTACAGAGGAACGCGCTGGTGCTGGCTCAGCCCGACCCCGCGCTGCACCCAGACTTGCCCGCGGAGATCGA
CACCTACCACGAGCTGTGTCCGCTGAAGCGAGACGCCGCGTCCGCTAACGCCAGGATCAAGAACCAGCTGCTCG
GCTATCCCATGTCAACATATAAAGCGACAAACATGAAGAACGGCAGCAGATATTGTCTGAGAAGAGTTCACGGGTT
CCGTCTGCCGAGCACAAAGTGCATGGCTCTGGTCGACATGTGGAAGCGAGTCCACCATTCCAGTATAGTGCAGCT
CAGAGAAGTCTTCACCACGAAAGCATTCGGAGACCACTCGATGATGTTCGTGTACGACTACCACCCCGGCTCGGA
GACGCTGTACAGCAAGCACTTCTCGGCCGGAGAGCCGCTGGCCAACGGTTACGCGGACGCGTTCTCGTCGGAGC
CTGGCGCCCCGCGGCCCTACAGCCACCAGAAGAACACACTGCTGCGGCATCAGCACGCGGCCAGCATGCTGCCC
GAGAACGTCATCTGGAACTACGTGGTGCATCTCACCGCCGCGCTCAGAGTCATCCACGCTGCCGGTCTGGCGTGC
CGTACTCTGGACCCAACCAAGATCATCCTCACGTCGCCGTCGCGCTTGAGACTCAGCTGCCTCGGGATCTCCGAC
ATCATCACCTTCGACGCAGCCGCCGCCAATCCACTGCACCTCATTCCGCATTACCAGCAAGAAGACCTGTCAGCGC
TGGGCAAGGTGATCGTGGCTCTGGCGTGCAAGTCCCTGCTGGCCGCGCAGCGCGACAACATCGCCACGTCGCTG
GACGTCGTAGCGCGAACCTACTCTTCCGACTTGCGCAATCTGGCCGTCTACCTGCTGTCAGCTCAGACCGCGCAC
CAGCCCGCGCGCAAGTCCGTCACCGATCTGATGCCAATGATCGGCGCGCGATTCTACGCGCACCTCGACCAGCG
CCAGGCTAAGATCGACATGCTCGAGAACGAGCTGGCGCGGGAGATGGAGAACGGCCGGCTGTGTCGACTGCTGG
TCAAGCTGGCCGCACTCAACGAGCGCCCAGAGCTCAACTTGGACCCCACCTGGTCCGAGACGGGCGACCGCTAC
ATGCTCAAGCTGTTCCGAGACTACGTGTTCCACGCGGTCACAGACGAGGGCCGACCGTGGCTAGACATGGCGCAC
GTCGTACAATGTCTCAACAAATTGGACGCCGGATGTGCGGAGAAGGTGAGTCTAATGTCTCGAGACGAGCAGAGC
GTTCTGGTGGTCAGCTACAGCGAGCTGAAGAATTGCCTGGAGCAGTCGTTCGAAGACATCCTCATGGCGGC 

 

Staufen 

ACTTCAACTGGTGCATCGTCACTCTCTAACGAAACATCAACCAATTTGGCAAACATAAAAGAGAAAACGCCAATGTG
TCTTGTTAACGAGCTAGCAAGATTTAACAAAATTCAACACCAGTACCGCCTGACCAACGAGCAAGGCCCTGCTCAC
AAGAAGTTGTTCACTGTCACTCTGAAGCTAGGTGACGAAGAGTACAGCTCGGAGGGTGCAAGCATCAAGAAGGCG



 

CAACACTCTGCCGCGGCTGACGCGCTCACTCGCACGCTATACAAACACCCGCCGCCGAAAACAACCAAGAATGTA
CGACTTGGAAAGAGTACGTACAACGATGGTATTATCACGCCGACGGTAGAGTTGAACGCGCTGGCAATGAAGCGC
GGCGAGCCCGCCATCTACAAGTTCATCGAGCCGCAGCCCAACAGCAGTGCTGCCAACGTGAACATGTTCATTCCG
CCACAACACAACTACATGCAGCGCGGGGCGATCTACAACCAGGGACGCGGTAATCCTGCGAATATGGGGCGTAAG
CCATTAGCACAGCGTGCTCCTTATATGTCGGCTCACAACTTCCAGCCACCGGTGTTCGTGGTGTCTTTGCGTGTGG
GAAGCCGCGAGTTCATGGGAGAGGGGCCAACAGCCCAAGCGGCCAGACACGATGCTGCCTCCAAAGCTGTCAAT
CAACTGAAGCAACTGCCCGTGCCTGATGATGCGCAGTGTTACTCTGTCGTGAATACGTTGGTGGACATTGATGCCA
ACTCGGAGTTGAAGTCTCCCATATCGCTGGTGCACGAGCTGGCTCTAAAGCGTAACCTGTCCGTCAGCTTCGAAGT
GGTCAGCGAAAAGGGCCCACCGCACATGCGAAACTTCACCACCAAGTGCATTGTCGGCGACAAGATTACGACGGG
CGATGGCAACGGAAAGAAGATATCCAAGAAAAGAGCTGCCGAGAAAATGTTGGATGAACTACGAACTTTGCCACAT
TATTCTCCGTTGAATGTGGCTTCCAACTCTAGACTTAACAAACGCAAACAAAATCCGGGCAAGAAAAAATCGCGAAA
TCTTATCAAGGTTTTCCACCAAGAACAGAAAGCTGACATGGACTATGGAGATGATATCAATCCGATTTCACGTCTAA
TTCAAATTCAACAAGCCAAGAAAGAGCGTGAACCCGTCTACAGCCTAGTGGAAGAGCGCGGAGTACCTCGGCGAA
GGGAGTTTGTTATGGAGGTGACAGTTGGGCCCCACTCGTCCACTGGAGTCGGACCGAACAAGAAACTAGCAAAGC
GCTCTGCAGCCGAAGCGCTTCTTCAACAGTTGGGCTACTCCCGCCCAGTGTCAAATAAAGTGAAGCCAGACAATGC
AGTGTCCACTGATGACAAGACTCGCAAGAACATGGCAGGGGACGACAAGGTTTCCGAGACCCCCCCGCCGGGAG
GCCCGAGCGGACGTCAATTAGTGCCCGGACTCCTTCTCATGTCCGACAACGCCAACCCAAATAACTTCCAGGTACC
GTCAAAGAATTCAGGCGTGAATGTTCAAACAACTGCCACGATCGCCAAAGAACTGTTGAATGGTGGCAGCTCACCC
ACGGCCGATGCGCTGAACAAGGCTCATCAAAGCAACGCTAAACCCGTGGACTCCAACCAAGCCATCAGGCCGAAA
GATCAGCTCATGTACCTGGCTAACTTGCTCGGATTTCAAGTACAGTTCAATGATTTTCCCAAGGGTAACAACAGCGA
GTTTCTTAGCCTTGTGTCTCTGTCGACCGACCCACCGCAAGTTTGTCACGGTGCTGGTGCTACGACGGAAACCTCC
CACGATCAAGCAGCTCTGAAGGCACTGAAATCACTTTCTGAAATGGGACTGGATTCTGTGGCCCCAGGCAAGAAAG
AACATGCTGATGGAGCTATGAATAATACAAGTCACATTCATCAG 

 

eIF3a 

GGTCCATGTTGTGTGAGAGACGGGTGACGGTGATTTTCACGTATGTTTCAGTGGCTTACAATCGTAAATTTACCTCT
ATTTTGTGATTCTTCTCAAGATAAATAAGCTAGAACAAATCTGCAACAATGGCACGATACGGCCAGCGGCCTGAAAA
CGCCCTGAAAAGGGCAAACGAATTCATCGAGGTTGGAAAACCTGCTCGAGCTCTAGATACCCTCTACGAAGTTTTC
CGGAATAAGAAATGGGCTTACAACTGGAGCGAGAGTGTTTTGGAGCCGATCATGTTCAAGTACTTGGACTTGTGCG
TCGAGCTCAAGAAATCTCACATAGCCAAGGAGGGCCTGTTTCAATATCGAAACATGTTCCAATCGGTGAATGTGTCA
TCGTTAGAAAATGTGATACGAGGCTATTTAAGAACGGCTGAAGAACGAACCGAATCGGCTCGTGAGCAATCGCAAC
AGGCTGTCATCGACATTGATGATTTGGACATGTTGGCAACGCCAGAAAGCATTCTACTCAGCGCCGTGTCTGGAGA
GGATGCGCAGGACCGCAGCGATCGCACGATCCTCACCCCATGGGTCAAGTTCCTGTGGGAGTCCTACTGCCAGTG
TCTGGAGTTGCTCCGAACCAACGCACATGTCGAGACGCTCTACCATGACATCGCACGCATGGCATTCTCCTTTTGT
CTTAAGTACAACCGCAAGACGGAGTTCCGCAAGCTGTGCGACAAGTTGCGCAAGCACCTGGAGGACATCAGCAAG
CTGCCGGCGCAGACGGTCAACGTGAGCATCCACAAGGCCGAGACGCAGCAGCTCAATCTGGACACGAGGCTGGT
GCAGCTCGACTCGGCCATACAGATGGAGCTGTGGCAGGAGGCCTACAAGGCCATCGAGGACATCCACGGGCTGA
TGAACCTGTCGAAGAAGCCGCCGGTGCCGAAGACCATGGCCAACTACTACCAGAAGCTGGCCATGGTGTTCTGGA
AGGCAGGCAACTACCTGTTCCATGCAGCTGCACTCTTCAAGCTCTTCCAGCTGTCCAAAGAGATGAAGAAAAACAT
CACTCCCGACGAGATGCAACGCATGGCATGCCGCGTGCTGCTGGCCACGCTGTCTATCCCGCTGCCGTCAGCTCA
CCCGGAGTTCGATCGCTTCATCGAGACCGACAAGAGTCCGCTGGAGAAGGCCCAGCGCCTGGCCATTCTGCTGG
GACTCACGCAGCCGCCCACGCGAGCGTCGCTGCTCAAAGACATCGTGCGTGTGAACGTGGTGAGCCTGGCATCA
ACTGACCTGCAGTCTCTGTACGACTGGCTGGAGACGCGGTTCGACCCACTGTCGCTGTGCTCGCGTGTGTCCGAC
GTGGTGGAGCGTGTCGAATCGGAAGGCGAGCCGGCGCTGCGGCAGTATGTGGGCGCGCTGCAAGATGTCACGTT
GGTGCGCCTGGTGCGTCAGCTGGCGCAGGTGTACCAGACGCTGCGTTTCGAGCGACTCGTACAGCTGGCCAAGT
TCGCTACGCAGTTCCACCTGGAGCGGCTGCTCGTAGACTGCGTGCGACACAACGACATGCAGATCCGCATCGACC
ACGGCTCTCGCTGCGTGCACTTCGGCATGGACTTATCGGAGTCTCGTCGCGAGGACCGACCCGAGGGTCCCACG
CTGCAGTCAATGCCCAGCGAGCAGGTGCGCGGCCAGCTGGTGGCCATGGCGACTGCGCTGCACCGATCGCTGGC
GGCCGTACAGCCCGGCGTGCGGCGCGGGGAGCGAGACGCGATGCGACGTCAGCTGGTGCTGCACTACCACGAG
ACCAAGGCGCGAGACCACCAGCGCGTGCTGCAGCGCCACAAGATCATTGAGGACCGCAAGGAGTACCTGGAGAA
GATGAACACGGTGCGGGAGGAGGAGGAACAGCGTCGACTGGAAGATATCGCGCGGCAGAACGCGGCGGCCGAA
CAGAAGCGGCTGGAGACGGAGCGCGACGAACGCGAGCGTAAGCGCAAGGAGAACGAGATCGAGGCCATCAAGA
AGCGACACATCGAGGAGAAGATGCAGCAGTACCAGCTGACGTCGCACGGCAAGAGCTTCCTCAAGAAGTTCGACG
AAGAGCAGGTGAAGAAGTGGGACGCAGACCAGATGGCTGCCAAGGAAGCTGAAGAGCTTCAGAAGGAGCGTCGT
GATCTGCAGCAGAAGCTCAAGTCTCAGGAGAAGAAGGTGGACTACTTGGAGCGTGCCAAGCGTATCGAGGAGGTG
CCGCTGTTTGAGCGCGCGTTCGAAGCCAAGGCCGTGGCCAACCGCGCGTTCTGGCGCCAGCAGGAAGCCGAGC
GCATCGAGCTTCTGGTCCGGGAGCGCGACCTGGCCGTACAGCATCGCGAGCGCCTCAAGCGCATGAAGCAGGAC
AAGGACGTGTTCGTGCAGCAGCTGACGTCTGAACGTCGCAGTGCGCACGCTGCCAAGCTGTCAGACTTCTCTGGT
CGCGTGGCGACCGAGCGGGCGCGCCTGCTGTCAGATCGTCGCGAGCAGCGCTGCGCAGAGCGGCTCGCTCGCT
G 

 

eIF3b 

AGTATACTTGTATTTATGGGGGGTACACAATTACGTTAATAAATTATCATAATTCATTACTATGAATAATGCTCTATGA
AGATCTATGAGAATAAAATGTAGGAACTCATTTTATGGAAATAAAATTGATGGAAACAATTTAATTATTATAGAAGCTA
ATTTAGTTGTAGGTGTGATCTGGTTTGAAATCACACTAAAGGCGTGGAATGGAAACTAATGGTTTAATAAAATAAAGT
TAATAATAATCATTTAAATGTTTATTGTTTACCTAAGGGTACAATAATTTAAATTTTAAATATAAATTTTGGCAGACAAA
GCATACTCAAAACTCCCGGTGATATATCTAAGTTTGACCCACCGTACTGATTGGGAGAAATGAGATCATAGCCAACA
TGCCGGAAAGAAAAACGTTGTGTATAGATTTGTTAGTTTTGATTATGAGGAAATATTGTTTTATATACATTTAGTATAA
CCAGTATGATCTCTAATGGAAATTCACTATGAAAACATGATATACTAAACCGTTTTTGTATTGCATTGTTTGGGGGCA



 

 

CTGTATAATGAGTGATTGCCGCCATTTCCGCTGAGTTCTTCCGATTCCACGAGGTTTCCAAGATGGCGAAGAAGAA
GGATACAGATAAATCGTCTCAAAACAGTGAATCTAATAAACAAGACAAGAACGACAAAAATGAAGATGAAGAGCCGA
GTTTCGATGATCCAGAGGGTTATGTCGACGAAATTGGAAATGAAGAATTACTCGGAGATCTTCTGAAACAAAAACCA
CGCGAGACTGATGGCGTCGAGTCAGTGGTTGTCGTTGACGGCGTCCCAGAAGTTGGTCCCGAACGCCTGGAGAA
ACTTTCTGGTGTCATCACAAAGATTTTCTCCAAATTCGGCACGATTGTCAACGAGTACTATCCCAAAACCGAGGAAG
GAATTACAAAAGGGTACATTTTCCTCGAGTACAACAACCCGAAAGATGCGGCCGAAGCCGTCAAGCTGTCCAACAA
CTACAAGCTCGACAAGCAGCACACGTTCCTGGTCAACCTGTTCACGGACTTCCGCAAGTACGATGAGATCCCCGC
CGAGTGGGAGCCGCCCGAGCCGTTGCCGTACAAGGAGCAAGGCAACCTGCACTACTACATGCTGGAGTCCGACG
CGTACGATCAGTTTGGCATCGTCACCAGCGCCGGACAGATGGTGCAGATCTGGCAGAACTCTGCCCCTGATCCGG
CCATGCTTGAGGAGCGATCGCGTTGGACCGACACAGTGATCCAGTTCTCTCCGCTCGGCTCGTACCTGGTGACGT
TCCACAAGAAGGGCGTGGCCATCTGGGGCGGGCCCAACTTCGAGCAGATCATGCGCTTCTCGCACAACCGCGCG
CAGTTCATCAACTTCTCGCCCTGCGAACAGTATCTGGTGACGTACTCGCCCCACTCGGACGACATCCCCGGCGAC
CAGATGAAGCTGATCATCTGGAACACGCGCACCGGACAGGAGAAGCGGACGTTCGTGCCCGACGGCCCGTGCAT
GTGGCCCGTGTTCCGCTGGTCGCACGACGACAAGTACTTCGCGCGCATCGGCAACGACGTGCTCAGCGTCTACG
AGACTCCGTCGTTCGGTCTACTGGAGAAGAAGAGCTTCAAGATCCCCGGCATTCGCGACTTCAGCTGGTCGCCGA
CTGACAACGTGCTGGCCTACTGGGTGGCCGAGGACAAGGATGTGCCTGCCAAGGTCACGCTGCTGGAAGTGCCG
AGCCGCAACGAGACACGTGCCAAGATCCTGTTCAATGTGGCCGACTGCAAGATGTACTGGCAGAAGTCGGGCGAC
TATCTGTGCGTCAACGTCAGCCGCTACAGCAAGATCCTGCGCAACAAGGAGAAGAACGAGATCAAGTTCACGGGC
ATGTATTACAACTTCGAGATCTTCCACATGCGTGAGAAGGAGATCCCCGTGGACAGCGTGGAGATCAAGGAAGTGA
TCCACGCGTTCGCTTGGGAGCCTGTCGGCAGCAAGTTTGCCACGATTCACGGCGACGGCTCCAACAGCAGCGTGA
GCTTCTACGGAGTCAAGACCGGCCAGGCGCCGTCGCTGCTCAAGCGATTCGAGAAGAAGGTGTGCAACACTCTGT
TCTGGGCTCCGTCGGGCCAGTTCATCGTGTTGGCCGGCCTGCACAACCTGGGCGGCACGCTGGAGTTTGTCGAC
ACCGGTGACTTCACTATCATGAACTCCACCGAGCACTATAACTGCTCAGATGTCGAGTGGGACCCCACGGGCCGA
TACGTCGTCACCGCGTGCTCTTACTGGAAGAACAAGGTGGACAACGGCTACTGGATCTGGACGTTCCAGGGCAAG
ATCATCAAGCGGTTCAACATCGACAACTTCTGCCAGTTCTTGTGGCGGCCGCACGTGGCGACGCCGTTGACGGCC
GTGCAGCAGCTGGAGATCAAGAAGAACCTGAAGAAGTACAGCCCGCAGTTCGAGAGCAAGGACCGGCTGCGGAC
GACGAAGGCATCCAAGGAGCTGATCGAGAAGCGGTCGGAGCTGATGAAGAACTTCGACGCGTACCGCGCCAAGC
GCATGGAGGAGTGGCACAAGCAGAAGGCGCGCCGGCTCGAGCTGCGTAGCTTTATCGACACGGATGAGTTGGAT
TCCGACACCAAGAACGTTGACGAGGAAGTTGTTGAATTTTTCATTAAAGAAGAGACCATTGTTTTGGACTAGAGGTT
TGAAACAGATTGCACATCGTCTTGGAAACCTGCGTGGAAATAGCGAAGAGAAATTTGAGATTCAGCAAGCCACTGG
ATTACGTATTAATTTGATGCATTACTTGTGATCGCTTTGTGGAAATTCTGTTTATCCCTTGAGCCGGGGTGACATCTA
ACATGACGGCTATAACGATCAAAGCGTATAAGGGTGCTTTTTATTTGATTAGCTTGTTGCACCATTGTGTTGGCTTT
GTTTTGCCATTGCGCTGTAGTAATTCACAATTCTGTATACATTATGGAAGGTTTTATCATGTTCACTACAGGATAATA
AAATGTGTTTTTAGGTGGAAGAAATTGTGTTGCTTTCCTCAATGTTGACTGCTCATTAACCCATGGTACCTCATTCCT
TAATATAGCTGAACCTCTTTAATTTCTCTGAAGGGGAGTACCAATGTGTGGGCAGCTGTGACTAGGGTGACCAACC
GTCCCGCATTTCGCGGTACTGTCCCGCAAATTCATGTTGCAGCTTCAAAATGTCCCGCTAACTCGCTATTCGGCAAT
ACAGTAAAACCCGCATCTATCGTTTTTGAAGGGGCCCAAGGG 

 

eIF3c 

AGTCGTTTCTTTGCTACCGGGTCTGACTCCGAGACCGAAAGTTCTTCGGAAGATGAGCAGCTAATGCCCCGCCAGC
CTACTGCGGCATTCACTTTCAGCGATGAAGAAGAAGACACGAGGCGGATCGTGCGATCTGCCAAGGAGAAGCGTT
ATGAAGACCTAACAAATCTGATAAAGAATATTCGCAATTACAAGAAGATAAAGGATATGAGTCAGATGTTGTCAAGC
TTCGAGGAGCTGATGCGCGCCTACACCAAGGCGCTGACAGTCATCAACAAGGAGGAGAACGGGCAGACTCCGCG
CTTCTTCCTGCGCTGCCTCGTCGAGATGGACGACTTCGTCAACGAGGTGTGGGACGACCGCGACGGCCGCAAGA
CACTGTCCAAGAACAACAGCAAGGCGCTGACGTCGCTGCGCCAGAAGCTGCGCAAGTACTGCAAGGAGTTCGACG
AGGACATGGCCAAGTTCCGCGACAATCCCGACCAGGTGGACGACGAGGAAGAAGAGGAGAAGGAAGAGGATGCT
GATTCTGAGGCGGAAACTGCGGGGCCTGCGGTGTTCAAGAAGGCTGGCTCAGAAGCCAGCACTGTGGAGAAACC
TGTAAAAAAGGACGACGACAGCGACGACTCTTGGCCGTCAGACTCGGACAGCGACTCATCGTCGACGGACGACGA
GCGCGAGTTCACCAACATGCGCGAGCGCTTCTTGAAGCGCGCCACCGACAAGGATGATGACGACCGCGACCGCA
AGGAGCGCAAGGAGAAGAACAAGGAGCGCAAGGAGAAGGAGCGCAAGACGCGACGCGACGAGGAGGACGACGA
CGACGGCGGCGGCGGCGGCGAGTGGGAGACCGTCAAGGGGGGCATCGCCATCCCGTCGGAGAAGCCAAAGATG
TTCGCCAAGGACGCGGAGATCGACGTGCACCTGGTGGCTAAGAAGCTGGCTGAGATCGTGGCGGCGCGCGGCAA
GAAGCGCACGGATCGTCGCGAGCAGATTGAGCTGCTTCACGAGCTGCAGACGGTGGCTGACGCGCATGGTCTCG
GCTCAGCCGTCACCATCAAGATAAAGTTCGCCATTGTCGCCGCCATCTTCGACTACAACCCCAAGGTGTCGGACGC
CATGAAGCCCGAGTTCTGGTCCAAACTTCTCCTGAGCATCCTGGACACGCTGTCGCTGCTGGCGACAACCACGGA
CATCGTGATCGGCGAGCAAGTGGCCGAGGAGGGCGAGGTGTTAGACAAGCCGCCGTACAAGGTGCGCGGCTGC
GTGCTCACCATGGTCGAGCGACTCGACGAGGAGTTCGTAAAGCTGCTCAAAGAGTGCGACCCGCACAGCAACGAA
TATGTGGAGCGGCTAAAAGACGAGAAGAAGGTGACGGAGATCATCGACAAGGTGCAGGACTATCTGGAGCGTACC
AGCGTGCCGTCCGAACTGTGTCGAATCTACATGCGCAAGATCGAGCATCTCTACTACAAGTTCGACACCGACGTAC
TCAAGCAAAAGCAGGGGGAGATACCCGGCGATGTGGTGACCAGCGTGCAAGTGATGGAGAAGCTGTGCAAGTTC
GTGTACGCCAAGGACGGCACGAACCGCCTGCGAACGCGTGCCATGCTGTCGCACATCTACCACCACGCGCTGCA
CGACAACTGGTTTCAGGCGCGCGACCTCATGCTCATGTCGCACTTGCAGGAGGCCATCCAACACTCGGACCCGTC
CACTCAGATCCTGTACAACCGCACGATGGCGCACCTGGGGCTGTGCGCGTTCCGCCACGCGAACATCAAGGACG
CTCACAACTGCCTGGTGGATCTGATGATGACGGGCAAGGTGAAGGAACTGCTGGCGCAGGGATTGTTGCCGCAAC
GGCAACACGAGCGCAGCAAGGAGCAAGAGAAGGTCGAGAAGCAGCGGCAGATGCCGTTCCACACGCACATCAAT
CTGGAGTCGCTCGAGTGCGTCTACCTCGTGTCGGCCATGCTGATCGAGATCCCGTACATGGCCGCGCACGAGTTC
GACGCGCGGCGCCGCATGATCTCCAAGACGTTCTACCAGCAGCTGCGGTCCAACGAGCGGCAGTCGCTGGTTGG
GCCGCCAGAGTCGATGCGAGAGCACGTGGTCGCCGCCTCCAAGGCCATGCGTAACGGAAACTGGGCCGCGTGCA
AGAACTTCATCATCAACGACAAGATGAACGCCAAGGTGTGGGACTTGTTCTACGGGGCCGACAAGGTGCGCGAGA
TGCTCACACGGCTCGTACAGGAGGAGGCTCTGCGCACGTACTTGTTCACTTACTCGCACGTGTACGACTCCATCTC
GATGCCGACGCTCGCCGAGATGTTCCAGCTGGATCGGCCGATCGTGCACTCGATCATCAGCAAGATGATCATCAA
CGAGGAGCTTATGGCGTCGCTCGACGACCCCACGTCGACGGTGGTGATGCATCGCAGCGAGCCAAGTCGTCTGC



 

AGTCGCTGGCACTGCAGCTCACCGACAAGGTCAACAACTTTGTCGACTCAAACGAGCGCATCTTCGAGATGAAGCA
GGGCAACTTCTTCAATCGGGGTGGCGGCGGCGGCGGTGGCGGCGGCGGCTTCCGAGACAGGCAGAACTTCAAC
CGCGGGGGGGACTGGAATCGCGGAAGGAGGGACCGTGGAGGACAAGACAACAGAGCATAT 

 

eIF3d 

CACTTCAATGCTCCTGTTGTACAAGATAATTCTGTTGGTTGGGGTCCTGCTGATATGCCAGATCAGTTCAAAGACAT
GCCGTATCAACCGTTCTCGAAAGGCGATCGTCTAGGCAAGATATCAGATTGGACTGGAGCCGCTTTTCAAGACAAG
AAATACACTAACAAGTACCAGTCGCAGTTCGGCGGCGGCAGCCAGTACGCGTACTACCACGACGAGGACGAGAGC
ACGTTCCATCTGGTGGACACCACGCGCGTACAGAAGCCGCCATACCAGCGCGGCCGCTTCCGCCAGAACATGCG
CAACATGCGCGGGCGCGGCGGACAGCGAGGCGGACACCAGAACCAGCTGCAGCTGCTCGGCAAGGGGCTGAAG
ATGCGCGACCGCAACCAGCGGCAACAGCGCAAGTGGCCGCAGCGCCAGGGCATGCGCAACAACCGCAACCAGC
CGCCGGTGAAGAACCGTGACGCGTCGGTGACGGTGCGCCCCGATTGGACGACTATCGAGGAGATGGACTTTCCA
CGGCTCGCCAAGCTGTCGCTGCCCAGCGTCAAGGAGGGCGTCGACATCACGTGCTGCGGCTCCCTCGAGTACTA
TGACAAGTCATACGACCGCGTCAACGTGAAGAGCGAGAAGCCGCTGCAGCGCATCGACCGCATCTTCCACACGGT
GACAACCACCGACGACCCGGTCATCCGCCGCCTGTCCAAGACCGAGGGCAACGTCTACGCCACGGATGCCATCTT
GGCGACCATCATGTGCTCGACGCGATCCAACTACTCGTGGGACATCGTCATCGAGAAGATCGGCGACAAGCTGTT
CTTCGACAAGCGCGACAACACTGAGTTCGATTTGCTGACGGTGAACGAGACGTCGGTGGAGCCTCCGACCGACGA
CGGCAACAGCCTGAACTCCCCTCGCAACTTGGCGCTGGAGGCGACGTTCATCAACCACAACTTCTCGCAGCAAGT
GCTGAAGACCGGCGAGCCGCGCTACAAGTTCGACGAGCAGAACCCGTTTATCTCGGAGGAGGAGCCAGGCGATG
TCGCCTCAGTCGCGTACCGCTACCGCAAGTGGGACCTGGACAACGGCGTGGTGCTGGTGGCACGGTGCGAGCAC
GATGCAGTCATGCACGGACCCAACCTGGAGCTGCAGTTCGTCACAGTGAAGGCGCTCAACGAGTGGGACTCGAAG
TTGTCGGGCGGCGTTGAGTGGCGGCAGAAGCTGGACACTCAGCGCGGCGCGGTGCTGGCCAACGAGTTGCGCA
ACAACGCGTGCAAGCTCGCCAAGTGGACTGTGCAAGCGCTGCTCGGGGGCTCCGATCAGATCAAGTTCGGATACG
TGAGCCGTTCGCACGTTCGCGACTCGTCGAAGCACGTGATCCTGGGCACGCAGCAGTACAAGCCGGCCGAGTTC
GCCACGCAGATCAACCTGAACATGGACAACGCGTGGGGCATCCTGCGCTGCATCGTCGACATCGTGCTCAAGCAG
AAGGACGGCAAGTACCTGATCATGAAGGATCCGAACAAGCCGATGATCCGGCTGTACGACATCCCCGACAACACG
TTCGAGTCGGATGTCGACGATGGC 

 

eIF3e 

CACGTATCTCCGCCATCTTGGAAATTGAAGTTTGAACCAGTATAGCCAACACCATAGATTTTTACATAGCTCTTGCC
AACACTGCTAGGAAATTGGCCACCACCCGCTTTTTGCATTTTTGTCCAACTTCCGGTTTGTTGTGGTTCGCAAATCT
ACCGTCTTTCCCTAGCGCTACCGCGTTCATGTCGATGATGATGTGTGGTGTTTAGGCCAATTATTATTTTCTTCCGT
TTTGCACATCGTTGTGTCAAAATATGGCGAATTTTGACTTGACGACTCAAATGGGGCAATATTTAGATAGGCATCTT
GTATTTCCATTGCTGGAGTTTCTGTCGGCGAAGGAAATCTACAATGAAAATGAACTCCTTCAAGGGAAATTGGACAT
CCTCAGTAAAACCAATATGGTGGATTATGCAATTGACATCAGGAAACAGTTATATCCAGATGAAGAAGTCCCCGACA
CACTGAAGAACCGGCGCAGCCAAGTGGTGTTGTCGCTGCAAGAGCTGCAGAACGACGTGTCGCTGATCCTGAAGC
TCATGGCCAACGACGACGTGATGAAGATGATGGAGACGATGCGCGACTCGAAGACGCTGGTCAACTTCCTCATCA
AGGAGTTCGACTTCAAGATAGAGACGATGGAGAGCATGTACAAGCTGGCCAAGTATCGCTACGAGTGCGGCAACT
ACGCAGTGTCGACCAGCTACTTGTACTTCTACATGCTGGTCATGCCGACGTCCGATAAGAACTACTTGAACGTGCT
GTGGGGCAAGCTGGCTTCCGAGATTCTGCTGCAGAACTGGGACACGGCGCTCGAGGATTTGAACAAGCTGCGCG
AGTTTATCGACACCAATGCGTTCGGATCGTCGCTGCAGCTGTTGCAGCAGCGCACGTGGCTCATCCACTGGAGCC
TGTTCGTGTTCTTCAACCACGTCAAGGGGCGGGATCTCATCATCGAGATGTTCCTGTACAGGCCACACTACCTGAA
CGCCATCCAGACCATGTGCCCGCACATCTTGCGCTACCTGGCCACCGCGGTCATCATCAACCGTGGGCGGCGCA
GCGCGCTCAAGGACCTGGTCAAGGTCATTCAGCAGGAGTCGTACTCGTATAAGGACCCGATCACCGAGTTCCTCG
AGCACCTCTACGTCAACTTCGACTTCGACGGCGCGCGCCAGAAGCTGCGCGAGTGCCAGACGGTGCTGTTCTACG
ACTTCTTCCTGATCGCGTGCCTCGACGAGTTCGTGGAGAACGCGCGACTCATGATCTTCGAGACGTTCTGTCGGAT
TCACCAGTGCATCAGCATCAACATGCTGGCGGAGAAGCTGAACATGAACCCCGACGAGGCCGAGTGCTGGATTGT
GAATCTGATCCGTAACGCGCGACTCGACGCCAAGATCGACTCGAAGCTCGGCCACGTGGTGATGGGCGCGCAGC
CGCTGTCACCCTACCAGCAGCTTGTTGAGAAGATCGACTCACTGTCAGTGCGATCCGAGGCGCTGCAGAATCTGA
TCGAGCGCAAGCTCAAGGCGCGCACGCAAGACATTCGATGGGGAGCACAAGAATTTTAAGCAAGCTTTAGCACCA
AAAAAAATTAATTATGTACGGAGTTTCATAGTAAAATAAAGATCTTTGTAAACTCGTAAATGATTTGGTGTTGACCTTG
ATTTGACCTTAACTTTCCGTTTCTGGTTTCTTTAGTCATTGAAAAAATGTTATGAATTCATGTACGTAGCCTACCTTGA
TTAAATGACAACTTTATCGTAGAGCTTTACGTTCTGTACTTATTTGGCACTACCAACTTTCCCCCTCAATGTTGATAC
AGTAATACATGTAACTTATTTTTTACTAACTCACTCATTTACAAGCCGAGTTTATTCAAATGCGTAAAATGAAACATTC
CTTACTGTTTGAAGTAACTACATGCAAAACTTTCAATCCAAAGTAAGAGGGTGCAAGAATCAGCCCGATGTGCAGCA
CAAATTAGCATAAGAGAAGGAATTTGAGAAGCCATGTTTTGATATACCACTATACTTGCATCACTTCTCATTGGGATG
CACCAGGTGTGCAACGATTTGTGTAAACGATTTGAGTTGCCGTGTAACGCAGCTAGCTCTTGTTATTTTGCTCAATT
TGACCAAGTTATTCAAACGGCTTCCCTAAACTCCACCAAAGCTCAGGTCCGTGCTTTCGGGTGTCCAATGGCAGTA
TATTAATTAATGTGTTCAAGGAATATTTTTGTATCAAAGTGCAGAGG 

 

eIF3f 

ATGGCTCTCAACATCATTGTGAAAGTTCACCCAGTTGTATTTTTCCAAATTGTTGATGCGTATGAACGTCGAAATGCT
GATGCAAATCGTGTAATAGGAACATTACTAGGTACAGTGGATAAGGGCATTATTGAAGTAACAAATTGCTTCTGTGT
ACCACATAAGGAGTATGAAGATCAAGTGGAAGCTGAGCTCAACTATGCCATGGATCTGTACGACCTAAATCGGCGC
GTTAATTCCCAGGAGGCGATTGTCGGGTGGTGGGCGACAGGCAACGAAGTCACCAGCCACTCGTCCGTCATTCAC
GAATACTATGCTCGTGAATGCAACAACCCCATTCATCTTACGCTGGATACAACGCTGCAAGGAACTCATATGGGCAT



 

 

CAAAGCGTACCTGAATGTTCCAATCGGCGTTCCAGGAGGCAAGTCCGGATGCATGTTCACTCCCGTCACCGTGGA
GGTCACATGCTATGAACCTGAGATAGTCGGAGTGCAACTGCTGCAGAAGACGATGTCGGTGGCCAAGAAGACTGT
GGAGCCGATGCTGGACATAGCGCAGGTGGCTGAGGCGTCGAACAAGCTGACGAGTCTGCTGGAAAGCGTGCTGG
CGTACGTGGAGGACGTGCTGGCCTTGCGCACGCAGCCTGACAACGCGGTCGGCCGAGCCCTACTCGACATGGTC
AACAGCGTGCCCAAGATGACGCCCGAGGAGTTCGAGAACATGTTCAACTCAAATGTCAAGGATCTGTTGATGGTGA
TCACGCTGTCGCAGCTGACCAAGACCCAGCTGCAGCTGAACGAGAAGCTTACACTGCTGACAACACTT 

 

eIF3g 

GAGTTTCAAAACCCTACCAAATTGCATTAATTTATTTGTATTTTTTAACTGATTTGGTTGGATGGATTAACTTATGGAA
TTTGCGGGGCAACATATAAGATCATTGAAAAATGTAATGCAACAAGTTTATTAAAACCAAATCTGTATACACCACGAG
CCAAAATTGAAATCAAATATATGATTAAATAGATCCATTGAACAAAACTTTCACAGTGCTCATAGCAGCTGTTAAATTT
AGCTTTGCTGTATCGGAGGAGGCTTGGACCAATCGACGTTGAGGATCAAATGATCGTATCCGTGTCCATGCAGCGT
CTCGATGGCCTTTGCCGCGTCGGACTTAATCTTGAAGTGAATGTACGAAAACCCTTTGCAGAATCCGGTGTTTTTGT
CCTTGGCCAGATACAGCTTCTGAATCGGCCCGAACGGTTTGACCAGATCCTCCAAATCGGCTTCCGTCGTGCTCTC
GGACAAGTTGGATATCCTGATGGGGTACGCGTCGTCGCGGCCCCTGGTCGCCATGCTGTCGCCTCGCTTGTTGGC
TCCGTCGCGGAGGCTCGGCGGTACATACTTGGCCGTCTTGCTCTTGTCTTCGCCCATCCCCGAGCCTCCGGGACC
CCCGGGCGTGCTGCCGTCTTTCTTGTCGGGGAGTTTCCCGACGAGATCTGTGTCCTTGAACGGACACTTCAGCGT
CCAATGGTCCCCGTTACAGGTTCGGCACTTGACGACGCCCTTCTCGCCCATTCCTTTCAGCTTCTCCAGCGCATCT
TCGTTCTGCTTGTTGTCCTCTTCTTTGCTGGAGATATACTGCATGTAGACGTCCTCAGCAACGACGGTAGTCGCAG
GGTTTGGGCCGGGTTTGTCGGTTAAGGATTGGCCGTACTTCTTCCAGGTCTTTCGCTGGGCGATCGTCTTGGACAC
GATCACCTTCTCGATCTTGAACGTGCGGACGACTTTCACCTTTTTGCCATCTTCATTAACTTTGTATTCGGTCAAGAT
TTTGAAGCCGTTTTGGAATACTTCGGAGGGTGGCGGCAATGCTCCCGCTGATCCCTCCTCTTCGACCTCATCTGCC
CAGCTGGCTTTCTCTAGCACAGGCATATCTTTGTCACGTTGCAAACGTTTTTATTATGAAAACATGGAAACTTTATGG
GGAAAGACAGTTTTCCGCCAACTTTCGTCAGCAAGTAATCCTGGTTACTATTTCCA 

 

eIF3h 

GTAGCTTGTAGCTTGAGTTAAATTAAGTCTGTTCCGGCGTGTGACTTCCTGTCTCTGACGTCATTCACGATTGCTCA
TAAAGTTGCTGTCAACATGGCGAGCGGTCGAAGTCATGGTCGTCGACAAGTGCAACCGGAAAATGATTCCACAATT
TCATATGTTCAAATGGACGGATTGGCTGTCATGAAAATGGTCAAGCACAGTCACGAAGAGTCAACGAGAAACCTAG
AAGTGGCGCAAGGGGCGCTGCTGGGATTGGTAGTGGACAGCTGTCTGGAGATCACCAACTGCTTCCCATTTCCCA
AGCACAATGAAGATGGCATGGATGAGGAGGAGTACCAGCTAGCCATGATGCGCCGTCTGCGCCGCGTGAACGTG
GACCACTACCACGTGGGCTGGTACCAGAGTGCCGACGTTGGAAACTTCCTCAGCCTGCCGCTGCTCGAGTCGCAG
TTCCACTACCAGACGTCCATCGAGGAGTCGGTCGTCGTCATCTATGACACCCAGAAGACGGCGCGAGGCTTCCTC
GCCCTCAAGGCGTACCGCCTCACGCCGCAAGCCATCGCCATGTACAAGGAGGGCGAGTTCACTCCGGACGCGCT
GCGCAACCTCAAGATCGGCTACGAGACGCTGTTCCTCGAGGTGCCCATCACGGTCCGCAACTCGCACCTCGCCAA
CATCATGCTGTCCGAGCTGGGAGACATGATTCCCGAGGAGGAGGGCACCAAGTTCCTCGATCTCGGCACTGCGTC
GGTGCTGGAGGGCCAGCTGCGCTCGCTGATGGACCGCGTCGACGAGCTGAACCAGGAGGCCATCAAGTTCAACC
GGTTCCAGCAGCAAGTCATTCGGCAGCAGCAGGACAAGCATCGCTTCTTGCAGAAGAGGGCACAAGAGAACGCG
GCGCGCCAAGCCAAGGAAGAAGCGCCGCTGCCCGACGAAGACTTGTCAAAGCTGTTCCGTCCGATCCCCGTGCC
ACACCGGCTGAACCCGATGATCGTGTCCGGGCAGATCAACACGTACGGCCGCCACGTGGCGCAGTTCTGCTCGC
AGTCGCTGGCCAAGCTGTACATCACGCAAGCGCTGCAGCACGCCAAGGAGGGCAAGGCCGCGCCGTAGACGAGC
CGATCTTTGCTAGCTTCGCTGGCTGGAGTCGTTGGATCATGGACGTATATCTACAGGACGTGCAGCTTCGTTGTAA
AACTGTGTACCTGAGAGTGTATGTCGTGGTTTGCGTTTGGTTTTTAATTTTCAG 

 

eIF3i 

CCAAAAATAGGTTCATGCTCTCCATGAGGGAAGTATTTCTTACACACTCTATTGTTTCTTTCCCGATTTACTATGCTT
TCCTAATCACGCCCCTTCAAAATATTCCTCACATGGTCTAACCATGCTTTACTAAATATATCAAACATGGGACACCCC
TATTTTGCAGGAACCGTATTTTTAATTTTCGAGGAACGAAACCCTTCATTTTTGTAATTTTAGCAACTGGAACGATTG
TTTAAAAAAAACTCAGAACCAGAACCTTCATATATTTTTGGAACCGGAACCAAAATCGATAAAGTTTTCTGATTTCAT
CATATATTTTTCTAATACGAAAATTACTGTATCTCTGTTTGGCTTTCTCTTATTCTCCTTTCTCTCTGACCAAGTTGTG
GAGATAAATGGAATACTAGTGAGCACAAAGTCATCCAGTTTTTCAGGGTGGGAAAACTGTAAGTGTCCACACCCTG
GTTCCAACTAGGGTGGTGCCAGTAAACAAAAATACATGATTCATACTGTCACAGACAAGTTTAATAATAATTTTACCA
AATATTGACTATTATACTTCCAGATTTTTCACACTCTCATTGAAAATTACAGTAGTGTACCCCGATTAATCGGCATTCA
GGTTATCCAAAGCTGCAGGTAAATGAAAGCATGGTAAAAGATTCTGTAGGCATTTGGACTATTAGTTAATATAATGC
CCAATGTTTTGTTGGCCCTCCCAACAAAATAAAACTGCTGGCATTTTGCATAATGTACTCATATTTCTGAAGAAATTA
CAAGGCATAATCAATAGCTGTGGTTGGATTTTCAAAATCTCGATTCTTCAGAATCAATTTAGAATCGGTCCCAAATTT
CACTTTAGACACTCACGCTAGCTGCTCGACTTATCTAGGAATATTATACGTCTAGTTTTTGCCGGAATTGTCCTGTTT
TTTGGACTTTTATCCCGGTATCGCAGTGAAAGTGCTTTGAAGTTCAACTTTATTCTCTAATGCCAATATTTTCTCATG
ATTCAATGGGGTTTAATGTTGCTTGAACTACTTGGTAAATTTTCTCAGACTATAACCTACATTATGAAAATGATTTGCT
GTCATTACGGCATGACATGTTACTCTCTTTCTAAATCATGTAGCACAATACGCACTGTATTTTGGTTAACTCCAATTA
AAAAATTTGCGATATTCACAAACATTACATGCCTAAGAAGTTCCCTTTTAAGATGTTTTCCCTGCCTAAAACGTACCT
TGTTTCCACGTACTATCAAAAACGTTTTAGAAGAGTTACACTTATTTGCAATACAGATTTTTGTAGATCAGGTTTTTCA
TAATACAAAAAATTACATTTCTTGTATTTATTCGATTGACGAGGGTATACTGTACTCGTTTTCACAGAATCAAAGAAAT
CCAAACTCACTGACAGTCAAAGTTGAAATCAAAATAACTTGGATCAAAATTGTGCACTCGAATGTATCCATCTTCACC
TCCACTGCTGTAGCTCTTGCCATCCGGATGGAATGCAACGCTGTTGATTGGCCCGAAGTGGCCCTTGATGCGCCC
GAACTCCTCTTCGAACACCAGATGGAAGAATCGCGAGTCGAACTTGCCGATACGTGTGGACGTGGTTGTCACGTC



 

CATGGCATCCTGACCACCTCCCAACACAACGTGATCGTAGATGGGCGAAATAGCCGCGCTGTTGACGGGCCGCTC
GGTTTTGTAGCACTTGTGACACTCGAGGTTCTCGGCGTCGAACAGTTTGGCGGTGTTGTCTTTGCTTGCCGTGATG
AACATCGTCCCGTCCTTGCTCATCTGCATGTCGTTGATCAGACCCTTGTGGTCGCTCACCGCTGTCAGCTTCTTGC
CCGTCCTGACATCCCACTGACTCAGGTCACCGTTCTCATGGCCGGTAATGATGGTTTCATCCAGAGCTCCCCACAA
ACTTGACGTCACCTTTGATCCCTCGATAGGAATGCGCATTATTGGGGCTGATCCCGCTATCGACGCATCTGCATCC
CGTACGTCAATGATGAACACTTCGCATTGGTTGCCCATCTGCTTGTCTGTCGAGTAGACGGCCATGTTGGCGCTAT
AACTAAAGTTGCACGTTCGGACTGAAGAGTTGGTGCTTATCCGTCCGATTTCAACTCCGGTGGACACGTCCCACAT
GCACAGGCATGGATCGGCAGAGCCCGACATGAAGCGGGTGGTGTCCCAGTTGACGTCGATCGACCACACTGCTC
CCTGGTGTCCGTCAAAGGTTCCCAAGCGTTCTCCATTCAGCGAGTACCACACGTTCGGATTCTGATCCTTGGCGGA
GGAAAATAGCAGGTCTCCCTCGCGGTTGTATTTGATCTGGGTGATGGCACGAGAGTGCCCATGAAGCATAAGAGG
TTTCATTATGTTCGATTATAAAAATGTATAACGAAAACAACAAGCAGCAATTAACACCACCCTATTTTCCAACAATAAT
CACGCACAACAATATGAGCGATCGATAACACGAGTTATGACAGTAACGAATACGAG 

 

eIF3k 

GTCACCGCCAAAATTAGACCACTTTTTATTTCATTCATTTCAATTATAATTTGTTGGGTCAGAATGATTTCATATGAAA
TTTCAGAATGTTTGACTGTACAAACACGCAAATCATCGTAACAAATAATAATTTTTAATTTTTGTAACAAAAACGCATT
AGAAAACACAATCAAATTTCAATTGTTTTCATTATCATTGGTAATTGGGTATGCACATAGTTAGCAGAAATTAACAATA
AGACGAATGAATCGAAGAGCTCTGACCAAATATTCTGGATCATTTAAAAAGCAACTATCGAGATGTAGCCATTATTG
CTGCTGCATTTTCGAAATCGATCTTTTCAGTTATATTCTTAGTCTTGATAATTTCATCTTGATTCGCAATGAAAATCAT
GCCGTCTGCATCCTCCTTCCATCCGTACTTCTTCACCCAGTGCCGTGTGGTGTTGATGTCGACGTCGCCGAGCAGT
TTCGACATCTCGGCTTTGTCGATCGTCTGGAAAGTGATGCCGACGACATGGCAGACAAACTTTCGGATGGAATCCT
GGAAGCCCGCAATGCGGGAGGTGAGATCCGGCATGGAGTGCACTCGAGCCCAGAACATTTGGAAGTCACATTGCT
CCAGTATGTCGGCCAGATACATGATGTGGTCCAACGGTGTGTCCTTGATATTTTTGTCATTGAGGAGGCACTTGCA
CAAGACAAAGTCAGTATGTGGAAAATTAGTCAACGCTTTCAACAGAATTTGACATGTGATGTCAATATTGTACTTGTG
AGGATTGAACTGGTAAAGCTTTAAAACAGCCAGATTAGCTTCCAGGTCATAAGCATTCTCCCTGGACTGAATCTCGA
CGTAGCGTTCAAGCGTAGGAAGATTCTCGGGGTTGTACCTTTCGATGCCTTTCAGCATATTGGCCACAGTTTGACG
CATGGCATCTGCCATTTTTCTTATCCAGCGAATTGGTACGGTGCGTGTGCGAGCGAGGGCCGAGGGGCGATGAAA
TGTTATTTCGTTTTACTAGCAGTTGGCACTTCTGTTCGCAGAAAAATTTGAAGTCACCGCCTGCTAAACTATTTCTTG
TCGAATCCACGAGCTACACGAGT 

 

eIF3l 

GCAACCCTGCTTGCTCTTGTTTTGCGGATCGTGTCGTGCCGTCTGGAACAGGTTATTTATACCTAAAACGTAATCAA
TAGTACACATTTTACTTTAAAATGTATGGAAATGATGACTACAATGACCAGAGCTATGGGGGAGGCTACGACAACAA
CTACGGAGGTGAGCTAGAACTGCACACTGGAGATCCACATGCAGATATAGAGTACGACCGCTACTACAAGATTCCC
GACGTTGTCAAGAAGTTTCTCACGTACTTCCGCAACTGCATCAACGAGGGGAGCATCTTCGAGATTCAGAACCTCT
ACGAGAGCACATTCCCCAAGTTGACGGAGCAATTCTTCGACAAGCGGCCTTGGGTGGAAGAAGCAGATGTCGCAC
ATCTGGTGGACAACGATCCGGTGTTCCTGATTCTGTACAAGGAGTTGTATTTTCGCCACATCTACGCACACATCACT
GGTGGGCCCACTCTTGAACAAAGGTTCAACTCGTTCTACAACTACTGTGACCTGTTCAACTACATCCTGTCGGCCG
AGGCGCCCGTGCCACTCGAGCTGCCCGACCAGTGGCTGTGGGAGCTCGTCGACGAGTTCGTCTACCAGTTCCAG
TCGTTCGCGCAGTACCGCGCGCGCCTCAGCAAGAAGACGCCCGACGAGATCGAGACGCTCAACCAGAACAACAA
GATCTGGAACGTGCTGTGCGTGCTCAACGTGCTGCACTCGCTCGTCGAGAAGAGCAACATCAAGCGCCAGCTCGA
GGTGTACGCCAGCGGCGGAGACCCCGACTCGGTGGCTGGAGACTTTGGCCGCCACTCGCTCTACAAGATGCTCG
GCTACTTCAGCCTGGTCGGTCTGCTGCGGCTGCACTCGCTGCTCGGCGACTATTACCAGGCCATCAAGGTGCTGG
AGAACATGGAGCTGCACAAGAAGAGTGCGTACTCGCACGTGCCCGCGTGCCAGATCACCACCGCGTACTACGTCG
GCTTCGCCTACCTGATGATGCGCCGCTACTCGGACGCGATCCGCACGTTCAGCGCCATCCTGCTCTACGTGCAGC
GCACCAAGCAGCTGTTCAAGACGCGCTCCTACCAAAACGACCAGATCAACAAGCAGACGGACCAGATGTACCACC
TGCTGGCCATCTGTCTGGTGCTGCACCCGCAGTGCGTCGACGAGAGCATCCAGCAGGCGCTGCGCGATAACAAC
CTCAACGACAAAATGTACAAGATGCAGTACGGCGACCTTGGCGAGTTTGAGGCGTGCTTCACGATGGCGTGCCCC
AAGTTCCTGTCGCCCGCGCCCCCGCCTGCCGACGCGCAGCCCGGCGACGACCTGGTCAAGGAGGCGATGAAGC
ATCAGACTGAGGTGTTCATGGACGAGGTCAAGCAGCAGAAGATGCTGCCGACAATCAGGAGCTACCTGAAGCTGT
ACACGACGCTGCCGGTGTCGAAGCTGGCACACTTCATGGTGCAGGGCACTGACCGCGACCTCGACAAGGAGATC
GCCACGCTGAGCATCCACCTGCTGTGCTTCAAGCACAAGATGAAGAACGTCGTGTGGACCAAGGGCGCGTCCGG
GCTCGACGGCAAGTTCCAGTCGGGATCGGAGCTGGACTTCTACATCGACAACGACATGATCCACATCGCCGACAC
CAAGGTGGCGCACCGCTACGGAGACTTCTTCATCCGCAAGATCCTCAAGTTCGACGAGCTCAACCGCAAGCTGCA
CATGATCAAGATTTGAGCGCTGCCAGACACCGACGTCTCGGTGCCAAGTGAGGAGCACACTGACGTGCGAAGTAA
TAAACCTTTTGATTACAGTATTTGTTTTTTTTTGTGGTGCCTGTTATATAGTACATACCAAACCTGACGGGGATCCCC
AATCAGTTTCTCTGGGTGGTCATTCTCGAACCTAGCGCAAGGGCTTGCGACACCCTCGCAAGCTGCGACACTATCG
CTAGCGTATCTCGTAGCATTGCTAGCACCAGTTGCGAGAAGCTTGGAGGTTCAAGAATGACCCCTCTGATGTCAGG
TTTTGGAAAGCGCGTGTAAGTAATCCGTATTATCCTTGGGTTTCTTTTCTAGTTAATTTTTGGAATGTGATTTTTGGC
AGTTTACATAATTGAATTTACACAACGTTACAGAATAAATACATGCATTTCTTAAATAGATTTTTTATTTTTCTAAAAAC
ACAATCGAAATCTTAAAACTAAAAACTTGCTATCCGGAGGAGACTCAACCTTCACCTCTGCAGATCCTCGTCACTGT
GATCCGCAGACTGTTCCGAATGTCGCCGGTCGTCCCGCAAATCCGGAGGCTTGGTCTGCGTCTCTCGCAGCCAGT
TCTTGTAGCGCATGCTGAATACCTTGAAGCCCTGGCGGAAGTATTCCTTGTCCACCATCTTCGCTGTCGGCCGGCC
CAGCTCCTTGTCGTGGATCATCTGACGGCCGAGCTGGTAGAACGTCTCCAGGTGTTGGTAGAACTGCTTGTTGGG
CGTGACGTGGCGTTTGCGTGCCATCTCCATCATCTTGAGAATGTAGGCGAAGTTCCAGCTGACGCAAGCTTGCCTC
AGCAGGGCGCCGAGAATCTCCGCGTTTACTCTGGCAACGGCGAAAACGAGTCTAGTCATTTTATGGTCACTTTTGC
ATGTTTGGTAAGTGCTAACATAGATATGCAACTGTCCTGAAGATTGTTTCGAAGAACATAGATTTGTAAGAAGACAC
AAATTTAGAAAAATTAAAAAAAATTACAAAATTCTTGACAGACACTATGAATTTGTGTATTTCAAAGATATTTCATATTT
ATTTGCCGCTGATTTTTTTTTAATCTACATTGCCAGTGGCATTTTCCACAATCATTTCACAGACATTGTGATGTTGTTA



 

 

GTGCGTTTAGCCACTTTGGTTCTTGCTTGTACAATGAAATTGTTGAACTCTTTCTCGCCCTATAACGGACAGCAGAA
TCGATACTCACGTCAGACCAGTCCCCCATGAATCAGTGGGTCAATCTGCAAACGCAATTTTTAAGTATTATATGCAC
GCATCAAAATGCCAAGCAGATGGAAATAGTAATGTGATTGCACGCGGGGTTTTGTGCACAGCTTTAACACGTTCAA
ATTATTGATAAAAGACACCATTCGAAAAAATAAGGACTAGGTGGGAATCGAACCCACGACCTCTTACTCTGTACGCA
AGGCCTCTGCCGCTGAGCTTCTACTCCCACGAAGTGCCAATGGGCCATTCATGT 

 

eIF3m 

CCGCATATTTTGACTTTTTCAGGTCAAGAACATCGTTCTGTAACTGCGAAAACGGCTGCGAGATCTCCAGAAAGCGA
GACGAAACGGTATTGTCGTCGCAGAACGTTTTTGCAGTTACAAAATAACCCCCCAGGGCCCGACTATTTACTCTGA
ATTACAAAACAGTGGATGTTACATTACAAAAAAGGACGTTTCACAAACGGTCGAATTACAAACCACGAGCACAATGC
GTGCATTAACGACGCTCCCATTCTCCCTCGCTCAGTGTTGTCCGACGAGCTCTTGCTGGGCGGCGGCGATCGTCT
TCATGCCGTCCTGCGTCACCTGCAAGTTGCTCTTCCACGAGTGCAGCAGATCGCGCAGCTGCTGCCATTGGGCGC
GGCCAAACGTGCGGTGCATCGTGCTCGAGATGAACACCTTGCGCGCCGCCTGGTCCATGCGTGCGCGCACCAGC
TTGGTCTTCAGCACGTCGATGATGAACGCCTCGACGTCGGCCTCATCGATCTGCAGCTCGCGCGCGACTACGTCG
AACGTCATCTCCGCGTCGCCCTCGGCCAGCTGCATGAACGTCAGCAGGCGCATCTTCTTCGTGTTCTGCTCGTGG
TCCAGCTTGAGGTTGTTGACGACGAACTCGCGGTGGTTGTCGTAGAAGTGCAGGTAGGCGGCCAGCTTGTCGGAA
ACGAAGATCGAGAGTAGGTCGTGGATGAGCTCGCCCTCCAAGAAGCGCACGGGCTTCAGCGACAGCAGCGGGTC
GAGCAGGAACGTGGCGGGATCGGCGAGCGCCGCCAGGATGCAGCGCTGGGCGTCCTCGCGGGCCTGGGACGC
GTTCTCCGACGTGTACGTTCCCAGCAGCTCTACCATCACCTTGGCGGCCAGTTCGCTCTGCTTGCACTCGAGCAG
CACCTCGTGCAGCAGCCGCAGCAGCTTCTGCATCTGCTCGTTGGCGGGCGGCGACCCGGCGAACTGCGCCTTCA
GGTGGTCGACGTCGCGGAACACGGCGCGCACCTGGTCCGTCTGGCGCGCCACCTGCACCAGGTGGTAGTACACG
TGGTAGCGCATGGGCGAGTGCTGGTCCAGCGACTGGAACATCAGCCAGCCCACTCTTAACGTTACAAGTCCAAGT
TTAGGCCTATAGCCAGGAGCTTTGGTCAACTTTTCAGAAAATGCCAAAATTAAATTTTCAGCGCGATCGACTGGAAT
CAAAACCAGCATGGAAACGATTCCATTCAGAATGCTTTCAACCTCTGCATCATTGCTTTCTTTGAAGCATGCGTCAC
ACACTCCGATAATCTTGTGCAGATCATCTTCAATTCCTTTCGGAGACTTTTCAACTGATATTTCGGCACCCAGGCTTT
TGAAGTATACTCGTAGTTCTTGTGCTTGTTCCTCAAGCGACAGTTCAATAAACACCGGCGGACCTGCAGGATGGCC
TAACATTTTGATAAAGCCACGTTTTATCACAAGACAACACGATCAAAATCACATCCACTTGCATTCACTCACGGAACT
GCAGTGTTGCCATTAGCAACTTGCTTCCTTCAAATAACGAAAAAGCACCAACTGAAGTTGATTCTTTCAAATTATTCT
GTGCATTTAGTAAATAAGCGACATGTAAATAAAAAGTCACTACATTTGATACTAAGAATTCCCTAAATTCACAAACAA
AATTTAATTTCAATATAAATTTACTGAAAAGCGTCTCTGGTTGAACCAGCT 

 

eIF4A 

CAATGAGAACCAAGCAATGACGACAAAATGACAAGCAAGTCACACTCCGTGCATCCCAGTGGTATACGGCATTAAA
GATGTTCCTAATGTATGTTATTACAAAGGTTGGGAATGAGAATTGAGAAAGTTCATCTGCTTTCATCAACGAATTTTT
AATTTTCTTTTGTCACTAATGCACCAAAATGAATCTGGAACTGTGCTTTACCACAAACGGAGTGAAATTGTCCATAAT
AATTTATGCATTTGTTACTATGTACCATCATCTTAAGATTAGACAGACATAGCAATCCGGGAAGCAAATTTAGACACG
CAGGTTAAAACATGGTTTCAACCTCGTGATGGAAACGTCCGAAAAGTTGTAGTATCGGCAAGTCAGCTCTGCAGAA
TGTAGAAGTAGAAGTACTAGGCGACCCACTTTTCCAGTGAAATCACCTTTTTACTACTAAAATAAAACTGACGAAGTT
CTTCTTAATTTCTAGAAGTTTCCCACTGTAGAATATGTCGAGTCGATGGGTGTTGAATCGACGTACTACCTTGTGTTT
CTTAAATCAGATCAGCCACGTTCATTGGCATTTCGTCAATCTGTGTGGAGTAATATTGCTCAATGTCCCGCAGAATC
CTGATGTCATCACTCTTCACAAAGTTGATCGCCACACCCTTGCGGCCAAACCGACCGGATCGGCCAATCCTGTGAA
TGTACAACTCTCGGTTGTTTGGGAGGTCGTAGTTGATGACCAGCGACACCTGCTGCACGTCGATACCACGAGCCC
ACACGTCGGTGGTGATCAACACTCGGCTCTGCCCTGATCGGAACTCCTTCATGATGACCTCTCGCTCCTTCTGCGG
CATATCTCCGTGCATGGAGCTCACTGTGAAGTTGGCCTCGCGCATTTTCTCCGTCAGCCAGTCCACCTTTCTCTTG
GTGTTGCAGAAGATGACGGCTTGCGTGATGGTGAGCGTGTCGTACAGATCGCACAGCGTGTCGAACTTCCACTCC
TCCCGCTCGACGGCCACGAAGAACTGCTTGATTCCTTCCAGAGTCAACTCGTCACGCTTGACCAGGATGCGGATG
GGGTCAGTCATGAACTTGCTGGTCATCTCCAGGATCTCGTGCGGCAGTGTGGCGGAGATGAGCACCACCTGCGTC
GCGGGCGGCAGGTAGCGGTACACGTCGTAGATCTGCTCTTTGAAGCCCTTGTTCAGCATCTCGTCCGCCTCGTCC
AGAACCAGCATCTTAATGGCTCGCGTGCGCAACACTCGCCGCCGGATCATGTCGAACACTCGGCCTGGTGTTCCC
GACACGACGTGCTGGCCGTAGTCCAGCTTCCGGATGTCTTCACCGAGGCTGGTACCGCCGATGCACGCGTGGCA
CTGCACGTTCATGAAGTCCCCGAGCGCGAGGATCACCTTCTGGATTTGTGTGGCAAGCTCTCGAGTCGGCGACAG
ACATAGCACCTGCGTCTCGCGCACCGTTGTGTCTAACGACTGCAGAATTGAGATAGAGAATGTTGCTGTCTTGCCG
GTACCAGATTGCGCTTGCGCAATGACGTCACGCCCCTTCACGATCGGCTTGATCGACCTCTGCTGGATTGCAGATG
GTTTTTCAAAGCCATAAGCGAAAATGCCTCGAACAAGTTCTTCTTTTAAAGCCATAGCATCAAAAGAAGAAATAACTT
CCACATCTTCACTCGTTTCGAATTCAACATTTGACAAATCTTCATTCTGAACAGTGCGTTTCACACGAACGTCCTCCA
TTTTTGTTTTCGATGTTTTGG 

 

eIF4G 

ATTTAAACACACTTGGTCATTACCTTCCTCTTACATGCAACACCGCCTTGCACTAATTCAGTGAACTTGAGTTAAATA
GTAGTTCAATACAATCTCAAAGTAGCTGGGGCTTAACATGCCATGGCATTTTCTTTTGCACAATCAGGTAGCCTGTT
TGGTTACAGAAGCATGGCATAGTAAAGGGTAAAGTAGTCATCCAGGAAAAAAACTCTTACAGAACACCGATTATCAT
AGGTTGCATTTATGGTTGAAATGTGATAGTAAGAATGTTTTTGGGCAATGCATTGTTATTGAATAATAACTATGTTCTT
TGCTGAACTGCTCATGATCAATTTATTGAAGTACAGAATTATACAAAACTTCGTTTCCAAATAAATTTTTGTCAGATAT
TACGTGACGAGTAGAACACTGCAAATATGGTGTAAAAATTAGTAAAAAAGTAAATACGTCAAAATTGTGGTAATGAAT
TAGTACCTACGTGAATAATGGCTAAACTGAAGTTCATATTATAGCCTAGTACATATATTGTTCAAACATGTGATTGAA
TTGTTTCTAAAATAATGTTACATGACCAACAAAGCCATTAATGTTTAATGTTTTTTTTTTTTTTTGTAAGCAGATAGTAT



 

AATGAAAGGAGAATTTATGAAAACACAATCATGTGTAGGCCTACACCAATAACAGCAAGAGTCATCTACTTGCATTC
AATAATAAATAAAGGTGCATCTTATCAAGACTTGGATACTTTAAAATTTAAATTAAATCAAGCATAATTAATATTATATT
TTAGCCACATACACCACAACACTTTTGGCAAGGATAAACATTTACTACGAAACAGAATTTGACCTAAAAACCCCACC
TAAAATGCATCGACTCGACTAACTACTACAAGAATGAGCGTTAAATTGAATTTAATGAAAAGGGACGGTGGTCCCGG
CCGCCTCCTTCATTCATCCTCCCCCTCGGACTCGGCCTGCTCCAGCCAGGTGAGCCAAGAGTTGACTTGAAAGAG
TGCGTCGCCTTTGCCGGGGTACTCGTCTGAGATGTCTTCCCTCCACTTCAAGAAGGCCTCCTCCTCGACCACCTCC
AGGTCGTAGAGGCTGACGAACCAGCGCAGCAGCAAGCCCTTGGGGAAGCGCAGCGAGTGGCCGAACGCCTGCA
GCGCGTACAACGCTGTCACCTGCAGCTCCACACGCTCGTGCAAGAACGCCTGCAGCACCGGCTTGAACTTCTCCA
GCTCCTGCGTTCCGACCTCCTTGTCGGCGCACTCGGCCGTCATGTGGCGCAGCAGCGCGGTCACTAGCGCGCTC
ACGAACTCGAGCTCGGTGTGATGCTCTGCGCTCACGTGCTCCTTGATCCACTTGTACAGCGACGTGGGGTTCGGG
TCGGACTGCAGCTGCTTCCAGATATCGGATTGGATGCTGAGGAGCGGCATGAGGAAGCGCAGCTCGCGCTCTTCC
AGGATCTCCACCATGCGGTCCTTGTTGCTGTCGGCATCGGGCAGTTGCTTCAGCAGGTTCACCTTGCTGTCGCCG
AACAGCTGCTTCAGCTTGGCTTCGCCGTGCGCCTTGTGCAGCTGCTGCAGGATCAGCATGAACAGCGGATAGTGC
GCGCCGTTCTCCGTCAAGTCTGCGAGCTTCGACAACGTGACGACCAACTCCGACACGGCCTTCGTGGCGAACGAG
GCCACGTGCGAGTAGATGTTCGGAACCAGCGGTTCCTTCTCTGCGATCTGAGATAGCAGGTTCTTGTAGGAGTCCA
GGAAGTGCGTGGATGTTATCAGGGATTCCTTCTTCAGCTGTGCGATCAGACCGCTGGCGTTGTCTCGATCGGCTTC
CGTCTTGTCGAGTGCATTGGTCATGACGGCGAGAAGCACGGGTCGAATCAACTTGTCCAGAATCTTCTCCTCTGCA
TCTTGCAGATTACTGCGGCTGATGTACGCTTCCATTAAGGATTCGACTTTTCTGGCTATGGTATCCTTAATTGAAAC
CTTCTCTTTCTTCGTAGACTTGATTTCAATCGGTGCCGGTTTAGCCATGATGGGATGATCCTTGGGAGGCTGGCTC
GAAGTGGTCACCATGTTCCTCGACAAAGTCATGGGATTTCCCTGGTTGAGAGTCGGAGTCGGACGCTGATTGGACT
TGGAGTTGGCATGCCGGAACAGCATCGAGTGTGGAGGAGGACGAAGCGACACATCCTCCAGACTTATCTGACTCT
GCTGGTTGCCCAACATAATCTTATCCTTGAAGTGGTGCGGAAGATCTTTTTTCACATTCATGTTGTTGGAATCCTCTT
TGAACGAATTATTGTTGCCGGAAACATACGCGTTTTTCTTAGCGTGATTTTGTTGGAAGTTTTGTTGCCTATTCCCCA
CATTTCCAGGAGTGGAGTAGAAGTTATGTTGTTGTTGTTGTCGGAATTGCCGTTGGTCATGGAATCCATCATTGCCA
TACCCGAAGGAATCCTGCAAATTATTCTTGAAAGAAGCAGAGTTAAAGCTGTCGGGCCCTTGTCTGGAAATGAACG
AGTTTCTGTTGAACAGGTTTTGGCTCATTAGATTATTATGCAGCTGACTGTTTTGAGAATTTTGCGGTTGAATTTGAT
GCATCGGCTTGGGCCCTTCCATACGCGTTGCTTTACGTGGAACCCATCCACACGAGCGCAACTCGATCACGTCGA
GCAGCATGAAGCGAATTCGGGTTGGCATATCAGGATTTTCTGAATGGAGGACCATACGTTGAAAATACTGGTCCAT
CAGTTTCTTCCCTTTACGATCCAAATTGTGACCACAAGTTCTCAATATCTGACAGAGGAGTTCCAAATCTTCTGTCAT
GTCATTAATCTCCTTTCCCTTTTGCACTTCTTTCTTATTCTTTTCCTGTAAAAGTTGTTGAATACAGCGATGAAGAATG
GATTCTCCCAAGATTTCAAGTTTGCCAAGCTCTCCGATGAATTTGATGTTGCCCAGCATCTTGCGTTTGGCATTCTG
TCTTCGCTCCTCCTCGTCTGGAGCCAGAGGTCCGTCCCGCAGCTCAAACGCTTCATTGGCTTTGGAACGGTTCTCA
AACTCATCTCGACACTTGTTTAACAGCAGAAGACGGAAAGTGCAAGGCTCTGAAGGTTTCTCAAAATTTGGTGCCTC
TGCGCTGAGCCGTTTGCAAAGCTGAGCATAAATAGGGCTATACTTGGGTTCATCTAGTGCTTTTTCGAATATCAGTA
ATATTACGCCTTTGAGAATTACACTTGAACTTAGTTCTACATTAAGTAGATCATCGCTCAGCTTTTGGAAGTTTTCCG
GGGTAAGTTTATTGAGAATACTCCGTACCTTTCGGAAAATGAGGTCATTGCTATTTTCTGAGATGGCATTTCTCTTGA
CAATACTCGGAGGAATCCAGCGTCGTTCCGTGGATAAGGAGTTTGTTTCACCCCTTCCTCCTGGGGCACAAGAAAC
ACCTCCACGTTCTGTAGGGCCGTCCGTCGTTAATTATGTGTTTGCCCTTATGTGAAAAATAATGATTGAGGACGGAA
AGAAAATTTGCACAATAGAAAATAAAACTTCAATGCTGTGAAACTGGGAAGCCTCTGTCGCAAGCCCAGCCCAGCA
AGGGATGACGAATATATACGGAATGTCGATGCCCGAATCGACATGTGGCTGTTCAACAAGGCTGTGATGACTGGC
GGGTCAAACCGAACTACTATTTCCACACTGAACAGTTGATATGGAAATTATTTTA 

 

eIF4E 

CGCTGTTGGTAGCCCTGCTGAATGAATTGGGGCATGGGAATGGTGGTGTGCTTGGTGCTTGGTTTGGATGCACGT
GGGACATTGGCATATGATTATTATCATTTCATTATAATGTACTTATTTCCTTGAATTTTAACTAGCAGAAAATGGTTCA
GGCCTTAGAAGATATGGTTGCCCAGGATCTTCCTGCAGCATTTGAACTGCTGCAAGAAATGAACGACAGTGTCCAT
CAAGTGACGCAATTGGTGGACGGCATGCTGGCTCGCGTGAAGAGTGGCGAGATGTCGACTGACAAGGGCTTGAG
CTTCCTCGAGGTAAAATACCATATGCTGCTGAGCTACCTCATCAACCTCACACACGTCGTGTTAAGAAAGTGTTCAG
GTTACAGCATTGAAGGAGATCCGTCCATAGAGCGGCTGGTGGAGATCCGCACGGTGCTGGAGAAGATGCGTCCGA
TCGAGCACAAGCTCAAGTACCAGATCGACAAGATGGTGAAGACGGCGGTGACGGGCGCCTCTGCCGCAGACGAC
GCCAGCCACTTCCGCGCCGATCCCGACGCGCTCGTCAGCAAGTTGGCCGATGCCGCCAGTGAGTCCAGTGACGA
CGATGACGACGTCGCCGACAACAAGAAGACTGATTCCGCCGACAAGGGCTCGGGACTGTACGTGCCGCCCAAACT
TGCCGCGGTACATTACGAGGGCGACGAGAGCGCGGCGGTACGGCAGCAGCGCGCAACAGAACGCGCCAAGCGG
CGGGCGCTGGGTAGCGCGCTCATGCAGGAG 

 

CPEB 

CCAGCGCTTGCACAAGTGGGCAGTGGGCGGGCATCAGTGCAGACCAGGTGCAGTTGTGTGTGCGTGTGATTATCC
CCCGAACAGCAACAATATACATGCACCAGAAATCTCTAATGGGGGATTTCAAGTTTAGTGTGAATTCTGGATCTGAC
TCTTCTGTAGATTACTCCGCTGGTGCTGCCAATAGTTCGTCAATATTTTATACCACACCTTCGTCTATGCCGGATTCC
ATTTCGTCACATCAACACACAATGCAAGATGAACTTTTGATCGAAAAATCAGCTGTTCAGTCCCAACAACACTCCCC
TAACAATTCCGACGGGATTGGGGATCAACACTTGAAACTGAAGGAAGATGACAATACCTCCGGGATAATTGGTAAT
GGACCATTGCAGACTGACAAGGGACACGATCAAGGGCAGATGTGTGGTCCTGCAGTGACTTCTTCGCTTCAGTTG
GGAACTGGATTCCATGTATCAGAGCCTAGTCTAAATGTGATTAATTCTAGTAATACTTCTACAGCTAGTCTGTGGTCT
TCAGGCCCGATGGAAGACGGTCTTTTGCACAGTTTAAATGTACCTGCTGTCAATGGAACTCTAGGGTTTCAGAATTT
CCCTCCTTCTAATCCTAACCCGCTGTATAATACTAGTTTAGGTCCTCAAATTTCTGGACTACCTCAATCCCAAGGGC
AGCCTCCCCAGCGCAGAGCCATCACGGCGTCTCACAACTTCCCGCATAACCTATCGCGCCACATACAGCAGCCGA
ACCACCCGCAGAACATGTACATGCCCAACAAGGGCTACACTTCGTGGACGAGCCCACAGCAGAATACGTGGTCCC
CGGGCCCACAGAATCAGCCCAACATGCAGGGGCTATCGCCGTGGAATCGGGGCCGATCCGTGCCCAACTTGAAC
CCGCTTCAGCCCATGGGCAACATGGGCAACATGGGCAACCGGAAACCGAGTCCCACGTTCAACCACCAGCACTCG
GGGATGGTGATTTCGCCCATCAAGTTCCGCCGCAGCACCTCGTATCCGGGCAAGGGGCTGTTCCCGCAGCCGCC



 

 

GACGTTCGAGATCACCAACATGGACGAGAACCGAGAGGTGCTCATGCCGTATCCGCAGGAGCGGCAGATGGGCA
ACGCGAACGGCGCCAGTCCCCTGGACAACATGCGCAGCTTGGAGCATTACCTCAACGACCTGATGCGTGTGGGG
GACTCGCAGGACCAGCTCAAAGGCTTCATCAATTGCAACACCAACGCTCTGCAGTCCCTTGCCCAGCTTCATGGCA
AGTCGCCGTTCTTCCCAAGCCTGGAAGAGCATGCTGGTCTGCTGGAGGACCCCAACTCGCACATGGGGGACGGC
CAAGTGATGCCATCCCCCGCTCCCCCCCTCAGCTCGCCTTCCCGTTCATCCCCGCATAGCCAGGGCTCGGAGACT
GGCGAGCGCTTCTCACGCAAGGTGTTCGTCGGGGGCTTGCCGCCTGACATCGATGAGGATGAGATCACCGCAAG
TTTCCGTCGTTTCGGCCCGCTTGTGGTGGACTGGCCGCACAAGGCCGAGAGCAAGTCCTACTTCCCGCCTAAGGG
CTACGCGTTCTTGCTGTTTCAGGATGAGACTTCCGTGCAGCAGCTGATCGACGCGTGCATCCAGGATGACGACAA
GCTCTACCTGTGTGTGTCGTCGCCGACCATCAAGGACAAGCCCGTGCAGATTCGACCGTGGCGTCTTTCCGACGC
AGACTTCGTCCTCGATGCCTCCATGCCGCTGGACCCTCGCAAGACTGTGTTTGTGGGCGGCGTGCCACGTCCGCT
GAAGGCCGTAGAGCTGGCGATGATCATGGACCGGCTGTATGGCGGCGTGTGCTATGCAGGCATCGACACCGACC
CGGAGCTCAAGTACCCGAAGGGCGCGGGCCGCGTGGCGTTCAGCAACCAGCAGAGCTACATCGCCGCCATCAGC
GCGCGCTTCGTGCAGCTGCAGCACGGCGACATCGACAAACGCGTGGAGGTGAAGCCCTACGTTCTGGACGATCA
GATGTGCGACGAGTGTCAGGGTCAGCGCTGCGGCGGGAAGTTTGCTCCGTTCTTCTGCGCCAATGTCACTTGCCT
GCAGGTACTGTCACGTGATCACGGTTTTACTCGGCCGTTTGTCATTGCAATGTCTGTTACTGTTGTAAATGATGAAC
TCTCTAATGAAGGCAATGGAACTGAAGTGTCACTCGCATATTCTTTAGTGCTACTTTTTATTGAAGCTCCATACGTGA
AGTTGGTTATTTGCAACTCAGCTGATTGCTTAAGCTTTTCTGATTTCTGGGCCAAAGAGGTTTGAAAGGGTGACTTA
GTGATAAACGTAGTGCATGAGAGTGTGCAGTGTGGCTGAGCGAAAGAGGTCGGAACGCAGGCTAGTAGCGCACTG
TAGGAATGCGTCTAACTTCATGGCGGGCGATGTCAGCT 

 

hMex3A 

CGAGACTGCCTCGTCTGCTCGGAGAAAGAGGTGGACGCCGCGCTTGTGCCATGCGGACACAATCTGTTCTGTCTG
GAGTGCGCAGCGCGCGTCTGCGAGGGCCAGGCCGGTCCCGCGGTCTGCCCGTTCTGCGATCAGCCCGTCGTCC
AGGCCATCCGCATCTTCTCCTAGGCCGCTGCGGCCATCCAGTAAGAATACAACGAAGCGAGGATTTGACGAGTAA
ATTATTTCAAATCATATATTTTGTGTTATCGATAAGAGTTTGTTTTAATGTTTTTTATATTATGAATGTGCCGATGTGAT
TTTTCTCGTTTTTTTTTTTTACCCCCGAAATCCGCTTGCGGCACGCGCTGCGGAGGCTGCTAATTTCTCGCGTGGCT
CTGTCGAGGCGCGCACGCGTGCTGCTTGCGCGCCTCCCGATTGAGCCACCCCACCCGCGACTCTGCCCGGTGAC
GCGCAGAAGTCGTGGAAACCACAAGTGCATAGTAATATATTATTATTAATATCACATTTTTCAGAGTATTACAAAATA
TTTTAAAGGAGATTAGATTTTTGTATTGTGGATGCGTGATTATGTGAATGTGGATAGAATAATAATAATAGAATAATTT
GATTTAGAGGATGAAAGGCGCGCTGCGCGTAGGTCTGCGCTGTTAGAATCTCGAACCATATGCCGCCTCGTTGCG
CCGATGGCGAATCGACTTTTCTTCTCTCTCGTCTGTCGTTTCGTGAGTGGAAATTTTCCAAATCCAATACTTAGGCA
AATTTTCAATTATTTAAATAATATATTATACACAAAAATACAAAGAAAAATATATAAAAACAGCACCCATGCTGACAGA
GGACAGGACATTTGACACTTGCTCTGGCTGTGATATATATGACTGCCATGACTATTTTGTATCTCTCCGCAGTTATC
GAGTCCCACCATCTAGGCCATCTGCCTGGCACAGTCTTCTTTGCCATTGCAACGTACTCCCATCAGATCGTCGGTC
CCGCCCCTGTTCTGTGCTTCTTGCACCCCACAAACATACAACCAAACAAACGTCTGCTTAAACGAATCGGAGCGGA
ACAAGGATTCAGAAAGCATTCCTATACCTAATTAATGATTATTCCCCTGGATATAGAAGAAGACATATCTCACTTGTT
AGCAAAAAAAAAATGTTATTACTTATTGTTCTGTTTGTTCGTTCATGTGATATAGCCATAAGTTATCGAATGAAAGTAT
TTAATCATTTTATAATATAATGCATATATCTTGGCGCGTAATCTTTTGACAGTCGAGTTCTCGTTTGCGTGGAATGCT
TTGCACTCACAGATCAAAGTACTGTTCGGTTCGCCGCACCGAGCTACGTATTATTTGCGTAGATGTGAACCTACGAT
AATTTTATCATAGATATGCTCAATATTGTCTTGACTGGCTGGACCCTGAAAATTTTTTCGATTTGTTGTTCCTTAATTT
TATTGAGAGAAGGTGGTGAGAGAAAGAGAGAGTGAAAGCTAGAGAAAGAGAGAGCAATTTTTCTTATTATTAACTCC
TTTATCTGAACGTTTTATATATTATAATAATTATGAATAATATAATAGCTAATATAATATAATATGAATACATAATATATT
ATTGCCCCCTGTCCTCTGCCAGTGTGAGATGCAGCGTGCCTCACAAAAATTCAGTATTTGTTATTTTAATATAATTGA
TGTTCAAAAATATTGTACGATTATAATGATGTTTTTTTTGTACTTGCGTAGCTGTACGTGTAAGTACTACGTATATGCT
GTAACTATAATAAGTAATGGCTAGGCAACTATTTGAGAGACCAGGAAAGTTCACCATAGTGATTTGAGTAAGATATA
TTATACGAGATCTTTAATTATTTAATTTCTAACGTAATTTAAACATCTCTTTATTTTTTTATGTTATTTCTTATGATGATT
ATTATAAAGATATTATAAAATGGTAATTAGTATGGAACTATTTTTAAATCATGTAATCGACCCTAGTTAATGAATATTAA
GACAATTTCATTTTTACACAAATTTCGCCAAATATTTACTAAAAGGTTACGTGTTTTATGAATGGTTCCAATAATTACA
TATGTAGTTAGATATTGTTAAGACAGTTTTTGCATTTTTCTAGATAAAATATTATTAAAAATTTATAGAAGGTAATTGCA
AATTGTATACTACGGCAAATTCTTTCTCCCGTTCAATGAGTTTGCACAATATAACAAAATATATAAAAATAAAAACATT
CAAATAGTAGCTTAGTGTTTTTCTATTTTATTATGATCTTAAAATATGAATAGAAATATTAATATTCTACTATATATACC
GTATTATGCGTATAATACAAATGATGTACTGGTAGCTATAATGAAACGCGAGAGACAAAGATGAAGTTATTTTTTACG
TTAGTCTACTCGAAAAGTATCAGCCCCGAGTGAATTCAAATATACTAGTATGTTTTTATTTTGAAGACTGCAGTGGCT
ATTTTGAATTCGATTTTGGGTTATTGAAATGGACTCTAATTTTGTCTTCCCTAGAGGTTGTATAAAGTTGAACAACCT
CCATTTGCATTTGTTCTACTTTGGTAGCATTTTTCCATCGTTTTCTCTTGAATTTATTTTAGAAAATATTTGAGGATTTA
GGTAATAACTTTGTTCAGTTTGTTTTGCTCAAAGTTATGTTTTATTGCGCAAGAGAGTTGTTCGCACTGTGAGAAGTC
TGCTGTTATAGGCATTCAATTTGAATTTTTAAGATAGTTGTCATGCAATAATTACTATCAAGTTGGATCTCTTAATGAG
CATACAATTTCATTTACTACACTCAAAATCCAGTGTTAAGATTTGAATAAAATGATCACCTTATTTTTCTAACTCTTTGT
CTTTGAACCCCGTTCTCAATCTCTATTGATAAATATGTAAGTATGTACTACCCAGGTGACTCTGCCTAGTCCTCACCT
TGAGATTAGATGTATAATTGAATACAACTACGAGAGGGTTAGAACTAATGTAACTATCTTTTGACTGCTGACATGTCA
ATCTATTAAGCATTGTTATCACTCATATGTGTAAAAGGTCCAGGCCTAATAATTATTATGAAATGATATATATTGAACA
AGAAATCGAGTGAAATGTGTTTCTGTGTTTCGATCCAACTCGTGAAACGCGCCCCACATTCAACTATAGAAATTAAT
AAAATATAATATCTTAGACACTGATTTTGTTAACTCGAGTGCTGAAATGTTACACGGGCCACGCTGCTGCGAAATAA
GTCATGAGTGTAAGCCACTTATCTGCCTTGCAAAATGAACAAAGCTTAATGACTTACAAGCAATAATTAGGTAGATA
CAGATATATAATATATGATGCAGCAGTGAGGTCCAGAGCATTTTGGTTGAAAGTCAACAGAAATCGAGAAAACCTGC
TCAGCATTATAAACTTATGTTATTACAAACTATAAACAAATACAGATATTTAGTATGTTTGTTGTATGTGTGAATGTTTA
GACAGTTTTTCTATTTATATTGATGTAGGTACTATTGTGTTAAATATAATATATAAGTCCCAGAGGAATTCATCTCGCT
TAACGATTTGTAGGCATTGGTTTGAACGTTTTTCACTCTTACGCATCGCACCCAACTATTCGGCATACAAATGATTGC
TTCAATCTGTTTCTTACTATTTGAGATTCAAGTACGTAACTTGTCAAATTTAAAAATATATTTAAAGCTCTTAACATCAC
AAGAATCTAATTGGCTATTGTTTTCATTGGTTTGGAGTGTAATTTCGTAAAAAAAAAAAAAAAAATGTGTGAAAGACC
TTTTGCTGTTGGCTACCAATAATTGTTACTGTCATGTATTTGACGAAATTATCATTTAATCCGACGTTTGGATTTGTTT
TACCATAACTATCGCAGAAATTGTTAATAACTGGACAGAGGTATATTTAACAGTTTATCTAATTTGGTTGTATATTACC



 

ATTTCTGGATAGTAGATGAGCCCACCGAGGATACTGTAACTATATATACTTCTTGCGATAATATTTGATTTTGTTAAC
CTCCAATGTAGTGTAAATGTTTTTGATACATGATTATTGGTAAGATTATTAGTTTTAGGTTATTTTTATACTTTCCTACA
TTTTTTATTTGCGATGATTTATTTTCTTATATATGATTATTACCACTTATTTTTATAAATGCAGACATCAACAAATACAC
ACACACATACCCATATCAAAGCTTTACTGTGATTTGAAAGACTGATTCTATGTCGTTGATTTTATTTCTTGATTTGAAA
AAAATGTGTATTTGCATACAAATTTTGCGAATTGTCATTGACTTGGAGAATTATGCAAGTTGGTTATTTCAGTTCTATT
TTTATTTTAGAGTGAATGCTACCACATGTCACAAATTAGTCCTAACAATCACAAGTAGAGGATTTTGTGAAGTTAAAT
TTGTATCTGCCAACAGCAAAGTCAGGTGAAATTTTGTTATAATGTGAAGTAAAAATGTTAAATAATTTAATGGAAGTA
ATTCTTTCACACCAAAGTAACCGTAACACTAATGCATTTCTATATTTTCTACTAGAGCAGCATTAGTCGAGTGCTCAA
GCTCTCAAAACAACTCAATTATGAATAACTTAATAATCTAAGTAAATCTCACTATCCGAGTCGAGGCATAGGTGTGTC
CAGGGCTTAATGTGAGCTTAATATGCAATATACATTGTCGAGGCCAGTTTGCTTGGTAGAATGCTGCATTATCGAAA
CTAAAATTAACATTGCCATGTGGTTACTGCCCTGATCTCTTTTGTGGTTTGTTTTGTTATTGTTGAGTAGTGCACAAA
GATGCACTTTGGGAGGGGGAGTAGCTGCAAAATTGAAATACAATACAAAATACAGATCTTGAAGACTGGGAAATCT
AAAATTGTCTATTTTTCGATACAATCTGCATCTCTTGTAGCAGTCTGCACGTTACGGAGACGAAATAAAACATACAGC
AGATTCTAAAAGAAAAGATACGAATCGGGGTGCCAAATAATACAGTTATAGCAATCCTCAAAATATACAATGGTAATA
ATTAGCGACTATAACAATTTTTTGTTTGTATTGCACCTCTAAAGTGGCGACAGATTTATAAAGTTCAGAAATCGATCT
GTTTTAGTCATCCGTGAACAATGTGGGTTTGCTCAAGAAAATGTTTAATTCTCCATTCCATTTGCAATACTACTTTTCT
CTGGATTCTCCAATAGAGGATGGCTAGAGGTCCTGAGGATACACCAGTGCTAAATTGTCGCCATTTTGAAGATCAA
CACTGAATCTTTATTTGTGGTTAAATCTGCTTTTGTAATTTCACTCATAGTATCCAAAACATAATAATGTACATAGCTA
TTATTACACTCGATATTCACATAATTTTTTCATATTACATAAAAGAATATAATATTACAATATAGCTGTCAAATTAACCA
CATTACATAATACAATATAAGACGTTTTTACCGATTATTCCCTTTATGCTCAGTATAATAAAAGTATAGTATTACAATTA
CAAAAATAATATTAAGTCAAATCCAGAACTATCAGGGTTGTGTGTGTGTGTTTTAATAATATTTTACAAAAATGTTTAT
ATTTCCGTAATTAATAAAAAAAGTTGAAAAATCATGAGTCTAGTGGAATTGTTTGATTTGTAAGATGTTTTCCTACCCA
CGAAAATAAAACAACATACTCAGCCAAACATACCTAGATTGTAGTTCCATGCAAAATTCTTCACACATATATTTTTCTT
ATACGTGTTTTAACGTGCGTAAGATAATCTTTGAACAAATGTATTTTCACGTTCAACGTAATACCTCCGATTTGGGTA
ACAAATGAGAGTACTTAATAAAAGATAATGTATGTTAATTTTTTCACGTTTGCTGATATTTTATTTTTCAGACTTTGTGA
ATAAGTGGTTCACTAGGAATGATGTAG 

 

hMex3B 

AAGAGCCAAAACATGACGGAGTGTGTGCCTGTTCCGAGTTCCGAGCATGTTGCCGAGATCGTAGGTAGACAAGGC
TGCAAGATCAAGGCGCTGCGTGCCAAGACTAACACGTACATTAAGACGCCCGTGCGCGGCGAAGAGCCTGTCTTC
GTCGTGACCGGGCGCAAGGAGGACGTCGCCAAGGCCAAGCGCGAGATCCTCTCTGCCGCCGAGCACTTTTCACA
GATCCGCGCGTCTCGCAAGAACAACCTGGGCGCCGGTGGCACCACCGCCGCCCCCCCCGGCCCCCCGGCCAAC
GTCCCGGGCCATGTGACTGCGCAAGTCCGCGTGCCGTACCGCGTTGTCGGACTGGTGGTCGGACCTAAGGGCGC
CACAATCAAGCGGATCCAGCACCAGACCCACACGTACATCGTGACACCGTCGCGCGACAAGGAGCCTGTCTTCGA
AGTGACCGGCCTGCCGGAAAGCGTGGATACCGCGCGGCGCGAGATTGAAGCGCACATCGCCGTGCGCACCGGC
GGCGGGAACACGCCCGGGGCTCCTGTTGACGACTCCCCGGACCTCCTGGCGTCGCTGTACAAGTCCGGGCTGGG
CACGCTGTTCACGCTGCTGGAGACCAACATGGGTGGGGCCCCGGGAGTGGGCGTGGGCGATACGACGGCCTAC
GCGCCGCCCATGACCTCGTCCACCGGATCCTCGGGGGCGTTCTCTTCCTCCAGCAGCACTTCCAGTTCGTCTCGT
GGCTCTGCCGGCCGGGGCGGCCGCCTTGGCGATCTGGTCTCCATCTGGAGCGGCAGTCTGGACCGTGACGAGG
GCATCGGCGACTCGCCCAGCTTCGAGACATCG 

 

PCBP2 

ATCAATATGTTATTATTGCAGGTACCAGCTTCTTATTAATTGTATCATGTTTTAGAAAATAAATGTTCAATTTTCACCCT
GTGAACTAACCAAACAAATGAATTACATAATTATGAATTCGTTAGTGTTATCTAACGATTGAAAATTGCCCCTAAGAA
TAAGGAAGTGTGTGAATGTGAACATGGATCATTTCGTGTTCAACGGTGTTTGTGATGCCATGAGTGATATAATGTTC
ACGCAACTATTTCTTGCTTTTCCCCAAATAGCGAGCTTCAGTTTTGCGACACATCCTGTTTCATTACAACCATCAAAA
TTGAGGATACTGACTTGACCATGGACTCCATGGACAAGCCGCTGCCCAACGACGATCCCACGGTTACGCTCACCAT
CCGTCTCATCATGCAGGGGAAGGAGGTTGGCAGCATCATCGGCAAGAAGGGCGAGATTGTGAAGCGGTTCCGCG
AGGAGTCTGGAGCGAGAATTAACATCTCAGACGGCTCGTGTCCGGAGCGCATTGTCACCGTCACTGGCCCCACCA
ACGCCATCTTCAAGGCCTTCACGCTCATCTGCAAGAAGTTCGAGGAGTGGTGCTGCCAGTTCCAAGATCTGCAGCC
AAGCTCGAACGGGTCCGGCGTGCCCCGTCCTCCGATCACGCTGCGCCTGATCGTGCCGGCGTCGCAGTGTGGCT
CGCTGATCGGCAAGGGTGGCACGAAGATCAAGGAGATCCGCGAGGTGACAGGCGCCTCGATTCAAGTCGCCTCT
GAGATGCTGCCCAACAGTACGGAGCGCGCCGTGACCATATCGGGCACAAGTGAGGCCATCACGCAGTGCATCTAT
CACATCTGCTGCGTCATGCTCGAGTCTCCGCCAAAGGGTGCCACCATTCCGTACCGACCCAAGCCCCAGAATGCC
AACCCGGTGATTCTGGCCGGCGGACAGGCCTACACAATCCAGGGCAACTACGCAGTGCCGGCTCACAATGATATG
GGCGGGAACGGCCGATTCAACCAGCGCCGCGGGGACGACCGAGGCGGCCCCTATGGCGGTAACGATGGCCGAT
CTAATTTCTCGAATGTTGACTCCTTCCAGCAGATGGGGATGGGCAACAGTGGGTTGGCCGGCCTGGCTGCCCTAG
GCCTGGGAGGACTCAACGCACCGAGCGCGGGCGGTCTAAACCCTGCCGCATTGGCAGCCCTGGCCGGCAGTCA
GTTGCGCACAAACAACCACAACCGCAACCAGCCGGGAGCCAATCAGCAGACGCACGAGATGTCCGTGCCCAACG
AGCTGATTGGCTGCATCATTGGCAAGGGGGGCACCAAGATTGCCGAGATCAGACAAATCAGCGGGGCCATGATCC
GCATCTCGAACTGCGAGGAGCGCGAGGGCGGCGCCACCGACCGAACCATCACGATCACCGGCAACCCCGACGC
GGTGGCGCTCGCACAGTACCTCATCAACATGAGCGTCGAACTGCAGAAAGCTAACCTTGAGGCCCAAAATCCCGC
CAACCCGGGCAGTGGCTCGTCGACTCCCGGCGGCTCGAGCGCCAGCGGTCCCCCCTCGGCTGCCGCCTCCCCC
CTCGCCTCGGCCATTCCCCTCGCCCAGTTGCTGTCCAAACCTGGCGCCCTGAACGCGCTGTCGTCGCTGAGCGC
GCTGGGCGGACTCACCGAGCTGCTCGGGGGCGTCGGCAATAATCCGCCCGTGCAGACGACCGGCGTGCATCGG
TCGCACAAGAGCTTCGCGCCGAGACTGCGGAGCCCGGGCGGCGGCATGGGGCCGCAAGACAATTCCAAGCTCAA
GTCGGAGAGGAGCAAGTTCGCCCCGTACTAGAGGGGGGGGCGGCAGAAGTGCGTCTTGCGAGGACGCCGGCTT
GTCGTGGCGATTGTATTTTGTATATTCATTTTTTTCTGAACGTGGACTTGATTTTTTATTTTGTATCGAGTCGATTTAG
CAGGTTTTCATAGATTCATATTGACTGATTCTTAATTTTTGTTACTTTTTTTTGTGTCAACTGAATCGAAATTGACAGC



 

 

AGTGAAAACTGGTTTTAATTAAATATAAATTTTTGGTATATTTTTATTTTCTATAATTTTCTTTGGAAAAGTTGTGAACT
GGATTTTGAAAGATCCTGCCGGAGTTCAGTTCATTTCGAAATGATTATCAACGGGCTCTCGGCTACCAAGTCATTTT
GTAATTCAGGTTTTTCGAATTTTGTTAAATATGTTCTCCACTATCACGGTTCATTATTTTTGGGCGCGTTGAAAATGTA
GTAAAATCAAGCCCCGACTTTGTAAGAAGGGATATTGAATCACTGTAATGTGTACTATTAGTGTGTTGCCACTAGGC
AAGTTATATTTTGTAAAAGACCAGGTTTAGAAGTGGCCGTTCACATGAATTATGCCACACTAACTACATTACACCGC
CCAAAAGAGCATCGGGGTGTTAAAGTTAACTTTAGAATAGACATACTGTTCTGTATTCATGTCTTGTTTCTGGATTTT
TTCCATTAGGGCATAACGCCTTCTTAGCTATAGTTATCGTAGTGGTTGGTGGATATGCGAAATATCCACTTATTTACT
AGATATTTTACTCTCACTTTCTGATTTGTTTACGAAGTAGTACTACAATTCCAAACGTGTGTGATGGTTTTGCACCAC
TACATAGATTTACTATAATAGATGTAATTCTACATACTGCGCAGCAGTTCTAGAACAGTAATATTTTCTAGATTTTTTT
CGTGAGTTAATATTACATATCAATTGTCAACATTTATACTGACCGTTGAAATATGCTGATACACAAATGGTTAACCAC
ATTACCGTTTATTACAAGTTATTGTATCGTATGATTCTATAATTTTTACTAGGTCAGCCCCAGGTCTTGTAATAGAAAC
ATAAATTTGAAACTTGATTCATGTATCTCATTAATAAATATAAAGATTCACTGAAAACTTACATCTGGTTTTTTACGTGT
TGTGGCTAGAAAGATGTTTAATTCAAGGCCGATGTAAATATAAGTAAAATGTGTTACTTGAATAACAATCGGAGTAAA
GGTCCCTTCAGACCAATGACATAAGACGTAGAACATGAAAATAGCATGACAAATTTTCAACTTGGCGTTTTAGGTCT
TCCGTGTAGCCAATCGGCGTGTTCCATCTAGCGACAGCCAATCGGAAAACGTAGCAGATACGTTGGTTGTGAAGG
GTTATATTTGCATTACGTGCTTCCGTTTTGATTCTGAAGGGGCCTTGACAGCTGGAATAGGACAATCATTTCATCAA
CTTGATTCCGTTGTTTAGCCTTGAACGTAATCGAGTTCAAAGTGCTCCATGTACACATTAACGTTGTAGCATAGGGT
GCTTACCAATACCTGACAGCAATCGAGGATTGTGCCTATTGGGTACGTGCTCATTGTGATCCATGTAATCGACTAGT
AATTGTAATCAGGTTTTTGCAAGCGCCCCTATTAGCGCATGCATGCATGAAATGGCATATTTCAGGGGAAAGAAGAT
TGAAGAAAATGATACTGAATACAGGTAGCCTATCTATTTGTTTTGTGTTAGAATAATTAGTACTTCATCTTAGATCTAG
TAGCAACACTTGCACTACAGTGGAACCTACATTTTACAAATTTAGATTTTACGAATATCTCAATTGTTAAGAAGTAAG
AACTTGTAAGGAGTACCAGTAATATCTCCACGTGCCAACAGTACATCGGCTTAGCAAGTTCCTCCGTTTTACGAATA
AATTTGTAGGTCCCTTCAAACTTTTAAATTAAGACGTTAACACTGTATATTATTAAATTAAGCAATTTAACCTTATAATA
TTGTAGAGTGCAAGTTTTAATATTGTTATTCATTTACTAATACTACTAATGATTTTGACAATTTAATTTTTGAATTGTTC
ATAAATCATAGTAATTTACTTACCTCTGCTTAACCCTGAAACATATTTGTTCCCCATTTCCCTAGCAATATGTTTTCCT
TATCTGAAAATTTTAACTGACTCAACGTGGCAACACAAGTGCATTGGGAGAGCTAGATAGAGTGTGTGTGTTGTGAT
GAGAGTGAACCCCAAATAGCTTTATTTGAAGTGTGAACTCTTTGTCCACCTAGACGCATTTTATTTATTTTTTGCCAT
CATGCATATTTGTCTTGTTCAACTCCAACCAGCATTTAGCACTGTAGGGTAACCCAGTAGTACAGAGCACTTCTAGC
CCACACATTGCATTGAAATATCACATACCTAATGTTACATTTTCCTCGACTCCATGTGTGCACCATTTTTTGAGTAATT
AATTTTTGCATTCATTATTCCTCAGCTGTCTGTCCATAGGGGGTCATTCATTACAATGGATAGATAATATTAGTACGC
CCTAGGCGTGAACAGGCAAAATGAAGAGAAAAAGGCATAGTAATTTCCTTTTGAGATCTGATTTGTGCTAGTGTATT
GATACGATTTGTTGAAACTCGCAGCACATTGGAAGTCGCGGCCCATAGCAGCCTATCGTATGCATACATTTAGCCT
CCCGTTAACTAGTGAAACTGAAAACGCTTTTTTTTGTCTACTGATGCTGATTTTGTTGACCACTTATTGAATTACCCC
CCCCCCTCTAGACATTAGCACTAGTCTTAAGATAATCGGTATGGTGTGGAAGATAAATATTGCAAGATGCTAATTCA
GATGGATATTGCAGATTTGCTCCGGCCAGTGATGAAGCTCTGAACAATCCGCACCTTGACAACGTTTCTCATTGGTT
GAGGGCCATGAGCTTGGCAGACTTCGGGTGACCCTTGTCAAGCCTAGTCAGTCGGGCTGTGCTGAAATTAAGAAG
AGTGAATGGTGTTCAGTCAAACGGCATCTGGCAAACAACGAAAGTGTCTGCCTCTCGCCACTTCGAGCAATCTTGT
ATAAGGAGGCTAGTTCTCAAGGTACAAATCTACTTAACTTTGTAATTCGTAGCTACAGTTGATCATCGTTTTGCTCCG
AACGTTTTGTCTTGTGGATGTAGGTTGCACAATAAATAGGCCCACAGCTTGTCGTCGTTAGGGTAAATGTGACTGAC
CCCTAAGCCTCTTGCCGGCAGTGAGAGAGCTCTTACGGCCAGTTTCATCAAACACAATTCGCGCAGTCGGACCCTC
ATTTGCTATCTATAACACGCAATCCAGGATCCAAATCCGCGAATTATATGTGATGAAACCTGTCCTTACAAGAACGT
GAACTAAAAGCTGGAGTAACTCTTCACTTTTTGAATTCCGCTCTTCATTTTTTCACTTGCTGCATTAAAAAATCAATTG
CAGTGCAATATACTCCCATAACGTGGCTGAATCTTTTGCAGGATACCCACCGGCACTGCAGTCTCGGAATCAGCAG
CAAGAGAGCTTCACGTCTGTTCGGTGCGATTGGAGGAATTCGTAGCATTTAAAGAGTGCATTCAAGAGGCAAAACT
TGTGCCCTTAATTCGGGTGGAAGCTTTCTGAAAGCTTCAGCGCACAAATTGACACGCTACACATGGTGTTGTTTGC
GATTCTTGTTAGCGTCACTCTGATGCTGGGTTTAAGAATGTGGTATATTCTAGCAGAATCAACTGACTGCGACTGGT
TGTCAAGGAAAACAGAAGTTCAATGTTGTTGACAAGTTGAGGTCAGAGAAGATTTTGGCTTTTGAAAACATACTACG
GTAAGGGTGTTCAAATCGGTATTCTAATAAATTCTCATCGGTTTCCTAATAATCAGAAGTGGGATTCGATAACACTTA
AGTTAATAACATACTACTATGAACAATCATAATCAACCTCGGACTGGCCAAAGCTATGATGGGCAGCGGCGGCCAG
TAAGGATTGGCCCATCATTACGTGACCGGAGACGGAGAC 

 

Lin28 

CGCGGCTGAGAAACGATGCAGTTTTCGGATCGGCTCGGCTCCGGCGCTCAGTGAGCGACGGCGCACGGAGGGG
AGTGCTAGTTCGACGCGCTCGCGTTATTGCCCGACCACGATGAGGTCAACATGAGGGCCGCCAGTCACGTGACTC
GCCGTTATCAATCCCAGACGTGGCACAGCTGAATGGAGGGCGTCGACAGCGTGCTGCTGGAGGGTGAAGGGGGC
GCGCTGGGCACAGAAGACGTGGGCGATCAGAGCGAGGCGGCCGAGGGGTCGCTACTGGGGAAGAGGAGGGGG
AGATGCAAGTGGTTCAACGTTGCCAAGGGCTGGGGCTTCATCACCCCAGACGACAGCACGCAGGATGTGTTTGTG
CACCAGAGCGTGATCCAGATGTCCGGTTTCCGGAGTCTGGGCGATGAGGAGGAGGTGGAGTTCCAGTGCAAGCC
GTCAGACAAGGGTCTGGAGGCGACCAAAGTGACGGGGCTGGAGGGCGGGGACTGCTGCGGTTCGCATCGGAGG
CCCGTCTCCAAGAAGAGGTTCCGAAAAATAAGGTGCTACAACTGTGGCGAGTTTGCGAACCACATCGCAGCCAAGT
GCACAATGGGTCCTCAGCCTAAGCGCTGCCACCACTGCAAGAGCGAGGACCATCTGATCGCTGACTGCCCCGTAC
GGCCCGAGCGCAAGAAGACCGACGGTGCAGAAGACGGGGGGGATGACTCTGAGGACCAGGACAACAGCCCGGC
TGAGGACCAGGAGGAGGAAGCTGAATAGAGAACAGGGGGTGGG 

 

4ET 

AACAATGCTCGGGGAGTGTGGGATCCGGAGCGCTGGCATCTGGACAAGAAACGTTCCGAGACTCCGCCCGATGA
GTTGGCTGGTGGCGACACGCACAAGAGAAAGAGGCGTCGTCCTGGTGATCCGCGCGAACGCATCCGGAAGGAAA
ACGACGGGATCGTCTTGAGTCCGCAGCGCCGGAGTTTCAATTCCGGTTGTTCAATTCCGGGTCGCGAGACGAGGA
CGAACAACACGAATCGGCCTCACAGTCCTTTAGGGAAGAACGAGTCGCATTTGAGTGGCGTTAGGGAGATACAGA



 

CGAATAGTCGAAGGATCGGAAGTGGGAGAATTCTAAGAGATTCGTGGGATTTCGGCGAGAAACAGGAGAACGAAA
CTGAGTACAATTTTAGACCGCAACAGAGGAGCGAAAATCGTGACGAGGAGCCCGAATGGTTCTCATCCGGTCCGT
CTTCCCAAAACGATACAATCGAATTGCGCGGTTTCGACGATTCGGATCGTCTCGGAAAGAAGAAAATGTCACCGTC
GCAAGCGAAACGCGCACGCGATTGGTTCAAAAAGAAGACTGAAGTGTCGAGTGTGACCGAAGAAAAGGAAGAAAT
GAGCGAAGGTGGTCCCGGTGGCCGGTCAACGCCTACGGCGGACTTCAACTTTTTGGACGACTTCATGGGCGACG
ACCCGTTGCACGGCCTGCTGACGAACGGCACGGAGGCCAGCGAGGGCTCGCGGTTCCGGCAGTACTTCCACCGC
CAGAGTCCCGAGAACCAGCGGCCCGACAGTTGCCGAGCATCGCTGCACGACGAGCTGCTCAACAACATCATGAAC
GATCTGGCCGAGCCGAGCCTGTCGATCCCGGTGGTGGCAGCGGCAAGCGACTCCGAGTCGTACTTCGCGCCCAT
CTCGCCCGCTGCTAATACGGGAGGGAGTCTAGGAGGTGCAGGTGGAGGCACTGCCAAGTCCATTAATATTATGGA
GATGCTACAAAGGGGCAAACAGAGCGAGACTGGAGGAATGAAACAACAAAAGCCCACGTCGCTGCTCGAGATGCT
GCAGCGCGGCCAGGCCGACGCCGGCGCCAAGGCGCCTAGCATCAAGCACCTCGAGGCGACGGGGAAGATCCAG
AGCGTCGAGGAGCTGGAGGCGCGCATGCGGCAGCAGGGCGGCAACAACAACAACAATAACATCAAGAACAACGG
CCAGCCAGCAAAGCCAGCCAAGAAGCACGAGGAGGACCTCGTCGCGTTCAACAAACTGCTGGCCCAAGTGTCCG
AGGGCAAGGCCTCCCCGGCCGCCGTCAACGGTATTTCTCCGCAGCGCGCTCGTCCGCTCAGCCTGATGCAGATG
TTCAACAAGGCCAACGCGGAGAGCGCGCGCGCGAACGCGTCCAGCTCCGAGCAAGCCATCAACCTCCTGGCCAG
CTCGACACAGCAGCTGCAACAACAACAGCACATGCATCAGCAACAACAGCAGCAACAGCAGCAGCAGCAGCAGCA
GCAACAGCAGGCTAACAATCCGCAGATGCAGATCCCGCAAGACTTGGTGCTGAAGCTGCTGCACGTGGCCAATAT
GCCGGTGAGGGCTTCGCCCCTCTCAGAAATGGGCATACAACAAAGTCGCGAATTGTTGAGTCGACCCGAAGCACA
AGCCATACTTCAAGCGCTCCATCAACGCATTCCATCGCCCCGTGAATTACAAGTCCATACCCAAAACATTCTCCAGA
GGGCGCTCATTAAGAAAAAACTCGAAGAACAACAAGAAAACTATCGCAAAAAACAAGAAATGCAACAGCGTGGTCA
AAGTCCCAACAACAACAACAACAATAACAATACAACAAATCAAGCGAAAAGTGTTTCGTCTCCAACTCCGTTAGCCT
TCACGCCAACTTCAGTATTACGAAAAATGACAGCGGAAAAAGACCACATGGGCTCCATGCAGCAGCAGCAACATCC
GATGACGCCGTCGCTGCAACACATGCTGCTCAACCAGAACTACGGCGGAGCAAGTCGAACGGCGGCGGCCGACA
TGCGGCAACCGACGCATCCCATGCACATCCGCCAGTCGCAGGGCATGGCGATGCACTCGGTCGGGCTGGGCGAG
CCTTCGACGTCGCCCACCAGCAACCAGCTTGCGCAGTGGTTCTCGCCCGAGCTGCTCGCCCAGGCCAAGGCCGG
GCGGCTGGCCAACATGCCGTCGCTGTCGGCCATGCCCAACATCCTCAGCCTCGAGGAGCTCGAGCGGCTGCAGC
AGGGGTCGGCGGCCGTGCACAAC 

 

Me31B 

ACTTGCCCAGAAACGTCCCACTCTGCTGCCAAGGCAATTGAAGTAGGAATGTTTTACTGTGCCTTGGGTTTATTACG
GTATTTAGTAAGTTTAAACTGAGTATTACAAACAGAATAAGTGTTGAAGACGACTCTTAAGAAGCTATAAGTGTGTAC
TTATTGCAGGTAAGCTTCAATATTTCGTAAATTTGTAGGGATGCTATCATCCATTTAGGTCCGATCTAACGTCATTGT
AACTCCATAGGTCTACCTGCTGACCCTTCAATCCACAACGCTACAAGTCAACCCGAGTTAAATTCTACATATCGTAG
ATTAACTTCGCGATATTTCTACATTTCGTAGCGTAATTTGCTGAAACTTGATAGCGATGATGACGGAAACGCACATG
AATGCTAACCACGCGTCAGTAATGGCTGGGATGAACAATGTCAATCAGAAAGTGTATGGACAACAGAACGCAAAGT
TAGAATTAAGTGGTATCAATGCGAGAGCGACCATCCGACCTTTGTTGCACGGTAGTGGTGTATTGGTTAGTGAAAT
GGACAAAGTAGAAGACATGAGGTGGAAATCCAAGTTGAAAATCCCTCCCAAGGACAAGCGCATACAAACAAGCGAC
GTTACAGACACGAGAGGCAACGAGTTTGAAGAGTTCTGTTTGAAGCGAGAGTTACTGATGGGAATATTCGAAAAAG
GATGGGAGAAACCATCCCCGATTCAAGAAGCCAGCATTCCCATAGCATTGTCCGGGAAAGATGTCCTGGCGCGCG
CTAAAAACGGCACGGGAAAGACGGGTGCCTACTGCATTCCTGTGTTGGAACAGGTGGACCCAAAGAAAGACTACA
TCCAAGCTCTAGTGATTGTGCCGACACGTGAACTGGCCCTGCAAACTAGTCAGATCTGCATCGAACTTGCCAAGCA
CATGGACGTGAAGGTAATGGTGACCACGGGCGGCACCAACCTGCGCGACGACATTATGAGAATCTACCAGAAGGT
TCAAGTCATCATTGCGACGCCTGGAAGAATCCTGGACTTGATGGACAAAAAAGTAGCCAACATGGAACAATGCAAG
ATATTGGTGCTGGACGAGGCAGACAAACTTCTGTCGCAAGACTTCAAGGGCATGTTGGACCATGTCATCTCGCAAC
TGCCGAAAGAACGCCAGATTCTGCTCTACTCGGCAACATTCCCGCTGACGGTGAAGCAGTTTATGGACAAGCATCT
GCGGCAGCCATACGAGATCAACCTTATGGAGGAGCTCACTCTGAAGGGAGTGACGCAATATTACGCGTTCGTCCA
GGAGCGTCAGAAAGTGCACTGCCTCAACACGCTCTTCTCCAAGCTGCAGATCAATCAGAGCATCATTTTCTGCAAC
TCCACCCAGCGAGTAGAATTATTGGCCAAGAAGATAACGCAGCTCGGCTACTGCTGCTACTACATTCACGCCAAGA
TGGCACAGGCCCATCGCAACCGCGTGTTCCACGACTTCCGCAGCGGACTTTGCCGAAACCTGGTCTGCTCCGATC
TGTTCACTCGCGGTATCGACGTTCAAGCCGTTAACGTCGTCATCAATTTCGACTTCCCCAAGATGGCCGAGACATA
CTTGCATCGCATTGGCCGCTCGGGCCGGTTCGGGCACCTGGGTATCGCTATCAACCTCATCACGTACGAGGACCG
CTTCGCTCTGCACCGCATCGAGCAGGAACTCGGCACAGAGATCAAGCCCATTCCCAAGGCCATCGATCCGTCTCT
GTACGTCGCCAATCTCGAAGATTCCACAGCCTCCATCGAAGAGGGGCCCAATGCCAAGTAAATCTGATCGAAGTGT
GAGTCGAATCTTTCTGGAATTATCTGTCGCGTGTAAGAATTTCCTCCGACTTCTTTATCAGATAACTCTCAAACTATG
AATCGATATTTCTAGGTTTCCACGATATTTCTATGTACCAGTAATTGATTTGCGTGTAAATAGGTCTGCGATTGAGCA
TTGTCCTGTTGTGAACTGTTGCCGTGAACAATTCAAGCCATGGACTGCGCTACTACATGATGCAATATTGAATTTCC
TTGGTATTACTAGTGAAGTAAGTATTTGTGAGGAACTATAAGGAAGAGCATATGGCACAGCAAATTTTGTTTCCTGG
GAATTTGTACAGTTTGGTTGAAGAGTGACTCGACAATTTCACTCGGTGGCTTGCTTTGTGTGGAATATGAAGCAATA
GACAATATGAACTGCTACAACACAATGGCTGCTCACACAACAGTGCTCAGGCCAACAAGAACTACTTTTCTACATTG
ACTTTTATAAATATTACTGGGAGCTACAAGGAATGTAGCTCAATGTTAAATTCTCTGTAGGCCTGCATATTATTTTCTT
AAAATTTATTTTTGTTCGGAAATGTTTTTATCAAGGTATTTATTTTTCTGGTATTCAGTAAACAGAATAACACCATGAAT
CTCCCTGAATACAAGATCTATAAATTATTGGAATGAATAAATTTTTATTTTGACAGTTACCTATCATATGTTTTATCATG
GTGCCTTAAAGCATCATGATCCGGTGAGAACATTCTAGAGCTAGTAGATGAATGTGCTGAGATTTTTTTGTAGGCCT
ACCTGTGAAACAAGAAATAATGTAAAGATCCAGTCCAGCAGAATGGTGTAAATTATGCGTGAATATTGTGTTGTACG
AATTAGATGAAATCGAAGTATTACATCTACCAGTGAGGGTATTTATATGTTAAAAAACCGTTCAAATTTCGTAAGGTG
GATTCTCCGTCCGTGGTCGGGAGATAACTTGTAGTGTTTTCCACAAAGTACGGAAAAGAAACATGTTGATTAAGTTT
GTTACTGGCATTTATTAATATGTAGTTAATCCAACCCTTTTTGTCAGTAATGTTGTTCTTATGTTTTCGGTTTTGAATC
GGTTTTGAAAAGTGTGAACTATTAAAGGAATGAATAGTTTCAGTAAAGGATTACAAAGACACTAAAATCTTTATAAAA
ATAAAAGTAGGTAGTAAATAGTTGAGATAATTTTGTTGTAGAATATCATCTGTACATTACTTAGTACTCTGTCAAAATC
AAAGATACACCTCCCAGATATCACCATCACGAGTGGCTTATATTTAACGATGCTAAAAAAATGGTATTACAATTTATT
AACCACTTCAGTACCTACAAATTAATAGATTGTATCATATGCAGACAACTTGCTAATAGTTTTTTTATTAGCATCCTAT
TTTTTTAGTGTCATTTTGTATGAATTTCTATGTACCTAGCTGCAAGAAAATTTAACAATTGTTTATTGGTAAAATACCA



 

 

AAAAGCAAACTTCAGAGTGAAGATGATCCAACCAAATGTTTGGCTTCATAGATAAAAATAATTTGTTTGCACTAATCC
AGTTCTCAGATTCTGGCAATCAGATTCCCATTCTTTCACAGATGTACGTGAAGTTTTCATATTCTCTGCTAAGGTGTG
CAGATGAAACTCCTAGGGGAGCTACTAAATGACTATTTGAGCTTATCCATATTTCCGAGAATGAACTTGACCTGTAA
TCTTCAATGCAATTTTTATTCGTAAAGATGGATTTCAAATTGAAAATATAGACTAACCTAAATTGTGAATGTGACAAGC
CGGCTTTTCATTACGGAGCCAACAGACCTATGCATTGTGAAAGCCACAAATCATATTTCACAATTTTATATAAATTAC
AGTTGAACTTTTAAAATACTTCATCATAAGTTAACGTTTAATGGATACATAAGGGAAATGTACAGAAGATATTCTACAT
TCACCGTATAAAATACGGTGACGGCATGTATGCAATATGTATGAAGTGTGAACATCACCTTTCAACGTGCCGGTAAT
CGTAAGTGAGACGTTGTCTAGATGTCTTGTCAGACGCAAGGCATTATGGAGATTCATTTCTGGAAGGGCAAGCGTC
TGAGTAACTACTCTGTCCTTCCATTTAGAGCTAGCCATAAACACCGTGGCTAGTCTTGGATAAGACGTTAAATGCTT
GTGCTGGACTCGATGAAAATAGTAGACACGAGCAATCTTGATAGTTTGCTACTTTTTGTTGCTCCACACATGCACTT
CAACAAGTTTTATCACTGTCTATTGTGGATTGAACATCAAAAGAAAACGCTACATTGTTCATGATGTGCATGAACCAG
CTGATGAGTATTAGCACTTTTCAGAAGGGTTCTGTAACCTGTGTAGGCATCTACTATGAGGCTTTGTGGTTGCCAGT
TGAATCAATGTCAGATTATGTCTGAATTATGTCACAACTTACTAGCAAGCCCAGAGAAAAATCAAGCATTCTATAAGA
AGTTTGGCTGGTCAACTGGTGCACGTCATGCCATTTTGTAGTTTGCATTCTAAAGATATTCTGCCTATGTAGGCATG
AACCCTGTTTATGGGCTTTCCATAAAATAAGGATGTATGCGTGTCAAATGCACAGTTAATTTCTAATCTCAGTGTCTT
AACCGTTCGCTATGTGTCAAGTGCATTTGTTCAAGCATAGGTATTATTTTCATTTTTCAATGCACATGTTTCGGTATC
TCGATAAATATTAAATGCTGACAAGCAACTTGAAAGCGATTTTGTGAAAAAGTACTCTGCGTCATTGGCTGTGGTAC
TGGAGGTGGCCCCGTGTATCCAATAGCCAATGACACGGTTCCGTTTATTTGAGCCTCGGTGGAAATACTCCGAGCT
ACCCAACGTCACTCGGTGCCTGCCTAATCAAGCAGTGTTATCGAATGTGGCGGTTGGTTTCATTGATAGATTGTGT
GCAAAATGAGGGCTTTCTTTATAGTCTGTTAAGCTTTTGGAAAGTACTTGGTGACTGATTACACAACATGACAGGGC
ATCTTAATCTAGCATTAACACCAGCTGATCGTAAAAGAAAATCAAAATGCATAAAGAAGTAGCCGGTTGAAACATAG
CATTAACACCAGCTAATTACAACAGTCAGTCTTACAAATTTATGTTTTGGACCAATATTTTTGTAGCTTATAAAAAAAT
CCTCATTTTTTACTCTTCTATCAATATCTATAATTTATTTTGCATCCACTTCTCAAGGGCCACAACGAGAAGATGAGAT
TATCGATGATGCCATCAGCATCTCGTTTGGTGCCGATTTTTGAAGTTAAGCCACAAGGCAAAATATGTGAAAACATT
CATTTGGATAAATTGTTAAGGTGGTGCAATATTAGTTGTGCAAAGGAGAAAGCCAGGCACACCTTGTTTAGAAAAAT
AAATAGTTCAAGCAAACAAGTGAATTGGTATATTTATTTCAATGTCTTTTCATCTTCCCATTTGATTTGTTTATATTATT
GTCTTCTTGACAGGTATATGGTACCTGTCAACCTAGGTCGTGCTGTACGTTTCCCCTGTGTTTATAGTGCAATAGCC
AATGCCTGACTGGGCACTAAAGACCAGCCAAGAAGCGACTGATTCAATTAAAATAAAACGTTCCAAATTATCGGAAG
AGTGGGTACGGAATAGGTGTTAATCCCTTGATGAAACAACCTATTTATTTATTTGCCCCTGGAAGTGTACATCAATTA
TTGGTATGGTTATATATTACGCGAAGGGAAGGAATCCAGTGGCCTTGTGTTCATTTATCTTTCTACTATCACTTAATC
TCCAAGCTGTGTGTCTGCAATCTCTGC 



 

10.4. Anexo IV: Árboles filogenéticos 

 

 

Figura 20. Árbol filogenético de la subunidad 9 del Complejo CCR4-NOT. 



 

 

 

 

Figura 21. Árbol filogenético de DCAP1. 

 



 

 

 

Figura 22. Árbol filogenético de DCAP2. 

 

 



 

 

 

 

Figura 23. Árbol filogenético de EDC3. 



 

 

Figura 24. Árbol filogenético de EDC4. 



 

 

 

Figura 25. Árbol filogenético de LSM1. 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 26. Árbol filogenético de LSM3. 



 

 

 

Figura 27. Árbol filogenético de LSM4. 

 



 

 

 

Figura 28. Árbol filogenético de LSM7. 

 



 

 

 

 

Figura 29. Árbol filogenético de LSM11. 



 

 

 

Figura 30. Árbol filogenético de LSM12. 



 

 

 

Figura 31. Árbol filogenético de LSM14. 



 

 

Figura 32. Árbol filogenético de Ago2. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 33. Árbol filogenético de GW182. 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Figura 34. Árbol filogenético de Roquin. 

 

 



 

 

 

 

 

Figura 35. Árbol filogenético de PAN2. 

 

 

 



 

 

 

Figura 36. Árbol filogenético de PAN3. 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 37. Árbol filogenético de Staufen.  

 

 

 

 

 



 

 

 

Figura 38. Árbol filogenético de eIF3a. 

 

 



 

 

 

 

Figura 39. Árbol filogenético de eIF3b. 

 

 



 

 

 

Figura 40. Árbol filogenético de eIF3c. 

 



 

 

 

 

Figura 41. Árbol filogenético de eIF3d. 

 

 



 

 

 

 

Figura 42. Árbol filogenético de eIF3e. 

 



 

 

 

 

 

Figura 43. Árbol filogenético de eIF3f. 



 

 

Figura 44. Árbol filogenético de eIF3g. 



 

 

 

 

 

Figura 45. Árbol filogenético de eIF3h. 



 

 

Figura 46. Árbol filogenético de eIF3i. 



 

 

 

Figura 47. Árbol filogenético de eIF3k. 



 

 

Figura 48. Árbol filogenético de eIF3l. 



 

 

 

Figura 49. Árbol filogenético de eIF3m. 



 

 

Figura 50. Árbol filogenético de eIF4A. 



 

 

 

 

Figura 51. Árbol filogenético de eIF4G. 

 



 

 

 

Figura 52. Árbol filogenético de CPEB. 



 

 

 

Figura 53. Árbol filogenético de MEX3B. 



 

 

 

 

 

Figura 54. Árbol filogenético de PCBP. 



 

 

 

Figura 55. Árbol filogenético de LIN28. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 56. Árbol filogenético de 4ET. 

 

 

 



 

 

 

10.5. Anexo V: Secuencias aminoacídicas de las proteínas 

CCR4-NOT complex 

MVTMSSQQSPANLQSSADRDKIYQWIVELSNPETRENALLELSKKREVVPDLAAMLWHSFGTTAALLQEIVNIYPAINPST
LTAHQSNRVCNALALLQCVASHPETRSAFLQAHVPLFLYPFLHTVSKTRPFEYLRLTSLGVIGALVKTDEQEVITFLLTTEII
PLCLRIMESGELSKTVATFILQKILLDDSGLSYICQTYDRFSHVAMILGKMVLSLAKDPSARLLKHVVRCYLRLSDNPRARE
ALRQCLPDQLRDSTFATCLQDDKSTKHWLTQLLKNLEAGPVAPGDPRNISPLVVQ 

 

DCAP-1 

QQVSNMAGVTESHMNVAALKRVDPYIKDILDSATHVALYSFTTSTNEWEKTDIEGALFVYCRTGEPYNGILIMNRLNTNN
LVEPITKDLDLQAQEPFLLYKNARGKIFGIWFYEKEECVRISALLHKIVKESEANKKTSDKTSHKMKGNKPTSSVDIFDMLS
RAQEDYNMNKVSPTPENKPRPPQGPDGTSQSVMDFFAKAKGRRTDGVVPRAPVVEPGETPLKPFLQRLMSNPAHSVE
HIEKQQRAVTPQSELATTPAKPASTTPGKRNNSFKLTPGRPVSGFANPPHAAVPNKSNPTFGVGAKSNRPLSGNFNISA
TVTPPKPKANSTPRSAGPIDLSTSIIFHRIASPTNKPLPALHGTTFYNSNLQSLESGVALLDITPSEHRPLSAPTGTEDTPSK
PALMPPTMFASSASKENGTARSFEPAVEAAVRPEPLTRNQLLQALNYLMRHDNEFVNKIHEAYVKSFSEY 

 

DCAP-2 

MEMTVEHSIPLDILNDLGSRFIINVPEEERKDVIRIFFQIELAHWFYLDFYCTQENKNLKPCGMKEFAAHLFQHIPFLKSHAS
NLDRILEEWREYKQSVPTYGAVLLTRDLSRVLLVQGYWARSSWGFPKGKVNEGEDPMRCAVREVMEETGCDISAMVD
RSQFIEATINYQVARLYIVTGVREDVKYQPQTRKEIKSIEWFTIADLPANKKDTTSRAKIGVGPNAFFMVLPFIKRIKRWISE
QQQKPQSQRRPRHKSASDVETQSPKSKRPPATSLLEEMQELQALKDSRKRGGKQQDAVKSFTSRQLFTKEEKPPPAKI
AVGSPAEQLQKVQAHPFVFCPAAWQNFKFDRKAVMHAFDHG 

 

Edc3 

FIGYVVSIECVQPLGTFQGQISEVDPSNQAITLLRVYKNGAPYPAAKLIISADDIACISIIEEAVKNVPKESQCSSVTVRKPVA
KRAGRSISESLANCKPRDSPRKPLPELAASTYEPSKTPNKKDRQKQRWTERDEAAFGTPIDDRIVEQDFDFEKNLALFDK
RAVYDEINAAASRPDVVRQTDIHAPVPSYRHDENVIVGAPDDGLVIPSVTPELRRQLFAVAERLGLGTERQAELMGRAAA
EIAIQLLGGAHRLNPHNAHQWPTVVVLCGSHRQGAVGVNTARQLASQGVRTVVFLLDPVNLTTDLAQEVSLYRHTHNKL
ISSVQVSELPAIVDLIVLACAGD 

 

Edc4 

PQTVKFDGSPDSDSIELRSRDVTIIPSAGDHEIGSSKLKLKNVVDFSWDLRFYTGQLLALHVTGKYVAYGIKAVGKSGGVV
RIMNRESRGRGLLRRMDGMIQDIAFAHIEHVVLLACIDDYGTLLVHQVQENEYLNIDCAVLLHVKQPEPAVAMLGHRVIW
CPFTPDDDDLKKVASEADAGRLLCITHGDRVQLWNVGMVNQAFGSEPVDPETMVEKDGFLEIAVHSKSIVDASFSPDGT
AIATVSQDGYVKFFQVDMEHKSPIRCLHEWQPHGDRPLSALFFVDNHTTFKPHPDIQFWQFCITGSNNNTELKFWSCET
WECLQTIRFAPVVLKAGLDLSAGYLFLSNIFGKLLYVLQVHKYARPNQKLAFVRSVCELHLPYPILSFGILDAAIRNFKSAT
SMEDLANVTDENEEDPGQLIEAVVVRMYLVQPKSLQECHIVYQPPAFDETEEDPDAGEQLPVAMTEESLAYLDSLAGAA
ESATKLNVSDGQMSLALHPLNLMTPAEFTSPGKDIVAAEILGPQQLLNESARLVDVPEPSGAARAGGDNELTNHVRDAF
ASGGSSPSREVQEIFSLGNSSPRDEYYDEEKEPIAAVDAAPALVHMIPNQTQDGQYDSLLKENGILKPSLSEGEGWPPIP
LTLVNDVRKFAVEDNSPKKGSHDHILDHSKELPNNKLELMVVSLNDKLVNLLDIVAQQEIQIKALGEDVKAARADREKSQR
NDRHSASRVEKAIAKTQQENSLMLQEVINNKAKSDQELLGGIKSAMTQTIDTFASTKLKETIASEIRKTVAPLIVQVMEPLN
RQLTGEVHQKLGAIDHIVKDNLSHLPHNKALIDALSMAVMNVLQPTMQSAFKDAFAKVMLPQFERGCDGMFKQVSGAFT
TGFNEMVYGALVVVKQFGLHQCGHKQAIPASACLKSMLGDCNSNRYIIATQDRELQDEARNIPGTPLIYLHMKTPTLEQP
SGVSVEVAKNHSQGKFTISDYEKNTLSTLKKNSHLEEEPEQIKRKKKKGGPNPLSCK 

 

Lsm1 

MSVSPGTATLVDELDKKLMVLLRDGRTLIGILRSVDQFANLVLHRTIERIHVGKEYGDIPRGVFIVRGENVVLLGEIDKQKE
EDLPLQEVTVDDILDAQRREQESKQDQDKLVAKALKERGLNYLPSDLSHDDMF 

 

Lsm3 

MPHPPDSVVDQRQASTKMADDSEQVPVITVKEPLDLVRLSLDERIYVKMRNERELRGRLHAYDQHLNMVLGEAEETVTT
VEIDEETYEEVYKTTKRNIPMLFVRGDGVILVSPPLRAGV 



 

 

Lsm4 

MLPLSLLRTAQNHPMLVELKNGETYNGHLVSCDNWMNINLREVICTSRDGDKFWRMPECYIRGSTIKYLRIPDEVIDMVK
EETIMKGRGRGEMKGRGGQAQRGRGGGRGSFGGRGGRPAPLGRGGMGGGRNPNNKPKNK 

 

Lsm7 

MANVQGAVGGDQKEKKRKESILDLSKYLEKNIRVKFAGGREAAGILKGYDPLLNLVLDSTSEILRDPDDPYKLTEDTRLLG
LVVCRGTSVVLICPVDGMESIPNPFVQQDG 

 

Lsm11 

MGDKNKSLDPTSEEFDPLKALYSSSQVSLPDPDAPTLENLTQHTLDPTSENFDCLQSLYSKDVKIPVPNAPIFDNLAKYM
SATFKKKGPDKGSKSESGASTSSGISGESQTPARRFLPHQELVKGHRPARLSRNLLTRMNDTKTGPLSVLRDCMERRV
RVKVWTRNMCGLRGHCIAFVAAFDKHWNMALEDVQEEWTRRIKKKVPALGED 

 

Lsm12 

MNKMAGINECFTIGSVVACTTCYNKEIEGEVVAFDPQTKMLILKCPASNGRLSLNDVHVINLALVSDVVVKKDVTTVPELP
KSLNLQRLNTRVARNIEEKRRLVTALNAGVSPEGQKLFLTISKTIDDVSWQGPNISVLNTITITPPYKVENVRGNPDSKAFN
HISKIVEKHVKDQAAFETATNAKPSIAPQ 

 

Lsm14 

MSAGMPELGSKISLISKADIRYEGRLFTVDPQECTIALANVRSFGTEDREAECLVAPQSQVYDYILFRGSDIKDIRVLNNIG
PLPNDPAIVQLSVPPNIGSQPYQPTGFAHPVMGHMNHGMAQYPPYGGMGPMGGIPSGMAPGMGMYAQRDPRMMQK
QQPSELVNPVHIPEHPNSKDQDLMGLSRSATPTLATQPQRKSPTMDQGVQVGAVALPPPKEEKKPAQQLQPSREPTM
REQHPREQREHRDQREQREHARERDQYPREREHRDPREHRDPREQRDQREQHRYQRDPRDQHPRDQHLYQRDHQ
GMSQQQQQQRMQQAQAQAQGVWVGRGMRRGRGRAGMGGFSRPMQQMGVAPGGKPKNTLKFENDYDFEQANTEF
EELRTQLAKVKVDGVAEGATAATTEPTAAVAAAPSTTPAVGGGGDNNAVKVNGESDKKDDSGNETGAGEGEVEEEEP
FYDKAKSFFDNISCEAVERSKGRSQRTDWRTERKLNSETFGVASARRGFRGRGYYNARGGMGGGMYRGGYRGSYRG
SQGVPQRGGGNNRGILQQPMQQTA 

 

Ago 

MEPVEAPPPGPAGPAGPAGPPGAIAVPPGAAGAVPAQPHQPPQPPELPMFNCPRRPNLGREGRPIVLRANHFQISMPR
GFVHHYDINIQPDKCPRKVNREIIETMVHAYSKIFGTLKPVFDGRNNLYTRDPLPIGNDRVELEVTLPGEGKDRVFRVTIK
WVAQVSLFALEEALEGRTRQIPYDAILALDVVMRHLPSMTYTPVGRSFFSSPDGYYHPLGGGREVWFGFHQSVRPSQW
KMMLNIDVSATAFYKAQPVIEFMCEVLDIRDINEQRKPLTDSQRVKFTKEIKGLKIEITHCGTMRRKYRVCNVTRRPAQMQ
SFPLQLENGQTVECTVAKYFLDKYKMKLRYPHLPCLQVGQEHKHTYLPLEVCNIVAGQRCIKKLTDMQTSTMIKATARSA
PDREREINNLVRRADFNNDSYVQEFGLTISNNMMEVRGRVLPPPKLQYGGRVSSLSGQTKQQAMPNQGVWDMRGKQ
FFTGVEIRVWAIACFAPQRTVREDALRNFTQQLQKISNDAGMPIIGQPCFCKYATGPDQVEPMFRYLKSSFASLQLVVVV
LPGKTPVYAEVKRVGDTVLGMATQCVQAKNVNKTSPQTLSNLCLKINVKLGGINSILVPSIRPKVFNEPVIFLGADVTHPP
AGDNKKPSIAAVVGSMDAHPSRYAATVRVQQHRQEIIQELSSMVRELLIMFYKSTGGYKPHRIILYRDGVSEGQFLHVLQ
HELTAIREACIKLEGDYKPGITFIVVQKRHHTRLFCADKKEQSGKSGNIPAGTTVDVGITHPTEFDFYLCSHQGIQGTSRPS
HYHVLWDDNHFDSDELQCLTYQLCHTYVRCTRSVSIPA 

 

GW182 

STKQQLEQLNTMREALFSQDGWGGQHVNQDSTWDVPSSPEPGLNKDGVPAWKPSVNNGTDLWEANLRNGGQPPPS
AVASKTPWGHTPSSNLGGTWGEDDDAGDGSNVWTGVPAGDHMMRGDPRGISGRLNGGGENSMWGQPNHHQNPH
HKMPQGNWAGPPPDKMGGKPSGWEEPSPPAQRRNMPNYDDGTSLWGNPGQPGQRPPGMPPNRGLPSNAQAGMK
PDGSPLWLHPPRYQNGSWDNPHGDQGGPGGSWEDVKSGNSWAGPDSSWGGPKQKPPGPGWDGQDMEQNWPAW
ANVPKNMAGHNRQLSKEVVWGSKPFRILADLGYKKEDIEAALRTTNMNLEDAIELLRLNVEPWQQQRHGDHSTPFDHQ
PGFPQQRFPPQSMAFAPPPQPGQGSGHNGPGNMLGGPGNQPPAMVQKMLTQQPPPQQAPATSALRQPSNQPSTAQ
LRMLVQQIQMAVQAGYLNHQILNQPLAPQTLLLLNQLLQQIKVLQQLMQQQSMPPLKGNSNALLQISVQITKTKQQVTNL
QNQIASQQAIYVKQQQQPQQPQGPPDFFKQPQDPLQALQGSFPDLNISKDSQPLYQGRQGSRLDQWKLPALDKEDSG
EFSRAPGTSKPPLANVNPLGDELLFAGTWSSAGRVDSGWPDDTKEAWPIPPQAPQAFADLVPEFEPGKPWKGSQVKV
EDDPSITPGSVARSPLLSLGAMKEEPLSSGPKSPGSNSDAAPSLGLSSSTWSFNPTSFKPAPPGEAWGAPKSRGPPPG
LGQSQPGAKAAQNGWAGQRNNSWTWGSSWLILKNLTPQIDGSTLKTLCIQHGPLQNFHLYLSLGIALAKYNSREEAVKA



 

 

QGALNNCVLSNTTISAESPTESEVHVLLQHLRGTSQGDSWPGQASQLWPAPSSGLWPAGDADAHRATPSSFLPGDLL
GGESM 

 

Roquin 

MPIQAPQWTEFLSCPVCCNEFDVTLRSPISLGCGHTVCKTCLSNLHRKQCPFDQTGINTDIENLPVNYALLQLVGASIPEN
DSNANNVKHLSKEESQHYLQAKRCIEELALYLKPFSSGNSGGGTSVLSRPMQRKLVTLIYCQLMEAEGRCRAMRAARSL
GERTVTELILQHQNPQQLSANLWAAVRARGCQFLGPAMQEEVLKLVLLALEDGSALSRKVLVMFVVQRLEPHFPQVGR
VFFLLFAARLVVSGLVEYIAHHGSRKPQEPAPAAAAHTHNPKYKISMCRDLVLRNTCPRATNCTFAHSEDELEKYRAKNR
KAMARANLTIGKDLSLADAANHMEFYSDKVFDLPQPATPAGPPSSFNYCNPLGQQMSTVYQPSQQQMFAPTPGTFTAD
IYSAATHNTMLSTGGGGGYATLPQTYSIWTAGGGTLDDEYVPFEPPGVSKYGPISRQGKTILRPNSAMQVSASFGDGTI
STPIMRRPVSAASPYYVNSSSTGYATAGDNNGGSGYITIGHGIIDTSPQLLAAVHSRQQADAASKEYLKQQLRSLERKIN
DLQLTEGVKLSQELQLIEHGIREKEKELRLSQLVSASLTSPTLTAVSWNKDGSVNWSLNSNGDYRSDDEDTYEAGIAND
MRELERRWEFELEEQEKRWSSEEESGKK 

 

PAN2 

MDYPVLGHYDHTVPPENEEMLIYAEEANHYAAEAEEYVLPSGEFGEEYSEAEFQEAHTILADGGHRFGVSAIAFDQQEE
LVWMGNQGGHVTSYYGADMQKYTSFQVHANQEVRHIHTFNDGILALTQTSLRCQMRRGIPIFTYSSDNMKEMQCQLQI
ATDTILMGGHQDKLIQFNIALGEETHTYNVGEKGCAILREHSRYICSGEPSGGISLHDPASLRVEHTLEAHSGLSDFDVHG
NLLVTCGFSTRQGALSVDRVLMVYDLRMLRAISPIAVMLDPLLLRFLPSFSSRLVAVSALGQMQLVDTVPLTNPNLCLYQL
NTGGSMCLSFDVASSGQCLCFGDAGGNVHLYSSASHPSMFNSFSRDTEFADAVEPLEPIAIDDALASLATVPMPYCQSP
LLSDWPEQLLKKVYRLAPQIDPEILRTMKIQGTIGYAPNPNKTRRNQIGYKLESHGAHPHSKQFGDARSRKTGEEPFVAIP
KRYRKQEVKYYKGGIEDFDMDQYNKTSFCGLEATLPNSYCNPMLQVLYYSVAVRRLMLSHVCHREFCLSCELGFLFHM
LDISQGMPCQSSNFLRAFRTVPEASALGLILSDSPHDTKKHNVSRLIQSWNRFIVHQLHYEELETRKWHRAQSEVPRAP
GVDYFVYKEQDFPSILGAAPPAQHTKWLQGSGTEVKAAEEMVDEDGDTEVSKLLGMKQTHIHRCLKCQQEVSKEATPL
LCNLIYPDIMQDKPEEFSFCTVLLKSLCPEQVTPAWCEKCGKFQPTLQSRRLKTLPKVLSVNCGLDNSADKHFWQTQMD
MVVQKVTAAPTTSKPCFKHVGRSDESSPSSTSHLYSAHSWLPMHLRMELLARGGVNLERVSAGAPHPQEKGADVLDS
VTYDLSAVVCYINDERKNLVALINVSPSYHERAGSPVTHWYIFNDLRYARRPMQESVWFSLDWKVPCVLYWTSRQLTAN
AGEEADVANPLTDFEVFGEDKCLAGNARKMITFTPLASDEMPRRGDIVAMDAEFVTLNQEEAELRSDGKMSTIKPSHMS
VARITCIRGQGPLEGTAFIDDYISTQEQVVDYLTKFSGINPGDLDANFSSKHLTTLKATYQKLRFLVDHGVQFVGHGLKND
FRVINLVVPSEQVIDTVLLFHLPHHRMVSLRFLAWHFLGLKIQSVTHDSIEDARTALQLYQKYEEFQANREVSNKLQELYE
VGKRLQWKVP 

 

PAN3 

MDPLFASYSQVNGVPQESKLATYMSRQSTAVPSLTAALSAASLAEVAPLPTKVTPQAAEFVPAGGSPSFLGPFNRRSSA
DSPLGGTPRRSPQPSPAASPVMHAVPLAPVATYQENVGGTTYFYPSVTSGGLATPAPPPTSYHMYPGTPTHLASTPSK
AGGGGGYFMAEDFRQEMLQARNLVLAQPDPALHPDLPAEIDTYHELCPLKRDAASANARIKNQLLGYPMSTYKATNMK
NGSRYCLRRVHGFRLPSTKCMALVDMWKRVHHSSIVQLREVFTTKAFGDHSMMFVYDYHPGSETLYSKHFSAGEPLAN
GYADAFSSEPGAPRPYSHQKNTLLRHQHAASMLPENVIWNYVVHLTAALRVIHAAGLACRTLDPTKIILTSPSRLRLSCLG
ISDIITFDAAAANPLHLIPHYQQEDLSALGKVIVALACKSLLAAQRDNIATSLDVVARTYSSDLRNLAVYLLSAQTAHQPARK
SVTDLMPMIGARFYAHLDQRQAKIDMLENELAREMENGRLCRLLVKLAALNERPELNLDPTWSETGDRYMLKLFRDYVF
HAVTDEGRPWLDMAHVVQCLNKLDAGCAEKVSLMSRDEQSVLVVSYSELKNCLEQSFEDILMAA 

 

Staufen 

TSTGASSLSNETSTNLANIKEKTPMCLVNELARFNKIQHQYRLTNEQGPAHKKLFTVTLKLGDEEYSSEGASIKKAQHSA
AADALTRTLYKHPPPKTTKNVRLGKSTYNDGIITPTVELNALAMKRGEPAIYKFIEPQPNSSAANVNMFIPPQHNYMQRGA
IYNQGRGNPANMGRKPLAQRAPYMSAHNFQPPVFVVSLRVGSREFMGEGPTAQAARHDAASKAVNQLKQLPVPDDAQ
CYSVVNTLVDIDANSELKSPISLVHELALKRNLSVSFEVVSEKGPPHMRNFTTKCIVGDKITTGDGNGKKISKKRAAEKML
DELRTLPHYSPLNVASNSRLNKRKQNPGKKKSRNLIKVFHQEQKADMDYGDDINPISRLIQIQQAKKEREPVYSLVEERG
VPRRREFVMEVTVGPHSSTGVGPNKKLAKRSAAEALLQQLGYSRPVSNKVKPDNAVSTDDKTRKNMAGDDKVSETPP
PGGPSGRQLVPGLLLMSDNANPNNFQVPSKNSGVNVQTTATIAKELLNGGSSPTADALNKAHQSNAKPVDSNQAIRPK
DQLMYLANLLGFQVQFNDFPKGNNSEFLSLVSLSTDPPQVCHGAGATTETSHDQAALKALKSLSEMGLDSVAPGKKEH
ADGAMNNTSHIH 

 

eIF3a 

MARYGQRPENALKRANEFIEVGKPARALDTLYEVFRNKKWAYNWSESVLEPIMFKYLDLCVELKKSHIAKEGLFQYRNM

FQSVNVSSLENVIRGYLRTAEERTESAREQSQQAVIDIDDLDMLATPESILLSAVSGEDAQDRSDRTILTPWVKFLWESY

CQCLELLRTNAHVETLYHDIARMAFSFCLKYNRKTEFRKLCDKLRKHLEDISKLPAQTVNVSIHKAETQQLNLDTRLVQLD

SAIQMELWQEAYKAIEDIHGLMNLSKKPPVPKTMANYYQKLAMVFWKAGNYLFHAAALFKLFQLSKEMKKNITPDEMQR 



 

 

eIF3b 

MAKKKDTDKSSQNSESNKQDKNDKNEDEEPSFDDPEGYVDEIGNEELLGDLLKQKPRETDGVESVVVVDGVPEVGPE
RLEKLSGVITKIFSKFGTIVNEYYPKTEEGITKGYIFLEYNNPKDAAEAVKLSNNYKLDKQHTFLVNLFTDFRKYDEIPAEWE
PPEPLPYKEQGNLHYYMLESDAYDQFGIVTSAGQMVQIWQNSAPDPAMLEERSRWTDTVIQFSPLGSYLVTFHKKGVAI
WGGPNFEQIMRFSHNRAQFINFSPCEQYLVTYSPHSDDIPGDQMKLIIWNTRTGQEKRTFVPDGPCMWPVFRWSHDDK
YFARIGNDVLSVYETPSFGLLEKKSFKIPGIRDFSWSPTDNVLAYWVAEDKDVPAKVTLLEVPSRNETRAKILFNVADCKM
YWQKSGDYLCVNVSRYSKILRNKEKNEIKFTGMYYNFEIFHMREKEIPVDSVEIKEVIHAFAWEPVGSKFATIHGDGSNSS
VSFYGVKTGQAPSLLKRFEKKVCNTLFWAPSGQFIVLAGLHNLGGTLEFVDTGDFTIMNSTEHYNCSDVEWDPTGRYVV
TACSYWKNKVDNGYWIWTFQGKIIKRFNIDNFCQFLWRPHVATPLTAVQQLEIKKNLKKYSPQFESKDRLRTTKASKELIE
KRSELMKNFDAYRAKRMEEWHKQKARRLELRSFIDTDELDSDTKNVDEEVVEFFIKEETIVLD 

 

eIF3c 

SRFFATGSDSETESSSEDEQLMPRQPTAAFTFSDEEEDTRRIVRSAKEKRYEDLTNLIKNIRNYKKIKDMSQMLSSFEEL
MRAYTKALTVINKEENGQTPRFFLRCLVEMDDFVNEVWDDRDGRKTLSKNNSKALTSLRQKLRKYCKEFDEDMAKFRD
NPDQVDDEEEEEKEEDADSEAETAGPAVFKKAGSEASTVEKPVKKDDDSDDSWPSDSDSDSSSTDDEREFTNMRERF
LKRATDKDDDDRDRKERKEKNKERKEKERKTRRDEEDDDDGGGGGEWETVKGGIAIPSEKPKMFAKDAEIDVHLVAKK
LAEIVAARGKKRTDRREQIELLHELQTVADAHGLGSAVTIKIKFAIVAAIFDYNPKVSDAMKPEFWSKLLLSILDTLSLLATTT
DIVIGEQVAEEGEVLDKPPYKVRGCVLTMVERLDEEFVKLLKECDPHSNEYVERLKDEKKVTEIIDKVQDYLERTSVPSEL
CRIYMRKIEHLYYKFDTDVLKQKQGEIPGDVVTSVQVMEKLCKFVYAKDGTNRLRTRAMLSHIYHHALHDNWFQARDLM
LMSHLQEAIQHSDPSTQILYNRTMAHLGLCAFRHANIKDAHNCLVDLMMTGKVKELLAQGLLPQRQHERSKEQEKVEKQ
RQMPFHTHINLESLECVYLVSAMLIEIPYMAAHEFDARRRMISKTFYQQLRSNERQSLVGPPESMREHVVAASKAMRNG
NWAACKNFIINDKMNAKVWDLFYGADKVREMLTRLVQEEALRTYLFTYSHVYDSISMPTLAEMFQLDRPIVHSIISKMIINE
ELMASLDDPTSTVVMHRSEPSRLQSLALQLTDKVNNFVDSNERIFEMKQGNFFNRGGGGGGGGGGFRDRQNFNRGG
DWNRGRRDRGGQDNRAY 

 

eIF3d 

HFNAPVVQDNSVGWGPADMPDQFKDMPYQPFSKGDRLGKISDWTGAAFQDKKYTNKYQSQFGGGSQYAYYHDEDE
STFHLVDTTRVQKPPYQRGRFRQNMRNMRGRGGQRGGHQNQLQLLGKGLKMRDRNQRQQRKWPQRQGMRNNRN
QPPVKNRDASVTVRPDWTTIEEMDFPRLAKLSLPSVKEGVDITCCGSLEYYDKSYDRVNVKSEKPLQRIDRIFHTVTTTD
DPVIRRLSKTEGNVYATDAILATIMCSTRSNYSWDIVIEKIGDKLFFDKRDNTEFDLLTVNETSVEPPTDDGNSLNSPRNLA
LEATFINHNFSQQVLKTGEPRYKFDEQNPFISEEEPGDVASVAYRYRKWDLDNGVVLVARCEHDAVMHGPNLELQFVTV
KALNEWDSKLSGGVEWRQKLDTQRGAVLANELRNNACKLAKWTVQALLGGSDQIKFGYVSRSHVRDSSKHVILGTQQ
YKPAEFATQINLNMDNAWGILRCIVDIVLKQKDGKYLIMKDPNKPMIRLYDIPDNTFESDVDDG 

 

eIF3e 

MANFDLTTQMGQYLDRHLVFPLLEFLSAKEIYNENELLQGKLDILSKTNMVDYAIDIRKQLYPDEEVPDTLKNRRSQVVLS
LQELQNDVSLILKLMANDDVMKMMETMRDSKTLVNFLIKEFDFKIETMESMYKLAKYRYECGNYAVSTSYLYFYMLVMPT
SDKNYLNVLWGKLASEILLQNWDTALEDLNKLREFIDTNAFGSSLQLLQQRTWLIHWSLFVFFNHVKGRDLIIEMFLYRPH
YLNAIQTMCPHILRYLATAVIINRGRRSALKDLVKVIQQESYSYKDPITEFLEHLYVNFDFDGARQKLRECQTVLFYDFFLIA
CLDEFVENARLMIFETFCRIHQCISINMLAEKLNMNPDEAECWIVNLIARNRLDAKIDSKLGHVVMGAQPLSPYQQLVEKID
SLSVRSEALQNLIERKLKARTQDIRWGAQEF 

 

eIF3f 

MALNIIVKVHPVVFFQIVDAYERARNDANRVIGTLLGTVDKGIIEVTNCFCVPHKEYEDQVEAELNYAMDLYDLNRRVNSQ
EAIVGWWATGNEVTSHSSVIHEYYARECNNPIHLTLDTTLQGTHMGIKAYLNVPIGVPGGKSGCMFTPVTVEVTCYEPEI
VGVQLLQKTMSVAKKTVEPMLDIAQVAEASNKLTSLLESVLAYVEDVLALRTQPDNAVGRALLDMVNSVPKMTPEEFEN
MFNSNVKDLLMVITLSQLTKTQLQLNEKLTLLTTL 

 

eIF3g 

MPVLEKASWADEVEEEGSAGALPPPSEVFQNGFKILTEYKVNEDGKKVKVVRTFKIEKVIVSKTIAQRKTWKKYGQSLTD
KPGPNPATTVVAEDVYMQYISSKEEDNKQNEDALEKLKGMGEKGVVKCRTCNGDHWTLKCPFKDTDLVGKLPDKKDG
STPGGPGGSGMGEDKSKTAKYVPPSLRDGANKRGDSMATRGRDDAYPIRISNLSESTTEADLEDLVKPFGPIQKLYLAK
DKNTGFCKGFSYIHFKIKSDAAKAIETLHGHGYDHLILNVDWSKPPPIQQS 

 



 

 

eIF3h 

MASGRSHGRRQVQPENDSTISYVQMDGLAVMKMVKHSHEESTRNLEVAQGALLGLVVDSCLEITNCFPFPKHNEDGM
DEEEYQLAMMRRLRRVNVDHYHVGWYQSADVGNFLSLPLLESQFHYQTSIEESVVVIYDTQKTARGFLALKAYRLTPQA
IAMYKEGEFTPDALRNLKIGYETLFLEVPITVRNSHLANIMLSELGDMIPEEEGTKFLDLGTASVLEGQLRSLMDRVDELN
QEAIKFNRFQQQVIRQQQDKHRFLQKRAQENAARQAKEEAPLPDEDLSKLFRPIPVPHRLNPMIVSGQINTYGRHVAQF
CSQSLAKLYITQALQHAKEGKAAP 

 

eIF3i 

MKPLMLHGHSRAITQIKYNREGDLLFSSAKDQNPNVWYSLNGERLGTFDGHQGAVWSIDVNWDTTRFMSGADPCLCM
WDVSTGVEIGRISTNSSVRTCNFSYSANMAVYSTDKQMGNQCEVFIIDVRDADASIAGSAPIMRIPIEGSKVTSSLWGALD
ETIITGHENGDLSQWDVRTGKKLTAVSDHKGLINDMQMSKDGTMFITASKDNTAKLFDAENLECHKCYKTERPVNSAAIS
PIYDHVVLGGGQDAMDVTTTSTRIGKFDSRFFHLVFEEEFGRIKGHFGPINSVAFHPDGKSYSSGGEDGYIRVHNFDPSY
FDFNFDCQ 

 

eIF3k 

MADAMRQTVANMLKGIERYNPENLPTLERYVEIQSRENAYDLEANLAVLKLYQFNPHKYNIDITCQILLKALTNFPHTDFV
LCKCLLNDKNIKDTPLDHIMYLADILEQCDFQMFWARVHSMPDLTSRIAGFQDSIRKFVCHVVGITFQTIDKAEMSKLLGD
VDINTTRHWVKKYGWKEDADGMIFIANQDEIIKTKNITEKIDFENAAAIMATSR 

 

eIF3l 

MYGNDDYNDQSYGGGYDNNYGGELELHTGDPHADIEYDRYYKIPDVVKKFLTYFRNCINEGSIFEIQNLYESTFPKLTEQ
FFDKRPWVEEADVAHLVDNDPVFLILYKELYFRHIYAHITGGPTLEQRFNSFYNYCDLFNYILSAEAPVPLELPDQWLWEL
VDEFVYQFQSFAQYRARLSKKTPDEIETLNQNNKIWNVLCVLNVLHSLVEKSNIKRQLEVYASGGDPDSVAGDFGRHSL
YKMLGYFSLVGLLRLHSLLGDYYQAIKVLENMELHKKSAYSHVPACQITTAYYVGFAYLMMRRYSDAIRTFSAILLYVQRT
KQLFKTRSYQNDQINKQTDQMYHLLAICLVLHPQCVDESIQQALRDNNLNDKMYKMQYGDLGEFEACFTMACPKFLSPA
PPPADAQPGDDLVKEAMKHQTEVFMDEVKQQKMLPTIRSYLKLYTTLPVSKLAHFMVQGTDRDLDKEIATLSIHLLCFKH
KMKNVVWTKGASGLDGKFQSGELDFYIDNDMIHIADTKVAHRYGDFFIRKILKFDELNRKLHMIKI 

 

eIF3m 

MLGHPAGPPVFIELSLEEQAQELRVYFKSLGAEISVEKSPKGIEDDLHKIIGVCDACFKESNDAEVESILNGIVSMLVLIPVD
RAENLILAFSEKLTKAPGYRPKLGLVTLRVGWLMFQSLDQHSPMRYHVYYHLVQVARQTDQVRAVFRDVDHLKAQFAG
SPPANEQMQKLLRLLHEVLLECKQSELAAKVMVELLGTYTSENASQAREDAQRCILAALADPATFLLDPLLSLKPVRFLE
GELIHDLLSIFVSDKLAAYLHFYDNHREFVVNNLKLDHEQNTKKMRLLTFMQLAEGDAEMTFDVVARELQIDEADVEAFII
DVLKTKLVRARMDQAARKVFISSTMHRTFGRAQWQQLRDLLHSWKSNLQVTQDGMKTIAAAQQELVGQH 

 

eIF4A 

KTSKTKMEDVRVKRTVQNEDLSNVEFETSEDVEVISSFDAMALKEELVRGIFAYGFEKPSAIQQRSIKPIVKGRDVIAQAQ
SGTGKTATFSISILQSLDTTVRETQVLCLSPTRELATQIQKVILALGDFMNVQCHACIGGTSLGEDIRKLDYGQHVVSGTP
GRVFDMIRRRVLRTRAIKMLVLDEADEMLNKGFKEQIYDVYRYLPPATQVVLISATLPHEILEMTSKFMTDPIRILVKRDEL
TLEGIKQFFVAVEREEWKFDTLCDLYDTLTITQAVIFCNTKRKVDWLTEKMREANFTVSSMHGDMPQKEREVIMKEFRS
GQSRVLITTDVWARGIDVQQVSLVINYDLPNNRELYIHRIGRSGRFGRKGVAINFVKSDDIRILRDIEQYYSTQIDEMPMNV
ADLI 

 

eIF4G 

MLGNIKFIGELGKLEILGESILHRCIQQLLQEKNKKEVQKGKEINDMTEDLELLCQILRTCGHNLDRKGKKLMDQYFQRMV
LHSENPDMPTRIRFMLLDVIELRSCGWVPRKATRMEGPKPMHQIQPQNSQNSQLHNNLMSQNLFNRNSFISRQGPDSF
NSASFKNNLQDSFGYGNDGFHDQRQFRQQQQHNFYSTPGNVGNRQQNFQQNHAKKNAYVSGNNNSFKEDSNNMNV
KKDLPHHFKDKIMLGNQQSQISLEDVSLRPPPHSMLFRHANSKSNQRPTPTLNQGNPMTLSRNMVTTSSQPPKDHPIMA
KPAPIEIKSTKKEKVSIKDTIARKVESLMEAYISRSNLQDAEEKILDKLIRPVLLAVMTNALDKTEADRDNASGLIAQLKKESL
ITSTHFLDSYKNLLSQIAEKEPLVPNIYSHVASFATKAVSELVVTLSKLADLTENGAHYPLFMLILQQLHKAHGEAKLKQLF
GDSKVNLLKQLPDADSNKDRMVEILEERELRFLMPLLSIQSDIWKQLQSDPNPTSLYKWIKEHVSAEHHTELEFVSALVTA
LLRHMTAECADKEVGTQELEKFKPVLQAFLHERVELQVTALYALQAFGHSLRFPKGLLLRWFVSLYDLEVVEEEAFLKW
REDISDEYPGKGDALFQVNSWLTWLEQAESEGEDE 

 

eIF4E 



 

MSNKFEALKSSDDSGEEDSINRDLGDKELLPLVVPQGEHKIQYAYWLWFSRRSPGKQASVQNYDQNLKLIGRFASVEQ
FWELYSHLARPSELQSHSDFHLFKVGIKPMWEDEANQRGGKWIVRLRKGLASRCWENLVLAMLGEQFMVGEEICGAVV
SIRFQEDIISVWNKSASDSATTARIRDTLRRVLNLPPNTIMEYKTHNDSLK 

 

CPEB 

SACTSGQWAGISADQVQLCVRVIIPRTATIYMHQKSLMGDFKFSVNSGDSSVDYSAGAANSSSIFYTTPSSMPDSISSHQ
HTMQDELLIEKSAVQSQQHSPNNSDGIGDQHLKLKEDDNTSGIIGNGPLQTDKGHDQGQMCGPAVTSSLQLGTGFHVS
EPSLNVINSSNTSTASLWSSGPMEDGLLHSLNVPAVNGTLGFQNFPPSNPNPLYNTSLGPQISGLPQSQGQPPQRRAIT
ASHNFPHNLSRHIQQPNHPQNMYMPNKGYTSWTSPQQNTWSPGPQNQPNMQGLSPWNRGRSVPNLNPLQPMGNM
GNMGNRKPSPTFNHQHSGMVISPIKFRRSTSYPGKGLFPQPPTFEITNMDENREVLMPYPQERQMGNANGASPLDNM
RSLEHYLNDLMRVGDSQDQLKGFINCNTNALQSLAQLHGKSPFFPSLEEHAGLLEDPNSHMGDGQVMPSPAPPLSSPS
RSSPHSQGSETGERFSRKVFVGGLPPDIDEDEITASFRRFGPLVVDWPHKAESKSYFPPKGYAFLLFQDETSVQQLIDA
CIQDDDKLYLCVSSPTIKDKPVQIRPWRLSDADFVLDASMPLDPRKTVFVGGVPRPLKAVELAMIMDRLYGGVCYAGIDT
DPELKYPKGAGRVAFSNQQSYIAAISARFVQLQHGDIDKRVEVKPYVLDDQMCDECQGQRCGGKFAPFFCANVTCLQV
LSRDHGFTRPFVIAMSVTVVNDELSNEGNGTEVSLAYSLVLLFIEAPYVKLVICNSADCLSFSDFWAKEV 

 

hMex3B 

KSQNMTECVPVPSSEHVAEIVGRQGCKIKALRAKTNTYIKTPVRGEEPVFVVTGRKEDVAKAKREILSAAEHFSQIRASR
KNNLGAGGTTAAPPGPPANVPGHVTAQVRVPYRVVGLVVGPKGATIKRIQHQTHTYIVTPSRDKEPVFEVTGLPESVDT
ARREIEAHIAVRTGGGNTPGAPVDDSPDLLASLYKSGLGTLFTLLETNMGGAPGVGVGDTTAYAPPMTSSTGSSGAFSS
SSSTSSSSRGSAGRGGRLGDLVSIWSGLDRDEGIGDSPSFETS 

 

PCBP3 

MDSMDKPLPNDDPTVTLTIRLIMQGKEVGSIIGKKGEIVKRFREESGARINISDGSCPERIVTVTGPTNAIFKAFTLICKKFE
EWCCQFQDLQPSSNGSGVPRPPITLRLIVPASQCGSLIGKGGTKIKEIREVTGASIQVASEMLPNSTERAVTISGTSEAITQ
CIYHICCVMLESPPKGATIPYRPKPQNANPVILAGGQAYTIQGNYAVPAHNDMGGNGRFNQRRGDDRGGPYGGNDGRS
NFSNVDSFQQMGMGNSGLAGLAALGLGGLNAPSAGGLNPAALAALAGSQLRTNNHNRNQPGANQQTHEMSVPNELIG
CIIGKGGTKIAEIRQISGAMIRISNCEEREGGATDRTITITGNPDAVALAQYLINMSVELQKANLEAQNPANPGSGTPGGSS
ASGPPSAAASPLASAIPLAQLLSKPGALNALSSLSALGGLTELLGGVGNNPPVQTTGVHRSHKSFAPRLRSPGGGMGPQ
DNSKLKSERSKFAPY 

 

Lin28 

MEGVDSVLLEGEGGALGTEDVGDQSEAAEGSLLGKRRGRCKWFNVAKGWGFITPDDSTQDVFVHQSVIQMSGFRSLG
DEEEVEFQCKPSDKGLEATKVTGLEGGDCCGSHRRPVSKKRFRKIRCYNCGEFANHIAAKCTMGPQPKRCHHCKSED
HLIADCAPVRPERKKTDGAEDGGDDSEDQDNSPAEDQEEEAE 

 

4ET 

NNARGVWDPERWHLDKKRSETPPDELAGGDTHKRKRRRPGDPRERIRKENDGIVLSPQRRSFNSGCSIPGRETRTNN
TNRPHSPLGKNESHLSGVREIQTNSRRIGSGRILRDSWDFGEKQENETEYNFRPQQRSENRDEEPEWFSSGPSSQNDT
IELRGFDDSDRLGKKKMSPSQAKRARDWFKKKTEVSSVTEEKEEMSEGGPGGRSTPTADFNFLDDFMGDDPLHGLLTN
GTEASEGSRFRQYFHRQSPENQRPDSCRASLHDELLNNIMNDLAEPSLSIPVVAAASDSESYFAPISPAANTGGSLGGA
GGGTAKSINIMEMLQRGKQSETGGMKQQKPTSLLEMLQRGQADAGAKAPSIKHLEATGKIQSVEELEARMRQQGGNN
NNNNIKNNGQPAKPAKKHEEDLVAFNKLLAQVSEGKASPAAVNGISPQRARPLSLMQMFNKANAESARANASSSEQAIN
LLASSTQQLQQQQHMHQQQQQQQQQQQQQQQQANNPQMQIPQDLVLKLLHVANMPVRASPLSEMGIQQSRELLSRP
EAQAILQALHQRIPSPRELQVHTQNILQRALIKKKLEEQQENYRKKQEMQQRGQSPNNNNNNNNTTNQAKSVSSPTPLA
FTPTSVLRKMTAEKDHMGSMQQQQHPMTPSLQHMLLNQNYGGASRTAAADMRQPTHPMHIRQSQGMAMHSVGLGE
PSTSPTSNQLAQWFSPELLAQAKAGRLANMPSLSAMPNILSLEELERLQQGSAAVHN 

 

Me31B 

MMTETHMNANHASVMAGMNNVNQKVYGQQNAKLELSGINARATIRPLLHGSGVLVSEMDKVEDMRWKSKLKIPPKDK
RIQTSDVTDTRGNEFEEFCLKRELLMGIFEKGWEKPSPIQEASIPIALSGKDVLARAKNGTGKTGAYCIPVLEQVDPKKDYI
QALVIVPTRELALQTSQICIELAKHMDVKVMVTTGGTNLRDDIMRIYQKVQVIIATPGRILDLMDKKVANMEQCKILVLDEA
DKLLSQDFKGMLDHVISQLPKERQILLYSATFPLTVKQFMDKHLRQPYEINLMEELTLKGVTQYYAFVQERQKVHCLNTL
FSKLQINQSIIFCNSTQRVELLAKKITQLGYCCYYIHAKMAQAHRNRVFHDFRSGLCRNLVCSDLFTRGIDVQAVNVVINF
DFPKMAETYLHRIGRSGRFGHLGIAINLITYEDRFALHRIEQELGTEIKPIPKAIDPSLYVANLEDSTASIEEGPNAK 
 



 

 

 

10.6. Anexo VI: Alineamientos múltiples de proteínas 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

  

  



 

 

 

Figura 57. Alineamiento múltiple de la subunidad 9 de CCR4-NOT. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en 

color celeste, los últimos.  

 

 

 

 



 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 58. Alineamiento múltiple de DCAP1. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 

 

 

 

  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

 

  

 

 



 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

  



 

 

Figura 59. Alineamiento múltiple de DCAP2. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 



 

 

 

 

 

Figura 60. Alineamiento múltiple de LSM1. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 



 

 

 

 

Figura 61. Alineamiento múltiple de LSM3. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 

 

 

 

  



 

 

Figura 62. Alineamiento múltiple de LSM4. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 63. Alineamiento múltiple de LSM7. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

 

 

  

  

 

 

 

 



 

 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

  

 

  

 

 

 

 



 

 

 

 

  

 

 

Figura 64. Alineamiento múltiple de LSM11. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 



 

 

 

 

 

 

  

 

 



 

 

 

 

  

 

 

Figura 65. Alineamiento múltiple de LSM12. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

  

 

 



 

 

 

 

 



 

 

 

  

 

 



 

 

 

 

 

  

 

Figura 66. Alineamiento múltiple de LSM14. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

 

 



 

 

 

 

 



 

 

 

 



 

 

 



 

 

 

 



 

 

 

 

  

 



 

 

 

 

  

 

 

Figura 67. Alineamiento múltiple de AGO. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

  

  

 

 

 



 

 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

  

 

  

 

 

 



 

 

 

 

  

 

 

Figura 68. Alineamiento múltiple de PAN2. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

Figura 69. Alineamiento múltiple de eIF3b. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 



 

 



 



 

 



 



 

 

 



 

 

Figura 70. Alineamiento múltiple de eIF3c. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 



 

 

 



 

 

 

 

Figura 71. Alineamiento múltiple de eIF3d. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Figura 72. Alineamiento múltiple de eIF3e. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 



 

 

Figura 73. Alineamiento múltiple de eIF3f. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 74. Alineamiento múltiple de eIF3g. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 75. Alineamiento múltiple de eIF3h. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 76. Alineamiento múltiple de eIF3i. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 77. Alineamiento múltiple de eIF3k. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 



 

 

 

 

 



 

 

 

 

 



 

 

Figura 78. Alineamiento múltiple de eIF3l. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

 



 

 

 

 

 

 



 

 

 

Figura 79. Alineamiento múltiple de eIF3m. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 



 

 

Figura 80. Alineamiento múltiple de eIF4A. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 



 

 

 

 



 

 

 



 

 

 

 



 

 

 



 

 

 

 



 

 

Figura 81. Alineamiento múltiple de eIF4G. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

 

 

Figura 82. Alineamiento múltiple de eIF4E. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  



 

 

  

  

  



 

 

  

 

 



 

 

 

 



 

 

 

 

 



 

 

 

 



 

 

 

 

Figura 83. Alineamiento múltiple de CPEB2. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

  

  



 

 

  

  



 

 

 

  



 

 

 

Figura 84. Alineamiento múltiple de PCBP3. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Figura 85. Alineamiento múltiple de LIN28. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 

  

 

 

 



 

 

 

 

  

 

  

 



 

 

 

  

 

  

 



 

 

 

 

  

 

  



 

 

Figura 86. Alineamiento múltiple de ME31B. En color lila se resaltan los primeros aminoácidos del alineamiento considerado para la filogenia y, en color celeste, los últimos.  

 

 

 



 

 

10.7. Anexo VII: Árboles filogenéticos 

 

 

 

Figura 87. Árbol filogenético de CCR4-NOT. 

 

 

 

 

Figura 88. Árbol filogenético de DCAP1. 

 



 

 

Figura 89. Árbol filogenético de DCAP2. 

 

 

 

Figura 90. Árbol filogenético de LSM1. 



 

 

 

Figura 91. Árbol filogenético de LSM3. 

 

 

Figura 92. Árbol filogenético de LSM4. 



 

 

Figura 93. Árbol filogenético de LSM7. 

 

 

 

 

Figura 94. Árbol filogenético de LSM11. 



 

 

 

 

Figura 95. Árbol filogenético de LSM12. 

 

 

 

 

 

Figura 96. Árbol filogenético de LSM14. 

 



 

 

Figura 97. Árbol filogenético de AGO. 

 

 

 

 

Figura 98. Árbol filogenético de PAN2. 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 99. Árbol filogenético de eIF3b. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 100. Árbol filogenético de eIF3c. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 101. Árbol filogenético de eIF3d. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

Figura 102. Árbol filogenético de eIF3e. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 103. Árbol filogenético de eIF3f. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 104. Árbol filogenético de eIF3g. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 105. Árbol filogenético de eIF3h. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 106. Árbol filogenético de eIF3i. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 107. Árbol filogenético de eIF3k. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

Figura 108. Árbol filogenético de eIF3l. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 109. Árbol filogenético de eIF3m. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 110. Árbol filogenético de eIF4A. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 111. Árbol filogenético de eIF4G. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 112. Árbol filogenético de eIF4E. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 113. Árbol filogenético de CPEB. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Figura 114. Árbol filogenético de PBCP. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 115. Árbol filogenético de LIN28. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Figura 116. Árbol filogenético de Me31B. 

 

 


		2022-03-21T13:59:25-0300
	VILLALÓN José Gastón




