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Resumen

El aumento sustancial en la produccion de alimentos provenientes de cultivos extensivos (trigo, maiz,
soja, etc.) ayudd a satisfacer las necesidades de seguridad alimentaria mundial. Sin embargo,
problemas como el calentamiento global, la contaminacion ambiental, el uso poco racional de los
suelos y del agua (Pandya 2010), la aparicién de patdgenos resistentes y la explosion demogréfica,
han generado varios tipos de estrés bidtico y abibtico en las plantas, que son responsables de la
pérdida de rendimiento de hasta el 31-42% (Moustafa-Farag et al. 2019) y generan gran
preocupacion para el bienestar de nuestras futuras generaciones.

Las especies de Trichoderma se encuentran entre los agentes de control biolégico microbiano mas
utilizados en la agricultura. Trichoderma spp. es un hongo filamentoso con capacidad de controlar
otros hongos patégenos que afectan a los cultivos a través de micoparasitismo, entre otros
mecanismos de accion. El uso de Trichoderma spp. ha permitido la produccion comercial de agentes
de control bioldgico para la proteccion de plagas, la mejora del crecimiento de los cultivos y el
desarrollo de la agricultura sostenible en diferentes regiones del mundo. A pesar de sus multiples
aplicaciones, los mecanismos metabodlicos y bioquimicos de la capacidad de biocontrol de
Trichoderma estan escasamente caracterizados.

En este trabajo, comenzamos con una extensa busqueda bibliografica sobre proteinas del género
Trichoderma con evidencia empirica de su participacién en su rol de biocontrol. Recolectamos
proteinas a las que denominamos de “referencia”, con las que generamos una base de datos curada
a la que llamamos “Biocontrol”. Seguidamente, extendimos el nimero de proteinas pertenecientes a
esta base de datos, realizando busquedas por similitud secuencial en genomas de microorganismos
evolutivamente cercanos. En este andlisis, detectamos una propiedad comudn, la velocidad de
evolucion, que puede ser utilizada en forma extensiva para caracterizar nuevas proteinas con posible
rol biocontrolador. Mas adn, encontramos que los genes de Trichoderma evolucionaron mas
rapidamente cuando realizamos comparaciones con las especies cercanas, lo que indicaria
adaptaciones funcionales a su rol bioldgico. Sabiendo esto, estimamos la presencia de seleccién
positiva a nivel de rama o cluster evolutivo, asi como también a nivel de secuencia, utilizando un
método recursivo para seleccionar diferentes conjuntos de proteinas ortdlogas para diferentes
especies relacionadas con Trichoderma harzianum, habiendo construido previamente alineamientos
de regiones codificantes y alineamientos de proteinas correspondientes para cada conjunto. Con este
procedimiento, pudimos identificar nuevas proteinas involucradas en el rol biolégico de nuestra
especie objetivo. Entre las proteinas encontradas, detectamos a la -1,3-glucanosiltransferasa que
interviene en la remodelacion de la pared celular de hongos y se ha demostrado su rol en la
patogenicidad del hongo patégeno. Utilizando distintos recursos bioinformaticos basados en
informacién estructural, evolutiva y secuencial, caracterizamos la proteina y pudimos acumular
evidencias sobre el posible impacto de la seleccion positiva sobre la relacion estructura-funcion,
comparandola con una homéloga de Saccharomyces cerevisiae. Con este analisis, pudimos teorizar
la posible adaptacion funcional al rol bioldgico de T. harzianum e implementar los pasos a seguir para
el andlisis de otras proteinas que puedan ser de interés.
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Abreviaturas, Programas, Servidores y Bases de datos

A continuacion, listamos las abreviaturas utilizadas en el trabajo. Seguidamente, detallamos los
programas y servidores empleados y bases de datos consultadas con su correspondiente acceso.
En ambos casos, el orden de aparicion es alfabético.

Abreviaturas
ACCD Acido 1-aminociclopropano-1-carboxilico
BCA Agente de Control Microbiano (Biological Control Agent, en inglés)
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CAl indice de Adaptaciéon de Codones (Codon Adaptation Index, en inglés)
CWDE Enzimas que degradan la pared celular (Cell Wall Degrading Enzymes, en inglés)
GLS Glucansintasas
GPI Glicosil fosfatidil inositol
GTs Glicosiltransferasas
IAA Acido 3-acético
ISR Inducir resistencia sistémica (Induce Systemic Resistance, en inglés)
MAMP Patrones moleculares asociados a microbios
ML Maxima verosimilitud (Maximum Likelihood, en inglés)
P Patdgenos
PRR Receptores de reconocimiento de patrones
ROS Especies reactivas de Oxigeno (Reactive Oxigen Species, en inglés)



SAR

SM

Resistencia sistémica adquirida (Systemic Acquired Resistance, en inglés)

Metabolitos secundarios (Secondary Metabolites, en inglés)

Programas, Servidores y Bases de datos
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Capitulo 1: Introduccion

Antecedentes historicos de biocontroladores

Se prevee que para 2050, la poblacién total del mundo alcanzara aproximadamente 9.100 millones
de personas. Por este motivo, se calcula que es necesario un aumento de alrededor del 70% en la
produccion de alimentos para alimentar a esta creciente poblacion mundial (Food And Agriculture
Organization Of The United Nations 2009). El aumento sustancial en la produccion de granos
alimenticios ayudoé a satisfacer las necesidades de seguridad alimentaria mundial, pero problemas
como el calentamiento global, la contaminacién ambiental y la explosion demografica han sometido
a las plantas hacia varios tipos de estrés bi6ticos y abiéticos que son responsables de la pérdida de
rendimiento en gran medida, lo que constituye un tema de gran preocupacion para el bienestar de
nuestras generaciones futuras. Los factores de estrés biotico involucran hongos, bacterias, virus,
nematodos, malezas e insectos, que causan una pérdida de rendimiento de hasta un 31-42%
(Moustafa-Farag et al. 2019).

La forma usual de control tradicional de las enfermedades fungicas en cultivos agricolas es aplicar
productos quimicos, pero debido a su composicion pueden resultar téxicos e inespecificos dafiando
la flora del suelo (Vinale et al. 2008). Por lo tanto, el desarrollo de nuevos agentes de control biol6gico
de calidad para abastecer el mercado resulta un reto importante para los investigadores y la industria.

El control bioldgico fue descubierto por prueba y error y se lo practicé en la agricultura mucho antes
de que el término mismo entrara en uso (Cook 1985). Un ejemplo es la antigua practica de no cultivar
los mismos cultivos en el mismo lote con una frecuencia menor que cada dos o tres afios. Tal rotacion
de cultivos da tiempo para que la poblacion de plagas o patégenos en el suelo disminuya por debajo
de algun umbral econémico debido a los efectos depredadores, competitivos y otros efectos
antagonicos impuestos por la microflora y fauna asociadas. En otras palabras, la rotacién de cultivos
deja tiempo para que la microbiota natural del suelo pueda higienizar el suelo, especialmente en lo
que se refiere a los parasitos de plantas mas especializados y plagas de insectos que dependen en
gran medida de su cultivo huésped para mantener sus poblaciones.

La era del control biol6gico moderno, que involucra la transferencia deliberada y disposicion de
enemigos naturales de las plagas de insectos, se lanzé hace 100 afios con la introduccion muy
exitosa del escarabajo vidalia de Australia a California en 1888 para controlar la cochinilla algodonosa
de los citricos. En 1914, el patdlogo Aleman C. F. von Tubuef escribié un articulo titulado "Biologische
Bekampfung von Pilzkrankheiten der Pflanzen". Esta es aparentemente la primera referencia en la
literatura cientifica al término "Biologische Bekampfung" o "control biolégico" (Baker 1987).

DeBach y colaboradores (DeBach 1964) definieron el control biolégico como “la accion de parasitos,
depredadores o patdgenos en el mantenimiento de la densidad de poblacion de otro organismo en
un promedio mas largo de lo que ocurriria en su ausencia". Esta definicion cubre algunos controles
bioldgicos de plagas de insectos con enemigos naturales, pero no da cabida a algunos otros controles
de gran éxito aceptados en otras disciplinas como ejemplos de control biolégico. Por ejemplo, el virus
de la tristeza de los citricos se utiliza en Brasil para inocular los arboles de citricos con el virus leve,
que luego protege a los arboles contra cepas mas severas (Costa 1980). La "proteccion cruzada" fue
mostrada por primera vez por H. H. McKinney en 1929 por tener potencial para el control bioldgico
de virus de plantas. Los fitopat6logos se refieren a la proteccion cruzada para el control de virus de
plantas como control biologico.
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Las especies de Trichoderma se encuentran entre los agentes de control biol6gico microbiano mas
utilizados en la agricultura. Su potencial se reconocid por primera vez a principios de la década de
1930 y en los afios posteriores se ha agregado a la lista el control de muchas enfermedades (Howell
2003). Esto ha culminado en la produccién comercial de varias especies de Trichoderma para la
proteccion y mejora del crecimiento de cultivos en diferentes regiones del mundo.

Actualmente, en Argentina, existen 8 controladores bioldgicos registrados bajo la normativa 350/99
del SENASA! y 7 registrados bajo la normativa 1107/2009 de la Union Europea? (Tabla 1). Se cita la
Union Europea, dado que es el organismo regulador con mayor exigencia regulatoria para evaluacion
y aprobacion de insumos agricolas conocido en la actualidad.

Tabla 1 Descripcion general de Trichoderma spp. y su estado de aprobaciéon bajo Res. 350/99
SENASA, Argentina y Reg. (CE) 1107/2009 en la Unién Europea.

Producto Estado
Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°40723 bajo Res. 350/99
TropBioDERMA SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°40655 bajo Res. 350/99
TRICOMIL SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 48 %, Aprobado n°40588 bajo Res. 350/99
TRICHODERMIL SC SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°40405 bajo Res. 350/99
ADVANCE BIO SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 0,1 %, Aprobado n°39751 bajo Res. 350/99
HULKGREEN SENASA, ARG

1 Resolucién-350-1999-SENASA - Servicio Nacional de Sanidad y Calidad Agroalimentaria

2 Requlation (EC) No 1107/2009 of the European Parliament and of the Council of 21 October 2009 concerning
the placing of plant
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Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°38908 bajo Res. 350/99

RIZODERMA Soja SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°38875 bajo Res. 350/99
RIZODERMA Trigo SENASA, ARG
Trichoderma harzianum 3,24 %, Aprobado n°38004 bajo Res. 350/99
RIZODERMA SENASA, ARG
Trichoderma asperellum (formerly T. Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,
harzianum) strains ICC012, T25 and TV1 Unién Europea

Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,

Trichoderma asperellum (strain T34) Unién Europea

Trichoderma atroviride (antes como T. Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,
harzianum) cepas T11y IMI 206040 Unién Europea

Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,

Trichoderma atroviride cepa 1-1237 -
Union Europea

Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,

Trichoderma atroviride cepa SC1 -
Union Europea

Trichoderma gamsii (antes como T. viride) Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,
cepa ICC080 Unién Europea

Trichoderma harzianum cepas T-22 y ITEM Aprobado bajo Reg. (EC) No 1107/2009,
908 Unién Europea

La efectividad de Trichoderma spp. como terapico para tratamiento de semillas para control de
patégenos de semillas ya estaba bien documentada en la década de 1980 (Hadar 1984) y se
demostré que alcanzaba niveles de supresion de enfermedades posteriores a la emergencia de

10
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cultivos, comparables a los de algunos fungicidas comerciales (Ramamoorthy, V.; Muthusamy, M.
1991). Desde entonces, muchos aislados de Trichoderma, la mayoria de ellos pertenecientes al
complejo de especies de Trichoderma harzianum, fueron seleccionados por su capacidad para
controlar patdgenos transmitidos por semillas, incluidos los del trigo (Kiguk et al. 2007; Hasan et al.
2012; Abo-Elnaga 2012; Dendouga et al. 2016; Xue et al. 2017). Ademas de disminuir las tasas de
enfermedad, el tratamiento de semillas de cereales con estos agentes de control biolégico puede
reducir significativamente la contaminacion del grano por micotoxinas (Rojo et al. 2007; Wisniewska
et al. 2011; Ferrigo et al. 2014b). Por ejemplo, Ferrigo (Ferrigo et al. 2014b) detectd una reduccion
promedio del 58% en la infestacion por Fusarium y del 53% en la contaminacion por fumonisinas
(micotoxinas) durante experimentos de campo de tres afios con T. harzianum cepa T-22 en maiz.
Con base en los efectos observados, muchos autores consideran el tratamiento de semillas con
cepas de Trichoderma harzianum como un método eficaz de biocontrol de varios patdégenos
transmitidos por semillas y reduccion de contaminantes de micotoxinas en la cadena alimentaria
(Abo-Elnaga 2012; Ferrigo et al. 2014b).

Origen de la especie Trichoderma harzianum

Trichoderma (Figura 1) es un componente omnipresente y, usualmente, predominante de la
microflora en numerosos suelos (nativos y agricolas) en todas las zonas climaticas (Carreras-
Villasefior et al. 2012). Entre los aislamientos de suelo mas comunes de Trichoderma se encuentran
las especies T. atrobrunneum, T. guizhouense, T. simmonsii y T. harzianum (Chaverri et al. 2015).
Algunas de estas especies poseen una fuerte competencia en la rizosfera, es decir, son altamente
interactivas en el entorno de las raices y pueden proliferar con éxito y establecerse a lo largo del
sistema de raices en desarrollo. En este sentido, se ha dado especial interés cientifico y comercial a
Trichoderma harzianum T-22, una cepa eficaz caracterizada por su notable competencia rizosférica
y su capacidad para colonizar raices de plantas en diferentes tipos de suelo (Lo et al. 1998; Harman
2000).

Figura 1 Antagonismo in vitro de Trichoderma harzianum contra M. fijiensis. Izquierda: Cultivo dual.
T. harzianum sobrecrece la colonia de M. fijiensis y desarrolla estructuras de reproduccion. Derecha:
Observacioén microscopica del efecto de T. harzianum sobre hifas de M. fijiensis en microcultivo.
Figura tomada de (Acosta-Suérez et al. 2013).
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Cada vez mas publicaciones demuestran que Trichoderma también es un endofito vegetal importante
que puede interactuar con plantas como el trigo, el maiz, el pepino, el algoddn, el tomate y
Arabidopsis thaliana (Yan et al. 2015; Ripa et al. 2019; Ramirez-Valdespino et al. 2019). Muchos
aislamientos comunes de suelo de Trichoderma, incluido T. harzianum, se encontraron dentro de las
raices de diversas plantas. Por ejemplo, T. harzianum T6776 es capaz de colonizar raices de
albahaca, zanahoria, pimiento, rdbano, tabaco y tomate (Fiorini, 2016, University of Pisa, Electronic
thesis and dissertation repository https://etd.adm.unipi.it/theses/available/etd-05272016-151637
/unrestricted/FIORINI_LISA_PhD_THESIS..pdf; Ph.D. Thesis, chapter 1 (2016): 2-12). Se ha
demostrado que las especies de Trichoderma que se encuentran naturalmente en el suelo pueden
penetrar la primera o segunda capa de la epidermis en el tejido radicular de las plantas y colonizar
espacios entre la membrana plasmatica y la pared celular vegetal (Hermosa et al. 2012; Ramirez-
Valdespino et al. 2019). Cabe sefialar que el término "crecimiento enddéfito" se utiliza a menudo en
lugar de colonizacion. Mientras que el crecimiento endofitico exige crecimiento intracelular, la
capacidad de colonizacion descrita para muchas cepas de Trichoderma describe mas bien el
crecimiento en tejidos vegetales entre células. Sin embargo, normalmente no atraviesan la barrera
endodérmica ni invaden los vasos del xilema, alcanzando las partes superiores de los brotes y
6rganos reproductores, como flores, frutos y semillas, aunque se pueden encontrar excepciones. Si
bien el aislado de T. harzianum T-22 aplicado como tratamiento de semillas pudo colonizar
extensamente el sistema de raices del maiz, incluidas las especificaciones intercelulares de la
corteza de la raiz, no se encontr6é dentro de los granos, lo que confirma que la raiz/rizosfera es su
principal nicho ecologico (Ferrigo et al. 2014b).

Se ha demostrado que la respuesta mediada por acido salicilico esta implicada en la restriccion de la
colonizacién de la planta por Trichoderma, evitando asi la invasion del sistema vascular y la
diseminacion a los 6rganos de la superficie (Fiorini, 2016, University of Pisa, Electronic thesis and
dissertation repository https://etd.adm.unipi.it/theses/available/etd-05272016-151637/unrestricted
/FIORINI_LISA_PhD_THESIS..pdf; Ph.D. Thesis, chapter 1 (2016): 2-12; Ramirez-Valdespino et al.
2019). Solo un numero limitado de especies de Trichoderma, es decir, T. amazonicum, T.
endophyticum, T. neotropicale y T. riffai pueden colonizar el apoplasto y vivir como enddfitos
"verdaderos" (Mukherjee et al. 2012; Chaverri et al. 2015). Sin embargo, estas especies son
diferentes de las cepas de suelo aisladas de forma rutinaria y forman un subconjunto filogenético
distinto de origen evolutivo reciente (Chaverri et al. 2015).

Otros nichos ecoldgicos de Trichoderma harzianum

Se ha informado que las especies del complejo Trichoderma harzianum se encuentran en
ecosistemas de bosques, agricultura, pastizales o humedales y en diversos nichos ecoldgicos, como
madera en descomposicién o compost de hongos (Bftaszczyk et al. 2011; Jang et al. 2018; Dou et al.
2019). En los estudios de Btaszczyk (Btaszczyk et al. 2011) y Dou (Dou et al. 2019), la especie T.
harzianum represent6 el porcentaje mas alto del niUmero total de aislamientos identificados. Ademas,
también se han identificado cepas de T. harzianum en muestras de colonias de hormigas cortadoras
y no cortadoras de hojas y fueron las mas frecuentemente aisladas del complejo T. harzianum,
aunque esta especie también se encontré6 en muestras de suelo, recolectados a 10 metros de
distancia de las colonias de hormigas (Montoya et al. 2016).

Algunas especies de Trichoderma se encuentran entre los hongos en los ambientes interiores de
edificios humedos y dafiados por el agua y se ha sugerido su posible asociacién con sintomas de
mala salud relacionados con los edificios (Inamdar and Bennett 2015; Zhao et al. 2017; Castagnoli et
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al. 2018). Sin embargo, aun no se ha establecido una relacion causal, por lo tanto, su grado real de
contribucién aln se desconoce. Las especies de Trichoderma detectadas en tales entornos incluyen
la especie clinicamente relevante T. longibrachiatum que, junto con la especie estrechamente
relacionada T. citrinoviride, representan la mayoria de los aislados de Trichoderma de materiales de
construccion. Varios estudios mencionan la presencia de especies de T. harzianum entre los
aislamientos, sin embargo, a menudo no se identificaron a nivel de especie (Inamdar and Bennett
2015). No se encontraron informes sobre el aislamiento de T. harzianum de los ambientes interiores,
aunque se informé que una cepa de T. afroharizanum estaba aislada de una esponja marina
(Sandoval-Denis et al. 2014).

Descripcion de los organismos objetivo

T. harzianum se utiliza como biocontrolador de hongos patégenos que son transmitidos por semillas.
Estos patégenos, que pueden estar presentes dentro y fuera de las semillas o asociados a ellas como
contaminantes, pueden causar aborto, pudricion, necrosis, reduccién o eliminacién de la capacidad
de germinacion de las semillas, asi como dafio a las plantulas que puede generar enfermedades en
etapas posteriores de la planta por infeccion sistémica o local. Se ha informado que un complejo de
hongos transmitidos por semillas pertenecientes a los géneros Bipolaris, Lasiodiplodia, Gibberella,
Metarhizium, Fusarium, Drechslera, Tilletia y Ustilago son los hongos transmitidos por semillas mas
frecuentes de varios cereales, incluido el trigo (Hasan et al. 2012; Ferrigo et al. 2014b; Kim and
Vujanovic 2016).

Modo de accion

Los mecanismos de control biolégico empleados por la especie T. harzianum se pueden dividir en
dos grandes grupos: (i) con efecto directo sobre patégenos vegetales a través de micoparasitismo
y/o antibiosis, que implica la secrecion de enzimas y sustancias antifingicas, y (ii) con efecto indirecto
sobre los patdgenos de las plantas a través de la competencia por nichos y nutrientes y / o la induccion
de defensas de las plantas (Benitez et al. 2004; Hermosa et al. 2012; Contreras-Cornejo et al. 2016;
Guzman-Guzman et al. 2019). Esto implica que el efecto de biocontrol que ejerce T. harzianum es
una combinacion de diferentes mecanismos que actlan sinérgicamente para lograr el control de la
enfermedad (Zhang et al. 2016).

(i) Efecto directo: micoparasitismo y antibiosis mediados por la secrecion de
enzimas que degradan la pared celular y sustancias antifingicas.

La primera interaccion detectable entre Trichoderma y su patdégeno antagonista es el crecimiento
quimiotrépico de las hifas del micoparasito hacia su objetivo, que probablemente sea una respuesta
a sefiales que se difunden, como las oligoquitinas. Una vez que el micoparasito llega al huésped, sus
hifas a menudo se enrollan alrededor de él o se adhieren formando estructuras en forma de gancho
(Figura 2). La union de Trichoderma a la superficie de la célula huésped esta mediada por
interacciones lectina-carbohidrato (Inbar and Chet 1995; Inbar and Chet 1997). Este paso proporciona
la base para la especificidad de la interaccion y desencadena una cascada de eventos que
eventualmente conducen a la penetracién y destruccion del huésped.
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Figura 2 Representacién esquematica del micoparasitismo producido por Trichoderma tomada de
(Guzman-Guzman et al. 2019).

A, Diagrama que representa los pasos iniciales (antes del contacto) de la interaccién entre colonias
de Trichoderma y presas fungicas. B, Diagrama que describe los factores y estructuras utilizados por
Trichoderma y sus presas durante su interaccion antagénica. ROS, especies reactivas de oxigeno;
(CWDE del inglés cell wall degrading enzymes), enzimas que degradan la pared celular; SM,
metabolitos secundarios.

Hace varias décadas, se propuso que la penetracion del micelio del huésped se produce por
degradacion parcial de su pared celular (Elad et al. 1983). Posteriormente se comprob6 que,
efectivamente, Trichoderma secreta un conjunto complejo de CWDE entre las que las quitinasas, [3-
glucanasas y proteasas juegan un papel importante en la actividad micoparasitaria de T. harzianum
contra hongos patdgenos (Tabla 2) (Viterbo et al. 2002; Grinyer et al. 2004; Suarez et al. 2004;
Montero et al. 2005; Pratibha Sharma 2011; Yao et al. 2013; Steindorff et al. 2014). Estas CWDE
actlan sinérgicamente entre si y con otros metabolitos secundarios (péptidos no ribosomales y
policétidos), que facilitan la entrada de la hifa de Trichoderma en el lumen del hongo parasitado y la
asimilacién del contenido de la pared celular (Benitez et al. 2004). Se ha comprobado que las 3-1,3-
glucanasas estan involucradas en interacciones fungicas patégeno-planta, degradando calosa (beta-
glucano) en los tejidos vasculares del huésped durante el atague de patégenos (Schaeffer et al.
1994). Los glucanos son los principales componentes estructurales de las paredes celulares de los
hongos. Kuhn y colaboradores (Kuhn et al. 1990) sugieren que las quitinasas, las B-1,3-glucanasas
y B-1,3-glucanosiltransferasas producidas por algunas Trichoderma spp. son las enzimas clave en la
lisis de las células de la pared del huésped durante su accién micoparasitaria.

Tabla 2 Compuestos y enzimas sintetizados por Trichoderma (Sood et al. 2020).
No. Funcion realizada Especies de

Categoria Trichoderma

1. Fitohormonas
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IAA

GAs

ABA

Etileno

JA

SA

Hidroliticas

Enzimas celuloliticas

Exo-beta-1,4-glucanasas

Endo-beta-1,4-
glucanasas

Crecimiento y Desarrollo del sistema
radicular de las plantas.

Promocion del crecimiento por degradacion
de las proteinas DELLA que reprimen el
crecimiento y reduccion del nivel de etileno.

Alteracion en la transpiracion y regulacién de
la apertura estomatica a traves de la
induccién de un receptor ABA.

Tolerancia mejorada al estrés biético y
abiodtico mediante la regulacion de los niveles
de SAy JA, asi como sus vias de
sefializacion.

JA y/o ET son las moléculas de sefializacion
para la ISR inducida por Tichoderma.

Mejora la resistencia a enfermedades en las
plantas a través de la induccion de SAR.

Enzimas

Escinde de enlaces beta-1,4-D-glucosidicos
en moléculas de celulosa.

Descompone la celulosa formando una
molécula de celobiosa ya sea de la terminal
reductora o no reductoras.

En el momento de la lisis enzimatica de la
celulosa, rompe los enlaces glucosidicos beta-
1,4- en forma aleatoria probablemente en aras

amorfas de celulosa y, por lo tanto, causa

formacién de celulodextrinas con longitudes
de cadena variables.

T. virens

Trichoderma spp.

T. virens y T. atroviride

T. atroviride

T. asperellum

T. atroviride

T. viride, T. harzianum,
T. reesei, T. koningii

T. viride, T.
longibrachiatum, T.
pseudokoningiiy T.

reesei
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T. viride, T. harzianum,
Beta-glucosidasas Promueve la lisis de oligosacaridos largos y T.reeseiyT.

celobiosa en glucosa longibrachiatum

Xilanasa Cataliza la descomposicion de xilanos para
formar xilo-oligdmeros, xilobiosa y xilosa.

Cataliza la degradacién de quitina para
formar quitooligdmeros de bajo peso
molecular

Quitinasa

Hidroliza aleatoriamente la quitina en sitios
Endoquitinasa internos y forma dimero de diacetilquitobiosa
y multimeros de bajo peso molecular de
GIcNAc como quitotriosa y quitotetraosa.

T. hazianum, T. koningii,
T. lignorum,T.
longibrachiatum,

T. pseudokoningii, T.
reesei,T. viride
T. virens, T. asperellum,

Dividida en 2 subcategorias: T. atroviride

1. quitobiosidasas, implicadas en catalizar la

liberacién secuencial de diacetilquitobiosa a

. partir del extremo no reductor de microfibrillas

Exoquitinasa .
de quitina
2. 1-4- beta-glucosaminidasas, implicadas en
la division de productos oligoméricos de
endoquitinasas y quitobiosidasas,
produciendo asi monémeros GIcNAc.

Proteasas

Exopeptidasa Escinde uniones peptidicas, ya sea en el

. ) ] T. viride, T. harzianum,
amino o en el carboxi terminal

T. aureoviride, T.

atroviride
Endopeptidasa o . .
Pep Divide las uniones peptidicas
Hidroliza los enlaces éster de los
triacilgliceroles, lo que da como resultado la T. viride, T. harzianum,
Lipasa formacién de mono y diacilgliceroles, acidos T. aureoviride, T.
grasos libres y, en algunos casos, también atroviride
glicerol.
. . . . T. virens, T.
Glucosa oxidasa Genera especies de oxigeno reactivas |
(ROS) asperelloides
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Enzimas Antioxidativas

L Promueve el mecanismo de defensa
‘ej., SOD, CAT, POD etc.)

oxidativa en las plantas

Biosintéticas y sefializacion

PAL & CHS Produccién de fitoalexinas

Son producidas por Trichoderma para reparar
Glucan y quitin sintasas el dafio del patégeno sobre la pared celular
propia durante la interaccion Trichoderma-
patégeno.

Transmite informacion desde el receptor para
generar sefializacién celular y respuestas de
defensa.

MAPK

ETR1yCTR1 Involucrada en la sefalizaciéon del etileno.

LOX1 (Lipoxigenasa 1)
PAL1 (fenilalanina amonio Participa en el proceso de biosintesis del
liase), acido jasmonico y acido salicilico.

ACC sintasa ACC oxidasa . . .
Promueve la biosintesis de etileno.

Delta-cadinenosintasa Actla como precursor en el proceso de
sintesis de fitoalexina

Modificadores del suelo

Acidos gluconico, citrico y Reduce el pH del suelo y facilita la

fumarico solubilizacion de fosfatos y micronutrientes.
Sideroforo Quelata el Fe (lll) insoluble y lo convierte a
Fe (1) soluble.
Metabolitos secundarios
Pironas Antimicrobiano

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

T. virens

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.

Trichoderma spp.
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Participa en la sefializacion mediada por
Lactonas etileno y mejora el crecimiento de la planta y
la arquitectura de la raiz.

T. harzianum,
Trichoderma cremeum

T. koningii, T.
Koninginins Antimicrobiano harzianum, T.
aureoviride
Trichodermamidas Antifangico y exhibe citotoxicidad en el T virens

carcinoma de colon humano.

Trichoderma virens, T.

Viridinas Antifangico koningii, T. viride

Compuestos

heterociclicos de
nitrégeno Antifungico T. harzianum
(harzianopiridona, acido
harzianico)
Azaphilones Antifingico T. harzianum T22
Butenolidas e hidroxi- T. cerinum, Trichoderma

Lactonas Antifiingico cremeum, Trichoderma

longibrachiatum

Metabolitos de Isocyano
(dermadina y Antifangico
trichoviridina)

T. viride T. koningiiy T.
hamatum

Diquetopiperazinas Antifanaico Trichoderma
(gliotoxina y gliovirina) 9 (Gliocladium) virens

Péptidos cortos no ribosémicos, ricos en
Acido 2-amino-isobutirico implicado en la
defensa de las plantas y de naturaleza
antimicrobiana.

T. virens, T.
longibrachiatum

Peptaibol (alamethicina,
trichokonina VI)
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T. virens, Trichoderma

Polyketidos Participa en la via de sefializacion mediada
por SA y exhibe actividades antimicrobianas. sP-
T. virens,
Terpenos Trichoderma
Ciclonerane harzianum P1-4,
sesquiterpenoides. Antimicrobiano Trichoderma
Trichocitina, citrinoviride
trichosordarina A cf-27, Trichoderma

harzianum R5

Compuestos organicos de .
P 9 T. arundinaceum,

carbono (VOCs) Facilita la interaccion planta-microbio en la -
. ) . T. atroviride
(trichodieno) rizosfera
T.virensy T.
Hidrofobinas Promotor de crecimiento de plantas, defensa atroviride,
y sefializacion T. asperellum

Se ha caracterizado bioguimicamente (Geremia et al. 1993) una proteasa extraida de Trichoderma
harzianum que indicé que el gen que codifica para ésta se expresa especificamente durante el
proceso micoparasitario. Estos datos apoyan la hipétesis de que la secrecién de enzimas hidroliticas
por Trichoderma es activado por una sefial presente en la pared celular del patégeno.

Dentro de las posibles funciones de las quitinasas fungicas (Adams 2004; Cohen-Kupiec and Chet
1998; Duo-Chuan 2006; Gooday 1990; Herrera-Estrella and Chet 1999; Yang et al. 2007) se incluyen:
(i) degradacion de quitina exégena presente en las paredes celulares fungicas de fragmentos de hifas
0 en los exoesqueletos de artrépodos muertos, y el uso de los productos de degradacion como fuente
de nutrientes; (ii) remodelacion de la pared celular durante el ciclo de vida del hongo, que incluye
roles putativos de quitinasas durante el crecimiento de hifas, ramificacion, fusion de hifas y autolisis;
y (iii) competencia y defensa contra otros hongos o artropodos en el hongo habitat. Algunos hongos
incluso han desarrollado estilos de vida que implican el uso de quitinasas para atacar activamente a
otros hongos (micoparasitismo), insectos (hongos entomopatégenos) o nematodes (hongos atrapa-
nematodos).

En (Ramada et al. 2016) se incluye un estudio exhaustivo del secretoma de la cepa ALL42 de
Trichoderma harzianum en el que sus esporas se inoculan e incuban con medios de cultivo
complementados con paredes celulares de Fusarium solani. Los genes relacionados con el
micoparasitismo que codifican CWDE vy las sustancias antifingicas responden transcripcionalmente
a la presencia de un antagonista fungico y esta respuesta es especifica del patégeno y puede variar
con el tiempo (Matarese et al. 2012; Ramada et al. 2016; Sharma et al. 2016; Sharma et al. 2017).

La produccién de enzimas y antibiéticos determina la capacidad antagonista y de biocontrol de las
cepas de Trichoderma (Viterbo et al. 2001, 2002; El-Hasan et al. 2009). Dado que tanto el
micoparasitismo como la antibiosis dependen de la producciéon de enzimas liticas y sustancias
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antifingicas, estos mecanismos a menudo ocurren juntos. Por ejemplo, (Lo et al. 1998) estudio las
habilidades de colonizacion y el modo de accién de T. harzianum T-22 contra Rhizoctonia solani en
la superficie de las semillas de bentgrass rastrero (Agrostis). Los resultados de este estudio
mostraron que el efecto de biocontrol del T-22 se logra mediante micoparasitismo y antibiosis. Sin
embargo, la antibiosis se observé con mas frecuencia ya que se registré6 3 dias después de la
aplicacion de la semilla (2 dias antes que el micoparasitismo).

Las especies de Trichoderma producen una amplia gama de SM con actividad inhibidora contra
varios microorganismos. La produccion de SM en Trichoderma depende de la especie e incluso de
la cepa e incluye sustancias antimicrobianas volatiles y no volatiles que pertenecen a una variedad
de clases de compuestos quimicos. Estos consisten en péptidos no ribosomales, como peptaibols y
sideroforos, asi como compuestos no polares de bajo peso molecular, como pironas, butendlidos,
azafilonas, antraquinonas, tricotecenos, terpenoides y esteroides. En varios estudios (Mukherjee et
al. 2012, Contreras-Cornejo et al. 2016, Li et al. 2019 y Ramirez-Valdespino et al. 2019), se puede
encontrar una descripcion completa de las principales clases de SM producidas por Trichoderma, asi
como su funcién biolégica en las interacciones Trichoderma-planta-patégeno. El estudio experimental
mas relevante en cuanto a deteccidn e identificacion de SM en varios biocontroladores Trichoderma
spp. y sus formulaciones comerciales fueron realizadas por (Degenkolb et al. 2015) y se analiza a
continuacion.

(a) Péptidos no ribosomales - peptaibols

Los peptaibibticos o peptaibols son péptidos pequefios (aproximadamente de 5 a 20 aminoacidos
de longitud) que son sintetizados por péptido-sintasas no ribosomales y tienen un alto contenido de
aminodacidos no convencionales (Daniel and Filho 2007). Actualmente, hay mas de 300 compuestos
de este tipo caracterizados y este namero aumenta constantemente
(http://peptaibol.cryst.bbk.ac.uk/home.shtml).

Se ha informado que la produccién de peptaibols en Trichoderma spp. esta altamente influenciada
por la interaccién con patdgenos vegetales, ya que el nivel de expresion de la peptaibol sintetasa
tex1 por gRT-PCR mostr6 un aumento significativo en la interaccion de T.asperellum con R. solani
en comparacion con el control (Tamandegani et al. 2020). La naturaleza anfipéatica de los peptaibols
les permite auto-asociarse en conjuntos de canales iénicos oligoméricos que abarcan el ancho de las
membranas de bicapa lipidica, lo que da como resultado la fuga celular y la muerte de los organismos
objetivo. Lorito y su gupo de estudio (Lorito et al. 1996) demostraron que los peptaibols de T.
harzianum (tricorzianinas TA y TB) que actuan sinérgicamente con las B-glucanasas, inhiben la
actividad de la B-glucanosintasa en el hongo huésped y, por lo tanto, impiden la reconstruccién de
las paredes celulares del patégeno. Esta observacién condujo a un modelo ampliamente aceptado
que describe la accién sinérgica de peptaibols e hidrolasas durante el proceso de interaccion
antagonista de Trichoderma spp. con patégenos fungicos.

También se sabe que T. harzianum y sus especies filogenéticamente relacionadas producen
peptaibols que consisten en péptidos de residuos de 18, 11 y/o 14 aminoacidos (Rdhrich et al. 2014;
Neuhof et al. 2007; Degenkolb et al. 2015). Por ejemplo, Degenkolb (Degenkolb et al. 2015) y
coautores (2015) detectaron peptaibols de las tres subclases tanto en cultivos en placa como en
formulaciones de productos comerciales de cepas de control biolégico de T. harzianum, T. simmonsii
y T. guizhouense. Se mostrd un perfil de peptaibol comparable que consta de 11, 14 y 18 péptidos
para otra cepa comercial: T. harzianum T-22 (Van Bohemen et al. 2016). Se ha informado la deteccién
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de peptaibols de 18 y 11 residuos para aislamientos de T. harzianum que se originan en el suelo (
(lida et al. 1994, 1995; Goulard et al.) y en interiores (Peltola et al. 2004; McMullin et al. 2017). Las
tricorzinas HA de 18 residuos aisladas de la cepa de suelo de T. harzianum HK-61 mostraron una
actividad inhibidora superior al 42,5% a una concentracion de 10 uM contra la infeccion por el virus
del mosaico del pepino en la planta de caupi Vigna sesquipedalis en un bioensayo de lesién local
(Kai et al. 2018).

Dado que el entorno vegetal se caracteriza generalmente por una baja disponibilidad de nutrientes,
el establecimiento y la proliferacion de Trichoderma en el ambito del control biologico en estos
entornos es limitado. Por lo tanto, se espera que el nivel de produccién de peptaibols sea limitado y
se induzca solo de manera transitoria tras el contacto directo con un patégeno antagonista (Jensen
et al. 2013).

(b) Péptidos no ribosomales: sideréforos

Otro grupo de péptidos no ribosomales producidos por T. harzianum incluye sideroforos que, se
supone, gue son los metabolitos clave en la complecién con otros microorganismos en la rizosfera.
Se ha informado que Trichoderma spp. produce un promedio de 12 a 14 sider6foros diferentes,
incluidos coprégeno, acido dimerum, fusarinina, fusigen y ferricrocina, compartidos entre varios
aislados (Lehner et al. 2013). Una cepa de suelo de T. harzianum CBS 226.95 se caracteriza por el
mayor numero de sideréforos producidos, probablemente “como la especie ambiental oportunista y
fuertemente fungicida mas comun” (Lehner et al. 2013). Se ha detectado ferricrocina que juega un
papel importante en el almacenamiento de hierro intracelular en cuatro cepas de control biologico
(Degenkolb et al. 2008). En otro estudio (Vinale et al. 2017), se ha demostrado que durante el co-
cultivo del agente de control bioldégico Trichoderma harzianum M10 y el endéfito Talaromyces
pinophilus F36CF se indujo la acumulacion de ferricrocina en ambos hongos.

(c) Produccion de metabolitos secundarios de bajo peso molecular

Ademas de peptaibols y sideroforos, se han detectado varios metabolitos secundarios no
peptaibioticos en cultivos en placa de las cepas de biocontrol analizadas (Degenkolb et al. 2015). Los
principales metabolitos secundarios de bajo peso molecular que se encuentran en T. harzianum
pueden asignarse a policétidos, compuestos organicos heterociclicos y compuestos organicos
volatiles.

(d) Presencia de micotoxinas

Se ha detectado la presencia de micotoxinas conocidas del género Trichoderma, es decir,
tricotecenos (trichodermin y harzianum A/B) y gliotoxina, asi como algunas otras toxinas que aln no
se han descrito del género Trichoderma, por ejemplo, aflatoxina (Degenkolb et al. 2015). La
biosintesis de tricotecenos por Trichoderma ha sido documentada para especies del linaje
brevicompactum, mientras que la gliotoxina y el compuesto gliovirina estrechamente relacionado se
encontraron originalmente solo en T. reeseiy T. virens (Scharf et al. 2016). Recientemente, se detectd
una policétido sintetasa no ribosomal posiblemente involucrada en la produccion de gliotoxina en el
genoma de varias especies del linaje harzianum (Kubicek et al. 2019).
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(i) Efecto indirecto: competencia por nichos y nutrientes e induccion de
resistencia en plantas

Ademés de los efectos directos sobre los hongos fitopatdégenos, las especies de Trichoderma
colonizan gran parte del sistema radicular de las plantas y asi protegen posibles sitios de infeccion y
evitan la penetracién de microbios patégenos. Ademas, las especies de Trichoderma son muy
eficientes para competir con los hongos patdégenos por varios nutrientes limitantes, lo que resulta en
un fuerte efecto de control biolégico. Por ejemplo, en los hongos filamentosos, la absorcién de hierro
es esencial para la viabilidad. En caso de estrés por hierro, la mayoria de los hongos excretan
guelantes especificos de hierro férrico de bajo peso molecular, denominados sider6foros, para
movilizar el hierro ambiental. Algunos aislados de Trichoderma, incluidos los de T. harzianum y
especies relacionadas, producen sideroforos altamente eficientes que quelatan el hierro y restringen
el desarrollo de fitopatégenos al superar a los de los elementos esenciales de hierro (Benitez et al.
2004). Un ejemplo en el alcance del biocontrol en este contexto es la cepa T34 de T. asperellum que
supera a Fusarium f. sp. lycopersici en su acceso al hierro (Lehner et al. 2013).

Mientras esta en el sistema radicular, Trichoderma puede proteger ain mas a las plantas de los
ataques patégenos al inducir resistencia sistémica en las plantas antes de que ocurra una posible
infeccién por patégenos (Benitez et al. 2004; Ferrigo et al. 2014a; Guzman-Guzman et al. 2019). Las
plantas poseen varios mecanismos de defensa para protegerse contra patégenos. Los patdégenos
activan la SAR, que esta regulada por el acido silicico y puede inducir localmente en el sitio de la
infeccién del patdgeno o en tejidos no inoculados. De manera similar, la colonizacién de las raices
de las plantas por microorganismos beneficiosos puede inducir una resistencia sistémica que esta
regulada por el acido jasmoénico y el etileno y ayuda a las plantas a responder de manera mas
eficiente al ataque patégeno, a través de una regulacion positiva mas fuerte de las defensas.
Investigaciones recientes han demostrado que T. harzianum indujo resistencia sistémica a través de
SAR e ISR. La participacion de estas vias depende de varios factores, incluida la especie vegetal, las
cepas de Trichoderma aplicadas y el tipo de tratamiento (Hermosa et al. 2012). Ademas de SAR e
ISR, Trichoderma harzianum activa un sistema de desintoxicacion de ROS y la produccién de
compuestos antimicrobianos a través de la via fenilpropanoide, que limitan la infeccion por patégenos,
pero también pueden mejorar la tolerancia general de la planta al estrés abiético (Zhang et al. 2016;
Coppola et al. 2019; De Palma et al. 2019).

Como consecuencia de la colonizacion de la raiz por Trichoderma, se establece una compensacion
entre las vias biosintéticas de las plantas que involucran las funciones de defensa y de crecimiento,
como la actividad desaminasa del ACCD, que modula la biosintesis de etileno, o IAA, que estimula
el crecimiento de las plantas (Hermosa et al. 2012) (Figura 3). Se ha informado que la cepa T22 de
T. harzianum mejora el rendimiento del cultivo de tomate al tiempo que aumenta el contenido de
metabolitos que tienen un efecto positivo en la calidad y el valor nutricional del producto (Carillo et al.
2020). Ademas, las cepas de T. harzianum son capaces de mejorar el crecimiento de raices y brotes
del trigo (Kucuk 2014) incluso en condiciones de estrés abidtico como el estrés salino, como se ha
demostrado en cultivares de trigo con una cepa de T. harzianum estrechamente relacionada (Oljira
et al. 2020).

También se ha informado que el método elegido para inocular cepas de Trichoderma a las semillas
tiene un impacto significativo en el éxito del control biol6gico y la promocién de las plantas, algo que
se demostrd al comparar la inoculacion directa de la raiz con la inoculacion a nivel de sustrato de una
solucion que contiene T. harzianum y T. koningii para el control de Fusarium oxysporum en plantulas
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de Hypericum perforatum utilizando como sustratos lana de roca y tierra. La inoculacion directa de la
raiz arrojé mejores resultados (Giurgiu et al. 2017).

Priming of defence responses
- \‘ g\t upon biotic/abiotic stress challenge

- ETAJA } signaling straininoculum
dependent

Secondary roots and growth promotion
induced by |1AA and ACCD activity/plant Secretion of molecules in the root
genotype dependent apoplast, inducers of ISR response

Direct antagonismy/mycoparasitism
Figura 3 Representacion esquemética de la sefalizacién molecular de la planta-Trichoderma y los
efectos inducidos por la planta tomada de (Hermosa et al. 2012).
T, Trichoderma; P, patdgeno; IAA, acido indol-3-acético; ACCD, ACC desaminasa; ET, etileno, JA,
acido jasmonico; SA, acido salicilico; ISR, resistencia sistémica inducida.

Etapas de desarrollo y ciclo de vida del microorganismo

El género Trichoderma contiene cientos de especies, algunas de las cuales solo se presentan como
teleomorfos (forma sexual denominada Hypocrea), mientras que otras, hasta ahora, solo se han
observado como anamorfos propagados asexualmente. Existen tres estrategias de reproduccion
asexual de Trichoderma spp.: conidiacion, conidiacion de microciclos y clamidosporogénesis. La gran
mayoria de las cepas de Trichoderma de control biolégico, incluida T. harzianum, demuestran
reproduccion por conidiacion. La conidiacion es inducida por lesiones ligeras y mecéanicas, aunque
los efectos de estos inductores estan influenciados por las condiciones ambientales, como el estado
de los nutrientes y el pH (Carreras-Villasefior et al. 2012). La germinacion de las conidiosporas se
produce en condiciones adecuadas de temperatura, pH y humedad. El tubo germinativo se convierte
en un micelio, que consta de hifas ramificadas irregularmente. Las células conidiégenas llamadas
fialidos, se convertiran posteriormente en conidiéforos, y seguird la produccién y maduracién de
nuevas conidiasporas (Figura 4).
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Figura 4 Conidiogenesis en Trichoderma siguiendo la percepcion de diferentes estimulos

(a) Aparicién de hifas verticales, (b) ramificacion de hifas, (c) desarrollo de fialidos, (d) aparicién de
conidias hialinas, (e) maduracion de la pigmentacidn conidial. Figura tomada de (Steyaert et al. 2010).

Capacidad de infectividad, dispersion y colonizacion

(i) Colonizacién de raices de plantas por Trichoderma, supervivencia y
dispersion

Colonizacion. El proceso de colonizacion de plantas por Trichoderma se inicia mediante exudados
derivados de raices, entre los que se encuentran acidos organicos y carbohidratos. Ademas, las
plantas pueden liberar metabolitos especiales que mejoran la atraccion de sustancias activas
microbianas como parte de una respuesta para contrarrestar el estrés biético y abiético. Por ejemplo,
se demostro que las peroxidasas y oxilipinas que son liberadas por las raices del tomate en respuesta
al ataque de patdgenos, estimulan el crecimiento y actian como quimioatrayentes de T. harzianum
T-22 (Lombardi et al. 2018).

Algunas cepas de Trichoderma colonizan solo sitios locales en las raices, mientras que las cepas
competentes en la rizosfera, como T. harzianum, colonizan grandes superficies radiculares. Durante
este proceso, las hifas de Trichoderma se enrollan alrededor de las raices, forman estructuras
parecidas a apresorios y penetran en la corteza de la raiz donde crecen entre sus células (Mukherjee
et al. 2012; Ramirez-Valdespino et al. 2019). Recientemente, se propuso un modelo putativo de los
eventos tempranos durante la colonizacion de plantas por Trichoderma basado en un analisis
detallado del transcriptoma de las raices de tomate inoculadas con T. harzianum T-22 (De Palma et
al. 2019) (Figura 5). El reconocimiento planta-Trichoderma parece ocurrir principalmente a través de
un sistema especial de receptores de membrana microbiana-vegetal que se basa en la percepcion
de MAMP por los PRR de las plantas. Se han identificado varios MAMP para Trichoderma, incluidas
las hidrofobinas, ciclofilinas y enzimas que degradan la pared celular, como la endopoligalacturonasa
(ThPG1) de T. harzianum (Hermosa et al. 2012; Ramirez-Valdespino et al. 2019; De Palma et al.
2019).

Ademads, se ha observado que la colonizacion de raices por Trichoderma puede ser una adaptacion
co-evolutiva a ciertos genotipos en lugar de estar relacionada con la presién de la plaga después de
tratar las raices de ocho genotipos de lenteja, tanto en presencia como en ausencia del patégeno de
pudricion de la raiz Aphanomyces euteiches, con productos basados en T. harzianum T-22 y T. virens
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G41 (Bazghaleh et al. 2020). Si bien redujeron efectivamente el crecimiento de A. euteiches en
ensayos in vitro en placas, este efecto antagonista no se observd en experimentos con plantas en los
gue los tratamientos generalmente fortalecieron la salud y la nutricion de la planta.
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Figura 5 Modelo propuesto de los primeros eventos durante la colonizacion de raices de plantas por
Trichoderma. El reconocimiento de los inductores de MAMPs/DAMPs de T. harzianum por parte de
los receptores de reconocimiento de patrones de las raices de tomate desencadena una respuesta a
lo largo del periodo de interaccion observado (de 24 a 72 hpi). La diafonia de fitohormonas orquesta
la colonizacién de raices por Trichoderma: (1) la induccion de la biosintesis y sefializacién de acido
silicico, asi como la acumulacion de ROS activan las defensas de la planta, lo que limita la
propagacion de hongos y (2) la inhibicion inducida por acido silicico de la biosintesis y sefializacién
de acido jasmonico y etileno permite controlar la raiz colonizacion. En tiempos posteriores, el
aumento de la sefializacion de etileno y auxinas inducen modificaciones en la arquitectura de la raiz
que, junto con cambios. Figura tomada de (De Palma et al. 2019)

Supervivenciay dispersion. Aunque los microorganismos se comportan de manera diferente entre
si, los hongos como T. harzianum tienden a disminuir con el tiempo en el suelo de la rizosfera y en
las raices. Por ejemplo, la abundancia relativa de T. harzianum en los campos de frutillas fue mayor
después del primer afio de cultivo en el campo, pero disminuy6 dentro de los 5 a 10 afios (Huang et
al. 2018). Ademas, en Ferrigo et al. (2014b) se mostré que T. harzianum T-22, recubierto de semillas
de maiz, crecié en contacto con las raices, al menos hasta la etapa de floraciéon; sin embargo, su
presencia disminuy6 durante las etapas de desarrollo a pesar de las altas tasas de colonizacion
observadas en la emergencia. Los autores concluyeron que “independientemente del nivel de
colonizacién de la raiz de Trichoderma, la accion de biocontrol observada en el campo no podria
estar necesariamente relacionada con una alta colonizacién de BCA; mas bien, estaria determinada
por la superacién de un nivel umbral”.

De manera similar a este estudio, se observé una rapida disminucion en el tamafio de la poblaciéon
de T. harzianum CECT 2413 en la superficie de la raiz del olivo, marcado con fluorescencia, inoculado
como conidios pregerminados (Ruano-Rosa et al. 2016). Los autores también detectaron la
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prevalencia de estructuras en reposo sobre hifas una semana después de la inoculacion. Tres
semanas después de la inoculacién, las clamidosporas fueron la estructura fangica mas abundante,
cubriendo grandes areas de la epidermis de la raiz del olivo. No se observaron hifas después de este
punto de tiempo, lo que podria explicarse por la baja disponibilidad de nutrientes en la rizosfera.
También se detectaron clamidosporas tres meses después de la inoculacién, aunque su namero fue
muy bajo.

(i) Efecto de los factores ambientales sobre la capacidad de crecimiento y
colonizacion de Trichoderma

La capacidad de crecimiento y colonizacion de Trichoderma spp. estan influenciados por una serie
de pardametros fisico-quimicos, que incluyen la temperatura, la humedad y el pH del suelo (Eastburn
and Butler 1988; Eastburn and Butler 1991; Longa et al. 2008). En general, T. harzianum puede
colonizar plantas en un amplio rango de temperaturas y proteger las semillas en germinacion de
enfermedades transmitidas por las semillas y el suelo durante las frias condiciones de otofio y
primavera. Esto fue ilustrado por los primeros estudios realizados por Eastburn y Butler en 1988 y
1991, utilizando un aislado de suelo de T. harzianum como organismo modelo. En el estudio posterior
(1991) los autores compararon las temperaturas 6ptimas para el crecimiento in vitro y las capacidades
de colonizacién in vivo de T. harzianum 1059 y encontraron que la temperatura Optima para el
crecimiento radial en cultivo estaba entre 27 ° C y 30 ° C mientras que la temperatura optima la
temperatura de colonizacion fue considerablemente mas baja (15 ° C a 21 ° C). También se informd
que la colonizacién de plantas por T. harzianum puede ocurrir a baja temperatura, es decir, 9 ° C. En
el mismo estudio, Eastburn y Butler confirmaron la observacion anterior sobre el efecto de la humedad
sobre la actividad de colonizacion de T. harzianum. Encontraron (1988, 1991) que tanto el crecimiento
como la tasa de colonizacién aumentan con una mayor humedad del suelo y que las densidades de
poblacion més altas de esta cepa se observaron durante los meses de invierno (diciembre-marzo).

Las tasas de crecimiento y las actividades de colonizacion de Trichoderma también se ven afectadas
por los cambios en el pH. Trichoderma tolera una amplia gama de niveles de pH, teniendo un
crecimiento 6ptimo observado en medios acidos (pH 4-6). El crecimiento micelial y la esporulacion
de varias cepas se reducen significativamente en medio alcalino (pH = 8) y a pH 3 e inferior (Longa
et al. 2008; Huang et al. 2018).

Descripcion global de la metodologia utilizada

Para este trabajo bioinformatico, utilizaremos las herramientas computacionales que se describen
brevemente a continuacion.

Partiendo de un analisis bibliografico extenso para el cual no utilizamos ningin algoritmo de busqueda
inteligente, sino que lo hicimos en base a palabras clave, buscamos proteinas que puedan estar
involucradas en la actividad biofungicida de Trichoderma. Debimos comenzar nuestro andlisis
buscando informacion experimental, dado que desde el punto de vista bioinformatico es muy dificil
pronosticar la actividad biolégica de las proteinas y su rol biolégico en base a su secuencia. A partir
de las proteinas encontradas, realizamos busquedas de similitud secuencial en proteomas de
organismos en los que ocurran homologos cercanos, para ver cuales tienen proteinas potencialmente
involucradas en los mecanismos de biocontrol. Para la obtencion de informacion adicional de las
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proteinas encontradas utilizamos distintas fuentes de identificacion, tales como UNIPROT, NCBI, JGI
y PDB, mientras que para la busqueda de similitud secuencial usamos BLAST dado que resulta una
herramienta rapida, ya que no necesitamos métodos de alta sensibilidad para buscar homdlogos
remotos (en las paginas 5 - 7 se encuentra un breve detalle de las bases de datos, programas,
servidores y nomenclaturas utilizadas en todo el texto). Con esta informacion, generamos una base
de datos secuencial y estructural.

Habiendo seleccionado los “mejores organismos biocontroladores” segun el analisis anterior,
buscamos detectar en éstos la presencia de proteinas que hayan sufrido un proceso de
neofuncionalizacion o readaptacion funcional por métodos evolutivos, en particular, bajo presion
selectiva positiva. Los bidlogos evolutivos suelen invocar dos tipos de fuerzas selectivas que dan
forma a la evolucion de las especies. Una es la seleccién purificadora, que favorece la conservacion
de los fenotipos existentes. La otra es la seleccién positiva (también conocida como seleccion
darwiniana), que promueve la aparicion de nuevos fenotipos. Generalmente, las proteinas que
evolucionan bajo patrones de seleccién positiva estan vinculadas a adaptaciones funcionales
recientes que podrian explicar la biologia de Trichoderma. Usamos un método recursivo para
seleccionar diferentes conjuntos de proteinas ortélogas de OMA para diferentes especies
relacionadas con Trichoderma harzianum. Para cada conjunto, construimos alineaciones de ADN
usando regiones de codificacién y las alineaciones de proteinas correspondientes y esta informacion
fue utilizada para inferir sus arboles evolutivos.

Estimamos la presencia de seleccion positiva a nivel secuencia y por posiciones. Utilizando los
resultados de velocidades de evolucién a nivel de proteinas y a nivel regiones codificantes,
seleccionamos candidatos posibles de representar adaptaciones funcionales al rol biolégico de T.
harzianum como controlador biol6gico de patégenos. En el caso de velocidades de evolucion a nivel
de proteinas utilizamos las que se encuentren entre las proteinas mas rapidas ya que en general
podrian indicar adaptaciones funcionales. Por el lado de velocidades de evolucién de regiones
codificantes utilizamos las secuencias que presenten seleccidon positiva tanto a nivel de cluster
filogenéticos especificos y/o posiciones determinadas de cada proteina. Las proteinas con altas
velocidades de evolucion que carecian de informacion bibliogréfica respaldatoria de su posible rol
funcional se descartaron ya que el valor predictivo de la velocidad a nivel proteico es escaso.

Los candidatos seleccionados anteriormente fueron sometidos a distintos estudios computacionales
gue pongan de manifiesto su relacion estructura-funcion y, de alguna forma, revelen la importancia
de las posiciones detectadas bajo el régimen de seleccion positiva. Para cada uno de estos
candidatos procedimos a estimar su estructura terciaria y/o cuaternaria utilizando el programa
AlphaFold2, en los casos en los que se encuentren cristalizados. Mapeamos en estos modelos las
posiciones detectadas por los métodos evolutivos con seleccidn positiva prestando especial atencion
a su pertenencia a las estructuras de relevancia biolégica como cavidades y taneles y también
regiones desordenadas. Como resultados de estas caracterizaciones esperamos encontrar datos que
avalen la relacién estructura-funciéon con las posiciones con seleccidén positiva y/o conservacion
evolutiva.
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Hipotesis

Los mecanismos por los cuales T. harzianum logra el control biolégico de patégenos involucran
enzimas en distintas rutas metabdlicas en los distintos pasos de interaccion con los huéspedes que
parasita o con los que interacciona. Estas enzimas, como las descritas en la introduccion,
posiblemente reflejen diversas adaptaciones evolutivas en el rol biolégico de T. harzianum. Con el
interés de profundizar el estudio y comprension de tales mecanismos, proponemos realizar un estudio
bioinformatico para detectar la mayor cantidad de proteinas involucradas en dicho rol para
posteriormente caracterizarlas computacionalmente. Nuestra principal labor para tal propdsito implica
identificar las proteinas involucradas en pasos metabdlicos que sustenten la actividad
biocontroladora, y utilizar modelos bioinformaticos y evolutivos a nivel de proteinas y de secuencias
codificantes para develar patrones de sustitucion que sugieren adaptaciones funcionales.

La hipoétesis central del presente trabajo sostiene que Trichoderma es el género que cuenta con la
mayor cantidad de proteinas relacionadas con mecanismos de biocontrol en comparacion con
organismos evolutivamente cercanos. En este sentido, las proteinas de este género han
evolucionado bajo diversos patrones de seleccidn natural para adaptarse a su rol de biocontrol. De
esta forma sostenemos que la deteccion de patrones de neofuncionalizacién a nivel gendmico y
proteico en T. harzianum seria lo suficientemente sensible como para identificar proteinas
involucradas en el rol de control bioldgico de patdégenos.

Objetivos

El objetivo general del proyecto propone lograr una mejor comprension de los mecanismos
moleculares que caracterizan la capacidad de T. harzianum para actuar como un controlador
biolégico de patégenos en semillas de interés comercial. Para lograr este objetivo utilizaremos
diversas técnicas bioinforméticas para primeramente detectar posibles candidatos y posteriormente
realizar una caracterizacion estructural-funcional con el fin de acumular evidencias que sustenten el
rol de dicho candidato. Para tal objetivo planteamos los siguientes objetivos especificos:
a. Generar una base de datos de proteinas involucradas en mecanismos de biocontrol
b. Extender la lista de proteinas involucradas en el metabolismo de biocontrol utilizando
ortélogos cercanos a T. harzianum.
Estimar velocidades de evolucidn y deteccién de seleccién positiva
d. Identificar posibles genes candidatos adaptados al rol biolégico de T. harzianum como
controlador biolégico de patégenos
e. Estudio de la relacion estructura-funcion de los candidatos

o
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Capitulo 2: Caracterizacion secuencial y evolutiva de
proteinas involucradas en mecanismos de biocontrol

Resumen

Los cambios genéticos observados entre organismos y, consecuentemente, en el tipo de proteinas,
definen en general las capacidades metabdlicas de los mismos. Como producto del proceso
evolutivo, algunos organismos pueden manifestar propiedades que le otorgan ventajas selectivas en
determinados ambientes. Estas caracteristicas pueden incluir cambios sutiles de algunos
aminodcidos en determinadas proteinas, duplicaciones o incorporacién de genes por eventos de
transferencias horizontales.

En este capitulo, buscamos proteinas del género Trichoderma con pruebas fehacientes en base
experimental de su participaciébn en la capacidad biocontroladora de organismos patdgenos.
Generamos una base de datos curada que denominamos “Biocontrol” en donde incluimos las
proteinas encontradas a las que llamamos “de referencia” y las analizamos en base a sus
caracteristicas secuenciales. Para extender el numero de proteinas, realizamos busquedas por
similitud secuencial en genomas de microorganismos evolutivamente cercanos (biocontroladores de
insectos y patégenos) y estudiamos la presencia de posibles cambios en las velocidades de evolucion
de las proteinas biocontroladoras de referencia. Encontramos que estas Ultimas evolucionan mas
rapido, lo que implicaria que sufrieron adaptaciones evolutivas a sus roles biocontroladores.

Introduccion

Segun relatamos en el capitulo anterior, el aumento sustancial en la produccion de alimentos
provenientes de cultivos extensivos ayudo6 a satisfacer las necesidades de seguridad alimentaria
mundial, pero problemas como la aparicién de patdgenos resistentes han sometido a las plantas
hacia varios tipos de estrés biético y abidtico que son responsables de la pérdida de rendimiento. Los
patégenos fungicos son el factor limitante mas severo para la produccién de cultivos en todo el
mundo. Ademas, el uso indiscriminado de fungicidas quimicos induce a los patégenos a sufrir
mutaciones genéticas que eventualmente se atribuyen a la seleccién de biotipos resistentes a los
fungicidas. Por ejemplo, Fusarium oxysporum se volvié resistente al tiofanato metilico y al clorotalonil
por su uso indiscriminado en agricultura (Gonzalez-Oviedo et al. 2022). Esta especie, es una de las
mas importantes productoras de micotoxinas que son altamente toxicas para los animales y las
personas. Entre otras enfermedades, puede producir “Tizén de la plantula y podredumbre radical” en
trigo (Simoén 2015) y “Golpe blanco o fusariosis de la espiga” en Trigo (Simén 2015) y maiz (Diaz
2013). Esta ultima, también es producida por Giberella zeae que es el mas importante en Argentina,
si bien se han detectado otras especies (De Galich 1997). Es importante mencionar también la
“Podredumbre del cuello” como enfermedad considerable en los cultivos de Algodén, vid, mango,
mani y arandanos (https://www.sinavimo.gob.ar /plaga/lasiodiplodia-theocbromae) afectando tanto a
plantulas como a plantas adultas, produciendo la infeccion en la zona del cuello u otras areas en
contacto con el suelo. Los primeros sintomas son marchitamiento de ramas laterales o de toda la
planta ocasionando finalmente su muerte.
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En un intento de encontrar métodos alternativos de manejo de plagas, los sectores agrénomo y
comercial han mostrado un gran interés en el desarrollo de estrategias ecoldgicas y rentables en
base a productos de origen biolégico (Panth et al. 2020).

Los mecanismos de control biolégico mencionados en el apartado “Modo de accion” del capitulo
introductorio, se contemplan como medidas importantes para el manejo de enfermedades porque los
fungicidas quimicos afectan negativamente a otros organismos que no son el objetivo (Kohl et al.
2019). Hay evidencia importante que apoya el hecho de que algunos microorganismos provocan la
inhibicién del crecimiento de especies patdgenas, alterando su metabolismo y/o estableciendo una
relacion parasitaria (Panth et al. 2020). Ademas, la aplicacion de BCA con concentraciones reducidas
de productos quimicos estimula la supresién de enfermedades de manera similar a las altas dosis de
tratamientos con fungicidas quimicos (Hyder et al. 2017). Alrededor del 90% de los agentes de
biocontrol de hongos contra microorganismos patégenos pertenecen a diferentes cepas de
Trichoderma (Hermosa et al. 2012). Trichoderma se aisl6 por primera vez en 1794 del suelo y de la
materia organica en descomposicion (Druzhinina et al. 2006). En todo el mundo, actualmente mas
del 60 % de los biofungicidas eficaces se obtienen de Trichoderma (Abbey et al. 2019). En la
Argentina, el control bioldgico se desarrolla a escala experimental, a excepcién de algunos casos
exitosos. La adopcién de esta herramienta tiene un alto valor para el disefio de programas sanitarios
de escaso impacto ambiental ambiental, pero se enfrenta a la ausencia de tecnologias para la
produccion masiva de biocontroladores y a la falta de conocimiento sobre el uso del bioinsumo a
campo. Actualmente, el 100% de los biofungicidas comerciales existentes son derivados de
Trichodermat.

Diferentes cepas de Trichoderma (teleomorfo Hypocrea) se conocen como hongos imperfectos o
fungi imperfecti ya que no poseen ninguna etapa sexual conocida en su ciclo de vida (Van Wees et
al. 2008). Estos hongos son colonizadores rapidos, invasores, filamentosos, oportunistas, avirulentos
y exhiben una relacion simbidtica con las plantas. En suelos contaminados con patégenos, no solo
mejoran el crecimiento de las plantas, sino que también inhiben el crecimiento de patégenos a través
de varios mecanismos antagénicos (Vinale et al. 2008; Wilson et al. 2007; Lorito et al. 2010).
Trichoderma exhibe un comportamiento antagénico contra varios organismaos fitopatdgenos, incluidas
bacterias, nematodos y especialmente hongos, al inhibir su crecimiento ya sea por interacciones
directas (p. €j., hiperparasitismo, competencia por nutrientes y espacio, y antibiosis) (Zhang et al.
2017) o indirectamente al mejorar el crecimiento y vigor de las plantas y mejorar la tolerancia al estrés,
la absorcion activa de nutrientes y la biorremediacion de la rizosfera contaminada, ademas de
proporcionar a las plantas varios metabolitos secundarios, enzimas y proteinas que las beneficien
(Kumar 2013), como mencionamos en el capitulo anterior.

1Resolucién-350-1999-SENASA - Servicio Nacional de Sanidad y Calidad Agroalimentaria
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El control de enfermedades en las plantas, facilitado por los mediadores de biocontrol, es el resultado
de las interacciones entre las comunidades simbionte y patégena de la planta. Debido a su capacidad
para defender las plantas y controlar las poblaciones de patégenos en diversas circunstancias del
suelo, las especies de Trichoderma han sido extensamente analizadas y explotadas comercialmente
como agentes de biocontrol, mejoradores de suelo y biofertilizantes, ubicando a Trichoderma spp.
entre los BCA fungicos mas explorados (Vinale et al. 2008; Wilson et al. 2007; Lorito et al. 2010;
Harman et al. 2004; Harman 2000). Varias especies de este género son "competentes de la rizosfera"
y también pueden descomponer polisacaridos, hidrocarburos, compuestos clorofendlicos y los
pesticidas xenobibticos empleados en el cultivo (Li et al. 2009).

Debido a la importancia de Trichoderma como agente de biocontrol, consideramos relevante conocer
cudales de sus proteinas estan involucradas en los mecanismos de control aqui antes mencionados.
Una vez identificadas, estamos interesados en conocer sus propiedades y el origen evolutivo de las
mismas. Debido a la relacidén existente entre biocontroladores y patégenos, reviste especial interés
identificar homdlogos cercanos entre estas especies. Si los hubiera, proponemos realizar un analisis
evolutivo que pudieran indicar adaptaciones funcionales recientes de alguno de éstos.

Blusquedas bibliogréaficas

Segun lo expuesto en la introduccién, el género Trichoderma resulta de gran interés como propuesta
de organismos biocontroladores por lo cual lo hemos adoptado como género objetivo para comenzar
nuestros estudios. Por tal motivo, decidimos realizar una busqueda bibliografica extensiva con el
propésito de encontrar y caracterizar el conjunto de proteinas de las especies contenidas en el género
Trichoderma que pudieran estar involucradas en los mecanismos de biocontrol antes expuestos. El
objetivo final de este procedimiento es generar una base de datos de proteinas que tengan una
comprobacion experimental de su participacién en rutas metabdlicas o procesos involucrados en el
biocontrol de distintas especies. Debe quedar claro que debemos comenzar nuestro analisis
bioinformatico recabando informacion experimental sobre proteinas involucradas en el proceso de
biocontrol. Desde el punto de vista enteramente computacional, es dificil o imposible predecir la
actividad bioldgica o la funcion de una proteina y su efecto biol6gico en un organismo en base al
analisis de la informacién de una secuencia Unica. Es por esto que nos basamos en comparaciones
de propiedades entre proteinas siempre conociendo de antemano el efecto de determinadas
proteinas de “referencia” para una determinada funcién o actividad.

Para este analisis, utilizamos Unicamente palabras clave tales como “Trichoderma”, “biocontrol’,
“biological control”, “protein”, “enzyme”, ‘pathogenic organisms”, “extensive farming” y sus
combinaciones en buscadores web y en bases de datos, asi como NCBI y Pubmed. Inicialmente,
encontramos 88 publicaciones que luego se extendieron a 101, por las referencias incluidas en las
anteriores. En cada una, encontramos pruebas sobre una o mas proteinas que, mediante los
mecanismos anteriormente descritos (principalmente micoparasitismo o antibiosis), estan
involucradas en la actividad biocontroladora. Estas publicaciones mostraron distintas evidencias
experimentales, como por ejemplo, en (Arora 2003) encontramos que Trichoderma produce y secreta
enzimas micoliticas responsables de la degradacién parcial de la pared celular de patdgenos como
R. Solani. Dentro de estas enzimas, se mencionan las glucanasas, quitinasas, lipasas y proteasas,
demostrando la participacién de dichas proteinas en el rol biocontrolador.
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Una vez obtenida la lista de proteinas segun bibliografia, que en general estan referidas por nombres
de actividades biologicas genéricas y no incluyen datos secuenciales o de referencia especifica a
una determinada base de datos, tomamos cada una para explorar y recopilar mas informacion en el
buscador principal de UNIPROT. En general, obtuvimos listas de proteinas de Trichoderma asi como
de otras especies. Evidentemente, la identidad de las proteinas no alcanza para limitar las especies
a Trichoderma y, consecuentemente, también obtuvimos otras especies. Es por esto que en el
buscador colocamos el nombre de la proteina, el operador “AND” y la palabra “Trichoderma” para
obtener sdlo los de esta especie. El andlisis de las otras especies encontradas se abordara en la
seccion “Busquedas por similitud secuencial para extender el nimero de proteinas biocontroladoras
de referencia”, que aparece mas adelante en este capitulo.

Para poder identificar las proteinas encontradas, utilizamos el parametro “ID” de UNIPROT. Como
resultado encontramos 759 proteinas que, luego de hacer la lista no redundante, resultaron 652. Este
conjunto de proteinas constituye nuestra base de datos que llamamos “Biocontrol”, cuyas proteinas
de aqui en mas llamaremos de “referencia” ya que poseen distintas evidencias experimentales que
demuestran su rol y/o importancia en el biocontrol de especies. Con estas proteinas utilizamos
distintas herramientas bioinformaticas para identificar nuevas proteinas no reportadas en
Trichoderma o en sus distintas especies ademas de explorar la presencia de posibles proteinas
biocontroladoras en otras especies cercanas a Trichoderma.

Caracterizacién de las proteinas biocontroladoras de referencia

El listado no-redundante de 652 proteinas puede servir como base de referencia y de consulta para
el desarrollo de biocontroladores en base a Trichoderma y quizas también a otros géneros que
pudieran cumplir esta funcién. Este conjunto de proteinas resulta en informacion muy valiosa y
estratégica para aquellas instituciones dedicadas al estudio o produccion de controladores biol6gicos.
Con el objetivo de visualizar caracteristicas de las proteinas de forma mas accesible, agrupamos las
mismas segun su nombre (Figura 6) y la especie a la que pertenecen (Figura 7).
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Figura 6 Distribucién de las actividades de proteinas de Trichoderma spp. segun su identidad
biolégica conforme a UNIPROT. La categoria “Resto” representa el conjunto de actividades que
muestran menos del 2% del total de proteinas. Para su identificacion, remitirse a ver el apéndice 2.2.
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Figura 7 Distribucion de las especies de Trichoderma que contienen proteinas relacionadas con
mecanismos de biocontrol. La categoria “Resto” representa las especies con menos del 2% del total
de proteinas. Para su identificacion, remitirse ver el apéndice 2.3.

Segun hemos mencionado ya en reiteradas oportunidades, los mecanismos conocidos de control
biolégico empleados por la especie T. harzianum se pueden dividir en dos tipos que involucran
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efectos directos e indirectos. La secrecion de enzimas hidroliticas es uno de los mecanismos con
efecto directo de los hongos del género Trichoderma, para ejercer el control bioldgico de plagas y
enfermedades. Las quitinasas son una de estas enzimas que degradan y/o remodelan la pared
celular de los hongos fitopatdgenos y la cuticula de insectos y nematodos. En la figura 6 podemos
observar que el 51.1% de las proteinas posee actividad quitinasa, lo que demostraria la importancia
de su rol en mecanismos de biocontrol. De esta forma, sumando todas las enzimas con actividad
litica, dentro de las que se incluyen las proteasas (aspartato y aspartico proteasas), liasas
(fenilalanina amonio-liasa) e hidrolasas, obtenemos que hay aproximadamente un 60% de proteinas
con esta funcion involucradas en el antagonismo de Trichoderma spp. y los hongos patégenos. En
segunda instancia, con el casi 20% se encontraron enzimas transferasas que podrian, entre otras
cosas, mejorar la remediacion y el potencial de degradacion de compuestos xenobidticos que podrian
producir los patégenos y afectar a los cultivos (Dixit et al. 2011). Dentro de este 20% se encuentra,
por ejemplo, la Glutation S-tranferasa, enzima que puede vincularse a procesos de detoxificacion de
Trichoderma (ver apéndice 2.1 para el listado completo de proteinas).

Segun podemos observar en la figura 7, entre las proteinas relacionadas con mecanismos de
biocontrol obtenidas de bibliografia, el género de Trichoderma es el identificado como con mayor
proporcion de enzimas secretadas. Como veremos mas adelante en este capitulo, utilizamos estos
datos iniciales para extender el nimero de proteinas biocontroladoras de referencia, identificar los
microorganismos secretores y conocer cual o cuales son los que secretan mayor cantidad de estas
enzimas. Para lograr este objetivo utilizamos blsquedas de similitud secuencial.

Andlisis de las proteinas biocontroladoras de referencia en base a sus
caracteristicas secuenciales

Para estudiar mas en profundidad como se distribuyen las actividades de las proteinas en términos
evolutivos, hicimos un clustering secuencial agrupando las 652 secuencias al 40% de identidad,
utilizando el programa CD-hit. La hipétesis detras de este procedimiento es caracterizar el nimero
de familias proteicas para luego analizarlas segun su divergencia evolutiva. De esta forma el nimero
de miembros por familia o la existencia de familias mas divergentes podria indicar familias mas
antiguas y por ende mas importantes debido a su conservacion evolutiva.

Este clustering resulté en la formacion de 105 clusters de los cuales 59 tienen al menos 2 secuencias
y 46 clusters son unimembres indicando una alta diversidad de distintas familias de proteinas. Sin
embargo, encontramos que determinadas familias de proteinas se encuentran en distintos clusters
secuenciales. Por ejemplo, dentro de las familias con mayor cantidad de clusters, las quitinasas se
encuentran en 8 clusters distintos, la familia de péptido sintetasas en 25 y la familia de Glutatién S-
transferasa en 30, siendo la que tiene mayor cantidad de proteinas secuencialmente mas distintas
(Figura 8).

Este hecho indica que estas familias poseen una alta divergencia secuencial indicando posiblemente
su importancia funcional en las distintas familias. Sin embargo, este resultado puede sugerir
propiedades mas interesantes para el objetivo de este trabajo. Quizas, la alta divergencia en estas
proteinas indique su adaptacion a nuevas funciones bioldgicas (rol biocontrolador) o también a una
gran diversidad funcional.
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Figura 8 Cantidad de clusters en los que se encuentran las familias de proteinas con mayor
divergencia.

Blasquedas por similitud secuencial para extender el numero de
proteinas biocontroladoras de referencia

Si bien haber obtenido 652 proteinas de referencia es considerable con respecto a la informacion
actualmente disponible, nos preguntamos si era posible aumentar el nimero de posibles
microorganismos candidatos, la cantidad de proteinas y de nuevas actividades no contenidas en
nuestra base de datos de “Biocontrol”, como asi también realizar estudios evolutivos. Por tal motivo,
decidimos buscar especies cercanas a Trichoderma en las que pudiéramos encontrar proteinas
homologas.

Definicion especies de interés

Mencionamos anteriormente que el control biolégico es “la accion de parasitos, depredadores o
patdégenos en el mantenimiento de la densidad de poblacién de otro organismo en un promedio mas
largo de lo que ocurriria en su ausencia”. Un patégeno puede ser cualquier microorganismo capaz
de producir alguna enfermedad o dafio en un huésped, sea animal o vegetal. Segun esto, cualquier
microorganismo que ejerza control sobre una plaga o que produzca algun dafio en un huésped, podria
ser interesante para ser evaluado por su rol en mecanismos de biocontrol. Asi es que, formamos 3
grupos de microorganismos compuestos por proteomas de especies de Trichoderma para formar el
grupo “biocontroladores fungicidas” (BF), distintas cepas de Beauveria bassiana, por su conocida
accién como bioinsecticida (Singh et al. 2015) para generar el grupo de “biocontroladores
insecticidas” (Bl) y distintas especies de hongos fitopatdgenos para crear el grupo de “patégenos”
(P). Consideramos que el analisis de estos organismos con diferentes roles biolégicos en el ambiente
nos servird como marco de referencia de las propiedades de las proteinas biocontroladoras.
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Seleccion de proteomas

Obtuvimos 50 especies agrupadas en los grupos mencionados (39 patégenos, 8 biofungicidas y 3
bioinsecticidas) obtenidas de UNIPROT (Tabla 3). Todas las especies surgieron del analisis inicial
bibliogréafico, en donde pudimos entender el rol biolégico de cada una (patdgeno o biocontrolador).
Como condicién para la obtencion de proteomas, indicamos en UNIPROT que las especies tengan
proteomas completos y que sean de referencia.

Busquedas de similitud secuencial

Una vez obtenidos los proteomas, realizamos busquedas de similitud en BLAST utilizando los
pardmetros estandar. Del resultado seleccionamos proteinas con un porcentaje de identidad mayor
a 50% y un E-value menor a 0.0001. En las figura 9, figura 10 y figura 11, se muestra el nimero de
proteinas homologas a las 652 proteinas de referencia para cada especie, segun el grupo de
pertenencia (BF, Bl y P).

Tabla 3 Especies utilizadas clasificadas segun su grupo de pertenencia (BF, Bl y P) y nimero de
proteinas homologas.

Especie Numero de homologas Categoria
Trichoderma longibrachiatum 136 BF
Hypocrea jecorina 140 BF
Trichoderma asperellum 162 BF
Trichoderma arundinaceum 171 BF
Hypocrea atroviridis 173 BF
Trichoderma gamsii 176 BF
Trichoderma harzianum 189 BF
Trichoderma harzianum 194 BF
Beauveria bassiana 118 BI
Beauveria bassiana 120 BI
Beauveria bassiana 121 BI
Metarhizium album 90 P
Metarhizium rileyi 100 P
Lasiodiplodia theobromae 114 P
Gibberella fujikuroi 118 P
Fusarium venenatum 119 P
Stachybotrys chlorohalonata 120 P
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Fusarium acutatum
Metarhizium acridum
Fusarium heterosporum
Fusarium sporotrichioides
Fusarium zealandicum
Fusarium austroafricanum
Fusarium culmorum
Fusarium gaditjirri
Fusarium longipes
Gibberella zeae
Fusarium poae

Fusarium oxysporum f. sp.
conglutinans

Metarhizium anisopliae
Fusarium globosum

Gibberella moniliformis

Fusarium oxysporum f. sp. cubense

Fusarium kuroshium
Fusarium oxysporum
Fusarium sp.
Fusarium oxysporum
Fusarium vanettenii
Fusarium phyllophilum
Fusarium mundagurra
Fusarium pseudocircinatum
Fusarium flagelliforme
Fusarium sp.
Gibberella nygamai
Fusarium sp.
Fusarium napiforme
Fusarium sp.

Fusarium albosuccineum
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Fusarium sarcochroum 151 P

Fusarium sp. 168 P
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Figura 9 Numero de proteinas homodlogas en especies de biofungicidas.
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Figura 10 Numero de proteinas homologas en especies de bioinsecticidas.



Patégenos
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Figura 11 Numero de proteinas homdélogas en especies de patdgenos.

Segun el analisis anterior, observamos que las especies de biocontroladores fungicos son aquellas
gue tienen mayor contenido de proteinas homologas a las proteinas de referencia con 194 proteinas,
siendo Trichoderma harzianum la més enriquecida (figura 9). Este resultado era esperable, dado que
el grupo de BF est4 conformado 100% por especies de Trichoderma/Hypocrea que son las mismas
de las que obtuvimos las proteinas con las que generamos la base de datos “Biocontrol”. Nos resulté
llamativo encontrar que el grupo de patdgenos contiene especies que también tienen gran cantidad
de proteinas homologas, como es el caso de Fusarium que podemos ver en la figura 11, a diferencia
de los BI, que son los que tienen menor cantidad de homologas, como se puede ver en la figura 10.
De todas formas, es importante destacar que los grupos no son homogéneos en cuanto a la cantidad
de especies que contienen y quizas encontrariamos mayor porcentaje de proteinas homologas en el
grupo de Bl si el grupo fuera mas grande.

Andlisis de organismos de referencia de cada grupo

Seguidamente, tomamos el organismo de referencia con mayor contenido de proteinas homoélogas
(Trichoderma harzianum para Biocontroladores fungicos, Beauveria bassiana para Biocontroladores
de insectos y Fusarium sp. para patégenos) como organismo modelo para cada grupo bioldgico para
explorar sus actividades bioldgicas principales, que se muestran en las figura 12, figura 13 y
figura 14.
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Trichoderma harzianum

Glutation S-transferasa

21.1%
Resto
35.6%

Carrier
Catalasa 16.0%
2.1%
Epimerasa
2.6%
Peptidasa Quitinasa
3.1% 10.8%
Proteina de union AMP Hidrolasa
3.1% 3.6%

Figura 12 Distribucién de las actividades biolégicas encontradas por busqueda de similitud
secuencial en Trichoderma harzianum sobre el total de las proteinas homélogas encontradas. La
categoria “Resto” representa el conjunto de actividades que muestran menos del 2% del total de
proteinas homologas. Para su identificacion, remitirse a ver Apéndice 2.4.

Beauveria bassiana

Sintetasa
13.2%

Sintasa
9.9%

Resto
44.6%

Quitinasa
9.1%

Glutation S Transferasa
9.9%

Transferasa

3.3%

Helicasa

2.5%

Sin caracterizar
2.5%

Figura 13 Distribucién de las actividades bioldégicas encontradas por busqueda de similitud
secuencial en Beauveria bassiana sobre el total de las proteinas homélogas encontradas. La
categoria “Resto” representa el conjunto de actividades que muestran menos del 2% del total de
proteinas homologas. Para su identificacion, remitirse a ver Apéndice 2.4.
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Fusarium sp.

Proteina de union AMP
10.7%

Carrier
8.9%

Resto
49.4%

Glutation S-transferasa
13.1%

Quitinasa

6.0%

Reductasa

6.0%

Citocromo P450
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Figura 14 Distribucién de las actividades bioldégicas encontradas por busqueda de similitud
secuencial en Fusarium sp. sobre el total de las proteinas homélogas encontradas. La categoria
“Resto” representa el conjunto de actividades que muestran menos del 2% del total de proteinas
homoélogas. Para su identificacion, remitirse a ver Apéndice 2.4.

Como primera observacién, es interesante resaltar que el 65% de las proteinas homélogas de
Trichoderma harziaum estan representadas por 3 funciones bioldgicas, que son la actividad Glutatién
S-transferasa con un 21,1%, la actividad carrier con un 16% y la actividad quitinasa con un 10,8%,
como las 3 mayoritarias. Esto es diferente en las proteinas homdélogas de Beauveria bassiana y
Fusarium sp., dado que tienen casi la mitad de sus proteomas con actividades que representan
menos del 2% del total de proteinas homologas, por lo que podriamos pensar en que hay mayor
divergencia de actividades en estos proteomas. Es notable observar que el tipo de proteina
mayoritaria en contenido se repite en Trichoderma harzianum y Fusarium sp siendo Glutation S-
transferasa las mas abundantes para estas especies, mientras que las sintetasas resultan
predominantes para Beauveria bassiana.

Para poder realizar un andlisis comparativo, realizamos una lista no redundante de las proteinas
homologas encontradas y seleccionamos aquellos genes en los que hubiera representantes en los
tres nichos ecologicos (Bl, BF y P). Esto arrojo un total de 17 tipos de proteinas compartidas que se
muestran en la tabla 4. El listado completo de proteinas para cada especie se encuentra en el
apéndice, tal como se menciond anteriormente.
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Tabla 4 Listado de actividades biol6gicas encontradas por busqueda de similitud secuencial para la
especie mayoritaria de cada grupo sobre el total de las proteinas homologas encontradas que son
comunes a los 3 grupos.

Numero de proteinas homologas

Lista no
redundante Trichgderma Beauyeria Fusarium sp.
harzianum bassiana
s : 2
Quitinasa 21 11 10
Hidrolasa 7 2 3
Peptidasa 6 1 2
Catalasa 4 2 2
Ligasa 3 2 3
Kinasa 3 1 2
Sintasa 2 12 1
mitasa 2 2 2
Arak:izzfsuarano 5 1 3
ATPasa 2 1 2
Sintetasa 1 16 4
Reductasa 1 2 10
Glucoamilasa 1 1 2
Permeasa 1 1 1
Polimerasa 1 1 1
Transporter 1 1 1

Segun la tabla 4, podemos ver que, con excepcidon de algunas actividades (Sintasa, Sintetasa,
Reductasa y Glucoamilasa) es Trichoderma harzianum la especie que mayor contenido de proteinas
homélogas contiene en las categorias, por sobre Beauveria bassiana y Fusarium sp. Por ejemplo, en
el caso de la Glutation S-Transferasa, vemos que mientras que Trichoderma harzianum tiene 41
genes, Beauveria bassiana y Fusarium sp. tienen 12 y 22, respectivamente. Estos 41 genes de
Trichoderma representan un 0,3% del total de su proteoma (de 14049 proteinas en total), mientras
que los genes para los otros 2 nichos refieren a menos del 0,2% de sus proteomas respectivamente
(10656 proteinas Beauveria bassiana y 16532 Fusarium sp.). Una tendencia similar puede
observarse para la familia de las quitinasas, en donde se observa que mientras que Trichoderma
harzianum tiene 21 genes, Beauveria bassiana y Fusarium sp. solo tienen 11 y 10 respectivamente.
Estos 21 genes de Trichoderma representan un 0,15% del total de su proteoma, mientras que los 9
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genes para los otros 2 nichos refieren a menos del 0,1% de sus proteomas. Cabe recordar que, tanto
Glutation S-transferasa como Quitinasa son familias de proteinas con alta divergencia secuencial
indicando posiblemente su adaptacién a nuevas funciones biolégicas o también una gran diversidad
funcional, segun se podia observar en la figura 8, anteriormente representada.

Andlisis de proteinas de “Biocontroladores fungicos”

En esta seccion nos propusimos comparar el nimero de genes en las distintas especies del grupo
de “biocontroladores fungicos”, dado que representan el objetivo central de nuestro trabajo. Para ello
realizamos el curado de los genes de los 7 biofungicidas con proteoma completo que quedaban sin
analizar (Trichoderma longibrachiatum, Hypocrea jecorina, Trichoderma asperellum, Trichoderma
arundinaceum, Hypocrea atroviridis, Trichoderma gamsii y Trichoderma harzianum) y comparamos
el nimero de homdlogos por cada categoria (ver apéndice 2.5).

En este analisis, podemos observar que para las actividades Carrier, Glutation S-transferasa y
Quitinasa, la especie de Trichoderma harzianum es la que tiene mayor contenido con un total de 194
proteinas, tal como se puede ver en la tabla 5.

Tabla 5 Actividades bioldgicas principales encontradas por busqueda de similitud secuencial para
todas las especies de biocontroladores fungicos sobre el total de las proteinas homélogas
encontradas en cada caso. Los numeros “189” y “194” corresponden al numero de proteinas
homélogas de las dos especies harzianum, tal como se muestra en la tabla 3. La descripcion total de
actividades se encuentra en el Apéndice 2.5.

Proteinas Longibrachiatum Jecorina Asperellum  Arundinaceum Atroviridis | Gamsii =~ Harzianum = Harzianum
189 194
Carrier 1 1 19 0 7 13 12 31
Glutation S-transferasa 23 3 35 25 35 35 29 41
Quitinasa 12 11 17 17 16 17 17 21

Si bien Trichoderma harzianum es la especie que tiene mayor cantidad de proteinas en la mayoria
de las actividades, esto no siempre ocurre. Hay algunas actividades, por ejemplo, la actividad sintasa
(ver apéndice 2.5) en la que otra especie (Arundinaceum), es la que tiene mayor cantidad de esas
proteinas. Podemos deducir entonces que, si bien es valioso poseer gran cantidad de proteinas
relacionadas con actividades de biocontrol, no todas éstas son igualmente importantes ya que, hay
evidencia experimental que harzianum es una de las mejores y mayormente elegida como
biocontrolador fangico. Consideramos que es probable que el éxito en el biocontrol puede estar
mayormente relacionado con una combinacién de proteinas o propiedades especiales de cada
proteina, mas que en el nimero final. En este punto, sera interesante el abordaje que tomemos en el
capitulo siguiente de seleccién positiva.

Si bien no se muestra en la tabla 5, resulta llamativo que para la especie T. jecorina 76 de sus 140
homélogas estan identificadas como ‘“predicted proteins” segun UNIPROT, dado que las proteinas
de biocontrol estdn mayormente bien identificadas. Con nuestro trabajo, hemos logrado anotar estas
76 proteinas para este proteoma pobremente caracterizado, realizando el analisis por homologia a
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las 652 proteinas biocontroladoras. Esta importante informacion derivada por homologia se encuentra
desarrollada en el apéndice 2.6.

¢, Tienen alguna particularidad especial las proteinas biocontroladoras
de referencia?

Como describimos anteriormente, las proteinas biocontroladoras de referencia pertenecen a los
grupos principales de quitinasas, transferasas y sintetasas y, por lo tanto, pertenecen a familias de
proteinas distintas por lo cual no son proteinas homologas. En esta seccion estamos interesados en
encontrar alguna propiedad comin que pueda ser utilizada en forma extensiva para caracterizar
nuevas proteinas con posible rol biocontrolador. Para este proposito utilizaremos técnicas evolutivas.
La velocidad de evolucion es una propiedad que podria indicar adaptaciones funcionales recientes
(Jobson et al. 2004; Wang et al. 2011). Determinadas proteinas con ciertas funciones bioldgicas
podrian adaptarse a nuevas funciones y actividades con algunas sustituciones adicionales. En
general estos cambios secuenciales se dan cuando determinados organismos cambian su nicho
biolégico o su entorno.

De esta forma, utilizamos representantes de los tres grupos de organismos (“biocontroladores
fungicidas”, “biocontroladores insecticidas” y “patdégenos”) para estudiar la presencia de posibles
cambios en las velocidades de evolucion de las proteinas biocontroladoras de referencia. Como las
velocidades de evolucidn entre proteinas sélo son comparables entre si cuando el arbol filogenético
es el mismo, utilizamos la herramienta OMA, para obtener el mayor conjunto posible de homdélogos
para la mayor cantidad posible de organismos pertenecientes a los 3 grupos mencionados
anteriormente. En la figura 15 mostramos la representacion de las relaciones evolutivas de estos
organismos.

Primeramente, comparamos las velocidades de evolucion de proteinas ortélogas entre organismos
patdégenos y biocontroladores fungicidas. En la base de datos OMA pudimos seleccionar para 10
especies representantes de los grupos mencionados (Figura 16) 3163 conjuntos de ortélogos.
Utilizando una proteina seleccionada al azar de este conjunto de ortélogos obtuvimos un arbol
filogenético de referencia para las 10 especies, utilizando el programa PhyML. La seleccion de la
proteina es arbitraria y s6lo buscamos obtener una representacion filogenética de las especies para
comparar las velocidades de todas las proteinas entre si. El arbol filogenético obtenido se muestra
en la figura 17. Utilizando el programa Rate4site, calculamos las velocidades para cada una de las
proteinas obtenidas de la base de datos OMA utilizando el modelo LG + F + una distribucion gamma
de 16 estados. Utilizando los cédigos UNIPROT vy la coleccion de proteinas biocontroladoras de
referencia mencionadas anteriormente (Base de datos “Biocontrol”) identificamos sélo 7 proteinas
presentes en el set de 3163 conjuntos de ortélogos de OMA. Dado este bajo nimero decidimos utilizar
las 7129 proteinas identificadas en organismos evolutivamente cercanos para identificar homologos
en los 3163 ortélogos de OMA recuperados. Estas 7129 proteinas corresponden a la suma no
redundante de las proteinas de todas las especies de la tabla 3 méas las 652 antes mencionadas. Al
realizar este mapeo encontramos 62 familias de ort6logos pertenecientes a proteinas
biocontroladoras de referencia (ver apéndice 2.7).
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Figura 15 Representacion de las relaciones evolutivas de “biocontroladores fungicidas”,
“biocontroladores insecticidas” y “patdgenos” realizado con OMA.
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Figura 16 Seleccién de organismos utilizados en la comparacion de patégenos con biocontroladores
fungicidas.
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Figura 17 Arbol filogenético para las especies de biocontroladores flngicos y patégenos realizado
utilizando una proteina seleccionada al azar del conjunto de ort6logos.

Comparamos entonces las velocidades de estas 62 proteinas con el resto de las proteinas
encontradas (denominadas de aqui en mas proteinas no involucradas en mecanismos de biocontrol
0 “No biocontrol”). Estas proteinas no tendrian, en principio, un rol esencial en las actividades de
biocontrol ya que no surgieron en las busquedas de similitud secuencial realizadas anteriormente. De
esta forma este conjunto de proteinas “No biocontrol” sirven como referencia para contrastar con ellas
las velocidades de las proteinas biocontroladoras. Asi, encontramos que las velocidades de las
proteinas identificadas como biocontroladoras eran significativamente mas grandes (p-valor=0.0727)
que las proteinas de “No biocontrol” (figura 18) realizando un test de Wilcoxon con un un nivel de
significancia de 0.1 utilizando el software para analisis estadistico, InfoStat (ver apéndice 2.8).
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Figura 18 Comparacién de las distribuciones “Biocontrol” y “No biocontrol” en representacion de
graficos de cajas. Se observan diferencias significativas (p-valor=0.0727) entre las medias de las
distribuciones con un nivel de significancia de 0.1, utilizando el test de Wilcoxon.

Estas 62 proteinas biocontroladoras tienen actividades muy distintas entre si. No obstante, podriamos
decir que las actividades Glutation S-transferasa, polimerasa y sintetasa son las que mas se repiten
segun las funciones descritas en UNIPROT. Las actividades se encuentran en su totalidad en el
apéndice 2.7.
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Repetimos el mismo andlisis, pero ahora comparando proteinas de biocontroladores fungicidas con
biocontroladores insecticidas, utilizando nuevamente familias de ortélogos extraidas de OMA. En este
caso utilizamos 6 especies (Hypocrea atroviridis, Hypocrea jecorina, Hypocrea virens, Trichoderma
harzianum, Beauveria bassiana y Cordyceps militaris) y pudimos recolectar 3724 familias de
ortélogos comunes para las 6 especies. El arbol filogenético fue obtenido utilizando el programa
Phyml como explicamos anteriormente utilizando un alineamiento tomado al azar entre los ortélogos
de las especies mencionadas anteriormente. El mismo se muestra en la figura 19.

Beauveria bassiana
Cordyceps militaris
Hypocrea atroviridis

Hypocrea jecorina
| Hypocrea virens
' Trichoderma harzianum

Figura 19 Arbol filogenético pasa las especies de biocontroladores flngicos y biocontroladores de
insectos realizado utilizando una proteina seleccionada al azar del conjunto de ort6logos.

Cuando mapeamos los cédigos UNIPROT como explicamos anteriormente, encontramos 78
proteinas biocontroladoras de referencia. Al estudiar las velocidades de evolucion de estas 78
proteinas, no encontramos diferencias significativas (p-valor=0.1451) con las proteinas “No
biocontrol” (basicamente el resto de las 3721 proteinas) con un nivel de significancia de 0.1
(figura 20).
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Figura 20 Comparacién de las distribuciones “Biocontrol” y “No biocontrol” en representacion de
gréficos de cajas. No se observan diferencias significativas (p-valor=0.1451) entre las medias de las
distribuciones con un nivel de significancia de 0.1, utilizando el test de Wilcoxon.

Estos resultados son interesantes. En principio pareceria que los cambios adaptativos ocurrieron
cuando los organismos biocontroladores fungicidas se separaron de los organismos patdgenos, hace
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aproximadamente unos 200 millones de afios segun datos recopilados de Timetree que se pueden
ver en la figura 21. Segun estos datos, los organismos biocontroladores insecticidas se separaron de
los fungicidas hace aproximadamente 180 millones de afios, con lo cual las adaptaciones funcionales
ocurrieron entre los patdgenos y los dos grupos de organismos biocontroladores. Este razonamiento
se deriva del hecho que la velocidad de evolucién entre los organismos biocontroladores es similar,
pero no se observa lo mismo cuando se comparan las velocidades de biofungicidas con las
velocidades de organismos patdgenos.
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Figura 21 Escala evolutiva obtenida de Timetree para organismos patdgenos, biocontroladores
fungicidas e insecticidas.

Comentarios adicionales sobre velocidades de evolucion

En la seccion anterior mostramos la utilidad del uso de las velocidades de evolucién para detectar la
presencia de una presion selectiva comin a la mayoria de las proteinas con rol biocontrolador
(Figuras 18 y 20). Si bien los resultados son estadisticamente robustos, las velocidades de evolucion
entre proteinas pueden ser influenciados por muchos factores (para un review ver (Zhang and Yang
2015)). Si bien muchisimos factores han sido identificados como posibles moduladores de la
velocidad de evolucion (por citar algunos, desorden (Brown et al. 2002), longitud (Bloom et al. 2006),
diversidad conformacional (Zea et al. 2013), nivel de expresion (Holstege et al. 1998) y abundancia,
importancia biolégica (Hurst and Smith 1999), etc) el factor con mayor valor predictivo, de mayor
consistencia en diversas especies y ampliamente estudiado es el nivel de expresion génico (Cherry
2010; Greenbaum et al. 2003; Managadze et al. 2011; Drummond et al. 2005). Se ha demostrado
gue las proteinas que se expresan mucho estan sujetas a una fuerte presion selectiva en el proceso
de traduccion, en la sintesis de proteinas. Cualquier error en este proceso (sustitucién/delecion), y
debido a su alta expresién y abundancia, podria producir la agregacién de la proteina produciendo
un cuadro téxico para la célula que en general conduce a su destruccion por apoptosis (Drummond
et al. 2005; Stefani and Dobson 2003; Stroo et al. 2017).

Para comprobar nuestros resultados anteriores y determinar si las velocidades observadas se deben
a un cambio adaptativo en las proteinas o si es un artefacto debido a los niveles de expresion de las
proteinas estudiadas, debemos normalizar nuestros resultados con los niveles de expresion de
dichos genes. Dichos datos en general son datos experimentales que se obtienen por tecnologias de
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RNAseq. Lamentablemente no contamos con esos datos para los proteomas estudiados. Sin
embargo, existe un parametro denominado CAl que mide la proporcion del denominado “codon bias”
entre un determinado conjunto de genes y un conjunto de genes de referencia (Sharp and Li 1987).
El “codon bias” se refiere al hecho que determinados codones sinénimos se usan con mayor
frecuencia que otros (Sharp and Li 1986). En determinadas células, tejidos y/o especies la poblacién
de tRNA para un determinado aminoacido no es completa o existen diferencias en sus
concentraciones relativas. Esto produce que la distribucién de codones sinénimos no sea aleatoria.
De ahi que la velocidad o eficiencia en la traduccidn esté regulada por la abundancia relativa de los
tRNA (y de ahi de sus anticodones) y de los codones que presente el gen a traducir o sintetizarse.
Este desfase se denomina “codon bias” (Behura and Severson 2013) el cual puede depender de otros
factores como contenido GC, posiciones de los codones en el mMRNA, frecuencia de recombinacion
etc. El “codon bias” fue largamente asociado al nivel de expresién de las proteinas, ya que dichos
genes en general muestran los codones mas eficientes para lograr una sintesis proteica optimizada
(Post and Nomura 1980). De aqui se desprende que existe una correlacion positiva entre CAl y nivel
de expresion génica (Wu et al. 2005; Henry and Sharp 2007).

En nuestro caso y ante la ausencia de datos experimentales correspondientes a los niveles de
expresion de los genes de T. harzianum, decidimos utilizar el CAl para predecir su nivel de expresion.
Dependiendo del organismo y genes analizados, la correlacion entre CAl y nivel de expresion llega a
tener un valor predictivo alto con correlaciones que alcanzan valores de 0.7 o incluso 0.987 (Jansen
et al. 2003; Song et al. 2017). Para esto, bajamos las regiones codificantes de cada gen utilizado en
el test de velocidades de evolucion, utilizando nuevamente la base de datos OMA. Pudimos
caracterizar 1605 regiones codificantes y sus correspondientes CAIl, que contenian 31 genes de
biocontroladores y 1573 de “No biocontrol". Para calcular el CAl, utilizamos el programa E-CAI
(Puigho et al. 2008). Al graficar CAl versus las velocidades de evolucién obtuvimos el comportamiento
esperado, ya que la velocidad de evolucion varia en forma inversamente proporcional con el CAl
(Figura 22). Pudimos comprobar esto estadisticamente realizando el test de Pearson con un
coeficiente de correlacion de -0,2. De esta forma las proteinas con mayor CAl (que se predicen como
con grandes niveles de expresion) evolucionan mas lento que el resto segin lo expresado
anteriormente.
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Figura 22 Velocidades de evolucion vs CAl. Las proteinas mas rapidas tienen menores cai

Cuando comparamos los CAl del grupo de genes de biocontrol en T. harzianum y lo comparamos
con el resto de los genes “No biocontrol”, no encontramos diferencias significativas (p-valor=0.2964)
con alfa 0,1 (ver apéndice 2.8). Sin embargo, estimando el poder estadistico para un test que evalle
las medias entre ambas poblaciones, se requeriria de aproximadamente 300 datos de proteinas
biocontroladoras para poder compararlas con las proteinas de control y tener un poder de 0.9. Asi,
decidimos hacer un bootstraping para evaluar si existen diferencias significativas entre ambas
poblaciones. De esta forma, como sélo tenemos 31 valores de CAl para las proteinas
biocontroladoras, tomamos 500 muestras al azar de 31 valores cada una, muestreando con
reemplazo la poblacion de 1573 proteinas de control. Al comparar ambas distribuciones encontramos
que la poblacion de CAI correspondiente a las proteinas biocontroladores es mayor y difiere
estadisticamente (p-valor <0.0001) de la poblacién de “No biocontrol” (Figura 23) con significancia
0.1 (ver apéndice 2.8).
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Figura 23 Comparacién de las distribuciones “Biocontrol” y “No biocontrol” en representaciéon de
gréficos de cajas. Se observan diferencias significativas (p-valor <0.0001) entre las medias de las
distribuciones con un nivel de significancia de 0.1, utilizando el test de Wilcoxon.
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Este resultado demuestra que las proteinas con roles en biocontrol, son proteinas con grandes
sesgos en sus CAl, lo cual implicaria que se expresan mucho. Por lo comentado anteriormente, esto
significaria que dichas proteinas deberian evolucionar entre las mas lentas del proteoma, lo cual se
contradice con lo encontrado anteriormente (ver figura 18). Esto demuestra que las velocidades
encontradas en dicho grupo de proteinas, no se ven influenciadas por sus niveles de expresion que
es uno de los principales moduladores de la velocidad de evolucion. De ahi, podemos validar nuestra
conclusion inicial que la observacion de las altas velocidades evolutivas en las proteinas
biocontroladoras se deba al hecho que sufrieron adaptaciones evolutivas a sus nuevos roles
biocontroladores, ocurridos aproximadamente hace unos 160 millones de afios atras, cuando se
separaron de los organismos patégenos.

Conclusiones

En el presente capitulo agrupamos y caracterizamos una amplia lista de proteinas involucradas en
mecanismos de control de patégenos. Consideramos que esta lista es la mas amplia y completa
descrita hasta el momento, constituyendo la primera base de datos de referencia de proteinas
biocontroladoras. De esta forma, creemos que esta herramienta serd valiosa y estratégica para
aquellas instituciones dedicadas al estudio o produccién de controladores biolégicos, para
caracterizar nuevas cepas y organismos o para derivar estudios de relacién estructura-funcién
mostrando, por ejemplo, adaptaciones en una determinada proteina.

A esta base de datos, que originalmente fue de 652 proteinas obtenidas de la literatura, logramos
incrementarla en un 1200% cuando hicimos las blusquedas por similitud secuencial, encontrando
nuevas proteinas, que fueron clasificadas segun su actividad e identificadas cuali y cuantitativamente
en proteomas de referencia. Ademas de esto, pudimos detectar una propiedad comun, la velocidad
de evolucion, que podra ser utilizada en forma extensiva para caracterizar nuevas proteinas con
posible rol biocontrolador. Este parametro podria ser tomado como una explicaciébn mecanistica que
agrupa proteinas completamente distintas en plegamientos y secuencias que permite su estudio y
quizas también prediccion.

Mediante las técnicas de andlisis evolutivo que utilizamos a lo largo de esta seccion, pudimos
comprobar que Trichoderma es el mejor género y harzianum resulta la especie mas interesante como
agente de control biol6gico, dado que tiene mayor cantidad de proteinas involucradas en mecanismos
de biocontrol que pudimos caracterizar en cuanto a sus actividades biolégicas. Ademas, encontramos
gue dichos genes evolucionaron mas rapidamente, cuando realizamos comparaciones con especies
cercanas, lo que indicaria adaptaciones funcionales a su rol biolégico. Este acercamiento
computacional, podria extenderse a otras especies aun no caracterizadas, dando lugar a
predicciones que intenten dar una base racional a las propiedades de estos organismos, que luego
deberan evaluarse experimentalmente.

Por lo antes expuesto, consideramos este capitulo un aporte relevante dado que creemos haber
realizado el primer analisis bioinformatico a gran escala, pudiendo analizar exhaustivamente
proteinas y organismos involucrados en el biocontrol.
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Capitulo 3: Deteccion de seleccion positiva como
herramienta para caracterizar proteinas
biocontroladoras

Resumen

En este capitulo, realizamos un analisis de parte del genoma de Trichoderma para detectar proteinas
gue evolucionan bajo patrones de seleccion positiva para revelar la naturaleza bioquimica de su
capacidad para controlar diferentes plagas. Generalmente, las proteinas que evolucionan bajo
presion selectiva positiva estan vinculadas a adaptaciones funcionales recientes que podrian explicar
la biologia de esta especie. Las diferencias de velocidades encontradas en el capitulo anterior entre
proteinas de organismos patdgenos y biocontroladores pareceria sugerir la existencia de este patron
de seleccion.

Usamos un método recursivo para seleccionar diferentes conjuntos de proteinas ortélogas de OMA
para diferentes especies relacionadas con Trichoderma harzianum. Para cada conjunto, construimos
alineamientos de regiones codificantes y alineamientos de proteinas correspondientes. Esta
informacién fue utilizada para estimar la presencia de seleccién positiva a nivel de rama o cluster
evolutivo, asi como también a nivel de secuencia. Para tal propdsito usamos métodos de maxima
verosimilitud validando su prediccion con la prueba estadistica de chi cuadrado. Utilizando estos
métodos pudimos identificar 128 proteinas que, si bien, 28 son homologas a proteinas que habiamos
encontrado en el capitulo anterior, encontramos 100 nuevas proteinas que no habiamos detectado
previamente.

Introduccion

En el capitulo anterior vimos que la velocidad de evolucién es una propiedad comun de las proteinas
que puede ser utilizada en forma extensiva para caracterizarlas e, incluso, identificar nuevas
proteinas con determinados roles. La velocidad de evolucién nos permite determinar proteinas que
evolucionan con seleccidn positiva, lo que implica la existencia de un alejamiento de la neutralidad
en el patrén de sustitucion de los codones de un determinado gen y tipicamente se asocia a cambios
adaptativos a nuevos roles biolégicos (Zhang 2008). Los estudios que involucran el uso de esta
herramienta se pueden realizar a gran escala, es decir a nivel gendmico para detectar posibles
candidatos como biocontroladores, que deberan ser posteriormente caracterizados en forma
estructural y eventualmente en forma experimental.

La deteccion de seleccién positiva requiere del uso de genes ortélogos (aquellos que divergen por el
proceso de especiacion) y evitar el uso de genes paralogos (aquellos que divergen por duplicacién
génica). Esto es una condicién para que las velocidades de evolucion de los distintos genes
estudiados sean comparables entre si.
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Los casos méas convincentes de evolucibn molecular adaptativa (seleccién positiva) han sido
identificados a través de la comparacién de tasas de sustitucion de sinénimos (silencioso; dS) y no
sinbnimos (dN) en secuencias de ADN que codifican proteinas, que han proporcionado casos de
estudio fascinantes de seleccién natural de estas moléculas (Desalle 2000).

Tradicionalmente, las tasas de sustituciéon de sinbnimos y no sinénimos (Tabla 6 izq.) se definen en
el contexto de comparar dos secuencias de ADN, con dS y dN como el nimero de sustituciones
sinénimas y no sinénimas por sitio, respectivamente (Miyata and Yasunaga 1980). Asi, la proporcién
w=dN/dS mide la diferencia entre las dos tasas y es mas facil de entender el modelo de sustitucion
de codones con una descripcion matematica (Tabla 6 der.). Si el cambio de un amino&cido es neutral,
se fijar4 a la misma tasa que una mutacién sinénima, con w=1. Si el cambio de aminoacido es
deletéreo, seleccion depurativa, se reducira su tasa de fijacién y, por lo tanto, w<1. Sélo cuando el
cambio de aminoacido ofrece una ventaja selectiva, es que se fija en un nivel mas alto que una
mutacién sinénima, con w>1. Por lo tanto, una relacion w significativamente mas alta que 1 es una
evidencia contundente de seleccion positiva.

La seleccion positiva ha sido implementada para poder explicar nuevas funcionalidades tales como
la adaptacion de camélidos en climas extremadamente calidos y secos de los territorios africano-
asiaticos y en ambiente frio e hipdxico de gran altitud de toda el area andina mediante del estudio de
las subunidades I, Il y Il de la citocromo ¢ oxidasa (Di Rocco et al. 2006); la adaptacion de los monos
chinos de nariz chata a un entorno de gran altitud, mostrando una notable capacidad para tolerar
bajas temperaturas e hipoxia mediante el estudio adaptativo en los genes NADH2 y NADH®6 (Yu et
al. 2011) y el aumento de la capacidad del almacenamiento de oxigeno y la prolongacién del tiempo
de inmersién de los cetaceos analizando la evolucién de su mioglobina (Dasmeh et al. 2013), entre
otros.

El analisis basado en codones (Tabla 7) no puede inferir si las sustituciones sinénimas son
impulsadas por mutacién o seleccién, pero no asume que son neutrales. Por ejemplo, el uso de
codones altamente sesgados puede ser causado tanto por el sesgo mutacional como por la seleccion,
y también puede afectar en gran medida a las tasas de sustituciéon. Sin embargo, al emplear
parametros como la frecuencia del codon j en el modelo (11 (Tabla 6 der.), la estimacion de las tasas
de sustitucion tendrd en cuenta completamente el sesgo de uso de codones (Tabla 6 izq.),
independientemente de su fuente. Como el parametro w es una medida de la presién selectiva sobre
una proteina, esto se diferencia con los analisis basados en codones de las pruebas mas generales
de neutralidad propuesta en genética de poblaciones (Kreitman and Akashi 1995; Wayne and
Simonsen 1998). Estos tests generales, a menudo carecen del poder para determinar las fuentes de
la desviacion del estricto modelo neutral, tales como cambios en tamafio de la poblacion, entorno
fluctuante o diferentes formas de seleccion.

Tabla 6 Glosario de seleccion positiva (izquierda) y descripcién mateméatica del modelo de sustitucion
de codones (derecha) (Yang and Bielawski 2000).

Glosario Modelo de sustitucion de codones
Sesgo de uso de codones: frecuencias de | El codén es considerado la unidad de evolucion.
codones desiguales en un gen. La tasa de sustitucion de codones i a j (i es
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Sustitucién no sindénima: sustitucion de
nucleétido que cambia el aminoacido codificado.
Probabilidad previa: la probabilidad de un
evento (como un sitio perteneciente a un

clase) antes de la recopilacién de datos.
Seleccion positiva: seleccién darwiniana que
fija mutaciones ventajosas con coeficientes
selectivos positivos. El término se usa
indistintamente en adaptacion molecular y
evolucion molecular adaptativa.

Probabilidad posterior: la probabilidad de un
evento condicionada a los datos observados,
que reflejan tanto la suposicién previa como la
informacién en los datos.

Selecci6on purificadora: seleccion natural
contra mutaciones deletéreas con coeficientes
selectivos negativos. El término se usa
indistintamente con seleccibn negativa o
restricciones selectivas.

Sustitucién sinénima: una sustitucion de

nucleétidos que no cambia el amino&cido
codificado.

Sesgo de la tasa de transicién/transversion:
tasas de sustitucibn desiguales entre

nucleétidos, con una mayor tasa de transiciones
(cambios entre Ty C y entre A y G) que
transversiones (todos los demas cambios).

distinto de j) esta dada como:

gi= Osiiy |difieren en mas de 1 posicion
gi= m; para transversiones sinénimas

gi= km; para transiciones sinénimas

gi= wm; para transversiones no sinbnimas
gi= wkIy; para transiciones no sindnimas

El pardmetro k es la relacion de la tasa
transicion/transversion, m; es la frecuencia de
equilibrio del conddén j y w (=dN/dS) mide la
presion selectiva sobre la proteina. Los g son
tasas relativas porque el tiempo y la tasa se
confunden en tal andlisis. Dada la matriz de
tasas Q = {q;}, la probabilidad de transicién

la matriz en el tiempo t se calcula como:

P)= {pi(t)}= e“

donde pj(t) es la probabilidad de que el codon i
se convierta en el codon j después del tiempo t.
El calculo de probabilidad de una filogenia
implica sumar todos los codones posibles en
ancestros extintos (nodos internos del arbol)
(Goldman and Yang 1994; Yang and Nielsen
1998; Yang 1998; Hasegawa et al. 1998).

Tabla 7 Estimacién de dN y dS entre los genes de globina @, humana y de orangutan. Tabla tomada

de (Yang and Bielawski 2000).

Method and/or model K S N dy ds dy/ds (w) {c Refs

Approximate methods
Nei and Gojobori 1.0 1094 316.6 0.0095 0.0569 0.168 - 9
Li - NA NA 0.0104 0.0517 0.201 -
Ina 2.1 119.3 299.9 0.0101 0.0523 0.193 - 14
Yang and Nielsen 6.1 61.7 367.3 0.0083 0.1065 0.078 -

ML methods®
(1) Fequal, k =1 1.0 108.5 3175 0.0093 0.0557 0.167 —B633.67 16
(2) Fequal, k estimated 3.0 124.6 3014 0.0099 0.0480 0.206 —632.47 16
(3 F1x4, k=1 fixed 1.0 1291 296.9 0.0092 0.0671 0.137 —612.40 16
(4) F1x4, k estimated 39 137.1 2889 0.0093 0.0624 0.149 —610.48 16
(5) F3x4, k=1 fixed 1.0 63.2 362.8 0.0084 0.0973 0.087 —b60.76 16
(6) F3%4, k estimated 54 60.6 3654 0.0084 0.1061 0.079 —557.85 16
(71 F61, & =1 fixed 1.0 58.3 367.7 0.0082 0.1145 0.072 —501.39 16
(8) F&1, k estimated 53 55.3 370.7 0.0082 0.1237 0.066 —498.61 16

aGenBank accession numbers are V00516 (human) and M12158 (orangutan).

free parameters (60 free parameters)
cf is the logikelihood value.

bFequal, equal codon frequencies (= 1/61) are assumed; F1x4, four nucleotide frequencies are used to calculate codon frequencies (3 free parameters);
F3x4, nucleotide frequencies at three codon positions are used to calculate codon frequencies (9 free parameters); F61, all codon frequencies are used as
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Existen dos clases de métodos para estimar dN y dS entre dos secuencias de ADN que codifican
proteinas. La primera clase fue desarrollada a principios de la década de 1980 (Nei and Gojobori
1986; Miyata and Yasunaga 1980; Muse 1996) e implica contar los sitios sinénimos (S) y no
sinbnimos (N) en las dos secuencias, contar las diferencias sinbnimas y no sinénimas entre las
dos secuenciasy corregir las sustituciones multiples en el mismo sitio. La mayoria de estos métodos
hacen suposiciones simplistas sobre el proceso de sustitucion de nucleétidos por lo que se definen
como métodos aproximados. La segunda clase es el método de ML basado en modelos explicitos
de sustitucién de codones (Tabla 6 der.) (Yang and Nielsen 2000; Ina 1995; Goldman and Yang 1994;
Yang and Nielsen 2000). Los parametros del modelo (es decir, la divergencia de secuencia t, la
tasa de transicion/transversion y la relacion dN/dS) se estiman a partir de los datos mediante
ML y se utilizan para calcular dN y dS segun sus definiciones (Tabla 7) (Nei and Gojobori 1986;
Miyata and Yasunaga 1980; Muse 1996; Ina 1995; Goldman and Yang 1994; Nei and Gojobori 1986;
Miyata and Yasunaga 1980; Muse 1996; Yang 2019). Una caracteristica importante del método es
gue el modelo se formula a nivel de tasas instantdneas de evolucién (donde no hay posibilidad de
cambios multiples).

Debido a que mediante las técnicas de andlisis estructural y evolutivas que utilizamos en el capitulo
que antecede, pudimos comprobar que Trichoderma es el mejor género y harzianum resulta la
especie mas interesante como agente de control biolégico, nos propusimos ahora realizar el andlisis
del genoma de esta especie con el objetivo de detectar proteinas que evolucionan bajo patrones de
seleccidn positiva para revelar la naturaleza bioquimica de su capacidad para controlar diferentes
plagas. Usamos un método recursivo para seleccionar diferentes conjuntos de proteinas ortologas
de OMA como base de datos de genes ortélogos, para diferentes especies relacionadas con ésta.
Tratamos de maximizar de este modo el nimero de genes de T. harzianum y el nimero de secuencias
homologas en un mismo éarbol filogenético. Para lograr este propoésito, en este proceso utilizamos
todos los genes anotados del genoma de T. harzianum (Grinyer et al. 2004).

Una vez reunidos €l o los conjuntos de datos de genes de distintas especies cercanas a T. harzianum
procedimos a alinear secuencialmente los genes de T. harzianum con los distintos conjuntos de
ortélogos obtenidos. Para tal propésito utilizamos Tcoffee (Edgar 2004; Notredame et al. 2000) para
realizar alineamientos de proteinas. Con los alineamientos de regiones codificantes, utilizaremos el
programa PAML (Yang 2007) para estimar velocidades de evolucién a nivel de codones. Utilizando
estos programas, estimamos patrones de evolucidn de seleccidn positiva tanto a nivel de clusters
filogenéticos como a nivel de sitios. Utilizando métodos de maxima verosimilitud (segundo método
descripto anteriormente para estimacion de dN y dS) y asumiendo distribucién de chi cuadrado
podremos estimar la presencia de seleccidn positiva estadisticamente significativa (Yang et al. 2005;
Nielsen 2001).

Obtencioén de los datos a estudiar

En este apartado buscamos optimizar el nimero de especies y de genes para poder caracterizar el
mayor nimero posible de secuencias del proteoma de Trichoderma harzianum para luego poder
estudiar su evolucion. Para ello, utilizando OMA, seleccionamos conjuntos de proteinas provenientes
de distintos sets de microorganismos (Tabla 8). Utilizamos “1” como fraccion minima de especies
cubiertas para que si o si haya una proteina ort6loga por especie e ilimitado numero de genes, “-1”,
para obtener la maxima cantidad de conjuntos de proteinas ortélogas por subconjunto analizado.
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Empleamos esta herramienta dado que permite bajar el nimero maximo de secuencias ortélogos
uno a uno que se encuentren en las especies indicadas.
Seleccionamos organismos evolutivamente cercanos a Trichoderma, segun pudimos ver en el
apartado “Busquedas por similitud secuencial para extender el numero de proteinas biocontroladoras
de referencia” del capitulo que antecede.

Tabla 8 Sets de ort6logos obtenidos de OMA.

. . . Cantidad de
Set Microorganismos seleccionados .
ortélogos
Hypocrea atroviridis; Hypocrea jecorina; Hypocrea virens;
1 . . 6066
Trichoderma harzianum
2 Trichoderma harzianum; Stachybotrys chlorohalonata 5555
3 Beauveria bassiana; Trichoderma harzianum 5227
4 Cordyceps militaris; Trichoderma harzianum 5214
5 Trichoderma harzianum; Fusarium oxysporum 5172
Trichoderma harzianum; Fusarium oxysporum; Stachybotrys
6 4026
chlorohalonata
7 Beauveria bassiana; Trichoderma harzianum; Fusarium 3740
oxysporum
8 Beauveria bassiana; Cordyceps militaris; Hypocrea atroviridis; 3721
Hypocrea jecorina; Hypocrea virens; Trichoderma harzianum
Beauveria bassiana; Cordyceps militaris; Hypocrea atroviridis;
Hypocrea jecorina; Hypocrea virens; Trichoderma harzianum;
9 Gibberella moniliformis; Fusarium oxysporum; Fusarium poae; 1308
Gibberella zeae; Nectarina haematococca; Stachybotrys
chlorohalonata

Observamos que el set 8 tenia un gran niimero de proteinas ortélogas y sélo incluia microorganismos
biocontroladores (tanto sobre hongos como sobre insectos), por tal motivo, se eligid este set para
avanzar con el analisis. Es importante destacar que también buscamos tener divergencia secuencial
(que no todos fueran especies 0 subespecies de OMA) ya que los resultados en organismos muy
similares pueden dar errores en la estimacién de la seleccién positiva.
Las relaciones evolutivas de estos microorganismos y de todos los que fueron analizados en los
distintos sets se muestran en la figura 24.
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Figura 24 Representacion de las relaciones evolutivas de “biocontroladores fungicidas” vy
“biocontroladores insecticidas” realizado con OMA.

Preparacion de los datos para la estimacion de seleccion positiva

Segun mencionamos en la seccion anterior, identificamos al set 8 como el méas interesante para
avanzar con el andlisis. Por tal motivo, descargamos de OMA los 3721 paquetes de 6 proteinas
ortélogas (esto, dado que en cada set hay 1 proteina correspondiente de cada especie analizada),
denominado “marker_genes” en el programa. Obtenidos los paquetes de proteinas, realizamos el
alineamiento de proteinas contenidas en cada uno utilizando el servidor de alineamientos de
secuencias multiples T-Coffee. En paralelo, buscamos las secuencias codificantes para cada una de
esas proteinas utilizando PAL2NAL, este programa toma las regiones codificantes y usando el
alineamiento de proteinas, reemplaza el alineamiento poniendo la secuencia codificante y respetando
los gaps.

Aplicacion de modelos evolutivos para detectar seleccion positiva

Utilizando una proteina seleccionada al azar de los paquetes de ortélogos obtenidos en la seccién
anterior, obtuvimos un arbol filogenético de referencia para las 6 especies, utilizando el programa
PhyML. La seleccién de la proteina es arbitraria y sélo buscamos obtener una representacion
filogenética de las especies para comparar las velocidades de todas las proteinas entre si. El arbol
filogenético obtenido se muestra en la figura 25.
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' Trichoderma harzianum

Figura 25 Arbol filogenético pasa las especies utilizando una proteina seleccionada al azar del
conjunto de ort6logos.

Sobre los alineamientos de regiones codificantes, utilizamos el programa PAML para estimar
velocidades de evolucion a nivel de codones. PAML es un paquete de programas para el analisis de
secuencias de ADN o proteinas utilizando el maximo método de probabilidad en un marco
filogenético. El paquete, junto con documentacion y codigos fuente, esté disponible en el sitio web de
PAML (http://abacus.gene.ucl.ac.uk/software/paml.html). Utilizando este programa estimamos
patrones de evolucién de seleccién positiva a nivel de ramas filogenéticas encontrando 13 proteinas
y a nivel de sitios (n-sites) hallando 115 proteinas (ver apéndice 3.2).

El test realizado a nivel ramas tiene como objetivo detectar la seleccion darwiniana a lo largo de
ramas pre especificadas en un arbol que afecta s6lo unos pocos codones en un gen codificante, con
seleccién medida por la relacion de tasas no sindnimas/sinénimas (w= dN/dS) y seleccion positiva
indicada por w>1 (Yang and Nielsen 2002; Zhang et al. 2005). Centrandonos en residuos de
aminoécidos individuales, se espera que la prueba sea mas poderosa que las pruebas basadas en
el modelo de ramas, que promedian sobre todos sitios en la proteina (Yang 1998; Zhang et al. 2005;
Suzuki and Gojobori 1999). El test con el modelo de ramas fue realizado por (Yang and Nielsen 2002;
Zhang et al. 2005), pero se encontr6 que generaba falsos positivos excesivos cuando sus
suposiciones son violadas (Yang and Nielsen 2002; Zhang et al. 2005).

Resultados del analisis de seleccion positiva

En la secciéon anterior, mediante métodos que detectan seleccion positiva a nivel secuencial (por
posicién) y otros a nivel de todo el alineamiento, encontramos en total 128 proteinas con seleccion
positiva. Con el UNIPROT ID, conocimos su identidad realizando una ID mapping y realizamos un
curado de las mismas. Observamos que, al menos comparando nombres o ID, no hay solapamiento
entre las proteinas encontradas entre los dos métodos. Asimismo, encontramos una gran variedad
de proteinas con distintas actividades y funciones. El listado de proteinas encontradas se muestra en
el apéndice 3.1.
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Comparacion de los conjuntos de proteinas biocontroladoras
estimadas por los métodos aplicados en este capitulo y el anterior

En esta seccion nos propusimos comparar las proteinas obtenidas en este capitulo con las proteinas
del capitulo anterior. Al igual que hicimos en la seccion inmediatamente anterior, primeramente,
comenzamos mapeando las 128 proteinas obtenidas en este capitulo con las 652 que forman parte
de nuestra base de datos “Biocontrol” y las homélogas que encontramos analizando los proteomas
completos de biocontroladores y patégenos (ver seccion “Busquedas por similitud secuencial para
extender el numero de proteinas biocontroladoras de referencia” del capitulo 2). Observamos que, al
menos comparando nombres o ID, no hay solapamiento entre las proteinas encontradas entre los
dos métodos. Por tal motivo, decidimos utilizar criterios de similitud secuencial para enfrentar
nuevamente los dos grupos de proteinas. El resultado de estas busquedas de similitud secuencial
resulté en 28 proteinas (Tabla 9) con buenos e-values (menores a 1.10°) Si bien parecieran ser
pocas las proteinas en comun encontradas por ambos métodos, cabe destacar que la lista de genes
con seleccién positiva fue tomada de un subconjunto de proteinas (que venian del set 8 de ortélogos
de OMA) y no del proteoma total (14049 proteinas), lo que puede justificar el bajo nimero de
proteinas en comun entre los diferentes procedimientos.

Tabla 9 Listado de proteinas involucradas en mecanismos de control biolégico halladas tanto por
bibliografia como por seleccién positiva.

UNIPROT ID
Seleccién Proteina
positiva Bilbiografia
AOAOF9ZUD3 | AOA098DW25 Chromosome 4, complete genome
AOAO0GOA5B5 AOAOFIXT7F2 NACHT
AOAOF9X8Z9 AOAOF9X8Z9 DNA-directed RNA polymerase Ill complex subunit Rpc37
AOAO0GOA045 AOAOGO0A467 Sugar porter family MFS transporter
AOAOF9XENG AOA167FM62 Kinesin-like protein
AOAOF9X8L1 AOA2H2ZR08 WD_REPEATS_REGION
AOAOF9X7F3 AOA2L2TJ38 Zn(2)-C6 fungal-type
AOAO0GOA9I1 AOA2P5A1Q4 STE/STE11/BCK1 protein kinase
AOAOF9XAH1 AOA2T4ASQ6 Peptidase Al
AOAOF9WVZ9 0A395MUR3 Peroxisomal biogenesis factor 6
AOAOF9XPS8 | AOA395ND29 chitin synthase (EC 2.4.1.16)
AOAOF9XA85 AOA395NK38 | S-(hydroxymethyl)glutathione dehydrogenase (EC 1.1.1.284)
AOAOF9ZWB6 | AOA395NLES Acetyl-coenzyme A synthetase (EC 6.2.1.1)
AOAO0F9X996 AOA395S5F7 Multidrug resistance fnx1
AOAOF9WZB7 | AOA395SBK4 ABC transporter ATP-binding protein ARB1
AOAOF9XM80 | ADA395SWS1 Dihydropteroate synthase
AOAOGOA2TO AOA395T3Y7 26s proteasome regulatory subunit n10
AOAOF9XC86 AOA3972869 RRM
AOAOF9XK99 0A3M2R8MO ABC transporter
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AOAOF9ZQX2 AOA5NS5DINO 1,3-beta-glucanosyltransferase (EC 2.4.1.-)
AOAOF9XGAL1l | AOABH4K5F2 DNA repair RAD5

AOAOF9X8H7 AO0A8H4XJS9 WSC

AOAOFOWXL4 | AOABH4XQP9 Amino acid permease
AOAOF9Y1G9 AOA8BH4AXTP5 Translocation protein SEC63
AOAOF9XF47 |AOABH5DGGO Zn(2)-C6 fungal-type
AOAOGOA277 | AOABH5SUUG [RNA-polymerase]-subunit kinase (EC 2.7.11.23)
AOAOFOWW?29 C7YZAS5 Major facilitator superfamily (MFS) profile
AOAOF9X0H9 W9HH30 Zn(2)-C6 fungal-type

Conclusiones

En el estudio de evolucion molecular adaptativa de las proteinas de Trichoderma harzianum, hemos
logrado encontrar 128 proteinas que evolucionaron bajo un patron de seleccion positiva. Estas
proteinas fueron tomadas de un subconjunto de ortélogos de OMA que, como menciondbamos, es
una base de datos de genes de acceso publico.

Es oportuno mencionar que ya comenzamos sabiendo que el disefio del analisis que planteamos en
este capitulo es limitado en cuanto a la cantidad de proteinas. Esto se debe a que, en el intento de
maximizar el niumero de especies estudiadas (ver tabla 8), resignamos tener mayor cantidad de
proteinas, lejos de las mas de ~14000 que tiene el proteoma de Trichoderma. Esta es una diferencia
con el capitulo anterior en donde, ademas de obtener proteinas en la literatura con pruebas
fehacientes experimentales de su participacién en la capacidad biocontroladora, avanzamos en
nuestro andlisis con proteomas completos. Por lo tanto, no podemos saber si el método de seleccion
positiva para identificar proteinas es mas restringido o no porque no tenemos las mismas
dimensiones de datos. Sin embargo, lo interesante de este analisis, es poder haber identificado 128
proteinas y que 100 de ellas se hayan detectado Unicamente por seleccion positiva y nho en la
caracterizacion secuencial y evolutiva de proteinas que hicimos en el capitulo anterior, aun habiendo
analizado varios proteomas completos de biocontroladores.

En el siguiente capitulo, tomamos como ejemplo una proteina obtenida por seleccién positiva para
poder conocer su relacion estructura-funcién para intentar asociar los cambios adaptativos a nuevos
roles bioldgicos.
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Capitulo 4: Caracterizacion estructural, evolutiva y
secuencial de la proteina B-1,3-glucanosiltransferasa

Resumen

En los capitulos anteriores hemos conseguido agrupar y caracterizar una amplia lista de proteinas
involucradas en mecanismos de control de patégenos, como asi también estimar la presencia de
adaptaciones funcionales utilizando métodos evolutivos. Los mismos detectan la presencia de un
patron de evolucion particular denominado seleccién positiva que, como previamente mencionamos,
refleja el hecho de que ciertas sustituciones no-sinénimas son mas frecuentes que las sustituciones
neutras. Los patrones de sustitucion, realizados a nivel de determinadas ramas o a nivel de sitios
especificos de la proteina arrojaron posibles proteinas candidatos a estar sujetas a un proceso de
seleccidn positiva. Entre dichos candidatos se encuentra la proteina p-1,3-glucanosiltransferasa de
T. harzianum (ver Apéndice 3.1), que también fue detectada como homdloga a una proteina que
forma parte de la base de datos “biocontrol” que generamos en el capitulo 2. Esta proteina interviene
en laremodelacion de la pared celular de hongos y se secreta en condiciones de crecimiento limitadas
de carbono. Ademas, es una proteina clave en el metabolismo de gltcidos y se ha demostrado su rol
en la patogenicidad del hongo patégeno. En este capitulo, caracterizamos dicha enzima utilizando
distintos recursos bioinforméticos basados en informacién estructural, evolutiva y secuencial. El
principal propésito de dicha caracterizacion es acumular evidencias sobre el posible impacto de la
seleccidn positiva sobre la relacion estructura-funcién de la proteina para evaluar la factibilidad de
ser reconocida como una posible adaptacion funcional al rol biolégico de T. harzianum.

Introduccioén

En los capitulos anteriores identificamos las proteinas de Trichoderma involucradas en mecanismos
de control biol6gico y las analizamos en base a sus caracteristicas secuenciales, identificando su
actividad y comparandolas con homélogas de especies evolutivamente cercanas. Asimismo,
realizamos un analisis evolutivo para poder identificar adaptaciones funcionales de éstas,
focalizandonos en detectar la presencia de un patrén de evolucién particular denominado seleccién
positiva en el proteoma de T. harzianum. En este ultimo analisis, encontramos a la proteina p-1,3-
glucanosiltransferasa (UNIPROT ID AOAOF9ZQX2), que consideramos de interés por poseer 3
posiciones con seleccion positiva (Arg 52, Thr 54 e His 342). Es oportuno mencionar que una proteina
homoéloga a ésta (UNIPROT ID AOASN5SDINO), también fue detectada en la busqueda bibliografica
inicial que dio lugar a la base de datos “biocontrol” y a partir de la cual encontramos proteinas
homélogas de especies evolutivamente cercana. En el capitulo 3, poniamos de manifiesto esta
homologia en la tabla 9, sin embargo, no seré analizada en este capitulo por no haber sido detectada
por seleccién positiva.

La AOAOF9ZQX2 esta identificada por asignacion de homologia como perteneciente a la familia de
las enzimas denominadas (3-1,3-glucosiltransferasas o (3-1,3-glucanosiltransferasas (Mouyna et al.
2000) Este ultimo nombre lo reciben debido a que principalmente tienen como sustrato a los B-
glucanos.
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Los B-glucanos (Figura 26) son polisacaridos mayormente compuestos de cadenas de D-glucosa,
que muestran enlaces 3-1,3. Los mismos pueden tener cadenas con variadas longitudes y poseer
ademas ramificaciones en posiciones 3-1,6 (Bulmer et al. 2021).
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Figura 26 Ejemplos de B-glucanos importantes desde el punto de vista estructural y metabdlico en
levaduras, plantas y bacterias. Figura tomada de (Bulmer et al. 2021)

Estos polisacaridos estan estabilizados por una red de interacciones débiles, principalmente puentes
de hidrégeno en forma intra o inter cadenas dando lugar a conformaciones helicoidales o formas
carentes de estructura secundaria. En la mayoria de los hongos, los B-1,3-glucanos se unen
covalentemente con la quitina formando una malla de fibras resistentes a la deformacién, embebidas
en una sustancia cementante soluble en &lcalis (Latgé 2007) (ver figura 27).
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Figura 27 Esquema representando la estructura de los polisacaridos en la pared celular de hongos.

Figura tomada de (Latgé 2007) destacando sus fracciones solubles e insolubles (en soluciones
alcalinas de NaOH 1N) y su composicion principal.

Los polisacaridos 3-1,3, cumplen funciones estructurales muy importantes en levadura, siendo uno
de los principales constituyentes de la pared celular, llegando hasta un 40% de su masa seca (Kimura
2013) . Su interaccion con la pared celular puede ser fuerte o débil (Bowman and Free 2006) y su
funcién dependera mayormente de su peso molecular, ubicacién celular y estructura secundaria.

Las glicosiltransferasas son un grupo de enzimas que participan en la formacion de enlaces
glicosidicos y estdn ampliamente difundidas en todos los organismos estudiados hasta hoy
(Tsukamoto and Takeuchi 2021). En particular, las glucanosiltransferasas tienen una extensa
actividad en la sintesis y remodelacién de los polisacaridos en levaduras y hongos (Lairson et al.
2008) pero estan ausentes en animales y plantas. En particular las GTs que se ocupan de la sintesis
de los 1,3-B-glucanos se denominan en general glucansintasas (Papaspyridi et al. 2018). Las GTs
que utilizan azlcares activados con nucleétidos difosfatos (CMP, UDP, GDP o TDP) se denominan
GTs tipo Leloir. Por el contrario, las GTs del tipo no-Leloir utilizan azlcares fosforilados o sustratos
no activados como sacarosa (Weijers et al. 2008).

Como mencionamos, la AOAOF9ZQX2 es una proteina que pertenece a la familia de las B-1,3-
glucanosiltransferasas que cataliza la elongacién lineal (no introduce ramificaciones 1,6) de los
glucanos en la pared celular. Estas enzimas catalizan el corte de un enlace -1,3-glicosidico de un
B-1,3-glucano (de al menos 10 glucosas) y transfieren ese fragmento al extremo no reductor de otra
cadena de B-1,3-glucanos (con al menos 5 glucosas) produciendo de esta forma su elongacién. En
general la B-1,3-glucanosiltransferasa actia en forma sinérgica con la glucanosintasa. Asi, se ha
caracterizado a las B-1,3-glucanosiltransferasas como enzimas que participan en la biosintesis,
remodelacién y morfogénesis de la pared celular de levaduras (Mouyna et al. 2013; Cabib and Arroyo
2013). Sin embargo, estas enzimas también han sido caracterizadas como determinantes de la
virulencia de hongos en Candida albicans facilitando la adhesiéon e invasion (Galan-Ladero et al.
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2010). De igual forma, esta asociacion entre GTs que remodelan la membrana y su rol en la virulencia
de la levadura ha sido demostrado para otras especies ademas de C. albicans como A. fumigatus
(Mouyna et al. 2013), el entomopatdgeno B. bassiana (Sun et al. 2011) y el fitopatdogeno F. oxysporum
(Caracuel et al. 2005). Debido a estas actividades en la remodelacion de la pared celular se demostré
para algunos hongos que sus B-1,3-glucanosiltransferasas eran vitales para la supervivencia del
hongo (Gastebois et al. 2010). Las B-1,3-glucanosiltransferasas estan asociadas a la membrana
celular por un anclaje de tipo glicosil fosfatidil inositol (Figura 28) ademas de otros azlcares y lipidos
como glucosamina, manosas y fosfatidiletanolamina, aunque su composicion puede variar en el
trnsito de la proteina a la membra (Paulick and Bertozzi 2008). El GPI se asocia cuando la proteina
transita por el reticulo endoplasmatico. La reaccion es catalizada por el complejo de la transaminasa
que reconoce un sitio especifico en la proteina (w-site (Eisenhaber et al. 2004; Fankhauser and Maser
2005). En una reaccion de translocacion, la proteina pierde un segmento de unos 20-30 residuos
carboxilo terminales (principalmente hidrofébicos) a cambio de recibir el GPI.

e p1,6glucan

Exocellular
environment

Cell wall

Plasma
membrane

Figura 28 Disposicion de proteinas ancladas con GPI a la pared celular. P1y P2 representan (-1,3
y B-1,6-glucanosiltransferasas. Figura tomada de (Latgé 2007)

Finalmente, se encontré que en cultivos de T. harzianum en condiciones limitantes de carbono, el
hongo secreta distintas enzimas que pueden catalizar la hidrélisis de nitrofenol-B-D-glucosa (Tesis
doctoral L. Gelain, Mathematical Modelling of Cellulase Production and Continuous Production of
Enzymes under Carbon-Limited Conditions by Trichoderma harzianum P49P11, (2020),
https://doi.org/10.4233/uuid:cf88). Para extender estos resultados y caracterizar las proteinas
secretadas por T. harzianum, en un estudio reciente se caracterizaron entre otras enzimas, la
presencia de 5 B-1,3-glucanosiltransferasas. EI mecanismo por el cual la proteina se secreta
desprendiéndose de la membrana y anclaje GPI alin se desconoce.
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Caracterizaciéon secuencial de Ila B-1,3-glucanosiltransferasa
(AOAOF9ZQX2) de T. harzianum

En esta seccion caracterizamos a la AOAOF9ZQX2 utilizando una gran variedad de técnicas
computacionales, en algunos casos guiadas por el previo conocimiento de las propiedades generales
de las proteinas que componen esta familia de GTs.

Primeramente, la AOAOF9ZQX2 es una enzima que pertenece a la familia de las
glucanosiltransferasas segin la base de datos Interpro (Blum et al. 2021) (ID: IPR004886). En esta
familia se encuentran ~6000 proteinas caracterizadas por su similitud secuencial y mayormente por
poseer los aminoacidos responsables de la actividad catalitica para degradar, sintetizar y/o remodelar
la pared celular de levaduras y hongos (Mouyna et al. 2000). Utilizando las secuencias derivadas de
Interpro encontramos que existen 5 proteinas distintas provenientes del proteoma de referencia
UP000034112 de T. harzianum (cédigo de organismo 5544) (Tabla 10).

Tabla 10 Proteinas de T. harzianum encontradas en el proteoma de referencia segin Interpro.

UNIPROT Nombre UNIPROT Nombre Nombre Gen Longitud
ID Proteina
AOAOF9ZKA8 AOAOF9ZKA8_TRIHA 1,3-beta- THARO02_07194 522

glucanosyltransfer
ase (EC24.1.-)

AOAOF9ZQX2 | AOAOF9ZQX2_TRIHA 1,3-beta- THAR02_05189 471
glucanosyltransfer
ase (EC 2.4.1.-)

AOAOF9ZUH3 | AOAOF9ZUH3_TRIHA 1,3-beta- THAR02_04021 486
glucanosyltransfer
ase (EC2.4.1.5)

AOAOF9ZZN6 AOAOF9ZZN6_TRIHA 1,3-beta- THARO02_09247 541
glucanosyltransfer
ase (EC24.1.5)

AOAOGOA377 | AOAOGOA377_TRIHA 1,3-beta- THAR02_01079 457
glucanosyltransfer
ase (EC 2.4.1.-)

Al alinear estas 5 proteinas parélogas, utilizando el programa Clustal y el visualizador Genedoc,
encontramos que la proteina AOAOF9ZQX2 es secuencialmente distante al resto (Figura 29).

65


https://sciwheel.com/work/citation?ids=10017565&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=3366670&pre=&suf=&sa=0
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#tab_41
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#table_41
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#fig_Cap43

* 20 * 40 * * 100

2020F920X2 : [IRWSSARTANASARSFWA-———————————— D CA I ENEEE N e s A rsTe————————— IAYQLRE TD AKIRL T : 83
ROROF9ZUH3 : —————{lQSAVALARTV G- ———————————— KO- THET 5-———DCESACYNDEAG AL ARG 1 84
ROROF9ZEAS : [IGIVS)SLSFLLFASVEES———————————— ArpBhiCIRES) S CDSSANEAVST-NTEE EA T ppid S ;93
ROROF9ZZNE : |SLSKMSVSILALAGSAES-——————————— ACM DR AREs) s CDVCCAETTTSCGNSTEI EA 89=T.7f9] : 94
2020602377 : LRGLAWLSALAGLGAVMASPTPSKDSPPSKRASHEAG ASEN ®————DGEAAAN-————— =13 IKNFQ T

m € & G F6g vq DPL 1 CRD 1 6G N IR ¥ &

* 140

ROROF9zCX2 : REEARED DTF--——-DTYIIPENN KTKE‘ERYA c : 184
Z0AOF9ZUH3 : WDNIRED N SLVGEARTSFEEWTSMYEAY SNRTFANA 1 190
Z0A0FSZKAS : IS = — —QOSMNRG VDLETHEC 5 1 194
20A0F5SZZNE : IS - —ALSHNRD TDLEARYE DEMS : 195
2020G0A377 : 513 D Hinl 5~ —GYSUNBLKEGE, TMYLCSVFB EbﬁA : 200

D 1H B

240 *
ROROF9ZQX2 : L8ECNSS————ET QIEL¥A : 282
20A0F9ZUH3 MO8 SEDGDANDMSR. VITE : 293
20R0F9ZRAS FN®EPTE————— DS RILE : 294
A0ROF9ZZNG FNBEECQD————— s EQTT 1 295
20R0GOA3T7 : L M esnr ————— ER QEVE: 1 296
s 51
340 360 380 400 * 420
A0R0F92Z0X2 : jiT 2 P2 EQPAGPDVEGG RKGTETPKCEEFSALKSKWAEN TGVHKSDYNPSKVSTRACPTST 1 360
Z0ROF9ZUE3 STLOILCOFNREEA AKINWEKVCTGKATAKAE ENSKELIQVEGFDNNFTIEVE 1 369
A0ROF9ZEAS TATRLEDHG cc ICAVNICGVEMS SYN = ETVNSTWESSDELPETIROTDACSCMVEASQCVVSNSTDSTDYGSLED @ 397
Z0R0F9ZZNG : B K——108 QVTRLE TEADPKGYDSS— [‘YK *PALTDDWCAINDLPPT)EDSCLCSCMCTSLSCVRADNLSSDDFGDIFG @ 398
2020G0A377 : $SISKSD NLFKS ADN--PTPTGSGGARSE SHAAKSEPKDSTWN——VDPSLIEEM : 368
P
* 440 460 520
ZOROF9ZQE2 : —————— ACCWWCOVDLETUEQILAVNTRKTHS AR ATETETATETVVSVTA -GAVVA'IEMAITAPP ——————————— SAT ‘GPESATTTSGGSM 1 449
Z0R0FSZUH3 : ———— DEGVQGTE NG TSHRPKEAL VK I SOWNVE LN EDAEGNK ITGLEVV LI DESNWSCKNSADTC NS Telen——————— ESSDS:SNNSSSKSOTEDK : 462
A0A0FSZKAS : YVCGSDQSLCDAEGNTSTEDYEAFSMCSDODELTYLNQY YLKGNEDSTACD SSAET AscSVDRCESARAES———————— DSGDES! “GSI‘I‘K[‘NGSA : 495
20A0F52ZN6 : FICGRSPAVCA{LGDASTGVY[EAYSMCDDGAKLDYLDAY YNSQORSSSACD GCACV SAK-DASS ASATNKARATANAPVNEGSHSTGDKGAATS : 503
20R0GOA377 @ ———— PEAANKENKEGAGSGDG LGGDG NAADSGUATASVIGCS SPTET———————— SASETES *AAGSFTYGPL 1 435
[}
540 * 560

20A0F520X2 : BRRITSFGAG————————— ; L——————— : o471
20A0FSZUH3 : BSAARWMRE———————— 2 FFI-————— 4g¢
20A0F9ZKAS : BSLIDGSWB———————-— STG--MMSL : 522
Z0ROF9ZZNG6 : KSAAVACRBSSCLLSIC AGCAMIAL : 541
ROROGOA377 : ERAPFIVSG---————— L-—————— 457

d

Figura 29 Comparacién de la proteina AOAOF9ZQX2 con proteinas paralogas cercanas extraidas de
Interpro. Los porcentajes de similitud de AOAOF9ZQX2 al resto de las paralogas rondan el 24% de
identidad y ~40% de similitud derivada de BLOSUMG62.

Para lograr una caracterizacion global de la posible organizacién estructural/funcional de la
AOAOF9ZQX2 utilizamos distintas herramientas bioinformaticas. Utilizando el predictor SignalP - 5.0
(Vakili et al. 2021) encontramos que la proteina tiene un péptido sefial en sus primeros 19
aminoacidos (Figura 30). Utilizamos el servidor TMHMM (Krogh et al. 2001) para predecir la
presencia de posibles regiones transmembrana, con lo que encontramos que los ultimos 20
aminoacidos son altamente hidrofobicos. La presencia de una region hidrofobica carboxilo terminal
junto a la evidencia experimental de un anclaje GPl nos sugirid fuertemente la presencia de
determinantes secuenciales para la presencia de dicho anclaje en membrana. Por tal motivo,
estimamos la presencia de sitios denominados omega utilizando los servidores NetGPI (Gislason et
al. 2021) y PredGPI (Pierleoni et al. 2008) los cuales detectaron la presencia de un sitios “omega” en
la posicion 446 (Gly) y 445 (Ser). Esta prediccion junto con la presencia de un péptido sefal y el
segmento hidrofébico carboxilo terminal hacen muy probable que la AOAOF9ZQX2 tenga un anclaje
a membrana del tipo GPI (ver figura 28).

Para caracterizar alin mas la organizacion estructural de la proteina utilizamos los predictores IUPred
(Dosztanyi 2018) y MobiDB (Piovesan et al. 2018) para predecir la presencia de regiones
desestructuradas en la proteina. Estas predicciones arrojaron que la proteina contiene una extensa
region desordenada en su extremo carboxilo terminal. Utilizando la region de la proteina que no es
desordenada y descartando el péptido sefial, realizamos busquedas de similitud secuencial utilizando
BLAST en el sitio NCBI. Estos resultados confirmaron la pertenencia de la AOAOF9ZQX2 a la familia
de las B-1,3-glucanosiltransferasas. Muchas de las proteinas en esta familia estan anotadas como
pertenecientes a la familia Glycosyl Transferase 72 (EC: 2.4.1.-) segun la base de datos CAZY, base
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de datos que se encarga de anotar y sistematizar el estudio de estructuras, plegamientos, dominios
y/o motivos que estén relacionados con la formacién o modificacion de enlaces glicosidicos (Drula et
al. 2022). De esta forma, anotamos la region no desordenada de la AOAOF9ZQX2 como perteneciente
a esta familia GH72 segin CAZY. Dicha anotacion fue comprobada adicionalmente por basquedas
de similitud secuencial en la base de datos PFam (Mistry et al. 2021). Con estos procedimientos
logramos obtener una representacion de la posible organizacién estructural/funcional de la
AOAOF9ZQX2 (ver figura 30). Finalmente, como encontramos en el capitulo anterior, la AOAOF9ZQX2
tiene 3 posiciones que muestran un patron de seleccién positiva. La figura 28 muestra las posiciones
respectivas (Arg 52, Thr 54 e His 342).

MRWSSAATALASAKSEVVALDPVSALGNKEFFNKDGSQFFIKAPSLGIAYQLRPTDPLVDT
DOCERDAKLMTELGTNTIRVYHVDPSADHDGCMKAFDDAGIYVLADLDTEFDTYIIPENNY
WNKTKFERYAEVLDTFQKYDNLLGVEVGNENIATKDDSPTAPYLKAAARDMKAYRDAQGY
RDIPIGYSAADILQLRPMLODYLTCGGNSSETVDFFSLNSYSWCDPSTYTESTYDQLELY
ARKNFPVPIFLSETGCIVPGPRAWDDODAIFGPOMVNDWSGAIIYEWIQEENSYGIITYAP
AGQPAGPDVEGGFLRKGTPTPKQPDEFSALKSKWATNTPTGVHKSDYNPSKVSTRACPTST
AGGWWQVNGDVDLPTLGQILAVNTKTHSAEVATETETATETVVSVTASDGAVVATTMAIT
APPSTATDGSSSATTSGPS SATTT.GSMDKRITSFGAGVVGAVLAIAI LL

Péptido sefial; Médulo catalitico GH72; Posiciones con seleccion positiva; Region desordenada;

SificSiofegaIparalaRRCOVAISAIBEIGRI R e gion transmembrana

Figura 30 Segun las predicciones computacionales, la AOAOF9ZQX2 contiene un médulo catalitico
para sostener la reaccion de la 3-1,3-glucanosiltransferasas anotado en CAZY como GH72 (verde).
Hacia el extremo carboxilo terminal encontramos una extensa region desordenada (amarillo) que
termina en una region hidrofébica (celeste) en principio necesaria para el anclaje GPI. Finalmente se
predijo también dos sitios omega para la unién covalente del GPI (rojo) ademas de un péptido sefal
(verde fuerte).

Caracterizacion estructural

Para la caracterizacion estructural de AOAOF9ZQX2 utilizamos la herramienta predictiva AlphaFold2
(Jumper et al. 2021) implementada en ColabFold (Mirdita et al. 2022). Es importante destacar que
AlphaFold2 representa un cambio trascendental en cuanto a la prediccién de modelos estructurales
de proteinas, que en la mayoria de los casos puede producir modelos con calidad cristalografica
(Tunyasuvunakool et al. 2021; Jumper et al. 2021). Las opciones de la corrida en ColabFold fueron
las pre-establecidas, sin utilizar moldes y utilizando la optimizacién por Amber. El programa informa
los 5 mejores modelos que mostraron en promedio una calidad excelente como se puede derivar de
la figura 29. El pIDDT, es el score de calidad por posicién que asigna el AlphaFold2 y que es
proporcional a la calidad del modelado (Mariani et al. 2013). Este score toma valores entre 0y 100,
donde 100 implica una calidad 6ptima. En general, valores de pIDDTs mayores que 70 (en promedio
para toda la cadena) implican modelos correctos desde el punto de vista del recorrido de la cadena
carbonada y scores mayores que 90 implican calidad cristalografica (indistinguible de realizar una
determinacion estructural por cristalografia y difraccién de RX) (Tunyasuvunakool et al. 2021)). Bajos
scores de pIDDT se han asociado con la presencia de desorden o regiones altamente flexibles, siendo
estos la mejor forma de evaluar la presencia de desorden (Jumper et al. 2021; Ruff and Pappu 2021).
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En general se toma como limite un valor de pIDDT < 68 como predictivo de desorden (pIDDT< 68.8
comunicacion personal (Piovesan et al. 2022)). De esta forma vemos en la figura 31 que, como
habiamos anticipado anteriormente, la region carboxilo terminal es desordenada (por Alphafold2 a
partir de posicion ~370). La region aminoterminal desordenada corresponde al péptido sefial y dos
regiones cortas de alta flexibilidad que comprenden las posiciones 41-46 y 109-110. El resto de las
posiciones tienen en promedio un pIDDT = 97.99, mostrando una excelente calidad.

Predicted IDDT per position
100 :

80 1

60

40 4
—— model_1

model_2
204 —— model_3
—— model_4
—— model_5

Predicted IDDT

0 l[l){] 2E|)0 360 460

Positions
Figura 31 valores predichos de pIDDT, score que mide la calidad de la prediccién hecha por
AlphaFold2, por posicion. Se observa la alta calidad de los modelos y las regiones desordenadas
hacia el carboxilo terminal previamente predichas por lupred y MobiDB.

El modelo estructural (Figura 32) muestra un plegamiento tipo TIM barrel en acuerdo con lo
caracterizado para las proteinas con estructura conocida y pertenecientes a la familia CH72 de la
base de datos de CAZY. Segun esta base de datos este dominio se denomina CBM43.

68


https://sciwheel.com/work/citation?ids=14428811&pre=&suf=&sa=0
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#fig_Cap45
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#figur_Cap45
https://docs.google.com/document/d/1Tv_pxh5XykEJT6groJmtH0aAaHi4MxlOIXfHZCDUhc0/edit#fig_Cap46

Figura 32 Modelo estructural predicho por el programa AlphaFold2 para la proteina AOAOF9ZQX2.
Notar el extremo carboxilo terminal desordenado de la proteina

Para extraer mas informacién de nuestro modelo estructural, exploramos distintas bases de datos en
busca de proteinas de la familia CH72 que tuvieran estructura conocida. De esta forma utilizamos
PFam e Interpro, y la herramienta de asignacién de plegamiento HHpred (Lobley et al. 2009). Los
resultados obtenidos mostraron las proteinas con estructuras PDB 509q (ScGas2 de Saccharomyces
cerevisiae S288C con varios inhibidores y azlcares co-cristalizados), 2w61(Gas2p, Saccharomyces
cerevisiae Gas2p apo forma) y 5fih (Gas2p de Saccharomyces cerevisiae S288C en complejo con
laminaritetraosa y laminaripentaosa). En particular, la estructura 509q es una [-1,3-
glucanosiltransferasa de Saccharomyces cerevisiae (UNIPROT ID QO06135). En la figura 33
mostramos a dicha enzima co-cristalizada con un oligosacarido de B-1,3-glucosas. Estas glucosas
se encuentran en un pocket o hendidura en la superficie de la proteina.
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Figura 33 Estructura de la 509q representando su superficie en rojo. Se puede ver que en
representacion de sticks (en amarillo) la enzima se co-cristalizdé con una serie de glucosas unidas en
enlace B-1,3. El sitio de unién de la enzima se encuentra en una hendidura expuesta al solvente
(Delso et al. 2018)

Recientemente se ha descrito que el sitio de unién a los oligosacaridos de glucosas se estabiliza por
una serie de residuos aroméaticos (Tyr 244, 307, 107 y 316 segun numeracion de la PDB). Ademas,
se describe la participacion de dos Glu (176 y 275) que cumplirian una actividad catalitica (Delso et
al. 2018). Cuando alineamos estructuralmente el modelo obtenido por AlphaFold2 de la proteina
AOAOF9ZQX2 con la estructura 509q de la 3-1,3-glucanosiltransferasa de Saccharomyces cerevisiae,
encontramos que dichos aminoacidos se encontraban 100 por ciento conservados (Figura 34). Esto
indicaria la posibilidad de la conservacion funcional de la proteina de T. harzianum.

Si bien las dos proteinas muestran una alta divergencia (~25% de identidad secuencial), éstas
parecen mostrar una organizacién estructural similar. De hecho, la region carboxilo terminal de ambas
parece desordenada (o altamente flexible) como se muestra en las figura 30 y figura 32 para la
AOAOF9ZQX2. Incluso, para la 509q la estructura cristalina no contiene los ultimos ~60 aminoacidos
dando a entender que corresponden a regiones de missing residues (lo mismo pasa en otras 5
estructuras de la misma proteina (5090, 509P, 509R, 509Y, 50A2, 50A6). Mas aun, la region
carboxilo terminal que en AOAOF9ZQX2 constituye una region hidrofébica (posiblemente
transmembrana) parece estar conservada formando a su vez una region hidrofdbica en la proteina
de Saccharomyces cerevisiae, segln la prediccién hecha con el servidor TMHMM.

Sin embargo, la B-1,3-glucanosiltransferasa de Saccharomyces cerevisiae (UNIPROT ID Q06135)
posee un dominio extra que no se encuentra en la proteina de T. harzianum. Este dominio es rico en
Cys. De hecho, las B-1,3-glucanosiltransferasas se clasifican en dos grandes grupos dependiendo
de la presencia de ese dominio rico en Cys, el grupo GH72+ y GH72-, para los que tienen el dominio
y los que no, respectivamente (Ragni et al. 2007).
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Figura 34 Allneamlento secuencial derivado del alineamiento estructural entre el modelo estructural
de la proteina AOAOF9ZQX2 y la estructura 509q. Los puntos rojos indican los aminoacidos
aromaticos y los verdes los glutdmicos en el sitio unién de la 509q conservados secuencialmente y
estructuralmente entre las dos proteinas.

Posible rol de las posiciones con seleccidn positiva

De las 3 posiciones detectadas evolucionando con una seleccién positiva (Arg 52, Thr 54 e His 342),
hemos encontrado una posible explicacién para dos de las mismas, la Arg 52 y la Thr 54, mientras
que no pudimos interpretar la posicion de la His 342 por encontrarse en una regién desordenada.
Tomando como modelo la proteina homéloga B-1,3-glucanosiltransferasa de Saccharomyces
cerevisiae, se ha descrito que las alfa hélices 1 y 2 de la estructura correspondiente 509q, estan
conectadas por un puente disulfuro entre las cisteinas 89 y 118. Dado que el loop que conecta estas
hélices es muy flexible y se encuentra desordenado y como forma parte de una de las paredes de
acceso al sitio activo, se especuld que el puente disulfuro mantiene la estructura y da una cierta
rigidez a esta parte de la proteina (Hurtado-Guerrero et al. 2009) (Figura 35).

Como mostramos en la figura 35, utilizando el modelo estructural de AOAOF9ZQX2 obtenido por
AlphaFold2, el loop altamente flexible y desordenado de la 509q, es mas corto (4 aminoacidos mas
corto) y contiene a la Arg y Thr 52 y 54 (ver figura 34 aminoacidos en magenta). Estos aminoacidos
interaccionan con el Glu y His 63 y 65 en un loop cercano (ver figura 36 aminoacidos en rojo). Como
mencionamos anteriormente, estos loops forman la pared de sitio activo en la proteina de S.
cerevisiae, y se especula que la presencia del puente disulfuro sirve para aumentar la rigidez de esta
pared del sitio activo. EI mismo puente disulfuro se encuentra conservado en AOAOF9ZQX2. A la
presencia de este puente disulfuro observamos que ademas el loop es mas corto y 2 residuos de
este loop interaccionan con otro loop vecino. Nuestra hipétesis es que esta region del sitio activo en
T. harzianum (ver figura 37), se vio sometida a una fuerza selectiva para disminuir la flexibilidad de
loop (desordenado en 509q), haciéndolo més corto y disminuyendo su flexibilidad por la presencia de
aminoacidos que forman nuevos enlaces con otra parte de la proteina. Quizas estos cambios
estructurales indiquen posibles adaptaciones funcionales en T. harzianum respecto de S. cerevisiae.
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Figura 35 Las flechas indican en la estructura 590q un loop desordenado que conecta las alfa hélices
1y 2. En enlace disulfaro entre las Cys 89 y 118 (en amarillo hacia el fondo) restringiria el movimiento
de los aminoacidos que forman el sitio activo (indicados en azul) mientras que el ligando se encuentra
representado en rojo (Hurtado-Guerrero et al. 2009).

Figura 36 Modelo estructural de la proteina AOAOF9ZQX2. Se destacan en magenta la Arg 52 y Thr
54 que evolucionan bajo un régimen de seleccidn positiva. Las mismas forman un loop altamente
flexible y més corto que en su homologa de Saccharomyces cerevisiae. Estos aminoacidos se
encuentran haciendo contacto con el Glu e His (63 y 65 respectivamente) ubicados en otro loop
cercano.
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Figura 37 Superficie del modelo estructural de la proteina AOAOF9ZQX2. Se copiaron las
coordenadas del sustrato de la estructura 509q para mostrar su ubicacion equivalente en la proteina
de T. harzianum. La superficie esta coloreada por las propiedades fisicoquimicas de los atomos.
Ademds, en azul se ve la superficie formada por las Tyr conservadas detalladas en el texto.
Finalmente, destacamos en celeste la region de la proteina que forma parte de la pared del sitio
aceptor de la cadena B-1,3-glucano y que, segun nuestra hipétesis, se habria rigidizado en el curso
de un proceso de evolucién adaptativa. En magenta se indican los aminoacidos con seleccion
positiva.

Conclusiones

Si bien es importante adquirir conocimiento previo sobre las propiedades generales de las proteinas,
aqui demostramos que es posible caracterizarlas secuencial y estructuralmente utilizando una gran
variedad de técnicas computacionales.

En particular, hemos podido analizar el modelo proteico de la B-1,3-glucanosiltransferasa,
identificando las posiciones conservadas y aguellas que pudieran estar involucradas en adaptaciones
funcionales. Comprobamos que AlphaFold2 resulta de gran utilidad para evaluar la estructura
molecular de nuestra proteina, habiendo encontrado previamente la proteina [-1,3-
glucanosiltransferasa (PDB=509q) de Saccharomyces cerevisiae.

Mediante el andlisis comparativo de esta Ultima y la estructura correspondiente de [B-1,3-
glucanosiltransferasa de T. harzianum, pudimos verificar que se encuentran conservados los
aminodacidos aromaticos que estabilizan el sitio de unién a los oligosacaridos de glucosas y el puente
disulfuro que proveeria rigidez de la pared del sitio activo. Por el contrario, encontramos que
evolutivamente parecen haber surgido 2 aminoacidos que se encuentran en un loop del sitio activo,
haciéndolo més corto, por lo que inferimos que podrian estar restringiendo también la movilidad de la
pared que forma parte del sitio activo aceptor de la proteina. Podemos pensar que esa reduccion de
movilidad haga que la proteina sea mas especifica o aumente la constante de union al sustrato, hecho
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gue podriamos comprobar en trabajos futuros con dindmicas moleculares y comprobaciones
experimentales. Sin embargo, es interesante destacar que pudimos evaluar la hipétesis mecanistica
explicada en la estructura de la proteina.

Por lo antes expuesto, podemos decir que en este capitulo hemos comprobado que la selecciéon
positiva resulta una herramienta muy Gtil en la identificacion de proteinas que hayan sufrido
adaptaciones funcionales y puedan explicar el rol biolégico de T. harzianum.
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Capitulo 5: Conclusiones generales y perspectivas

En el sector agropecuario argentino, existen cada vez mas empresas que investigan, desarrollan y
comercializan productos de origen biologico. Estos productos pueden utilizarse tanto para nutrir las
plantas, como para protegerlas de agentes externos que puedan dafiar su desarrollo. Bajo esta ultima
accion, pueden encontrarse los controladores biol6gicos que son mayormente producidos en base a
hongos o bacterias. En general, las empresas basan sus estudios en microbiologia convencional,
siendo el estudio de los componentes del caldo de cultivo, la necesidad de aditivos, estabilizantes y
conservantes en el producto final, la estabilidad en distintas condiciones, el estado fisiolégico de
microorganismos, el recuento de Unidades Formadoras de Colonias y el porcentaje de plantas
noduladas los tests mas usuales para fertilizantes biolégicos y, sumado a éstos, la evaluacion de
microorganismos antagonistas realizando pruebas in vitro por contacto entre organismos candidatos
y patdégenos, los experimentos habituales en el desarrollo de biocontroladores. Si bien actualmente
se estan incorporando analisis de biologia molecular, tal como la identificacién de cepas por medio
de la metodologia PCR, no hay mayor desarrollo que este por lo que, en mi opiniéon, una mejor
comprension de los mecanismos moleculares que caracterizan la capacidad nutritiva o terapéutica
de microorganismos resulta interesante y hasta necesaria.

En un contexto de produccidn agropecuaria cada vez mas exigente, la conjuncion entre lo que hasta
hoy se conoce y nuestro analisis bioinformatico resulta un campo prometedor para aumentar el
entendimiento sobre mecanismos de biocontrol. En el trabajo presentado, proponemos un enfoque
que se muestra como un complemento que puede potenciar el modus operandi actual y constituye
las bases de una nueva metodologia de estudio en la proxima generacion de productos biolégicos.

Nuestros resultados demuestran la relevancia de considerar estas técnicas al estudiar
microorganismos, y, por lo tanto, la posibilidad de desarrollar mejores biocontroladores.
Consideramos muy importante destacar que hemos realizado este analisis en base a informacién ya
existente y publica por lo que, mas alla del conocimiento, este abordaje no implicaria una gran
inversion inicial que pueda ser dificil de afrontar para las empresas del ambito. M&s aun, este
reconocimiento resulta muy valioso en el ahorro de recursos, dado que permite reducir los posibles
microorganismos candidatos para tal fin.

En el contexto particular del microorganismo analizado, pudimos comprobar que Trichoderma
harzianum es la especie mas interesante como agente de control biolégico, comparandolo con
multitud de hongos evolutivamente cercanos. Asimismo, pudimos identificar una gran cantidad de
proteinas relacionadas con mecanismos de biocontrol. En la misma linea, hemos encontrado un
pardmetro, la velocidad de evolucion, que puede ser utilizada en forma extensiva para caracterizar
nuevas proteinas con posibles roles asociados a esta funcién. Estos analisis evolutivos nos
permitieron hallar la proteina $-1,3-glucanosiltransferasa y caracterizarla computacionalmente, para
comprender en mayor profundidad su mecanismo de accion en Trichoderma. Este analisis realizado,
puede tomarse como guia para otras proteinas que resulten de interés.

Es relevante mencionar que, a pesar de la potencia del andlisis de los métodos bioinformaticos, la
deteccién de posibles candidatos biocontroladores y la caracterizacion de sus proteinas involucradas
en tales procesos, dicho analisis resulta de caracter predictivo. Por lo tanto, hacemos un llamado de
atencion para fomentar en ambitos de trabajo agronémicos la integracion de estos métodos con
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metodologias de validacion empiricas en pos de conseguir los mejores resultados que ambos
enfoques pueden ofrecer en la investigacion cientifica.

Durante el proceso de ejecucion de esta tesis, experimenté grandes dificultades dado que no se
encuentra mucha informacién acerca del rol biocontrolador de Trichoderma y las proteinas
involucradas. Es por esto que, considero oportuno poder generar una base de datos publica a partir
de nuestros resultados para facilitar el acceso e incrementar el saber comun.

Finalmente, es destacable mencionar que esta evaluacion es extrapolable, no solo a otros
microorganismos (virus y bacterias), sino también a otras propiedades que se pretendan obtener de
ellos. Consideramos que este andlisis bioinformatico podria representar una nueva linea de
investigacion en el agro para incrementar la capacidad predictiva en la blisqueda de los mejores
candidatos biocontroladores en general.
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Apéndice

Capitulo 2

2.1 ldentificacion de las 652 proteinas relacionadas con mecanismos de

biocontrol segun bibliografia y curado, denominada “Base de datos Biocontrol”

From Entry Entry Name Protein names Curado proteinas Organism
Alpha-L-
arabinofuranosidas
e (Arabinosidase) | Arabinofuranosidas
Q92455 Q92455 ABF1_HYPJE (EC 3.2.1.55) a T. reseei
Arabinofuranosidas
e/B-xylosidase
[Includes: Alpha-L-
arabinofuranosidas
e (Arabinosidase)
(EC 3.2.1.55);
Beta-xylosidase
(EC 3.2.1.37) (1,4-
beta-D-xylan
xylohydrolase)
(Xylan 1,4-beta-
P48792 P48792 XYL1_TRIKO xylosidase)] Xilosidasa T. koningii
Aspartic
A4VBW6 A4V8W6 A4VBW6_TRIHA endopeptidase Endopeptidasa T. harzianum
AOA395NL50_TRIA Catalase (EC
AOA395NL50 AOA395NL50 R 1.11.1.6) Catalasa T. arundinaceum
AOABV8QSI7_9HY Catalase (EC
ADAGV8QSI7 AOABV8QSI7 PO 1.11.1.6) Catalasa T. asperellum
AOA2T4BDR2_9HY Catalase (EC
AOA2T4BDR2 AOA2T4BDR2 PO 1.11.1.6) Catalasa T. citrinoviride
AOA2T4BIWS8_9HY Catalase (EC
AOA2T4BIWS AOA2T4BIWS PO 1.11.1.6) Catalasa T. citrinoviride
AOA2P4ZIF4_9HY Catalase (EC
AOA2P4ZIF4 AOA2P4ZIF4 PO 1.11.1.6) Catalasa T. gamsii
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AOA1T3C8H4_9HY

Catalase (EC

AOA1T3C8H4 AOA1T3C8H4 PO 1.11.1.6) Catalasa T. guizhouense
AOA1T3CDL1_9HY Catalase (EC
AOA1T3CDL1 AOA1T3CDL1 PO 1.11.1.6) Catalasa T. guizhouense
AOAB8GOL622_ 9HY Catalase (EC
AOA8GOL622 AO0A8GOL622 PO 1.11.1.6) Catalasa T. simmonsii
AOA8GOPLQ1_9HY Catalase (EC
AOABGOPLQ1 AOAB8GOPLQ1 PO 1.11.1.6) Catalasa T. simmonsii
Chitinase (EC
B7SLA7 B7SLA7 B7SLA7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. aethiopicum
AOABBIXES6_9HY Chitinase (EC
AOAGBIXES6 AOABBIXES6 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. afroharzianum
Chitinase (EC
Q8NK19 Q8NK19 Q8NK19_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. aggressivum
AOA165U5D6_9HY Chitinase (EC
AOA165U5D6 AOA165U5D6 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOA191XT55_9HY Chitinase (EC
AO0A191XT55 AOA191XT55 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOA2I6DZE9_9HY Chitinase (EC
AOA216DZE9 AOA2I6DZE9 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOA6BOHCI99_9HY Chitinase (EC
AOABBIHC99 AOAB6BIHC99 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOABBIXE37_9HY Chitinase (EC
AOABBIXE37 AOABBIXE37 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOABBIXEF8_9HY Chitinase (EC
AOAGBIXEF8 AOAGBIXEF8 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
AOABBIXH16_9HY Chitinase (EC
AOA6BIXH16 AOA6BIXH16 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC
E2FMQ4 E2FMQ4 E2FMQ4_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC
E2FMQ5 E2FMQ5 E2FMQ5_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC
E2FMQ9 E2FMQ9 E2FMQ9_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC
E2FMRO E2FMRO E2FMRO_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC
E2FMR2 E2FMR2 E2FMR2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
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Chitinase (EC

Q86ZR3 Q86ZR3 Q86ZR3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. asperellum
Chitinase (EC

GONLF9 GONLF9 GONLF9_HYPAI 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

GINYE9 GIONYE9 GIONYE9_HYPAI 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

G9PAD4 G9PAD4 G9PAD4_HYPAI 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

Q2Y0OVve Q2Y0V6 Q2Y0OV6_HYPAT 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

Q2Yovs Q2Yov8 Q2YOV8_HYPAT 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

Q2Y0OVv9 Q2Y0V9 Q2YOV9_HYPAT 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Chitinase (EC

Q8NK23 Q8NK23 Q8NK23_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. aureoviride
Chitinase (EC

E3W952 E3W952 E3W952_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. barbatum
Chitinase (EC

E3W953 E3W953 E3W953 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. barbatum
Chitinase (EC

E3W946 E3W946 E3W946_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. caesareum
Chitinase (EC

E2PTX8 E2PTX8 E2PTX8 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. cerinum
Chitinase (EC

I6LDB6 16LDB6 16LDB6_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. cerinum
Chitinase (EC

I6LDB7 16LDB7 I6LDB7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. cerinum
Chitinase (EC

16LDB8 16LDB8 16LDB8_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. cerinum
Chitinase (EC

Q8NK44 Q8NK44 Q8NK44_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. citrinum
Chitinase (EC

Q19AT2 Q19AT2 Q19AT2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. compactum
Chitinase (EC

Q8NK42 Q8NK42 Q8NK42_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. crassum
Chitinase (EC

16LDD8 16LDD8 I6LDD8_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. fertile
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Chitinase (EC

Q8NK39 Q8NK39 Q8NK39_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. fertile
Chitinase (EC
Q5I1s21 Q51S21 Q51S21_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. flaviconidium
Chitinase (EC
Q51S22 Q51S22 Q51S22_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. flaviconidium
Chitinase (EC
E3W948 E3W948 E3W948 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. floccosum
Chitinase (EC
Q8NK18 Q8NK18 Q8NK18_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. gelatinosum
Chitinase (EC
Q5I1S23 Q5I1S23 Q5IS23_TRIHM 3.2.1.14) Quitinasa T. hamatum
Chitinase (EC
Q862V4 Q86zV4 Q86ZV4_TRIHM 3.2.1.14) Quitinasa T. hamatum
AOAOB5AAFO_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AAFO AOAOB5AAFO PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5SAEI5_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AEIS AOAOB5AEIS PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AEJ2_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AEJ2 AOAOB5AEJ2 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AGI7_9HY Chitinase (EC
AOAOBS5AGI7 AOAOB5AGI7 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AGP7_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AGP7 AOAOB5AGP7 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK20 Q8NK20 Q8NK20_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK22 Q8NK22 Q8NK22_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK21 Q8NK21 Q8NK21_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AAG7_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AAG7 AOAOB5AAG7 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AF40_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AF40 AOAOB5AF40 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AOAOB5AF64_9HY Chitinase (EC
AOAOB5AF64 AOAOB5AF64 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
AO0A024HVH8_TRI Chitinase (EC
A0A024HVHS8 AO0A024HVH8 HA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
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AO0A024HVIO_TRIH

Chitinase (EC

AOA024HVIO AOA024HVIO A 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOA024HVS2_TRI Chitinase (EC

AOA024HVS2 AOA024HVS2 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOA024HVST7_TRI Chitinase (EC

A0A024HVS7 AO0A024HVS7 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AO0A024HVT2_TRI Chitinase (EC

A0A024HVT2 AO0A024HVT2 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AO0A024HWA45_TRI Chitinase (EC

A0A024HWA45 A0A024HWA45 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AO0A024HW94_TRI Chitinase (EC

AO0A024HW94 AO0A024HW94 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AO0A024HW9I7_TRI Chitinase (EC

AO0A024HW9I7 AO0A024HW9I7 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOA024HWAL_TRI Chitinase (EC

AOA024HWAL AO0A024HWA1 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOA024HWAS_TRI Chitinase (EC

AOA024HWAS5 AO0A024HWAS HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AO0A2I6DZH3_TRIH Chitinase (EC

AOA216DZH3 AOA2I6DZH3 A 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOA6BIXIN4_TRIH Chitinase (EC

AOABBIXIN4 AOAG6BIXIN4 A 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOABBIXKAT7_TRI Chitinase (EC

AOABBIXKA7 AOABBIXKA7 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOABBIXKC3_TRI Chitinase (EC

AOABBIXKC3 AOABBIXKC3 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
AOABBIXKUS_TRI Chitinase (EC

AOABBIXKUS8 AOABBIXKUS8 HA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEG9 A9XEGB9 A9XEG9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE70 A9XE70 A9XE70_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE71 A9XE71 A9XE71_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

AIXET72 A9XE72 A9IXE72_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXET3 A9IXE73 A9XE73_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

A9XE74 A9XE74 A9XE74_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE75 A9XE75 A9IXE75_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXE76 A9XET76 A9XE76_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

AIXET7 A9XET77 A9XE77_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XET78 A9XE78 A9XE78_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXET9 A9IXE79 A9IXE79_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEBO0 A9XES80 A9XE80_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XES81 A9IXES81 A9XE81_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XES82 A9XEB2 A9XE82_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XES83 A9XES83 A9XE83_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE84 A9XE84 A9XE84_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XES85 A9XEB5 A9XE85_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEB6 A9XEB6 A9XEB6_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XES87 A9XES87 A9XE87_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE88 A9XES88 A9XE88 TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE89 A9XE89 A9XE89 TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE90 A9XE90 A9XE90_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE9L A9IXE9L A9XE91l TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXE92 A9IXE92 A9XE92_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

A9XE93 A9XE93 A9XE93_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE94 A9XE94 A9XE94 TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE95S A9XE95 A9XE95 TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE96 A9XE96 A9XE96_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXE97 A9XEQ7 A9XE97_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE98 A9IXE98 A9XE98_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XE99 A9IXE99 A9IXE99_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEAO A9IXEAOD A9XEAO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEAL A9XEAl A9XEALl_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEA2 A9XEA2 A9XEA2_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEA3 A9XEA3 A9XEA3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9IXEA4 A9XEA4 A9IXEA4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEAS A9XEA5 A9XEAS5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

A9XEAB A9XEA6 A9XEA6_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B6RVB8 B6RVB8 B6RVB8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B6RVB9 B6RVB9 B6RVB9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

BBLGAL B8LGA1 B8BLGAL1l_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

BBLGA2 B8LGA2 B8LGA2_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8LGA3 B8LGA3 B8LGA3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

B8LGA4 B8LGA4 B8LGA4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8LGAS B8LGAS B8LGA5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8LGAG6 B8LGA6 B8LGA6_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8LGA7 B8LGA7 B8LGA7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8LGAS8 B8LGAS B8LGA8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

B8XPY8 B8XPY8 B8XPY8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPPO D2DPPO D2DPPO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP1 D2DPP1 D2DPP1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP4 D2DPP4 D2DPP4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP5 D2DPP5 D2DPP5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP7 D2DPP7 D2DPP7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP8 D2DPP8 D2DPP8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPP9 D2DPP9 D2DPP9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQO D2DPQO D2DPQO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQ1 D2DPQ1 D2DPQ1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQ4 D2DPQ4 D2DPQ4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQ5 D2DPQ5 D2DPQ5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQ8 D2DPQ8 D2DPQ8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPQ9 D2DPQ9 D2DPQ9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

D2DPRO D2DPRO D2DPRO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPR1 D2DPR1 D2DPR1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPR2 D2DPR2 D2DPR2_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPR3 D2DPR3 D2DPR3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPR5 D2DPR5 D2DPR5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

D2DPR6 D2DPR6 D2DPR6_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

E2FMQ3 E2FMQ3 E2FMQ3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

E2FMR3 E2FMR3 E2FMR3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I3BNWL4 I3BNWL4 I3BNWL4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I3BNWL5 I3BNWL5 IBNWL5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDB9 16LDB9 I6LDB9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDCO 16LDCO I6LDCO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I6LDC1 16LDC1 I6LDC1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I6LDC2 16LDC2 I6LDC2_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDC3 16LDC3 I6LDC3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDC6 16LDC6 I6LDC6_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I6LDC7 16LDC7 I6LDC7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

I6LDC8 16LDC8 I6LDC8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDC9 16LDC9 I6LDC9_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

16LDDO 16LDDO I6LDDO_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDD1 16LDD1 I6LDD1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDD2 16LDD2 I6LDD2_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDD3 16LDD3 I6LDD3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDD4 16LDD4 I6LDD4_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

16LDD7 16LDD7 I6LDD7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q2EI12 Q2EI12 Q2EI12_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q2EI13 Q2EI13 Q2EI13_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q2EI14 Q2EI14 Q2EI14_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q3S4X1 Q3S4X1 Q3S4X1_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q5GEX7 Q5GEX7 Q5GEX7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q5GEX8 Q5GEX8 Q5GEX8_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q5GEY5 Q5GEY5 Q5GEY5_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q5GEY7 Q5GEY7 Q5GEY7_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q5GEZ3 Q5GEZ3 Q5GEZ3_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q70B22 Q70B22 Q70B22_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q8NK31 Q8NK31 Q8NK31_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q8NK32 Q8NK32 Q8NK32_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
Chitinase (EC

Q8NK33 Q8NK33 Q8NK33_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa . harzianum
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Chitinase (EC

Q8NK34 Q8NK34 Q8NK34_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK35 Q8NK35 Q8NK35_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK36 Q8NK36 Q8NK36_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK37 Q8NK37 Q8NK37_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK38 Q8NK38 Q8NK38_TRIHA 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase (EC
Q8NK17 Q8NK17 Q8NK17_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. hunua
Chitinase (EC
Q8NK30 Q8NK30 Q8NK30_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. inhamatum
Chitinase (EC
E3W947 E3W947 E3W947_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. ivoriense
Chitinase (EC
E2FMQ7 E2FMQ7 E2FMQ7_TRIKO 3.2.1.14) Quitinasa T. koningii
AOA5B8WBZ4 9H Chitinase (EC
AOA5B8WBZ4 AOA5B8WBZz4 YPO 3.2.1.14) Quitinasa T. koningiopsis
Chitinase (EC
E3W950 E3W950 E3W950_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lanuginosum
Chitinase (EC
E3W951 E3W951 E3W951 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lanuginosum
Chitinase (EC
D2DPP2 D2DPP2 D2DPP2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
Chitinase (EC
D2DPP3 D2DPP3 D2DPP3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
Chitinase (EC
D2DPQ3 D2DPQ3 D2DPQ3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
Chitinase (EC
D2DPQ6 D2DPQ6 D2DPQ6_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
Chitinase (EC
D2DPQ7 D2DPQ7 D2DPQ7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
Chitinase (EC
D2DPR4 D2DPR4 D2DPR4_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. lixii
AO0A6B9XIZ8_TRIL Chitinase (EC
AOA6BIXIZ8 AOA6BIXIZ8 (0] 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
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Chitinase (EC

B7SL79 B7SL79 B7SL79_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL80 B7SL80 B7SL80_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL84 B7SL84 B7SL84_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL88 B7SL88 B7SL88_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL89 B7SL89 B7SL89_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL90 B7SL90 B7SL90_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL91 B7SL91 B7SL91_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL92 B7SL92 B7SL92_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL93 B7SL93 B7SL93 TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL94 B7SL94 B7SL94 TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL95 B7SL95 B7SL95 TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SL98 B7SL98 B7SL98 TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLAO B7SLAO B7SLAO_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLA1 B7SLA1 B7SLA1_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLA3 B7SLA3 B7SLA3_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLA4 B7SLA4 B7SLA4_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLA5 B7SLA5 B7SLA5_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLA6 B7SLA6 B7SLA6_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLB2 B7SLB2 B7SLB2_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa . longibrachiatum
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Chitinase (EC

B7SLB3 B7SLB3 B7SLB3_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLB4 B7SLB4 B7SLB4_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLB5 B7SLB5 B7SLB5_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
Chitinase (EC

B7SLB8 B7SLB8 B7SLB8_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
Chitinase (EC

Q2EI15 Q2EI15 Q2EI15_TRILO 3.2.1.14) Quitinasa T. longibrachiatum
Chitinase (EC

Q8NK29 Q8NK29 Q8NK29_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. longipile
Chitinase (EC

E3W944 E3W944 E3W944 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. medusae
Chitinase (EC

E3W945 E3W945 E3W945 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. medusae
Chitinase (EC

Q8NK15 Q8NK15 Q8NK15_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. minutisporum
Chitinase (EC

Q8NK16 Q8NK16 Q8NK16_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. oblongisporum
Chitinase (EC

Q8NK28 Q8NK28 Q8NK28_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. oblongisporum
Chitinase (EC

B7SL81 B7SL81 B7SL81_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SL83 B7SL83 B7SL83_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SL85 B7SL85 B7SL85_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SL86 B7SL86 B7SL86_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SL87 B7SL87 B7SL87_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SL96 B7SL96 B7SL96_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SLA2 B7SLA2 B7SLA2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

B7SLB6 B7SLB6 B7SLB6_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
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Chitinase (EC

B7SLB7 B7SLB7 B7SLB7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. orientale
Chitinase (EC

Q8TG31 Q8TG31 Q8TG31_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. piluliferum
Chitinase (EC

Q8TG32 Q8TG32 Q8TG32_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. polysporum
Chitinase (EC

Q8TG33 Q8TG33 Q8TG33_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. polysporum
Chitinase (EC

Q51S08 Q51S08 Q5IS08_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. pubescens
Chitinase (EC

GOR7M8 GOR7M8 GOR7M8_HYPJQ 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

GOR9GO GOR9GO GOR9GO_HYPJQ 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

GOREU2 GOREU2 GOREU2_HYPJQ 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

GORK12 GORK12 GORK12_HYPJQ 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

A2VEB1 A2VEB1 A2VEB1_HYPJE 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

A2VEB2 A2VEB2 A2VEB2_HYPJE 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

A2VEC1 A2VEC1 A2VEC1_HYPJE 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

A2VEC2 A2VEC2 A2VEC2_HYPJE 3.2.1.14) Quitinasa T. reseei
Chitinase (EC

E3W1Z0 E3W1z0 E3W1Z0_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. rossicum
Chitinase (EC

E3W1zZ3 E3W1Z3 E3W1Z3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. rossicum
Chitinase (EC

E3W1z4 E3W1z4 E3W1Z4 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. rossicum
Chitinase (EC

E3W1z5 E3W1z5 E3W1Z5 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. rossicum
Chitinase (EC

Q8NK27 Q8NK27 Q8NK27_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. spirale
Chitinase (EC

Q8NK26 Q8NK26 Q8NK26_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. strictipile
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Chitinase (EC

Q8NK41 Q8NK41 Q8NK41 _9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. strictipile
Chitinase (EC

E3W1S9 E3W1S9 E3W1S9 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1T5 E3W1T5 E3W1T5_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1T7 E3W1T7 E3W1T7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1T9 E3W1T9 E3W1T9_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1U2 E3W1U2 E3W1U2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1U3 E3W1U3 E3W1U3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1U7 E3W1U7 E3W1U7_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V0 E3W1V0 E3W1V0_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V1 E3W1V1 E3W1V1 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V2 E3W1V2 E3W1V2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V4 E3W1V4 E3W1V4 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V5 E3W1V5 E3W1V5 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1V6 E3W1V6 E3W1V6_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1WO0 E3W1WO0 E3W1W0_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1W2 E3W1W2 E3W1W2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1w4 E3W1W4 E3W1W4 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1W9 E3W1W9 E3W1W9_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC

E3W1X2 E3W1X2 E3W1X2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
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Chitinase (EC

E3W1X3 E3W1X3 E3W1X3 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC
E3W1X5 E3W1X5 E3W1X5 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC
E3W1YO0 E3W1Y0 E3W1Y0_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC
Q8NK25 Q8NK25 Q8NK25_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. stromaticum
Chitinase (EC
Q8NK43 Q8NK43 Q8NK43_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. tawa
Chitinase (EC
I6LDB5 16LDB5 16LDB5_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. tomentosum
Chitinase (EC
Q53AR9 Q53AR9 Q53AR9_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. tomentosum
Chitinase (EC
Q8NK24 Q8NK24 Q8NK24_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. tomentosum
Chitinase (EC
I6LDBO 16LDBO I6LDBO_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
Chitinase (EC
I6LDB1 16LDB1 I6LDB1_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
Chitinase (EC
I6LDB2 16LDB2 16LDB2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
Chitinase (EC
I6LDB3 16LDB3 16LDB3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
Chitinase (EC
16LDB4 16LDB4 16LDB4_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
Chitinase (EC
Q53AS0 Q53AS0 Q53AS0_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. velutinum
AOA068BCB1_9HY Chitinase (EC
AOA068BCB1 AOA068BCB1 PO 3.2.1.14) Quitinasa T. vermipilum
Chitinase (EC
E3W949 E3W949 E3W949 9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. vermipilum
AOAOG2UFT3_HY Chitinase (EC
AOAOG2UFT3 AOAOG2UFT3 PVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
A7LM82 A7LM82 A7LM82_HYPVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
B1PWE3 B1PWE3 B1PWE3_HYPVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
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Chitinase (EC

E3W1Z6 E3W1Z6 E3W1Z6_HYPVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
E3W1Z7 E3W1Z7 E3W1Z7_HYPVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
Q8NK40 Q8NK40 Q8NK40_HYPVI 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
GIMUY4 GoMUY4 GO9MUY4_HYPVG 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase (EC
E2FMQ8 E2FMQ8 E2FMQ8_HYPRU 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
QOVIM2 QOVIM2 QOVIM2_HYPRU 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
WOGGWS8 WOGGW8 WOGGW8_HYPRU 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
Q5IS18 Q5ISs18 Q5IS18_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
Q51519 Q51519 Q51S19_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
Q51524 Q51524 Q51S24_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. viride
Chitinase (EC
QOVIM3 QOVIM3 QOVIM3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. viridescens
Chitinase (EC
Q107X4 Q107X4 Q107X4_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T. voglmayrii
Chitinase (EC
Q19AT1 Q19AT1 Q19AT1_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa T.yunnanense
Chitinase (EC
A9LDS2 A9LDS2 A9LDS2_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
Chitinase (EC
A9LDS3 A9LDS3 A9LDS3_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
Chitinase (EC
A9LDS4 A9LDS4 A9LDS4_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
Chitinase (EC
A9LDS5 A9LDS5 A9LDS5_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
Chitinase (EC
Q8TG30 Q8TG30 Q8TG30_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
Chitinase (EC
DOIMWV9 DIMWV9 DIMWV9_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
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Chitinase (EC

Q53ARS8 Q53ARS8 Q53AR8_9HYPO 3.2.1.14) Quitinasa Trichoderma sp.
A0A024HW49_TRI
AOA024HW49 AOA024HW49 HA Chitinase 18-5 Quitinasa T. harzianum
AOA395NXX5_TRI
AOA395NXX5 AO0A395NXX5 AR Chitinase chi18-13 Quitinasa T. arundinaceum
Chitinase chil8-13
D6NOX7 D6NOX7 D6NOX7_9HYPO (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. brevicompactum
Chitinase chil8-13
D6NOX6 D6NOX6 D6NOX6_9HYPO (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. ghanense
Chitinase chil8-13
D6NO0Y2 D6NOY2 D6NOY2_TRIHA (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. harzianum
Chitinase chi18-13
D6NOY4 D6NOY4 D6NOY4_9HYPO (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. minutisporum
Chitinase chi18-13
D6NOY5 D6NOY5 D6NOY5_9HYPO (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. parapiluliferum
Chitinase chi18-13
D6NOY6 D6NOY6 D6N0OY6_9HYPO (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. piluliferum
Chitinase chil8-13
D6NOYO D6NOYO D6NOYO_HYPVI (EC 3.2.1.14) Quitinasa T. virens
Chitinase chil8-13
(EC 3.2.1.14)
(Glycoside
hydrolase family 18
D6NOX9 D6NOX9 D6NOX9_9HYPO protein) Quitinasa T. citrinoviride
AOA395NDY2_TRI | Cytochrome p450 Citocromo P450
AOA395NDY2 AOA395NDY2 AR monooxygenase monooxygenasa T. arundinaceum
AOA395NPM9_TRI | Cytochrome p450 Citocromo P450
AOA395NPM9 AOA395NPM9 AR monooxygenase monooxygenasa T. arundinaceum
AOAOU2ZHU5_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOAQU2ZHU5 AOAOU2ZHU5 PO monooxygenase monooxygenasa | T. brevicompactum
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AOAQU3IP34_9HY

Cytochrome P450

Citocromo P450

AOAQU3IP34 AOAQU3IP34 PO monooxygenase monooxygenasa | T. brevicompactum
AOAQU3SMI5_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOAOU3SMI5 AOAOQU3SMI5 PO monooxygenase monooxygenasa | T. brevicompactum
Cytochrome P450 Citocromo P450
GOLW90 GOLW90 GOLW90_9HYPO monooxygenase monooxygenasa | T. brevicompactum
Cytochrome P450 | Citocromo P450
GOLWW2 GOLWW?2 GOLWW2_9HYPO [ monooxygenase monooxygenasa | T. brevicompactum
A0A2P4Z2JQ6_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOA2P47JQ6 AO0A2P47JQ6 PO monooxygenase monooxygenasa T. gamsii
AOA1T3CP86_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOA1T3CP86 AOA1T3CP86 PO monooxygenase monooxygenasa T. guizhouense
AOA8GOLG71_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOA8GOLG71 AOA8GOLG71 PO monooxygenase monooxygenasa T. simmonsii
AOA8GOPB17_9HY | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOA8GOPB17 AOA8GOPB17 PO monooxygenase monooxygenasa T. simmonsii
AOABGOPMF6_9H | Cytochrome P450 Citocromo P450
AOAB8GOPMF6 AOABGOPMF6 YPO monooxygenase monooxygenasa T. simmonsii
Cytochrome P450
monooxygenase
TRI4 (EC 1.-.-.-)
(Trichothecene
biosynthesis protein| Citocromo P450
GOKYB2 GOKYB2 TRI4_TRIAR 4) monooxygenasa T. arundinaceum
AOA395NBIO_TRIA | Dipeptidase (EC
AOA395NBIO AOA395NBIO R 3.4.13.19) Dipeptidasa T. arundinaceum
AOAB6VBQS59 9HY | Dipeptidase (EC
ADA6V8QS59 AOAB6VBQS59 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. asperellum
AOA2T3YSL8 9HY | Dipeptidase (EC
AOA2T3YSL8 AOA2T3YSL8 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. asperellum
AOA2T4AYQ8_9HY | Dipeptidase (EC
AO0A2T4AYQ8 AOA2T4AYQ8 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. citrinoviride
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AOA2T4BOC2_9HY

Dipeptidase (EC

AOA2T4B0C2 AOA2T4B0C2 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. citrinoviride
AOAOW7VIH6_9HY | Dipeptidase (EC

AOAOW7VIHE AOAOW7VIH6 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. gamsii
AOALT3CFWO_9H | Dipeptidase (EC

AOA1T3CFWO AOA1T3CFWO YPO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. guizhouense
AOA1T3CYE1_9HY | Dipeptidase (EC

AOA1T3CYE1 AOA1T3CYE1 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. guizhouense
AOAOF9X817_TRIH| Dipeptidase (EC

AOAOF9X817 AOAOF9X817 A 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOAOF9XK66_TRI [ Dipeptidase (EC

AOAOF9XK6E6 AOAOFIXK66 HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2KOTXT7_TRI | Dipeptidase (EC

AOA2KOTXT7 AOA2KOTXT7 HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2KOUBL2_TRI | Dipeptidase (EC

AO0A2KOUBL2 AO0A2KOUBL2 HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2N1LTO3_TRI | Dipeptidase (EC

AOA2N1LTO3 AOA2N1LTO3 HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2N1LVK5_TRI [ Dipeptidase (EC

AOA2N1LVK5 AOA2N1LVKS5 HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2T4A624_TRIH| Dipeptidase (EC

AOA2T4A624 AOA2T4A624 A 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2T4ATEO_TRI | Dipeptidase (EC

AOA2T4A7EO AOA2T4A7EO HA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. harzianum
AOA2T4C194_TRIL| Dipeptidase (EC

AOA2T4C194 AOA2T4C194 (@) 3.4.13.19) Dipeptidasa . longibrachiatum
AOA2T4CE74_TRIL| Dipeptidase (EC

AOA2TACET74 AOA2TACE74 (@) 3.4.13.19) Dipeptidasa . longibrachiatum
AOA2H2ZQC3_TRI | Dipeptidase (EC

AOA2H2ZQC3 AOA2H2ZQC3 PA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. parareesei
AOA2H2ZVX8_TRI | Dipeptidase (EC

AOA2H2ZV X8 AOA2H2ZV X8 PA 3.4.13.19) Dipeptidasa T. parareesei
AOA8GOLBZ2_9HY | Dipeptidase (EC

AOAB8GOLBZ2 AOABGOLBZ2 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. simmonsii
AOABGOLU93_9HY | Dipeptidase (EC

AOABGOLU93 AOA8GOLU93 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. simmonsii
AOABGOPING6_9HY | Dipeptidase (EC

AOABGOPING AOABGOPING PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. simmonsii
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AOA8GOPL85_9HY

Dipeptidase (EC

AOABGOPL85 AOABGOPL85 PO 3.4.13.19) Dipeptidasa T. simmonsii
Dipeptidase (EC
A9Q1D9 A9Q1D9 A9Q1D9_HYPVI 3.4.13.19) Dipeptidasa T. virens
AOA6BIXJIV7_TRI
AOABBIXIVT AOABBIXJIV7 HA Ech42 Quitinasa T. harzianum
AOA6BIXKU4_TRI
AOABBIXKU4 AOAGBIXKU4 HA Ech42 Quitinasa T. harzianum
Endochitinase (EC
G8GV19 G8GV19 G8GV19_HYPAT 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Endochitinase (EC
G8GV20 G8GV20 G8GV20_HYPAT 3.2.1.14) Quitinasa T. atriviridae
Endochitinase 33
(EC 3.2.1.14) (33
kDa endochitinase)
Q12713 Q12713 CHI33_TRIHA (Chitinase 33) Quitinasa T. harzianum
B7SLA8 B7SLA8 B7SLA8_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa T. aethiopicum
Q50JC3 Q50JC3 Q50JC3_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa T. asperellum
Q9HDE4 Q9HDE4 Q9HDE4_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa T. asperellum
Q9HDFO Q9HDFO Q9HDFO_HYPAT | Endochitinase 42 Quitinasa T. atriviridae
Q9HDP2 Q9HDP2 Q9HDP2_TRIHA Endochitinase 42 Quitinasa T. harzianum
B7SL97 B7SL97 B7SL97_TRILO Endochitinase 42 Quitinasa T. longibrachiatum
B7SL99 B7SL99 B7SL99_TRILO Endochitinase 42 Quitinasa T. longibrachiatum
B7SLA9 B7SLA9 B7SLA9_TRILO Endochitinase 42 Quitinasa T. longibrachiatum
B7SLBO B7SLBO B7SLBO_TRILO Endochitinase 42 Quitinasa T. longibrachiatum
B7SLB1 B7SLB1 B7SLB1_TRILO Endochitinase 42 Quitinasa T. longibrachiatum
Q50JC2 Q50JC2 Q50JC2_9HYPO Endochitinase 42 Quitinasa T. spirale
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Q50JC1 Q50JC1 Q50JC1_HYPVI Endochitinase 42 Quitinasa T. virens
Q9HFO01 Q9HFO01 Q9HFO01_HYPVI Endochitinase 42 Quitinasa T. virens
Q50JC5 Q50JC5 Q50JC5_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa Trichoderma sp.
Q50JC4 Q50JC4 Q50JC4_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa Trichoderma sp.
Q50JCO0 Q50JCO Q50JCO0_9HYPO | Endochitinase 42 Quitinasa Trichoderma sp.
Endochitinase 42
(EC 3.2.1.14) (42
kDa endochitinase)
P48827 P48827 CHI42_TRIHA (Chitinase 42) Quitinasa T. harzianum
AOA1T3CY26_9HY |Endopolygalacturon
AOA1T3CY26 AOA1T3CY26 PO ase Poligalacturonasa T. guizhouense
A0A024S1V1_HYP |Endopolygalacturon
A0A024S1V1 AOA024S1V1 JR ase Poligalacturonasa T. reseei
Endopolygalacturon
w8JD24 Ww8JD24 W8JD24_HYPVI ase Poligalacturonasa T. virens
Endopolygalacturon
WB8JE35 WB8JE35 WB8JE35_HYPVI ase Poligalacturonasa T. virens
Endopolygalacturon
B7ZEN3 B7ZEN3 B7ZEN3_TRIHA | ase (EC 3.2.1.15) | Poligalacturonasa T. harzianum
AOABV8R5E5_9HY | Endopolygalacturon
AOABV8R5ES AOABVBR5ES PO ase 1 Poligalacturonasa T. asperellum
AOA2KOTSM7_9HY | Endopolygalacturon
AO0A2KOTSM7 AOA2KOTSM7 PO ase 1 Poligalacturonasa T. gamsii
AOA2P4ZK61_9HY |Endopolygalacturon
AO0A2P4ZK61 AOA2P4ZK61 PO ase 1 Poligalacturonasa T. gamsii
AOABV8R602_9HY |Endopolygalacturon
AOA6V8R602 AOABVBR602 PO ase AN8327 Poligalacturonasa T. asperellum
Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
AOA395NZP8_TRI | (Glucan 1,4-alpha-
AOA395NZP8 AOA395NZP8 AR glucosidase) Glucoamilasa T. arundinaceum
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AOABVBQQP7

AOABVBQQP7

AOABVBQQP7_9H
YPO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. asperellum

AOAGVBRCF6

AOAGV8RCF6

AOAGVBRCF6_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. asperellum

AOA2T3YUD7

AOA2T3YUD7

AOA2T3YUD7_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. asperellum

AOA2T3ZF22

AOA2T3ZF22

AOA2T3ZF22_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. asperellum

GO9NJGO

GO9NJGO

GINJIGO_HYPAI

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. atriviridae
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G9P135

G9P135

G9P135_HYPAI

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. atriviridae

AOA2T4BDUS

AOA2T4BDUS8

AOA2T4BDU8_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. citrinoviride

AOAOWT7VHS2

AOAOW7VHS2

AOAOW7VHS2_9H
YPO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. gamsii

AOA2KOTDH2

AOA2KOTDH2

AOA2KOTDH2_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. gamsii

AOA2PAZNTS

AOA2P4ZNTS

AOA2P4ZNT5_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. gamsii
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AOA2P4ZX96

AOA2PAZX96

AOA2PAZX96_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. gamsii

AOA1T3CN22

AOA1T3CN22

AOA1T3CN22_9HY
PO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. guizhouense

AOAOGOA7Y5

AOAOGOA7Y5

AOAOGOA7Y5_TRI
HA

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. harzianum

AOA2KO0TZ27

AOA2KO0TZ27

AOA2KOTZ27_TRI
HA

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. harzianum

AOA2N1LRWS5

AOAZN1LRWS5

AOAZNI1LRWS_TRI
HA

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. harzianum

114



Q599K8

Q599K8

Q599K8_TRIHA

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. harzianum

AOA2T4AILA

AOA2T4AILA

AOA2T4AILA_TRIH
A

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. harzianum

AOA2T4ACCG9

AOA2T4CCG9

AOA2T4ACCG9_TRI
LO

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. longibrachiatum

AOA2H3A7V9

AOA2H3A7V9

AOA2H3A7VO_TRI
PA

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. parareesei

AOA024SN40

AO0A024SN40

AOA024SN40_HYP
JR

Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
glucosidase)

Glucoamilasa

T. reseei
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Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-

GOR866 GOR866 GOR866_HYPJQ glucosidase) Glucoamilasa T. reseei
Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
AOA8GOPG76_9HY | (Glucan 1,4-alpha-
AOABGOPG76 AOABGOPG76 PO glucosidase) Glucoamilasa T. simmonsii
Glucoamylase (EC
3.2.1.3) (1,4-alpha-
D-glucan
glucohydrolase)
(Glucan 1,4-alpha-
GIMM76 GIMM76 GI9MM76_HYPVG glucosidase) Glucoamilasa T. virens
Q8TFF4 Q8TFF4 Q8TFF4_TRIHA | Glucose transporter | Glucosa transporter T. harzianum
AOA1T3CBJ7_9HY Glutathione S Glutation S
AOA1T3CBJ7 AOA1T3CBJ7 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA2H2ZHUA4_TRI Glutathione S Glutation S
AOA2H2ZHU4 AOA2H2ZHU4 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA395N9Q0_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395N9Q0 AOA395N9Q0 AR transferase transferasa T. arundinaceum
AOA395NAA8_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NAA8 AOA395NAA8 AR transferase transferasa T. arundinaceum
AOA395NHC6_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NHC6 AOA395NHC6 AR transferase transferasa T. arundinaceum
AOA395NHQ8_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NHQ8 AOA395NHQ8 AR transferase transferasa T. arundinaceum
AOA395NHR1_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NHR1 AOA395NHR1 AR transferase transferasa T. arundinaceum
AOA395NIW1_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NIW1 AO0A395NIW1 AR transferase transferasa T. arundinaceum
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AOA395NJ78 TRIA Glutathione s- Glutation S

AOA395NJ78 AOA395NJ78 R transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NKG9_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NKG9 AOA395NKG9 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NN47_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NN47 AOA395NN47 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NNK9_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NNK9 AOA395NNK9 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NQG1_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NQG1 AOA395NQG1 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NQX5_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NQX5 AOA395NQX5 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395NYL1_TRI Glutathione s- Glutation S

AOA395NYL1 AOA395NYL1 AR transferase transferasa . arundinaceum
AOA395P0V9_TRIA Glutathione s- Glutation S

AO0A395P0V9 AOA395P0V9 R transferase transferasa . arundinaceum
AOABVBR1G5 9HY | Glutathione S- Glutation S

AOABV8R1G5 AOABVBR1G5 PO transferase transferasa T. asperellum
AOA2T4AYL1_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4AYL1 AOA2T4AYL1 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4AYQ4_9HY | Glutathione S- Glutation S

AOA2T4AYQ4 AOA2T4AYQ4 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4AYS9_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4AYS9 AOA2T4AYS9 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4B2MO_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4B2MO AO0A2T4B2MO PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4B5F2_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4B5F2 AOA2T4B5F2 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BA51_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BA51 AOA2T4BA51 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BBT7_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BBT7 AOA2T4BBT7 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BC54_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BC54 AOA2T4BC54 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BCC8_9HY| Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BCC8 AOA2T4BCC8 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BE86_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BES6 AOA2T4BES86 PO transferase transferasa T. citrinoviride
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AOA2T4BFL8 _9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BFL8 AOA2T4BFLS8 PO transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2T4BI28_9HYP| Glutathione S- Glutation S

AOA2T4BI28 AOA2T4BI28 (0] transferase transferasa T. citrinoviride
AOA2P4Z6U2_9HY Glutathione S- Glutation S

A0A2P4Z6U2 AO0A2P4Z6U2 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4Z7U3_9HY Glutathione S- Glutation S

A0A2P4Z7U3 AO0A2P4Z7U3 PO transferase transferasa T. gamsii
AO0A2P4Z8F9_9HY Glutathione S- Glutation S

A0A2P4Z8F9 AO0A2P4Z8F9 PO transferase transferasa T. gamsii
AO0A2P4ZD22_9HY | Glutathione S- Glutation S

A0A2P4ZD22 AO0A2P4ZD22 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZFQO0_9HY | Glutathione S- Glutation S

AOA2P4ZFQO0 AOA2P4ZFQO0 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZG15_9HY Glutathione S- Glutation S

AO0A2P4ZG15 AO0A2P4ZG15 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZGF3_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2P4ZGF3 AOA2P4ZGF3 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZHH6_9HY | Glutathione S- Glutation S

AOA2P4ZHH6 AOA2P4ZHH6 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZIU2_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2P4ZI1U2 AOA2P4ZIU2 PO transferase transferasa T. gamsii
AO0A2P4ZJJ5 9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2P42335 AOA2P473J35 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZJV0_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA2P4ZJ3V0 AOA2P4ZIV0 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA2P4ZS81 9HY Glutathione S- Glutation S

AO0A2P4Z7S81 AOA2P47S81 PO transferase transferasa T. gamsii
AOA1T3C5H2_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA1T3C5H2 AOAL1T3C5H2 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CDCO_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA1T3CDCO AOA1T3CDCO PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CGJ3_9HY | Glutathione S- Glutation S

AOA1T3CGJ3 AOAL1T3CGJ3 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOAL1T3CHS9_9HY| Glutathione S- Glutation S

AOA1T3CHS9 AOA1T3CHS9 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CJC8_9HY Glutathione S- Glutation S

AOA1T3CJCS8 AOA1T3CJIC8 PO transferase transferasa T. guizhouense
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AOAL1T3CJIS4_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CJS4 AOA1T3CJS4 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CLJ1_9HY Glutathione S- Glutation S
AOAL1T3CLJ1 AOA1T3CLJ1 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CNZ2_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CNZ2 AOA1T3CNZ2 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CNZ7_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CNZ7 AOA1T3CNZ7 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CRV9_9HY| Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CRV9 AOA1T3CRV9 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CV74_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CV74 AOA1T3CV74 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOAL1T3CVX7_9HY | Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CVX7 AOA1T3CVX7 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CY20_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CY20 AOA1T3CY20 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CZ90_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CZ90 AOA1T3CZ90 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CZP6_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CZP6 AOA1T3CZP6 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3D0S8 9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3DO0S8 AOA1T3D0S8 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOAOF92864_TRIH Glutathione S- Glutation S
AOAOF9Z864 AOAOF9Z864 A transferase transferasa T. harzianum
AOAOF9ZMY8_TRI Glutathione S- Glutation S
AOAOF9ZMY8 AOAOF9ZMY8 HA transferase transferasa T. harzianum
AOAOF9ZND8_TRI Glutathione S- Glutation S
AOAOF9ZND8 AOAOF9ZND8 HA transferase transferasa T. harzianum
AOAOGOA326_TRI Glutathione S- Glutation S
AOAOGOA326 AOAOGO0A326 HA transferase transferasa T. harzianum
AOAOGOAPEO_TRI Glutathione S- Glutation S
AOAOGOAPEQ AOAOGOAPEO HA transferase transferasa T. harzianum
Glutathione S- Glutation S
D7RJIV6 D7RJV6 D7RJV6_TRIHA transferase transferasa T. harzianum
AOA2T4BT16_TRIL| Glutathione S- Glutation S
AOA2T4BT16 AOA2T4BT16 (@] transferase transferasa T. longibrachiatum
AOA2T4BYP2_TRI Glutathione S- Glutation S
AOA2T4BYP2 AOA2T4BYP2 LO transferase transferasa T. longibrachiatum
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AOA2T4C020_TRIL Glutathione S- Glutation S

AO0A2T4C020 AOA2T4C020 (@] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C146_TRIL Glutathione S- Glutation S

AOA2T4C146 AOA2T4C146 (0] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C154_TRIL Glutathione S- Glutation S

AOA2T4C154 AOA2T4C154 (0] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C199 TRIL Glutathione S- Glutation S

A0A2T4C199 A0A2T4C199 (0] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C211_TRIL| Glutathione S- Glutation S

ADA2T4C211 A0A2T4C211 (0] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C3Q9_TRI Glutathione S- Glutation S

AO0A2T4C3Q9 AO0A2T4C3Q9 LO transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2T4C536_TRIL| Glutathione S- Glutation S

AOA2T4C536 AOA2T4C536 (0] transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2TACC31_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2T4CC31 AOA2T4CC31 LO transferase transferasa . longibrachiatum
AOA2H2YUXT7_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2H2YUX7 AOA2H2YUX7 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2YWQ4_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2H2YWQ4 AOA2H2YWQ4 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2Z6L7_TRIP| Glutathione S- Glutation S

AOA2H2Z6L7 AOA2H2Z6L7 A transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2Z8Q9_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2H2Z8Q9 AO0A2H2Z8Q9 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2ZNP7_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2H2ZNP7 AOA2H2ZNP7 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2ZW55_TRI Glutathione S- Glutation S

AOA2H2ZW55 AOA2H2ZW55 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA8GOL7M9_9HY Glutathione S- Glutation S

AOABGOL7M9 AOA8GOL7M9 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOA8GOL8WS8_9H Glutathione S- Glutation S

AOAB8GOL8WS8 AOABGOLBWS8 YPO transferase transferasa T. simmonsii
AOA8GOLJ96_9HY Glutathione S- Glutation S

AOABGOLJ96 AOAB8GOLJ96 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOABGOLTF3_9HY Glutathione S- Glutation S

AOABGOLTF3 AOA8GOLTF3 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOA8BGOPEY8_9HY| Glutathione S- Glutation S

AOABGOPEY8 AOABGOPEYS8 PO transferase transferasa T. simmonsii
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AOA8GOPIC5_9HY Glutathione S- Glutation S
AOABGOPIC5 AOABGOPIC5 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOAB8GOPMU9_9H Glutathione S- Glutation S
AOA8GOPMU9 AOA8GOPMU9 YPO transferase transferasa T. simmonsii
Glutathione S- Glutation S
A9Q1E2 A9Q1E2 A9Q1E2_HYPVI transferase transferasa T. virens
Glutathione S- Glutation S
D2JPI9 D2JPI9 D2JPI9_HYPVI transferase transferasa T. virens
AOABVBQMJ2_9HY | Glutathione S- Glutation S
AOABV8QMJ2 AOABYV8QMJ2 PO transferase 1 transferasa T. asperellum
AOA6VBR7H1_9HY | Glutathione S- Glutation S
AOABV8R7H1 AOAB6VBR7H1 PO transferase 1 transferasa T. asperellum
AOABVBR7P5_9HY Glutathione S- Glutation S
AOABV8R7P5 AOABVBR7P5 PO transferase 1 transferasa T. asperellum
AOA395NX86_TRI Glutathione s- Glutation S
AOA395NX86 AOA395NX86 AR transferase gst3 transferasa T. arundinaceum
AOA1T3CYU8 9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CYUS AOA1T3CYUS8 PO transferase Gst3 transferasa T. guizhouense
AOAB8GOPK94_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA8GOPK94 AOAB8GOPK94 PO transferase Gst3 transferasa T. simmonsii
AOA2P4ZU61_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA2P4ZU61 AOA2P4ZU61 PO transferase GstA transferasa T. gamsii
AOA1T3CK11 9HY Glutathione S- Glutation S
AOA1T3CK11 AOA1T3CK11 PO transferase Il transferasa T. guizhouense
Glutathione S-
AOA2T3Z5W5_9HY | transferase kappa Glutation S
AOA2T3Z5W5 AOA2T3Z5W5 PO (EC 2.5.1.18) transferasa T. asperellum
AOABVBR7X8_9HY | Glutathione S- Glutation S
AOABVBR7X8 AOABVBR7X8 PO transferase P transferasa T. asperellum
Glutathione S-
AO0A6V8QTWA4_9H transferase Glutation S
ADABVBQTW4 AOABVBQTW4 YPO PM239X14 transferasa T. asperellum
AOA6V8QJIU4_9HY | Glutathione S- Glutation S
AD0A6V8QJIU4 AOA6V8QJIU4 PO transferase U2 transferasa T. asperellum
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AOA2P4ZGS5_9HY Glutathione S- Glutation S
AOA2P4ZGS5 AOA2P4ZGS5 PO transferase-2 transferasa T. gamsii
AOA2P4ZX50_9HY Glutathione S- Glutation S
AO0A2P4ZX50 AO0A2P4ZX50 PO transferase-2 transferasa T. gamsii
AOAL1T3C9OI5_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3C9I5 AOA1T3CII5 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CHS8 9HY | Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3CHSS8 AOA1T3CHSS8 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CIV9_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3CIV9 AOA1T3CIV9 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CTZ2_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3CTZ2 AOA1T3CTZ2 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3CWG5_9H Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3CWG5 AOA1T3CWG5 YPO transferase transferasa T. guizhouense
AOA1T3D1B1_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOA1T3D1B1 AOA1T3D1B1 PO transferase transferasa T. guizhouense
AOA2H2ZGKO_TRI Glutathione-S- Glutation S
AOA2H2ZGKO AO0A2H2ZGKO PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2ZR53_TRI Glutathione-S- Glutation S
AOA2H2ZR53 AOA2H2ZR53 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2ZRD5_TRI Glutathione-S- Glutation S
AOA2H2ZRD5 AOA2H2ZRD5 PA transferase transferasa T. parareesei
AOA2H2ZRE2_TRI Glutathione-S- Glutation S
AOA2H2ZRE2 AOA2H2ZRE2 PA transferase transferasa T. parareesei
AOAB8GOL3R0O_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOAB8GOL3R0O AOA8GOL3R0O PO transferase transferasa T. simmonsii
AOAB8GOL8F8_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOABGOL8F8 AOAB8GOL8F8 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOA8GOL8Y4 9HY Glutathione-S- Glutation S
AOAB8GOL8Y4 AOABGOL8Y4 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOA8GOLLU3_9HY Glutathione-S- Glutation S
AOA8GOLLU3 AOABGOLLU3 PO transferase transferasa T. simmonsii
AOABGOPHM6_9H Glutathione-S- Glutation S
AOA8GOPHM6 AOA8GOPHM6 YPO transferase transferasa T. simmonsii
Q15K91 Q15K91 Q15K91_9HYPO Hydrophobin 1 Hidrofobina T. asperellum
AO0A1S6Q8L9_9HY | Non-ribosomal
AOA1S6Q8L9 AOA1S6Q8LY9 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. aggressivum

122



AOA395NFA6_TRI

Non-ribosomal

AOA395NFA6 AOA395NFA6 AR peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
AOA395NL37_TRIA| Non-ribosomal
AOA395NL37 AOA395NL37 R peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
AOA395NSU9_TRI Non-ribosomal
AOA395NSU9 AOA395NSU9 AR peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
AOA395NUT1_TRI Non-ribosomal
AOA395NUT1 AOA395NUT1 AR peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
AOA395NWAL_TRI Non-ribosomal
AOA395NWAL AOA395NWA1L AR peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
AOA395NY74_TRI Non-ribosomal
AOA395NY74 AOA395NY74 AR peptide synthetase | Péptido sintetasa . arundinaceum
Non-ribosomal
GI9NE11l GI9NE11 GINE11l_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GIONFPO GINFPO GINFPO_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GINS15 GINS15 GINS15 HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GINT96 GINT96 GIONT96_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GONTI2 GONTI2 GONTI2_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GONTI3 GONTI3 GONTI3_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GINUS9 GINUS9 GINUS9_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
Non-ribosomal
GINX17 GINX17 GINX17_HYPAI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. atriviridae
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GO9P716

G9P716

G9P716_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GOP8S7

GOP8S7

G9P8S7_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GOPC73

G9PC73

GO9PC73_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GO9PC74

G9PC74

G9PC74_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

G9PC75

GOPC75

GOPC75_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GI9PC76

GO9PC76

GOPC76_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GOPC77

GOPC77

GOPC77_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GOPC78

G9PC78

G9PC78_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

GO9PC79

G9PC79

GOPC79_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

G9PC80

G9PC80

G9PC80_HYPAI

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. atriviridae

AOA2T4AXJI8

AOA2T4AXJI8

AOA2T4AXJI8_9HY
PO

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. citrinoviride

AOA2T4AXQO0

AOA2T4AXQO0

AOA2T4AXQO0_9HY
PO

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. citrinoviride

AOA2T4AZ02

AOA2T4AZ02

AOA2T4AZ02_9HY
PO

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. citrinoviride

AOA2T4B1Q4

AOA2T4B1Q4

AOA2T4B1Q4_9HY
PO

Non-ribosomal
peptide synthetase

Péptido sintetasa

T. citrinoviride
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AOA2T4B6C3_9HY

Non-ribosomal

AOA2T4B6C3 AOA2T4B6C3 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. citrinoviride
AOA2T4B6D7_9HY Non-ribosomal

AOA2T4B6D7 AOA2T4B6D7 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. citrinoviride
AOA2T4BA82_9HY Non-ribosomal

AOA2T4BA82 AOA2T4BA82 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. citrinoviride
AOA2T4BID8 9HY Non-ribosomal

AOA2T4BID8 AOA2T4BID8 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. citrinoviride
AOAL1T3CNS3 9HY | Non-ribosomal

AOA1T3CNS3 AOA1T3CNS3 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. guizhouense
AOA1T3CVS7_9HY| Non-ribosomal

AOA1T3CVS7 AOA1T3CVS7 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. guizhouense
AOAL1T3CZI6_9HY Non-ribosomal

AOA1T3CZI6 AOA1T3CZI6 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. guizhouense
AOA2T4BSU3_TRI Non-ribosomal

AOA2T4BSU3 AOA2T4BSU3 LO peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AOA2T4BXY9_TRI Non-ribosomal

AOA2T4BXY9 AOA2T4BXY9 LO peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AOA2T4C1A6_TRIL Non-ribosomal

AOA2T4C1A6 AOA2T4C1A6 o peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AOA2T4C5UL_TRI Non-ribosomal

AOA2T4C5U1 AOA2T4C5U1 LO peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AOA2TACT7T5_TRIL| Non-ribosomal

AOA2T4ACTTS AOA2TACT7TS (@) peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AOA2T4ACBG4_TRI Non-ribosomal

AOA2TACBG4 AOA2T4CBG4 LO peptide synthetase | Péptido sintetasa | T. longibrachiatum
AO0A1S6Q8MO_9H Non-ribosomal

AOA1S6Q8MO AOA1S6Q8MO YPO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. pleuroti
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Non-ribosomal

GOR9H1 GOR9H1 GOR9H1_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORHAO GORHAO GORHAO_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORII4 GORII4 GORII4_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORS67 GORS67 GORS67_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORTQ2 GORTQ2 GORTQ2_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORUG7 GORUG7 GORUG7_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
Non-ribosomal

GORXG2 GORXG2 GORXG2_HYPJQ | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. reseei
AOA8GOPKL2_9HY | Non-ribosomal

AOABGOPKL2 AOA8GOPKL2 PO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. simmonsii
AOABGOPPR6_9H Non-ribosomal
AOABGOPPR6 AOABGOPPR6 YPO peptide synthetase | Péptido sintetasa T. simmonsii

Non-ribosomal

Q52773 Q52273 Q52773 _HYPVI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal

Q56PC8 Q56PC8 Q56PC8_HYPVI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal

Q56PC9 Q56PC9 Q56PC9_HYPVI | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal

GOMFIO GIOMFIO GIOMFIO_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal

GI9MKA1 GI9MKA1L GIMKA1_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
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Non-ribosomal

GIOMPI7 GOMPI7 GIO9MPI7_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIMUQ4 GIMUQ4 GIMUQ4_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIMUY2 GIMUY2 GIMUY2_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GI9MVE1L GO9MVE1 GIMVE1_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIMWWE6 GOMWW6 GIMWWE6_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIMXJ8 GI9MXJ8 GI9MXJI8_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIMXP9 GIMXP9 GIMXP9_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GINO0QO GINO0QO GINOQO_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIN2z7 GI9N2Z7 GI9N2Z7_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GI9N3D3 GI9N3D3 GI9N3D3_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GIN4C5 GIN4C5 GIN4C5_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
Non-ribosomal
GINC82 GINC82 GINC82_HYPVG | peptide synthetase | Péptido sintetasa T. virens
AOAOF9ZYT9_TRI O-
AOAOF9ZYT9 AOAOF9ZYT9 HA methyltransferase Metiltransferasa T. harzianum
AOA2P4ZU54_9HY Phenylalanine
AOA2P4ZU54 AOA2P4ZU54 PO ammonia-lyase Liasa T. gamsii
AOA395NA74_TRI Polyketide
AOA395NA74 AOA395NA74 AR synthase Sintasa T. arundinaceum
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AOA395NALL_TRI Polyketide
AOA395NAL1 AOA395NAL1 AR synthase Sintasa T. arundinaceum
AOA395NTJI9_TRIA Polyketide
AOA395NTJ9 AOA395NTJ9 R synthase Sintasa T. arundinaceum
AOA395NTN4_TRI Polyketide
AOA395NTN4 AOA395NTN4 AR synthase Sintasa T. arundinaceum
AOA395NWR9_TRI Polyketide
AOA395NWR9 AO0A395NWR9 AR synthase Sintasa T. arundinaceum
AOA2T4AXB2_9HY Polyketide
AOA2T4AXB2 AOA2T4AXB2 PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AOA2T4B1X7_9HY Polyketide
AOA2T4B1X7 AO0A2T4B1X7 PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AO0A2T4BJ57_9HY Polyketide
AOA2T4BJ57 AOA2T4BJ57 PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AOA2T4BJU5_9HY Polyketide
AO0A2T4BJUS AOA2T4BJUS PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AOA2T4BLE1_9HY Polyketide
AOA2T4BLE1 AOA2T4BLE1 PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AOA2T4BLV9_9HY Polyketide
AOA2T4BLVY AOA2T4BLV9 PO synthase Sintasa T. citrinoviride
AOA2P4ZJS5_9HY Polyketide
AO0A2P4ZJS5 AOA2P4ZJS5 PO synthase Sintasa T. gamsii
AOALT3CS66_9HY Polyketide
AOA1T3CS66 AOA1T3CS66 PO synthase Sintasa T. guizhouense
AOA1T3CSS2_9HY Polyketide
AOA1T3CSS2 AOA1T3CSS2 PO synthase Sintasa T. guizhouense
AOA1T3CTX3_9HY Polyketide
AOA1T3CTX3 AOA1T3CTX3 PO synthase Sintasa T. guizhouense
AOABGOPIA8_9HY Polyketide
AOABGOPIA8 AOABGOPIAS8 PO synthase Sintasa T. simmonsii
Putative aspartate
Q9HDT6 Q9HDT6 Q9HDT6_TRIHA protease Proteasa T. harzianum
Putative aspartic
A4VBW9 A4VBW9 A4VBWI_TRIHA endopeptidase Peptidasa T. harzianum
Putative aspartic
Q33415 Q33415 Q33415_TRIHA protease Proteasa T. harzianum
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074567 Q74567 0O74567_TRIHA QI74 protein QI74 protein T. harzianum
Superoxide
AOA395NEP4_TRI dismutase (EC Superéxido
AOA395NEP4 AOA395NEP4 AR 1.15.1.1) dismutasa T. arundinaceum
Superoxide
AOA395P0H2_TRI dismutase (EC Superéxido
AOA395P0H2 AOA395P0H2 AR 1.15.1.1) dismutasa T. arundinaceum
Superoxide
AOABV8BR4U7_9HY | dismutase (EC Superéxido
AOABV8RAU7 AOABV8BR4U7 PO 1.15.1.1) dismutasa T. asperellum
Superoxide
AOABVBRAU6_9HY | dismutase (EC Superéxido
AOAG6VBRAU6 AOA6VBRAU6 PO 1.15.1.1) dismutasa T. asperellum
Superoxide
AOA2T4B141_9HY dismutase (EC Superéxido
AOA2T4B141 AOA2T4B141 PO 1.15.1.1) dismutasa T. citrinoviride
Superoxide
AO0A2T4B271_9HY dismutase (EC Superoxido
ADA2T4B271 A0A2T4B271 PO 1.15.1.1) dismutasa T. citrinoviride
Superoxide
AO0A2KOT4Q1_9HY | dismutase (EC Superoxido
AOA2K0T4Q1 A0A2KOT4Q1 PO 1.15.1.1) dismutasa T. gamsii
Superoxide
AOA2P478G6_9HY | dismutase (EC Superéxido
AOA2P4Z8G6 AOA2P4Z8G6 PO 1.15.1.1) dismutasa T. gamsii
Superoxide
AOA2P4Z9B6_9HY dismutase (EC Superéxido
AOA2P4Z9B6 AOA2P4Z9B6 PO 1.15.1.1) dismutasa T. gamsii
Superoxide
dismutase (EC Superéxido
I12D5H7 12D5H7 I12D5H7_9HYPO 1.15.1.1) dismutasa T. ghanense
Superoxide
AOA1T3CVO03 9HY | dismutase (EC Superéxido
AOA1T3CV03 AOA1T3CV03 PO 1.15.1.1) dismutasa T. guizhouense
Superoxide
AOAL1T3CYV1_9HY | dismutase (EC Superoxido
AOA1T3CYV1 AOALT3CYV1 PO 1.15.1.1) dismutasa T. guizhouense
Superoxide
AOAOF9ZP58_TRI dismutase (EC Superéxido
AOAOF9ZP58 AOAOF9ZP58 HA 1.15.1.1) dismutasa T. harzianum

129



Superoxide

AOA386IN76_TRIH dismutase (EC Superéxido
AOA386IN76 AOA386IN76 A 1.15.1.1) dismutasa T. harzianum
Superoxide
dismutase (EC Superéxido
D5M9Y1 D5M9Y1 D5M9Y1_TRILO 1.15.1.1) dismutasa T. longibrachiatum
Superoxide
AOA2H2YZW3_TRI dismutase (EC Superéxido
AOA2H2YZW3 AOA2H2YZW3 PA 1.15.1.1) dismutasa T. parareesei
Superoxide
dismutase (EC Superoxido
D5M9Y2 D5M9Y2 D5M9Y2_9HYPO 1.15.1.1) dismutasa T. saturnisporum
Superoxide
AOA8GOLGZ9_9HY| dismutase (EC Superoxido
AOAB8GOLGZ9 AOA8GOLGZ9 PO 1.15.1.1) dismutasa T. simmonsii
Superoxide
AOA8GOPKW5_9H dismutase (EC Superéxido
AOAB8GOPKWS5 AOA8GOPKWS5 YPO 1.15.1.1) dismutasa T. simmonsii
Terpene cyclase 6
(EC4.2.3.-) (EC
4.2.3.104) (EC
4.2.3.137) (EC
4.2.3.157) (EC
4.2.3.182) (EC
4.2.3.57)
(Sesquiterpene
AOA5S91252 AOA5S91252 TATC6_HYPAT synthase 6) Sintasa T. atriviridae
AOA2KOUKK3_TRI | Terpene synthase
AO0A2KOUKKS3 AOA2KOUKK3 HA (EC4.2.3.5) Sintasa T. harzianum
AOA024RWJ3_HY | Terpene synthase
AO0A024RWJ3 AO0A024RWJ3 PJR (EC4.2.3.5) Sintasa T. reseei
Terpene synthase
GORWO06 GORWO06 GORWO06_HYPJQ (EC4.2.3.5) Sintasa T. reseei
Terpene synthase
GIMFL5 GI9MFL5 GIOMFL5_HYPVG (EC4.2.3.5) Sintasa T. virens
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Q6A1B7 Q6A1B7

TRIS_TRIHA

Trichodiene
synthase (EC
4.2.3.6)
(Sesquiterpene
cyclase) (TS)

Sintasa

T. harzianum

GOKYB1 GOKYB1

TRI3_TRIAR

Trichothecene O-
acetyltransferase
TRI3 (EC 2.3.2.-)
(Trichothecene
biosynthesis cluster
protein 3)

Acetiltransferasa

T. arundinaceum

2.2 Distribucion porcentual de proteinas de Trichoderma

Curado proteinas
Quitinasa
Glutation S transferasa
Péptido sintetasa
Dipeptidasa
Glucoamilasa
Sintasa

Superéxido dismutasa

Citocromo P450
monooxygenasa

Catalasa
Poligalacturonasa
Proteasa
Arabinofuranosidasa
Xilosidasa
Endopeptidasa
Glucosa transporter
Hidrofobina
Metiltransferasa
Liasa
Peptidasa
QI74 protein

Acetiltransferasa

cantidad

333
117
69
25
24
22
19

=
w

= T = T S e e S e e S N IR ()

652

Porcentaje
51.07
17.94
10.58

3.83
3.68
3.37
291

1.99
1.38
1.38
0.31
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
0.15
100.00

Porcentaje acumulado

51.07361963

69.02
79.60
83.44
87.12
90.49
93.40

95.40
96.78
98.16
98.47
98.62
98.77
98.93
99.08
99.23
99.39
99.54
99.69
99.85
100.00
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2.3 Distribucion porcentual de especies de Trichoderma

Porcentaje

Género y especie cantidad Porcentaje acumulado
T. harzianum 169 25.92 25.92
T. longibrachiatum 50 7.67 33.59
T. guizhouense 40 6.13 39.72
T. arundinaceum 36 5.52 45.25
T. asperellum 35 5.37 50.61
T. citrinoviride 34 5.21 55.83
T. virens 34 5.21 61.04
T. atriviridae 30 4.60 65.64
T. gamsii 29 4.45 70.09
T. simmonsii 28 4.29 74.39
T. stromaticum 22 3.37 77.76
T. reseei 21 3.22 80.98
T. parareesei 15 2.30 83.28
Trichoderma sp. 10 1.53 84.82
T. orientale 9 1.38 86.20
T. brevicompactum 6 0.92 87.12
T. lixii 6 0.92 88.04
T. velutinum 6 0.92 88.96
T. viride 6 0.92 89.88
T. cerinum 4 0.61 90.49
T. rossicum 4 0.61 91.10
T. tomentosum 3 0.46 91.56
T. aethiopicum 2 0.31 91.87
T. aggressivum 2 0.31 92.18
T. barbatum 2 0.31 92.48
T. fertile 2 0.31 92.79
T. flaviconidium 2 0.31 93.10
T. ghanense 2 0.31 93.40
T. hamatum 2 0.31 93.71
T. koningii 2 0.31 94.02
T. lanuginosum 2 0.31 94.33
T. medusae 2 0.31 94.63
T. minutisporum 2 0.31 94.94
T. oblongisporum 2 0.31 95.25
T. piluliferum 2 0.31 95.55
T. polysporum 2 0.31 95.86
T. spirale 2 0.31 96.17
T. strictipile 2 0.31 96.47
T. vermipilum 2 0.31 96.78
T. afroharzianum 1 0.15 96.93
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T. aureoviride 1 0.15 97.09
T. caesareum 1 0.15 97.24
T. citrinum 1 0.15 97.39

T. compactum 1 0.15 97.55
T. crassum 1 0.15 97.70

T. floccosum 1 0.15 97.85
T. gelatinosum 1 0.15 98.01
T. hunua 1 0.15 98.16

T. inhamatum 1 0.15 98.31
T. ivoriense 1 0.15 98.47
T. koningiopsis 1 0.15 98.62
T. longipile 1 0.15 98.77

T. parapiluliferum 1 0.15 98.93
T. pleuroti 1 0.15 99.08

T. pubescens 1 0.15 99.23
T. saturnisporum 1 0.15 99.39
T. tawa 1 0.15 99.54

T. viridescens 1 0.15 99.69
T. voglmayrii 1 0.15 99.85
T.yunnanense 1 0.15 100.00

2.4 Busquedas por similitud secuencial para extender el nimero de proteinas
biocontroladoras de referencia

Identificacion de las 194 proteinas homologas de Trichoderma harzianum y curado

. homologas . Curado
proteoma Especie Entry Protein names ;
encontradas prOtelnaS
. AOA2T3Z
P000241 Trich . .
UP000241690_9839 richoderma AOA2T3ZUGS | UG8_TRI 4-coumarate-CoA ligase Ligasa
64 harzianum
HA
) AOA2TAA
P000241 Trich . .
UP000241630_9839 richoderma AOA2T4A3P6 |3P6_TRIH 4-coumarate-CoA ligase Ligasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZWHO | WHO_TRI Acetoacetate-CoA ligase Ligasa
64 harzianum
HA
_ AOA2TAA _
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2TAAELY |ELO_TRIH|  ADH_zinc_N domain-containing protein | ~DH-2NC
64 harzianum A N
. AOA2T4A Proteina
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AQY3 | QY3_TRI AMP-binding domain protein de union
64 harzianum HA AMP
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. AOA2T3Z Proteina
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZTT8 |TT8_TRIH AMP-binding domain-containing protein de uniéon
64 harzianum -
A AMP
. AOA2T3Z Proteina
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZVL5 |VL5_TRIH AMP-binding domain-containing protein de union
64 harzianum
A AMP
. AOA2T4A Proteina
UP000241630_9839 Trlchqderma AOA2T4A0B8 (0B8_TRIH AMP-binding domain-containing protein de union
64 harzianum
A AMP
. AOA2T4A Proteina
UP000241630_9839 Trlchqderma AOA2T4A5G8 |5G8 TRIH AMP-binding domain-containing protein de union
64 harzianum
A AMP
. AOA2T4A Proteina
UP000241630_9839 Trlchqderma AOA2T4AGE9 | GE9_TRI AMP-binding domain-containing protein de union
64 harzianum
HA AMP
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ANE5 |NF5_TRIH| ANK_REP_REGION domain-containing protein |~ h=REP
64 harzianum A _REGION
. AOA2T4A Proteina
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ARX8 | RX8_TRI | ANK_REP_REGION domain-containing protein de
64 harzianum -
HA dominio
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZSEO |SEO_TRIH| ATPase expression protein 2, mitochondrial ATPasa
64 harzianum A
Proteina
. A0A2T3Z -
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZRX9 | RX9_TRI | Carbohydrate-binding module family 1 protein | 9€ Union &
64 harzianum HA carbohidra
tos
Proteina
. AOA2T3Z .
P000241 Trich - . . O
UP000241630_9839 re Qderma A0A2T32ZV65 [V65_TRIH| Carbohydrate-binding module family 1 protein de unlqn a
64 harzianum A carbohidra
tos
Proteina
. AOA2T4A i
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A7KO |7KO_TRIH| Carbohydrate-binding module family 18 protein de unpn a
64 harzianum A carbohidra
tos
Proteina
. AOA2T4A i
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AN29 |N29 TRIH| Carbohydrate-binding module family 18 protein |9€ UMion @
64 harzianum A carbohidra
tos
. A0A2T3Z
P000241 Trich . .
UP000241630_9839 richoderma AOA2T3ZUY6 | UY6_TRI Carboxylic ester hydrolase (EC 3.1.1.-) Hidrolasa
64 harzianum HA
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZS86 |S86_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZU15 (U15_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZUS5 |US5_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
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UP000241690_9839

Trichoderma

AOA2T3Z

. AOA2T3ZU63 [U63_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZU74 (U74_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
) AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZU75 [U75_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum TA
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T3ZY56 [Y56_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZYZ0 [YZO_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
) A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZZF2 |ZF2_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum TA
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T3Z2ZQ2 | ZQ2_TRI Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum
HA
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4A1H4 |1H4_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A1L6 |1L6_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A4E8 (4E8_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4A534 |534_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4A547 |547_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A717 | 717_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4ATF2 | 7F2_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A8X1 [8X1_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A967 |967_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T4AC38 |C38_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4AF46 |F46_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AGES5 | GE5_TRI Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum
HA
. AOA2T4AJ
UP000241690_9839 Tncht_)derma AOA2T4AJG3 | G3_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4AJ
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4AJH1 | H1_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A

135




UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AJ . . . . .
64 harzianum AOA2T4AIKS K5_TRIHA Carrier domain-containing protein Carrier
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4ALI7 | LI7_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum _A
. AOA2T4A
LUP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AM83 | M83_TRI Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
P 241 Trich . . - . .
UP000241690_9839 re Qderma AOA2T4AMSS5 | MS5_TRI Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4AQ07 |QO7_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4ASH4 | SH4_TRI Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AT63 | T63_TRIH Carrier domain-containing protein Carrier
64 harzianum A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AI
64 harzianum AOA2T4AI63 63 TRIHA Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
. AOA2T4A
P000241 Trich
UP000241630_9839 richoderma AOA2T4ALQL |LQL TRIH Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AQ87 |Q87_TRIH Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
64 harzianum A
AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichod . - .
- re (_) erma AOA2T3ZZ64 |Z264_TRIH Catalase domain-containing protein Catalasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A104 |104_TRIH| Cation_ATPase_N domain-containing protein ATPasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZS11 |S11 TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZSC7 | SC7_TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZT47 |T47_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZTE7 |TE7_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZTW1 | TW1_TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZVAS |VA5_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZWE2 | WE2_TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T3Z
P 241 Trich " "
UP000241630_9839 richoderma AOA2T3ZXF5 |XF5_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZXJ8 |xJ8_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
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UP000241690_9839

Trichoderma

AOA2T3Z

. AOA2T3ZYC5 | YC5_TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AON5 |ON5_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A553 |553 TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A6IS | 618 TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AES0 |ES0_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AFS6 |FS6_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
UP000241690_ 9839 Trichoderma AOA2T4AI " "
64 harzianum AOA2T4AI43 43 TRIHA chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
. AOA2T4AI
P 241 Trich " .
UP000241630_9839 richoderma AOA2T4AIGL | G1_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2TAAMSS | MS9 TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2TAAMWA | MW4_TRI chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AN31 |N31_TRIH chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T3ZRB7 | RB7_TRI [ Chitin-binding type-1 domain-containing protein | Quitinasa
64 harzianum HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4AN63 |N63_TRIH COesterase domain-containing protein Coesteras
64 harzianum A a
Conserve
d
. AOA2T4A . .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AES5 |E65_TRIH| Conserved oligomeric Golgi complex subunit5 | 2'9°Menc
64 harzianum A Golgi
complex
subunit 5
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Tnchqderma AOAZTAAIX2 |1X2 TRIH Cytochrome P450 Citocromo
64 harzianum A P450
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2TAAFO7 |FO7 TRIH Cytochrome P450 Citocromo
64 harzianum _A P450
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2TAANGO | NGO_TRI Cytochrome P450 Citocromo
64 harzianum HA P450
. AOA2T4A . .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A624 | 624 TRIH Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Dipeptidas
64 harzianum A a
. AOA2T4A . .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ATEO |7E0_TRIH Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Dipeptidas
64 harzianum A a
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AOA2T4A

UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A9I9 | 919 TRIH DNA-directed RNA polymerase 11l complex Polimeras
64 harzianum A subunit Rpc37 a
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AR05 |RO5_TRIH DUF4203 domain-containing protein DUF4203
64 harzianum A
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A107 |107 TRIH Endo-chitosanase (EC 3.2.1.132) Quitosana
64 harzianum A sa
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AN14 |N14_TRIH Endo-chitosanase (EC 3.2.1.132) Quitosana
64 harzianum A sa
. AOA2T4AJ
UP000241690_9839 Trlchgderma AO0A2T4AJQ7 | Q7_TRIH | Enoyl reductase (ER) domain-containing protein | Reductasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZYL4 |YL4_TRIH Epimerase domain-containing protein Epimerasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T4A2Z3 |2Z3_TRIH Epimerase domain-containing protein Epimerasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4A5J7 |5J7_TRIH Epimerase domain-containing protein Epimerasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trlchqderma AOA2T4A8I8 | 8I8_TRIH Epimerase domain-containing protein Epimerasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T32ZVDS8 | VD8_TRI F-box domain-containing protein F-box
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4ABR4 | BR4_TRI Fungal_trans domain-containing protein Fungal_tra
64 harzianum ns
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4A9M2 | 9M2_TRI GFO_IDH_MocA domain-containing protein GFO_IDH
64 harzianum _MocA
HA
UP000241690_9839 Trichoderma AO0A2T4Al | Glucoamylase (EC 3.2.1.3) (1,4-alpha-D-glucan | Glucoamil
. AOA2T4AIL4A .
64 harzianum L4_TRIHA | glucohydrolase) (Glucan 1,4-alpha-glucosidase) asa
Glutation
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T3ZRC7 | RC7_TRI Glutathione S-transferase S
64 harzianum HA transferas
a
Glutation
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZRF7 |RF7_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZV90 |V90_TRIH Glutathione S-transferase S-
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZXH8 | XH8_TRI Glutathione S-transferase s
64 harzianum HA transferas
a
Glutation
. AOA2T3Z
UP000241630_9839 Tncht_)derma AOA2T32ZJ2 |ZJ2_TRIH Glutathione S-transferase S-
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AIR6 |1R6_TRIH Glutathione S-transferase s
64 harzianum TA transferas
a
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Glutation

. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A257 |257_TRIH Glutathione S-transferase S-
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A4E3 |4E3_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum _A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4A4K5 |4K5_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A706 |706_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum _A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A7D7 |7D7_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum TA transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ATEL |7E1_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum _A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A7P2 |7P2_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum TA transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T4A8T7 |8T7_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AAG8 |A68_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum _A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4AGD1 | GD1_TRI Glutathione S-transferase S
64 harzianum HA transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AH65 |H6E5_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum TA transferas
a
Glutation
UP000241690_ 9839 Trichoderma AOA2T4AI . S-
64 harzianum AOA2T4AIV4 V4_TRIHA Glutathione S-transferase transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AMT6 | MT6_TRI Glutathione S-transferase S
64 harzianum H,_A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AN21 |N21 TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum TA transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AN27 |N27_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum _A transferas
a
Glutation
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AQ37 |Q37_TRIH Glutathione S-transferase S
64 harzianum A transferas
a
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Glutation

. AOA2T4A . . -
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2TAANS6 |N56_TRIH Glutathione S-transfera;e domain-containing S-
64 harzianum A protein transferas
a
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZV04 |VO04_TRIH Glycoside hydrolase family 17 protein Hidrolasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZVR8 | VR8_TRI Glycoside hydrolase family 18 protein Hidrolasa
64 harzianum
HA
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T3ZVG1 | VG1_TRI Glycoside hydrolase family 28 protein Hidrolasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4AVPO |VPO_TRIH Glycoside hydrolase family 92 protein Hidrolasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T3ZVE5 |VE5 TRIH| GST C-terminal domain-containing protein GST C-
64 harzianum —A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A768 | 768_TRIH GST C-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum _A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4AAMHY [ MHO_TRI GST C-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum - terminal
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4AMS3 | MS3_TRI GST C-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum - terminal
HA
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T3ZSC8 | SC8_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum HjA terminal
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T3ZUC7 | UC7_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum HA terminal
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T3ZV30 |[V30_TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum _A terminal
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4AIN9 |1N9 TRIH| GST N-terminal domain-containing protein GST C-
64 harzianum TA terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A5B9 (5B9_TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A6WS5 | 6W5_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum H,_A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2TAA7U3 |7U3 TRIH|  GST N-terminal domain-containing protein | G <
64 harzianum A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4A875 |875_TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A8B2 (8B2_TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum A terminal
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Tncht_)derma AOA2T4AAD9 | AD9_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum terminal
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4ABK2 |BK2_TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum A terminal
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AOA2T4A

UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AMQY | MQ9_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c
64 harzianum HA terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4AS48 (S48 _TRIH GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum A terminal
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AUAS8 | UA8_TRI GST N-terminal domain-containing protein GST. c-
64 harzianum HA terminal
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4ASF3 |8F3 TRIH HET domain-containing protein HET
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ABI2 | BI2_TRIH HET domain-containing protein HET
64 harzianum A
. AOA2T3Z . .
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZUAS | UAS TRI Hydrophobin Hidrofobin
64 harzianum a
HA
. AOA2T4A . .
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2TAALB6 |1B6. TRIH Hydrophobin Hidrofobin
64 harzianum A a
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZVQ7 | VQ7_TRI KH type-2 domain-containing protein KH type-2
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T4AN17 |N17_TRIH Lactamase_B domain-containing protein Lactamas
64 harzianum A a
. AOA2T4A
P 241 Trich .
UP000241630_9839 richoderma AOA2T4A8N7 |8N7_TRIH Maleylacetoacetate isomerase Isomerasa
64 harzianum A
Metal
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZUG3 | UG3_TRI Metal homeostatis protein bsd2 homeostat
64 harzianum H_A is protein
bsd2
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AJ . - . Metiltransf
64 harzianum AOA2T4AJ69 69_TRIHA Methyltranfer_dom domain-containing protein erasa
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4A3J7 | 3J7_TRIH Methyltransf_2 domain-containing protein Metiltransf
64 harzianum A erasa
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A214 |234_TRIH MFS domain-containing protein MFS
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A5N1 |5N1_TRIH MFS domain-containing protein MFS
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AU10 |U10_TRIH MFS domain-containing protein MFS
64 harzianum A
MMS19
. AOA2T4A nucleotide
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A3M4 | 3M4_TRI|  MMS19 nucleotide excision repair protein excision
64 harzianum .
HA repair
protein
. AOA2T3Z mRNA-capping enzyme subunit beta (EC
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZTV7 |TV7_TRIH| 3.6.1.74) (MRNA 5'-phosphatase) (NRNA 5'- | Fosfatasa
64 harzianum .
A triphosphate monophosphatase)
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. AOA2T4A Proteina
UPOOOZ%EQO—Q%Q T;:g?:ﬁ;”r;a AOA2T4A574 |574_TRIH NAD(P)-binding protein de union
A NAD(P)
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZSS0 |SSO_TRIH NCS1 nucleoside transporter family Transport
64 harzianum A er
. AOA2T4A Proteina
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AP54 |P54_TRIH NnfL-domain-containing protein de
64 harzianum -
A dominio
. AOA2T3Z . . . .
UP000241690_9839 Trichoderma non-reducing end alpha-L-arabinofuranosidase | Arabinofur
) AOA2T32ZV86 |V86_TRIH B
64 harzianum _A (EC 3.2.1.55) anosidasa
. AOA2T4A . . . .
UP000241690_9839 Trichoderma non-reducing end alpha-L-arabinofuranosidase | Arabinofur
) AOA2T4AVM6 | VM6_TRI B
64 harzianum H_A (EC 3.2.1.55) anosidasa
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4AEC2 | EC2_TRI PCI domain-containing protein PCI
64 harzianum
HA
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZZM6 | ZM6_TRI Peptidase Al domain-containing protein Peptidasa
64 harzianum -
HA
) AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4A7J1 |7J1 TRIH|  Peptidase AL domain-containing protein Peptidasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchgderma AOA2T4A8V4 (8V4_TRIH Peptidase A1 domain-containing protein Peptidasa
64 harzianum A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AJ . . - . .
64 harzianum AOA2T4AJLT7 17 TRIHA Peptidase A1 domain-containing protein Peptidasa
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4ASQ6 | SQ6_TRI Peptidase Al domain-containing protein Peptidasa
64 harzianum
HA
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T3ZWF4 | WF4_TRI Peptidase_S8 domain-containing protein Peptidasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4A9V6 [9V6_TRIH peptidylprolyl isomerase (EC 5.2.1.8) Isomerasa
64 harzianum A
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZV97 |V97_TRIH Phenylacetate 2-hydroxylase Hidrolasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4AST6 |8T6_TRIH Phenylacetate 2-hydroxylase Hidrolasa
64 harzianum A
. A0A2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A4P3 |4P3_TRIH PKS_ER domain-containing protein PKS_ER
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ARX2 | RX2_TRI PNP_UDP_1 domain-containing protein |~ " —20P
64 harzianum 1
HA -
. AOA2T4A
UP000241630_9839 Trichoderma AOA2T4A766 |766_TRIH Propionyl-CoA synthetase Sintetasa
64 harzianum A
. A0A2T3Z
UP000241690_9839 Trlch(?derma AOA2T3ZXHO | XHO_TRI Protein kinase domain-containing protein Kinasa
64 harzianum
HA
) AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4AFV1 |FV1_TRIH Protein kinase domain-containing protein Kinasa
64 harzianum A
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UP000241690_9839

Trichoderma

AOA2T4A

. AOA2T4AHX1 | HX1_TRI Protein kinase domain-containing protein Kinasa
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4ATC2 |TC2_TRIH Pyr_redox_2 domain-containing protein Pyr_redox
64 harzianum A 2
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4APAS |PA5_TRIH RNA helicase (EC 3.6.4.13) Helicasa
64 harzianum A
UP000241690_9839 Trichoderma ADAZTAA rRNA adenine N(6)-methyltransferase (EC Metiltransf
— : AOA2T4ACMS6 | CM6_TRI Y
64 harzianum HA 2.1.1.-) erasa
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AGG1 | GG1_TRI Secreted protein Secreted
64 harzianum — protein
HA
. AOA2T4A .
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2TAAMES | MF8_TRI |  Septum-promoting GTP-binding protein 1 | ~/Oteind
64 harzianum HA union GTP
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trlchqderma AOA2T4ANF4 [NF4_TRIH Snoal-like domain-containing protein Snoal-like
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ANN7 | NN7_TRI Sod_Fe_C domain-containing protein Sod_Fe C
64 harzianum
HA
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A8BMS | 8M5_TRI STAS domain-containing protein STAS
64 harzianum
HA
. AOA2T4A Superoxid
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A2G1 |2G1_TRIH Superoxide dismutase (EC 1.15.1.1) 0
64 harzianum .
A dismutasa
. AOA2T4A Superoéxid
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A807 |807_TRIH Superoxide dismutase (EC 1.15.1.1) o
64 harzianum .
A dismutasa
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4A1Z2 |1Z2 TRIH Terpene synthase (EC 4.2.3.) Sintasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Tnchqderma AOA2T4ASS3 [SS3_TRIH Terpene synthase (EC 4.2.3.-) Sintasa
64 harzianum A
. AOA2T3Z
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T3ZYU7 | YU7_TRI TLC domain-containing protein TLC
64 harzianum
HA
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4AJ Transposa
64 harzianum AOAZTAAIN0 144 1RiA Transposase sa
AOA2T4A
P 241 Trich . .
UP000241690_9839 richoderma AOA2T4A5J3 |533_TRIH UDP-glucose 4-epimerase (EC 5.1.3.2) Epimerasa
64 harzianum A
. AOA2T4A
UP000241690_9839 Trichoderma AOA2T4ANX6 | NX6_TRI Zinc/iron permease Permeasa
64 harzianum -
HA
) AOA2T3Z Zn(2)-C6
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T3ZVW4 [ VW4_TRI | Zn(2)-C6 fungal-type domain-containing protein | fungal-
64 harzianum
HA type
) AOA2T4A Zn(2)-C6
UP000241690_9839 Trlchgderma AOA2T4A369 |369_TRIH | Zn(2)-C6 fungal-type domain-containing protein | fungal-
64 harzianum A type
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Trichoderma

Carrier

Glutation S-transferasa
Quitinasa

Hidrolasa

Proteina de unién AMP
Peptidasa

Epimerasa

Proteina de unién a carbohidratos
Catalasa

Ligasa

Citocromo P450
Metiltransferasa
MFS

Kinasa

Proteina de dominio
ATPasa
Dipeptidasa
Quitosanasa
HET
Hidrofobina
Isomerasa

Arabinofuranosidasa

Superoxido dismutasa

Sintasa

Zn(2)-C6 fungal-type

Numero

31

41.0

21

Porcentaje

15,98

211
10,82

3,61

3,09
3,09

2,58

2,06
2,06

1,55

1,55
1,55
1,55

1,55

1,03
1,03
1,03
1,03
1,03
1,03
1,03

1,03

1,03

1,03

1,03

Porcentaje acumulado

15,98

32.0
38,66

51,55

54,64
57,73

60,31

62,37
64,43

65,98

67,53
69,07
70,62

72,17

73,20
74,23
75,26
76,29
77,32
78,35
79,38

80,41

81,44

82,47

83,51
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ADH_zinc_N
ANK_REP_REGION

Coesterasa

Conserved oligomeric Golgi

complex subunit 5
Polimerasa
DUF4203
Reductasa
F-box
Fungal_trans
GFO_IDH_MocA
Glucoamilasa
KH type-2

Lactamasa

Metal homeostatis protein bsd2

MMS19 nucleotide excision repair

protein

Fosfatasa

Proteina de unién NAD(P)

Transporter
PCI
PKS_ER
PNP_UDP_1
Sintetasa
Pyr_redox_2

Helicasa

Secreted protein

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

84,02

84,54

85,05

85,57

86,08

86,60

87,11

87,63

88,14

88,66

89,18

89,69

90,21

90,72

91,24

91,75

92,27

92,78

93,30

93,82

94,33

94,85

95,36

95,88

96,39
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Proteina unién GTP

Snoal-like

Sod_Fe_C

STAS

Transposasa

Permeasa

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

0,52

96,91

97,42

97,94

98,45

98,97

99,49

100,00

Identificacion de las 121 proteinas homdlogas de Beauveria bassiana y curado

homologas
proteoma Especie encontradas Entry Protein names Curado proteinas

UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P1X

6275 bassiana AOA2N6P1X0 0 40S ribosomal protein S3 40S ribosomal S3
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NPJ

6275 bassiana AO0A2N6NPJ9 9 4-hydroxybutyrate--CoA ligase 2 Ligasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P2 Acetyl-coenzyme A synthetase (EC

6275 bassiana AOA2N6P2M8 M8 6.2.1.1) Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NP | Acyl-CoA synthetase family member 3,

6275 bassiana AOA2N6NPE9 E9 mitochondrial Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NYD | AOA2N6NY | Ald_Xan_dh_C2 domain-containing

6275 bassiana 8 D8 protein Ald_Xan_dh_C2
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDM | AOA2N6ND Alpha-L-arabinofuranosidase (EC

6275 bassiana 5 M5 3.2.1.55) Arabinofuranosidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NP

6275 bassiana AOA2N6NPP7 P7 Aminopeptidase 2, mitochondrial Aminopeptidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NWI

6275 bassiana AOA2N6NWIS5 5 Antifungal protein AntifGngica
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N9J

6275 bassiana AOA2N6N9J8 8 Aspartic protease pepl Proteasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NEQ | AOA2N6NE ATP-dependent DNA helicase (EC

6275 bassiana 5 Q5 3.6.4.12) Helicasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NWE | AOA2NBNW

6275 bassiana 1 El Calcium-transporting ATPase 3 ATPasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NS8

6275 bassiana AOA2N6NS81 1 Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P30 Catalase-peroxidase (CP) (EC

6275 bassiana AOA2N6P305 5 1.11.1.21) (Peroxidase/catalase) Catalasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N92

6275 bassiana AOA2N6N925 5 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6ND

6275 bassiana AOA2N6NDL2 L2 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NE

6275 bassiana AOA2N6NEE7 E7 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NG6NEI

6275 bassiana AOA2N6NEI6 6 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NSC | AOA2N6NS

6275 bassiana 6 C6 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6NSJ

6275 bassiana AO0A2N6NSJO 0 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
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UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NYG | AOA2NBNY

6275 bassiana 4 G4 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P1

6275 bassiana AOA2N6P1G2 G2 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P1R

6275 bassiana AOA2N6P1R8 8 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NA9

6275 bassiana AOA2N6NA94 4 Choriogenin Hminor Choriogenin Hminor
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NJI8

6275 bassiana AO0A2N6NJ84 4 Compactin diketide synthase mokB Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NP

6275 bassiana AOA2N6NPVS V8 Compactin diketide synthase mokB Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6POB

6275 bassiana AOA2N6POB2 2 Compactin diketide synthase mokB Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NENWJ [ AOA2ZNENW

6275 bassiana 5 J5 Compactin nonaketide synthase mokA Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NBNZQ | AOA2N6NZ

6275 bassiana 7 Q7 Cystathionine gamma-lyase Liasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NVJ| Cytochrome P450 monooxygenase

6275 bassiana AOA2N6NVJI9 9 dtxS2 Cit P450 monooxigenasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NLO

6275 bassiana AOA2N6NLO6 6 Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Peptidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NG6NL9

6275 bassiana AO0A2N6NL92 2 DNA polymerase (EC 2.7.7.7) Polimerasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDE | AOA2N6ND

6275 bassiana 4 E4 DNA-binding protein RAP1 Proteina unién ADN
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NMZ | AOA2NBNM

6275 bassiana 8 Z8 DUF4048 domain-containing protein DUF4048
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGU | AOA2NENG

6275 bassiana 0 uo Dynamin-related protein DNM1 DNM1
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NK

6275 bassiana AOA2N6NKXO0 X0 Elongation factor 1-gamma 1 Factor de elongacion
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P17

6275 bassiana AOA2N6P179 9 Endochitinase 3 Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NE

6275 bassiana AOA2N6NEA6 A6 Endochitinase 33 Quitinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NQI Endoplasmic reticulum membrane

6275 bassiana AOA2N6NQI9 9 protein 65 leina del reticulo endoplasma
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NE9

6275 bassiana AOA2N6NE95 5 Enniatin synthase Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NER | AOA2N6NE

6275 bassiana 9 R9 Enniatin synthase Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NN

6275 bassiana AOA2N6NN73 73 Enniatin synthase Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NL3 [ ER membrane protein complex subunit

6275 bassiana AO0A2N6NL36 6 2 eina del reticulo endoplasma

Glucoamylase (EC 3.2.1.3) (1,4-alpha-

UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6P1D | D-glucan glucohydrolase) (Glucan 1,4-

6275 bassiana AOA2N6P1D4 4 alpha-glucosidase) Glucoamilasa
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6N9Z Glucosamine 6-phosphate N-

6275 bassiana AOA2N6N9Z0 0 acetyltransferase (EC 2.3.1.4) Acetiltransferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NS

6275 bassiana AOA2N6NSF5 F5 Glutathione S-transferase Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NVM | AOA2N6NV

6275 bassiana 8 M8 Glutathione S-transferase Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NY7

6275 bassiana AOA2N6NY78 8 Glutathione S-transferase 1 Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P17

6275 bassiana AOA2N6P172 2 Glutathione S-transferase 1, isoform C | Glutatién S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NBNIY

6275 bassiana AOA2NG6NIY7 7 Glutathione S-transferase 2 Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NIT

6275 bassiana AOA2N6NIT3 3 Glutathione S-transferase omega-1 Glutation S Transferasa
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UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDB | AOA2N6ND
6275 bassiana 9 B9 Glutathione S-transferase omega-1 Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P1E
6275 bassiana AOA2N6P1E7 7 Glutathione S-transferase omega-like 2 | Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NY4
6275 bassiana AOA2N6NY47 7 Glutathione S-transferase zeta class Glutation S Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N9F| GST N-terminal domain-containing
6275 bassiana AOA2N6NOF7 7 protein GST N-terminal
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N9Y| GST N-terminal domain-containing
6275 bassiana AO0A2N6N9Y2 2 protein GST N-terminal
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NY7| GST N-terminal domain-containing
6275 bassiana AOA2N6NY76 6 protein GST N-terminal
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NJH
6275 bassiana AO0A2N6NJIH1 1 H15 domain-containing protein H15
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6NX |HECT-type E3 ubiquitin transferase (EC
6275 bassiana AO0A2N6NXB2 B2 2.3.2.26) Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NG
6275 bassiana AOA2N6NGLS L8 High-affinity glucose transporter Glucosa transporter
UP000235728_17 Beauveria AOA2NB6NMC | AOA2N6NM
6275 bassiana 5 C5 Isonitrile hydratase Hidratasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NENT
6275 bassiana AOA2N6NTH4 H4 Isotrichodermin C-15 hydroxylase Hidrolasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NS1
6275 bassiana AO0A2N6NS15 5 Linear gramicidin synthase subunit D Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NC
6275 bassiana AOA2N6NCF7 F7 Lipase 6 Lipasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDQ | AOA2N6ND Long chain acyl-CoA synthetase 7,
6275 bassiana 8 Q8 peroxisomal Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P2P| Long chain acyl-CoA synthetase 7,
6275 bassiana AO0A2N6P2P9 9 peroxisomal Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NCN [ AOA2N6NC
6275 bassiana 9 N9 Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 Ligasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NK Methylglutaconyl-CoA hydratase,
6275 bassiana AOA2N6NKS6 S6 mitochondrial Hidratasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGE | AOA2NENG
6275 bassiana 3 E3 MFS glucose transporter mfsl Glucosa transporter
UP000235728_17 Beauveria AOA2NB6NWC | AOA2NBNW |  N-(5-amino-5-carboxypentanoyl)-L-
6275 bassiana 3 C3 cysteinyl-D-valine synthase Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NBNQ
6275 bassiana AOA2N6NQ13 13 Nonribosomal peptide synthetase 2 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGT | AOA2NBNG
6275 bassiana 9 T9 Nonribosomal peptide synthetase 4 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NK
6275 bassiana AOA2N6NKK4 K4 Nonribosomal peptide synthetase 8 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N8V
6275 bassiana AOA2N6N8V4 4 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NES
6275 bassiana AOA2N6NES81 1 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NE
6275 bassiana AOA2N6NEAQO A0 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NE
6275 bassiana AOA2N6NEA7 A7 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NVL
6275 bassiana AOA2N6NVLS 8 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P2V
6275 bassiana AOA2N6P2V1 1 Nonribosomal peptide synthetase dtxS1 Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6N84
6275 bassiana AOA2N6N846 6 O-methyltransferase bik3 Transferasa
PAN2-PAN3 deadenylation complex
subunit PAN3 (PAB1P-dependent
UP000235728_17 Beauveria AOA2NG6NN | poly(A)-specific ribonuclease) (Poly(A)-
6275 bassiana AOA2N6NN10 10 nuclease deadenylation complex Ribonucleasa
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subunit 3) (PAN deadenylation complex
subunit 3)

UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NRJ

6275 bassiana AOA2N6NRJO 0 Phenylacetate 2-hydroxylase Hidroxilasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NIL Polyketide synthase-nonribosomal

6275 bassiana AOA2N6NIL5 5 peptide synthetase Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6NK

6275 bassiana AOA2N6NKAS A5 Polyporopepsin Polyporopepsina
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NYC | AOA2NBNY

6275 bassiana 7 c7 Polyporopepsin Polyporopepsina
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P15 | Probable alpha/beta-glucosidase agdC

6275 bassiana AOA2N6P155 5 (EC 3.2.1.20) (EC 3.2.1.21) Glucosidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NK5

6275 bassiana AOA2N6NK51 1 Propionyl-CoA synthetase Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGC | AOA2N6NG

6275 bassiana 5 C5 Protein rds1 rds1
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NH Putative 6-phosphofructo-2-kinase

6275 bassiana AOA2N6NHZ1 Z1 PB17E12.14c Kinasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NA2

6275 bassiana AOA2N6NA24 4 Putative acyl-coenzyme A synthetase Sintetasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NAC [ AOA2NBNA Putative ATP-dependent helicase

6275 bassiana 4 C4 C17A2.12 Helicasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDA | AOA2N6ND | Putative formaldehyde dehydrogenase

6275 bassiana 9 A9 AdhA Dehidrogenasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NID

6275 bassiana AOA2N6NID1 1 Putative glucan 1,3-beta-glucosidase D GLucosidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NU Putative glucan endo-1,3-beta-

6275 bassiana AOA2N6NU96 96 glucosidase egIC GLucosidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N8

6275 bassiana AO0A2N6N8C9 Cc9 Putative glucose transporter rco-3 Glucosa transporter
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NSW | AOA2N6NS

6275 bassiana 7 w7 Putative glycosyl hydrolase Hidrolasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NZ Putative NADPH-dependent

6275 bassiana AOA2N6NZD7 D7 methylglyoxal reductase GRP2 Reductasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NU

6275 bassiana AOA2N6NU38 38 Putative secreted glycosidase Glicosidasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NH

6275 bassiana AO0A2N6NH75 75 Pyrimidodiazepine synthase Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NN

6275 bassiana AOA2N6NN70 70 Response regulator mcs4 Regulador de respuesta
UP000235728_17 Beauveria AOA2NB6NW9 | AOA2N6NW | Ribonucleoside-diphosphate reductase

6275 bassiana 1 91 (EC 1.17.4.1) Reductasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NWT | AOA2NBNW

6275 bassiana 8 T8 RNA helicase (EC 3.6.4.13) Helicasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NXR | AOA2N6NX [ rRNA adenine N(6)-methyltransferase

6275 bassiana 6 R6 (EC2.1.1.5) Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NG6NR | Serine/threonine-protein phosphatase 6

6275 bassiana AOA2N6NRFO FO regulatory ankyrin repeat subunit A Fosfatasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NDM | AOA2NEND

6275 bassiana 2 M2 Signaling protein YkoW Proteina de sefializacio’n
UP000235728_17 Beauveria AO0A2N6N9S

6275 bassiana AO0A2N6N9S4 4 SLH domain-containing protein SLH
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NB | Sphingoid long-chain base transporter

6275 bassiana AOA2N6NBP8 P8 RSB1 Transporter
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NWT | AOA2NBNW

6275 bassiana 7 T7 Sulfate permease 2 Permeasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGI

6275 bassiana AOA2NG6NGI1 1 Superoxide dismutase (EC 1.15.1.1) Superéxido dismutasa
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UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NX1
6275 bassiana AOA2N6NX18 8 Superoxide dismutase (EC 1.15.1.1) Superéxido dismutasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NSC | AOA2NBNS
6275 bassiana 9 C9 Transcriptional regulator Regulador transcripcional
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NVL
6275 bassiana AOA2N6NVL7 7 Trichodiene oxygenase Oxigenasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NG6NV Trichodiene synthase (EC 4.2.3.6)
6275 bassiana AOA2N6NVK9 K9 (Sesquiterpene cyclase) Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2NB6NWA | AOA2NBNW
6275 bassiana 4 A4 Tyrocidine synthase 3 Sintasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NF U3 small nucleolar RNA-associated
6275 bassiana AOA2N6NFA9 A9 protein 17 Proteina asociada a ARN
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6P2J
6275 bassiana AOA2N6P2J4 4 UDP-glucose 4-epimerase (EC 5.1.3.2) Epimerasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N8P UDP-glucose:glycoprotein
6275 bassiana AO0A2N6N8P1 1 glucosyltransferase Transferasa
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6POY
6275 bassiana AOA2N6POY4 4 Uncharacterized protein Sin caracterizar
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N7W | AOA2N6N7
6275 bassiana 0 w0 Uncharacterized protein C18B11.08c Sin caracterizar
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NUV | AOA2NENU
6275 bassiana 7 V7 Uncharacterized protein C26F1.08c Sin caracterizar
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6NGD | AOA2NENG
6275 bassiana 5 D5 UPF0518 protein UPF0518
UP000235728_17 Beauveria AOA2N6N8B
6275 bassiana AOA2N6N8B1 1 Xylanolytic transcriptional activator xInR | Activador transcripcional
Beauveria bassiana Numero Porcentaje Porcentaje acumulado
Sintetasa 16 13,22 13,22
Sintasa 12 9,92 23,14
Quitinasa 11 9,09 32,23
Glutation S Transferasa 12 9.92 42.1
Transferasa 4 3,31 42,97
Helicasa 3 2,48 45,45
Glucosa transporter 3 2,48 50,41
Glucosidasa 3 2,48 52,89
Sin caracterizar 3 2,48 55,37
Ligasa 2 1,65 57,02
Catalasa 2 1,65 58,67
Proteina del reticulo endoplasmaético 2 1,65 60,33
Hidratasa 2 1,65 61,98
Hidrolasa 2 1,65 63,63
Polyporopepsina 2 1,65 65,29
Reductasa 2 1,65 66,94
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Superéxido dismutasa
40S ribosomal S3
Ald_Xan_dh_C2
Arabinofuranosidasa
Aminopeptidasa
Antifangica
Proteasa
ATPasa
Choriogenin Hminor
Liasa
Cit P450 monooxigenasa
Peptidasa
Polimerasa
Proteina unién ADN
DUF4048
DNM1
Factor de elongacion
Glucoamilasa
Acetiltransferasa
H15
Lipasa
Ribonucleasa
Hidroxilasa
rdsl
Kinasa
Dehidrogenasa
Glicosidasa
Regulador de respuesta
Fosfatasa
Proteina de sefializacion

SLH

1,65

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

0,83

68,59

69,42

70,24

71,07

71,90

72,72

73,55

74,38

75,20

76,03

76,86

77,68

78,51

79,34

80,16

80,99

81,82

82,64

83,47

84,29

85,12

85,95

86,77

87,60

88,43

89,25

90,08

90,91

91,73

92,56

93,39

151



Transporter
Permeasa
Regulador transcripcional
Oxigenasa

Proteina asociada a ARN

Activador transcripcional

Epimerasa

UPF0518

0,83 94,21
0,83 95,04
0,83 95,86
0,83 96,69
0,83 97,52
0,83 98,34
0,83 99,17
0,83 100,00

Identificacion de las 168 proteinas homologas de Fusarium sp. y curado

proteoma Especie homologas Entry Protein names Curado proteinas
encontradas
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4YDF5 ADABH4 4-coumarate--CoA ligase-like 7 Ligasa
28 YDF5
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAY332 AOA8H4 AAA_23 domalr.l-contalnmg AAA
28 Y332 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASH5DH25 AOA8H5 Abhydro!a;e_z domam- Hidrolasa
28 DH25 containing protein
UP000626568_26924 . AOA8H5 | Acetyl-coenzyme A synthetase .
o8 Fusarium sp. AOA8BH5DGV4 DGV4 (EC 6.2.1.1) Sintetasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHEDGTO AOA8H5 | Activating signal comt-egrator 1 Activador de sefial
28 DGTO complex subunit 3
P 2 26924 . AOA8BH4 .
UUP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4Y424 0A8 Acyl-CoA synthetase Yngl Sintetasa
28 Y424
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAY758 AOA8H4 | Aldo_ket_red domfun-contammg Aldo_ket_red
28 Y758 protein
UP000626568_26924 . AOA8H4 | alpha-1,2-Mannosidase (EC .
o8 Fusarium sp. AOA8H4V3Q1l V301 3.2.1.-) Manosidasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4XFR3 ADABH4 alpha-amylase (EC 3.2.1.1) Amilasa
28 XFR3
UP000626568_26924 . AOA8H4 | Alpha-L-arabinofuranosidase Alfa-L-
- F . AOABHAUWK: . .
28 usarium sp OABHAUWKO UWKO (EC 3.2.1.55) arabinofuranosidasa
UP000626568_26924 . AOA8H4 | Alpha-L-arabinofuranosidase Alfa-L-
- F . AOA8H4XR01 . .
28 usarium sp 0A8 0 XR0O1 (EC 3.2.1.55) arabinofuranosidasa
UP000626568_26924 . AOA8H5| Alpha-L-arabinofuranosidase Alfa-L-
28 Fusarium sp. ADABHSDAP? DAP7 (EC 3.2.1.55) arabinofuranosidasa
UP000626568_26924 ) AOA8H4 - ) ) Proteina de unién
28 Fusarium sp. AOABH4YBKO YBKO AMP-binding domain protein AMP
UP000626568_26924 . AO0A8H4 [ AMP-binding domain-containing Proteina de unién
o8 Fusarium sp. AOA8H4SR46 SR46 protein AMP
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UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOABHAT725 A;J_/;g?4 AMP-bindingp(:;)trgi;:]in-containing Proteir:vtljpe unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOABHAUXA2 AS?(&Z;M AMP—bindingpcrj(())gi:;\]in—containing Pmte"fw?; unién
UP000626;5868_26924 Fusarium sp. AOABHAUXPS A8)>A(I8:’g4 AMP-bindingpcri(())tr;”liz:\]in-containing Proteirj:l,vtlj: unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOABHAUYX3 A8¢5>3(24 AMP-bindingpcrigtrziiin-containing Proteir:t,v?s unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOASHAV1B6 Ai)//::l(—sm AMP-bindingp(:gtrgiiin-containing Proteirr“fg unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOASHAVAPS A\O/,:\gg4 AMP—bindingpcrj(())trgiiin—containing Proteir:l,v(ljpe unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOASHAXSKO Ag(gig4 AMP-bindingp(rjc(:tr;”li{;\]in-containing ProteiTN(Ier’z unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOASHAXR36 Aggilém AMP-bindingpcrigtrziiin-containing Proteir:t,v?s unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOABHAXSC3 A)(i/giég4 AMP-bindingp(:gtrgiiin-containing Proteirr“fg unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOASHAXUTG A)O(St_}rg4 AMP—bindingpcrj(())trgiiin—containing Proteir:l,v(ljpe unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOABHAXWJIO A)(()CV8\E4 AMP-bindingp(rjc(:tr;”li{;\]in-containing ProteiTN(Ier’z unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOASHAXWSO A)C()\,IAvsssl-é4 AMP-bindingpcrigtrziiin-containing Proteir:t,v?s unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOABHAXXIS A()J(/;?:4 AMP-bindingp(:gtrgiiin-containing Proteirr“fg unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOASHAYAU9 A\O(,:\ﬁgm AMP—bindingpcrj(())trgiiin—containing Proteir:l,v(ljpe unién
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOASH5DBK1 AggSKHl5 AMP-bindingp(rjc(:tr;”li{;\]in-containing ProteiTN(Ier’z unién
UP0006225868_26924 Fusarium sp. AOASHEDBM6 Aé)gsl\s/llf AMP-bindingpcrigtrziiin-containing Proteir:t,v?s unién
UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOA8H4XWU4 AQ@%T‘ tranii)t:éi?;;i:?jz-ggriain Beta-lactamasa
containing protein

UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4UWA41 ADABH4 BTB domain-containing protein BTB

28 uw4i
UP0006262?368—26924 Fusarium sp. AOA8H5DGM8 Agéf/:f Calciumiggn;szc?;t.i;g)ATPase Transportador ATP
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAV221 AOA8H4 Carrier domain.-containing Carrier

28 V221 protein
UP00062625868_26924 Fusarium sp. AOABHAXQW?2 A)?SSVF? Carrier dogceitigi—ncontaining Carrier
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAXRS? AOA8H4 Carrier domain_—containing Carrier

28 XRS2 protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAXSR6 AOA8H4 Carrier domain.-containing Carrier

28 XSR6 protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAXYR7 AOA8H4 Carrier domain.-containing Carrier

28 XYR7 protein

153




UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAYOV3 AOA8H4 Carrier domam-—contalnlng Carrier
28 YOV3 protein
UP000626568_26924 . AOA8H4 Carrier domain-containing )
o8 Fusarium sp. AOA8H4Y2Q3 Y203 protein Carrier
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAYA56 AOA8H4 Carrier domaln'-contalnlng Carrier
28 Y456 protein
P 2 26924 . AOA8H4 i in- ini )
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABHAY7DO 0A8 Carrier domam- containing Carrier
28 Y7D0 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAYAGS AOA8H4 Carrier domaln.-contalnlng Carrier
28 YAG8 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAYDES AOA8H4 Carrier domaln.—contalnlng Carrier
28 YD68 protein
UP000626568_26924 . AOA8H4 Carrier domain-containing .
o8 Fusarium sp. AOA8H4YDQ9 YDQY protein Carrier
P 2 26924 . AOA8H4 i in- ini )
UP000626568 269 Fusarium sp. AOASHAYELO 0A8 Carrier domam- containing Carrier
28 YE10 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHEDDCY AOA8H5 Carrier domaln.-contalnlng Carrier
28 DDC9 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASH5DGP1 AOABH5 Carrier domaln.—contalnlng Carrier
28 DGP1 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4UYJ2 ADABH4 catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
28 uYJz2
P 2 26924 . AOA8H
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABH5DEAS8 OABHS Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
28 DEAS8
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASBH5DD10 AOA8H5 Catlon_AT.P.ase_N d(?maln- ATPasa
28 DD10 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4UYF7 AOA8HA Cation-transporting ATPase ATPasa
28 UYF7
UP000626568_26924 . AOA8BH5 | Ceramide very long chain fatty .
28 Fusarium sp. AOA8H5DH93 DH93 acid hydroxylase (EC 1.-.-.-) Hidrolasa
P 2 26924 . AOA8H4 -, .
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABHAXWAS OA8 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 XWAS5
P 2 26924 . AOA8H4 -, -,
LUP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4Y2N9 OA8 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y2N9
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4Y4Y2 AOABHA chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y4Y2
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y5X8 ADABH4 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y5X8
P 2 26924 . AO0A8H4 - .
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABH4Y6H6 OA8 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y6H6
P 2 26924 . AOA8H4 -, -,
LUP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4Y6Q9 OA8 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y6Q9
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOAB8H4Y922 AOABHA chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 Y922
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4YDQ1 ADABH4 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 YDQ1
P 2 26924 . AOA8H - .
UP0006 625868— 69 Fusarium sp. AOABH5DDE?2 lgD?525 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
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UP000626568_26924 . AOA8H5 -, .
- Fusarium sp. AOABH5DH36 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
28 DH36
. . . Condensation
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAUDJ9 AOA8H4 | Condensation domam-contammg domain-containing
28 UDJ9 protein .
protein
UPOOOGZE;ZGS—%QM Fusarium sp. AOABH4Y3M6 A$§$g4 CVNH domain-containing protein CVNH
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOAB8H4UXQ3 ADA8HA Cytochrome P450 Citocromo P450
28 UXxQs3
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4V050 AOABHA Cytochrome P450 Citocromo P450
28 V050
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAXXN1L ADABH4 Cytochrome P450 Citocromo P450
28 XXN1
P 2 26924 . AOA8H4 .
UP0006 25868— 69 Fusarium sp. AOA8H4Y194 3 12 4 Cytochrome P450 Citocromo P450
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H5DES52 AOABHS Cytochrome P450 Citocromo P450
28 DE52
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H5DKO01 AOABHS Cytochrome P450 Citocromo P450
28 DKO1
UP000626568_26924 Fusarium sp. AO0A8H4V2A0 ADABH4 DAO domain-containing protein DAO
28 V2A0
UP000626568_26924 . AOA8H4 | Dehydrogenase/reductase SDR
28 Fusarium sp. AOABH4USC1 USC1 family member 11 Reductasa
UP0006262?368—26924 Fusarium sp. AOA8H4V534 As//;gzm Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Dipeptidasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4Y9W6 AOA8HA Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Dipeptidasa
28 YOW6
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHASN59 AOA8H4| DUF3398 doma{n-contammg DUF3398
28 SN59 protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAYC34 AOA8H4| DUF4484 domal.n-contalnmg DUE4484
28 YC34 protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAYEM?2 AOA8H4| DUF4962 domal.n-contamlng DUF4962
28 YEM2 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAV3MS AOA8H4| DUF5923 domal.n—contamlng DUF5923
28 V3M8 protein
UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOABH4UX20 Agﬁ(ig‘l Endopolygalacturonase Poligalacturonasa
P 2 26924 . AOA8H4 .
UP0006 62?368— 69 Fusarium sp. AOA8H4V461 3 42 1 Endopolygalacturonase 1 Poligalacturonasa
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAUWVA AOA8H4 | Enoyl reduc.ta.se (ER) QOmam- Reductasa
28 uwv4 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAXIVS AOA8H4 | Enoyl reduc.ta.se (ER) ('iomaln— Reductasa
28 XIv8 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4UWL3 ADABH4 FERM domain-containing protein FERM
28 UwL3
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHEDB20 AOA8H5 FNIP_N domalr?-contalnlng ENIP_N
28 DB20 protein
UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOA8H4UMS0 AS’:‘/I%%A GH18 domain-containing protein GH18
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UP000626568_26924 . AOA8H4 . - .
- Fusarium sp. AOA8H4VOPO GH18 domain-containing protein GH18
28 VOPO
Glucoamylase (EC 3.2.1.3) (1,4-
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4XYHO AOA8HA alpha-D-glucan glucohydrolase) Glucoamilasa
28 XYHO .
(Glucan 1,4-alpha-glucosidase)
Glucoamylase (EC 3.2.1.3) (1,4-
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4YOKO AOA8HA alpha-D-glucan glucohydrolase) Glucoamilasa
28 YOKO .
(Glucan 1,4-alpha-glucosidase)
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4XRN1 AOA8HA Glutathione S-transferase Glutation S-
28 XRN1 transferasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4XV71 ADABH4 Glutathione S-transferase Glutation S-
28 XV71 transferasa
P 2 26924 . AOA8H4 . lutation S-
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABHAXXJ7 OA8 Glutathione S-transferase Glutation S
28 XXJ7 transferasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y714 ADABH4 Glutathione S-transferase Glutation S-
28 Y714 transferasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4YCHO ADABHA Glutathione S-transferase Glutation S-
28 YCHO transferasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOAB8H5DBC9 ADABHS Glutathione S-transferase Glutation S-
28 DBC9 transferasa
P 2 26924 . AOA8H . lutation S-
UP000626568_269 Fusarium sp. AOA8BH5DCR8 OABHS Glutathione S-transferase Glutation S
28 DCR8 transferasa
UP000626568_26924 . AOA8H5 . Glutation S-
- Fusarium sp. AOABH5DGA8 Glutathione S-transferase utation
28 DGAS8 transferasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y954 AOABHA Glutathione S-transferase I Glutation S-
28 Y954 transferasa
UP000626568_26924 ) AOA8H4 Glyco_hydro_15 domain-
28 Fusarium sp. AOA8H4V159 V159 containing protein Glyco_hydro_15
P 2 26924 . AOA8H4 T C- inal in- .
UP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4UWK4 OA8 GSTC tgrmma domam GST C-terminal
28 UWK4 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASBHAVOC?2 AOA8H4 GST C-tgrmlnal domaln- GST C-terminal
28 VOC2 containing protein
UP000626568_ 26924 Fusarium sp. AOABHAYEY2 AOA8H4 GST C—tgrmmal domam— GST C-terminal
28 Y6Y2 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAUWGY AOA8H4 GST N-tgrmmal domam- GST C-terminal
28 UwG9 containing protein
P 2 26924 ) AO0A8H4 T N- inal in- .
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABH4V476 0A8 GS tgrr_mna dor_naln GST C-terminal
28 V476 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAXRIG AOA8H4 GST N-te.rr.'mnal dornam- GST C-terminal
28 XRJ6 containing protein
UP000626568_ 26924 Fusarium sp. AOABHAXXG3 AOA8H4 GST N—tgrmlnal domam— GST C-terminal
28 XXG3 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAYO74 AOA8H4 GST N-tgrmmal domam- GST C-terminal
28 Y074 containing protein
P 2 26924 ) AOA8H4 T N- inal in- .
UUP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4YB71 0A8 GS tgrr_mna dor_naln GST C-terminal
28 YB71 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAYEG6E AOA8H4 GST N-te.rr.'mnal dornam- GST C-terminal
28 YEG6 containing protein
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UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAYEX7 AOA8H4 GST N-tgrmlnal dOfT]aIn- GST C-terminal
28 YEX7 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHEDGC3 AOA8H5 GST N—tgrmmal domam— GST C-terminal
28 DGC3 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASH5DIK2 AOA8H5 GST N-te?*rr.mnal domaln- GST C-terminal
28 DIK2 containing protein
P 2 26924 . AOA8H4 o . . L
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABH4XQL2 OA8 GTP-binding protein Proteina union GTP
28 XQL2
UP000626568_26924 . AOA8H4 .
28 - Fusarium sp. AOABH4Y5C8 Y5C8 Haloacid dehalogenase Dehalogenasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H5DKL3 AOABHS histidine kinase (EC 2.7.13.3) Kinasa
28 DKL3
UP000626568_26924 . AOA8H5 HTH APSES-type domain-
o8 Fusarium sp. AOA8H5DC50 DC50 containing protein HTH APSES-type
UP000626568_26924 . AOA8H4 . . .
28 Fusarium sp. AOA8HAXWW9 XWWO Hydrophobin Hidrofobina
UP000626568_26924 . AOA8H5 | Hydroxamate-type ferrichrome .
- F . AOA8H5DIR . -
28 usarium sp OABHSDIRG DIR6 | siderophore peptide synthetase Sintetasa
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAXTP5 AOABHA J domain-containing protein J
28 XTP5
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H5DD11 ADABHS JmjC domain-containing protein JmjC
28 DD11
P 2 26924 . AOA8H4 | K KR in-
UP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4UWA47 0A8 etoreduct§1§e (KR) dpmaln Reductasa
28 uw47 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAUQSO AOA8H4 Ketosynthias.e (KS) dgmaln- Reductasa
28 UQ80 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAUQH?2 AOA8H4 Ketosyntha.ls.e (KS) dgmaln— Reductasa
28 UQH2 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAUWHS AO0A8H4 Ketosynthf?ls.e (KS) dgmam- Reductasa
28 UWH5 containing protein
P 2 26924 . AOA8H4 K h K in-
UP000626568_269 Fusarium sp. AOABH4UY87 0A8 etosynt ?S.e (KS) dgmam Reductasa
28 uys7 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAXTY1 AOA8H4 Ketosyntha.ls.e (KS) dgmam- Reductasa
28 XTY1l containing protein
UP000626568_26924 . AOA8H5| KH type-2 domain-containing
o8 Fusarium sp. AOABH5DBF4 DBE4 protein KH type-2
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAY162 AOA8H4 MACPF doma|r.1-conta|n|ng MACPE
28 Y162 protein
UP000626568_26924 . AO0A8H4 [ Malonyl-CoA:ACP transacylase .
28 Fusarium sp. AOABH4VOA7 VOA7 | (MAT) domain-containing protein Transacilasa
UP000626568_26924 . AOA8H4 [ Malonyl-CoA:ACP transacylase .
28 Fusarium sp. AOABH4XU18 XU18 | (MAT) domain-containing protein Transacilasa
UP000626568_26924 . AOA8H4 [ Malonyl-CoA:ACP transacylase .
28 Fusarium sp. AOA8H4Y910 Y910 | (MAT) domain-containing protein Transacilasa
UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOA8H4Y4Y3 A32\8(24 Methyltransferase-like protein 7B Metiltransferasa
P 2 26924 . AOA8H4 . - .
UP0006 625868— 69 Fusarium sp. AOABH4Y3S9 $329 MFS domain-containing protein MFS
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UP000626568_26924 . AOA8H4 . - .
- Fusarium sp. AOA8H4Y5S6 MFS domain-containing protein MFES
28 Y5S6
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4YD18 ADA8H4 MFS domain-containing protein MFS
28 YD18
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAXS97 AOA8H4 MFS general substrate Transporter
28 XS97 transporter
Mitochondrial ribosomal protein . .
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y5Q3 ADABH4 subunit L20-domain-containing MIFOCOHdI’Ial
28 Y5Q3 . Ribosomal
protein
UP000626568_26924 . AOA8H4 NAD(P)-bd_dom domain- Proteina de unién
28 Fusarium sp. ADABHAY3RY Y3R7 containing protein NAD(P)
UP000626568_26924 . AOA8H5 NAD(P)-bd_dom domain- Proteina de unién
28 Fusarium sp. ADABHSDDS6 DD56 containing protein NAD(P)
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4V0C4 ADABH4 NmrA domain-containing protein NmrA
28 VOC4
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y3R1 AOA8HA NmrA domain-containing protein NmrA
28 Y3R1
UP000626568_26924 Fusarium sp. AO0A8H4UZU2 AOA8HA Oxidoreductase Reductasa
28 uzu2
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASHAYSN3 AO0A8H4 | Peptidase Al domam-contalnlng Peptidasa
28 Y8N3 protein
P 2 26924 . AOA8H4 Pepti M1 in- .
UUP000626568_269 Fusarium sp. AOASH4V3C4 0A8 eptidase_M16_C domain Peptidasa
28 V3C4 containing protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOASHAV2GO AOA8H4 PepX_C domalrl-contalnlng PepX_C
28 V2G9 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4XS75 AOABHA Phenylacetate 2-hydroxylase Hidrolasa
28 XS75
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4XZS1 AOABH4 Phenylacetyl-CoA ligase Ligasa
28 XZS1
P 2 26924 . AOA8H4 .
UUP000626568_269 Fusarium sp. AOABH4ULA3 0A8 Polygalacturonase 3 Poligalacturonasa
28 ULA3
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOA8H4Y2X0 ADA8HA Polyketide synthase Sintasa
28 Y2X0
UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOA8H5DBZ1 AggiTS Pre-mRNA-splicing factor clfl Factor de splicing
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4XY89 ADABH4 Propionyl-CoA synthetase Sintetasa
28 XY89
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAXX08 AOA8H4 | Protein kinase domaln-contalnlng Kinasa
28 XX08 protein
UP000626568_26924 - AOA8H4 . Protein OS-9
28 Fusarium sp. AOA8H4YOD7 YOD7 Protein OS-9 homolog homolog
UP000626568_ 26924 Fusarium sp. AOASHAXYSS AOA8H4 | Reverse trar)s.crlptase QOmaln— Transcriptasa
28 XYS5 containing protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOASBHAYEK? AOA8H4 | Ribosome blogen(_e5|s regulatory Proteina regulatoria
28 YEK7 protein
UP000626568 26924 Fusarium sp. AOABHAXVS3 AOA8H4 Rifl_N domam.-contalnlng RIfL_ N
28 XVS3 protein
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAXZKO AOA8H4 | RNA polymerase Il transcription Polimerasa
28 XZK9 factor
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UP00062625868—26924 Fusarium sp. AOA8H4V094 A?//Sg?‘l SANT domain-containing protein SANT
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABH4Y7W7 ADABH4 SEA domain-containing protein SEA
28 Y7W7
UP0006225868—26924 Fusarium sp. AOA8H4XT28 A%“g:Ll Sorbitol dehydrogenase Dehidrogenasa
UP000626568_26924 . AOA8H4 Superoxide dismutase (EC Superoéxido
28 Fusarium sp. AOA8H4YO0A4 YOA4 1.15.1.1) dismutasa
UP000626568_26924 . AOA8H4 Superoxide dismutase (EC Superoéxido
28 Fusarium sp. ADABHAYOST Y957 1.15.1.1) dismutasa
UP000626568_26924 . AOABH5 - Transcriptional
o8 Fusarium sp. AOA8H5DDMS5 DDM5 Transcriptional adapter 2 adapter 2
UP000626568_26924 Fusarium sp. AOABHAUXT1 AOA8H4 tRNA_Ilg_FZPD domam- Ligasa
28 UX71 containing protein
P 2 26924 . AOA8H4 .
UP000626568_269 Fusarium sp. AOA8H4V4M1 OA8 Uracil permease Permeasa
28 V4M1
UP000626568_26924 . AOA8H4 | Zn(2)-C6 fungal-type domain-
o8 Fusarium sp. AOA8H4Y251 Y251 containing protein Zn(2)-C6 fungal-type
UP000626568_26924 . AOA8H5| Zn(2)-C6 fungal-type domain-
o8 Fusarium sp. AOA8H5DAUS DAUS containing protein Zn(2)-C6 fungal-type
UP000626568_26924 . AOA8H5| Zn(2)-C6 fungal-type domain-
28 Fusarium sp. AOA8H5DGGO DGGO containing protein Zn(2)-C6 fungal-type
Fusarium sp. NUumero Porcentaje Porcentaje acumulado
Proteina de uniéon AMP 18 10,71 10,71
Carrier 15 8,93 19,64
Glutation S-transferasa 22.0 13.1 32.7
Quitinasa 10 5,95 33,33
Reductasa 10 5,95 39,28
Citocromo P450 6 3,57 48,21
Sintetasa 4 2,38 50,59
Ligasa 3 1,79 52,38
Hidrolasa 3 1,79 54,16
Arabinofuranosidasa 3 1,79 55,95
Poligalacturonasa 3 1,79 57,73
Transacilasa 3 1,79 59,52
MFS 3 1,79 61,31
Zn(2)-C6 fungal-type 3 1,79 63,09
Catalasa 2 1,19 64,28
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ATPasa
Dipeptidasa
Glucoamilasa
Kinasa
Proteina de unién NAD(P)
NmrA
Peptidasa
Superdéxido dismutasa
AAA
Activador de sefial
Aldo_ket_red
Manosidasa
Amilasa
Beta-lactamasa
BTB

Transportador ATP

Condensation domain-containing protein
CVNH
DAO
DUF3398
DUF4484
DUF4962
DUF5923
FERM
FNIP_N
GH18
GH18
Glyco_hydro_15
Proteina unién GTP
Dehalogenasa

HTH APSES-type

1,19

1,19

1,19

1,19

1,19

1,19

1,19

1,19

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

0,60

65,47

66,66

67,85

69,04

70,23

71,42

72,61

73,81

74,40

75,00

75,59

76,19

76,78

77,38

77,97

78,57

79,16

79,76

80,35

80,95

81,54

82,14

82,73

83,33

83,92

84,52

85,11

85,71

86,31

86,90

87,50
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Hidrofobina 1 0,60 88,09
J 1 0,60 88,69
JmjC 1 0,60 89,28
KH type-2 1 0,60 89,88
MACPF 1 0,60 90,47
Metiltransferasa 1 0,60 91,07
Transporter 1 0,60 91,66
Mitocondrial Ribosomal 1 0,60 92,26
PepX_C 1 0,60 92,85
Sintasa 1 0,60 93,45
Factor de splicing 1 0,60 94,04
Protein OS-9 homolog 1 0,60 94,64
Transcriptasa 1 0,60 95,23
Proteina regulatoria 1 0,60 95,83
Rif1_N 1 0,60 96,42
Polimerasa 1 0,60 97,02
SANT 1 0,60 97,61
SEA 1 0,60 98,21
Dehidrogenasa 1 0,60 98,81
Transcriptional adapter 2 1 0,60 99,40
Permeasa 1 0,60 100,00
2.5 Proteinas de los 8 biofungicidas
Longibrachiat Jecorin | Asperell Arundinace Atroviri Harzianum | Harzianum |
Lista no redundante curado prot um a um um dis Gamsii 189 194
Carrier 1 1 19 0 7 13 12 31
Glutation S-transferasa 23 3 35 25 35 35 29 41
Quitinasa 12 11 17 17 16 17 17 21
Predicted protein 0 76 0 0 0 0 0 0
Péptido sintetasa 7 8 0 11 18 0 0 0
Sintasa 8 7 3 12 9 7 8 2
Hidrolasa 3 2 4 7 8 7 9 7
Peptidasa 1 2 5 0 6 2 2 6
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Proteina de uniéon AMP 0 2 6 0 4 3 2 6
Epimerasa 1 1 2 1 1 3 4 5
Catalasa 4 3 5 4 5 4 5 4
Proteina de union a carbohidratos 1 0 3 0 0 0 0 4
Citocromo P450 5 0 4 8 2 3 3 3
Ligasa 0 0 1 5 1 2 3 3
Kinasa 2 2 2 3 2 4 2 3
Metiltransferasa 2 0 1 3 3 2 2 3
MFS 0 0 3 1 1 1 2 3
Superoxido dismutasa 3 2 2 2 2 3 3 2
Quitosanasa 2 0 3 3 3 2 3 2
Isomerasa 1 0 1 2 0 0 3 2
Arabinofuranosidasa 2 2 2 2 2 2 2 2
Dipeptidasa 2 2 1 1 1 1 2 2
Zn(2)-C6 fungal-type 1 0 2 0 0 0 2 2
Hidrofobina 0 0 2 1 2 2 2 2
HET 0 0 0 0 0 0 2 2
ATPasa 1 1 1 1 0 0 1 2
Proteina de dominio 0 0 0 0 0 0 0 2
Reductasa 2 0 0 4 1 3 6 1
Sintetasa 7 3 2 6 3 3 5 1
Permeasa 1 0 0 1 0 0 2 1
Polimerasa 0 0 0 0 1 1 2 1
Helicasa 1 3 1 1 1 1 1 1
Transporter 4 1 0 2 0 1 1 1
Glucoamilasa 1 1 2 1 2 2 1 1
ANK_REP_REGION 0 0 2 0 1 2 1 1
Lactamasa 0 0 1 0 1 1 1 1
Fosfatasa 0 0 1 0 0 1 1 1
Conserved oligomeric Golgi complex
subunit 5 0 0 0 0 0 0 1 1
Metal homeostatis protein bsd2 0 0 0 0 0 0 1 1
PCI 0 0 0 0 0 0 1 1
Proteina de unién NAD(P) 7 0 1 0 2 0 0 1
ADH_zinc_N 1 0 0 0 0 0 0 1
F-box 1 0 0 0 0 0 0 1
Fungal_trans 0 0 0 0 0 1 0 1
Secreted protein 0 0 0 0 0 1 0 1
Coesterasa 0 0 0 0 0 0 0 1
DUF4203 0 0 0 0 0 0 0 1
GFO_IDH_MocA 0 0 0 0 0 0 0 1
Proteina unién GTP 0 0 0 0 0 0 0 1
MMS19 nucleotide excision repair
protein 0 0 0 0 0 0 0 1

162




PNP_UDP_1
Pyr_redox_2
TLC
Transposasa
KH type-2
PKS_ER
Snoal-like
Sod_Fe C
STAS
AMP Binding
URE2
Dehidratasa
Sin caracterizar
NACHT
Endothiapepsin
Deacetilasa
FAD/NAD(P)-binding
Dehidrogenasa
Acetiltransferasa
Pentatricopeptide repeat protein
Proteasa
PKS_ER

Multiple epidermal growth factor-like
domains 10

Poligalacturonasa
40S ribosomal S3
CVNH
Fungal specific transcription factor
Oxidoreductasa
Snoal-like
Clock-controlled gene-4 protein
DUF2283
GH26
GPS
Heterokaryon incompatibility protein
Isochorismatasa
SGNH_hydro
Spherulation-specific family
UPF0590
Zinc knuckle transcription factor
Liasa

Beta-glucosidasa
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40s ribosomal protein 0 1 0 0 0 0 0 0
Arginosuccinase 0 1 0 0 0 0 0 0
Gluconokinasa 0 1 0 0 0 0 0 0
Amino acid adenylation 2 0 0 1 0 0 0 0
DUF1769 1 0 0 0 1 0 0 0
Transaminasa 1 0 0 0 0 0 (0] 0
Amidasa 1 0 0 0 0 0 0 0
APH 1 0 0 0 0 0 0 0
Proteinasa 1 0 0 0 0 0 0 0
Conserved oligomeric Golgi complex

subunit 6 1 0 0 0 0 0 0 0
Cyclin N-terminal 1 0 0 0 0 0 0 0
DUF382 1 0 0 0 0 0 0 0
Esterasa 1 0 0 0 0 0 0 0
HelLo 1 0 0 0 0 0 0 0
Proteina integral de membrana 1 0 0 0 0 0 0 0
ARN Polimerasa subunidad 7 1 0 0 0 0 0 0 0
Metallophos 1 0 0 0 0 0 0 0
Nucleic acid-binding 1 0 0 0 0 0 0 0
Pentatricopeptido 1 0 0 0 0 0 0 0
PH 1 0 0 0 0 0 0 0
RING finger 1 0 0 0 0 0 0 0
GTPasa 1 0 0 0 0 0 0 0
Urb2 1 0 0 0 0 0 0 0
VWFA 1 0 0 0 0 0 0 0
WD40 1 0 0 0 0 0 0 0
Amilasa 0 0 1 0 1 1 0 0
GroES 0 0 1 0 1 1 0 0
Mucin 0 0 1 0 1 1 0 0

Signal recognition particle subunit
SRP72 0 0 1 0 1 1 0 0
NmrA 0 0 0 0 1 1 0 0
Carboxypeptidasa 0 0 0 0 1 1 0 0
FHA 0 0 0 0 1 1 0 0
Manosidasa 0 0 1 2 1 0 0 0
AAA 0 0 1 0 1 0 0 0
KH type-2 0 0 1 0 1 0 0 0
STAS 0 0 1 0 1 0 0 0

Nuclear membrane fusion protein
Kars 0 0 1 0 1 0 0 0
Aldo_ket_red 0 0 0 0 1 0 0 0
Galactosidasa 0 0 0 0 1 0 0 0
Amidinotransferasa 0 0 0 0 1 0 0 0
C2H2 0 0 0 0 1 0 0 0
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CNH
DDE
RNA polimerasa

Iso_dh
NTP_transf_9 domain-containing
protein

SSH4

Putative ERG4/ERG24 ergosterol
biosynthesis protein

RWD
Transporte de hierro
Glutamiltranspeptidasa
lon trans
PHB
Aminopeptidasa
Transferasa
BZIP
Calpain catalytic
Collagen_mid
DNA repair protein rad5
FAD binding
KR

Meiotic activator RIM4
Mg2+ transporter zinc transport
protein

PA14

PMD

RES

Tioredoxina
WD_REPEATS_REGION
White collar 1 protein

WSC

Regulador transcripcional
Fibronectin tipo Il

Kinetochore protein fta4

Metaxin-1
NEDD8-activating enzyme E1
regulatory subunit

PHD
Decarboxilasa
Redoxin
SPX
Tuberous sclerosis 1

Thioredoxin
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Integrasa
Nadp-binding
Choriogenin Hminor
Asparticasa
ATP Binding
CRAL-TRIO
DUF605
Endopeptidasa
Hybrid pks-nrps
Infection structure specific protein
Metapyrocatechase 2
Metilesterasa
MRC1
Prefoldin subunit 3

Ribosomal subunit s4

Stress-response A/B barrel domain-
containing protein

Tpr
Translation initiation factor eif-2b
subunit family

Transmembrane protein

Trichothecene efflux pump

0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0

O O O O O O o o o o o o o o o

o

2 0
2 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0

2.6 ldentificacion de las proteinas de T. Jecorina
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UNIPROTID T Protein names UNIPROT ID REF Protein names Curated proteins

Jecorina

GORS09 Predicted AOA2T4BDR2 Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
protein

GORNZ6 Predicted AOA024HVS7 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
protein

GORT42 Predicted A2VEC2 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
protein

GOR805 Predicted AO0A024HW49 Chitinase 18-5 Quitinasa
protein

GORJ95 Predicted AO0A024HW49 Chitinase 18-5 Quitinasa
protein

GOR8V0 Predicted AOA395NXX5 Chitinase chi18-13 Quitinasa
protein
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GORDO03 Predicted D6N0X9 Chitinase chi18-13 (EC Quitinasa
protein 3.2.1.14) (Glycoside hydrolase
family 18 protein)
GORQ95 Predicted AOAQU3IP34 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORDX2 Predicted AOA1T3CP86 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORGH7 Predicted AO0A2P4Z2JQ6 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORNW4 Predicted AOA8GOLG71 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORI09 Predicted AOA8GOPB17 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORR35 Predicted AOABGOPMF6 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GORWQ1 Predicted GOLW90 Cytochrome P450 Citocromo P450 monooxigenasa
protein monooxygenase
GOR9H4 Predicted AOAOF9X817 Dipeptidase (EC 3.4.13.19) Peptidasa
protein
GOR9Z0 Predicted G8GV19 Endochitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa
protein
GORE97 Predicted B7SLA8 Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORHQ4 Predicted B7SLA9 Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORK20 Predicted B7SLBO Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORW43 Predicted B7SLBO Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORDV5 Predicted Q50JC2 Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORGXO0 Predicted Q50JC2 Endochitinase 42 Quitinasa
protein
GORN40 Predicted AOA2KOTSM7 Endopolygalacturonase 1 Poligalacturonasa
protein
GORALS Predicted AOA1T3CBJ7 Glutathione S transferase Glutation S-transferasa
protein
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GORBSO0 Predicted AOAOQF92864 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GOREA3 Predicted AOAOF9Z864 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORUN2 Predicted AOAOF9ZND8 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORPZ7 Predicted AOAO0GOA326 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORQY5 Predicted AOAO0GO0A326 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORWO1 Predicted AOAO0GOA326 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORK73 Predicted AOA1T3CDCO Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORNW?2 Predicted AOA1T3CDCO Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORST7 Predicted AOAL1T3CDCO Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORVCS8 Predicted AOAL1T3CDCO Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORT36 Predicted AOA1T3CNZ2 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORC94 Predicted AOA1T3CNZ7 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORXK1 Predicted AOA1T3CY20 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORX13 Predicted AOA1T3CZ90 Glutathione S-transferase Glutatién S-transferasa
protein

GOR7V5 Predicted AOA2P4ZGF3 Glutathione S-transferase Glutatién S-transferasa
protein

GOR9T5 Predicted AOA2P4ZGF3 Glutathione S-transferase Glutatién S-transferasa
protein

GORPC2 Predicted AOA2P4ZIU2 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORGWS8 Predicted AOA2P4ZJV0 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GOR6V7 Predicted AOA2T4AYS9 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein
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GORTT9 Predicted AOA2T4BC54 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GOR8K5 Predicted AOA2T4BES86 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORGRO Predicted AOA2T4BES86 Glutathione S-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORJW6 Predicted AOA395NHQ8 Glutathione s-transferase Glutation S-transferasa
protein

GORP35 Predicted AOALT3CYUS8 Glutathione S-transferase Gst3 Glutation S-transferasa
protein

GORDF7 Predicted AOA6V8QJIU4 Glutathione S-transferase U2 Glutation S-transferasa
protein

GOR7L4 Predicted AOA2P4ZGS5 Glutathione S-transferase-2 Glutation S-transferasa
protein

GORFIO Predicted Q15K91 Hydrophobin 1 Hidrofobina
protein

GOREH4 Predicted AOA1S6Q8LY Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORTM6 Predicted AOA1S6Q8LY Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORKV1 Predicted AOA1S6Q8MO0 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORL16 Predicted AOA1T3CNS3 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORVM7 Predicted AOA1T3CVS7 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORSQ3 Predicted AOA2T4BA82 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORKX8 Predicted AOA395NL37 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORML5 Predicted AOABGOPPR6 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORI89 Predicted GIMFIO Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORGZ1 Predicted GI9MKA1 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORB26 Predicted GI9MXP9 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase
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GORD33 Predicted GI9N2z7 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORP91 Predicted GI9N3D3 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORP27 Predicted GINC82 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORQDO Predicted GINFPO Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORVP4 Predicted GONTI2 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORXJ5 Predicted G9P8S7 Non-ribosomal peptide Péptido sintetasa no ribosomal
protein synthetase

GORQP8 Predicted AOAOF9ZYT9 O-methyltransferase Metiltransferasa
protein

GORT29 Predicted AOAOF9ZYT9 O-methyltransferase Metiltransferasa
protein

GORKW7 Predicted AOA1T3CSS2 Polyketide synthase Sintasa
protein

GORMI6 Predicted AOA1T3CSS2 Polyketide synthase Sintasa
protein

GOR6X8 Predicted A4V8W9 Putative aspartic endopeptidase Peptidasa
protein

GOR9K5 Predicted 074567 QI74 protein QI74
protein

GORH40 Predicted D5M9Y1 Superoxide dismutase (EC Superéxido dismutasa
protein 1.15.1.1)

GORG47 Predicted AOA2KOUKK3 Terpene synthase (EC 4.2.3.-) Sintasa
protein

2.7 Proteinas de biocontrol que obtenidas del analisis de velocidades

Grupo OMA len UNIPROT role rate Protein names Cured proteins

OMA851739 260 AOAOF9XEOO biocontrol 0.254345 40S ribosomal protein S3 40S

OMA1054426 206 AOAOF9XI41 biocontrol 0.68635 548 ribosomal protein L20 54S
Anaphase-promoting

OMA830139 136 AOAOF9XTH9 biocontrol 0.883888 complex subunit 13 Anaphase-promoting
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ANK_REP_REGION

OMA857110 1193 AOAOF9XBY6 biocontrol 0.94409 domain-containing protein | ANK_REP_REGION
non-reducing end alpha-L-
arabinofuranosidase (EC
OMA1067582 499 AOAOF9Y0Z9 biocontrol 0.765271 3.2.1.55) Arabinofuranosidasa
Calcium-transporting
OMA689695 1281 AOAOFIXFL1 biocontrol 0.689201 ATPase (EC 7.2.2.10) ATPasa
Metal homeostatis protein
OMA1054179 332 AOAOF9Y1X3 biocontrol 0.738798 bsd2 bsd2
C2H2-type domain-
OMA197812 598 AOAOFO9WV13 biocontrol 0.689188 containing protein C2H2
OMA765560 544 AOAOF9XDL1 biocontrol 0.813706 Catalase (EC 1.11.1.6) Catalasa
OMA1045973 517 AOAOF9X4EQ biocontrol 0.899926 Cytochrome P450 Citocromo P450
Conserved oligomeric
Conserved oligomeric Golgi | Golgi complex subunit
OMA1011195 497 AOAOF9ZTW7 biocontrol 0.650022 complex subunit 5 5
Aldehyde dehydrogenase
OMA604398 484 AOAOF9X9U2 biocontrol 0.780741 (NAD+) Dehidrogenasa
Epimerase domain-
OMA675785 342 AOAO0F927J9 biocontrol 1.004472 containing protein Epimerasa
UDP-glucose 4-epimerase
OMA675648 372 AOAOF9ZKO03 biocontrol 0.326973 (EC5.1.3.2) Epimerasa
F-box domain-containing
OMA756586 805 AOAOF9ZYJ8 biocontrol 0.998433 protein F-box
FNIP_N domain-containing
OMA835393 1210 AOAOF9X1H8 biocontrol 0.881313 protein FNIP_N
OMA1094609 671 AOAOF9XD74 biocontrol 0.713321 Gephyrin Gephyrin
OMA1070554 264 AOAOF9X6L4 biocontrol 0.63773 Glutathione S-transferase |Glutation S-transferasa
OMA1111043 261 AOAOF9ZMY8 biocontrol 0.928003 Glutathione S-transferase |Glutation S-transferasa
Glutathione S-transferase
OMA1070572 276 AOAOF9ZN85 biocontrol 0.915358 domain-containing protein |Glutation S-transferasa
OMA1050931 2212 AOAOF9ZSX9 biocontrol 0.352455 Pre-mRNA splicing helicase Helicasa
OMAB851766 635 AOAOFOWWDS8 biocontrol 0.627648 RNA helicase (EC 3.6.4.13) Helicasa
OMA796485 441 AOAOF9ZKB1 biocontrol 0.74882 ADP-ribosylglycohydrolase Hidrolasa
OMA1045647 469 AOAOF9XLE6 biocontrol 0.627242 Phenylacetate 2-hydroxylase Hidroxilasa
OMA1008828 319 AOAOFOWYS8 biocontrol 0.908428 Integral membrane protein Integral
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OMA1085120 937 AOA0GOA2U5 biocontrol 0.928345 Isochorismatase Isochorismatase

Maleylacetoacetate
OMA1070546 221 AOAOF9X257 biocontrol 0.902556 isomerase Isomerasa
CAMK/CAMKL/PASK
OMAB656500 1050 AOAOF9XVD2 biocontrol 0.675556 protein kinase Kinasa
OMA851941 699 AOA0GOA215 biocontrol 0.675686 Acetoacetate-CoA ligase Ligasa

NAD(P)-bd_dom domain-
OMA1002090 249 AOAOF9ZQ85 biocontrol 1.001578 containing protein NAD(P)-bd_dom

NMT1 domain-containing

OMA1050255 297 AOAOF9XSS2 biocontrol 0.607735 protein NMT1
Origin recognition complex Origin recognition

OMA1068539 721 AOAOFOXFTS5 biocontrol 0.654732 subunit 1 complex subunit 1

OMA818840 514 AOAOGOAEM1 biocontrol 0.832629 Protein OS-9 homolog 0S-9

Peptidase A1 domain-

OMAB860258 461 AOAOF9XKS1 biocontrol 0.903007 containing protein Peptidasa

OMAB853542 501 AOAOF9XNO02 biocontrol 0.831791 Zincl/iron permease Permeasa
Peroxisomal biogenesis Peroxisomal

OMAB857874 1389 AOAQF9XZC3 biocontrol 0.585447 factor 6 biogenesis factor 6

Piwi-domain-containing
OMA729352 995 AOAO0GOAQF7 biocontrol 0.925575 protein Piwi

OMA860364 378 AOAOF9ZG17 biocontrol 0.850977 Polygalacturonase Poligalacturonasa

DNA-directed RNA
polymerase Il complex
OMA1060332 406 AOAOF9X8Z9 biocontrol 0.849732 subunit Rpc37 Polimerasa

DNA-directed RNA
polymerases | and Il subunit
OMA1101478 381 AOAOF9XAC4 biocontrol 0.648308 RPAC1 Polimerasa

RNA-dependent RNA
OMA1068498 1261 AOAOFIWYM2 biocontrol 0.904208 polymerase (EC 2.7.7.48) Polimerasa

Pre-mRNA-splicing factor
OMA851714 674 AOAOF9WVM3 biocontrol 0.439704 clf-1 Pre-mRNA-splicing

OMA991827 341 AOAOF9ZE32 biocontrol 0.703611 chitinase (EC 3.2.1.14) Quitinasa

Delta24(24(1))-sterol
OMA755693 589 AOAOF9XL27 biocontrol 0.589462 reductase Reductasa

Rif1_N domain-containing
OMA638606 1506 AOAOF9ZY08 biocontrol 0.995828 protein Rif1_N

RWD domain-containing
OMA1054103 227 AOAOF9X9J8 biocontrol 0.799439 protein RWD
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Signal recognition particle

Signal recognition

OMA785584 644 AOAOF9zG11 biocontrol 0.894365 subunit SRP72 particle subunit SRP72
OMA1042720 535 AOAOF9XM80 biocontrol 0.473009 Dihydropteroate synthase Sintasa
Acetyl-coenzyme A
OMA851679 719 AOAOF9ZWB6 biocontrol 0.619848 synthetase (EC 6.2.1.1) Sintetasa
OMAB852253 575 AOAOF9XZU8 biocontrol 0.515183 Acyl-CoA synthetase Yngl Sintetasa
Enterobactin synthetase
OMA854151 1284 AOAOF9XSGO biocontrol 0.679917 component F Sintetasa
Superoxide dismutase (EC
OMA1110626 205 AOAOF929Q8 biocontrol 0.378634 1.15.1.1) Superéxido dismutasa
Superoxide dismutase (EC
OMA1110627 212 AOAOF9ZP58 biocontrol 0.1516 1.15.1.1) Superoéxido dismutasa
TGc domain-containing
OMA1063588 674 AOAOGOA4NS biocontrol 0.905603 protein TGc
glutamine--fructose-6-
phosphate transaminase
(isomerizing) (EC 2.6.1.16)
(D-fructose-6-phosphate
amidotransferase)
(Hexosephosphate
OMA726037 699 AOAOGOAE97 biocontrol 0.062309 aminotransferase) Transaminasa
Glycosyltransferase family
OMA718921 484 AOAOF9XQQ7 biocontrol 0.816628 31 protein Transferasa
polynucleotide
adenylyltransferase (EC
OMA610863 690 AOAOF9XM99 biocontrol 0.779708 2.7.7.19) Transferasa
RNA cytidine
acetyltransferase (EC 2.3.1.-
) (18S rRNA cytosine
OMA1110196 1049 AOAOF9XQA8 biocontrol 0.582853 acetyltransferase) Transferasa
rRNA adenine N(6)-
methyltransferase (EC
OMA1077516 342 AOAOGOAGLS biocontrol 0.766925 2.11.-) Transferasa
OMA764066 333 AOAOF9XHA9 biocontrol 0.790746 UPF0590 protein UPF0590
WLM domain-containing
OMA787125 363 AOAQF9ZS67 biocontrol 0.827328 protein WLM
Zn(2)-C6 fungal-type
OMA1052563 855 AOAOF9WYG6 biocontrol 0.81749 domain-containing protein Zn(2)-C6
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2.8 Analisis estadistico

Patogenos biofungicidas

Prueba de Wilcoxon para muestras independientes

Clasific Variakle Grupo 1 Grupo 2 n{l) n{2) Media(l) Media(2) DE(l) DE(2) W p{2 colas)

role rate biocontrol No Biocontrol 62 3101 0,72 0,87 0,21 0,22 11086l,00 0,0727
I

Biocontroladores

Prueba de Wilcoxon para mnestras independientes

Clasific Variable Grupo 1 Grupo 2 ni{l) n(2) Media(l) Media(2) DE(1l) DE(2) W p(2 colas)
rolel rates Biocontrol No biocontrol 78 3643 0,90 0,8% 0,12 0,15 158837,50 00,1451
T

Resultados test pearson

Corrslacidn de Psarson: Cosficisntes\probabilidadss

rate CAT
rate 1,00 0,00
CaAI -0,20 1,00

Wilcoxon CAI

Prueba de Wilcoxon para moestras independientes

Clasific Variable Grupo 1 Grupo 2 n{l) ni{2) Media{l) Media({2) DE(1) DE(Z2) W pl2 colas)

role CAT Biocontrol No biocontrol 31 1573 0,44 0,43 O©,05 0,05 27544,00 0,2964
[

Wilxocon boostraping

Prueba de Wilcoxon para muestras independientes

Clazsific Variable Grupo 1 Grupo 2 ni{l) n(2) Media(l) Media(2) DE(l) DE(2) W B2 colas)
role CATI (bootstraping) Biocontrol No biocontrol 31 500 0,44 0,22 0,05 0,04 159%&,00 =<0,0001

Capitulo 3
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3.1 Proteinas Seleccion positiva

Método ML

Proteina

OMA ID

Cédigo para
UNIPROT

Protein names

Curado

branch

TRIHA10489

OMA807109

AOAOF9ZWB6

Acetyl-coenzyme A
synthetase (EC
6.2.1.1)

Sintetasa

branch

TRIHA00408

OMA585571

AOAOF9XS15

Coatomer subunit
beta (Beta-coat
protein)

Coatomer

branch

TRIHA06513

OMA756703

AOAOF9ZMB9

H(+)-transporting
two-sector ATPase
(EC 7.1.2.2)

ATPasa

branch

TRIHA05296

OMA1033100

AOAOF9ZQP3

Queuine tRNA-
ribosyltransferase
catalytic subunit 1

(EC 2.4.2.64)
(Guanine insertion
enzyme) (tRNA-
guanine
transglycosylase)

Transferasa

branch

TRIHA06702

OMAB807827

AOAOF9X9H8

RRM domain-
containing protein

RRM

branch

TRIHA09592

OMA808073

AOAOF9XC86

RRM domain-
containing protein

RRM

branch

TRIHA10268

OMA947721

AOAOF9XA85

S-
(hydroxymethyl)glut
athione
dehydrogenase
(EC 1.1.1.284)

Dehidrogenasa

branch

TRIHA02794

OMA1038397

AOAOF9ZYP3

Serine
hydroxymethyltrans
ferase (EC 2.1.2.1)

Transferasa

branch

TRIHA11254

OMA958482

AOAOFOWUO4

Small nuclear
ribonucleoprotein G
(snRNP-G)

Small nuclear
ribonucleoprotein G
(snRNP-G)




Spliceosomal

Spliceosomal

branch TRIHA01854 OMA992105 AOAO0GOA1B2 protein DIB1 protein DIB1
Succinate--CoA
ligase [ADP-
forming] subunit
alpha,
mitochondrial (EC
6.2.1.5) (Succinyl-
CoA synthetase
subunit alpha)
branch TRIHA05834 OMA1041576 AOAOF9XPD3 (SCs-alpha) Ligasa
Transcription factor
domain-containing
branch TRIHA09078 OMA750379 AOAOF9XO0OH9 protein Transcription factor
Ubiquitin-
conjugating Ubiquitin-
branch TRIHA01234 OMA807188 AOAOF9XPS8 enzyme E2-18 kDa conjugating
1,3-beta-
glucanosyltransfera | Glucanosiltransfera
n-sites TRIHA05190 OMA991026 AOAOF9ZQX2 se (EC24.1.-) sa
1-
phosphatidylinositol
-3-phosphate 5-
kinase (EC
n-sites TRIHA04280 OMA718466 AOAOF9XGC5 2.7.1.150) kinasa
26S proteasome 26S proteasome
regulatory subunit | regulatory subunit
n-sites TRIHA01296 OMA1037973 AOAOGOA2TO N10 N10
2-isopropylmalate
n-sites TRIHA03293 OMA953228 AOAOF9ZX57 synthase Sintasa
2-methylcitrate
n-sites TRIHA07830 OMA972566 AOAOGOA4G6 dehydratase Dehidratasa
30S ribosomal
n-sites TRIHA11477 OMA1009488 AOAOFOWVE9 protein S5 Proteina ribosomal
37S ribosomal
n-sites TRIHA02770 OMA1003327 AOAOF9XKW9 protein Rsm22 Proteina ribosomal
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3-isopropylmalate
dehydratase (EC
4.2.1.33) (Alpha-
IPM isomerase)
(Isopropylmalate

n-sites TRIHA01900 OMA1039650 AOAOGOA175 isomerase) Dehidratasa
5 nucleotid_C
domain-containing
n-sites TRIHA00389 OMA965424 AOAOGOA5N7 protein 5_nucleotid_C
ABC transporter
ATP-binding protein
n-sites TRIHA09448 OMAB807107 AOAOFOWZB7 ARB1 ABC transporter
ABC transporter
domain-containing
n-sites TRIHA03044 OMA807451 AOAOF9XK99 protein ABC transporter
AlcB domain-
n-sites TRIHA07144 OMA797758 AOAOF9X6E4 containing protein AlcB
n-sites TRIHA03777 OMA810670 AOAOF9ZVH9 Allergen Asp F7 Allergen Asp F7
Amino acid
n-sites TRIHA09994 OMA782429 AOAOFOWXL4 permease Permeasa
AP complex subunit|AP complex subunit
n-sites TRIHA00124 OMA585574 AOAOF9XTAS8 beta beta
Beta-
hexosaminidase
n-sites TRIHA03245 OMA643338 AOAOF9X162 (EC 3.2.1.52) Hexoaminidasa
Beta-lactamase-
related domain-
n-sites TRIHA04089 OMA737886 AOAOF9ZUD3 containing protein Lactamasa
BHLH domain-
n-sites TRIHA06698 OMA811954 AOAOF9X9K6 containing protein BHLH
Breast carcinoma | Breast carcinoma
amplified sequence | amplified sequence
n-sites TRIHA10855 OMA1035908 AOAOF9WV84 2 2
C2H2-type domain-
n-sites TRIHA01657 OMA739550 AOAOF9XNZ6 containing protein C2H2




CAP10 domain-

n-sites TRIHA09979 OMA971773 AOAOFOWXLS8 containing protein CAP10
Cell differentiation | Cell differentiation
n-sites TRIHA00748 OMA741647 AOAO0GOA4D6 family protein family protein
Cell division control | Cell division control
n-sites TRIHA11250 OMA807168 AOAOFOWVZ9 protein 48 protein 48
Cenp-O Cenp-O
kinetochore kinetochore
centromere centromere
n-sites TRIHA07641 OMA973961 AOAOF9ZIW2 component component
n-sites TRIHA04335 OMA1030530 AOAOF9XEZ9 Checkpoint protein | Checkpoint protein
Chitin synthase (EC
n-sites TRIHA05958 OMA792008 AOAOGOAA74 2.4.1.16) Sintasa
CMGC protein
n-sites TRIHA01464 OMA972517 AOAOGOA277 kinase CMGC
CMP/dCMP-type
deaminase domain-
n-sites TRIHA03788 OMA987884 AOAOFIXVJi4 containing protein Deaminasa
Cytokinesis protein | Cytokinesis protein
n-sites TRIHA09818 OMA808245 AOAOF9ZY80 sepA sepA
Dihydropteroate
n-sites TRIHA01994 OMA975166 AOAOF9XM80 synthase Sintasa
Dipeptidase (EC
n-sites TRIHA07064 OMA754762 AOAOFIXK66 3.4.13.19) Dipeptidasa
DMAP1-binding
domain-containing
n-sites TRIHA04693 OMA807473 AOAOF9XT09 protein DMAP1
DNA polymerase
epsilon catalytic
subunit (EC
n-sites TRIHA06605 OMA667356 AOAOF9ZM22 2.7.7.7) Polimerasa
DNA repair protein | DNA repair protein
n-sites TRIHA08269 OMAB808260 AOAOF9IXGAL RAD5 RAD5
DNA-directed RNA
polymerase I
complex subunit
n-sites TRIHA06218 OMA990785 AOAOF9X8Z9 Rpc37 Polimerasa




DNA-directed RNA
polymerase I
subunit RPC6

(RNA polymerase

n-sites TRIHA04247 OMA1011693 AOAOF9XF50 Il subunit C6) Polimerasa
DnaJ homologue
subfamily C DnaJ homologue
member 28 subfamily C
conserved domain- member 28
n-sites TRIHA07382 OMA961233 AOAOGOA5P8 containing protein conserved
Factor de
n-sites TRIHA00653 OMA1042329 AOAOGOA4P7 Elongation factor 2 elongacion
Extragenic Extragenic
suppressor of suppressor of
kinetochore protein | kinetochore protein
n-sites TRIHA01702 OMA582186 AOAOF9Y212 1 1
Fmp27 domain-
n-sites TRIHA05408 OMA639226 AOAOF9XQI4 containing protein Fmp27
n-sites TRIHA00385 OMA970404 AOAOF9Y5Y0 Formamidase Formamidasa
Formate
dehydrogenase
(FDH) (EC
1.17.1.9) (NAD-
dependent formate
n-sites TRIHA04732 OMA1039931 AOAOF9XDK4 dehydrogenase) Dehidrogenasa
General
transcription and
DNA repair factor
1IH subunit TFB4
(TFIH subunit
TFB4) (RNA
polymerase Il
transcription factor
n-sites TRIHA08659 OMA1027260 AOAOF9X3L0 B subunit 4) Polimerasa
Glycogen [starch]
synthase (EC
n-sites TRIHA01393 OMA968651 AOAOF9Y309 2.4.1.11) Sintasa




histone

acetyltransferase
n-sites TRIHA08054 OMA951876 AOAOF9ZHS8 (EC 2.3.1.48) Transferasa
Histone
transcription Histone
regulator 3 transcription
n-sites TRIHA08202 OMA999516 AOAO0GOA363 homolog regulator 3
n-sites TRIHA09366 OMA698104 AOAOF9XD02 HPP family protein HPP
lon transport
domain-containing
n-sites TRIHA03340 OMA1003873 AOAO0GOAIO6 protein lon transport
Isochorismatase-
like domain-
n-sites TRIHA01803 OMA670496 AOAOF9XN46 containing protein Isocorismatasa
Kinesin family Kinesin family
n-sites TRIHA04370 OMAB814098 AOAOFIXENG member 1/13/14 member 1/13/14
n-sites TRIHA07342 OMA1013801 AOAOF9XJD5 L-asparaginase Asparaginasa
Lethal giant larvae
(Lgl)-like C-terminal
domain-containing | Lethal giant larvae
n-sites TRIHA07322 OMA584516 AOAOF9X7S7 protein (Lgl)-like C-terminal
magnesium
chelatase (EC
n-sites TRIHA04324 OMA977455 AOAOF9XGCO 6.6.1.1) Quelatasa
Major facilitator
superfamily (MFS) Major facilitator
profile domain- superfamily (MFS)
n-sites TRIHA10534 OMA234913 AOAOFOWW29 containing protein profile
Major facilitator
superfamily (MFS) Major facilitator
profile domain- superfamily (MFS)
n-sites TRIHA06116 OMA814082 AOAOF9X996 containing protein profile




Major facilitator
superfamily (MFS)
profile domain-

Major facilitator
superfamily (MFS)

n-sites TRIHA02334 OMA829973 AOAO0GOA045 containing protein profile
Minichromosome | Minichromosome
maintenance maintenance
n-sites TRIHA08399 OMA996022 AOAOF9X2W3 protein 10 protein 10
Mitochondrial Mitochondrial
import receptor import receptor
n-sites TRIHA01371 OMA1004118 AOAOF9XP92 subunit tom-40 subunit tom-40
Mitochondrial Mitochondrial
phosphate carrier | phosphate carrier
n-sites TRIHA09577 OMA583846 AOAOF9XC90 protein protein
Murein
n-sites TRIHA02835 OMA953727 AOAOF9ZYM1 transglycosylase Transglicosilasa
N-acetyltransferase
domain-containing
n-sites TRIHA01973 OMA666547 AOAOF9Y1E8 protein Acetiltransferasa
NACHT and WD40
domain-containing
n-sites TRIHA00717 OMA934045 AOAOF9XRY2 protein NACHT and WD40
NACHT domain-
n-sites TRIHA00570 OMA885141 AOAO0GOA5B5 containing protein NACHT
n-sites TRIHA07759 OMA807677 AOAOF9XHY2 Nitrate transporter | Nitrate transporter
Nucleotide
exchange factor Nucleotide
Fes1 domain- exchange factor
n-sites TRIHA01374 OMA770431 AOAOGOAPP3 containing protein Fesl
Oligosaccharide Oligosaccharide
translocation translocation
n-sites TRIHA09356 OMA984552 AOAOF9ZDW1 protein RFT1 protein RFT1
Pantothenate
n-sites TRIHA09614 OMA1000738 AOAOF9WYR1 kinase Kinasa
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Peptidase A1
domain-containing

n-sites TRIHA10162 OMA738652 AOAOF9XAH1 protein Peptidasa
Peroxin domain-
n-sites TRIHA01099 OMA1010435 AOAOF9XQ91 containing protein Peroxin
Peroxisomal Peroxisomal
n-sites TRIHA02528 OMA812894 AOAOF9XZC3 biogenesis factor 6 | biogenesis factor 6
PH domain-
n-sites TRIHA07350 OMA702044 AOAOF9X7R1 containing protein PH
Phospholipid-
transporting
ATPase (EC
n-sites TRIHA08165 OMA695540 AOAOF9ZHH4 7.6.2.1) ATPasa
precorrin-2
dehydrogenase
n-sites TRIHA02446 OMA977704 AOAOFIXLX3 (EC 1.3.1.76) Dehidrogenasa
Pre-mRNA-splicing | Pre-mRNA-splicing
n-sites TRIHA00195 OMA1032999 AOAOF9Y6GO factor SYF2 factor
Protein transport
protein SEC24
(Protein transport | Protein transport
n-sites TRIHA08952 OMA807362 AOAOF9XE27 protein sec24) protein SEC24
Ribosome Ribosome
biogenesis protein | biogenesis protein
n-sites TRIHA10912 OMA992705 AOAOF9X857 SLX9 SLX9
RING-type domain-
n-sites TRIHA10060 OMA802410 AOAOF9XAV1 containing protein RING-type
SANT domain-
n-sites TRIHA06662 OMAB808880 AOAOF9XLJI2 containing protein SANT
n-sites TRIHA08003 OMA1018011 AOAOF9X3V8 Sedlin Sedlin
Serine/threonine-
protein
phosphatase 4
regulatory subunit
3-like central
domain-containing
n-sites TRIHA10032 OMA603149 AOAOF9WZJ9 protein Fosfatasa
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SET domain-

n-sites TRIHA01907 OMA813104 AOAOGOANF1 containing protein SET
Sodium symporter | Sodium symporter
n-sites TRIHA02563 OMA1000825 AOAOF9XZMO family protein family protein
Spc7 kinetochore
protein domain-
n-sites TRIHA05442 OMA770360 AOAOF9XCU9 containing protein Spc7
SRP54 domain-
n-sites TRIHA08677 OMA976002 AOAOF9IXEXO containing protein SRP54
STE/STE11/CDC15
n-sites TRIHA06211 OMA992121 AOA0GOA9I1 protein kinase STE/STE
SURP motif
domain-containing
n-sites TRIHA09080 OMA1022317 AOAOF9XDV9 protein SURP motif
TATA-binding
protein interacting TATA-binding
(TIP20) domain- protein interacting
n-sites TRIHA02641 OMA1037097 AOAOF9XL65 containing protein (TIP20)
n-sites TRIHA10703 OMA954594 AOAOF9X8US8 Threonine aldolase Aldolasa
Transcription factor
n-sites TRIHA10677 OMA809047 AOAOF9ZVR5 BYE1 Transcription factor
Transketolase (EC
n-sites TRIHA04657 OMA598420 AOAOF9ZSI5 2.21.1) Transketolasa
Translocation Translocation
n-sites TRIHA01915 OMA1040617 AOAOF9Y1G9 protein SEC63 protein SEC63
Uncharacterized
n-sites TRIHA09892 OMA1005302 AOAOFOWZZ7 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA09144 OMA724209 AOAOF9X0C6 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA06152 OMA999131 AOAOF9XB55 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA04212 OMA703687 AOAOFIXGP3 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA01932 OMA970684 AOAOF9XN14 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA01755 OMA231706 AOAOFIXN69 protein Sin caracterizar
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Uncharacterized

n-sites TRIHA01091 OMA788933 AOAOF9Y3W7 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA00172 OMA208300 AOAOF9Y6Y6 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA10005 OMA1011498 AOAO0F9zBJ1 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA05489 OMA803761 AOAOF9ZQ74 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA02557 OMA811063 AOAOF9ZZD7 protein Sin caracterizar
Uncharacterized
n-sites TRIHA00527 OMA811483 AOAOGOAS54 protein Sin caracterizar
Vacuolar assembly
n-sites TRIHA06616 OMA699720 AOAOF9XLS4 protein Vacuolar protein
Vacuolar
membrane-
associated protein
IML1 (Vacuolar
membrane-
associated protein
n-sites TRIHA08820 OMA967222 AOAO0GOA198 iml1) Vacuolar protein
Vacuolar protein
sorting-associated
n-sites TRIHA08367 OMA1033084 AOAOF9IXG46 protein 35 Vacuolar protein
V-type proton V-type proton
n-sites TRIHA00269 OMA982742 AOAOF9Y692 ATPase subunita | ATPase subunita
WD repeat protein
mio zinc-ribbon like
domain-containing | WD repeat protein
n-sites TRIHA03832 OMA1024382 AOAOGOAGC7 protein mio zinc-ribbon like
WD_REPEATS_RE
GION domain- |WD_REPEATS_RE
n-sites TRIHA07004 OMA952643 AOAOF9X8L1 containing protein GION
WKF domain-
n-sites TRIHA10841 OMA812410 AOAOF9ZVE1 containing protein WKF
WSC domain-
n-sites TRIHA07034 OMA936384 AOAOF9X8H7 containing protein WSC
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xanthine
dehydrogenase
n-sites TRIHA09879 OMA940515 AOAOF9ZC45 (EC 1.17.1.4) Dehidrogenasa

Zn(2)-C6 fungal-
type domain-
n-sites TRIHA06781 OMA736873 AOAOF9X7F3 containing protein Zn(2)-C6

Zn(2)-C6 fungal-
type domain-
n-sites TRIHA04242 OMA775751 AOAOF9XF47 containing protein Zn(2)-C6

Zn(2)-C6 fungal-
type domain-
n-sites TRIHA03962 OMA743956 AOAOGOAG16 containing protein Zn(2)-C6

3.2 Scripts y programas utilizados

Programa ad hoc para extraer secuencias codificantes de archivo eukaryotes.cdna.fa (~20 gigas)
descargado de OMA

#include "stdio.h"
#include "string.h"
#include "stdlib.h"
#include "ctype.h"
#define MAXSTR 1000

FILE *infile,*infile1,*outfile;

main(int argc,char *argv[])

inti,j,numoma;

long int posit;

char line[MAXSTR],strfMAXSTR],outhame[100],name[100],seq[500000],0ma[90000][20];
char *p,chain;

infile=fopen(argv[1], "r");
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infilel=fopen(argv[2], "r");

i=0;
while (fgets(line, MAXSTR, infilel) != NULL ) {
sscanf(line,"%s\n",omali]);
i++;

1

}
printf("%d\n",i);
numomas=i;

while (fgets(line, MAXSTR, infile) = NULL ) {
if(strstr(line,"TRIHA") || strstr(line,"FUSC1") || strstr(line,"FUSO4") || strstr(line,"STAC4") ){
for(j=0;j<numoma;j++)
if(strstr(line,omalj]){
sscanf(line,"%%*c %s",name);
while (fgets(line, MAXSTR, infile) '= NULL && line[0]!=">" && isprint(line[0])) {
sscanf(line,"%s\n",str);
strcat(seq,str);
}
fputs(line,infile);
printf(">%s\n%s\n",name,seq);
name[0]="0";
str[0]="\0";
seq[0]="0";

Script para alinear secuencias con tcoffee

#!/bin/bash
#$ -S /bin/sh

foriin “cat segmentoaa’

do

Jt_coffee -in=$i -mode=regular -output=phylip fasta_aln -run_name=3$i -quiet=stdout
done

Programa para escribir las secuencias por separado (splitfastafiles.c)
#include "stdio.h"
#include "string.h"
#include "ctype.h"
#include "stdlib.h"

#define MAXSTR 1000

#define MAXNAME 100
#define MAXPROTLEN 80000
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FILE *infile,*outfile;

main(int argc,char *argv[])

inti,j,num;

char line[MAXSTR];

char name[MAXNAME],seq[100000],str[100000],namel[MAXNAME];
int posit,p;

char outname[MAXNAME];

infile=fopen(argv[1],"r"); /*file con secuencias en formato fasta*/

i=0;
while (fgets(line, MAXSTR, infile) = NULL ) {
if(line[0]==">"){
sscanf(line,">%s\n",name);
while (posit=ftell(infile),fgets(line, MAXSTR, infile) != NULL) {
if(line[0]!=">" && isprint(line[0])){
sscanf(line,"%s\n",str);
strcat(seq,str);

}

else break;

}
fseek(infile,posit, SEEK_SET);

if(strlen(seq) > MAXPROTLEN) {
printf("seqs > MAXPROTLEN\n");

}

sprintf(outname,"%s.fasta",name);
strncpy(namel,name,5);
outfile=fopen(outname,"w");
fprintf(outfile,">%s\n%s\n",namel,seq);
fclose(oultfile);

outname[0]="\0";

seq[0]="\0";

str[0]="0";

name[0]="0";

Script para armar alineamientos de ADN (secuencias codificantes)

#!/bin/bash
#$ -S /bin/sh

foriin “cat listaarmarbelen®
do
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rsync ../Belen/lOMA/marker_genes3/*.fasta_aln .
grep ">" $i.fasta_aln > $i.lista
cut -c 2-11 $i.lista > infile
for jin “cat infile®
do
cat $j.fasta >> $i.fasta_dna
done
rm infile *.fasta_aln
done

Usando las secuencias de ADN y los alineamientos de proteinas, convertimos los alineamientos de
proteinas en alineamientos de ADN usando el programa pal2nal.v1.4 usando el siguiente script

#!/bin/bash
#$ -S /bin/sh

foriin “cat listasetoh’
do
rsync ../SETOH/$i.fasta_aln .
rsync ../SETOH/$i.fasta_dna .
Iphy2fasta.exe $i.fasta_aln.phylip > $i.fasta
perl pal2nal.pl $i.fasta_aln $i.fasta_dna -output fasta -codontable 1 > infile
mv infile $i.prottodna
rm *.fasta_dna *.phylip *.fasta
Jleeralil.exe infile > $i-codones.prottodna
done

Con estos alineamientos se utilizaba el programa Codeml para estimar la presencia de seleccién

positiva, utilizando el siguiente input para el programa

sedfile = infile * sequence data filename
treefile = reftree3  * tree structure file name
outfile = outs * main result file name

noisy =0 *0,1,2,3,9: how much rubbish on the screen
verbose = 0 * 0: concise; 1: detailed, 2: too much
runmode =0 * 0: user tree; 1: semi-automatic; 2: automatic
* 3: StepwiseAddition; (4,5):PerturbationNNI; -2: pairwise
cleandata = 0 * remove sites with ambiguity data (1:yes, 0:no)?

seqtype = 1 * 1:codons; 2:AAs; 3:codons-->AAs
CodonFreq =2 *0:1/61 each, 1:F1X4, 2:F3X4, 3:codon table

* ndata =1
clock =0 * 0:no clock, 1:clock; 2:local clock; 3:CombinedAnalysis

aaDist = 0 * O:equal, +:geometric; -:linear, 1-6:G1974,Miyata,c,p,v,a

aaRatefile = dat/jones.dat * only used for aa seqs with model=empirical(_F)

* dayhoff.dat, jones.dat, wag.dat, mtmam.dat, or your own

model =0
* models for codons:
* 0:one, 1:b, 2:2 or more dN/dS ratios for branches

* models for AAs or codon-translated AAs:
* 0:poisson, 1:proportional, 2:Empirical, 3:Empirical+F

* 6:FromCodon, 7:AAClasses, 8:REVaa_0, 9:REVaa(nr=189)
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NSsites =01 2 37 8 *0:0ne w;1l:neutral;2:selection; 3:discrete;4:fregs;
* 5:gamma;6:2gamma;7:beta;8:beta&w;9:beta&gamma;
* 10:beta&gamma+1; 11:beta&normal>1; 12:0&2normal>1;
* 13:3normal>0

icode = 0 * O:universal code; 1:mammalian mt; 2-10:see below
Mgene = 0
* codon: O:rates, 1:separate; 2:diff pi, 3:diff kapa, 4:all diff
* AA: O:rates, 1:separate

fix_kappa = 0 * 1: kappa fixed, 0: kappa to be estimated
kappa =2 *initial or fixed kappa
fix_omega =0 * 1: omega or omega_1 fixed, O: estimate
omega = .4 * initial or fixed omega, for codons or codon-based AAs

fix_alpha =1 * 0: estimate gamma shape parameter; 1: fix it at alpha

alpha = 0. * initial or fixed alpha, O:infinity (constant rate)
Malpha = 0 * different alphas for genes
ncatG = 8 * # of categories in dG of NSsites models

getSE = 0 * 0: don't want them, 1: want S.E.s of estimates
RateAncestor =1 * (0,1,2): rates (alpha>0) or ancestral states (1 or 2)

Small_Diff = .5e-6
* fix_blength =1 * 0: ignore, -1: random, 1: initial, 2: fixed, 3: proportional
method = 0 * Optimization method 0: simultaneous; 1: one branch a time

* Genetic codes: O:universal, 1:mammalian mt., 2:yeast mt., 3:mold mt.,
* 4: invertebrate mt., 5: ciliate nuclear, 6: echinoderm mt.,

* 7: euplotid mt., 8: alternative yeast nu. 9: ascidian mt.,

* 10: blepharisma nu.

* These codes correspond to transl_table 1 to 11 of GENEBANK.

La informacion se derivaba utilizando el siguiente script

#1/bin/bash
#$ -S /bin/sh

foriin “cat listaDNA3"
do

rsync ../pal2nal.v14/$i.prottodna .

mv $i.prottodna infile

.Jcodeml

mv outs $i-nsites.outs

grep -n "w (dN/dS) for branches:" $i.outs >> resultadospaml

done
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