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Resumen 

En este trabajo, se toman en cuenta a los virus como buenos modelos para el análisis de las secuencias simples 

(secuencias que presentan un sesgo composicional), ya que hasta donde sabemos, poco o nada se ha propuesto 

sobre su posible papel en los proteomas virales. 

Se analizó una base de 2 304 proteomas virales que constituyen los productos de 34 253 secuencias de 

aminoacidos distribuidas en 76 grupos taxonómicos, que incluye a 63 familias y 13 géneros, colectados de las bases 

de datos: National Center far 8iotechnology ¡n(armarion (NCBJ), Kyoto Encyclopedia af Genes and Genomes 

(KEGG), Virus Database al University College Lendan (VIDA 2.0-UCL), Human Immunodeficiency Virus Da/abases 

(HIVD), Universal Virus Da/abase 01 the International Committee on Taxonomy 01 Viruses (I CTVDdB). , en los cuales, 

se detectó la presencia de LCS en 7617 CDS (22%) distribuidos en 62 familias y 12 géneros virales. La distribución 

de estas LCS pareciera que no depende del tamaño del proleoma, ya sea por residuos de aminoácidos o por número 

de CDS que los conforman y, en muchos casos, tampoco de un sesgo en la composición de sus aminoácidos. La 

diversa distribución de las LCS dentro de los CDS, no sólo en los extremos NHr y -COOH terminales, nos podría 

sugerir que su posición no perturba la función de las proteínas en las que se encuentran y que probablemente no sea 

importante que deba de conseNarse la secuencia primaria de las LCS para su función , en caso de tener alguna. Una 

alta cantidad de dominios de función desconocida, a priori, fueron detectados en los proteomas virales aquí 

analizados; sin embargo, la mayoría de las LeS detectadas se encuentran dentro de dominios que podrían ser parte 

de proteínas involucradas en funciones estructurales y auxiliares. 

Aunque esta base de proteomas virales presenta un sesgo por aquellos virus que infectan a especies de 

importancia médica y que no representa a toda la diversidad viral, los análisis hechos en este trabajo muestran que 

dada la distribución y frecuencia de las secuencias simples en los proteomas virales, así como su conseNación y 

presencia en dominios funcionales, hacen posible sugerir que este tipo de secuencias tienen un papel relevante en la 

evolución de los virus. 
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1. INTRODUCCiÓN 

Entender cómo evoluciona el genoma sigue siendo una pregunta abierta. Aunque la definición de genoma 

puede estar sujeta a varios contextos, de forma general se le puede definir como la molécula de DNA o ANA que 

contiene codificada la información genética total utilizada por un organismo, un virus, un plasmido, una mitocondria, 

los plásticos, etc. para dar lugar a nueva progenie. En los sistemas celulares el genoma es constituido por una 

cadena doble de DNA de uno a varios segmentos. En cuanto que en los sistemas virales el genoma consiste de uno 

a más segmentos de una cadena simple o doble de DNA o RNA organizado de forma lineal o circular. 

Independientemente de la composición o estructura del material genético, algunas de las unidades informativas 

codificadas en él, llamadas genes, deben ser expresados para dar lugar a todo el conjunto de proteínas que 

constituyen el proteoma, el cual es necesario para generar y mantener en los sistemas celulares los procesos 

bioquímicos para su sobrevivencia, reproducción y muerte y, en los sistemas virales garantizar su replicación, 

dispersión o latencia al entrar en las células. 

Antes del reporte del primer genoma de un organismo secuenciado en 1995 (Fleischmann el al, 1995; Casan el 

al, 1995) ya se encontraban en los bancos de datos las secuencias de un gran número de genomas virales 

disponibles. Para finales del 2002 estaban depositadas las secuencias de más de 100 genomas celulares (Janssen 

el al, 2003) y más de 3000 virales (Milis el al, 2003), los cuales han proporcionado a la genómica la materia prima 

para su consolidación como una disciplina comparativa que permite el análisis de la información codificada en estas 

secuencias. 

los análisis de los genomas completos han puesto en evidencia una asombrosa variabilidad en ellos en 

términos del contenido y orden de sus genes. Una de las observaciones derivadas de estas comparaciones es que a 

pesar de la amplia diversidad en los tamaños de los genomas celulares, incluso entre genomas de especies del 

mismo dominio celular (Arquea, Bacteria y Eucaria), el promedio del contenido de genes en éstos resulta 

relativamente constante, mas no así el tipo de genes, puesto que éstos pueden variar en correlación con los 

requerimientos energéticos y metabólicos de cada especie (Waters el al, 2003; Mira el al, 2002). Por otro lado, los 

genomas virales tienden a mantener tamaños pequeños con un contenido de genes proporcional a ello y, aunque 

presentan gran diversidad en la composición y estructura de sus genomas, éstos codifican para pocas clases 

funcionales (Milis et al, 2003). De esta forma, entender cómo se incrementa el contenido genético y qué mecanismos 

son los responsables para que a partir de él se generen nuevas funciones que serán expresadas en el proteoma, no 

ha constituido una tarea fácil. 

De manera general, podemos decir que Jos principales mecanismos involucrados en la evolución del genoma 

son, para la ganancia de genes, la duplicación génica, la fusiónlfisión, y la transferencia horizontal de genes (THG); 
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mientras que para la pérdida de genes, podemos mencionar al origen de pseudogenes, también la fusión/fisión de 

genes y la THG. Estudios previos (Wolf et al, 2001; Snel et al, 2002), señalan que los mecanismos que influyen 

mayoritariamente en la modificación del contenido génico en los procariontes son la duplicación, la pérdida y la 

transferencia horizontal de genes. Se estima que la pérdida es la fuerza más influyente, al ser tres veces más 

frecuente que la THG, seguida por la duplicación, la cual contribuye dos veces más que la THG (Kunin y Ouzounis, 

2003). La figura 1.1 señala algunos de los diferentes procesos y fenómenos mutacionales que se han observado en 

la evolución del genoma. 

Existen otros procesos mutacionales al nivel de la replicación y reparación del DNA, de forma puntual o en 

tandem, que en primera instancia generan la materia prima sobre la cual la evolución puede actuar para generar 

nuevas funciones. A continuación se hablará del fenómeno propuesto aquí como otro mecanismo más que puede 

influir en la generación de nuevas funciones en las secuencias de las proteínas. 
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Fig.1.1 . Diagrama que señala los principales procesos involucrados en la evolución del genoma y algunos de los fenómenos que se 

derivan de ellos. Al centro, el esquema del mapa físico de un genoma hipotéti co; las leyendas en los cuadros azules representan los 

principales mecanismos estudiados que influyen en el tamaño del genoma; las leyendas en los cuadros en rojo muestran algunos de los 

fenómenos analizados en las secuencias que son causados por uno o más de estos mecanismos; las líneas con diferente formato sólo marcan 

los diversos niveles de interacción entre los procesos y los fenómenos a los que se da lugar, en el genoma, en diversas circunstancias y tiempo 

evoluti vo. 
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1.1 Las Secuencias Simples. 

Existen diversos procesos que generan mutaciones en las secuencias genómicas, algunas de las cuales se 

pueden reflejar en las secuencias de las proteínas e influir en la función de las mismas. Si bien, la duplicación, 

recombinación y transferencia horizontal son de los procesos más estudiados en este sentido, es necesario lomar en 

cuenta que en los procesos de replicación del material genético, al generar cambios puntuales y en tandem en 

regiones de las secuencias de los genomas, también pueden ser fuentes de variabilidad funcional. 

Cuando estas regiones presentan un sesgo composicional en los residuos de nucleótidos o de aminoácidos que 

los conforman, ya sea como unidades repetidas de un solo elemento o como arreglos en tandem se les llama 

secuencias simples o secuencias de baja complejidad (LeS· Low Complexity Sequences) (Wootton y Federhen, 

1993; Tautz y Schlótterer, 1994). Este tipo de secuencias ha sido un fenómeno ampliamente estudiado desde una 

perspectiva biológica y matemática por diversas disciplinas e intereses. 

Desde el punto de vista de la biología molecular, las LCS de ONA fueron los primeros ONA's sintéticos que se 

produjeron in vitro (Kornberg et al, 1964; Byrd et al, 1965). Su status como secuencias repetitivas universales en los 

genomas eucariontes fue descubierta después. La razón de ello, es que los primeros métodos de análisis de 

genomas, tales como la ultracentrifugación y la reasociación cinética no permitieron su inmediata detección. Estas 

fueron encontradas después por la secuenciación de clones y por experimentos de hibridación por southem blot. 

Posteriormente, fueron usadas para mostrar que hay elementos repetitivos presentes en todos los genomas 

eucariontes (Hamada el al, 1982; Tautz y Renz, 1984; Levinson y Gutman, 1987). A partir de ello, las LCS han 

recibido un gran número de sinónimos, tales como: microsatélites, VNTR's, ONA satélite, secuencias teloméricas, 

islas de CpG's, hotspots de recombinación, cuasi-periodicidad de trinucleótidos en secuencias codificantes, 

secuencias de baja complejidad irregulares en regiones intergénicas, entre otros (Wootton, 1999). 

Se cree que las LCS son generadas principalmente por un mecanismo conocido como slippage (Levinson y 

Gutman, 1987; Wootton, 1999), aunque pueden verse originadas, e incluso incrementadas, por otros procesos 

mutacionales, tales como la duplicación genética, la recombinación y la transferencia horizontal mencionadas 

anteriormente (ver figura 1.1). El proceso que explica cómo se lleva a cabo el slippage fue establecido hace 40 años 

aproximadamente. En su forma más sencilla, este proceso involucra la apertura y desplazamiento local de las hebras 

del dúplex del ONA seguido de un mal apareamiento de las bases complementarias, cuando son seguidas de 

replicación O reparación, permitiendo inserciones o deleciones de una o varias de las unidades repetidas cortas 

según la dirección de la hebra sobre la que se lleve a cabo (Levinson y Gutman, 1987; 8zymek y Lovett, 2001 ). Un 

esquema que muestra cómo se llevada a cabo este proceso mutacional se observa en la figura 1.2. 
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A) Formación detallo asas. 

DNA polimerasa no sintetiza todo 
el templado. 

3' Hebra nueva 5' .. ~. ~ 
....... ~If1IEl. [IElO __ 
5' Hebra parental ; 

~ ( t - ~ = = ---.:- < . 

Modificado de Li (1997); Bzymek y Lovelt (2001) 
Originalmente 2 bloques de repeticiones T A 

- 1 deleción 

Replicación del DNA 

-_ al al _ 

DNA polimerasa se pausa en el sitio 8) 
repetido. 

Formación detallo asas. 
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Fig. 1.2. Esquema que ilustra el proceso de mutación llamado slippage. Originalmente, en algunas regiones del genoma existen 

segmentos o bloques de repeticiones, tal como se muestra en este esquema con las repeticiones del tipo T A en la cadena dúplex del DNA El 

slippage en replicación implica que la hebra nueva que se está sintetizando (la naciente) se disocia de la hebra del templado durante la 

replicación de las regiones repetidas y la hebra naciente puede re-alinearse fuera de fase con la hebra templado, generalmente acompañado 

con la formación de tallos asa. Cuando conti núa la replicación, la hebra naciente será más larga (B) o más corta (A) que la hebra templado, 

dependiendo sobre cual hebra se formaron las estructuras tallo asa, si sobre la naciente o la templado. Las hebras de DNA son representadas 

con cadenas de complementariedad Watson-Crick entre los cuatro nucleótidos, donde. T es timina, A es adenina, G es guanina y, C es 

citosina; las unidades repetidas están representadas por bloques repetidos de nucleótidos TA, sobre los cuales se dibujaron líneas negras; la 

dirección de la replicación es 5' -7 3' en ambas hebras del dúplex de DNA. 
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La recurrente detección de las LCS en los bancos de secuencias sugirió, originalmente, que pueden tener una 

función general , por ejemplo, en la recombinación y conversión de genes (Levinson y Gutman, 1987), en la 

regulación de genes en la morfogénesis y en el desarrollo embrionario, y en la transducción de señales (Wootton, 

1999); así como también, formando parte de proteínas estructurales, tales como keratinas, colágenas, miosinas, 

fibrinas, mucinas y elastinas (Wootton, 1993), o como parte de enzimas muy antiguas como ATP sintetasa, proteinas 

ribosomales L71L12, la RNA helicasa ATP-dependiente, entre otras (Tautz, 1989; Hancock, 1995; Wahl el al, 2000; 

Becerra el al, enviado). Además, muchas de estas LCS presentan interacciones moleculares con importantes 

consecuencias biológicas, tales como las variaciones de los desórdenes neurológicos en humanos y la localización 

de epítopes auto inmunes (Wootton y Federen, 1993; Wootton, 1999; Bremner el al, 2001). Aun cuando estos 

hallazgos han provisto evidencias para asignar funciones a algunos tipos de LCS, la importancia biológica de otras 

no es clara. 

Debido a que las LCS se han detectado tanto en las secuencias codificantes como en las no codificantes, el 

papel evolutivo de éstas en los sistemas celulares ha sido ampliamente estudiado por varios grupos de trabajo 

(Hamada el al, 1982; T autz y Renz, 1984; Levinson y Gutman, 1987; T autz y Schlbtterer, 1994; Wootton y Federhen, 

1993; Wootton, 1994; Hancock, 1996; Albá el al, 1999; Hunlley y Golding, 2000; Katti el al, 2001 ; Huntley y Golding, 

2002; Tompa, 2003; Becerra el al, enviado). Los cuales coinciden en señalar que existe una importante cantidad de 

LCS en las bases de secuencias, tales como el GenBank (Benson el al, 2003) y el SwissProt (O'Donovan el al, 

2002) (Wootton y Federhen, 1994; Wootton, 1994; Marcotte el al, 1998), mas no así en las bases de estructuras, 

como el Protein Data Bank (Berman el al, 2000) (Wootton, 1994; Huntley y GOlding, 2002), donde se detectó que las 

LCS que se encuentran dentro de un pequeño número de proteínas con una estructura terciaria cristalizada, forman 

parte de estructuras helicoidales y de conectores irregulares dentro de regiones físico-químicamente definidas como 

no globulares, y que tienden a formar estructuras desordenadas en las proteinas, lo cual dificulta la determinación de 

sus coordenadas cristalográficas. En este sentido, Tompa (2003) al analizar un conjunto de 126 proteínas no 

estructuradas, es decir, proteínas que no necesitan un plegamiento bien definido para llevar a cabo su función, por lo 

tanto, su estado nativo y funcional es intrinsicamente no estructurado (Tompa, 2002), detecta que éstas poseen una 

mayor frecuencia de LCS que Jo propio para las proteínas estructuradas contenidas en el SwissProt, en 

Sacharomyces cereviseae y en Horno sapiens, previamente reportado. 

Se ha sugerido que las LCS juegan un papel importante como fuente de variabilidad genética y en la evolución 

del tamaño del genoma (Tauzt el al, 1986; Hancock, 1995). Debido a su hipemutabilidad, son reconocidas como una 

fuente importante de variación fenotípica, de forma especial dentro de los procariontes patógenos (Moxon el al, 

1994; Moxon, 1999; Bayliss el al, 2004). Además, se ha visto que hay una buena relación entre el DNA repetitivo, la 

presencia de LCS, y la longitud del genoma (Hancock, 1995). Correlacionado a ésto, la frecuencia de las LCS 
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presentes en las secuencias de DNA y de proteínas de los genomas procariontes es mucho menor que en la de los 

eucariontes (Huntley y Golding, 2000; Becerra el al, enviado). 

Sobre la composición de las LeS detectadas en los genomas de eucariontes, tales como Arabidopsis Ihaliana, 

Dictoyostelium discoideum, Drosophi/a melanogaster, Caenocarbilís elegans, Saccharomyces cereviseae, 

Plasmodium falciparum, Mus musculus, Horno sapíens, entre otros (Karlin y Burge, 1996; Marcotte el al, 1998; Liu y 

Lindquist, 1999; Alba el al, 1999; Pupko y Graur, 1999; Michelitsch y Weissman, 2000; Meeds el al, 2001 ; Katti el al, 

2001 ; Alba el al, 2001 ; Huntley y GOlding, 2000; Huntley y Golding, 2002; Wickstead el al, 2003) y un gran número 

de especies de los dominios Bacteria y Archaea (Karlin y Burge, 1996; Marcotte el al, 1998; Kyrpides el al, 1998; 

Parkhill el al, 2000; Michelitsch y Weissman, 2000; Huntley y Golding, 2000; Alba el al, 2001; Bayliss el al, 2004; 

Becerra el al, enviado), se ha encontrado que las LeS están principalmente constituidas por los aminoácidos: S, E, 

L, Q, K, H, D, G, V Y N. Se han reportado diferencias sutiles en el contenido y tipo de aminoácidos que las 

componen, pero entre especies no hay cambios significativos aparentes (Huntley y Golding, 2000; Becerra el al, 

enviado). Además, se han detectado con mucha menor frecuencia secuencias de proteínas con LeS en 5. 

cereviseae, C. elegans y A. thalíana que presentan una composición de aminoácidos muy peculiar, tales como T, P y 

R (Alba el al, 1999; Huntley y Golding, 2000). 

Se han detectado LeS de longitud variable, donde la más pequeña es de 5 aminoácidos (Wootton y Federhen, 

t 994) Y la mas grande de poco mas de 300 (Huntley y Golding, 2000). Por airo lado, se ha podido deleclar que 

existe, en los sistemas celulares, cierta tendencia de las LeS a ubicarse hacia alguna de la partes amino o carboxilo 

terminal de la secuencia codificante (Becerra el a', enviado), donde las razones biológicas de este comportamiento 

permanecen poco claras, aunque esta ubicación particular de las LeS pOdría evitar una interferencia desfavorable, a 

nivel estructural , con la función de la proteína que la contiene. En cuanto a su patrón de conservación en proteínas 

homólogas de eucariontes, se encontró que la proporción de proteínas que contienen LeS cambia dramáticamente 

de especie a especie; además, la composición de aminoácidos de las Les detectadas también cambia entre 

especies, lo cual sugiere que la secuencia primaria de las LeS pOdria no ser importante para su función (Huntley y 

GOlding, 2000). 

Por otro lado, podemos observar que la mayoría de las secuencias de los ácidos nucleicos y proteínas son 

diferentes de una cadena de letras generada aleatoriamente, y con ello, los avances teóricos han generado un mejor 

entendimiento de los atributos de una secuencia, tales como complejidad, patrón y periodicidad (Wootton, 1999). De 

esta forma, Wootton y sus colegas desarrollaron un método, el algoritmo 5egment Sequence(s} by Local Complexity 

(SEG), basado en el contenido informacional para detectar esta baja complejidad, regiones de secuencias simples 

(ver apéndice 1). La complejidad en una secuencia es una medida basada solamente en la composición de residuos 
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(Wootton, 1993). Así, tres términos que pueden definir matemáticamente a una secuencia de baja complejidad como 

tal , según Wootton, son: 

1) La complejidad, la cual provee una representación general del sesgo composicional que es independiente de 

los otros términos, el patrón y la periodicidad. 

2) El patrón, que incluye repeticiones irregulares, usualmente analizado por su contenido y espaciamiento de 

residuos, y por k-grams (donde k-grams son k-letras-palabras, por ejemplo: ATIG es un 4-gram). 

3) La periodicidad que es la repetición del tipo de residuos k-grams a un intervalo constante (período, módulo o 

distancia). Para secuencias de DNA, es habitual distinguir la verdadera periodicidad (repeticiones en tandem, 

exactas o con variaciones, de un patrón de secuencia de longitud constante) de la quasi-periodicidad, donde las 

repeticiones se generan como una consecuencia secundaria de diferentes sesgos composicionales en diferentes 

fases, por ejemplo, periodicidad de módulo 3 para las secuencias codificantes en proteínas. 

Un ejemplo de la presencia de estos atributos en una secuencia se presenta a continuación, las tres secuencias 

mostradas en la tabla presentan baja complejidad, la cual es idéntica en ellas porque tienen la misma composición 

(Ge, Aa), mas no así, los otros dos atributos antes descritos: 

COMPLEJIDAD DE LA SECUENCIA ATRIBUTOS 

1) GAAGGAAAGGGAGAGA No tiene ni patrón significativo ni periodicidad. 

2) GGAGGAAAAGGAAGGA Presenta patrones k-gram (GGA y AGGA), distribuidos 
de forma irregular y no muestran periodicidad. 

3) GAGAGAGAGAGAGAGA Tiene periodicidad de módulo 2 (GA), Y como una 
consecuencia, patrones k-gramo 

El término "simple o baja complejidad" entonces, hace referencia solamente a una parte de la gran diversidad y 

riqueza de la variación en las secuencias naturales. El que se pueda contar con atributos que midan esta condición 

tiene profundas implicaciones para el entendimiento molecular, estructural , funcional y evolutivo de las LeS. 
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1.2 Los genomas virales. 

Desde el punto de vista molecular, los virus consisten básicamente de una o varias moléculas de ácido nucleico 

(su genoma) protegido(s) por una cubierta proteica o cápside (Davis el al, 1985) (ver figura 1.3). La gran diversidad 

de tipos de virus que existe en la naturaleza es, probablemente, sólo un reflejo de la diversidad de tipos de genomas 

virales que han surgido durante la evolución de la vida (PeduUa el al, 2003). Por ejemplo, los virus pueden tener su 

genoma codificado en moléculas de DNA o RNA y pueden ser de cadena sencilla o de cadena doble; el genoma 

puede ser lineal o circular y, como se mencionó antes, estar formado en una sola molécula (genoma monopartita) o 

en vanas (genoma muJtipartita) (Murphy el al, 1995). Estos genomas son secuencias de nucleótidos altamente 

organizados con distintos genes que codifican la información para la producción de diversas proteínas (proteoma) 

involucradas en la replicación del genoma viral y en su dispersión. 

Los genomas virales fueron los primeros sistemas secuenciados (Vega y Rivera, 2001 ) hace más de 25 años a 

partir del avance tecnológico de la biología molecular (bacteriófago $174 en 19n), a la fecha, forman una parte 

importante de las bases de datos de secuencias y genomas completos disponibles (Milis, 2003). Por sus 

características infectivas se tes ha tomado como los vehículos modelo para entender muchos de los procesos 

celulares, tales como los de replicación , transcripción y traducción de la información. Se distinguieron originalmente 

por ser pequeños (de ahí, el término original de "virus filtrables~) y por ser paráSitos intracelu lares obligados (Flint el 

al, 2000). Sin embargo, estas propiedades las comparten algunas bacterias. Aún cuando los genomas de los virus 

son de tamaños diversos, de forma general son pequeños, entre 2.5 y 50 kbs (1 kb = 1 x 1000 nucleótidos), y sólo 

algunas familias de virus con genomas de DNA de cadena doble son los que poseen los genomas más grandes, 

entre 200 y 600 kbp (Regenmortel el al, 2000). Incluso, se ha encontrado que los genomas virales de Pyramimonas 

(560 kbp) (kbp-kilobase pairs) (Sandaa. el al, 2001 ). del bac/eriófago D (670 kbp) de Bacillus megalerlum (Hu/son el 

al, 1995), y del Mimivirus (800 kbp) (La Scola el al, 2003) son cercanos o más grandes en comparación al tamaño de 

los genomas de algunas bacterias pequeñas, algunas de ellas parásitas también, tales como Mycoplasma genitafium 

(580 kbp). Ureaplasma urealyticum (752 kbp), Buchnera sp. (641 kbp). Y Wiggleswo~hia brevipalpis (698 kbp) 

(www.ncbi.nlm.nih.qov/PMGils/Genomes/eubg.html). 

Actualmente, en los rasgos distintivos de los virus se retoman su organización simple y su mecanismo de 

replicación. De hecho, una partícula vírica completa o virión puede ser considerada, principalmente, un bloque de 

material genético (ya sea de DNA o RNA) capaz de replicación autónoma, rodeado de una capa proteica y a veces, 

de una cubierta membranosa adicional que le protege del medio y sirve de vehículo para su transmisión desde una 

célula hospedera a otra (Davis el al, 1985). 
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Fig 1.3. Estructura general de un virus. Dada la diversidad de familias virales que existen, el consenso para las características en la 

estructura de los mismos no es generalizable. Los virus tienen ácidos nucléicos, RNA o DNA, los cuáles constituyen el genoma viral. Es 

importante enfatizar que: a) el ácido nucleico puede tener una sola cadena (ss, por single slranded), doble cadena (ds, por double slranded) , 

ser lineal o circular, contínuo o segmentado, b) los virus poseen un solo tipo de ácido nucléico. Los componentes básicos de un virus son: a) 

proteínas estructurales, que forman a la partícula viral, y b) proteínas no estructurales, tales como las enzimas, c) cápside, la cubierta 

externa, constituída por capsómeros, que son hilos de polipéptidos entretejidos. Esta protección también es útil al virus en la penetración de las 

células, d) cápside t ácido nucléico = nucleocápside. Algunos virus tienen una envoltura lipídica cuyo origen es la misma membrana 

plasmática de la célula huésped, y que es adquirida al salir las nuevas partículas virales de la célula en un proceso de gemación. Los 

capsómeros atraviesan esta envoltura como proyecciones tridimensionales de diversas formas y con diferentes funciones y, e) nucleocápside 

t envoltura lipídica = virión. La forma de la nucleocápside determina las diferentes clases de simetría de los virus. Existen virus con simetría 

helicoidal, en la que el virus se aprecia como una espiral con el ácido nucléico en el eje central , como el virus del Mosaico del Tabaco (TMV) 

con genoma de ssRNAt o el virus de Ébola y de la Influenza, ambos con genoma de ssRNA-. Otro tipo de simetría es la icosahédrica. En 

esta forma geométrica la partícula viral presenta 20 caras con 12 ángulos, por ejemplo el virus de Inmunodeficiencia Humana (VIH) cuyo 

genoma es de RNA y utiliza una reverso transcriptasa para su replicación, el virus del West Nile y probablemente el Coronavirus, estos últimos 

con genomas de ssRNAt. Otros virus tienen una combinación de estos últimos dos tipos de simetría, generalmente bacteriófagos de DNA de 

cadena doble o sencilla, tales como el bacteriófago phi-29, bacteriófago p22, bacteriófago T4 (lambda). Algunos virus con un gran genoma 

(generalmente Poxvirus, tales como el virus de la Varicela, Smallpox con genoma de dsDNA), tienen lo que se denomina simetría compleja 

(no helicoidal ni icosahédrica), con lípidos tanto en la envoltura como en las membranas externas. Al centro de la figura, se muestra la 

estructura general del Virus de Inmunodeficiencia Humana que pertenece a la familia Retroviridae, el cual posee un genoma de RNA (en 

amarillo), una cápside (en morado), una matriz (en azul), y ésta última está compuesta por ciertas proteínas que le proporcionan especificidad 

infectiva (en café), además presenta una envoltura compuesta por lípidos y fosofolípidos (franja color dorado que cubre la matriz). Información 

tomada de Regenmortel el al (2000). 
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La división de los virus no es de tipo celular, ya que poseen en su cubierta pocas o ninguna de las enzimas 

biosintéticas necesarias para su replicación (Flint el al, 2000). Por esta razón, los virus se multiplican por síntesis y 

luego por reunión de sus componentes (Murphy el al, 1995). Así, el acido nucleico vírico, tras desprenderse de sus 

cubiertas, entra en contacto con la maquinaria celular apropiada, donde especifica la síntesis de las proteínas 

requeridas para la reproducción vírica. El acido nucleico virico se replica entonces a sí mismo a través del uso de 

enzimas víricas y celulares, con lo cual, se forman los componentes de la capa vírica, y estos componentes 

finalmente se unen al final del ciclo (Murphy el al, 1995). En algunos virus, la replicación es iniciada por las enzimas 

presentes en los viriones. 

Hay familias virales de DNA y familias que contienen RNA y que pueden estar formados por una sola cadena 

(ss, por single slranded) , doble cadena (ds, por double slranded) , en el caso de los virus de DNA, éstos no se 

encargan de forma directa de la síntesis de proteínas. Las copias de algunos segmentos de! acido nucleico (RNA) 

dirigen dicha síntesis, algunos virus tienen enzimas específicas, principalmente polimerasas y transcriptasas. 

Cuando el RNA de un virus puede emplearse directamente como RNA mensajero (mRNA), decimos que tiene 

"polaridad positiva" (ssRNA+); en cambio, cuando requiere de una transcriptasa para hacer copias 

(complementarias) en sentido positivo, se habla de ·polaridad negativa" (ssRNA-) (ver figura 1.3). 

Los virus están distribuidos en los tres dominios celulares. En cada clase taxonómica cada virus es capaz de 

infectar solamente a ciertas especies de células (Davis el al, 1985). Los tipos de hospederos estan determinados por 

la especificidad de adhesión a las células, lo que depende lanto de las propiedades de la capa del virión como de los 

receptores especificas situados en la superficie celular (Murphy el al, 1995). Estas limitaciones desaparecen cuando 

se produce la transfección, es decir, cuando la infección es llevada a cabo por el ácido nucleico vírico desnudo, cuya 

entrada no depende de receptores específicos de virus. Por otro lado, el tipo de hospedero para los virus depende de 

la existencia de factores celulares necesarios para replicación vírica (Murphy el al, 1995). 

El estudio del origen y evolución de los virus ha dado lugar a no pocos debates. El hecho de que utilicen el 

mismo código genético que los organismos celulares es un refleja de que dicho código surgió antes de que 

aparecieran los virus, aunado a la dependencia del virus a la maquinaria celular para la síntesis de proteínas y la 

replicación de los ácidos nucleicos; y por otro lado, la observación de que los aminoácidos de proteínas virales 

ocurren en proporciones similares a las proteínas de otros organismos nos lleva a pensar que a pesar de la 

simplicidad estructural de los virus es muy poco probable que éstos hayan precedido a los primeros organismos 

celulares (McGeoch y Davison, 1995). Existen varias hipótesis, algunas más sustentadas que otras, sobre el origen 

de los virus, en una revisión de CampbeU (2001 ) se propone que los virus: i) son parásitos intracelulares 
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degenerados, ii) son relictos de vida pre-celular, o iii) son genes celulares que escaparon. Un mejor desarrollo sobre 

estas hipótesis puede observarse en el apéndice 11. 

Existen diversos mecanismos por los cuales los virus adquieren variabilidad genética que los convierte en 

grandes exploradores del proceso evolutivo (Domingo y Novena, 2000). La comparación de las secuencias virales ha 

llevado a establecer, en los últimos años, las relaciones evolutivas entre genes virales y no virales, construyendo así 

algunos posibles eventos de la evolución viral (Flint et al, 2000; Milis et al, 2003). Adicionalmente, se ha observado 

que los análisis comparativos de las secuencias nucleotidicas de los genomas virales y/o de las secuencias de 

aminoácidos confirman la clasificación tradicional de los virus congruentemente (Milis el al, 2003; Mayo y Pringle, 

1998). Dichas comparaciones han mostrado además homologías inesperadas entre genes de virus de diferentes 

grupos que habían sido considerados poco relacionados entre sí, así como homologías entre genes virales y no 

virales (Flint el al, 2000). De esta manera, por medio del análisis comparativo de secuencias de los virus que existen 

actualmente, podemos inferir algunas propiedades y características de sus ancestros. 

En este sentido, la diversidad viral se ha podido ordenar, estimar, calcular y medir de diversas formas; en este 

trabajo en particular, se trabajó con la clasificación vira! de Baltimore (Mayo, 1997), en la cual los virus están 

clasificados según el tipo de genoma que poseen y, dentro de cada grupo, a las familias que los representan (ver 

figura 1.4 de a-f), también se utiliza una segunda categorización de los virus reportada en The Inlernational 

Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV), en la cual se les agrupa según el tipo de hospedero celular que 

presentan, puede ser eucarionte o procarionte {Mayo y Pringle, 1995}. Las características principales de los virus 

según estas clasificaciones se pueden observar en las tablas 11 a VII en el anexo 1, las cuales son el resultado del 

análisis de la información bibliográfica y de las secuencias de los genomas completos, por lo cual habrá familias de 

la clasificación original de la figura 1.4 que no se encuentren en estas tablas, o grupos representados por un solo 

integrante, pero que no consideramos necesarios incluir en este trabajo dado los objetivos que se analizan aquí. 
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Hospederos Eucarionles Hospederos Procarionles 

Caudovirales 

Adenoviridae Iridoviridae Myoviridae Podoviridae Siphoviridae 

Atadenovirus lridovirus Mu-like viruses P22-like viruses c2-1ik.e viruses 
A vi adenovirus L ymphoeysti virus Pl-like viruses Phi-29-1ik.e viruses L.5-like viruses 
Mastadenovirus Ranavirus P2-like viruses T7 -like viruses L amb da-like viruses 
Si adenovirus T4-like viruses TI-like viruses 

T.5-like viruses 

Asfarvirida e P a pilloma. virida e 

I Asfavirus I I P apill omavirus I Cortico virida e Fus ello virida e lipo thrixv irida e 

I C ortie ovirus I I Fusellovirus I I Li P othrtxvirus I 
Baculovirida e Phycodnaviridae 

Granul ovirus I C hl orovirus 
I Nudeopolyhedrovirus Plasma.viridae Rudiviridae T ectivirida e Phaeovirus 

I Plasmavirus I I Rudivirus I I Teetiviridae I 
N im.a. virida e Polyoma. virida e 

I Whisl20virus I I P oliomavirus I 

Herpesviridae Poxviridae 

Gammaherpesvirinae EntDmopoxvirinae a) VinlS con tipo de genoma de DNA de 
L ymphoeryptovirus 
Rhadinovirus 

Entomopoxvirus B cadena doble 
Chordopoxvirinae (dsDNA) 

Alphaherpesvirinae Avipoxvirus 
Marek's disease-like C apripoxvirus 
Simplexvirus Leporipoxvirus 
V aricell ovirus Moll usci p oxvirus 

Orthop oxvirus 
Betaherpesvirinae P arap oxvirus 
C ytome gal ovirus Sui p oxvirus 
Roseolovirus Y atap oxvirus 
Murome gal ovirus 

Ictalurid-Herpes-lih 
Modifica do de Mayo (1995); Mayo y Pringle (1997) 

Fig. 1.4. Clasificación taxonómica de los virus según el tipo de genoma que posean y el hospedero celular que parasiten según el 

Internacional Committee on Nomenclature of Virases (Mayo y Pringle, 1998). Ver desarrollo en la página 19. 
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Hospederos Eucariontes 

Circovirida~ Parvoviridae 
A ne 11 ° vi~us 
eireovirus Densovirinae 
G yrovirus Brevldensovirus 

Ge mini vir idae 
Bl!gomovirus 
C urtovlrus 
Mastrevirus 
T opocuvirus 

Nanoviridae 
B ab u virl;S 
N ano virus 

Birnaviridae 
Aquabirna virus 
A vib irnavir us 
E nt omobrna v¡rus 

Hypoviridae 
I H ypovir'Js 

Totiviridae 
Giardiavirus 
Le 15 hma :ua \llr us 
T otiviru~ 

Dens o\'irus 
1 te ra virus 

P4lVovirinat 
Dependovirus 
E rythr ovlrus 
Parvovirus 

Reoviridae 
Aquareovirus 
C o1tivi~us 
C ypovlrus 
FijivirUS 
O rthor~ o virus 
Oryzavirus 
Phytoreovirus 
Sead ornavirus 

P artitiviridae 
I Partitivirus 

Hospederos Procariontes 

Inoviridae Microviridae 
1 novirus Chlamydiamierovirus 
Pleetrovirus Mierovirus 

Spiro mie rovirus 

b) Virus con tipo de genoma de 
ONA de cadena sencilla 

(ssONA) 

Modificado de Mayo (1995); Mayo y Pringle (1997) 

Cystoviridae 
Cys tovirus 

d) Virus con ti po de genolna de 
RNA de cadena doble 

(dsRNA) 

Modificado de Mayo (1995); Mayo y Pringle (1997) 

Fig. 1.4. Clasificación taxonómica de los virus según el tipo de genoma que posean y el hospedero celular que parasiten según el 

Internacional Committee on Nomenclature of Virases (Mayo y Pringle, 1998). Ver desarrollo en la página 19. 
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Hospederos Eucariontes 

Mononegavirales 

Paramyxoviridae 

P aramixo\Jirlnae 

A vull>Virus 
H ~nip3v~n.u: 

Metapne umovirtls 
M orb'¡hvirus 
RespitOll"1rus 

R ub ulaVlrus 

Pn eumovirin.u 
Pne 1Jmovirus 

Arenaviridae 

I Arenavirus 

B o roa vuid at> 
I Borrt",vlrus 

Filoviridae 
Ebola-hke vlruses 
Marburg-hke V'.f'11ses 

Bunyaviridae 
Hantavirus 
N airov,rus 
Orthobuny" ,,;ru< 
Phlebovirus 
Tospovlros 

Rhahdoviridae 

Cytorhabd ovirus 
E phemer Oll"1rus 
..... y:il 'O,v iru.l 

ovirhabd Dvirus 
uc\e orhebdovirus 

Vesiculolllrus 

Orthomyxovuidaf 
Influenza A 
Influenza B 

dI Virus con tipo de genoma de RNA de 
cadena sencilla sentido negativo 

(ssRNA-) 

Modificado de Mayo (1995); Mayo y Pringle (1997) 

Hospederos Eucariontes 

Caulimoviridae 
Sad 
Ca~s: .l va Vetn mosalc-hke v ir uses 

Cau]¡ m ovirus 
Pe tunia ve in cleanng-like viruses 
R,ce tungr o bacdh-fonn-hke v1roses 
Soyb~al'l chlo r ol1c moitle- hkt 

H .. padnaviridae 

d nav lrus 

Relrovirida .. 
Alpharetr ovlrU$ 

Avian t -pe e retr virus 
Be\areb-ovlrus 
Deltarelro vlrus 
E p.,lonre trovl rus 
Gam mBr~tro t.'~ru s: 

Mammahan type e retr oviruses 

Lenhviros 
Sp u mavlrus 

el Virus con tipo de 
genoma de DNA y RNA 

Reverso Transcriptasa 
(Retrovirus) 

Modificado de M ayo (1995); 
Mayo y Pringle (1997) 

Fig. 1.4. Clasificación taxonómica de los virus según el tipo de genoma que posean yel hospedero celular que parasiten según el 

Internacional Committee on Nomenclature of Virases (Mayo y Pringle, 1998). Ver desarrollo en la página 19. 
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Astroviridae 

I 
Avastrovirus 
Mamastrovlr1ls 

Bamaviridae 
I Bamavirus 

Namaviridae 

I 
Mitovirus 

. NamaVll'Us 

Bromoviridae 
Alfamovirus 
Bromovirus 
Cuc:umovirus 
Ilavirus 
Oleavirus 

Didstroviridae 
I Cripavirus 

Caliciviridae 
La!)ovirus 
Norovirus 
Sapovirus 
Vesivirus 

Comoviridae 
Comovirus 
Fabavirus 
Nepovirus 

Hospederos Eueariontes 

Flaviviridae 
TIavivirus 
Hepacivirus 
Pestivirus 

Flexiviridae 
Allexivirus 
Capillovirus 
Carlavirus 
Foveavirus 
Mandarivirus 
Potexvirus 
Trichovlrus 
Vitivirus 

Luleoviridae 
Enamovirus 
Luteovirus 
Polerovirus 

Nodaviridae 
A lphancdavirus 
Betancdavirus 

Pic:omaviridae 
A phthovlrus 
Caroiovirus 
Enterovirus 
Erbovirus 
Hepatovirus 
Kobuvirus 
Parechovlrus 
Rhinovirus 
Teschovlrus 

Potyviridae 
Bymovirus 
Ipamovirus 
Potyvirus 
Rymovirus 
T ritimovirus 

Sequiviridae 

I Sequivirus 
Waikavirus 

Tehaviridae 
Betatehavirus 

Togaviridae 
Alphavirus 
Rubivirus 

Tom busviridae 
A ureusvirus 
Avenavirus 
Carmovirus 
Dianthovlrus 
Machlomovirus 
Necrovirus 
Panicovirus 
Tombusvirus 

Tym.oviridae 
Maculavirus 
Mara f ivirus 
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Fig. 1.4. Clasificación taxonómica de los virus según el tipo de genoma que posean y el hospedero celular que parasiten según el 

Internacional Committee on Nomenclature of Virases (Mayo y Pringle, 1998). Las fi guras son una lista de los taxa de virus por tipo de 

genoma (del inciso a al f). Los géneros están listados en cajas que agrupan a las familias correspondientes. Las familias están indicadas por 

bloques con recuadros de líneas negras, al interior de ellas se encuentran los órdenes taxonómicos que las componen. Los órdenes que se 

encuentran en bloques con líneas interrumpidas son aquellos que no se encuentran asignados a alguna famil ia actualmente, sin embargo, en 

este trabajo también se tomaron estos grupos taxonómicos dada su relevancia en el número de genomas completamente secuenciados 

disponibles en los bancos de secuencias del National Center for Biotechnology Information (NCBI). 
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1.3. Las LeS en los proteo mas virales. 

Aún cuando el fenómeno de las LCS ha sido ampliamente estudiado en los sistemas celulares, no ha tenido el 

mismo desarrollo en los sistemas virales. Dado que a la fecha los proyectos de secuenciación presentan un interés 

industrial y de salud prioritariamente, la colección actual de genomas virales completamente secuenciados presenta 

un sesgo por aquellas especies o cepas de virus que están involucradas a algún proceso infectivo en un pequeño 

grupo de hospederos con respecto a la gran diversidad de especies en los tres dominios de la vida. A pesar de ello, 

actualmente, los sistemas virales presentan un gran número de genomas completamente secuenciados con respecto 

a los celulares, por arriba de 3000 (Milis et al, 2003). De esta forma, el análisis de algunas de las secuencias virales 

ha reflejado una característica compartida con las celulares, que es la presencia de LCS. Aunque son pocos trabajos 

enfocados en este sentido. A continuación mencionaré el aporte que han hecho algunos de ellos al fenómeno de 

LCS en virus: 

Los primeros trabajos donde se reporta la presencia de las LCS en las secuencias de virus (Wootton y 

Federhen, 1993; Wootton, 1994) se realizó bajo el análisis de bancos de secuencias completos, tanto de secuencias 

virales como celulares, tales como el SWISSPROT y el PDB, donde se observó que las proteínas virales Tat y Rev 

del Virus de Inmunodeficiencia Humana (VIH) presentan LCS compuestas principalmente del aminoácido arginina y 

cuya función es unir la proteína TAR a la estructura tallo asa del RNA durante cierto estadio del ciclo replicativo del 

virus. También, se detectaron LCS en la proteína de la cápside VP2 del Parvovirus Canino, la cual está compuesta 

del aminoácido glicina principalmente. Esta LCS causa desórdenes en el mapa de densidad electrónica cuando trata 

de resolverse su estructura cristalográfica y su posición dentro de la proteína se encuentra en la región N-terminal, 

que corresponde al sitio de unión al DNA (ver figura 1.5). 
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Fig.1 .5. Análisis de LeS en el banco de secuencias del POB y SWISS-PROT. Donde se observó que las LCS detectadas en el PDB se 

encuentran en regiones desordenadas estructuralmente, en partes que no pueden ser cristalizadas o en prote ínas no-globulares. Dentro de las 

secuencias analizadas en este trabajo se encontró una LCS ricas en glicinas en la proteína de la cápside VP2 del Canine Parvovirus, la cual se 

esquematiza dentro del recuadro rojo. De forma similar se detectaron también las LCS en las proteínas Tat y Rev del virus de 

lnmunodeficiencia Humana principalmente compuestas de arginina como se menciona arriba en el texto. Los parámetros de SEG utilizados 

para este análisis fueron L(1)= 21 , 1<.2(1)= 2.5,1<.2(2)= 2.7. 
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Por otro lado, en el grupo de los alfavirus (virus de ssRNA+ y miembros de la familia Togaviridae) hay reportes 

de LeS localizadas en la región N-terminal de las proteínas de la cápside (Perera el al, 2001). Estas LeS están 

compuestas principalmente del aminoácido prolina y, aún cuando no se le ha asignado una función definida, se ha 

visto que estas regiones permiten el reconocimiento no específico al RNA. Las regiones conservadas que se 

encuentran a los lados de estas LeS son muy importantes para el ensamblamiento de la nucleocápside a través de 

las interacciones de las estructuras terciarias del tipo espiral-vuelta, las cuales pueden estabilizar a los intermediarios 

formados entre las interacciones del dominio e-terminal de la proteína de la cápside al RNA genómico, 

contribuyendo así a la estabilidad del virión (ver figura 1.6); además, se demostró que deletando parcial o 

completamente estas regiones se causa un decremento significativo en la replicación del virus. 
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Fig. 1.6. Estructura del CDS que contiene a la LCS de prolina en Sindbis virus (SINV) (alfavirus). El diagrama de arriba esquematiza el 

CDS que contiene a la LCS de 10 residuos de aminoácidos rica en prolina (recuadro rojo) localizada en la región carboxilo terminal. Los 

residuos de 1 a 80 tienen un alto grado de carga positiva y están implicados en el reconocimiento no específico del RNA, con la excepción de 

los residuos del 38 al 55, los cuales no se encuentran cargados y forman la hélice 1. Los residuos del 81 al 113 contienen importantes 

determinantes que están involucrados en el reconocimiento específi co al RNA genómico. Residuos del 114 al 264 forman el dominio de la 

proteasa y también están involucrados en el contacto con los capsómeros y con el dominio citoplasmático de la proteína E2. El diagrama de 

abajo esquematiza un modelo para las interacciones del enrollamiento en espiral del ensamblamiento del alfavi rus. A) Un monómero de la 

cápside (CP) de SINV, la información estructural está disponible solamente para los residuos del 106 al 264 y el resto se diseñó bajo 

modelación cristalográfica a partir de las secuencia, los residuos del 38 al 55 son mostrados como una a-hél ice. B) Bajo la presencia del RNA 

(área gris con cargas negativas), el CP forma dímeros al unirse al ácido nucleico iniciado por las interacciones de los residuos del 81 al 264, 

C) cuya estabilización es mediada por la hélice 1, D) hasta juntar 120 copias de estos dímeros y formar a la nucleocápside (NC) del SINV. 

20 



Otras LCS han sido identificadas en las secuencias de diversos grupos virales con diferente composición de 

aminoácidos, formando parte de una familia de secuencias, donde no todas se definen como LCS, a las cuales se 

les ha atribuido una función específica en el transporte de proteínas nucleares (llamadas nuclear localizatíon 

sequences - NLSs) debido a que el correcto reconocimiento de las proteínas nucleares es mediada por este tipo de 

secuencias al permitir la unión específica al núcleo y subsecuente translocación en la envoltura nuclear vía una 

importina que reside en el citoplasma y cerca del complejo del poro nuclear (Stochaj et al, 1993). Además, la 

presencia de estas secuencias se han asociado a enfermedades, tales como el Parkinson, el Hutchintong, entre 

otras (Bremner et al, 2001). 

Las NLSs fueron primero encontradas en el polipéptido del antígeno T del Simian Virus 40 como un pequeño 

motivo de 5 residuos continuos cargados positivamente en la secuencia PKKKRKV, esta secuencia pertenece a la 

familia de NLS simples, caracterizadas por ser LCS de 4 a 8 residuos constituidos principalmente de los aminoácidos 

de lisina y arginina (Kalderón el al, 1984). A partir de ello, se han detectado varias NLSs en las regiones codificantes 

de varias secuencias; sin embargo, han sido pocos los trabajos donde se han detectado NLSs en las secuencias de 

virus y que se encuentren definidas como LCS, dado su sesgo composicional. Una de estas NLSs definida como 

LCS se encuentra ubicada en la región carboxilo terminal del polipéptido caracterizado como el núcleo del antígeno 

(HBcAg) del virus de la Hepatitis 8, el cual esta constituido principalmente por 4 grupos del aminoá.cido arginina (ver 

figura 1.7). Un análisis de deleción puntual sobre las 4 regiones de este polipéptido revelan que Jos grupos número 4 

(localizado en la parte amino terminal) y 1 (localizado en la región carboxilo terminal) constituyen distintas e 

independientes NLSs, mientras que los grupos 2 y 3 (localizados en la parte media) no parecen tener influencia en la 

localización celular del polipéptido HBcAg (Eckhardt el al, 1991). La sustitución del segundo residuo de arginina del 

grupo 4 por uno de treonina inactiva la señal de localización nuclear en esta región del pollpéplido HBcAg 

demostrando la importancia de este residuo para su secuencia señal (ver figura 1.7). Además, se encontró que se 

acumulan los polipéptidos de HBcAg en el núcleo solamente cuando ambas NLSs (los grupos 1 y 4 de arginina) son 

simultáneamente deletadas o modificadas por mutación. 

Como se ha podido observar, el fenómeno de las LeS no está presente sólo en el material genético de los 

sistemas celulares. Las LeS detectadas en las regiones codificantes, tanto en los sistemas celulares como en los 

virales, pueden proporcionar la materia prima para la generación de nuevas funciones en las proteínas de las que 

formen parte. 

En comparación con los sistemas celulares, los sistemas virales presentan características peculiares en el 

almacenamiento y expresión de la información que pueden ser importantes para explicar la presencia o ausencia y 

posible función de las LeS en el material genético, tales como: a) diversidad en el tipo y estructuración del ácido 

nucleico que utilizan para delimitar su genoma, los cuales pueden ser genomas de cadena sencilla o doble DNA o de 
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RNA (ver figura 1.3); b) el tamaños de sus genomas es generalmente pequeño, siendo los genomas virales de DNA, 

tanto de cadena doble como sencilla, los que presentan los tamaños más grandes; c) las polimerasas que sintetizan 

los genomas de los virus de RNA presentan generalmente altas tasas de mutación y presentan pocos o carecen de 

sistemas de reparación; d) los genomas de algunos grupos de virus de RNA se encuentran fragmentados, y sólo 

pueden llevar a cabo su replicación cuando se encuentran todos los segmentos en la célula hospedera; e) sus 

proteomas codifican para pocas clases funcionales en comparación con los sistemas celulares; y f) son de origen 

polifilético. 

Dada la amplia cobertura de las LeS en los sistemas celulares y la correlación positiva de su presencia con el 

tamaño de los genomas se puede pensar que las secuencias simples son un fenómeno que, por un lado, genera 

nuevo material genético y que podría dar lugar a nuevas funciones, pero por el otro, que no se esperaría detectar en 

genomas con tamaños muy pequeños, tales como los que poseen los virus. De esta forma, se toma en este trabajo a 

los proteomas virales como buenos modelos para evaluar la posible función evolutiva de las LeS en las regiones 

codificantes del material genético, para lo cual se analizarán características, tales como, la frecuencia de aparición 

de estas secuencias en las secuencias de aminoácidos de los virus, su distribución por el tipo de genoma viral y por 

familia taxonómica, la composición de aminoácidos que las conforman principalmente, su longitud y ubicación física 

dentro de las secuencias (ya sea en las regiones amino, medio o carboxilo terminal) y el tentativo papel que puedan 

aportar estas LeS a la función general de las proteínas en las que se encuentran. Así, podemos conocer si el aporte 

de las LeS al incremento del material genético conlleva el generar nuevas funciones. 
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Fig. 1.7. Estructura del ces de HBcAg que contiene a la LCS de arginina en el virus de la Hepatitis B. a) La región carboxilo terminal 

del CDS de 40 residuos de aminoácidos rica en arginina (LCS) es mostrada en el recuadro rojo. Los cuatro clusters ricos en arginina 

(numerados de derecha a izquierda) se encuentran subrayados. Las mutaciones sobre esta LCS están indicadas por CL'11, CL'12, CL'13, CL'14. 

b) Con análisis de fraccionamiento celular de antígenos relacionados a HBcAg expresados en líneas celulares transfectadas se puede 

observar que la actividad específica de esta LCS rica en arginina (que incluye a los cuatro grupos) se encuentra principalmente en el núcleo 

(CL'11, CL'12, CL'13), mientras que la actividad de la región de CL'14 sólo es detectada en el citoplasma. 
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2. OBJETIVOS. 

GENERAL: Caracterizar la presencia, distribución y abundancia de las secuencias simples en los 

proteomas virales, y su posible papel biológico. 

PARTICULARES: 

A. Construcción de una Base de Proteomas Virales completamente secuenciados. 

B. Cuantificar y caracterizar las secuencias simples (composición de aminoácidos, longitud y posición 

dentro de las secuencias) en los proteomas virales. 

C. Determinar la posible contribución de las secuencias simples a la función de las proteínas que las 

contienen. 
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3. MATERIAL Y MÉTODOS. 

1. Construcción de una Base de Proteomas Virales completamente secuenciados. 

Se colectaron 2 304 proteomas virales completamente secuenciados hasta diciembre del 2003. A no 

encontrarse disponibles vía ftp, se colectaron de la versión http de las siguientes bases de datos: National Center for 

Biotechnology Information (NCBI http://www.ncbLnlm.nih.govD, Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG 

http://www.genome.ad.jplkegglkegq2.html). Virus Database al University College Landan (VIDA 2.0-UCL 

http://Www.biochem.ucl.ac.uklbsmlvirus dalabaseNIDA.hlml), H/V Databases (HIVD http://hiv· 

web,lanLgov/contentlindex), Universal Virus Database of the Intemarional Committee on Taxonomy 01 Viruses 

(ICTVDdB http://life.bio2.eduD. Conformando dos bases de datos: 

1) La primera contiene los 2 304 proteomas completamente secuenciados de virus representados por 34 253 

secuencias. Se anexa en el apéndice 111 una tabla con los 2 304 nombres y números de acceso asignados en el 

NCBI de las especies virales y variantes de éstas que se colectaron en este trabajo. 

Hay varias formas de definir redundancia en una base de datos. Aquí se determinaron varios parámetros 

para tratar de evitar un alto grado de redundancia entre los genomas virales recopilados y curados, sin que ello 

signifique perder una representación más amplia de la diversidad caracteristica de los genomas virales, incluso 

hasta el nivel de serotipos, cepas y aislados. Así pues se tomaron en cuenta, al menos dos parámetros: 

A) El primer filtro se basó en la nomenclatura de los nombres de los virus en las bases de datos empleadas, 

determinando la mayor cantidad de sinónimos y acrónimos posibles para una misma especie viral. Además 

se verificó que no se repitiera(n) números de acceso del NC81 de cada especie viral. Asi, se dejó un 

representante de aquellos proteomas de virus completamente secuenciados con más de un sinónimo y 

acrónimo para la misma especie viral nombrada con el sinónimo más común, según la comparación hecha 

en todas las bases de datos analizadas. 

Bl El segundo filtro se realizó con el programa llamado Cluster Database at High Identity wirh Tolerante (CD

HIT) (Weizhong el al, 2001 ) el cual se aplicó bajo el parámetro de 100% de identidad, donde sólo se 

eliminaron aquellos proteomas virales que fueran 100% idénticos a otro, dejando un sólo un representante. 
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2) La segunda base de datos contiene la información adicional de los proteomas virales completamente 

secuenciados e incluye: nombre de la famil ia taxonómica, nombres, acrónimos y sinónimos de las especies 

virales que la conforman, sus respectivos números de acceso asignados en el NCBI, hospedero por dominio y 

grupo taxonómico celular, tamaño del genoma en pares de bases, número de secuencias, lugar donde se 

colectó, autores y referencias. La estructura general de esta base bibliográfica toma como referencia a la 

clasificación viral de Baltimore y deI ICTV, donde se encuentran los seis tipos de genomas virales, por tipo de 

hospedero eucarionte o procarionte y los 76 grupos taxonómicos que se analizaron en este trabajo, tales como 

familia y para algunos casos, género. 

11. Detección de LeS en los proteomas. 

Para la búsqueda de las LeS en las 34 253 secuencias de aminoácidos se utilizó el programa SEG (Wootton, 

1993) (cuyas generalidades se pueden observar en el apéndice 1) para calcular la frecuencia y distribución de las 

LCS en los proteomas virales y con las opciones -1 y -x de este mismo programa se obtuvieron fas datos para 

determinar la composición de aminoácidos y la localización de las LCS en la secuencia, en todos los casos se 

utilizaron los parámetros: w=12, k1 =1.9 Y k2=2.1 (ver apéndice 1, V Y VI). Con el objetivo de evitar falsos positivos se 

utilizaron valores en los parámetros del SEG más estrictos que los usados de forma estándar en otros trabajos y 

programas que filtran LeS (Wootlon y Federhen, 1993; Wootlon, 1994; Allschul el al, 1994; Hunlley y Golding, 2002). 

Por medio de programas de cómputo en lenguaje perl se contó el número de LCS detectadas para cada 

secuencia y el número de éstas que presentaran al menos una LCS en cada grupo taxonómico viral , así como, el 

número de proteomas que presentara al menos una secuencia con LeS (ver apéndice VI). Además, se analizó la 

distribución LeS en las regiones carboxilo, medio o amino de las secuencias que presentaron al menos un segmento 

de LeS. Estas tres regiones (carboxilo, medio o amino) se definieron a cada tercera parte en la secuencia, 

respectivamente en ese orden. Por último, se calculó la longitud de la LCS detectadas y el porcentaje de cobertura 

en las secuencias que las contienen con el objetivo de conocer su aportación al incremento en el tamaño del 

proteoma. 

Los residuos de aminoácidos para analizar la composición, tanto de las LeS, las HeS (HeS, por Hight 

Complexity Sequences, las que no son LeS de aquellas secuencias que las contienen) como de los proteomas 

fueron obtenidas con programas en lenguaje perl y de los archivos de salida -1 y -x del programa SEG. A partir de 

ello, la composición de los residuos de aminoácidos se determinó con el comando aacomp del paquete FASTA 

(Pearson y lipman, 1988), modificado y compilado para ampliar el número de símbolos a analizar (aminoácidos, en 
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este caso) (ver apéndices VI y VII), tanto para las LCS, las HCS y los proteomas completos en cada uno de los 76 

grupos taxonómicos virales. 

Se calcularon, según los datos obtenidos, las medias poblacionales (p ;: r Xi I n), las desviaciones estandar 

(a;: ..J r (Xi - p)21 n) y el Z-score, a partir de los dos anteriores (Z$COI'e ;: (Xi - p) I a), para obtener los valores críticos 

con estas pruebas estadísticas se determinó un nivel de significancia de p < 0.05. Se calcularon también, el 

coeficiente de correlación lineal Ir = [l /n 'r Ix, · JI.) ' IY, - JI,)] / { {I /n ' r {x,· JI.)'] ' [1 /n ' r (y, . JI,)'] )'.) y la 

prueba de Sperman (r$ = 1 - [6 r d2 1 n (n-1) (n-1 }]), en las cuales, los valores calculados que pueden tomar r y r$ 

son: -1 < r Irs < 1; donde si r/r, > O, la correlación lineal es positiva (si sube el valor de una variable sube la otra 

también) y la correlación es tanto mas fuerte cuanto mas se aproxime a 1; si rlrs < O, la correlación lineal es negativa 

(si sube el valor de una variable disminuye el de la otra) y la correlación negativa es tanto mas fuerte cuanto mas se 

aproxime a -1; si r/r,;: O, no existe correlación entre las variables, al menos no lineal, porque pOdría haber otras del 

tipo parabólica o exponencial; los valores criticas se tomaron en cuenta a partir de un nivel de significancia de p < 

0.01 para esta prueba estadística. En las fórmulas XI y YI es la serie de los valores independientes y dependientes, 

respectivamente, según los resultados obtenidos, n es el total de los datos de la muestra estadística que se lleve a 

cabo y, d es la diferencia entre dos rangos de datos. 

VI. Construcción de la clasificación de las proteinas virales para determinar la función de las LCS 

en los proteomas virales. 

Las categorías funcionales de los virus no estan del todo bien establecidas, tanto por la diversidad del tipo de 

virus que se han reportado y, en muchos casos, por la poca o ninguna similitud con las secuencias celulares de sus 

hospederos, ademas de los diversos problemas en la anotación de los COSo De esta forma, la asignación de alguna 

de las tentativas funciones de las LCS detectadas en las secuencias de virus se llevó a cabo bajo la búsqueda de 

dominios conservados usando los modelos ocultos de Markov (HMM - Hidden Markov Models) de la base de familias 

de proteínas (PFAM - Protein families database) (Bateman et al, 2000), a la par de su detección en los grupos de 

ortólogos (VOG's - Viral Orthologous Groups) para los virus con tipo de genoma de ONA disponibles en el NCBI, los 

cuales se construyen bajo el mismo principio de los Clusters of Orthologous Groups of proteins (COGs) (Tatusov et 

al, 1997; Tatusov et al, 2001). Antes de detallar la metodología de estas bases de datos, explicaré brevemente el 

soporte teórico para los HMM, los COG's y la base de datos PFAM, importantes para entender la reconstrucción de 

las funciones en las secuencias virales y a partir de ellos, inferir en qué tipo de funciones pueden estar involucradas 

las LeS. 
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1. Perfiles de HMM. 

El aná!isis de motivos conservados y la creación de bases de datos de motivos se han desarrollado debido a dos 

causas principales. Históricamente, el análisis de motivos se ha usado para la detección de secuencias cuya similitud 

con la secuencia problema es demasiado baja como para que puedan ser detectadas por métodos clásicos como 

BLAST o FASTA. El análisis de motivos descansa sobre la identificación de pequeñas regiones conservadas que 

pueden ser identificadas en homólogos remotos a pesar de un grado de similitud bajo a nivel global que impida su 

detección por métodos clásicos. Por otra parte, estos motivos o dominios existen debido a que ciertas regiones de 

las proteínas son funcional y/o estructuralmente importantes, de forma que pueden ser reconocibles mediante el uso 

de HMM's y permiten también tener una idea de cuál puede ser el papel funcional que una proteína lleva a cabo. 

Existen diversas maneras de describir los motivos o dominios, pero casi todas están relacionadas con 

expresiones regulares, perfiles o HMMs. A continuación sólo describiré las que se utilizaron en este trabajo. 

Primeramente definiremos el concepto de dominio, ya que tiene una relación estrecha con los perfiles, los 

cuales usualmente cubren una mayor parte de las secuencias que los motivos. El concepto de dominio se utiliza con 

cierta flexibilidad, pero generalmente define una unidad estructural independiente. Sin embargo, en estudios 

genéticos de deleción a veces se utiliza como sinónimo de la mínima secuencia capaz de realizar la función 

estudiada. En las bases de datos de dominios como PF AM, un dominio se corresponde con el núcleo del domino 

estructural, aquella zona más similar entre todas las proteínas de una familia , aunque no necesariamente coincida 

con los límites del dominio estructural (8aleman et al, 2000). 

Un perfil es una tabla de pesos asociados a aminoácidos y costes asociados a deleciones o gaps (Durban et al, 

1998). Estos valores (también llamados puntuaciones) se usan para calcular puntuaciones de los alineamientos del 

perlil con secuencias. Cuando el alineamiento de una secuencia con un perlil da una puntuación por encima de un 

cierto umbral se considera que en dicha secuencia existe el motivo correspondiente al perlil. Los perliles se pueden 

construir de muchas maneras. El método más usado, de Gribskov et al (1990), requiere de un alineamiento múltiple 

de secuencias, a partir del cual, usando una matriz de puntuaciones para los cambios de aminoácidos, obtiene los 

pertiles a partir de las distribuciones de frecuencias de residuos. Los perfiles, al contrario de otras estrategias de 

búsqueda de motivos, no están confinados a pequeñas regiones con elevada similitud de secuencia, y se intenta 

más bien que caractericen familias de proteínas. 

Los perfiles son más sensibles y robustos que otras aproximaciones, como los consensos, ya que a partir de los 

alineamientos se puede obtener una puntuación discriminatoria no sólo para los residuos presentes en una pOSición 

determinada, sino para aquellos que anteceden y suceden a esta posición particular. Los pesos para los 
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aminoácidos no encontrados se extrapolan de las matrices de puntuación usadas (PAM, BLOSUM, etc.) (Durban et 

al, 1998). 

Los perfiles de HMM (Hidden Harkov Models) son modelos estadísticos de la estructura primaria consenso de 

una famillia de secuencias (Eddy, 1996; Durban et al, 1998). Este método se ha convertido en uno de los más 

populares ya que su uso se ha extendido gracias a que ha sido implementado en el paquete HMMER, utilizado en 

este trabajo; además, la construcción de la base de datos PFAM (Sonnhammer et al, 1997) se basa en gran medida 

en el uso de HMMER. La figura 3.1 muestra un HMM para un alineamiento de 4 secuencias con tres posiciones o 

estados (m1, m2, m3) en la terminología de HMMs. Cada posición tiene los 20 valores de probabilidad de ser uno de 

los 20 posibles aminoácidos (barras), cuatro estados de inserción (io, h, i2, b) y tres estados de deleción (d1, d2, d3). 

Las flechas representan las probabilidades de transición entre estados. Todos o algunos de los parámetros se 

estiman del alineamiento. 

La ventaja práctica de de usar HMMs es que pueden ser derivados con secuencias no alineadas, siendo el 

alineamiento uno de los resultados del proceso de obtención del perfil. El PSI-BLAST (Altschul et al, 1997) generaliza 

el algoritmo de BLAST para utilizar un perfil en vez de una secuencia, de forma que mediante una búsqueda iterativa 

va construyendo un perfil que utiliza para realizar una búsqueda más refinada. Sin embargo, en este trabajo se 

utilizaron los perfiles de HMMs, cuya ventaja sobre los perfiles que se construyen con PSI-BLAST es que éstos 

toman en cuenta el símbolo antecesor y sucesor (aminoácidos, nucleótidos o gaps) y no sólo una posición específica 

conservada de una determinada región (consenso) de la secuencia. 

123 

C A F 
CGW 
C D y 
C V F 
CKY 

Tomado de Durbin el al (1998) 

Fig.3.1. HMM para un alineamiento de cuatro secuencias con tres posiciones. Las columnas del alineamiento son los tres estados (ml , 

m2, m3) del sistema con 20 probabilidades de ser un residuo (barras correspondientes a las frecuencias observadas de los 20 posibles 

aminoácidos) cuatro estados de inserción (iD. ¡" i2, i3) Y tres estados de deleción (di, d2, d3). Las fechas representan las probabilidades de 

transición entre estados. Todos o algunos de los parámetros se pueden estimar del sistema estudiado. 
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2. Base de datos PFAM. 

PFAM (http://www.sanger.ac.uklSoftware/Pfam/index.shtml)esunabasededatosdeperfilestipoHMM.Se 

divide en dos partes: pfam-A y pfam-B. La primera se construye semi manualmente: cada vez que se identifica una 

nueva familia de proteínas un experto elabora un HMM diagnóstico, un HMM capaz de detectar a las otras proteínas 

de la familia y sólo a éstas. Por otra parte, como pfam-A sólo cubre el 73% de Swiss-Prot y TrEMBL 

(http://us.expasy.org/sprotl) , existe pfam-B. Ésta se genera automáticamente a partir de aquellos perfiles que existen 

en PRODOM (http://prodes.toulouse. inra.fr/prodom.htm) (también generados automáticamente) que no se 

corresponden con ningún pfam-A. Un 20% de las proteínas de Swiss-Prot y TrEMBL presentan al menos un pfam-B. 

PFAM trabaja con dominios, es decir, cada perfil HMM se corresponde con un dominio, aunque no 

necesariamente cumplan la definición de dominio estructural independiente, sino más bien suelen ser regiones 

funcionales características de una determinada familia de proteínas. 

Además de las ventajas que de por sí tiene esta clasificación, PFAM resulta útil para: 

• Analizar los alineamientos múltiples que contiene. 

• Estudiar la organización de dominios de las proteínas. 

[687 residues] 

• Examinar la distribución filogenética de las proteínas que presentan el dominio. 

• También permite ver la estructura tridimensional de los dominios, cuando ésta se conoce. 

• Permite buscar con una secuencia de una proteína los dominios funcionales conservados empleando los 

métodos de HMM, los cuales son los más eficaces en el análisis de secuencias actualmente. 

3. Grupos de ortólogos. 

Por definición, dos proteínas, o genes, son ortólogos si han evolucionado a partir de un mismo ancestro del 

cual divergen a la par de la especiación (Fitch, 1970). Generalmente, genes o proteínas ortólogas tienen la misma 

función; no tiene por que ocurrir lo mismo entre genes o proteínas parálogas, que en vez de haber sido originadas 

por especiación (divergencia entre especies), han sido originadas por duplicación de un gen y posterior evolución 

hasta, a veces, desarrollar una nueva funcionalidad. 
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La base de datos COGs (http://www.ncbi.nlm.nih.qov/COGD ("c1usters of orthologous groups") contiene grupos 

de genes ortólogos. Su objetivo es clasificar en tales grupos las proteínas de aquellos organismos de los que se 

conoce el genoma completo. Dado que cada COG incluye proteínas de organismos filogenéticamente muy diversos, 

este sitio es especialmente útil para asignar función a proteínas con función desconocida a priori. 

A ,-----~A-I ---------------------------. C 

A l 0··,,·---- X .1I 1I1 ____ ,"U " II"'" ' II.II III ' II 'U"I I' . UI ... '." 

~ Duplicación 

I ...... __ A_l _ _ __ A_2 __ ....... Espociació" ~x 

~y 

Parecidos de secuencia 

y ...... ----, 

Al' A2' 

B Al A2 
x .. · .. ·----

+><+ __ Parecidos de secuencia 

BBH (be' IM r hl~ dice: las relaciones de ortología son A I -A 1'. 

D ,-----------------------------------, 
Al 

Y "IIII x ... ".----........ " ......... .. .. .... " ........... .. 
Al ' ,11.2' 

__ Parecidos de secuencia 

BBH (b." boj , ... ,) dice: las relaciones de ortología son Al -A l' Y A2-A2·. 
y ....................... .............. . ..... _---

A2' 

bbH ' ''''' b d, hV Clic~: las ,elaci f;ne5 de ortología SO" A l-A2·. 

Fig. 3.2. Método de Best Bidirectional Hits para la detección de genes ortólogos. Este no es el método empleado por COGs, pero se 

parece un poco. La idea del método de "best bidirectional hits (BBHs)'" o mayores parecidos en las dos direcciones es que si una prote ína 

de un genoma es la más parecida de otra en otro genoma, y viceversa (bidireccional), entonces es muy probable que ambas sean ortólogos. 

Por ejemplo, supongamos que tenemos dos genomas X e Y, yen cada uno de ellos hay dos proteínas homólogas A1 y A2 que proceden de 

una duplicación ancestral en un genoma O (A). Si ninguno de los dos genomas X e Y sufre una deleción, el método funcionará correctamente 

(caso B). Si se produce una deleción dependiendo de a qué genes afecte el método funcionará bien (e) o mal (D) . 

El método de determinación de grupos de ortólogos de COGs. 

Es un método semiautomático, ya que después de aplicar el método que a continuación se describe, se realiza 

una corrección de los resultados. 

• Lo primero que se hace es determinar los BeTs (best hits, pero no bidireccionales, ver figura 3.2) para cada 

proteína se determina cuál es la más parecida en cada uno de los otros genomas. 

• Fusión de in-paralogs: Como los in-paralogs (duplicaciones recientes dentro de una misma especie) pueden 

crear confusión (puede que no tenga sentido determinar con cuál de los in-paralogs se ha de establecer el BBH; 

puede que sea imposible determinarlo), lo que se hace es fusionarlos, tomándolos como si fueran uno solo. El 

criterio para la fusión es que su parecido sea muy elevado. 
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• Con las relaciones de BeTs se construye un grafo a partir del cual se buscan patrones consistentes de BeTs. El 

más sencillo de éstos es un triángulo de genes procedentes de tres linajes diferentes (ver figura 3.3). 

• Los triángulos que comparten dos vértices (un lado) se unen. 

• En muchos casos, dos o más grupos de ortólogos quedan unidos. En esos casos se construye un árbol 

filogenético y se separan. 

• Finalmente, se asigna una función particular a cada COG y también una clase funcional general. 

A Fig. 3.3. Ejemplos de eOGs (Tatusov et al, 1997). Las líneas sólidas 

YKRCl 66c ~-----------<, sl11 987 

B 

muestran los BeTs simétricos (ver figura 3.2) . Las líneas discontinuas 

muestran los BeTs asimétricos, con colores correspondientes a las 

especies para el cual el BeT es observado. Genes de la misma 

especie están contiguos; de otra manera los nombres de los genes 

están posicionados arbitrariamente. Un único ID COG es indicado en 

la esquina superior izquierda. A) BeTs congruentes forman un 

triángulo, el eOG mínimo. Origen de las proteínas: KatG, Escherichia 

coli; sii1987, Synechocystis sp. ; y YKR066c, Saccharomyces 

cerevisiae. Nótese que todos los BeTs son simétricos. B) Un simple 

eOG con dos parálogos de levadura. Origen de las proteínas: lIes, E. 

coli; HIN0378, H. influenza; MG345, M. genitalium; MP322, M. 

pneumoniae; MJ0947, M. jannaschii; y YBL076c y YPL040c, S. 

YPL040c-.:----,r,-----;<;,---'"*--+-~ vlG345 cerevisiae. Nótese los triángulos contiguos con un lado común, por 

e 

slr0653 poD 

sil 1689 

Tom ado de Tatusov et;jl (1997) 

ejemplo, IleS-MG345-MJ0947 y sIl1362-MG345-MJ1362. YPL040c es 

la isoleucyl-tRNA sintetasa de la mitocondria de la levadura; los 

ortólogos bacterianos y aquellos de M. jannaschii son los BeTs para 

esta proteína de la levadura, pero el inverso es positivo sólo de las 

proteínas bacterianas (BeTs simétricos). A la inversa, para YBL076c, 

la cual es la isoleucyl-tRNA sintetasa citoplasmática de la levadura, el 

ortólogo M. jannaschii es un BeT simétrico, donde los BeTs 

bacterianos son asimétricos. e) Un eOG complejo con parálogos 

múltiples. Origen de las proteínas: RpoH, RpoS, RpoD, y FliA, E. coli; 

HIN1403 y HIN1655, H. influenzae; MG249, M. genitalium; MP485, M. 

pneumoniae; s110184, s1l0306, slr0653, s111689, s1l2012, y slr1564, 

Synechocystis sp. RpoD, HIN1655, slr0653, y MG249 son los 

principales factores sigma (070) , cuya función es universal en el 

dominio bacteria; nótese las relaciones completamente simétricas 

entre estas proteínas. Las otras proteínas son especializados factores 

sigma, cuya radiación de la familia ancestral, aparentemente, fue 

acompañada por la modificación de la función e implicada evolución 

acelerada; nótese los BeTs asimétricos. 
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4. Asignación de función a las LeS en las secuencias que las contienen. 

La asignación de alguna de las tentativas funciones de las LCS detectadas en las secuencias se llevó a cabo 

bajo la aproximación de la búsqueda de dominios conservados usando HMM de PFAM y las clasificaciones 

funcionales que se utilizan en los Viral Orthologous Groups (VOG's). Se describe puntualmente la metodología 

empleada para esta parte del trabajo y el diagrama 3.1 esquematiza la estrategia empleada aquf: 

1) Se compararon las 34 253 secuencias de aminoácidos que se colectaron contra los modelos de HMM de 

PFAM version 9 (Baleman et at, 2000), usando el programa HMMER 2.3.1 (Eddy, 1996) con un valor de expeclancia 

menor al 0.01. 

2) Para asignarle la función viral a los PFAMs detectados en las secuencias de virus se utilizaron los VOGs 

para los virus con tipo de genoma de ONA disponibles en el NCBI 

(hltp:/!www.ncbi.nlm.nih.qov/genomesNIRUSES/voq.html) (Tatusov el al, 1997; Tatusov el al, 2001) , dentro de cada 

VOG hay una función general compartida para las secuencias virales analizadas derivada a partir de la anotación de 

las mismas y muchos de estos VOGs presentan PFAM caracterizados previamente también. Las categorías 

funcionales de cada VOG para los virus con tipo de genoma de ONA pueden incluir una o más de las siete jerarquias 

funcionales, tales como: 

Símbofo 
M 
L 
T 
S 
A 
R 
U 

Funciones Virales 
Movement proteins. 
ONA replication, Repair and Nucleotide Metabofism. 
RNA replication, Transcn"ption and Modification. 
Structural proteins. 
Auxiliary proteins. 
Regufation o{ cellular metabolism. 
Unknown proteins. 

Dado que los VOGs no se encuentran disponibles vía ftp en el NCBI, se colectaron de forma manual y con un 

programa en lenguaje perl (ver apéndice IX) se asignó la categoría funcional a todas las secuencias virales de 

nuestra base de datos filtradas en el inciso uno que presentaran el mismo PFAM asignado por HMMER y que se 

encontrara en los VOGs. 

3) Por último, por medio de un programa en lenguaje perl (ver apéndice IX) se asignó tentativamente una o más 

de las categorías funcionales, arriba mencionadas, a aquellas LeS que se alinearan con un 25% de cobertura con la 

posición del PFAM detectado para esa secuencia viral por HMMER y, a la vez que también se encontrará registrado 

en los VCOGs. 
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Diagrama 3.1. Se esquematiza la metodología llevada a cabo para asignar funciones a las LeS detectadas en las secuencias virales. 

El paso uno consistió en obtener la base de secuencias virales (de proteomas completamente secuenciados) . En el paso dos se detectaron las 

LCS en las secuencias virales. En el paso 3 se compararon los secuencias virales contra los modelos Hidden Markov Models (HMM) de 

Protein families database of alignments and HMMs (PFAM) version 10 para detectar aquellas secuencias que presentaran similitud con un 

valor de e >0.01 a algún dominio PFAM. Los pasos dos y tres se llevaron a cabo simultáneamente y previos al cuatro. En el paso cuatro se 

compararon las regiones donde se encontraban tanto la LCS y el PFAM caracterizado para una secuencia determinada, sólo si y sólo si en una 

misma secuencia se encontraban ambos, de 4a a 4f se muestran todos los casos esperados para la localización de las LCS dentro de las 

secuencias que las contienen y que presentan al menos un dominio PFAM. Para los casos 4c a 4f se procedió con el paso cinco, en el cual, se 

detectaron los PFAM's que se caracterizaron para la construcción de los VOG's, y cada VOG tiene una categoría funcional previamente 

caracterizada en el NCBI. Entonces, aquellas secuencias que tuvieron, al menos, una LCS y que tuvieran el mismo PFAM (o más de uno) que 

alguno de los caracterizados en los VOG's se les asignaron la categoría funcional reportada, las cuales pueden presentar a más de una de las 

siete, mencionadas anteriormente (paso seis) . 
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4. RESULTADOS. 

1. Análisis de la base de proteomas virales construida. 

La tabla 4.1 muestra cuatro características generales para los seis tipos de genomas virales (dsONA, ssONA, 

dsRNA, ssRNA-, ssRNA+ y Retrovirus), a saber: 1) el número de familias y géneros que los conforman, 2) el tipo de 

hospedero específico, 3) el intervalo del tamaño del genoma en nucleótidos y, 4) el intervalo del número de 

secuencias de aminoácidos que conforman los proteomas de cada grupo. Estas características se obtuvieron del 

análisis de la base de proteomas colectada y serán de importancia para la discusión. Es importante hacer notar que 

los proteomas de dsONA poseen los tamaños de genomas más grandes, y por ende, se conforman por un mayor 

número de secuencias de aminoácidos; sin embargo, los grupos que se encuentran en una mayor diversidad de 

diferentes tipos de hospederos son los de RNA, a excepción de aquellos que se encuentran en el grupo de los 

Retrovirus. Es importante mencionar que no hay genomas virales completamente secuenciados reportados con 

hospederos procariontes (bacteriófagos) para los grupos de ssRNA- y Retrovirus. Un desglose de esta tabla por tipo 

de grupo viral se puede observar de las tablas I a VI del anexo 1. 

VIRUS CON HOSPEDEROS VIRUS CON HOSPEDEROS 
EUCARIONTES PROCARIONTES 

TIpo de Grupo Hospederos Tamaño No. Tamaño No. 
Genoma taxonómico especificos genoma(nb) secuencias genoma(nb) secuencias 

por proteoma por proteoma 

dsONA 19 fami lias V. Ins. H. A. B 4 669 - 335593 4 - 698 10 079 - 280 334 11 - 381 

ssONA 6 fami lias V. PI. B 1291 - 10958 1 - 11 4421- 9183 4 - 15 

dsRNA 6 fami lias V. Ins. PI. Pro H. B 3090 - 29 210 1 - 13 13173 -14 984 13 - 16 

ssRNA-
7 familias 
2 géneros V.I.PI 3694 - 25 159 3 - 12 NR NR 

22 familias 
aaRNA+ 11 géneros V. PI. H. Ins. B 2343 - 31 357 1 - 14 3466-4276 3 - 4 

Retrovirua 3 fam il ias V. PI 1 928 - 13 246 1 - 11 NR NR 

Tabla 4.1. Datos generales de los proteo mas que se agruparon por tipo de genoma a partir de la base de datos colectada. La primera 

columna muestra el número y tipo de grupos taxonómicos que conforman cada tipo de genoma viral. La segunda columna muestra a los 

hospederos específicos que parasitan los virus con ese determinado tipo de genoma. La simbología y categorías utilizadas (Regenmortel el al, 

2000) para los nombres de los hospederos son: (V) vertebrados, (PI) plantas, (Pr) protistas, (H) hongos, (Ins) insectos, (B) bacterias y, (A) 

arqueas. La tercera columna contiene el intervalo del tamaño de los genomas, en pares de bases, que conforman a cada uno de los seis 

grupos de genomas virales. La cuarta columna contiene el intervalo del número de secuencias de aminoácidos que contiene cada uno de los 

proteomas dentro de su grupo taxonómico viral. Estos datos nos permiten observar la heterogeneidad de los proteomas virales por su tamaño 

y contenido genómico, aún incluso dentro de cada grupo taxonómico, como la categoría de familia (ver tabla I a VI del anexo 1). NR significa 

que no hay genomas virales completamente secuenciados para esos grupos. 
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11. La presencia y distribución de las LeS en los proteo mas virales. 

Se recolectaron un total de 2 304 proteomas virales completamente secuenciados representado 

s por 34 253 secuencias de aminoácidos. En estas secuencias se encontró un total de 12 317 LeS formando parte 

de 7 617 secuencias (22% del total). La distribución de LeS en los seis grupos de virus clasificados por tipo de 

genoma se muestra en la tabla 4.2 y por tipo de hospedero celular en la tabla 4.3. 

Colectados Detección de Secuencias Simples 

Tipo de Genoma Proteomas Secuencias Proteomes Secuencias %Sec Segmenta 

dsONA 393 26009 386 5 136 20 8734 

ssDNA 405 2273 200 283 12 329 

dsRNA 77 390 51 104 27 125 

saRNA- 146 1 030 107 224 22 274 

saRNA+ 91 4 2646 615 912 34 1590 

Retrovirus 369 1905 340 958 50 1265 

TOTALES 2304 34253 1699 7617 22 12317 

Tabla 4.2. Distribución de las LCS detectadas en los diferentes tipos de genoma. Las dos primeras columnas muestran la distribución de 

los 2 304 proteo mas virales colectados y las 34 253 secuencias de aminoácidos que los conforman en los seis tipos de genoma. Las columnas 

restantes muestran: el número de proteomas que tuvieron al menos una secuencia con un segmento de LeS, el número total de secuencias 

que presentaron LeS, el porcentaje que esto representa para el grupo y el número de segmentos de LeS que se detectaron en todos los 

proteomas vi rales para cada uno de los seis grupos. 

EUCARlONTES PROCARIONlES 

CoIeeI .... Detección de Sec:&.nc:ia Silllple. CoIecblcloo¡ 0eteccIón .. SeaNmc:i85 Si ...... 

TIpo deo........ prat_ Sec: Prat_ Sec: % Sec SelJlHlrlt .. prat_ Sec: Prat_ Sec: % Sec Se .... to& 

dsONA )).3 16 ::!$.; 2e) 4195 :!6 7471 1:X 9773 1:.>6 94 1 10 1 ::@ 

"t:»M. 370 9:B 155 219 :'53 );,4 ~ 64 18 76 
dlRNA 73 3..:'"3 47 91 27 107 ')1 4 13 23 18 
ssRNA- 146 1030 107 224 ~ ~74 G .) O 
saRNA+ 9ü4 ~607 613 910 1583 1C 39 ~ ~ ~ 

Ralnwlrus 369 1005 340 958 50 1 :-€5 O O O O 

TOTALES 2125 24020 1532 6597 27 10953 179 10233 167 1020 10 1359 

Tabla 4.3. Distribución de las LCS detectadas en los diferentes tipos de genoma y tipo de hospedero celular. Se muestra la misma 

información que en la tabla 4.2, pero ahora se desglosa por tipo de hospedero celular, tanto eucarionte como procarionte. 

En la gráfica 4.1 se muestra la frecuencia de las LeS en los proteomas de las 63 familias virales, de las cuales 

sólo en la familia Orthomyxoviridae (ssRNA-) no se detectó ninguna secuencia con LeS. En esta gráfica se puede 
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observar que los proteomas virales con hospederos procariontes presentan porcentajes menores al 10% de LCS 

(barras en amarillo para virus con hospederos en arqueas y en verde para bacterias), al encontrarse por debajo de 

una desviación estándar (a) de los porcentajes obtenidos para los 76 grupos taxonómicos, a excepción de las 

familias Fuselloviridae, Siphoviridae, Tectiviridae, Inoviridae, Microviridae y Cystoviridae (números 1" 15, 19, 24, 25 

Y 31 en la gráfica 4.1, respectivamente) los cuales presentan entre el15 y el 30% de LCS en sus proteomas. Por otro 

lado, de forma general , los virus que claramente presentan una mayor cantidad de LCS en sus proteomas son los de 

ssANAt y los Aetrovirus, así, dentro de los proteomas de ssANAt hay una sobre·represtación de LCS por arriba de 

una a en las familias Astroviridae (40), Flaviviridae (49), Potyviridae (54), Sequiviridae(55), Tetraviridae (56), 

Togaviridae (57) y Tymoviridae (59) y, las familias Aetroviridae (63) y Hepadnaviridae(62) en los Aetrovirus. De los 

13 géneros virales analizados tampoco en Idaeovirus (F) (ssANAt) se detectaron secuencias con LCS (ver gráfica 

4.1 ). 

La distribución de los proteomas colectados y de las LCS detectadas en ellos para cada uno de los seis tipos de 

genoma y los 76 grupos taxonómicos que los conforman se muestran en las tablas y gráficas I a VI en el anexo 1, las 

cuales incluyen: el tipo de hospedero, el número de proteomas colectados, el intervalo y tamaño promedio del 

genoma, el intervalo y promedio del número de secuencias que los conforman, el número de proteomas que 

presentaron al menos una secuencia con LCS y, el número y porcentaje de secuencias con LCS. 

Se analizó si existe una correlación entre de la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma, sea por el 

número de aminoácidos o por el número de secuencias que los conforman. Los resultados obtenidos y analizados 

bajo el coeficiente de correlación (r) y la prueba de Spearman (r,) con un p < 0.01 para los 6 grupos de genomas 

virales (ver material y métodos) nos muestran que, a excepción de los proteomas de aquellos virus con genomas de 

dsONA y de dsANA, no existe una clara correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proleoma (ver 

figura 4.1 ). Tampoco parece existir una clara correlación entre la longitud de las LeS detectadas y el tamaño del 

proteoma dado el número de aminoácidos que lo conforman (ver I a VI en el anexo 1), sólo en los virus con genomas 

de dsDNA (r = 0.725) se detectó un incremento en la longitud de las LCS conforme iba incrementándose el 

proteoma, de hecho, en este tipo de genoma se encontraron las LCS de mayor longitud de nuestro estudio, mayores 

a 300 aminoácidos. 

Al analizar el aporte en residuos de aminoácidos de las LCS al tamaño de los proteomas virales, se encontró 

que en la mayoría de los grupos virales las LCS contribuyen con menos del 1 % al tamaño total del proteoma en 

residuos de aminoácidos, siendo las familias Herpesviridae (4), Nimaviridae (6), Phycodnaviridae (8), Poxviridae (10), 

Fuselloviridae (1 1), Tecliviridae (1 9), Circoviridae (20), Luteoviridae (50), Tymoviridae (59), Retroviridae (63) y 

Hepadnaviridae (62) cuyas LCS aportan poco más del 1 % al tamaño total del proteoma, entre 3 y 6%, donde 11 y 19 

son famllias virales con hospederos procariontes (ver gráfico 4.2). 
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Gráfica 4.1. Frecuencia (%) de las LeS dentro de las 63 familias y tipo de genoma viral. Las barras del 1 al 63 representan las familias. 

Las barras rojas representan a los proteo mas virales con hospederos eucariontes, las amarillas arqueanos y las verdes con hospederos 

bacterianos, agrupados todos ellos por tipos de genoma. En el eje izquierdo de las ordenadas se encuentran los porcentajes de las presencia 

de LeS para cada familia y, en el derecho el número de secuencias, en miles, que componen a los proteomas (puntos en azul para cada 

barra). Abajo se muestra qué número representa a cada familia viral y con qué letra a cada género. 

TIPO DE 
GENOMA 

dsDNA 

ssDNA 

RetrOllirus 

FAMILIA 
GENERO 

Adencrviridae 
Astarviridae 
Baculoviridae 
Herpesviridae 
Iridoviridae 
Ni maviridae 
Papi 110 maviridae 
Phycodnaviridae 
Polyo maviridae 
Poxviridae 
Fuselloviridae 
Lipothrixviridae 
Rudiviridae 
Myoviridae 
Siphoviridae 
Corticoviridae 
Pies mav iridae 
Podoviridae 
T ectiviridae 

Circovir idae 
Gemin iviriclae 
Parvoviridae 
Nanoviridae 
Inoviridae 
Microviridae 

Cauli moviridae 
Hepadnaviridae 
Retroviridae 

NUMERO 
LETRA 

dsRNA 
1 
) 

4 , 
6 
7 
8 ssRNA-
9 

10 
11 
11 
13 
14 
15 
"16 
17 
18 
19 

ssRNA+ 
20 
21 
22 
2) 
24 
25 

61 
62 
63 

Birnaviridae 16 
Hypoviridae 17 
Partitiviridae 18 
Reoviridae 29 
T otiviridae )0 

Cysloviridae )1 

A reraviridae )2 

Bornaviridae )) 

Bunyaviridae )4 

Filoviridae ), 
Orthomyxovridae )6 

Paramyxovir idae n 
Rhabdoviridae )8 

Tenuiviru$ A 
Ophiovirus B 

8enyvirus e 
Furovirus D 
Hordeivirus E 
Idaeovirus F 
111avirus G 
Pecluvirus H 
Pomovirus 1 
Sobemovirus J 
T obamov irus K 
Tobravirus L 
Umbravirus M 

ssRNA+ Arteriviridae )9 
Astroviridae 40 
8 arnaviridae 41 
Bromoviridae 42 
Caliciviridae 4) 
Closleroviridae 44 
Comovir idae 45 
Coronaviridae 46 
Dicistroviridae 47 
Flaviviridae 48 
Flexiviridae 49 
Luteoviridae >O 
Narnaviridae ,1 
Nodaviridae ,2 
Picornavir idae ,) 
Potyviridae >4 
Sequiviridae ,5 
T etraviridae 56 
T ogaviridae 57 
Tombusviridae S8 
Tymov iridae 59 
Leviviridae 60 

Los números corresponden a familias. 

Las letras corresponden a géneros. 
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Fig. 4.1. Análisis de la correlación entre el tamaño del genoma dado el número de aminoácidos que lo conforman y la presencia de 

las LeS en los seis tipos de genomas virales. Sobre el eje de las abscisas se encuentran de forma creciente los tamaños de los proteomas 

virales dado el número de aminoácidos que los conforman en los seis tipos de genomas virales (a: dsONA, b: ssONA, c: dsRNA, d: Retrovirus, 

e: ssRNA+ y, f: ssRNA-); sobre el eje de las ordenadas se encuentran el número de secuencias con al menos un segmento de LCS por 

proteoma detectado. Se realizó un análisis de correlación y la prueba de Spearman con un valor de signifi cancia de p < 0.01 para determinar 

esta correlación (ver material y métodos). Según este análisis parece que no existe una clara correlación entre la presencia de las LCS y el 

tamaño del proteoma, a excepción de los virus con genomas de ONA y de RNA de cadena doble, en los que esta correlación es clara. 
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Gráfica 4.2. Contribución relativa (%) de las LCS al tamaño de los proteomas virales en términos de los residuos de aminoácidos. 

Las barras del 1 al 63 representan las familias virales. Las rojas representan a los virus con hospederos eucariontes, las amarillas 

estrictamente con hospederos en arqueas y las verdes con hospederos en bacteri as, agrupados todos ellos por ti pos de genoma. En el eje 

izquierdo de las ordenadas se encuentran los porcentajes y en el derecho el número de total de residuos de aminoácidos (puntos en azul para 

cada barra) (la escala está en millares) que conforman los proteomas de un determinado grupo. El aporte de las Les no sobrepasa el1 % para 

la mayoría de las familias virales. 
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111. La posición relativa dentro de las secuencias y composición de aminoácidos de 

las LeS en los proteomas virales. 

La presencia del número de segmentos de las LeS no es unitaria en las secuencias virales que las contienen, 

ya que de forma general, existe una sobre-representación de tales segmentos en una sola secuencia según el tipo 

de genoma, en la tabla 4.4 y en I a VI del anexo 1 se puede observar que los genomas de dsONA presentan una 

mayor cantidad de segmentos de LeS por secuencia analizada, de forma especial en las familias Herpesviridae (4) y 

Nirmaviridae (6). 

Al analizar la posición relativa (%) de las LeS dentro de las secuencias bajo un análisis de Z-score (ver material 

y métodos), se pudo observar que de forma general las LeS se pueden encontrar con la misma frecuencia a lo largo 

de las secuencias, como se muestra en las figura 4.2a y 4.2d-f. Sin embargo, en los virus de ssONA, se puede 

observar que un gran número de LeS se agrupan en las regiones ami no terminal y, que la mayoría de las LeS de 

virus de dsRNA se ubican en la región carboxilo terminal preferencial mente (ver figura 4.2b y 4.2c). Para ambos 

casos, los valores de la a son grandes (ver tabla 4.4, columna cinco). Un desglose más detallado de las posiciones 

en las que se ubican las LeS dentro de las secuencias para cada tipo de genoma de puede observar en I a VI del 

anexo 1. 

Posición relativa (%.) de LeS en la Sec 

Tipo de Genoma SeLLCS LCS_denlro_Sec's ... a inicial final 

(+/- una a) 

dsDNA 8 734 1 - 28 48 30 18 78 

ssDNA 329 1 - 4 30 31 -1 61 

dsRNA 125 1 - 4 58 32 26 90 

ssRNA- 274 1 - 3 51 34 17 84 

ssRNA+ 1 590 1 - 8 41 30 11 70 

Reb'ovirus 1 265 1 - 5 54 29 25 83 

TOTALES 12317 

Tabla 4.4. Número y distribución relativa de las LeS dentro de las secuencias que las contienen por tipo de genoma viral. En la 

primera columna se encuentran los seis tipos de genoma virales, en la segunda el número total de segmentos de LeS detectados en las 

secuencias que las contienen, en la tercera columna se encuentra el intervalo de segmentos de LeS que se pueden encontrar dentro de una 

sola secuencia, según el tipo de genoma. Las columnas 4 a 7 muestran los datos estadísticos realizados para calcular el Z-score (ver material 

y métodos), donde se muestra el promedio de la posición relativa (en porcentaje para normalizar las longitudes de las secuencias) de las LeS 

dentro de las secuencias (ti), la desviación estándar de las mismas (a) , y las regiones relativas (%) por arriba y debajo de una a en las que se 

agrupan principalmente las LeS dentro de las secuencias que las contienen. 
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Fig. 4.2. Análisis de la posición relativa de las LeS dentro de las secuencias que las contiene, según el tipo de genoma en los que se 

agrupen. Se realizó el Z-score (ver material y métodos) para determinar la posición (%) de las LeS en las secuencias. Mientras menores o 

mayores sean los valores del Z-score calculados para cada posición nos dice que LeS se encuentran ubicadas hacia la parte amino o 

carboxilo terminal de la secuencia, respectivamente. Por otro lado, los intervalos del Z-score se encuentran entre 3 y -3, lo cual nos dice la 

tendencia de las LeS a ubicarse estadísticamente en las regiones que por arriba y debajo de una O' se obtuvieron bajo este análisis (ver tabla 

4.4) . De fonma general, las LeS se localizan a lo largo de todo las secuencias, sólo en los virus con genomas de DNA y RNA de cadena doble 

(b y c) se observa que un gran número de LeS se agrupa preferencialmente en las regiones amino y carboxi lo terminales de las secuencias. 
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Al llevar a cabo el análisis composicional de los proteomas virales según el tipo de genoma y el hospedero 

celular, se puede observar que existe una uniformidad dentro de los 20 aminoácidos que los conforman (menores al 

7%); sin embargo, aminoácidos tales como glicina, alanina, valina, leucina y serina, en algunos casos más que en 

otros, se encuentran sobre-representados en la composición de los proteomas virales (ver figura 4.3a). 

Con respecto a la composición de aminoácidos que componen a las LCS en los proteomas virales se encontró 

que están formadas principalmente por aquellos aminoácidos que se encuentran sobre-representados en la 

composición original de los proteomas, como los mencionados arriba, pero además se encontró que otros 

aminoácidos poco representados o sub-representados en la composición original de los proteomas también se 

encuentran, en algunos grupos, formando principalmente a las LCS, tales son isoleucina (en genomas de dsRNA con 

hospederos procariontes y en ssRNA-), prolina (dsDNA, dsRNA, Retrovirus, así como también en ssDNA y ssRNA+ 

con hospederos procariontes), treonina (ssRNA-), lisina (dsRNA con hospederos procariontes), arginina (dsDNA, 

ssDNA y Retrovirus), glutamato (dsDNA en ambos hospederos) y aspartato (ssRNA+ con hospederos procariontes). 

En las LCS hay una baja representación de aminoácidos con importantes restricciones a ciertas propiedades 

bioquímicas, tales como triptofano, cisteína e histidina (ver tabla 4.5 y figura 4.3b). 

AnIinoécidOli d5DNA d5DNA Pro ssONA ssDNA Pro dsRNA dsRNA Pro ssRNA+ ssRNA+ Pro ssRNA- RCIIrovW'us 

G 8.94 13.1 12.72 23.56 4.71 8.88 6.54 14.29 3.99 4.48 
A 11.09 20.53 4.72 5.48 16.7 21.62 7.31 o 6.55 3.87 
V 3.75 4.72 1.74 3.63 603 18.15 7.62 11.43 7.65 2.36 
L 6.72 7.09 2.54 12.17 5.84 12.74 9.02 o 13.94 15.89 
I 4.15 3.38 3.11 3.49 1.57 8.88 5.11 o 14.67 5.4 
la 0.54 0.61 0.29 0.36 0.06 0.39 2.51 o 1.23 0.22 
p 11.38 5.33 5.68 7.76 19.15 3.86 4.95 45.71 2.51 11.69 
F 1.59 1.2 2.35 1.71 1.38 0.39 4.2 o 0.6 3.39 
W 0.21 0.3 0.98 0.43 o 0.39 1.51 o 0.37 1 
S 12.6 8.1 11.25 11.89 11.11 4.25 7.12 5.71 10.49 10.29 
T 5.88 5.27 4.97 5.62 6.65 4.63 6.43 o 11.15 5.01 
N 3.4 2.4 1.49 3.7 5.27 1.54 4.18 o 1.85 2.05 
Q 2.87 3.05 2.3 1.92 2.2 o 3.37 o 1.72 3.88 
D 5.98 4.68 1.3 3.13 4.33 2.7 5.2 17.14 4.93 1.68 
E 7.52 9.05 2.94 5.2 1.88 0.77 5.69 2.86 6.55 6.06 
e 0.82 0.26 0.07 1.35 0.06 o 2.1 7 o 0.37 1.1 9 
Y 1.11 0.79 3.86 0.85 0.56 o 3.43 o 2.48 0.76 
H 0.89 0.39 2.18 0.21 0.38 o 2.35 o 0.16 0.52 
K 3.4 5.63 3.74 3.63 6.34 8.49 5.86 2.86 5.4 3.34 
R 7.15 4.14 31.75 3.91 5.78 2.32 5.4 o 3.39 11.84 

Total 
lllDÍlloácidOli 132, 183 19, 199 4,088 1, 405 1,593 259 2,782,723 35 3,831 21,518 

Total ss 7, 471 1,263 253 76 107 18 1, 583 2 274 1, 265 

Tabla 4.5. Se desglosan las frecuencias relativas de los aminoácidos que conforman a las LeS agrupadas por los seis tipos de 

genomas virales y hospederos celulares (hospederos eucariontes y procariontes). Las frecuencias se manejan en porcentajes de los 

aminoácidos acomodados en incremento por el peso molecular y por su tendencia a formar alfa-hélice (Creighton, 1984), G: glicina, A: alanina, 

V: vali na, L: leucina, 1: isoleucina, M: metionina, P: prolina, F: fenilalanina, W: triptofano, S: serina, T: treonina, N: asparagina, Q: glutamina, O: 

asparagina, E: glutamato, C: cisterna, Y: tirosina, H: histidina, K: lisina, R: arginina. Aquellos aminoácidos que se observan sobrerepresentados 

en la composición de las LCS se resaltan con números en negritas. El total de aminoácidos analizados con el comando AACOMP del paquete 

FASTA (ver material y métodos) se maneja en unidades enteras, así como también número total de segmentos de LCS que se encuentran 

constituidas por estos aminoácidos. 
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Fig. 4.3. Análisis de la composición de aminoácidos de los proteomas virales y de las LeS que se encontraron en ellos. En el inciso 

a) se encuentra la frecuencia de ocurrencia de los 20 aminoácidos dado su peso molecular y tendencia a formar alfa-hélice (de izquierda a 

derecha en el eje de las abscisas) de los proteomas por tipo los seis tipos de genoma viral , pero además, se incluye al tipo de hospedero 

celular (eucarionte y procarionte -PRO) (eje de las ordenadas); en el inciso b) se encuentra la frecuencia de ocurrencia de las LCS que se 

encuentran en los proteomas virales distribuidos bajo las mismas agrupaciones. Las frecuencias se toman de intervalos de 7%, los que están 

dentro del primer intervalo (0-7%) no se toman como representativos en la composición de aminoácidos, los aminoácidos que conforman los 

intervalos subsecuentes son los que se sugieren como representativos en la composición de aminoácidos, ya sea en el proteoma o en las 

LCS. 
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IV. las posibles funciones de las leS en los proteomas virales. 

Al realizar una clasificación funcional de las secuencias virales de nuestra base de datos se encontró que de las 

34 253 secuencias que la componen, más del 50% de ella (16 499 secuencias) presentan al menos una región 

similar a un dominio PFAM, a las cuales se le ha asignado una o más de una de las siete categorías funciones 

virales descritas con anterioridad en Jos VOG's del NCBI (ver material y métodos). La distribución de estas clases 

funcionales en los proteomas para cada uno de los seis lipos de genomas virales se puede obseNar en la gráflea 

4.3a. En esta gráfica se muestra que las funciones virales están sobre-representadas por aquellas involucradas en 

auxiliares (Al, estructurales (S), la de replicación y reparación del DNA y metabolismo de nucleótidos (L); mientras 

que en la misma proporción, pero menor que las anteriores, las de replicación del ANA, transcripción y modificación 

(T) y, regulación de metabolismo celular (A), la función que se encuentra poco representada en los proteomas virales 

es la que corresponde a proteínas del movimiento (M). La categoría de desconocidos (U) es muy baja también. 

Al detectar aquellas secuencias que presentan LeS y una secuencia similar a algún PFAM, se identificaron 

todos los casos en los que las LCS podrían estar formando parte del dominio PFAM caracterizado en estas 

secuencias, así, de las 12 317 LeS detectadas, el número de casos en los que segmentos de LCS no se 

encontraban dentro de un dominio PFAM particular son 2 564 (ver diagrama 4.1a) y, por ende, a estos 2 564 

segmentos de LCS no se les puede atribuir función alguna bajo nuestra aproximación. Una vez detectadas aquellas 

LCS formando parte de un dominio PFAM, en al menos un 25% de cobertura en el alineamiento (ver diagrama 4.1c), 

sólo un caso se encontró que un PFAM está constituido totalmente por una LCS, siendo esta última más grande que 

el PFAM. Finalmente, se buscaron los PFAM's intersectados con LCS en los VOG's para a las LCS las funciones 

virales clasificadas previamente. Si bien, no se puede dar una explicación definitiva para las funciones de una LCS 

determinada, se puede inferir bajo esta aproximación que muy tentativamente participan las LeS en alguna o más de 

las siete funciones virales asignadas a los dominios funcionales que las contienen. Se esquematizan estas 

aproximaciones en el diagrama 4.1. 

La gráfica 4.3b esquematiza la distribución de las siete categorías funcionales para aquellas secuencias que 

presentan al menos una LCS. Cabe resaltar que algunas categorías funcionales son representadas uniformemente 

más en la mayoría de los grupos virales que otras, tales como las auxiliares y estructurales. Por otro lado, se puede 

observar que hay una baja representación de LeS que puedan estar involucradas en la función de proteínas del 

movimiento, la cual se encuentra totalmente ausente en los virus de ssANA+ y en ssDNA. También se puede 

observar en la gráfica 4.3b que hay un gran número de familias a cuyas LCS no se pudo asignar a alguna categoría 

funcional, incluso ni la de desconocidos, esta observación se discutirá más adelante. De esta forma, se encontró que 

algunas LCS podrían estar involucradas en las funciones de las proteínas del tipo de replicación del DNA y del ANA, 

transcripción, estructurales y auxiliares, principalmente. Para un desglose más detallado ver de I al VI en el anexo 1. 
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Diagrama 4.1. Se esquematiza la metodología empleada para detectar la posible función de las LeS en las proteínas virales. Se 

muestran las aproximaciones obtenidas en este trabajo y las categorías funcionales en los proteomas virales asignadas actualmente en los 

VOG's. Se compararon las 34 253 secuencias virales (óvalo azul): 1) contra PFAM (ver material y métodos). de los cuales 16499 secuencias 

(óvalo verde) presentaron al menos un segmento de PFAM; 2) para detectar LCS por medio del programa SEG (ver material y métodos), de los 

cuales 7 617 secuencias presentaron al menos un segmento de LCS (óvalo en rojo), constituyendo así 12 317 segmentos de LCS. Al 

identificar aquellas secuencias que presentan LCS y una secuencia similar a algún dominio PFAM, se identificaron todos los casos en los que 

las LCS (bloques de cuadros rojos y blancos) podrían ser parte del dominio PFAM (bloques verdes) caracteri zado en estos CDS (c) (casos 

agrupados en el recuadro negro), el número de casos en los que la LCS no se encontraba dentro de la secuencia del dominio PFAM particular 

se muestran en b) (casos agrupados en recuadro discontinuo). Una vez detectadas aquellas LCS formando parte del dominio PFAM, se 

buscaron estos PFAM's en los VOG's asumiendo que la secuencia que contiene a esa LCS pudiera tener las funciones virales descritas en esa 

base de datos. Si bien, no se puede hacer una propuesta contundente para las funciones de una LCS determinada, se puede inferir bajo esta 

aproximación que pudieran participar en alguna o más de las 7 funciones virales asignadas en VOGs. En a) se muestran los casos de las LCS 

restantes de las 12 317 que se detectaron inicialmente donde las secuencias que las contienen no presentaron alineamiento con alguna 

consenso de un dominio PFAM, y por ende, a estas 2 564 LCS no se les pudo atribuir función alguna. Finalmente, se muestra el ejemplo de 

una de los 3 465 casos de LCS que se encuentran dentro del dominio PFAM (c.1); esta secuencia de Lymantria dispar nucleopolyhedrovirus 

presenta una LCS ri ca en serina (en rojo), presenta el PFAM03104 (recuadro verde) que se encuentra en la familia B de la DNA polimerasa, el 

dominio exonucleasa y, se le asignaron las funciones virales: M (Prote ínas de Movimiento) y L (involucrada en la replicación y reparación del 

DNA, así como en el metabolismo de nucleótidos) y as í, la LCS que se encuentra en esta secuencia participaría tentativamente también en 

estas funciones virales. 
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Gráfica 4.3. Distribución de las siete categorías funcionales dentro de las 63 familias y seis tipos de genomas virales que se 

asignaron a las secuencias de los proteomas y a aquellas que presentaron, al menos, una LeS. Esta distribución está dada en 

porcentajes para normalizar los datos con respecto al número de dominios PFAM que presentan los proteomas según el tipo de genoma, así 

en el eje de las abscisas se encuentran los porcentajes de la frecuencia para cada una de las siete categorías funcionales en los 63 familias y, 

estos a su vez, agrupados por tipo de genoma viral. Estas categorías corresponden a: (A) proteínas auxiliares, (S) proteínas estructurales, (L) 

replicación y reparación del DNA, así como metabolismo de nucleótidos, (T) replicación del RNA, transcripción y modificación, (R) regulación 

de metabolismo celular, (U) desconocidas, y (M) proteínas de movimiento. En a) se muestra la distribución de las categorías funcionales para 

los proteomas virales a partir de las 16499 secuencias con un PFAM, en comparación con b) la distribución de las categorías funcionales de 

aquellas secuencias con LeS que forman parte de un dominio PFAM (9753 LeS en 4 400 secuencias virales; ver diagrama 4.1). Las familias 

que no presentan columnas de distribución representan, en a), a aquellas cuyas secuencias no presentan dominios PFAM y, en b) a aquellas 

cuyas LeS no presentan un PFAM y no se les pudo asignar alguna categoría funcional por medio de esta aproximación. 

Por último, en la figura 4.4 se muestran los ejemplos de aquellas secuencias que tienen definida una estructura 

cristalizada y cuya LeS se localizó físicamente en el plegamiento. 

Fig. 4.4. Localización de una LCS 

en la estructura cristalizada de la 

cadena B de la DNA Polymerasa 

del Bacteriophage Rb69. Se obtuvo 

la estructura cristalizada [Wang et al , 

1997J en el POB, cuyo número de 

acceso es 1 WAF. La secuencia 

primaria de la secuencia analizada se 

muestra debajo de la estructura 

cristalizada y la LeS detectada en 

esta secuencia se encuentra 

localizado del residuo número 236 al 

254 (spddpvdlssssssppaap ), 

formando una pequeña ~-plegada y 

conectores (marcada en línea rosa 

mexicano; ver ejemplo de diagrama 

4.1). La localización física se llevó a 

cabo por medio del paquete SPOBV 

del POB versión 3.7 

(htlp://spdbv.niehs.nih.qov). 

>giI3822318IgbIAAC70269.1IAAC70269 DNA polymerase [Lymantria dispar nucleopolyhedrovirusl 

MSSVNLMEWSALKTQLQAGRDAGKARVSIGPADTARITRMTYADNHLIVFMNARLAKENHRLYQFYAEVRCDLYSYKSCYGTHASATCHRNCTSYKTFVMPGLRDVHTDKL 

HVVKFKRSDEKRDKNCLDGYLADVNRVHMQTSLLEGQYVRFKNAHACRDYRLSHTAKDVHEFESMLERVQVSALSHEILPVVACYDIETHSDGQRFSAPDADFI1 SIAVVV 

RRDAADTRICLFYSPDDPVDLSSSSSSPPAAPDTAAVHFRAERDMlAAFFQLLPLLNADVVLDFNGDKFDLPFLTGRANKLCGPAEAARATKIARYDLSPVNVVTQQSYDK 

FSNKLHSHYLTYYIHIDLYQFLSTDSEHNDLENFQLNTVAEHYLKKSKVDLPIHDMLQMYGEKRLSRlVEYNVQDCVLPVELFLKLEIADYMYTQCMLLYLCTDDLLRNIS 

HKITVAYFHLALTNTVAAADPTPDPYFFNKYDLSVTSGRKRAFNEPAPSANAIDLSQLKRTPVDAARIPPSAVKLCSTRQSCTYKGGKVLSPKPGFNRWVATLDFNALYPT 

IMMWEGVCMSNVFIASDGNVYLDKNVNAVNPKLLKTLSEMRVRYKGLRDQCEYNSFYYKLYDKIQNALKRIANSIYGYYGIFFKPLANYITKMGRGKLKEVVGKVEAMSDD 

PRILREFGLSKINFSVIYGDTDSCFIRVLFDEAELAPDRRQTAIRSIVQDHVCKTLNDSWCGYKMSLENIMLSLILLKKKKYCYLNNEQRTKYKGWLIKRDMPLFMRKAFR 

ATVDSLLRGHSTACALGLLAEQMLRYYREFGAPRENLVDYCFSMSYNETSTTAKRRKEEDPARKPVITIAKHCRELLANPGVDFLPGNGDRIQYVLVDVKEKITQKAFPLK 

LFDPDSPTLQISWLKHMNILCTFMNELIQVFGNRPEFEHYFGAIVDEYTSAQMYDVRYPVLVPTRRAKAGKSAKKNDSDSDSDSDDDDDPATTPVNYHSLFSMHLKKPKRQ 

AVGEFEPCPQCVARA 
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5. DISCUSiÓN. 

La primera observación que podemos hacer a partir de los datos obtenidos aquí es la detección de una alta 

cantidad de secuencias simples en los proleomas virales, especialmente en los virus que poseen genomas de ANA 

de cadena sencilla de sentido positivo (+) (ver gráfica 4.1). Se puede observar también que la presencia de estas 

secuencias en los sistemas virales esta ampliamente distribuida entre los diferentes tipos de genomas virales y tipos 

de hospederos, dado que tres cuartas partes de Jos proteomas analizados tuvieron al menos una secuencia simple, 

representando una cuarta parte del total de las secuencias virales (ver tabla 4.2 y 4.3). 

Aún cuando la presencia de las secuencias simples se ha asociado al tamaño del genoma en los sistemas 

celulares, por lo que se han considerado importantes en la evolución del tamaño de los genomas (T auzt et al, 1986; 

Hancock, 1995), en los sistemas virales no hemos detectado correlación entre la presencia de las secuencias 

simples y el tamaño del proteoma. la excepción a esta observación recae sobre los virus de DNA y RNA con 

genomas de cadena doble (ver figura 4.1), donde puede haber un efecto de selección, ya que los genomas de 

conformación en doble cadena además de ser una característica de los genomas en los sistemas celulares son de 

los genomas más grandes en los virus de DNA y en los de RNA (en estos últimos con genomas fragmentados). Esto 

podría sugerir que la presencia de las secuencias simples o el mecanismo que las origina (como el slippage descrito 

en la introducción) presentan, conjunta o independientemente, una tendencia a generarse y acumularse 

preferencialmente en genomas que se constituyen por una cadena doble del ácido nucleico. Incluso, en estos grupos 

se encontraron también las secuencias simples de mayor longitud y en mayor número por secuencia analizada (ver 

tabla 4.2). Por airo lado, el aporte de las secuencias simples al tamaño de los proteomas virales es minoritario, 

menor al 3% (ver gráfica 4.2) en la mayoria de los casos. 

Al no encontrar una correlación generalizada enlre la presencia de las secuencias simples y el tamaño del 

proteoma, uno podria suponer que las secuencias simples en los proteomas virales se mantienen por una presión 

favorable sobre la función de las secuencias que las contienen, tal como ha sido propuesto con anterioridad en los 

sistemas celulares (levinson y Gutman, 1987; Tautz y Schlótterer, 1994; Wootton, 1994; Hancock, 1996; Albá et al, 

1999; Huntley y Golding, 2000; Huntley y Golding, 2002; Tompa, 2003). Entonces, conocer las posibles funciones de 

las secuencias simples es prioridad para aseverar esta hipótesis. 

Contrario a lo que se ha observado en los sistemas celulares (Becerra et al, enviado), las posiciones de las 

secuencias simples dentro de las secuencias que las contienen no presentan ninguna tendencia por alguna 

ubicación en particular, se les puede encontrar a lo largo de la secuencia viral, a excepción de los virus con genoma 

de DNA de cadena sencilla y RNA de cadena doble, en los cuales las secuencias simples se encuentran ubicadas 

48 



preferencialmente en las regiones amino y carboxilo terminal, respectivamente (ver figura 4.2). Una posible 

explicación sobre esta observación es que, un número no considerado de las secuencias virales puede codificar para 

más de una protefna a diferentes regiones de este pOlipéptido (Oavis el al, 1985; Flint el al, 2000; Regenmortel el al, 

2000; ), entonces lo que nosotros delimitamos como una región amino, medio y carboxilo terminales de cada una de 

las secuencias analizadas aqui representa un primer nivel de del imitación; sin embargo, lo ideal seria conocer las 

posiciones inicial y final de cada uno de los productos codificantes de una secuencia viral , y sólo a partir de ello, 

delimitar estas tres regiones en cada uno de los productos codificantes, entonces, podría haber más de una de 

región amino y carboxilo terminal en una secuencia viral de las aquí estudiadas. A pesar de no contamos con estos 

datos, ya que para muchos virus no se conocen el número completo de los productos que codifican, nuestra 

aproximación nos permite suponer, que la ubicación de las secuencias simples no perturba la función de las 

proteinas en las que se encuentran. 

Una observación importante sobre la composición de aminoácidos de las secuencias simples es que en 

comparación con los sistemas celulares (Hancock, 1996; Albá el al, 1999; Huntley y Golding, 2000; Huntley y 

Golding, 2002), los aminoácidos prolina y arginina se encuentran formando parte de forma significativa a las 

secuencias simples de algunos grupos virales, si bien la prolina comparte las características de ser de los 

aminoácidos de poco peso molecular y de tendencia a formar alfas hélices (Creighton, 1984) conjuntamente con 

serina, alanina y leucina (que también se encuentran formando parte de forma significativa a las secuencias 

simples), la diferencia de la prolina con los tres anteriores es que es de alta carga positiva, por lo que su función en 

las proteínas debe ser especial. Algunos casos de la función de secuencias simples con prolina se han reportado de 

forma aislada en los sistemas celulares y virales (Tompa, 2003; Perera el al, 2001 ). De forma contraria , arginina es 

de los aminoácidos con mayor peso molecular y cuya tendencia a formar alfas hélices es baja (Creighton, 1984), su 

función biológica en las secuencias simples no es clara; sin embargo, se han reportado casos donde se ha visto que 

las secuencias simples con esta composición en virus funciona como localización nuclear (Eckhardt el al, 1991 l. Por 

lo que pOdríamos sugerir que las secuencias simples compuestas de prolina y arginina son una característica 

particular de los proteomas virales. 

Se puede observar que en la distribución de las funciones de los proteomas virales existe un sesgo por aquellas 

clases funcionales involucradas en proteínas auxiliares, estructurales, y de replicación y reparación del ONA y de 

metabolismo de nuc1eótidos (ver gráfica 4.3.a). Tal sesgo parece verse reflejada también en las funciones de 

aquellas proteínas que contienen secuencias simples, principalmente por aquellas involucradas en funciones 

auxiliares y estructurales. 

CST \ rES ';0 <;A r. 
OF L \ B'I.H JOTF ..1 
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Finalmente, en este trabajo se trató de conocer el papel de las secuencias simples en los proteomas virales y 

aunque esta base de proteomas virales presenta un sesgo por aquellos virus que infectan a especies de importancia 

médica y que no representa a toda la diversidad viral, los análisis hechos en este trabajo muestran que dada la 

distribución y frecuencia de las secuencias simples en los proteomas virales, así como su conservación y presencia 

en dominios funcionales, hacen posible sugerir que este tipo de secuencias tienen un papel relevante en la evolución 

de los proteomas virales. 
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CONCLUSIONES. 

En este estudio, se detectó una frecuencia alta de secuencias simples en los proleomas virales analizados, 

especialmente en sobre los virus que poseen genomas de RNA de cadena sencilla de sentido positivo. Además la 

presencia de las secuencias simples se encuentra ampliamente distribuida en los diferentes grupos de virus, ya sea 

por el tipo de genoma o por el hospedero. 

Con excepción de los virus con genomas de cadena doble de DNA y RNA no existe una clara correlación entre 

el tamaño del proteoma, ya sea por número de aminoácidos o por número de secuencias que lo conforman y la 

presencia de las secuencias simples. 

Sólo en los virus con genomas de cadena sencilla de ONA y de cadena doble de RNA las secuencias simples se 

encuentran ubicadas principalmente en las regiones amino y carboxilo terminales de las secuencias que las 

contienen. 

El sesgo composicional de las secuencias simples está formado principalmente por los aminoácidos G, A, S Y L 

que presentan una sobre-representación en la composición de los proteomas virales y, sólo en algunos grupos de 

virus, las secuencias simples están formadas por p, R Y D, los cuales no se encuentran sobre-representados en la 

composición onginal de los proteomas virales ni reportados en las secuencias simples de los sistemas celulares. 

La mayoría de las secuencias simples fueron detectadas dentro de dominios de proteínas virales involucradas 

en funciones estructurales y auxiliares. 

Dada la distribución y frecuencia de las secuencias simples en los proteomas virales, así como su conservación 

y presencia formando parte de en dominios funcionales, es posible que este tipo de secuencias tengan un papel 

relevante en la evolución de los virus. 
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ANEXO 1. 

Desglose de los resultados obtenidos en este trabajo dentro de los 
76 grupos taxónomicos y seis tipos de genomas virales. 

Genomas de dsDNA. 

TAXONOMíA DE LOS GENOIdAS VIRALES (dsDNA) CARACTERíSTICAS DE LOS GENOIdAS NO.ORF's PRESENCIA DE SS 
No. % 

Familia o 
grupo" 

No. Tamaño promedio 
IrielValo del 

tamaño (nts) x 
grupo" 

Total 
ORF's' 

Promedio x 
genomaU 

IrielValo de 
ORF's x 
grupo" 

genomas 
con ss' 

No. ORF's ORF'S 
Género" Hospedero" genomas' del genoma (lIts)" con SS' con SS 

AIIInDIiIIdII V 23 33545 26163 45063 638 27 11 39 23 233 

AIhI'IIIIdII V 1 170101 170101 151 151 151 1 27 

lIIaDiddII I 23 130532 99657 - 178733 3274 142 109 - 181 23 734 .............. ............... V 12 148659 124138 - 177874 1013 84 72 - 105 12 380 ............... V 9 1$6376 144861 - 241087 1230 136 86 - 204 9 498 .................. V 15 138984 108409 - 184427 1222 81 71 - 95 15 323 
1dIUId_ ............ V 1 134226 134226 92 92 92 1 14 

lIIdDIMdII V, I 4 132888 102653 - 212482 726 181 23 - 468 4 138 

.... 'IIIIdII I 3 301787 292967 - 307287 1247 41 5 184 - 532 3 508 .,..... ...... V 118 7716 5089 - 8607 860 7 4 - 15 117 31 4 
RlyaD ........ Al 2 333168 330743 - 335593 938 469 240 - 698 2 186 ,..,.. ....... V 29 5137 4669 - 5380 173 5 5 - 7 26 49 

PDaIddII ChonIIlpiIllilIl. V 21 183341 144575 - 288539 4111 195 148 - 273 21 592 

EnI'-'~ I 2 234256 232392 - 236120 561 280 267 - 294 2 198 
A 15465 15465 32 32 32 
A 40047 40047 72 72 72 
A 2 33879 32308 - 35450 99 49 45 _ 54 2 

O, A 22 91881 11624 - 280334 2873 130 14 - 381 21 245 
O, A 73 45810 14510 - 134416 5267 72 22 _237 72 531 
O 10079 10079 23 23 23 
O 1 11965 11965 14 14 14 1 

" ~.ti ~ < ~: ~ ,~ O 28 34557 11660 49534 1371 48 11 86 26 137 - -
+ \ " r 1 O 1 14925 14925 22 22 22 7 

TOTALES 393 2439324 26009 2721 335 5135 

Tabla 1. Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
DNA de cadena doble (dsDNA). 

Gráfica 1: 

1.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS. 

1.2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS. 

1.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman. 

1.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

1.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el genoma completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos. 

1.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 
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Genomas de ssDNA. 

TAXONOMíA DE LOS GEN OllAS VIRALES (ssDNA) CARACTERíSTICAS DE LOS GENOMAS NO. ORF's PRESENCIA DE SS 
lrielllalo del Irtelllalo de No. 

No. Tamaño promedio tamaño (nts) x Total Promedio x ORF's x genomas No. ORF's 
Género" Hospedero' aenomas' del aenoma 2!!s!" grueou ORF's' genomau 

arueo" con SS. con SS. 

V 93 2029 1759 3852 345 3 1 11 86 105 - -............ 14 5003 3216 - 6039 59 4 3 - 8 24 

FIiIoIIdI .. V 29 4975 4628 - 5594 103 3 2 - 7 21 33 
PI 230 3520 2561 5576 1415 6 2 10 49 59 - -
PI 10 4352 1291 10958 45 1 11 2 2 - -
B 22 7093 4491 9183 232 10 4 15 22 43 - -
B 13 5154 4421 6089 132 10 7 12 13 21 

TOTALES ~11 32126 2331 40 202 287 

Tabla 11. Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
DNA de cadena sencilla (ssDNA). 

Gráfica 2: 

2.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS, 

2.2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS, 

2.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman, 

2.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

2.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el genoma completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos, 

2.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 
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Genomas de dsRNA. 

CARACTERíSTICAS DE LOS GENOIdAS NO. DRF's PRESENCIA DE SS TAXON OMíA DE LOS GEN OMAS VIRALES (dsRNA) 

Familia o 
Irtervalo del Iltervalo de No. 0/0 

No. Tamaño promedio tamaño (nts))[ Total Promedio)[ ORF's)[ genomas No. ORF's ORF'S 
glllpo" G' enero" H d ospe ero" genomas' del genoma (nts)" grupo" ORF's' genoma" .grupo" con SS' con SS' .......... V, I 25 5989 5592 6603 65 2 2 3 20 27 

lIJpoIIIddII H 5 11471 9591 -12734 8 1 1 - 2 1 1 , ........ H, Pr 20 5176 3157 - 7303 43 2 1 - 3 7 9 .............. H, PI 5 3998 3090 - 4569 11 2 2 3 2 2 -......... L V, 1, PI 19 24481 18975 29210 217 11 10 13 18 53 
B 4 13798 13173 14984 57 14 13 16 4 13 

TOTALES 73 64913 401 32 52 105 

Tabla 111. Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
RNA de cadena doble (dsRNA). 

Gráfica 3: 

3.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS, 

3.2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS, 

3.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman, 

3.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

3.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el genoma completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos. 

3.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 
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Genomas de ssRNA+. 

TAXONOMíA DE LDS GENOMAS \I1RALES (ssRNA+) CARACTERÍSTICAS DE LDS GENOMAS NO. ORF's PRESENCIA DE SS 
ntenrakl del ntenrakl de No. 

Familia o No. tamaro (rts) x Total Promedox ORF'sx genomas No.ORF's 
Género~ .. ORF's' con Ssc con Ssc 

MIIhIIddII 140 8 7 - 11 17 34 ......... 9 6832 6440 _7355 22 2 2 - 3 8 14 ........... H 1 4009 4009 4 4 4 1 ...... PI 2 15068 14222 - 1591 4 20 10 10 - 10 2 9 
Br-*ldll PI 25 8386 7830 - 8870 105 4 4 - 5 21 27 
CIIIcIIIII.- V 39 7646 7320 _851 3 105 2 2 - 3 30 48 
~ PI 18 17216 15045 - 1 9302 189 10 8 13 17 20 -
CU&HIi .... PI 24 10892 9219 _15487 56 2 2 - 5 12 20 
CUUMIi .... V 15 29938 27317 - 31357 156 10 6 - 14 15 38 ........... I 11 9374 8550 - 10205 22 2 2 - 2 6 
FIIIMIdII V, I 168 10823 8930 _15521 169 1 1 - 2 132 133 
FIIIMIdIe PI 62 731 0 5845 - 9306 317 5 2 - 8 42 55 
F ....... PI 12 10629 1 0296 _ 1 0800 74 6 6 7 11 23 -
.'1' .. PI 8160 5894 _10221 28 7 7 - 7 4 6 .... PI 7680 7680 3 3 3 O O ..... tls 5 9496 8832 - 101~ 5 1 - 1 1 1 
lWDIIIIIIIi PI 34 5761 5179 _5987 201 6 5 - 8 33 93 ............. H 2595 2343 - 2891 7 1 1 1 
.dllJda 8 4464 4322 _ 4540 24 3 3 - 5 7 11 
PIdIIIInII PI 2 10266 10131 - 10401 14 7 7 7 1 3 -
..... '1da V, I 149 7574 7055 _9476 153 1 - 2 36 37 
~ PI 4 11681 1 0848 - 12293 32 8 7 - 9 7 ,.,.,.,..... PI 11 0 9868 9324 _1 1295 129 1 - 9 78 85 ........... PI 7 11584 9871 - 12656 10 1 - 2 5 7 ....... PI 14 4189 4037 _ 4451 56 4 3 - 5 10 
T ........... 2 7207 6625 _7790 5 2 2 - 3 2 3 

T"""""" PI 40 6417 6297 _6618 157 3 3 - 6 21 22 
TaInIIIuI PI 4 9942 8627 _10646 25 6 5 - 7 4 6 
T ........ V, I 62 11334 9743 - 11919 134 2 2 3 62 124 -
T ............. PI 38 4341 3641 - 5346 201 5 4 - 8 23 38 
1)IioIIJ .... PI 14 6409 6035 _7564 40 2 2 - 4 13 28 

lIIIInIfnII PI 4 4156 4019 _ 4253 16 4 4 - 4 1 2 
B 10 3890 3466 _ 4276 39 3 3 - 4 2 2 

TOTALES 922 300245 2658 136 617 914 

Tabla IV, Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
RNA de cadena sencilla sentido positivo (ssRNA+). 

Gráfica 4: 

4.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS. 

4,2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS. 

4.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman. 

4.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

4.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el genoma completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos. 

4.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 

% 
ORF'S 
con SS 

24 
63 
25 
45 
25 
45 
10 
35 
24 
27 
78 
17 
31 
21 
O 
20 
46 
14 
45 
21 
24 
21 
65 
70 
17 
60 
14 
24 
92 
18 
70 
12 
5 

34.4 



1
\)

 
~
 

N
o.

 s
e

cu
e

n
ci

a
s 

-
N

o
. 

g
e

n
o

m
a

s 
-

.....
 

.....
 

.....
 

..., 
..., 

..., 
w

 
w

 
.....

 
.....

 
.....

 
.....

 
.....

 
.....

 
~
 

Q
) 

fD
 

..., 
01

 
(X

) 
.....

 
"
. 

.....
. 

o 
w

 
.....

 
~
 

"
. 

(J
) 

....
.. 

fD
 

o 
..., 

W
 

Q
I 

(J
) 

(X
) 

o 
o 

o 
o 

o 
o 

o 
o 

o 
o 

o 
o 

Q
I 

Q
I 

o 
Q

I 
o 

Q
I 

o 
Q

I 
o 

Q
I 

o 
I 

I 
I 

I 
l 

I 
l 

I 
I 

I 
I 

t 
I 

l 
l 

I 
l 

I 
l 

I 
I 

I 
I 

( 
( 

( 
( 

( 
( 

( 
( 

, 
( 

, 
l 

, 
, 

Fl
av

iv
iri

da
e 

lfI
av

irl
ls

 

N
ar

na
vi

rid
ae

 

G
') 

P;
ro

",
~;
,;
d"
 ~
: 

1~ 
.., 

¡~~
 

c::
 

Po
ty

vi
ri

da
e 

¡ 
~ 

"C
 o 

Se
ql

liv
ir

id
ae

 
""

""
""

...
,¡ 

ti
) 

A
st

ro
vi

ri
da

e 

S.
 

C
al

ic
iv

iri
da

e 
-i 

t
t;; 

.., Q
) 

Co
 m

 ov
i r

i d
 ae

 
Ci
~ 

- (1) 
D

ic
is

tro
vi

rid
ae

 
ti

) n 
T

 et
ra

vi
ri

da
e 

O
 

T
 og

av
ir

id
ae

 
::J

 
~
 

T
ym

ov
iri

da
e 
I 

~~
 

"C
 

Id
ae

ov
irl

ls
 

O
 a.
 

N
od

av
iri

da
e 

(1
) 

T
ob

am
ov

ir
us

 
ce

 
B

ar
na

vi
rid

ae
 l
S
~ 

.. .... 
(1

) 
Ci'

e. 

::J
 

B
ro

m
ov

iri
da

e 1
 

O
 

l
·' 

7
~
 

i, 
3 

So
be

m
ov

ir
us

 
~
 

Q
) 

U
 m

 b r
av

i r
us

 
ti

) 
Fl

el
liv

iri
da

e 
ti

) 

i 
.. 

:;o
 

T
om

bl
ls

vi
ri

da
e l 

...
,¡ 

o~
 

z » 
Fl

Ir
ov

irl
ls

 

"C
 

L
lIt

eo
vi

rid
ae

 
O

 
T

ob
ra

vi
rll

s 
ti

) .....
. 

H
or

de
iv

iru
s 

_. <
 

Pe
cl

llv
ir

us
 

O
 

A
rte

riv
iri

da
e 

Po
m

ov
ir

us
 

B
en

yv
irl

ls
 

CI
 ..

 t.
,,

~,
;d

~ j;
:¡

 
~ 

F 
~ 

~. 
.. .

 .. Q
 ~
 

coro
n~~r

~dae
 

-
-
-
-
-

----
--I-

--·
-~ ~

 
I 

L
ev

lv
m

da
e 



3) 20 

18 

16 

14 

ti) 
C'CS 12 
O 
c: 
CI) 
:::::1 10 
O 
CI) 
ti) 

8 
O 
Z 

6 

4 

2 

O 

O 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000 16000 

No. Aminoácidos x proteoma 

~ ORF'S proteoma --Seg_LCS x proteoma -á- LCS x proteoma 

4) 
3% 2% 0% 

43% 

D amino • medio o carboxilo 

o medio_carboxilo o amino_carboxilo 



o 

A
rt

er
iv

iri
da

e 

A'U
""Id

'] ~
 \
~
 
~

) 
~
 
) 

Ba
rn
av
ir
~d
ae
 

; 
I:
S

 
} 

B
en

yv
lru

s 
t 

t
) 

1 
B

ro
m

ov
iri

da
e 

• 

C
.U

',
""

d
..

 
~
 

"
¡ 

J 
j 

Clo
ste

rov
~r~

dae
' iT

I;¡
;L 

J 
r 

=
 

C
om

 o
Vl

rld
ae

 ]
;

. o
 •

 
, 

I 

C
or

on
av

iri
da

e 
. 

D
ic

is
tr

ov
iri

da
e 

Fla
~~i

~id
ae Ji

j5;
 

1 
B;

 ~ 
Fl

ex
lv

lrl
da

e 
I 

.
1 

Fu
ro

vi
ru

s 
H

or
de

iv
iru

s 

Id
ae

ov
iru

s 

~~::
:~i~

i:::
j'::'

,:f
 ~

 
1 

I I
 

N
od

av
lrl

da
e 

( 1
_ 

1_
 

r
)
 

I 

Pe
cl

uv
iru

s 

P
ic

or
na

vi
rid

ae
 J

 .. o
 

..
. 

~ 
L

 
.1 

Po
m

ov
iru

s 'J
 '0

 
:;

!
' 

S
eq

ui
vi

rid
ae

 Jo
.'. '

;7
 ·

 I 
S

ob
em

ov
iru

s 

Te
tr

av
iri

da
e 

To
ba

m
 o

vi
ru

s 

To
br

av
iru

s 

To
ga

vi
rid

ae
 

To
m

bu
sv

iri
da

e 

Ty
m

ov
iri

da
e 

U
m

br
av

iru
s 

o 
• 

• 
o 

o 
• 

o 
» 

U»
 

r-
-1

 
;u

 
e 

;: 

ID
 

O
 

.....
. 8 

" \ 

O
) - '*' 

(;
) » <
 

r- == "U
 

"1
1 ~
 

en
 

-1
 

z {)
 

e m
 

o 

» 
-< 

3 
::J

: 
::

l O
 

0
),

 
" 

o _. a.
 

O
 

;u
 

CA
 

o 
~
 

.... 
1\

,)
 

~
 

Q
) 

co
 

o 
1\

,)
 

.... ~ 

U
'I - ~~
 

o 
Q

) 

(;
) 
~
 
~
 o 3 1»
 

; 
1

I J 



Genomas de ssRNA-. 

TAXONOMíA OE LOS GENOhlAS VIRALES (ssRNAj CARACTE RÍSll CAS DEL OS G E N OhlAS NO. ORf's PRESENCIA DE SS 
trtel1lakl del trtel1lakl de No. 

No. Tamaño promedo tamaño (lis) x Total Promedox ORF'sx geno mas NO.ORf's 
Familia o gNeo~ Género~ Hose!dero~ 9enomas' del9enoma ~!" 9~u ORF's' 9enoma" 9~" con SSC con SSC _ ....... y 6 10475 10056 - 10681 24 4 4 - 4 3 3 ....,........ Y, PI, ~, Al 14 13981 11 372-1 8859 56 4 3 - 6 9 11 .....,.,...... Y 6 13914 13506 - 14452 60 10 10 - 10 O O 
.... RI. Y 10 8387 3694 - 8910 57 5 - 6 10 21 
FbIIIdII Y 7 18982 18890 - 19112 55 7 7 - 9 7 18 ... ..,... .... .....,...,.. Y 61 15656 11200 - 18246 458 7 6 -10 42 101 .......... Y 10 15070 13933 - 15225 11 0 11 9 - 12 10 38 
1hIIduIi .... Y, ~ PI, Al 26 11718 10845 - 14900 154 5 5 - 12 23 29 .... PI 1 12499 12499 7 7 1 1 
T ...... PI 5 21948 17145 - 25159 49 9 7 12 2 2 

TOTALES 146 142630 1030 69 107 224 

Tabla V. Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
RNA de cadena sencilla sentido negativo (ssRNA-). 

Gráfica 5: 

5.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS. 

5.2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS. 

5.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman. 

5.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

5.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el gen ama completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos. 

5.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 
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Genomas de DNA o RNA que 
utilizan Reverso Transcriptasa. 

(Retrovirus) 

TAXONOldíA OE LOS GENOIdAS VIRALES (Rámvirus) CARACTE RÍSll CAS O E LOS G E N OIdAS 
ntelllakl del 

No. Total 

NO. ORf's PRESENCIA OE SS 
ntelllaklde No. % 

Promellox gl!llOmas No. ORf's ORF'S 
Familia o /U o' Género' 

tamaoo~s)x 
ORF's' eoo SSC eoo SSC eoo SS 

1:11 ......... PI 35 7161 - 8303 180 5 23 31 .......... V 114 31S3 2996 _3323 530 4 3 - 7 114 420 
~ ..,......,.. V 20 5901 1928 - 9625 43 2 1 - 5 13 15 ............ V 17 8696 7448 - 11791 76 4 3 - 5 16 44 ............ V 25 8844 7933 _9160 116 4 3 7 23 61 -

EpIIaI ........ V 5 12445 10688-13125 30 6 5 7 5 16 -
8 ........ V 41 7685 3811 8918 - 110 2 1 5 39 81 -.......... V 9 11 352 5340 -1 3246 44 4 2 - 7 9 21 
LInIi*uI V 101 9482 7732 - 11 443 777 7 2 - 11 96 267 

.. ""'11: .... V 2 4309 4302 -4316 2 1 1 1 1 -
TOTALES 369 79787 1908 39 339 957 

Tabla VI. Información obtenida del análisis de los proteomas completos y las LeS para el tipo de genoma 
DNA o RNA que utilizan Reverso Transcriptasa (Retrovirus). 

Gráfica 6: 

6.1 Distribución de los genomas colectados por grupo taxonómico en comparación con los que presentaron al 
menos una secuencia con LCS. 

6.2 Distribución de las LCS por grupo taxonómico con respecto al contenido total de secuencias de cada grupo 
viral. 

Las barras en azul, verde y amarillo son los datos colectados para virus con hospederos eucariontes, 
eubacterias y arqueas, respectivamente; en rojo, aquellos que presentan el fenómeno de LCS. 

6.3 Correlación entre la presencia de las LCS y el tamaño del proteoma dado en número de aminoácidos y 
secuencias que los conforman. 

6.4 Análisis de la posición relativa de las LCS dentro de las secuencias que las contienen. 

6.5 Análisis de la composición de los 20 aminoácidos tanto para el genoma completo como para las LCS que se 
encuentran dentro de ellos. 

6.6 Distribución de las siete categorías funcionales de virus asignadas a las secuencias que contienen, al menos, 
una LCS, según el reporte previo del NCBI. 
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APÉNDICE I 

Algoritmo SEG [Segment Sequence(s) by Local Complexity] 

SINOPSIS: seq sequence [w] [K(1)] [K(2)] [-x] [opciones] 

DESCRIPCIÓN. 

Este algoritmo divide secuencias en segmentos contrastantes de baja y alta complejidad. Los segmentos definidos como de 

baja complejidad representan a las "secuencias simples" o "regiones sesgadas composicionalmente". 

Los segmentos de baja complejidad optimizados localmente son producidos a niveles definidos de astringencia, basados 

sobre definiciones formales de complejidad composicionallocal (Wootton y Federhen, 1993). La longitud de los segmentos y el 

número de los mismos por secuencia están determinados automáticamente por el algoritmo. 

La entrada es un archivo con una secuencia en formato FAST A, o un archivo con un banco de secuencias también en formato 

FASTA. SEG está calibrado para aminoácidos, pero hay opciones que proporcionan la búsqueda en nucleótidos. 

La astringencia de la búsqueda para segmentos de baja complejidad es determinada por tres parámetros definidos por el 

usuario: 

• Longitud de la ventana del disparador [ W]. Se refiere a la longitud de la ventana inicial de búsqueda y debe 

representar un entero más grande que cero. El valor por estándar es 12. 

• Complejidad del disparador [ K1]. La complejidad máxima de una ventana inicial en unidades de bits. K1 debe ser 

igualo más grande que cero. El valor máximo es 4.322 (Iog [base2] 20) para secuencias de aminoácidos. El valor estándar es 2.2. 

• Complejidad de la extensión [ K2]. La complejidad máxima de la extensión de una ventana en unidades de bits. 

Solamente valores más grandes que k1 son efectivos en extender ventanas adicionadas. El intervalo posible de valores es similar 

a k1 . El valor estándar es 2.5. 

ALGORITMO. 

Este algoritmo tiene dos estados: 

1) Identificación de segmentos crudos que se aproximen a la baja complejidad. Donde la astringencia y resolución de la 

búsqueda para segmentos de baja complejidad es determinada por los parámetros W, K(1) Y K(2). Todas las ventanas 

disparadoras son definidas, incluyendo ventanas sobrelapantes, de longitud W y complejidad menor o igual a K(1). 

1 



"Complejidad" aquí es definida por la ecuación (3) de Wootton y Federhen (1993). Cada ventana disparadora es entonces 

extendida dentro de un contig en ambas direcciones por fusión con la extensión de las ventanas, los cuales son ventanas 

sobrelapadas de longitud W y complejidad menor o igual a K(2). Entonces cada contig es un segmento crudo de baja complejidad. 

2) Cada segmento crudo es reducido a un simple segmento óptimo de baja complej idad, el cual , puede ser el segmento 

entero crudo, pero usualmente es una subsecuencia. Esta subsecuencia óptima tiene el valor más bajo de la probabil idad P (O) en 

la ecuación (5) de Wootton y Federhen (1993). 

OPCIONES. 

Las siguientes opciones pueden ser colocadas en cualquier orden en la línea de comando después de los parámetros W, K1 y 

k2: 

Opción Descripción 

-a Salida para los segmentos de alta y baja complejidad en un archivo con formato FASTA, como un sistema de entradas separadas 
con líneas principales. 

-c [caracteres por línea] Número de caracteres de secuencia por línea de salida. El valor estándar es 60. Otros caracteres, tales 
como el número de residuos, son adicionales. 

-h Salida solamente a los segmentos de alta complejidad en un archivo con formato FASTA, como un sistema de entradas 
separadas con líneas principales. 

-1 Sal ida solamente a los segmentos de baja complejidad en un archivo con formato FASTA, como un sistema de entradas 
separadas con líneas principales. 

-m [longitud] Longitud mínima en residuos para un segmento de alta complejidad. El valor estándar es O. Segmentos cortos son 
fusionados con segmentos de baja complejidad adyacentes. 

-o Muestra todos los sobrelapamientos, segmentos de baja complej idad disparados independientemente. Éstos son fusionados por 
estandarización. 

-q Produce un formato de salida con la secuencia en bloques numerados con marcas que ayudan a contar los residuos. Los 
segmentos de baja y alta complejidad están en minúsculas y mayúsculas, respectivamente. 

-t [longitud 1 Parámetro de la "longitud máxima del ajuste". El valor estándar es 100. Éste controla el espacio de la búsqueda (y el 
tiempo de la búsqueda) durante la optimización de segmentos crudos (véase el ALGORITMO arriba). De forma estándar, los 
subsequences 100 o más residuos más cortos que el segmento crudo son omitidos de la búsqueda. Este parámetro se puede 
aumentar para dar una búsqueda más extensa si los segmentos crudos son más largos de 100 residuos. 

-x Opción que enmascara a las secuencias de aminoácidos. Cada secuencia de entrada es representada por una sola secuencia de 
la salida en formato FASTA con las regiones de la baja complejidad substituidas por cadenas de caracteres con "x". 
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APÉNDICE 11 

Origen y Evolución de Virus. 

Un pequeño desglose de las propuestas más argumentadas sobre el origen y evolución de los virus se describe a 

continuación. 

1. Los virus son parásitos intracelulares degenerados. Ya que pudieron haber evolucionado por simplificación 

o degeneración de organismos unicelulares (Campbell, 2001). Ésta tiene muy poco apoyo actualmente, básicamente por la 

ausencia de formas intermedias y las extintas del proceso degenerativo, además, ni aun los virus conocidos más complejos y 

elaborados se asemejan en algún aspecto fenotípico o genotípico a la célula más sencilla. 

2. Los virus son relictos de vida pre-celular. Desde el inicio, la hipótesis de la vida pre-celular presenta el 

dilema de que los virus requieren a los hospederos celulares y, por lo cual , no pudieron haber precedido a ellos. Una alternativa 

recurrente es que muchos de los virus de RNA se originaron en el mundo del RNA. Esta hipótesis aplica más bien al origen de los 

virus de RNA, es que éstos descienden de formas primitivas precelulares, y más directamente del "mundo del RNA", en el cual las 

moléculas de RNA eran capaces de catalizar todas las reacciones necesarias para sobrevivir y replicarse (Campbell, 2001). Se ha 

propuesto que las estructuras parecidas al RNA de transferencia y que se encuentran en el extremo 3' de algunos virus de RNA 

son fósiles moleculares que se han mantenido para alguna función determinada (Maizels y Weiner, 1993). De esta manera, los 

virus de RNA representan probablemente formas modificadas descendientes de un mundo de RNA prebiótico que llegaron a 

parasitar a las primeras células. 

3. Los virus son genes celulares que escaparon. Muchos virólogos concuerdan en que una gran cantidad de 

virus de DNA son genes celulares escapados, mas bien se figuran como bloques de genes (posiblemente de diversos procesos 

celulares) que comprenden diversos módulos funcionales que se fusionaron unos con otros (llamados morones), dando al virus 

típico una ancestría quimérica (Campbell, 2001; Hendrix el al, 2000). En este sentido, las similitudes funcionales entre los virus de 

DNA y elementos genéticos celulares como los plásmidos y los transposones han dado lugar a una tercera hipótesis que propone 

que los virus se desarrollaron a partir de este tipo de elementos genéticos (Li, 1997). Este último punto de vista es actualmente uno 

de los más atractivos y con él se pretende explicar en forma más objetiva el origen de los virus. 
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APÉNDICE 111. 

GRUPO VIRAL - I I SEGM I S_ECS J __ "' ."'""" .-c~ j VIRUS CEPA 

I Proteomas Virales de Cadena doble de DNA (dsDNA) 

tAdenoVir}dae . _ Boviñe ~rovi"!.!~__ WBR·" __ ._. ~. 28 ~ ¡ Bovina adenovirus o THTI62 1 30 AF030092 

I Canin6ad~rus typeT ~~1 ~--_ ]_.,--~ : __ 

1 -------- --- ---.- ---------. 

~ 
Canine ad"""';IU.Iype_ 2 ToronloA26161 _ +~ . 29 __ ~_______ _ _____ _ 
Duck adeoovirus 1 127 " 29 Y09598 
FOWfad"""';lU' A Prelps (ATCC VA- ., --. ~ ---- - U46933 . 

---~- --- --- ------ - --
Fowl adeoovirus O A·2A 1 29 AF003975 ¡- ------- F~~....,..;nJ~~ ___ -- -- CCUO -----.:- ::r=-i-:23~-_-_-:...-+~'iAF""~;;;4336;;;;;;;C-_-.-_-_-._-_--._--._---=:~--

I Human adencwirus A 1 29 X73487 l -HüiMn~ - ~tpSkJb;~~ -- . ..c=_ :~=--=-_-- '-j'YT637s6-------_·--·_------
I Human adenovirus e 1 33 ..(l1917 ..n19ta .))1919 J)1920 J)1921 ..()1922 J:)1923 

I 
.1)1924.1)1925 .1)1926 .l)1917 .1)1928 .1)1929 .l)1~ 
.1)1931 .1)1932 .1)1933 .1)1934 .1)1935 .1)1936 .1)1937 
.1)1938 ..k:l1939 J)1940 J:)1941 J)1942 J)1943 J:)1944 

I .1)1945 .1)1946 .1)1947 .1)1946 .1)1949 .1)1950 .1)1951 

1 

------~ K00394 K00395l<D2367 Ml :lOO4 VrnJ07 vooooa VOOOOl 
VOOO10 VOOOll 1'000121'00013 VOOO1 4 VOOO15 VOOO16 
VCXXl17 VCXXl 18 V!XX)19 VOOJ2O VOOQ23 VOO)24 

I _ :=~:::: ~ ~ __ ~_-= Psn9 ~~-=-E r:_- =:-=--=-=--=-=-===:..-.:=::-
~_._--------- :=~--- ._- ~nFl ~ ~ .---f-i~i:'9;;;443C;;45C-.KXl353=~----------

I 
- 0Vine adermirus 7 OAV287 30 U40839 U1 8755 U31557 U4C637 U40038 

CN03 a(i;rnvirusA --.-.-- 21 ~~=::=.~F:~~~2f'A C1?="~V~ 

- 1 ~ort1ne ~llOVIrus-A - 66!!=_ -.. _'-. - _,_, -- AF063t32 L43077 Ul0433. l 43363 
6618 1 16 A8026f17 

- -- -- - ----- 6618 1 18 AJ237815 

POrcme adenoVlruS e 5" ,- - ~ AF289262 
- Turkeyadenovirus3 - - 1" - ~-- AFQ74946 -

_____ _ _-___ -- -_ --- - 23 ~ -====~==-~-==--=-----

------

Aila~~Id.i" -·1 AI~n Swi~ lev.:0"' r BA7!"- - J.1 __ nT~ __ J_~ l~ __ =-=-=--==-~ 

eacukJvirldae Adox~hyes hOnrMi 
~d~rovirus ADm>f ~_ _ ~_. AP00627Q ____ _ 

~~~~lovi~s 1_ 1J! _ AF547984 
Aulogra~a Clllilomica 
nud~"",IU' ~ 'E><!. l22~ 
Botrbyx roori rtlclear po/yhedrosis 
virus T3 1 143 l33180 
Chorisloneura lumilerana defective - __ o --- ---- ------ --

n~~_"",_·IU_s -__ - --. - -+1'-'4~9 ·--hi~;'"~7.1~;;;40,,~'-¡Ar.F5"1203=1"A"'F"' 773=29"'S"'7"'8500=S8="=IlOU"',"04;-;40-, 
Ul8677 U26676 U26734 U53654 U57401 U59000 U70432 

Choristoneura lumilerana w.lPV 145 U72240 X65395 S4Em1 

F--=--= ~ lY"""'lriadOpor ",~"",~ ::;t I '~ i-"' ~'u,u 

f -- -- - -~~:~_A_=~-::-=:-J-~ _=--= ~--.:-~ ~~ --=-t=_=f~7~--.--------- .. ---

Mamesfra ccnfig"urita 
nuc~hedrovi rus B 
Orgyia pseudotsugata singleeapsid--
nuclearfX?~rosisvlru~ ____ _ 
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~te~~ela g~~lovirus 
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nuc~drovirus _____ ... _ .. __ 
SpodopIera exigua 
.!!.~hedrovirus ____ o. 

~,.ra fitura"'~lytled""'ru' 
~stia ~_r!Jrul!lgranu~~~ 

~.vlrld •• __ I Al_ce~~inere'l'!..~nJ" 
Gammahwpesvlrina 

Ateti~~rus 3 __ 
Bovine herpesvirus 4 _ 
Cal~ trichine he~i.rus_ 3 

~qui~J:lerpe~~L 

Hu~_hepe~rus 4 _____ . 
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__ -=: ___ =-.:-~nJ'JI __ -= __ 
[=--_ I ::::;:~'-_ 
f=~=-~- _ ;::"~~~=~'-2_ 
~svl(ldae _80vine herpesvirus 1 

1<1 

0 2 

CSOO 

E. 

lli149 
§i!67 
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lCl8664 

17sn 
~95 
WlJMS -
9?~ --
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-~ -=--~-=~~~~~-i~ 
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. - ~ 

,_ Galftd re"",IMIU'3 -=-___ _ 
Human he~svirus 1 
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HPRS24 -
TI 

HG52 
Human herpesvirus 3 .

-f.Ie~'9.'!L"'-'l""~~'-'-__ :-,:::--1i'C126 
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- Human herpesvi~.!§_ 
AD100 
U1102 -

_______ _ B§.r 
_. . Human herpesvirus 68 _ _ __ 1 ~?L. 
_Human l"le_~ ____ r~ _ 

-t------ RK 

~ ___ =l _~_S)~L. 
. T upaia herpesvirus ____ 2 _ 

letalurld·Herp •• • aubum -, 

111<. 1 '~~uridre'l"'svinJ_" ___ _ 

Irldovlrldae lnfectious spleenañd kldney necrosis 

~-~. 

Inver1ebrale iridescenl virus 8 .. ___ _ 

_._ ~~tisdlseasevirus l _ .. _ 
_~~~ranavirus ________ I __ . 

I ~ 
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1 [ 75 ! ~533768 

72 

I ~~ 1 85 
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1
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_ 
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I ~ 1 X1411200001 7000374S40593 
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'0' I AF291666 
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1 lse- AFiaia;7 
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---~ ----
Plplllomavlr1dH Bovile papibT!v!us 307 8 1 XIl2346 J02044 10124622 XOO4 73 

ao. ..... _""~pe2 
_ .. _""~ .. 3 
ao. ..... p¡¡¡¡¡¡.,""~ .. 4 
ao.~~~5 

r- _ I C ........ OIlII~ I Y62 1 1 ~ 
C ...... OIlII~1rus ----r;--
COITlIl'OIl chimpenzee .. __ 1 

10 M202191119551 
1 .o.F486184 

11 1 XlI5817 000146)(59(1;3 
1 .o.F457465 
I 055633 

l22695 
.o.F1l20905 

~ .. bbl1paplolrem.o ~ , _ COííOñi8í _ paplloml'irus _ ",bIy~_ 

, C~'rabbl1~_"" a4 
Deerpa~W!Js _____ ~~~_ 
EWInus paplbmavirus 

1 1 9 1 M11910 -1-- 6 ~---~--------

Equus _ ..... _~ 1 1 1 7 .o.F498323 
European" .. ,,_ 1 1 1 15 1 1115953 

~~~~~c"e!:~i!!.L I - -- - I+ - f+---+ ~~~: 
H""'",~p_Mus 1 1 1 6 1 XIl2449 
H....,,,,p_Mus 1 1 1 6 1 M26281 
H~ papillomoYius can<fiPV85 1 1 1 8 1 AF1319lO 
HtmWl.[lIlpl1olTMus. RTRX7 1 RTI!~ __ 1...1 1 7 __ 1 U85660 -----
H.man I"piIIomoY"" ~ 10 1 r 7)(74465 -
H.man [lIlpi!omavius ~ 11 1 1 1 9 1 1114119 
HtmWl .. l>i1orrovius 1voe 12 1 6 X74466 
HIJlWlI!"~ius~ 1 I~ ' __ I '-__ o 1 X62843S43933 
H,,"",,[lIl~""~140 1 1 1 4 X74467 

r- HIITlal ~ius1y¡><! 15 1 1 1 6 1 X74468 
HIJlWl,,1>i1Oma'iM ~ 16 TI - - 1'8 -+~K:;;Il2;';7;¡18:------

HIJlWl[lllpi_~16 1 16W12E 1 1 1 8 1 AFI25673 
Ht.m8fl~ius~16 1 8 .o.F4725(l! 

-------- ---~~=:::~-~~---- I 1 ~ 1-t---1--;~;;4;¡4~~~~------... - .. --.~---
HIITlal .. pilomaY""~18 1 1 1 8 1 XD5015 
Ht.m8fl .... _ ¡ype19 1 1 1 6 1 X74470 
HlITlalpapillomoYius~la 1 1 1 7 1 V01116X03321 

___ . __ l Ht.m8fl piip¡nomavius-,¡pe2O 1 U31n8 
__ 1 HIITlal~21 1 H. _ _ -+~U~31!f7g79~ ____________ _ 

L ~pa~""1y¡><!1? _ .! fc":U3~17~80~ ___ _ 
¡ HLJllOflP."~ 1 ?.. I--"U3~17~8~1 _____ ___ 
~~lomaYius~ _________ f-l-- !. __ ~-----

_ L H<Illanl!'!~25 ___ . ____ L _ ~6é----j_c"'X7,,44~7~1 ------
1 H~P.'~~~26 1 6 ~74471 

_ , ~~pa~..1?..._ 1 2- X74473 -.l H<Il!anpapi~rustype18 't 7 ~.-_---. 

-- 1~~~- -----+ - +-- I--"~~~~:~------- -- -- -1 H\IllOfl papi- type 3 1 7 _ _ +X~7",446",,1,--___ _ _ _ 
- HLJllOflpapilomaYius1y¡><!3O - 1 - -t-- X74474 

I H~ pa¡j¡kxrevrus. ~ ~ - 1 8 - _ J04353 -=~ _. 
_1 Ht.m8fl pepilomaYius type 31 1 6 X74475 

_. H<Illanpep.lomaYius1voe33 ...).._ 1--'8'-___ +--"'M"'12""73~1-------
~.~ H<Il!an~34 __________ +-_ 6 X74476 ______ _ 

l H_<Il!anpa~ius~35 1. . 8 M74117_ 
I H<Il!an~~ ______ --l--t",6c-_-+-7X::é74~47",7 _______ ._ 
1 H<Il!anpapi~ius ty¡>~36 . 1 7 ~ __ 
I H\IllOflP.'pilomaYius~37 __ 1. _ + ",7 _ _ +U",3~17",86ó-________ _ 

I ~~~=~:~ ~: --=~-M38-185--
J.~~:+o- + - ~- 1-'~"'4"'47~:---

HIJlWl .. 1>i1Oma'iM 1voe 41 11 X56147 
HLIllOfll!'!pi!omI!Y"" 42 

1 HLIllOflpa~ius1y¡><!44 
J}¡~l!"pi1ofl!vius~45 _ 
HLIllOflpepi!oml!Y""~ _-+ ____ _ +~_+,-__ +--",~~ _______ _ ~ __ ___ 
H<IllOfl.Jl'l~8 
HLIllOfl pepi_"" ~ 49 1 1 1 6 1 X74480 

1 8 M17463 
1 T --- U31790 ---- --- --- --- -- -

------- --}-- 1-'~?7"'448"'~'-------------
1 X74482 

__ , H<Illaflpef>i1on'oYlr\JS_1y¡>eJ4_ _ __ 1 ____ 11. __ 1.._7 ____ lJQ74~ _ __ o ______ _ 

\---

---
H<Illafl- p8¡;¡¡;iiíjWius-¡¡¡¡e54 AE9 # 1 _ !.. _ I~ A~36.l19 
H<IllOfl .. _ius1voe55 1 7 U31791 
H<IllOfl~""~ 1 .. - 6 X74483 
HiIñiOlji~,yge57 --- 1 7 X55965 

_ H<IllOfl[lll~~ _. GN479 1 8 1l9J400 -
H<IllOfl"pi1oo'ev"",yge59 1 8 X77858 

_ ~~~5b .' - 9 ' - Wl.151 
H<IllOfl-~IomaY",,-,yge6 6vc __ ~ . .1. __ AF091931 
~~IomaY""1ype60 1 7 U31792 

H<Illafl jip¡¡;¡;;a;¡;jS¡:,p. 61 . 7 U31793 

~. 

f..--- H<IllOfl pepillomoYius ty¡>e 63 --......: ~ X70818 
f---- H<IllOfl~. 7 X70619 

~ H<IllOfl[lll~ius_type~ 1 U]I794 
H<IllOfl [lIlpi!oml!Y"" ~ 1_._ 8 011206 

~::: :=:::~~ f---.. +- ~ ~~:~1O 
1--

H<IllOfl .. Dibnavius 1voe 6b HP\I6b 1 -- 9 XOO203 -
H<IllOfl [lIlpi!omav"" Iype 7 1_. -6 - _ X74463 -
H<IllOfl!llpi!omavius~70 +. ~__ _ U21941 
HIJlWl [lIlpi!omav"" 1y¡>e_11 _ _ 1 5 AB040456 
H<IllOfl[lllpi!omavius~ ___ ~ __ ..!.. 8 AF4361ll 

~ ~~=",,~.. ..!.. _ I M12737 
H<IllOfl ~ 1 S A8027021 l __ ;;:[lIlp;nomavilJs1y¡>eS1 ~ 1S39/AE1 1 8 AF19~ 
H<IllOIl[lllpi!oml!Y"",yge83 --r-+- !. _ AF151983 
~ius~____ _ ~ 7 ~3960 
~_ canctiPV86 , _ 2..... __ AF34991J!1 
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H<IllOfl!llpilomNius ,.,pe89 - ......:-=-r:r-- _ 2 __ AF436118 
H<IllOfl.J!lpi!oml!Yl\JS~9 _ _ _ _ __ I 1 7 X74464 _ 

___ ____ ~~~"'~90 __ -1-____ ~_ 1 17 AY0524:Jil 
HIJlWl ......... I\JSM1091 1 7 AF419318 
H<IllOflpepilomaYl\JS~91 - ~_~ ..L __ ~ _ _ AF531410 
H<IllOfl .. _1voe93 ¡--_______ 1 !. ____ _ AY382778 
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~~----- ..!. ~ I M30540 
Mutilllllrroreteratl!'!!'~~ 1 6 UOI834 
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d 
P.'pilomawlJ. 1 6 I AF420235 
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1 
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POlviridae 
Ento mopo-.virinil8 

POlviridae 
ChOrdopolvJrinae 

Nimaviriºae 

Corticoviridae 

Fu.!.elloviridae 

lIpothrixviridae 

P.!.~m~ridae 

Rudiviridle 

l)cliviridle 

Ca~~vlrllel 
Myoviridae 

· ~msacta ~ eolomopolVitUS 
Meboopils sargunipes 
en~yolV~ 

Camelpol virus 

CCM"'po1Vlrus 
Ectromelia VIrUS 

· Fow1pouil'1JS 

· lumpy ~ktl d~~ ;iús 

I t.1o lluscum oon~m-virUs 
MQnkey~~ - -

' ~on:'!~_ 
I Rabbit fibroma virus 

· She~~v!us -==-f Swn~vil'1JS ___ _ 

. ~n~v~ 

-~-

M·96 
CMS 

~~ 1

211 ~ AF438165 265 - - - AYOO9089 

218 AF482758 lÓ89<l6 .102066 
1 .- -r 173 - AFOI2825 UI9584 U6796! 
1 261 AFI98100 

f-.cNeelhi~'::: -.1._ _ 156 AF325528 - - -----
NeelhWrg 
WarmbalhS lW 1 158 AF409137 
NeelhMrg vacc:ine -

_~_1959 : :~ ~~~38 
Zalre-96-1·16 -- -¡---- 191 AF380138 
~ ___ ~ ;71 -- AF170726 

Kas.. 1 165 AF170722 
TU·\I02127 ; --- - 148 AY071832 
17071·99 1 150 AF410153 

~
- en 1 '~_ I M35027 

AnkaJa 1 262 U9484B 
Tian Tan 1 2~3 AF095689 

_ V!riola ,,!us. ~$7~ ~. ~--. -XOO~---_-. ___________ _ 
Garcia·I966 1 206 Y167BO 

_____ ___ 1 Bangodesh·1975 1 189 l22579 
Yab~·~ked~.!.~ _ ._. ___ 1 ~ _ _ AJ293568 _____ _ 

21 4111 

------~._----

Shri~whi~~ syndr~ vi~ 

I , .~~, 1: 1:::': I :-:::::::~ 

A'ercmonas ~e ~ Te 13f..:-::-- l AF155ó37 _ 

~ulo""'" ,"" 1 - c-=--· I 1 __ I 32 I X07234 S61065 
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AI:N-Gefrioi-A 1 6 AB014347 -------- --
~;.s 1 6 AI!014346 ---_._---

I Cubon 1 6 ..... 223505 

{-- -- m CV-Sdy 1 6 Z26390 
1 6 X75319 _._----¡--

--- mcv-tM.tIItia ___ 1 6 ~------T ~ -6--- Xl5656 

:=-~=~_ --JT"""'Io ,erow~alrurtVius -lsrael - 1 6 1277C8 
P""",",I 1 6 Afl06975 

- rTOOiiii),;¡¡;" ~af rurt vius -50_ 
SpoIn~7297 __ ~ 6 ~-1 

-6---

~ ______ ~~leafCUI1Yius. Thaiand Thalond-l _L __ 7 Af141922 -_._-_.-
TIBIond-2 3 Afl4lB97 

Watennebn chbrotic stunt VM 122-11 6 AJOl2061 
_' _______ -L. wcb 2 AJOl2062 

+ wmCSV-SO .... +- ..... 245650 --------
wmCSV-SO-B 3 ..... 245651 

~----_.-

ClrcovlrldH 

----- ~_.. r 1"'" 
WmCSV-R-8 2 ..... 245653 

Wheotcldrtv~_~ -. F"2'1I1
-
Wheat 

1 . T .1. i..J3Jl031 French 1 5 X62104 
-- - , -- - 5 X02B69 

- . ___ ~ _ . 1~ ____ _ 

He8k 800 J88thef dBera5e YM 

Botile ci'awirus 
Canary cirawirus 

I PB~ Ft= R==tAF311302 fealhe< 1 3--- AF311 301 
CacalualeabeBleri 1 - 3 AF311 300 

-Tr'dloolooS .. 
haematodus 
Eolophus 

I ~~-:~fostm ~ 
J - Ag!pom;, _ is 1 

PseplloCus 

..:l AF311299 

3 AF311296 
3 ~F311297 
:1 - - - ;"1'311296 

haema!Qgaster 3 AF3 11295 
"'1!Ie ___ 11 Af1 09397 _ 

~:= ",na':.xc_ L _ _~1Q~, ~F34661B 

MSBl AY040632 Chden anemil!-virus 
f-_____ + __________ + -"'SMSóC'- "'C"'-l'-.:PSO"'-__ ~ __ 3 __ -AF3901li2 
f-_____ + _________ + ¡cBO-,,3';-___ + 1¡. 3 Af39511 4 
f--_____ + _________ -f-'Qg3-1 _=-+ -:: ~ -

-- - -------- Cu.-l t.lx;C-MSB1 r+ ___ ..... 297685 
Cu.-l MOCC-MSBl 3 ..... 297664 
SMSC~ i.iicT -
MSB 1 1 3 AF2B5662 

f-__ -. -_-. -_-_-_-_-.r~-__ -._-_-_-_-__ -._- _- _-__ -_-_t-~~TR;';i~ii-O -_-----r--rr- ~:i6:ro 

-------- 26P4 ---. -1 -- - 3 ~Do121B 

f-__________ + ________________ . __ +~704~-----~-------~ 3 U65414 
Cu_en 1 1 3 Ml!1223 

-- -. -. c ¡;iJiiüiCiii:ai""-- p~iOsO - ~.--f4 __ ~lJO 

r-----------+------------------+:~~~:~~-OO~~~---4~~~ - + ~~~ 
r---- Mu~rd dt.<k ároovius OUCV - T - - 2" -- ~m5ss 

¡--- Goos. • droov~ - ~nser -. f·- [ rmo4456 
Portile_rus - -W~V:V<>1 ~ ~ ~:~ 

~___ -- -~-------_= CT-PCV<>7 - . ., 1. AY099501 

Pw/s-PCV<>4 1 1 2 ~Y099498 

--- -----. - +r~~~<>3 ~ ~ ~~~ 

F--- .~.~ ~~~L- _=i.~kV~2 Il ~ ~r~~ 
I _ _ - -- -.::- ".i¡_-35 1 4 ~BÓ72303 
'_ _ _____ ~~~-- f-1 4 !--ªº72.302 

~ _ =---------------=~~7- t ~ ~~= 

F 
Pi¡<>W/S 1 10 ~Y035B20 ._-- -- ----- ~:!~ - ~ ~ ~~~~~ ¡: ____ . _--=- ~~ __ +- _ 1. __ ~ 

E :'5i~ ----1 --- +0- --~ 
---_-.. ~-4}70 -¡- - 1 1f,;8097 

---- :!14 1 ~ ~~s: 
~ __ ...!._ - 2- ...:-:: M26400 

.-t 40856 .!. ~ __ AF264041 

I 1
:= -- ---:- t -- ~ ---- ~:~~ 
26600 1 2 AF26403B 
FRAJ- 2 AF201311 

·ISPAJ-- --~--~--
SPA2 2 AF201309 
SPAl __ _ 1 2_ _ ~ 

I------_!__ I ~~:; -+ -- t --~-



Parvoviridae 
P¡Hv~vlr¡nae 

Pilrvo..!jr~~ 
Oeniovlrinu 

PorclIl.e 0f~"irus l tpe 20 
· Poccine cif~~i!~ ~2~ 

Poccine cif~"i~'pe 2~ 
Poccine cifCOVirus Iype ~ 
TTV -lJl\.e mmi ~ irus 

;;:--~· ~-I---;-;'..;:;;7,;;~-- --- -

1",.,.-., ----------

n~II'US 

Aoono-associated ~rus 1 
~ Adeno-associated virus 2 _ 

- .:; .. ~ .. ted virus 3 
jvirus3B 
1 virus 4 
jvirus6 

· Aleutianrrink diseasevirus 

VR-lI658 
ill ~irus 

+ - , 2 AF063497 

l _~~ ~-- - 1 - 5 JOI901 1.112405 f 
1 7 AF043303 

I ~ -- ~ 2 U48704 
2 ~-CCVR-&16 -- 1 r --- U89790 

i-J---- 2 AF028704 
I ADV-G 1 4 M20036 

TCC I ~ ti- I ATCC-VR~65 __ _1.. _ 2 AYI86196 
HV 1 3 AF162273 

I ~m _ - -- I -~ ---:r~ ---~ 
NB 1 3 A8030673 

_ Bovine Pilf'Yovilus _ 

C'!,\i~~oy~ 

- pa.I53 1 -. 4 1.1143631.1219721.1219731.1219741.12197-5-----
_ CPV-N- __ ~...: - 3 1.119296 

~~V-b-790312 - + ~ =~; 
Goose pafllOVirus Vlf\llent B ~'-~ . 1 4 U25749 

I HUI1l!ll erythrovirus ~-- V9 1 6 ,6J249437 
1 Parvovrus lulll NBE324K 1 2 M81888 
, ~m.uleYiIus ____ --='--¡;¡Y=- ---- 1 ---1" J02275 1.112520 1.112521 1.114704 

~- ! !... MI···· 

Mmute virus al canines 
· Moose pafVov~ 1 

PaNovilus Hl 
P~parvovif1Js 

. 5 

4 í67 

--1-- 11 -

:o~:¡ --- ~ ---
f- NADD ____ 1-*;1 ~-r..;;---t-==-

29 

Aodas . l>op<WsParvov'us 6--· Blal1el1<!9ermanica~irus -

• ~~1I mori denSOvrus 1 
BOOlby.l mori deosovirus 5 Shrcshu 
~ia ex;i.fNlea densovrus -----

Oiatraea saanarais densovrus --
Galena melbnella densovrus - GmDNV 

· Infectious hypodermaJ and ~ -

---
-+- -rt-- ~~~~~ 

1 . 3' -- AY033435 -

1 AOO42597 
1 AF375296 -,--- AF036333 ,- l32896 

AF21B2f.6 

-----

I Nanovfrfdae 

'-----

e neaosis vinJs 

I Juoooia ooeoia densovi'us 
Mi"lllS DeI1lC88 óensoYirus 

I Periplanela ful!!K1osa deroov .... 
"ridelWOVi'us 

Thaialld 

I A¡¡O..wmp ... "",y- I oGé"'-AYW2 
Aan;w"L;lo h.flChy too virus 

--- ,----_._--

14 

~ 
~ 

1 4 I 547266 
! AYI4B1a7 

D.= p.m22ro Hi-- f·.!:A"-Y03= 2882=-_ _ _ 

ri- - =-{ ~ I AA-1S-I53 .... ""._==.""--

-+1- -- l41577 -- ------

~ Co;;",Uikiliardeca Yirus __ 1 -- 6 - ~, - -
Faba_recroüc ellDosYrus EVI -9i - - - 10 ___ l...._ --::- AJOO5968--- - ______ _ 

~------+_----------~E~OY~=-~IEV~I~-ro~-_1 1 AJl~IW ------- J.;;~ -~---~-----~---:-==-= 
___ Eo,ptianEVI -96 1 AJl~183 

_ Eoyotian EV1 ·97 1 AJl~l84 

Emban EVI -96 1 AJl~l85 
_____ . ____ ~plianEVI -99_ 1 ___ ~AJ~I",~"I86~ ____ _ 

- ~~::::~~~~ :~~ --1--,::-----+7~"'~~~~~=~-------------
'dwarlvirus 11 T --~-· ~ 

ABO 
ABO t2 -. j ---- -1-. .[-j j -lE - ------.----
AB009046 

f-------¡ SlblsrraneanclOYerstuntvírus B----tt 
AB009047 
AB027 

Ylcravlridaa 

----

L!noYiridle 

_ l "y l~~~ ~ ___ ~~ _ __ _ 

~~;m cuñy shoot vrus associated 1 Y15 
il.I519345 

Tobaa:n Ieaf curl Yunnan vrus 
~5~36J. _IedONAl Y143 

TonatoyelilwleafcurlChflaVM ---

associaI8d ONA 1 Y8 -i 1 ~ 1 AJ579353 TomatoyellowleafcurtThailaoovinJs ---- - - - --- --
_Ied ONA 1 Y70 1 1 AJ579359 

41 - T5 __ ---

PhX:PGl 

;~d121 . wiId~pe 
- - I wildtyoe 

f':nliMane DhíX174 

rc_I_--'--"'-":--'--eG4 

PhaNo nhi 

~ 

-;;,oc 

8 

- I ~ - --1 ~ -

1 

10 
10 

11 
--¡-¡-
12 

._._._---- .-
AJ270057 ------.-.-- -

AE002163 
U41758 
DOO624 
X60m 
X60m 
J02482 1.110348 1.110379 Ml0714 Ml0749 1.110750 1.11 0866 
Ml0867M248.59 VERSION.xl2482 .1 GI:216019 
J02454 1.110724 1.111404 VOO657 VERSKlN J02454 .1 
G1:215415 
AF454431 
1.114428 M25197 
AF274751 
AF306496 

I M17988 

[ ~Pm-':!!4't!,~ __ J ~ ___ t [ 32 l X58839 ____ _ 



---_.- --
_0031<6 03J<6 1 lO AIll4367! 
~.V104K68 Cl4 :K68 1 8 AIll43679 

-- --- ~!'J~I(_K_ -- 804 1 6 AF452«9 
CIli¡tlIIg. M13 1 lO l'OOE04 J02461 MI0377 

- -- -- -- 11 _ -- ...L -~-- J02448 r J02451 MI0731 MI0767 M21666 M21667 M21668 M21669 
fd-47! 1 lO M21670 M25198 VERSION J0245U G111_ ,.,.... 1 12 Af2ml7 

E_ ...... I2-2 12-2 1 9 XI4336 
L. __ E_ ...... rl 1 lO U02303 
i EnVtroblcleria phage le 1 lO X02139 K02750 -L _____ --- ~~¡~ 1 lO AF428260 

ATCC 25102_81 1 14 )(52107 
F'>eIdomonas ...... PO _en-RPI 1 9 M"912 
SpiropIasma ...... 104 S¡lYI-C74 1 13 U2B974 

1 X51J« .-- ---~~I'!!9!I-R~ 
SVTS2~ --¡iESY-I -- --- 1- -- *--- - AFI33242 ------ ---------
VbrkI choIefae filamentous 

- -- ~%~~39b'P¡;~j. - "'2Q.I~ __ - -- 1 9 ABOO2632 ,--- -15--- 089074 ---------------

- Vb'o dloIeree ,hag. VGJ'" 1 13 AY24252B 
Vbioohaa.VSK 0139 1 14 AF453500 
Xa'lthomonas phage ene 1 9 1.457538 ,- 22 232 

Proteomas Virales de Cadena Doble de RNA (dsRNA) 

: Blmovlrld.. 1 Orosoohia, _ - ---1 r¡--¡ 1 I U60650 

le_ I Áery vlrulenl.IJK6&- I 2 
12 

I ~ery vlruleni::uKS&: 

---- ¡ - n 
OH-A 
OH_8 
Hartlón-I-A 1 2 
Ha",.,.I_8 
m2-A TI 
m2_8 
CT-A 

T_8 

- I ~~~~ \-2---1 ~ ---
1 SH95-A 

1 AF196645 

1 X92760 

X92761 

MU 
ux 
UX 
AF4 

1 AF4 
1 AF, 
1 AF 
lA. 
lA. 
1M 
1M 
1 Al 

945 
i136 

- ---~--+~~-=-- --a 2 :=- ~~ 
___ -1_ - -~IIh!!'P-8-~-f4--- AY029165_ 

__ J_~ ___ L ~_~ 

- ; ~! - ; --- :~~~;: 
I HZ2-8 1 AFi93979 _L_______ SD3I99-A ..! __ -~-
I BO:w9_8 1 AF362770 -- ---- --r-- --- ---- Cu-I"'-A 2 1 AF362747 

--- ------ ------- ~~I"'-8 _ _ _ 1_ AF362748 _ 
, D694S-A 2 2 AF240686 

---=-~ --~- -;-- -~~!~ -

I lnfecOOU!l I 

1 Vlront E_8 
~-A 

1 CEF94_8 
1 HK46-A 
1 HK46-B 
1 UK1i61-A 
1 UK1i61_8 

Jasoer, 
Jasoer_8 

1 ORT-Hl-I-A 

1 2 

1 2 

1 2 

12 

TAl 
I AI 
I AI 
I AI 943 
I AI 944 

896 
897 

1 MlB049 X04124 
1 M58756 
1 026526 

r - -----, 

~-----------------------~~~--__tl-_;;:;:::;:"'::':::=~~-B- ~ ~:= 
s¡¡:¡---- t U56907 
s¡;:a-- -1 - M58757 - -

Y~ 2 1 AB006763 ABOOI329 - ---- t-I -;-;Ma"'rine= bi;;: .... :-::-;cius:--
Y-ó-B - --- -,- - -- AYI296ó/ 
--- 50 65 

Hy~vlrldle 

==='==-'----t-E;'u=ro~7'---- 1 - 2 -- AF0621 91 ~:7S:: ~ fu2 l:9~ 

~=====j~Ql'~~~Ia~~ius~3=-=-=-==tC~H~V3-G~~H2~~1-I-- 1 __ - AJol8ss15 CHV3-GH2 CS 1 1 AFI68514 
5 - 8 --= ___ _ 

TotivlrldH Eineria bMetti RNA virus 1 ñOte~ 1 2" AF356189 
GiardialarrbllavluS POIUaod1 -1-- -2-- l13218 

f--------+.:--77----,,-o--=~---,-,-+,___,__,=--+-Ic_-- 2 - - AF52521 6 
Grerrmoniela _na RNA vrus l 1 ~~ A. H~ __ 1-1_ _ 2 AF337175 _ 
HeIoobasidium mompa No.17 d5RNA 

vius __ ~_ +__ ~=~~ 
Hemillhospor\Jmvk:torla • .-YiiüS190S -__ - 1 ~ ~~5 
leehman~ RNA vius 1-1 -1--- L _ M92355 

~=:~::::;~ +- t ---- ~~~: 
_______ _ romy""corevisiae,;~kL 1-;-;;;-;-_ ~_ _ ~--f-'j---- J04692 

1------+Sc-acdla-,--ro-"'t- ""corevis; .. ,;rusl_BC PºJL- - ~ -r1---- ~Xt3<26 
______ (la) __ +________ 1 .1. 1iQ1.060 

So/l"""",is so_ RNA vrus 1 t ___ 1... AF03B665 
S(lhaeropsls so_ RNA vrus 2 1 1 AF039080 
Trichomonas vaainali5 virus T1 2 Ure999 

TW-T5 1 2 U5789B 
"'TrIdlomonas===vag= ;no""""Is"'v':c"''''3,-----!c-'-'-'-- 1 2 AF325840 

J~~ .. svaglnal.viusll _ _ ---r--¡- -~2- - AF127178 
1 u.tiaQomaY;¡¡¡vlrusHl ~_ _ r+- L U01059 

Z balil vrus z .1 - 1 T _AF224490 

1!...~ 

PortKlvlrld.. OIsQJla rlestruc:tN. virus 2 ~ 331 :{----=-~-
331-2 

~usarlJm~...!fU~ _ -~- : it 1 AY033<36 
-- AY03J4j, 

-AFOI5924 
Af047013 AlU 

~awrus FusoV prom Fusaritm 
solanij Ml --- - -- - M2 

f--------t===-abieti;;R~~~~I - ~;~i~; 
- -cs:wr:3-- -

055668 
055669 
AY069993 
AY089994 
AY069995 

Rhizoctonia 50Bni 
U7I"r!jj¡,;rus-l _ 1 2 
Rhlzoctonia soani I 
717 partitivirus ·2 

¡ 11 

J ~F'J3200 
1 AFI3329' 

11 

r- - - l R~iasolanivlus 

L ___ = 
Banna virus 

_. ~~:~;:; 12 ~ 12 1 AFI33< 30 
JKT-6423-3 - AFI3<514 

f
-- §_ ~ - - .i.FI3<515 ~ fIJ-6423-S --- AFI3<51 6 

JKT -64m - - AFI3<517 

_ _ _ _ __ ~ AFI3<518 
_ _ ~-642~ - - - AF052018 

JKT-6423-9 ~ AF052017 

t= F ro"',' =-~ ._ .. ----=-=---~- ~.l!Js_~--- - ---- f~~- :~g · -=--- ~~::¡ _ ___ _ _ .. ____ ~=~ ---~------ 11- _jk_ ~ ~r:~= 
____ __ _ _ __ _ _ I m03<OO _ _ _ I AF403<01 

AF403<02 

Reovlrldo. 



Grass ca~ reovius __ _ 

Bluetongue virus 

BombYKmori9'~~ 1-

· Chuzan Vlf~ 

Colorado t~ f~er virus 

· Eyadl virus 

· Kadjliro yjrus 

- , ·-·---,----------tAF403403 

; AF4030101 
AF4030105 -
AF40301116 
AF4030101 
AF4034~-'------ ------

1---- AF260511 
AF26051' -------------. 

- ---/-

------r----+------~A~F2605~l 
AF403300 . 

AF4~1 
AF403J92 -- .-f---+ I~ + .. - - 1-AF403394 1--

I AF403395 
AF403J96 

: AF403391 
10 10 X12819 

7 Ml6566 
~ 
~ 
~~10 

=~~~~ =- _-_-=_e--- ---i1~------
I~. !Q:L - YOO422 -- - - --

serot¡pe 10 XII6-4ó3 
10-S8 - - 000500 --
to:S9 -- .- --.-- 000509------------·--· 

~I~--- _ JL _ -'1-"-0 _-_--_.--t'- ':~:~~31,,¡8;;_1 --.-----_-______ -_-_. __ 

1-2 AF323182 1.3 - - - ---- AF323183 
, . - Ai--

1-5 
~ 
1-1 

1----=-·-- ~ 
Al 

1-8 --~-. - Al 

1-9 AF061199-
1-10 M19112 ----------

- 10 10 ABOii0e6 
~_~~-- AOOiill5-------------- - ---

AB014128 

---- :~:: 
Pa ~1 - __ -__ ~~---~~~OO~~7.:;~~~·----------------

___ Palya~ .~- ----- -----t';'ABO¡;;.¡:l8090¡;;;;;.-------------

:~i~o --·--· 1 :~= 
F"'~; N-7180-1 - 12-- -13--- AFl33428 
F~ - ---- Ai'i39758 
Faio; N·7180-3 AFl39759 
F~ AF139160 
F"'~; N-7180-5 AFl39761 
F"'~; N-1180-6 AFl39162 -

F"'~, N 1180-7 1 AF139163 

1 F"'~, N 7180-11 -:.=_= ... A F. 139764 -- .-Fklfo, N 7180 9 AFOOO720 
Fiíro, Ñ 1180-10 AflJ9765 
F"'~, N 7180-11 _ -= f-__ -+-'U~I28~94:_------------
F",~ N 7180-12 
F~111-1 12 
F~111-2 - - 1 ÁF~ 

q 

1 F~I8-J ____ -~-::::T= _____ I 1 m824 

_ .*-.E.. --= .. 1-.--._L -.. -. =:~¿ 
_ Eél11-1 +-==-=t==-t';'A'"F282~4';;13C------

F~111-8 t-t AF282414 I F~78-9 -- - 41'282475 
F~711--1-0----- . --- AF282416 

~~:~~~ - - ~~~ 
j ii-70'75-1 

JKT-7075-2 
JKT-7075-3 

~- 1 AF' 

I AFl34! 
-AF134'i 

JKT-7075-4 1 AFl34511 
JKT-7075-5 1 AFl34512 

l ~:~;~ I I ' I ~= JKT-7075-8 AF052022 
JKT-7075-9 AF052021 

JKr--:roT~Tif --r 1 I AF052020 
JKT-7075-11 I AF052019 E= ~ ¡ JKT-7075-12 ¡ ¡ ¡ AFO,o= 

: .- ~dGpa!"l!O'JiUsl gypsy-l10 10 AF389462 _~-:~=-=-
gYP5y.7 .. C"'>,,"~~ .. 
~DYiiSV~ 

IlYPSY~ -------
QVDS\'''! 

9Ypsy~ 
9'1",-7 1 AF389468 
gypsy-ll -- P .F389469 

1 
9ypsy-9 ~!,!AF~3894~7~0,-__ _ 

: QYDSy·10 AF389471 
.ymantJia dopal .14 § t; : ~=, ,,: = -----= 7____ ___un I~;;~ ~=-~ ---- -

_______. 1 9'PS,-6 AF389457 
__ __ __ 1 ,,~_ _ __ f-- AF389458 ------ .---.-

QVDSV..s AF389459 

1--

1 9YPSy-9 1 AF389460-

Marrmaian orthoreovius ~ 
9YPSy-l0 i j . t AF389461 ~{)eari'll:l _ • 10 lL - ¡,g4734 -----
LaI>l-Oeariro AF378003 

- - AFl m iif ----- l ..... -Oeariro 
lang-Oeariro 
_________ A 

f---------I- l lang-Oeari'll -I---t -. M"", 
._~~ _ t,l!1596 

lang~ . M14325 

I - ---------- -.--. 

1--
-'"'9-Oeariro 1 M13139 

~ 
:O/SJOOeS + 10~1 - M31 • •• 

f-------E====---=----=~r~· ---r ~_ ~;=. ________________ __ _ ~ '.Q/S.Iones t ~, ... 
.Q/S.Iones 1 AF174383 

________ 1 ____ . 1 ~:= I---f-------I M.~_,:,-, - - -.-- .. 

1---- sr80Yirus 

f- 1-- -----------

.QI5.1ones 

.Q/S .Iones 
WJm>S1 

1 1zumo-S2 

~ 
~~ 
Izumo-S6 

1---+ __ .. +1-",~_",1 ".:"'"",---_ 

~_IJ.L __ 

+-- í96.. 
19696 

~ __ - __ 1=--===--- --- ¡-=~ _ ¡ U r ==¡~ 
lzumo-S9 ---

,IfTY;)..s10 
I Ri::e black streaked dwrarf viM 

1--.---

I S9 --'::::" 
~--" -- ~nese·l 

• ..... ese-2 
~nllese.J . 

f ---- -1-----

1- .----- Rfi-dWarfvilu:s 

1:::':" 
f----- ;hnese.04 

- . :hilese-5 

10 

12 

1757 
1145 

1293964 

1 AJ297427 

I 
AJ297431 _ 
AJ297430 

1 AJ297~ __ r U73-' 

_1 U36502 
U36563 



1 Ch"es<H; 1 U36564 
Ch .... -7 1 U36402 
Ch"ese.1I 1 U36565 
chil ... :g- --T-----¡ -- 1 U36566 

~--- -- t---- t Ch"ese-l0 1 1 1 U36567 -_________ _ 
Chi'lese-11 r--r U36568 , Ch .... -12 1 UJ6569 r- Tha>Sl , 10 , ,, --, AF02OJ34 L Rice ragged s1lJl1 virus 

1 

I f---

I Slmianrotavirus J 

Tha>S2 1 1 1 AF020335 
Tha>S3 --¡------r AF020336 
Thai-Sl 1 U66714 
Tha>S5 , U3363:1 

~~ - F--I I :~7 --- --------
Thai-Sll 1 l46682 
ThaiS9 , L38899 
ThaiSló- 1 U6671l 

I SAll-l 11 12 
SAlo-

I SAll.J 

I ~~~~ I ~~~~ 
SAll-5 
SA11-7 
SA11-8 
SAll-9 
SAll-l0 
SAl l-ll 

203 1211 

iJñCII.Hicldo' ~~~he am!!\)ua RNA virus 1 - 1 - I 1 =-r:L::= I AF142094 

~=-~O~I~~~~12 1 ~ 1

3 
1 ~ 1 ~~= -----------

, S 4 AY03«25 
Boderiophage pIli-8 1 3 1 6 1 AF226851 

M 1 6 1 AF226852 
I AF226853 

----l_Ps~~baderio¡>/""J~""i- 1L AF261668 _______ . __ _ 
__ . L_ _ AF261667 

I AF261666 

___ ==:-y~~~~pIl>6 j ~ -~ ~- ;62 -: tl7 _____ ~_=_~=__=_-_=-_-~-_----
, Proteomas Virales de Cadena Sencilla RNA sentido positivo (ssRNA+) 

~vlrldlL ~ritisvirus_ G-4260 __ J.. 2 AB033996 ____ ~=--===-=-=--
==-------r~1roY1rus 1 2 Z25m ;. _____ _ 

.-- 1 --~~- T :-- ~-
l-OxfO<d - --t-- T - -- lZ3513 ----·--- ------

Mi"k ..-trovirus ________ 1__ .,3. _____ I~A~Y!!17~9509~----------.-
Ovine astrovirus 1 3 Y15937 

~-~~=- ---f T~~ - __ p==- r~ ~ l~:k __ __ --- --.----

_ Slrnlvlrlda. __ ---.l Mlshroom bedUormvirus ___ J AUS lF:L .~~ . ~.r¡::= =- lT-==-=.J _l!Q7551 _ 

:]e~Y!i'U. :=-=-_L~~elowveinvrus S 10 084410 =---=-=- 1- -------- f- ---+--+-----I-~~~84:;:~~~-------------

-+-----------~- ~--------------
----_______ j-Beelsoil-bomemosacvillJS ____ ~~ _____ ' __ 1L ___ ~ ___ ______ _ 

-----=-=1____ __ _____ J~~ ____ J _9 _J~_ j~ _____ _ 

BtomovlrldH Alala R'lOSaic virus 425-leklen-l 1 3 1 1 I lOOI63 J02000 
425-leklen-2 1 K02702 J02002 

~=====t!~~~~~~~~=::t4=2»Ied=~isoo~.J==JI=~t==~ K02703 f- AF235033 
AF235155 -
AF23S166 

Apple rrosaicvrus 

Broadbeanmottlevirus 

1 Af174584 
t-!, , Af174585 

2 ~ 
M651la 
M64713 ---- -.------------- - --.- -- - . 2 M60291 __ e l 

-- - - -3 1 - -- X02380 K02706 I R ----cvlrus I . ---t X0167BK02707 

f---

CIrus leaf ruaose vius 

~-
KUI -2 
KU1.J 

.t _ 
i----

VOOOO9 J02042 J02Ó43 
1 1 X58456 
1 X5B'57 
2- X5845B 
T UZl715 

U17726 

_--_-_----4-----+.--1+2- U17~ cow¡;ea<flklrolicmomevirus . 2 _ ~_ -~9-

+---h-; -------~ 
------- - --- -------.. T-l -1 AF315739 

------¡-------.------ -H---- -- i- ~lli~~¡~ 
R-l 1 --1 AF325736 -

~ I~------=--K! --=t=it =;-~ CocumberrrosalCYl1US Fny-1 3 1 000356 

-I g;x>~ -Fny-2 
Fny.J 

~==========~E~rn~~~e~viM;;;=======~=t====~----- -3 --- ~ ___ U~~7 _~ ~ --I-~- - ~~: 
1 ===========~o.~W~.~.~I~~Vn.~2~-=-===-~----==tf---====·==- ~~-~--~3 ------~ -~--~ ~--_...:.~ 

Peaoolstunlvirus ER·1 1 U1S728 

ER-2 k H I U15729 ,- ER-3 2 U 15730 
J-l - 3 -- - 1 - 0111260.01123 

- J-:-2 -- -l -j i - j o.up0011 24 R __ _ _ _ _ _l2 DOO66B 
Westem ®:!__ 3_ _ ...1__ U33145 

___ _ __ Westem (W)-2 U331'6 
____ _ W~m (W).J U31366 

{ n¡on"mElate Sl"'!.~_ .. _._'_ =~~ _ ,____ 3 . ~ ~~~~~i 
-- .. - ---- --- -. tOmat0-3 - --- 2 Am2329 

_.- Pru!"E!dwarfviruS ' -.'- Salmo BC Cheny" 3" 11 U57648 
I 1 AF277662 

.-- - --- -. <fl 137 i I 2 I l181 45 

1
"_ . fru.!!tJ5~r:!'9slX?!.v_~_ 13 LJ ¡ AF278534 

1 _ 1 ! 1 1 AF27B535 

~--~ .. __ . ~~-- ~4.~ru~!-3 13 ¡ ~ I ~~~~ 

f--== ~~~..!!~ v~--===-:--=-- :;-~~_~-~-=- f~ -~ _ ~ _-1 ~!9B 

r--=-- ¡ ....... .: -_ :: n ~ .~l - --~f 
T"""Io."'-"""1-"""-- _ _ li ---- 3 - ... 1----- 0.1004.001101 

L _____ -+I____ V-2 ___ _ -. _1.. _ _ -º!.0663º01102 

! -- H _ ___ 1 * 2 I AJ2n26B 

f---- ~~:;~~:;-_=F3 --- ; =--1' ~;~;;¡ 
1 ._KG-TAV.J _ 2 AJ237849 

~------I--

~ 
f 



__ . ____ ~ I ." I ,IN 

Caliciviridae 1 Calicivirus -~~-
-- - - I ----- ~-

Closter~.~d~~ 

Chiba virus 
I Bovi'le enteoc calicivius 
1 ~Nl brown hare syndron1e"-vius _ I ~Df1'>'-uu 1 ' _I-~< __ +-"L""""'~~ _ _____ ~ 
i FeltIecabinJs ~ ... ._" .. -

NOfINaJk.VIf~ 

· Porcin...!' en~r~ CalicNirvs 

Rabb. ~rrormagic disease .!..~ 

Sou~mp~ virus 
_ Vesicular exanthema of swine ~rus 

~ M~uel sea m , irus -:_- _ 
Canine caicNirus 
~1~caJicivinJs = 
B~I pseudo-yello.vs virus_ 

· B~( yel!OwS vVlJ~ . 

Citrus lrisl.eza virus 

I Cucumber yelkMs virus 

-+~--1-'2:7::::~~~.:~:~------

_..: I -¡- _ I ; -=---- I ~~~.¡¡~161OB2 __ ._--__ ~_~------
----t+- ':1 ----+ A~N"I""7~ 

J 
- -- - _.-._~-

2 2 AV3J0916 
._. _-_-~ __ ~ ~_. AY3J0919 AY2S7369 AVÍSB107 

Ukrainian-BYV-U 1 8 X73476 
-Caifomian - -- - 1- 8 AF056575 
avv..ccaiomian 1 - 8 AF190581 

~~5 : ~ - ~~ U~7 L20760 

SV~ -- j- - - f4-.. AfOO1623 --
v1 1 12 U56902 
130- 1 12 Af260651 

- 2 7- - ABOII5612 ----
------- -- 2 ABOII5613 
NUagA t 12 A8046396 

· C~urba yellowSt~ d6order virus l ALM-l ___ o __ 2 . __ . r-t-- --- AY21,20nAF38l.U2 

· ~vinelea/roll-associatedvirus 3 
Grapevine rootstock stem lesion 
assoc:iatedvirusH 

_ l~l~ infectiJus yellows ,~ 

Llt1Iecherry virus 

ALt.1-2 6 AV2~2076 
ri!.1-__ _ _ 1 _ 13 AF0372SB U82937 -

1 lt Af31~061 
92·1 r, UlS«O 
92.2- Ul54~l U052~2 
1m2 [ 9 [ Ylo237 - .--

I lJSA6I> ·-,ÁF531sa¡-···---·~ -
hirus I EA·l 

r-EA-2 
2 

23 

~ 
17 

189 

1.1428554 
[ AJ4~ 

I Awmo.tentspMri;ol,ius ·=t%---=¡:c=r,---f = ___ o .-- - .---••• -

11<YG-7·' -- -----,i -- Tl-~--- I U70866 
I KYG-7-2 I 1 I t.462738 
I K-liq?ülsl ·l - 1- 2--fL:"- 1 ÁF3946a! 
I K-Hopü1S1-2 I 2 Af39>t609 
I K_l·l I 2 I 1 1 Af39>t606 

K_l·2 I 12 ==r Af39>t607 
S·l 2 1 000 

S·2 ---==r;'==fl-=rXO 
Sl ~lAF3 

I S2 I -=tt. . Af020051 Afllmo 
ME·l 2 1 AF225953 
~ 1 Af225954 

._----~----

MB7,1~---¡-¡ 

I~--~- t---~--- -- !L.-=- 2: ;~: 
~:t ::; : ___ r.;AlI0234~iiM::.:-. ________ _ 

I xc Cowpea mosaic vrus - 8 -- 1 

1-- CVIu! I V(¡naurKlui:ulata I 2 ~ .. " iM -- - 1 -If-
1--- ,tvirus 12 11 f=~7 

E 
GIlI ,irechromomosaic"", ~tl ~;~iB-. ---~- - ,- - Xi5i63"--

---_.- Gra vinefanleafvlrus F13 1 2 -1- 000915----
-- ~ . F132 - -- -- 2 - Xi6iioT--

.-.~ Patchoutimildmosaic,irus - Phi!pplOE!S l - 2-- 1 _ A8050782----

Phi ....... 2 1 ABOl l007 _1 dleny·l - - _11_ . I l.. _ 1 A.Y303767 
dleny·2 1 1 AV3037B8 

Itvil'~ 1--

1--- -. [ Reddover..,tt1e,ius ¡ Sl 12 . __ # 1 X&tB86S462SB 
S2 1 .... . ., 

~_.-

I-S.tium.doart'i.... - T::; n_=PI ~ ~-~C------· 

-~=~:; - --P----I-: -1 =:: 
Ml1675 
-'-1311676 

Tornalo blaclt ri~ virus 

SudS · 'l·l 12 =tl =-=i U50B69 SudSlight·2 _ ~ =- -~1 __ AY363721 
t.\J·l 2 1 NC_OO«39 r t.\J·2 1 11 1 AY15799>t 
IlISpbeiTy·l 2 1 119655 ~ T~to rg,s~ Vi~ 

___ --'I_' _asptoeny.2 . h8 I ~ ~ jl'12Ú1OOl129 

AcWI bee e!ra!l!! 
~tothaI ... . virus 

BIacl< cettvius 
CrJ:to< isvirus 
D< Cvirus 
HirTalbiPvrus 
Kastvni beevi"us 
PIaLAAa slai ntestile 'If~ 
R~~m~¡virus 
Taura !llndroma virus 
Trialoma virus 

.-,--- - ~H -l1=-
So.Ah Alrican 

2 

Iª 1+. H 
~ f --H-

2 

Afl50629 
"~536531 

Fl83905 
216039 

I Mº1.4..~ 
·8017037 _1 AV275710 
A8006531 

I Af022937 
[N2I[S75 
I Af17M~ r--- ----L [ 11 [ 22 ~ 

~._-~--

IFlIvi"Virictae l -W\uum vrus 1'176 l
' 

1 t I AF331718 -~- ----
_ ,ius AINAA 1 1 Afl60193 

Bovine vif"al diarrtlea virus genotype 2 I C413 I 1 l' I AFOO2'127 
New Yoo1m --, 1 1 Af502399 

____ __ ___ _ J. lliL 1 1.. _ 11 l -'fl~5967 . ~ 



[ oe.;;-tici_ -~1115 1 M3110$ 
~ue,rus S1-vacóne I M19197 

BFW1 -~ M513110 -----
BRm-Zlf L==----- 1.-H17 

AF311958 
MOO96OO 

~---- -

L 

---

_ 1i_~_ª~ _GB virus A 

..!:!epa!.,,-ºB,rus B 

M1LE-l' 

Iowan 
PEI 
HGV-T55875 
HGV-I517 
HGV~ 
Alab 
mx70047 

-, 

AIlO60299 
M333324 
JJ44~02 
~5966 

087255 

I AFOO65OO 
I U~695 
1 ABOI3500 

M061782 

-1-:---1 =~------- -
1~B021287 

ABOI8667 
IN121!i50 

AF309966 
I AF031827 

- 1-+---~ __ I·-,-A~F03~I~82B~ _____ _ 
Af031829 
1M 
MO 

r~---H=-
unknown 

: A~25 

i MI79612 

~m!l47 
_ _______ I. I!."I'!.~!.:~G"'B_"'rus=C'_ ____ ~=~-

, ______ CG12LC_ 

-.---------, _____ -_-_~.-_~_---+~~~~~~7;~---++--1+---+*";8';------------
Kl 

--1 ~~ - , -
~}1- - - - 11 
I GIR 

!92 

1: - - r1-~;: ---I ~ CG0780 
CG01BO 

-- -L ------ I ~: !88 

---:------ ~: .. '11' 
j - - 111'0 - 1 - t U~ 

- . .--.------ GBV.gEA) I ---~I ,é;,""',.;;; .. é-------

l Japa~ .... ~itis,iII!!. __ ----:- JaOArS982-=_ 1 __ 
T1Pl 1 " - -AF~~53 
Ctilm 1 1- ill54Ts2 

YL-vactine - ., 1 AF486638 
__ __ L!'g - f U BI26 

. ~=:'~~~-12- _1.. __ --l-'A"F"'08O"'25""-I ______ _ 

1M 

j 

....L 

:.:--=-=-...:~-~---¡ 

1-7 
: - I AB 

CH2195SA 1M 

1 M 
_ -j ?'~~95LA w-- 1 M 

~- 1 M 
I GP76 I AF 
(~P05 I AF 
JaGAIOl 10\:1. 

I M098737 

-_.- 1-- 1-1---- ~:~~ ---------
I AF01~161 

I RP-1ms I 1 I 1 I M01~160 

-------=~=--=_=_ fJ==U_~t.::=--_~::.:::_---------

1 ------+----------l--1:'p3~=--- 1 1 U47032 
r SA-I4-2-B 1 - 1 1 U15763 

SA-l~ , - "2" 1 M5s50s 
SA1~';¡¡¡-ty~ 1 1 U14163 

f-------+_=""~"RiYe="-,:rus:-::-------__ --+~-';S"'R-82'ii'''',,- -- T ,. - ~1'9905 
~ ,rus ~M61 C 1 1 000246 
~ng.I,'", _____ TP21... _ _ 1 - 1 - -fAF25~19 
==== ______ I-c."'IIe""llU"""'ted= 'lllI"'''= E-5'.... 1 1 AF253420 
~.!!~ ____ 3691!2. , -- -, - -- YQ7~ 

Modoc virus M544 1 1 AJ242984 

I 

Montana rnrotis Ieukoenc.2phallis vros +...--_ 1- - AJ299445 
Mo!quilocell"'!'gagen1 1 _ 1 M91671 
Mul!!)'V.loyan~i1isYilUS__ !oIVE-1.~ ...., 1 AF161266 
O ... ¡~~k: I .. er,lrus Bogo~"",ka L 1. AYI93805 

---

PestiYlrusGiafte..l ~irafte·1Hl38_ 1 1 ~~4611 
refldeer·' V6Q-

PesliYlrusR_-l Kl1lIeij 1 AF14~61B 
Bovne yial diarrtlea yirus S0-1 -- ,- 1 M967S1 

Os"" - ., -. 1 M966B7 
f------------f-------------------+~Bro~~ --.--~- .., -- Ul~9 
_.___ uc -.--~.., UB6599 ._ 

r-__________ ~-------------------+~~L~N~C~~--.-1~1 U~ 
_ __ ___ _______ ~~~ 1 AJI33739 

:---_____ r- ~pel::_ ~~~~ 

r------+----------~~ -=--:.:.- 1-- +----. ~:iro 
- - --- - -----_-=~C24~- ...1... __ 1 ___ AF091605 _ 

1 1 AF26627B 

1-- ~~-2---·- - - ~~e----~----.- ~~-__ A-F32696J 

Classk:al"';ne",,",,"" CI114 - + --c-1------ AF33300l 

f--- ti ;:C -- ..L __ ~ -- ~~~~ --- - -- - - --- -PadelbOm 1 AYo72924 
- -- - . HCLV . 1 1 AF531433 

-- -- - tJa¡dloletaviM -- ----- CS-vacooe 1 - 11 A,6ii9102AF131116 

~=------. _ --~ ,. I ~~~~48;F1 21 1 03 AF1 S7635 
HCLV 1 AF091 507 

--- - - ------- -- AtO I 1 049532 

GPE 1 1 I 049533 
Afort A 19 -, . tJro9s1 
~b 1 ¡ Z462S8 

~-~~--~==:::--~: - ~-_~-~-,:--- -iL'h ; ~._~'" 
f-- - 1 J'..~~~~ 2 --== 

Boroer disease virUs B031 U70263 
-- -- POW8SS80 vÍ\Js - le -- I l06436 

- -~ "RrlSiavoviM- --- RiMAR 1 AF144692 

r - - Ta!!"n.b.l virus__ _ I I 1 I i.F285080 

J

I ¡ Ht~r27157 M21 4M~ ~udoe~ 1 _ I Tick-tor~~~litis~ 

__ V~~~_ 1 

t;~~t:2~~ ...: --I~ -¡. 
WN ".~ 1998-

----- ~ 
WN NY - 2000-

f------ -.--

._ _ WN NJ ' 2OOi --
- - - -- glOUSe3182 ti f-'~' =33~y 2000-

l~~- ·-=-d~",._ _--=--_~--~ _ _____ ....:....::::..... _.. :-!~ ~ 1 

1 J U39292 _ 
1 j AB062063 
1 AB0620B4 

-1 I f,'!2294 Mijl103 

AF404757 

I A~404756 
k F404755 
! 

AF404754 
~~3Jl203 

AF404753 
AF4BI864 
AFI96835 



Flel¡~~!e 

Y~ lever 'l irus 

~ 

199 -----1----

1 R097-50 
1 
T-

t- 1;-

Af2600m 
AF2S0968 
AF260967 

AF2Il6518 
AF20254'-

;~M"" . ~acCne-1.-.L J.. X1l371lOKO.2749 ~2H ~ CoasI 1 1 U54798 
TriliSad 79Ao' ---
788379 1 1 AF094612 
Pastan - 170-204 -- - -------

~Iow lever wacx:ioe -.l Xl5002 
vacdne slrar.. 170-
213 1 1 
vaa:ioe str.l11170D , - ,-
170-2Ó4~1I\ -

U17067 
U17066 

Afri:avac:cine 
170-:-204-Sou1l\ 
Aloca varof'le 
l1D·204 -Soulh 
Aloca vaccine 
17D-204-USA l ' ! 

AF052446 

Af~2445 

AF052444 

vao:ine-5 t -i ' I AF052439 17D-204-UsA -- ----

vaa:ine.4 1 1 AF052438 
. 170-204-USA 

vaa:ioe·' 1 AF052431 
Freoch neurottopiC- - -- --- --

virus U21055 
Frend'l viscerotropic 

t Yokosevirus - -- ~:36-bat ~ ~ ~~~858 
- ---- 188 169 

-1 - .---- -t--'-"'-------+---------------
--

--1--

AB051848 
M58152 M31714 
X99752 

fqtª= 1 6 026017 

- -I--t-- -- I -~----l A~~!!!56 

--=-~ 

¡--s------ 1 AF314662 
16 -- -- r l25658-

.---I ~_"':"?~ 
161 

001191 

"'U ,6914 
AF0177e6 
AJ291761 

AF170028 
AF237S16 
X82547 
1oti2730 
AY121833 -

- AJ292226 
Z68502 

- Aoof03OD 011157 
AB010002 011159 
AJ292230 

-1 ~ l· I~---- AF026278 
X75433 

___ 1{~~~5896_ 

r AF406744 

6 
6 

iJSl6059 --

f- - -++---iT I AF484251 

f----~+-- --- I - 1-~--4_--1 ~~i67 -----------
1-- -----1-----------1------- + 1573580 

I ~ I Xn214 
IW2416 

1 AFIIII93 
1 5 1 AF172259 

1--- ------- ----------t +!---- H-- 1 :'8 ------
1 5 1 M31541 M28049 M63141 
1 5 1 M95516 

f----- _ -=J __ _ ___ ----r----- I ~ __ ~_; ___ j "~='~='~""36'--------. -t - ~7264 

G-11- AF3-----
AB066288 
X06728 

t==-- n =t-- ---l--- 1 ' 1 ' 
'''''''' - ---- _ .. --- - ~--

XI6636 --

\}!!i~iü1 --l~~~-~I ' yantai-Chila-' 
Yanlai-Chi'Ia·:' I~ -- 1 AJOI2D05 

AJOI2006 
Roro""""'-1 1 2 1 3 1 AJ271~ 
Rorochena-2 1 3 1 AJ271 

golden stripe virus _ AJl32576 . 

~ 1 Soi-bomecereal"'-,ius ~::i~ ------------ --

1-----

EUropeiWlwheal.rrosaicvM AJl325n 
wheat-l 1 2 1 3 1 AJ252151 
wheat-2 1 3 1 AJ252152 

AF146280 

--f------------ ¡-~~ -- =¡-:; -- I}- I ~::~~ 

~ mosai;virus 

AF146282 
AF146279 
AF146281 

¡-Neb ... la-l--r -2-- 1"l - 1 L07937 r-
~Neb ... la-2 i 1 3 I L07938 F I Japanese.JT1 12 3 AB033089 _ -- .. _~n ___ 
la~T2 3 AB033600 

~ 

~ -----j SoIghum_~.~t,ius I ~~ -- -- ~ 2 - f t =F= --~--=-- -~--=-~~-

H.,del.llU' rSar18Vstrkle rrma-¡C-;¡M-

24 1 74 

ato/la 13 J04342 
. XIl3854 

---f---
MI6576 
U35767 
U35770 
MI6577 
Z46630 lvchnis rmsool: viM 

PCIlsemiliUenl:virus - 0 ~ 
12 

28 

Z46351 
146353 
Z46352 -------

M81486 
MB1487 

t===l~b,"hyo.arl'Jus 1----- ~--i ~ l ~ 
2 1 J 

m.vlrus Delooned wioo ,ius I 1 I 1 I AJ489744 

Edropis ~i¡uapmna-ik. virus ] JI [, u= 
I Infectiousfladlefievirus 1 _ ~ _ A8l'XX)9OO 



1- Peñna nuda pIcoma -Ike vinJ! 1 1 AF323747 
I Sacbtoodvirus Ro!hlfmlead 1 1 AF092924 

~- 5 5 

lufllovlrldoe 
_, ___ · MAV 

MAV-PSI I 6 011028 001213 
I BaI1ey_-- · GAV I 6 AY220739 f--------- ____ . PAV 

PAV·I29 I 6 AF218798 
PAV" I 6 AF235167 

I 6 X07653 
P-PAV I 6 011032001214 -- -Beanleefrolvlrus I 5 AF441393 

Beet cNorosis virus BChV-2. I 5 AF352024 -- -- - ---BChV.cR I 5 AF352025 
I 

8eelmid __ 
2!T8 I 6 X83110 Beelwesll!m, __ 
FlI I 6 XI3Q63 

f-- - USA I 6 AF473561 .-
Cereal yo'" dworl_-RPV RPVMel" I 6 AF235168 

I NY I 6 l25299 
Cuculbl.""i<Hlome, __ N I 6 )(76931 

, Pea enation mosalc virus WSG I 5 l04573 , Potatoleefrolvrus I I 6 llOO53O XI4600 1... ______ 

Zlm13 I 8 AF453388 
OP I 8 AF453389 
NoO I 8 AF453300 

:--._--- ._----------~- I 8 AF453391 
I 7 AF453392 

!------------. - - 1---- ----- CU87 I 8 AF453393 
142 I 8 AF453394 

~ 
I I 5 AYI389ro I 

potoh I 6 X74789 --
--- -- --- ---~a¡¡"'II1g'" I 6 Y07496 

Soybean dwarf virus YS-M93-1 I 5 AB038147 
YP-M94-1 I 5 AB038148 
1JS.ffl97-8 I 5 AB038149 
0P·J.fl6.1 I 5 AB038150 
Tas-1 I 5 l24049 -

I SI.!!"""'" etl:>wiB,hirus A.cP65-357 I 6 AF157029 
L ____ ---- CP65-357 I 6 ~249447 

34 207 

I Namlvlridee Crypt.>nectria paflSitic:a mitavirus 1· 
NB631 NB631 I I l31849 
O""K>stoma ll'it>Yirus lo I I ~004930 
OpIlK>stoma ~_irus4~d Outdl EIm I I M32754 
Oolllomro.,.,.,..,¡m _ Hd OutdlHn I I ~132755 ----
O~tomallOlll><llni_Md Dutdl EIn -1 - , - ~132756 .. _--

i Sacchal'OfTT1C8S cenNis\ae nernavirus 
I 2OS.RNA __ 37-4C·W .! _1_ ~_t,tiJ893_ 
I Saa:hafOfT'ltCSS cerevisiae rernavirus 

_._--- - 23S RNA 37-4C·T I U90136 M86595 
L ____ 7 -

1iiiiOYIriiH-
C~ronlvlridl .• 

1· ~..;-corOOaVkus ---,------ I ~~~,':.', 1 ~ 1 ~~ 1 ~~~~~~ -- ---

I Muri1ehepal 

Nldoyl,.ln I Eguinear1f!lit8virus 
ArttrI'Ilrid!! . _ l_l.":l"~-'!!9 ___ ,lilgy irus 

1-

T---------- - 162448. ---

Porcine reprot1Jd;"e and respiratory 2118197(Neb4'8ska)p 
5 drome virus ass.3 

!.t.V 
Reo¡>PRRSlRepro 
SP 
1/R-2332 
BJ-4 AF331 831 
NVSl97.7985 lA l · -

L_ _--.L_ ~. I AF325691 
I - . - - I -oo- I R",~RRS VaCiil.- - 1 AF0s6183 _ 

1-------+-----------+C*'p~,;¡~"'~i------1..,~¡-.- ~ ___ ~;~~~~AF059352 AFI321IB 
PAB I 9 AF17634B 
H8-I(sh)l2OO2_ f A.~11 

I M96161 

f-
__ o lelv>tadvirus-------

I A26843 
S .... nhemolTtlao"leve<'rus l1/R41-01M6941 I II AFlB039tL39091 U6311IU205Z, 

___ __ ________ _ _II. ;40'---

Nod.vlrld.. I 81ack beetiB ,1"" 1" I ~ ~~: 
I )(15960 -- - --+¡¡¡;¡;-larra,irus 

"2 AF329OBO 
Epi'lephekJs tatNina nervous necrosis 
,rus ~ . __ ~_ 

Fk>d< house vi"" , ---~ -
3 --- Xnt56 

-- .--- - MacrWadl.mrooenb<>lginodavinJS 2" 2" AY222e39 
., AY122840 

I--------~---.--. 2 AFt74533 
I AJ'rn534- . 

P'_'rus -2-- 2 __ ~1941 --

1------- Sl1ipedJad<neMlUSnecrosO.nJS -f- -.- fy- i ~~ 
~----------4-------------------~----------~~---~,-~---- ~~n 16 21 

I Poeluvl... I Peeoot dump ,irus I $ 11 X7B602 
871TGTA2 5 l07169 
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1 popper 1 1 1 5 IU!Il9J5 

Tumip~~_vius _ - -+------1-:
2
---&-1 M22445 ______ _ 

. Tymovlru. 
Chayote 1TlOSa<: IylllOYirus 1 ~ (SecIlMn 1 1 1 3 1 Af19500l 
E ..... nt mosac _ 1 1 I 3 1 J04374 
ElySitoom _ virUs 1 1 1 3 1 AF09652J 

1 Gra~re 11echirus _ ~ 1 1 1 4 1 AJJ00022 
----¡ Kennedy"eflow mosac.rus __ ==L Je";'Jl~L 1 3 DOO6J7 

L_______ 1 Maizera~fi"'~rus 1 CostaRican 1 1 1 2 1 AF265566 
001 b~e dwart virUs 1 2 U87832 
Ooonll_ mosac virUs I OYMTV-To 1 1 1 3 1 JIl4375 
Physais mot1Ie virUs I 1 1 3 1 Y16104 
~ettiaIl'OS3C'irus 1 2 I AJ271595 

¡-_____ ·~ip_lellowmosílic'lirus - 1 3 X07441 
'--___ ------'- _ aLoe Lake 1 3 AF035403 

___ L_ _ ____ ___ 1 3 XI6378 
_____ -- ___ ~L.ke ! fa -l- J04373 

__ U",brl!!~' 1 C.rroIoooIIlemimic'irus__ Auslrioliln __ 1 __ ¡; U57J05 
Groondnutrosettevrus J.C1 1" Z69910 
Pea enation mo5aic Vi~-2 1 ¡- üól563s53233" -
T~b~~ ::. - Baoshan- 1 _- -¡ AF402620Af431890 _______ _ 

4 16 

r ~~e~Pii5 _ .- -- AFJ34111 
~ 4 AF052431 

--Ji ~o'qlIl'9!.~-- _ ~ _4 ____ ~~--
E __ e~ 1 ~4 __ -+~X~I5OJ~I====,--________ _ 

1 E_phageGA --l-- ------I--j---- 3 010027 000046 X0JB69 
I Enlsrobadof1a phage KVl __ 1 4 AF227250 

1 LeYlvlrid •• 

~--

1 En~ j!Ilage MX.1... 4 AF059242 
¡ Enll!robader1aphageNL95 4 AF059243 

_ _ _ S~phag~--i=----H:== 1 4 1 J02467 M24961 VOO642 
,_____ Pseu:tomooas phage PP7 1 4 XOO191 

1 ~ ~ 

Proteomas Virales de Cadena Sencilla de RNA sentido negativo (ssRNA-) 

~Buny.vlrtd •• --~-;,--;;;;------.- '--=r=-m:~---r --3'T --IT~:--------

-=f!::unya~~ ':' =~-::. = 1 _ChIe,9~=t fl ~f:702 ------
OugbeviM __ L __ 

\ 

Ar04431J-l 
Ar04431J-M 
Ar04431lS 

2 1 000J5J 
1 1 U1S018 
1 1 ~133 
1 I AF434161 

=r~ 17S:i1U 1 
76-118-M "C __ 

- -- --t Im-'necrolic.pol,"" ---j ~~1~~-S - .J 
~7-M __ 
' --1i~7-S 

l _____ +~=_~~= 1i'Z!~ r---
~~----------__i~------------------- ~~~~ 
f- 1 "",,~nectOS~rus 

Rft Valtí!! rever virus ZH548-M12 ~--3 z¡¡:go¡-- ----
-¡;¡;m----

1 5 __ ,,,,, ---te.--- -__ ._2. 
Nt.til~ 
Nt.tilO-S -

Tomafo spotled wiR '11M 

~~._-------

Uutll'oiemivirus 

Watermem spottert~_ v.!fu~ . 

NlAR11-t __ 1 _ ...3 
NM Rll-M 
NMRll-S 
-aR-Ol (CNPH1)_ L_ __1.. 

CPNH9 
S2J ___ 3. 
S2J 
~---t-- -
- Taiwan-=-_L 

Taiwan-M 
Taiwan-Tospo-W 

1 X559:l1 
-- , M14627 

1 M14626 
1 X9J218 
2 M74904 
2 X66972 5-10057 
-, Af5281 65 
1 AF528166 
2 AF528is7 

"3 U12396 
f 1 010370000202 
11 K00610 

Ai'ó15sJ8 
U42555 
U27809 

1 X56464 
--,- M1115i 
-2 X53771 
f L37901 

-1 L25763 
1 tl5ii14 
1 L37902 

--, L3790J 
1 L37904 
1 OiOO66 D01230 

1 54809¡ 
2 000645 
1 010759 

- --, M17417 
2 M33551 
lAF1J3128 

2" U75379 
2 U78734 --

-::= ~-==-~~~~;;;=~==================jt======~~--~ I OrthomJXovlrtdoe lntIJenza A ~"" M'fW34 8... _ --' I VOO6O:lJ021~ 
M'uertoRCoI1lIJ4 
M'RAlIJ8 

- - AlPIw.l4THON1) 
~____ _ _ _________ M'ue~CoI1lIJ4 

_ M'uertoRCoI1lIJ4 

-
M'R.\!1J4 
AA'uertoRicoI8f34 
Miüerto -
R<oI8IJ4/Mount 
~~L 
M'uerto 
RCoI1lIJ4/Mount 

_____ --I ~~I) 

---- -- - -1 -- --,-

RicoI8I341Moun1 
SiTa~,!!,,!) 
M'uerto 
RCoI1lIJ4/Mount 
SiTa~HtNl) 

M'uerto 
RM:oI8IJ4/Mount 

_ I SiTa(H1Nl) 
M'uerto 
RCoI1lIJ4/Mount 
SiTa(H1N1L 
M'uerto 
R<oI8IJ4/Mount 
S.!!a.~H1Nl) 
M'uerto 
RCoI1lIJ4/Mount 
Sna~H1N1 

AMoog 
KTrTOn07J89-H9N2 
AlHong 
~ongn07J.99-H9N2_ 

AlHong 
~Q?J.99-HW.2 
AlHong 

_ Kongn07J.'J!1-1i9N2 

8 1 

I 

-_ !. j-- -

1 J02151 
1 I V.D.11¡j¡J02152 
1 VOl 1118 J02143 
1 1.JQ?@ 
1 l J02146 
2 1 VOl099 J02 145 
1 J021SO 

1 AFJ89115 

1 AF389116 

1 AFJ89117 

1 

1 I AF389"8 

' r'~'" 1 AFJ89120 

2 1 AFJ89111 

2 1 AF389122 - ,--
1 AJ4046JO 

- 1 ~~614 

1 AJ194637 

1 AJ404626 



Arenaviridae 

P¡u¡mYJ.ovlrldae 

PararnYlovirin.e 

~~nz.aBvirus 

AAiOO,¡~. -- .-
Koogn07389-H9N2 1 1 Af25S742 
Mioog 
KoognD7389-H9N2 
Miong 
KoognD7389-H9N2 
Mioog 

. ..11 AJ404629 _ . 

.. --+-- l 1 AJ278646 

. ~:4°ci389-H9N2 . +7.:"'1~~880;;;17",6-----
1 Meel40 Afl01982 

Mee/40 - 1 Afl02017 
Meel40 1 1 KOO423 
Meel40 1 KOI395 
Meel40 2 J02095' 
B.teel40 -- -4 --1~' -- -- -
BIleeJ40 2 J02096 ' 
IWe<l'jlhOllYl7 _ -- s-_ ~:-1~ 
ª'I""''j)hOllYl7 .... ____ ._.-';-1 r.A"'Y26094~:i3;-------:::. ~~~; ---t -- ~ ~= 
BlMen~l~ I AY260946 
IWemphisllYl7 ___ 2 AY260947 

IWemphisllYl7 _. _ _ __ ....1_ ",A7.:Y26094~",I;---------
=~~~;. ___ ._-'I-t'A"'Y260948== ____ _ 

MA S 

::::::: -1- - . 1 1
I 

AY260950 

~~ ~ =-~ ::= ._----
BIMe<l'jlhOllYl7· 
MA 
BIMe<l'jlhOli2197. 
MA 
lWe..,p¡,isl1m7. 
MA 

.1. 1 AY260949 

IWemphOllYl7· 

~ ~-

___ .U_~260953 ___ _ 

..LI.E~ 

AY260955 

48 l ' - - &t I AY260956 

Las .. , ¡rus UcMV-lASV- -,----::,-----,2-.-U-730cc34,.--------
JOs¡¡¡¡¡ -- 2 ~------

: ~~e~tiC'CnOrb,refli~-;¡ru5- Artrntrorg~b-L ____ I~---~2 _1_'J"'04,,33':.I,_-------
r T,cir¡be,¡¡;;s------- ~~~~7~~ ----'~'-\-J~~"'34"'0~9 M335=~1~3 -----
.----. ---- 2 M20304M65834 ------

.. Guanaritovilus _____ "_ 

-Junin v~ 

Ma~eo V!~ _ 

'iNH-!I5551-l 2 1 2 1 AY356024 
INH·95551.s I _ 1._. 2 AYI29247 

1 )(J13-!. 2 r 2 AY356022 . = __ _ ¡~~-__ -~-;~~+. ~"'L7.:?"'292E_,,~;--~~~-~~~-_-_-_--
~ ~ramYJ.ovj~~ 
Bovne paraillf~~ vj~ 3 

Canine dlSl.~vi"us 

-'APi.W~ ._.. h!' -61ducklTaiwanI'Y119 
S 1 7 A Y029299 
Karrsasll56261S4 1 6 AFI78654 
S~ Fever e 1 '6 Af176655 --- -I QOOerst¡XjOO __ I __ ....l. _ 7 AFOi4953L I3i9IL13j~ 
QOOers'eooor1·2 l 1 6 Af305419 

Fer<le.tance virus 
GCose paramyxovirus SF02 
~rav~ __ -_-_~ 

Human ~ta~t.fllCWirus 
HI.I1\aI1 paraillfluenzavirus 1 slrain 
W~tooI1964 
HlIT\éWl parannuenza vrus 2 
H~rannuenza virus 3 

I Orrders'epoorI(OS) ~. 1 LB6 Af3787C6 A75117 1 6 AfI64967 
ArcC VR.a95 1 - 8 AYI41760 
~- __ ,o 6 AF473851 

-- ' 1 - - - 8' AF017149 
f---~'+--- - Af371337 Af371365 Af371366 Af371367 Af371346 

00·1 • I AF371355 Af371364 _ _ __ 

Washil¡¡ton 1964 10 1 Af457102 
7 1 )(57559 

GP 8 1 A8012132 
910N 7 1 084095 

MBasiesvirus A8016162 

f- --- 8 1 Z66517 
A8046218 

f-------
8 1 Af2662!9 

~ I ~!C~ I 1 I : I ::: -------... 
I Ecm.rs1oo IAIK.c 1 1 8 1 ~ 

",canel._ 1 1 7 AB032167 lchilOse.vero l......--=--==-t=== ._ wüd4ype-9ll16 ___ ...l. _ 7 ABOI2948 

f--- - - 1----- - -- - :::100 --~- - -+ ~:;~:16565 
~ 1 7~ 

f.----- I ",,-w.s ~,_ . 1 8 A8040874 

JOi;!l'M -- - -- 1 --- 9 Af2DI473 
Jervl-Lvnn 1 9 AFJ¡ "--------

88-1961-H ] 1_ 1 7+ Af41 
-~- - 1 ---1 1f--__ --,9~"'A'"F3¡;.'.;:;>OlT.· c___------------

6l", 9 Af314561 

1-- .- _. -

L _______ -.1 871004 <:1inical 9 Af314560 
r--- -1 - Smilh-Kine 

f=-_,'o - ----

f---

~--~=--
1----- -"-

f-.---

1---

L ____ _ 

I N~V~ 

e virus 

Saldaivrus 

Beechamive
aBerwtecl vaccileO 

~ 
GloocliUK96 

1 - 1-

I ~~;.cSF t --j 1~---
61 
61 ·T,¡¡¡;;¡¡ · 

. ~Ia - -4 ---' 

OIrIa-Ml 
OIrIa-MVCll 
Ham<ma~u-EO 
Hamama~u 

Af314559 
AF314558 

338106 
F2807ll9 

fJf~m-
Af: ..• 

IAF: 
AF' 

rÁf 
AB005795 
ABOO5796 

658 
AB065187 

------ rI'ILIWIlT-Sre't'6rtanl ;=r -- ---' F1-R 
~~ -~--

Sinian parainlluenza virus 5 
Ti:lmanvirus 

JL 
"11VJUS 

~.,ius 

"IIYirus 

k~l1 - - -11-
W3A ~- I -

61 

ATue5100ii - 1-- T 

I
AIl;(;!)l~tlli'V I 1 
A51908 _ 1---7 Bl ... _ 

lbl '1 
10 

M30204 
. AfC62755 

",298895 
Af0797M 

4s 

·1 1 r'AF092942 

11 I Af295543 
:-: M013254 

I U39662 
I U63644 
I Af035OC6 
I U5036.1 
I U50362 

Ausllalian botlyssaWus irsedM>rous 1 ~081020 

1 M76992 

1 5 1 !.F418014 
8ovireeohomeral1everv~ BB7nl - -,--'- 12 1~-

Hiame _",rus CA 9703 1 6 Afl04985 
ioushematopJieticnec:msisvitus WRAC __ -."-=-=1 -6-: ~"UU 



----.. _-_.- --,------- --I- r---s X89213 

f---- Northem cereal mosaic vius 9 AB0302n 

r!Lab:i!S~~. PV MI3215 10121634 
,--------~ 

SAO S19 M31046 

i-- RC-HL -- AB009663 
Nishklahara AB044824 

ABOII257089654 087843087844 AB002822 ABOl0258 
~ Ric:eY91lowstuntvirus AB003092 
I Sna_ rha_"" AF1474911 

l------- Soochos vellow neI Wus l32603 
SpOrQ viremla d ca", virus 

----

Veseular slomatiis Indiana virus 

---------

-- Vralherrorrtl~i:sepOCemia YÍrus 

I 
------~---_ .. -

1 

, BomlYlrldl. Boma disease YiM 

ATCC VR-I390 
FjIr1 Re"""",,-VR-

~----- --_...!.. 

1nd"""-wiI1~",, 
94GU8-1994 
85CLB.ndenal 
!W:OE·IOOiana 1-
1998 
FI3 
96-43-Atlantic 
heITirg 
14-MMreoch 
Hededem 1 COd UIcus - ----- - ,-
OUl 1 

26 

U18101 

5 ,lJ318079 
J02428 J02430 J02431 J02432 J02434 J02435 J02436 
J02437 J02438 KOO519 KOO520 1<00625 K01068 KOl 069 
K01070 KOI638 KOI639 
AF473866 
AF473865 

AF473864 
Y18263 

6 AFI43862 
6 AF143863 
6 Z93412 

---6 Z93414 
6 ,lJ233396 

154 

5 I U04608 
L270n 

I VIfR 1 I 6 I ,lJ311521 
HeI!()fR 1 6 ,lJ311522 

-~---+

'------+ 
_~ ___ + _ 1 I ,lJ311523 

No.98 -,--¡- ,lJ311524 

-"-_. -------------

--1-

, fllovlrldlo POOl> 1 7 Z29337 

"~-
1 7 ZI2132555429 

Martlu'll v'lIS I ~~c_ ~ I : I ~~~~ _ ... _ 
RestonEboIavirus Pennsytvania 1 8 AF522874 

Reston 1 8 AB050936 
~_a _ _ 1 9 AF086833 
MOYlrQa-lalre 1 8 AF272001 

ZaireEboIavrus 

~l'Qa-laire 1 8 AF499101. 
55 

Tenulvlru. r Riceg~~slunty¡;; IRR,1 2 AB009656 
_ ~__ --2 -A8Q;0376 

___________ ~-- 2 ABOl0m 

- - ~-:1----+ :=~~-----
__ ~__ 2 -ABiJ00404-

SoothColabalo-l 2 AB032180 
SouthCOlObatO.2 2 A0023777 -

__________ .1.. SouthColabat0-3 2 AB029694 
_____ ._--L South Colabat<>-4 2 AB023778 

± Sooth Colabato-5 2 AB023719 
---o ---- . - South Colabat0-6 - -- "2 A80ffiiii)--

. shaxian-1 1 AF509470 
--- ---- L-- "'",ian-2 2 AF511072 

I "'",Ion-3 2 AF397468 
T "'",lan'" 2 AF2!I0946 

shaxian-5 2 AF29094 7 
L __ ____ "''''ian-6 _____ 2 AF28794_~ __ ____ ___ _ 
I Ricestr~villJS T-l 1 031879 
! N 2 ~m 
I T-3 _ -4 _ _ ~2~~~X63~563~~~------------

_--= ___ ~J __ ~_~ __ -__ ~ *~- -- - "4 -t ~!J~6L------------

~._- ¡-- -------
[}iZ:J -r---- r- 2t AF50e8s5 

HZ'" 2 AF51 3505 

f----- L L ~ r .9J 
OphloYlrul Miral'tori lettucevirus LS301-O-tettuoe-l 

LS30t-O .. ttu<e-2 
LS301-O-tettuoe-3 

AF525933 
AF525934 
AF525935 

LS301 -O .. ttu<e-4 AF525936 -

Proteomas Virales de DNA y RNA con Reverso Transcriptasa (Retrovirus) 
I ClullmoYlrldo. - ---¡¡¡;'-;;'--;-tre~""---- -

S_nv re<! ringspot V"" 31 AJOO2234 
¡ AF404sOO 

1-

1---

Cacao swoIen shoot virus 
Camation etched rDiviM 
CaullloWer mosaicvirus 

Ccmava vein ll105aic virus 

~ 
!!!i!t~_ 
S29 _ 

1 5 L14546 
-, 6- X04"658 

_ ........L ____ 7 ~104s 

c-l- -- -f ~:~-
1 6 Il00141 J0204B 

e8C 1 6 MOO542 
NY8163 1 6 M90541 -

I ~~~~IH _- --- 8 Ml0376Jil2047 

--1-~!J- - ~ 1- }I ~ 
1 5 U59751 

CestrumvebN lear curina virus -- ----1- -- - T AF364t75 
Clrusyelowmosak:virus 1 6 AF347695 
Coounelinayelowmotl.leYlrus 1 3 ~ ___ _ 

I _______ I-&'F~rrosaicv.us 1 7 X06166 

::~mos~=vrus ---+ -- t ~. 
::::.rc:Sn:a!:Uimvirus Kl ----+ __ _}- ~~~ _ 
RicelUrQrobacitWormvrus Chalnat ---- - , r---4fi#~----

.! ___ + 010774 001028 0011 49010136 
Wesl~enga! 1 4 AJ314596 ----- - --- --- ~~ ____ J _____ ~ &Q~~~ 

~- ' ~,::"~-,::,:,: ~1-f-----k ---~-¡ \ ~ --. ~:===Vfus _. -~- _~=~=-_-. ___ l L¡--- ~ 1 ~~~~~ .-89923 
__ Tobacco~ei!-dea~~~ _ _ 1" AF l90123 _____ _ ________ 1__ _ __ 35. _ _!80 1-- 1 7 r U19144 

~~A34 I 7 , X60213 
Indiana 5 AF493986 

¡ ~77 

I '-'32990 --1 - I 3 ~;:: _ =~= __ 1- --:-_-=--=-__ .--:.:--=~..:. 1 3 @.1B.14 
---- - _j_L- ::~~~~~BV ~- i ~~~ 

___ +_._-____ - I i 3 AF404406 

.:-~--- ~~~~:_ _ ~1fr~6~r=--~ - ~. :~r 
I I HepatloS"rus --- FG ----t---¡ --~ ::::AF25e595AF258s96 

~: - --f ~Jj=--+ ---HlrJ~ _ -= =- _~ ---= _ --:... __ .:-~-- ---- --. ----=-f¡ ---TI :~~ 
---- l- -~ - - --.--.:--- - 1 116Sal-adw4.f - - ¡1 ft :~~~ 



f 
T LAS=--H --- , ---¡- AY090460 

- -- n6llH-adw4.f 1 4 AY090459 
- - ~-. 7tti-0dw4.f 1 4 AY090458 

. . 2928Ne.adw4-H 1 4 AY090457 - -------
-----.-,~ -- L U.94_W _._...L ___ ....!.. . AY0904~' 

, 
---¡ 

-1 

-, 
T 
¡ 

129_W 1 4 AY0904~ 

~ nov:ni55 _--=1 -- LI __ ~ AB074756 

J adw2-Wong-8 __ ~ ~ + =:'!37~ 
: 1 :"""':~:: 

AB049610 

; I :;:!373065 -- 1 ~:~z:~ 

4 1 U87742 AF364333 
235.1)1.(; 1 1 1G2s----t- 1 4 AV077735AF274497 ~ _ - __ _ 1 - -¡ AV077736 AF274498 Af275379 -

_, ~ ____ _ 1. 7 AF479684 
2. 1 7 AF473543 
- -- - -, 7 AJ344117 ----

~ _____ 1 _. 6" AJ344116 __ ~_ 
HBs~X27. 1 ..J.... }J344115 __ 
adw 1 4 AF4'-" -.. ~ S-CAF4r 

I ::~o: 1 : - ::~:~ 
adW.fH14.2-t> 1 _4-- AF~ 
adr-(;lS-HBsAg-c+ '_ -4 AF41 
adrfH8-< 1 4 AF461358 
adr.fH5-<: - "1- -- 4 AF4,' .... ~~ - -------

\ adr -C 733-HBsAg 
c+' 1 4 AF45B665 1 ---4- Am8664 
~~~-HBsAg.c 
l-DU,Jftl 1 5 AF305327 --------

adw.fH4{; - -. AV066028 
-~ 4 AV033073 

Gi16:As --.+-~';; 

Tibel127-CID 1 1 4 1 AV057948 

TlJe1705 1 ] 4 AV057947 blactAfrcan-adw2.- -- ---

~~~._ _~ ______ 4 AF297~?5 ___ ._. __ 

656j1BsAg. 
HBeAg ... A _ 1 4 AF291624 

I adw2-8J.t<R-H8sAg+ ·A 1 4 AF297623 
adw2-79-
1714_HBsAg. 

~
act.rw2-76-0L· 

I C~;SK61~ ~- ~ 

+- li-.--4 AF297622 _______ _ 

1 4 AF297621 
T 1-'-'- ¡ A8033553 -.-

:'adw-SK494 - ¡ - - 1 ,------¡-1 A8033552 

C-adw-SK300 I 1 4 AB033551 
F~~ . __ ---L AF411412 -
F0.a97-odt-C 1 AF411411 
~ - 1 AF411410 
FMCll6-adr-C - 1 AF411'~ 

I 
FMUl14-adr-C 
WLAID 
WLAP10 
_nA1 
_1161 -. - ---

I 
act«1-57-A1O . -4 AF~ 

_2--41-Ml 4 AF29 
T-1B5S-9754e4- - --
Thaiand-C 7 AF330110 
C-1B5S-ea5-C 7 AF223961 
c-i85a ... 7.c i AF~1l@ 

C-1BM<Ia&-C 
C-11156-a1&-C 
C-1858-ea4-C 
C-1658-<1al-C 
C-1 BSa<Ia2-C --------
C-1B1>8-<1a1-C 
X104-114 

~-----

X104·110 
X104·106 
Chiu:se.t 
HBVVeF-6 
HBVV.eF-3 
Hl!VVeF-2 --
HeVVelA.J 

Heron hepatlis B virus 
OraruuIM_ravirus Sornad 

Papa 
Slort hepatitis B vi'us STHBV.1 _. 

STHBV-16 ---------- STHBV-21 -
Wooddlud<hepalilisBvirus 

-------~~ -f--
-- Woodchuck heoatiüs virus 2 

WOQtr¡ I1'Klnk.ey hepatitis B Virus 

R.trovlridM Aven carcinoma vrus 
_Alphlretroylfu. 

-- ._--

~~iosisv~ ~-
HPRS-103-
~ 

-- EñdOgenous.1 
Endogenous.J 
AOOI.·7501~ 

~--
Aven myeklcytomalosis virus .-

Avian sarcoma vrus - _. __ . 
~---------- ----------

¡---o 
Fu·inami sarcoma vrus 

f-- ---- Rous sarcoma v~_. _____ 
S¡¡;¡;;¡¡¡:fl¡¡-¡;O¡¡;:jj 

1----. ~~upp!l-O _ 
PraOue 
Prague C Pr-C 

Y73 sarooma virus 

Retrov1ridal Masoo-Pfizer rrookey virus 
Bellretroylrul 

Simianretrovirus2 02iRHEiOO- -

02JRHE1ORN1 _. 
Simian type O Wus 1 

Mouse marrmary luIror viÑs--- BRS 
Jaagsiekte sheep retrovi"us Ovne 
~¡y adeoocarcinoma virus 

- ._-_ .. -- JSRV21 

Exogenous mouse malTWTlllly tlmor --~ 
,rus C3HhieN --

--- -
Endogenous mouse manvrary tum:,r -~ 
,rus C3HltieN -

__ Enzoot.icnasa/tumourvirusdgoats 

AF22395B 
AF22395B 
AF223957 

1 7 AF223956 

----+ r--.l.. 
7 
~---------- . 

1 6 AJ300371 --_ .. - -- ._------_. 
1 7 AJ300370 
1 6 AJ3OO36!I 
1 6 AY040627 ------_ .• 
1 4 A8031267 
1 4 A8031266 ------

-+- 4 A8031265 
1 4 A8031262 
1 4 M22056 
1 4 AF193863 
1 4 AF193864 -------1 3 AJ251934 
1 3 AJ251935 -------
1 3 AJ251936 --1 3" AJ251937 ._----

4 M1B752 ------- -4 M191B3 ----_._--
3 J045H 

1 "3 m«2-
--1~ 4 Mll062 

~._------~-

1 5 AF046996 
m 530 ---------

--- ._--
'- M14006 

1 2 K020B2 -, T M37980 

1 2 2'6390 
1 "3 AV013300 

1 2 AV013304 -_. __ ._._.--
1 3 AV027920 

- -+ -- AF033809 
J02013 VOO871 

1 2 M10455 ---------1 ---+ ~-------, 
1 1 AF033B10 
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Walleye dermal sarooma vrus 

Wallete epidermal hyperplasia virus 
1 

Walleye epidermaJ hyperplasia VifUS 
2 

Aviane, s retrovirus EAV-HP I EAV.HPl 
EAV-HP2 

AF0ll812 
L41838 

AF1 :l3051 

6 I AFl l1052 
JO 

AJ2181 24 
AJ2181 25 

2304 I 34253 

Tabla con los 2304 proteo mas completamente secuenciados virales colectados manualmente 

del National Center for Biotechnology Information (NCBI: httD:/Iwww.ncbi.nlm.nih.gov/ l. 

Simbología: 

Grupo viral: Categorias taxonómicas, incluye clase, familia, género o grupo según el caso (datos obtenidos deIICTV: 

http://wwwncbi .nlm.nih.gov/ICTVD. 

Virus : Nombre científico del virus, se tomó el mas comúnmente reportado y usado (datos obtenidos delICTV: 

http://www.ncbinlm.nih.oov/lCTVD. 

Cepa: Variante de la especie, dadas las caracteristicas de los autores para delimitar las condiciones de crecimiento o 

secuenciación del virus (datos obtenidos del NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 

Segmentos: Número de segmentos Que confonnan al genoma viral. 

SECs: Número de Secuencias detectados en el proteoma viral. 

No. de acceso del NCBI: Para obtener las secuencias en nucleótidos o aminoacidos, en muchas ocasiones el mismo virus se 

encuentra reportado con mas de un número de acceso (Datos obtenidos del NCBI: 

http://www.ncbi.nlm.nih.oovlgenomesNIRUSESJviruses.htmll. 

Totales : Se calculan los totales del número de segmentos, secuencias y Iongrtudes de los geno mas virales de ese grupo 

taxonómico. 



APÉNDICE IV 

Muestra de la base de datos bibliográfica derivada de los 2 304 proteomas virales colectados manualmente del NCBI 

(ver apéndice 111). 

Se tendrán disponibles en una página web la información bibliográfica de los 76 grupos taxonómicos de virus colectados en este trabajo como se muestra. a continuación, para la 

familia Adenoviridae con tipo de genoma de cadena doble de DNA (dsDNA) y hospederos del dominio Eukarya. 

VIRUS SINÓNIMOS CEPA HOSPEOEROS PAÍS ABREV SEG LONG SECo NO. ACCESO OEL NCSI 
IDbo) 

Bovíne Adenovirus 3 
Mastadeoovirus bos3 sh:bovino 
80vine adeOOVlNs type 3 lh:Madin-Darby 

BoYine adenovirus 8 BAd3 WBR-1 bovine kidnev cells Bnlain BAdV-WBR·l 1 3444ó 28 AFO~154 

sh:Bos Taurus 
Ih:primalY testicular 

bine adenovirul O TKTI62-4 cell culture HunQary BAdV·04-TKT62 1 31300 30 AF036092 

Dog adenovirus 1 CAdV-l-
Canine Idenovirus type 1 Mastadenovirus can! RI261 sh:dOO RI261doo 1 30538 30 Y07780 

Canine adenovirus type 1 
Cav-, CLL Ih:doo k~nev 10lOnl0 CAdV-l-CLldOO 1 30288 28 U55001 

Dog adenovirus 2 
Mastadenovirus can2 
Canine adenovirus type 2 CMV-2TorA26-

Canine adenovirus tvPe 2 Cav·2 TorootoA26161 sh:Canis famiJiaris 10lOnl0 61 1 31323 29 U77002 
Avían adenovirus EDS 
Egg drop synd""", -1976 

Dock adenovirul 1 wus 127 OAdVl·EOSV 1 33213 29 Y09S98 
Avían adenovírus CELO 
Aviadenovirus gall 
Fow1 adenovirus 1 (CELO, 
112, Phe~5) Phelps (ATCC sh: chicken embryo 

Fowl adenovirul A Adenovirusal VR-432) lethalorphan Berlln FAdV-Al-CELO 1 43804 39 U46S33 
Fow1 adenovirus E 

Fowl adenovirul O FONl adenovirus 8 A-2A FAdV-E8 1 45063 29 AF083975 
Frog adenovirul A VR-896 Ih: TH·' cellline FrAdV·Al 1 26163 23 AF224336 
Human adenoviru$ A Adenovirus IVpe 12 HAdV·AI2 1 34125 29 )(73487 

HAdV-Bl1-
Human adenovinll B Adl1pSb~1ski Slobitski 1 34794 38 AYI63756 

J01917 J01918 J01919 J01920 J01921 J)1922 
J01923 J01924 J01925 J01926 J01927 J)1928 
.,Q1929 .,Q1930.,Q, 931 J01932 .,Q1933 .,Q1934 

Human adenovirul e Adenovirus IVpe 2 HAdV-C2·""", 1 35937 33 J01935 J01936 J01937 J01938 J01939 Jl1940 

J01941 J01942 J01943 JOI944 J01945 Jl1946 
.,Q1947 .,Q1948 .,Q1949 .,Q19SO .,Q1951 .,Q1952 
.,Q1953 .,Q1954 .,Q1955 .,Q1956 .,Q1957 KOOO86 
KOO394 Koro95 K02367 M13004 VOOOO7 VOOOO8 
VCJX:IJii VCXX110 VOOOll VOOQ12 VOCX)13 VOOO14 
VOOO15 VOOO16 VOOO17 VOOO18 VOOO19 VOOO20 
VOOO23 VOOO24 

Human Idenovirul O Human adenovirus IVoe 17 HAdV-017 1 35100 30 AF1 001 05 
Human adenovirul E Simian adenovirus 25 Pan9-GV68·25 HAdV·E-SAdV2S 1 36521 32 AF394196 
HUINfI adenovirul F Human adenovirus IVoe 40 DUQan·VA·931 HAdV·F40 1 34214 37 U9443 
Murine adenovirul A Mouse adeoovirus tvPe 1 sl:rain FL MAdVHL 1 30944 26 M22245 J03353 

Ovine adenovirus O Westem 
Ovine adenovirul 7 Ovina adenovirus OAV287 287.(JAV287 sh:sheep Australia OAV-0287 1 29574 30 U40839 U18755 U31557 U40837 U40838 

AF252854 AF035571 AF061653 L24204 S75673 
Ovine adenovirul A Bovine adenovirus tvPe 2 ONJV-A-BAdV-2 1 33034 21 X82686 
POI'Cine adenovirua A Porcine adenovirus 3 P6618 ¡h:Sus scrofa PAdV-A3-OO18 1 34094 11 AF083132 L43077 U10433 L43363 

Porcine adenovirus 3 IAF-0018 Ih:PKA-piq ~nev PAdV-A3 , 34094 16 AOO26117 

IAF-0018 Ih:PKA-piq ~nev PAdV-A3-IAF 1 34094 16 AJ237815 

Porcine adenovirua e 5 PAdV-C5 1 32621 30 AF289262 

Turkey adenovirul 3 TNJV-B3-HEV , 26263 24 AF074946 
TOTALES 23 m 545 638 

PROMEDIO 33545 

FUENTE DE COLECCiÓN DE LOS PROTEOMAS COMPLETOS: 

National Center 01 Biotechnology Inlormation (NCBI: httpl/www.ncbLnlm.nih.gov/genomesNlRUSES/viruses.html) 

SIMBOLOGíA: 

La información fue obtenida de los reportes escritos originales de los genomas completos y de la bibliografía disponible en el servidor del NCBI. 

Virus: Nombre más común de la especie viral. 
Sinónimos: Nombres alternos con los que se ha reportado en trabajos previos y lambién autorizados por ellntemational Committe on Taxonomy of Viruses (ICTV). 
Cepa: Variante de la especie, dadas las características de los autores para delimitar las condiciones de crecimiento o secuenciación del virus. 
Hospederos: sh-specífíc host (hospedero especilico del virus y de donde originalmente se colectó) Ih-Iab hos! (hospedero que se util iza para cultivarlo en el laboratorio). 
País: Lugar donde fue colectado originalmente el virus. 
Abreviación: Es el acrónimo que se emplea para identificar a ese virus en la base de proteomas completos en la base de datos construida. 
Segmentos: Número de segmentos que conforman al genoma viral. 
Longitud: Tamaño en residuos de nucleótidos del genoma viral. 
SEC's: Número de Secuencias de aminoácidos que conforman el proteoma viral. 

FECHA 

O:wel98 

11127197 

091W96 

01108192 

14/12/1996 

5131197 

5116196 

03I08I02 
l111Qr'OO 

07106193 

06'11102 

4/27/93 

03111102 
11/27101 

7/26193 
03107102 

12128196 

03111102 
12131194 

2210411999 

03111102 

10119/98 

No. de acceso del NCB/: Para obtener las secuencias en nucleótidos o aminoácidos, en muchas ocasiones el mismo virus se encuentra reportado con más de un número de 
acceso. 
Totales: Se calculan los totales del número de segmentos, secuencias y longitudas de los genomas virales de ese grupo taxonómico. 
Promedio: Se calculan los promedios de los datos para los que se calcularon los totales de los genomas virales de ese grupo taxonómico. 



APÉNDICE V 

Sobre el formato y manejo de la base de proteomas virales completos por grupos 
taxonómicos. 

1. Programa chequeo.pl 

#! /usrlbinlperl 

• • PROGRAMA QUE FILTRA LA REDUNDANCIA DE LOS NUMEROS DE ACCESO DE LAS SECUENCIAS EN LA BASE DE 
DATOS DE LOS PROTEOMAS VIRALES. 

## Elaborado por Irma Lozada (~_d.ª@j.b.t_I,.IJHI,[I1.!11!l y escri to en !eguaje de programadon PERL. 

## Necesita como archivo de entrada: 
## 1) El arch ivo chequeo.txt (se crea en: lhomelinnineNirus-(Eucariontes[procariontes]/(Tipo de genoma)/(Grupo 
taxonómico I/LeS/LCS yroteomesl) 
tItI Este archivo contiene todas las anotaciones de los ORFs de los proteomas virales de ese grupo ta;l(onómico, 
## en la cual se encuentra el numero de acceso o identificador del NCBI de esa secuencia. 
tItI la anotación se obtiene con el comando grep de UNIX (grep ">" cat >chequeo.txt) 

tItI 2) El archivo cal que tiene concatenado todos los proleomas en formato FASTA de un detenninado grupo taxonómico viral. 
#N Sobre este archivo se hace la búsqueda de los números de acceso repelidos con la lista del archivo chequeo.txt. 

## Genera como archivo de salida: 
#tI 1) redundance.lxt Archivo que contiene los números de acceso o identificadores que se repitieron en esa base de datos 
## en particular. 

system "rm redundancc: .txt"; 

open EL, "chequeo.txl" or die "no pude abrir chequeo.txt"; 
open SAL. "» redun dance. txt" or die "no pude ahrir redundance.tx l"; 

@ EL=<EL>; 
chomp @ EL; 

fo<each (@EL) I 
prinl SAL "$ \n"; 
system "grep \ "$ _ \" cal » redundance.txt"; 

2. Programa Formato_seg .pl 

ti! IUsrlbin/perl 

## PROGRAMA QUE CAMBIA LA ANOTACION DE LAS SECUENCIAS EN FORMATO FASTA DE LA BASE D[ DATOS 
ORIGINAL PARA ANALIS IS POSTERIORES. 

#n Elaborado por Inna Lozada (~d..{l.C!!ibl1U1¡unl1W y escrito en leguaje de programación PERL. 

## Ubicación de trabajo de este programa, donde se encuentran los archi vos de entrada y salida: 
tln lhomeJinninelVirus-{EucarionlesIProcarionles JlITipo de genomaJlIGrupo taxonomi co l 

#n Necesita como archivos de entrada: 
## 1) I-Os proteomas en archivos diferentes y con extensión (.faa) 

## Genera como archivos de salida: 
#n 1) Los mismos proteomas, se toman patrones de la anotación original de las sec uenc ias para generar una nueva [tontucion. 
#n pero mas corta y con palabras claves que permiten su mejor manejo. 
## Una vez creados se hace una copia concatenada (ver progTama cal) en 
## lhome/irmineIVirus-(Eucariontes!ProcariontesJ/(Tipo de genomaJ/(Grupo taxonómi col /LCS/I ,es pTnkomes 
## a todos los subd irectorio s en los que se realizaron los análi sis restantes de este trahajo 

my @directorios = qw(lhome/innineN in.s-Eucariontes/ssRNA+/Pomovinl s); 

foreach my $i (@direclorios)f 
chdirSi; 
opendir D1R, "."; 

my @archivos= readdirD IR; 
&baja(@archivos); 
closedir DlR; 

sltbbaja{ 

my @arch ivos= @_; 
ift$#archivos > 1) I 

@archivos=@archivosI2 .. $#:lTChi vos}: 
fon:ach(@archivos)f 

;~$ ~ A-I) I 

- sys lem "nn $_"; 

my @cadenas; 
@archivos= sor! @archi vos; 

foreach(@archivos) { 
@palabras= O; 
$i= O; 

;f ($_ ~ /' .·UaaSI) { 
open ARCHIVO, $ _ ; 
open SALIDA, ">spRE_Pom_$_" 11 die "No pude abrir"; 
@ lineas=<ARCH IVO>; 
chomp @ Iineas; 

$;=0; 
foreach $todo (@Iineas)( 

chomp $tOOo; 
Stocio~ sII[(.')I)I/gs; 
Snew= S ; 
Snew-- ~ faa//; 
$new-- sA/_/gs; 
$todo~ sI('>.'?lI)(. ' ?II)(. ' ?II) ' />spREJomI1$21[Sncwl]/g; 
$todo~ slllIs'AVg; 
$todo~ sI(\(.'I»/lg; 
$todo~ sI(AF"" _ ""\s')/lg; 
Stodo=- sAs·proteins?\s·IJgi; 





$Iodo=- sllranslalcd_ -productsltransyrodlgis; 
Slodo=- sI( complete)? ?(sequence)'!. ?genomel/gis; 
$todo=- sls imilarity _ -with _ ·possible_ - /swp_/gis; 
$todo=- slAulhor_ -given_ -sequence_ -is_ t in_ - l/gis; 
$todo=- slBacteriophage_ tfr_tRN_ t /lgis; 
Slodo=- slGroup_ - U._tRNA_ t coliphagc_ ·G_ *I/gis ; 
Slodo=- s/with_ -homologL ttolwhtlgis; 
$Iodo=- sffhis_ *is_ tthc_tlargest_ t I/gis; 
$todo=- si _ *is_ tthoughl_ ttol/gis; 
$Iodo=- si _ -al_ *nuc1colide_ tposilionl/gis; 
Stodo=- s1\-+/ -'gis; 
$todo=- sN/lgis; 
Stodo=- sfW/gis; 
Stodo=- sf\j -'gs; 
Stodo=- sf\=1 j gs; 
$todo=- s/:+ _ ?/_/gis; 
$todo=- sf\'+I/gis; 
Stodo=- s1\+1 /gis; 
$todo~ s/(V)/ J gS; 
$todo=- s/(\;)/Igs; 
Stodo=- s/(\, )/Igs; 
Stúdo=- s/_ +/_/gs; 

)lvJv-""- s/\L +AJ/g; 
SloJv=- SI_ · S.I!gs; 

)lL>Jv ....o ·-

"Slvdo=- ~i ,{I -/gs; 
"S luJO=-- s/I]I--/gs; 
ftS lvdo~ s.·IV·/gs; 

~ \\ IU:ll_ ·e"prt"sscd _ ·in __ · b<lclcria_ · ulIslable_ ' when_ *expressed_ -in _ -baculov irus_ ·start_ *codon_ tin_ *poor_ tcontellt_ -so_ *is_ -poor 
Iy_ ·C:>..¡lfI::sscd_ ·if_ *<11_ *all_ *putl/gis; 

prinl "S todo\u"; 
Spalabras[SiJ= $10<10; 
prinl SA LID A "Spalabras[ - 1 J\u"; 
Si++; 

syslem " I ll\' spRE _ POIll_S _ fhonlelim1ineIV irus-Eucariontes/ssRNA +/PomoviruslLCS/LCS yroteomcs"; 
ffprinl "Sbn:via[ -I] \n" ; 

cluse ARCHI VO; 
closc SALIDA; 

3. Programa cat.pl 

#! /usrlbinlpcrl 

## PROGRAMA QUE HACE UN CAT DESDE EL DIRECTORlO RAIZ PARA RED IRECCIONARLO A LOS SUBDIRECTORlOS 
SIGUIENTES PARA ANALlSIS POSTERIORES. 

## Elaborado por Irma Lozada (jl 0Zi:tda,{llibl.ynalJl.llIx) y escrito en leguaje de prognunación PERL. 

#N Ubicu.ción de trabajo de este programa, donde SI! encuentnm los archivos de entrada y salida: 
## lhomelirmineIVirus-{ EucariontesjProcariontes Jil Tipo de genoma )/1 Grupo taxonómico )/LCS/LCS -proteomes 

## Necesita como archivos de entrada: 
## 1) Los proteomas en archivos diferentes, dado que hace una concu.tenación de los mismos 

## Genera como archivos de salida: 
## 1) Cal que contiene todos los proteomas concatenados (previo se hizo un cambio en el fom18to de la anotación de los mismos) 
## Una vez creado se hace una copia a todos los sutx1irectorios en los que se: realizaron los análisis restantes de este trabajo 

my @directorios:;;o qw(lhonlClimuneIVirus-Eucarion tes/ssRNA+/PomoviruslLCS/l CSyroteomes); 

foreach my Si (@direclorios){ 
chdirSi; 
opendir D1R., "."; 
my @archivos=- readdir DIR; 
&baja(@archi vos); 
closedi r DIR; 

sub baja { 

my @archivos= @_; 
if{S#arch ivos > I){ 

@archivos=@archivosl2 .. Sltarchivos]; 
foreach(@archivos){ 

in$_~ /'I-i){ 

syslem "nn $_"; 

system "cat * >cat"; 
systel1l "cp cat /home/ irnúne1Virus-Eucarionles/ssRNA+/PonlOviruslLCS/LCS_seg"; 
system "cp cal lhollleJirmincJVirus-EucarionteslssRNA+/PomoviruslLCS/LCS_aa"; 
system "cp cal lhomcJirmineIVirus-EucariollteslssRNA+/PorroviruslLCS/LCS _ func"; 
system "cp cat 1h0meJimuneIVirus-EucarionteslssRNA+/PomoviruslLCS/LCS_ergo"; 
print "Cree y transferi cat\n"; 
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APÉNDICE VI 

Sobre el análisis de las LeS en los proteomas virales. 

1. Programa seg.pl 
lf!u:./ l lJj[l/pcrl 

"" I"ROG RAM A (,¡ UE HAC E '1 UOO EL AN ALlSIS OE SEG EN liASE A CAl' OESDE LA RAIZ AL SUBDIRECTORIO 
CORRESPON OIENTE 

¡;¡¡ U ,.tJ UJúJu pur Irn w. LU¿ddd Üh.!L'.!...bt!l.ilil.i!tWl!L!!l0 y I! .st:ri lo I!tl kgui.ljt! de: prugramadón PERL. 

i¡;; Nc..:c:. il ú r..:O Jlk¡ a rr.;hi vus de cu trada 
1111 1) El programa "Frc_LCS.pl" (se encuent ra en : lhomcli rmiuc/LCSYfogramsl y 
11/1 redirig ido a: lho lllc/ irminelV irus-IEucariont(!s:Procariontes )/ITipo de g(!noma)/IUrupo taxonómicoJ/LCSlLCS_se;:g) 
¡.j/l (ver prugrama Fre_LCS.pl ). 

/I¡.j 2) El programa "Locprot.pl" (se enc uentra en: lhomeJinninelLCS""programsl y 
/1# redirigido a: fhome/irmin eJVirus-IEucarionlcsIProcariontes]/ (Tipo de genoma)/IGrupo taxon6micoj/LCSlLCS_seg) 
#t; (ver progrdllla Locprot.pl). 

HU 3 ) El programa "seg-I.pl" (se encuentra en: IhomeJirmineJLCS""programsl y 
## n.:dirigido a: fhomelirntineIV irus-[Eucarionte;:slProcariontes]/[Tipo de genoma]/[Grupo taxon6micoJ/LCS/LCS_scg) 
#It (ve r programa seg-l.pl) . 

#11 4) El programa "seg-x.pl" (se; encuelllra eu: /homelinnine/LCS""programsl y 
## re;:dirigido a: IhomelinllinelYirus-(EucarionteslProcariontes)/[Tipo de genoma]/{ürupo taxonómico]/LCS/LCS_seg) 
#tt (vc r programa seg-x .pl). 

lit; 3) I ~ l an.: hivu tat 4U(! e:s t:l qU(! tiene: cOIl¡,;utt:l lado tudas lus prolt:omas de; un dete:rminadu grupo taxonómico viral. 
## ( \'cr progrunw cat.pl). 
lili Sobre este se aplica el algoritmo SEG sin opciones (seg 12.0 1.92.1 cal >seg) para obtener las secuencias simples. 

;; f; I.:.jtl'UI<l dios programas anterio res a donde son redirigidos y genera varios archivos de salida (ver cada uno de los programas). 

;; :; Li t·ll t·r..J CvlnO ardli\ os de sal ida: 

;;1; l ¡ ~ t: 5 (s t: q ue:dü tu : /hú l1Ic/ irminelVirus -(EUI.:ari ll l1 te;: sll' roca rionles)/ITi po de g(!nomu )/{Grupo taxonómico)/LCSlLCS_sc:g) 
¡;Ii I)i\ iJc. ~e;glln el algor itmo SEG. u las s(!cue;:nclas e;:n dos estados de;: complejidad, de baja y de;: alta complejidad. donde el pri mero 
#11 pn:S(l1la un fu rmatu t: n ll1i nust.:ulas y el se;gundu con mayusculas. en ambos se indica la localización de los dos tipos 
/11/ de secuencias dent ro de cada ORF. 

~ySI ": 111 .... :p 1· 1..: _ LeS.pl Ihull ld inl1iJ1ClV inls-Eucario lllesldsDN N Polyomav iridaelLCS/ LCS_seg"; 
systcln "cp Locpro t.pl IhomelirminelV irus-EucariontesldsDNNPolyomaviridaeJLCS/LCS_seg"; 
systcl1l "cp scg-l.pl /holl1e/irntinelV irus -Eucariontes/dsDNNPolyomaviridaeJLCSILeS_seg"; 
SystCIll "cp seg-x.pl /holl1c1irminelVirus-Eucari ontesldsDNN Polyomav iridae/LeS/LeS_seg"; 

111y (fgdircclorios= qw(lhome/innineJVirus-EucariontesldsDNAlPolyomav iridae/LCS/LCS_seg); 

fore;ach my Si (~dircctori os)( 

chdir Si; 
opcndir DIR, "."; 
my @archivos= readdir OIR; 
&baja(¡garchi vos); 
closedir DIR; 

sub baj¡¡ l 
my @archi vos-" ~_; 

ifl.Sllarchivos> 1)1 
@arch ivos= @archivus{2 .. $.Rarchivos); 

foreélch(@archivos)1 
if($ ~ II--I)( 

sYstem "nn $_"; 

syslem "seg cal 12.0 1.9 2.1 >seg"; 
system ''perllhomelinninelVirus-EucariontesldsDNNPolyomaviridae/LCSlLCS_segfseg-I.pl"; 
system ''perllhomelirmincIVirus-Eucariontes/dsDNNPolyomaviridae/LCSlLCS_seglseg-x..pI"; 
syslem "perl /homelirmincIVirus-EucariontesldsDNAlPolyomaviridaeILCS/LCS_segIFrc_LCS.pI"; 
system "perllhomcliffllincNirus-EucariontesldsONAlPolyomaviridac/LCS/LCS_seglLocprot.pl"; 



2. Fre_LCS.pl 

I!-'-_<pm 

,. 'ROGttAMA QUECAL.CU'LA EL NUMERO DE ORrSCON AL MENOS USA ss. EL NUMERO DE SE~ENTOS DE SS POR 
0Jt.F. EL r."tJ!04ERO DEGENOMAS QUE TIUlEN 
u AL NE. ... OS UN o.tf COS ss. tA l.O'IonuD Y POSK:1ON DE LAS SS DENlllO DE CADA ORF. u. fRf-CU90'OA DEL 
TIPO DE SS ('ATRO"f) POR CADA QUIPO 
.. TAXONO!otICOY ASIGSA A LA SS LA 'Al.ARIlACL\\,EOE LA A. ... OTAOON QUE n ENE El.ORf ' AAA \ 'ERLA 
FlJNOClN' De. estt 
... T A M DIEN HACE A LGUNAS MOOIf"~1:S SOBIU! n. rrwJ,(Am DEL AROIIVO 00 SAUDA DE seo lo ..... 1tA [:L 
,.....M..IStS DE LA COMPOSICJOS DE AAs.. 

... EI.bondopor ,,,,. l.ondIli~ _ ......... "'~ r ncri10 ni kJUjlrdrr ~ f'E1t1 

.1 ~iu ror!'O .duyOl &~_ 

., 1) fJ .d!' WI> '* que U el que bcN: ~ lDdM 1M pnIkUIW de VII cIdm!ImIdo plIlJO q......tIom1(O .-ni 
"2) EI..dIiY\'Ie-lq IIJ1K ri(M a1lfdt¡"OU1 __ !indoprrrilm:"alllxt:1b~ -1 (XI 11 O '.' 1 01 ·1) 

l. Gmc-n _ a.dIn-oo.do: plid& 

aa 1) CIoIJIPm. 1.CS t~t (M"~' !"-'r"""!IdV"'if.'-"-~dKr'f'O Ik lnKIII'IOl1r""""" 
D.~I'.a".cs flftC) 
.. ~ l 1lpo .... 1mM:'l1m 10$ kpnnuOlllk ss qw so. rqtttll cn _ noismoORI'. 

.'1) CIIBIcn_LCS ru 1M ..... .., .... IC><-.. I_rvinu-fE!~~'(T1PO ck ~"'Gn.po 
~I'U:S"CS ,.-) 
,. N~ ,. ,.., ole pIIl'v.'I (011 _ Ka-- _ SS CII lDIk» b ORf's que ~ al con;-to _ proIl'(IINI ok IIK P'IPO ..".J 

•• J) LCS_KI-ltU(mI .. pio a 1',om~:~inB-ft:--srroc.iDntnl'lrlpO _p:nono.aJ.'l(itvpo D~~'.cs1.cs <q) 
•• PrUOlb _ b-IO sima. 11 CIII--.-I. pelO C1l nIl K ~d ~deSS"""'''''''''"'-* cid ORf cbda por lit 
ti opnM -Ilkl ... ".,...,._",lo4I:t. 

••• )~ lCS[,, (n:d"'Pdo,-~ __ ~'Virus-fE~~}o1TIpOIk~I-'an..o 
~1'1 CS'l.CS .... ) 
•• N_okOftI~II",~SS " "", __ "~xpoo"~,,,",,""~I_ ""Trl 

•• S) C~ln"Y lC'S '" CM ...... ~'inniM,VinB-ff..=_...,. ..... IrSI-'lTIpO ... ~11('~ 
a."""""""'l,mCS ,q:) 
•• N_ ... OII.r.eacManp«lC .... ~~CllJIIISSrt_ ... IorIk~ 

al 6) F-r _ LCS.IU (M,.;pIo a.looome'innoll.t'''m.,-f&r:aricro~HJl[Tipo ck &~~('1NpO 
tI.\IlftÓmIClO}It.CS,.es tq) 
•• NWI'CTO Ik lCSfIlI'alOiI ck SS </IX so. C1lC.llffaII ti! nda OUpor SI".If'O >-n. 

•• 1) frKWllCY_LCS.su (rcdtnpdo. AIorrw; 1IfMMI\'InIS-(t."uano.a:1"roc&nllllldl1T,..o Ik ~1'~ 
a~IIJ.cs",cs ~ 
• • n;~ 1kI_"""'~ ck 55l1li d ~ de k>t-ORf',de,.. papo ~inl 
"T..wn~dllC'OOllk~ckSScn1OJ;~1k~~~1ftII 
•• f'\Iwnno _ 0IU"s M;IUlcs '!'lIt caAtM:nno • nIOI ~ de SS 
•• N __ de pnIt_, qwc riCftp .11IIaIOIt _ ORF can .. 5.." 

.1111 Proc_Sf' _LCS t., (.td.r.,ma ."....~...-JV .... -{f.~mcaWlnl,.,I1T..,., Ik ~lt<in90 
u.~I-'.cs' es r.-) 
'.~.ORf"II_~" ____ S5,1I1OU_~f--'prlfetpeno:'·""r-alOdodKl"J'O~ 

•• ')aa_lCS .... I(~. ,~n.-l~~lroIucsl1ílpOlk~I1Gn1polaMln6nlic-ollJ.csn.cs.) 
•• AquI,..-.. """"Ios..,.,...-doc:SS.II'Idof""",...-.."",~.,... ..... ~d~,,,"de~ 
" 10) Too_ .. -I ."I(m1iript)L~"""'-ll~""<-lJIDok~IItGnoPo~)II:.cs-1.cs ÑIIc) 
.. Pranota _ b-mIIo.....a.., ClUCJ-I, ~ftI nk K _1OdoI1oI~« SS« ___ CIt, ...... 
•• ,,~ .. ~fI __ ,..rr'*'-.~ ....... dd_ 

.'II)KI-_(~-=~--tF~ ... ..-VtGnopo~)II.c::5It.cs ~d 
•• c-icroc d _do: ORf's -.-les .. kIdot ao..-.- do:I l""'fI"O ....... 
.'d _.OItf'sqac~ aI.-.... ... SS'l d~ ... dto ~plDaIt v.o. 

•• 11) ~_LCS.1J4 (mtirip50 , · lloot7oeI"trmmeI\'iNf-{Eaaioal<4' -=---Io'fT ..... ~l.,~ 
a.a.6mIco .... .csIJ..cs q) 
.. r.'.-nuo '" ORf'\ po:I' prc!iIaImJl.'nJ ok ni: r;Y1IP' D~ qa .... ~ _ :ss 

... I)'LCS......-._(~. ~ ..... (~¡I'Joc".-...enlfT1po& ......... 1TGr.trn 
tI.~I'lCSII.cs sq) 
.. l'o'1lmmo dt ,.-.." ccm • lII'IOftat .. 0tU' qoIC pramtL . 1 tnr-.. ..... ss 

'.I.)~_GENOME.b.I(mliriPdor.I\amr.~""'iEuarion~""ma~l1Tipo.~lt(""'4'O 
ta.~).U:s!l.cs ÑMI 
.. ~IkORf'J,dc-"'IIoi:~dt"""~n~qoc~~b.",-...... ~',""""""~I .... ,,",,,," 
... ~ del pnIIm!II. F,,"", .. _-..,I 

". IS) 'rol_S" _GENCNl!.tu v~Jticíáo IL ~lnIIiEIDriDcIu:5?ruarionlalfT~ do: ~11Gnopo 
1I-......tInIito).1CS1l.c5 r-, 
"N_dcORf'lpor~rinolok"""b~dc~l'Jl'P"q""""""...,rrrv-b""_~"~' 
'. ~ •• __ fl""i. okI pnlp1I_ F-'D q pi 

~SAlE. ">Otn! .. m_LCS ....... otic "No pook abrir Ousd"fo_lCSN"'~. 
",,",SAL. ~rs LCS. IO !" l dlC'Wo"-Ibri,CIIdl~ LCShrfl~ 
.... SAlf. l . ">l.CS_KI·l.lu"ldlC "No JM<k 1b<i.1.CS_ .... --lht. ... 
.-SALEI. ">Pmclool_LCS lt.!" 1& "Noplllk .... PrQletu_LCS..loJ'on" • 
•• SAll'J. ~Ic~it)o_lcs.l~ r" I d>l'"Wo pude ahnr ~"!LlCS lO! ,,"'. 

.... SALE • • ">fl'CCueoty_l.cs ! .. ," 1& "'Nopoa1c: obñr FI"<'aIIOIICy_U:S.ld·.-. 
opnoSALfAA. ">f"'-r I CS.,.."UiC "'No pudo: abnr Fro:cumqr_I.cs.:olI '_~ 

....SAlES.">Proc sr I,CS lt.I·,dlC"'Nop..xabrirP.OI sr LCSI~; ... ":: 

.... SAI..E6. '">u_Lcs.t.1" IdOt-"Nopmk Ibrir .. _LCS..hlv.-~ 

..,SALE1. ~Toa_""8-lhl"ldor "'Nop.dc: abr_ Toa_""8 lI,...,,-. 

..,SALH.. ~_-, ... "N .. ~ ....... ...t ..... 

.., SAI.U. ~ LCS.tor 1_ "'No,...x tbnr &- LCS..~ .. ; 

..,$ALElo, ""'LCS~'dic:"'No,.."LCS~.-. 

.. FIN. ">f"rOICIIIII_GENOMP_ll-'" ,_ "'No,...ck: tbnr PTatt: _ _ GL"'OME l..t .. • • 

..,FlH2. ~_SP_GENOMI!-~u" 16: "tI:op!odt.tJnr hDc. SP _GL"'O"' f' hUI-, 
opc:fI ENTltA. -c:tU<:&-r-,_ "No pMc tbñt- c:It ... -r .. •• 
... FA"lTWAl. -a.r l dor "'No ....... r6.-. 
ti'cat <Dtr .. <'EN11tA1>; 
....... ti'UI_ .. "" • 
S.'t ni"" ;o. .... fial_ dHro 
~_w at"~II":>". StIl al. 

'--' S4qC«-_t:lI)I 

........ --

I 

íflSdQr-1"( ..... ~ .• \I)( ')\"1 1 
~"'SI "'·; 
1pnIIl"' S2\a"; 
S.IIrotPS2; 
Spont~in_eaPSl. 

SJ-ok",_ar- "'_·SI': 
Sf_alISproIC'IIII _al t. '. 
10",,_ .... h"'- s,..n.n.._ ...... 
SC . .. a1ISsp_c,w)·· • 

ponl fCII ~ •• 
JlUbb,,<J\T nr CIIISaI ~sr utlSbl t 
'DRKh ~_ciTCllOltbyofCAT klf)'1"" al:J I 

pnnI no.: -sp.o. CAT"¡ sr 0111","" CATI' ''-; 
I 
,....flN .. ~ 
SJ*fII-- f'I--eIIr;iM GF..NOMF '" ~N...,-F~R"'''· ... (Im'>O ....... , ro; t ro; ,,--

pr;.fM"'~ 
"b,..,.cAT IU_._CIIII~l ~ S,-,, __ IUlJI 
forado ~_IpCAT 11M ItyvtpCAT h " %C,,_"'> I 

pn. FOO ..... "cAT -'¡srsp CIII!SpnIt spC'Al)";' 

I 
.... FIN1 ... ""; 
s}'Rnll ...... Pn:oI_SP_GEHl)ME.hl l1ioofrot.~r.-~'Wl.-u. .. l"_mB-1.CSl.C'S ...-- ; 



{fydalcs- <ENTRA>; 
chomp @datcs; 
Sall"" joi n ":", @ dates; 
@gi_ss= split":>",Sal1; 

priot SALE I "\n"; 
forcach Sjunto (@gi_ss) ( 

Sj ullto=- s/">//; 
prinl SA LE I "$junto\n" ; 

prin l SA LE) "Sjunlo\l:I"; 

prilll SA LE6 "\.11"; 

rorcach Sg i (@gi_ss) ! 
Sg i=-- sr'>I/; 
print "$g i\n"; 

ir (5gi~ /A(. +II.+I{)(\{ .+1])(.+ )(~.+I))Is·coll1plexitF<.+)I),(.+y) ( 
IIp riut "$)\1:1"; 
#prilll "·$2\n"; 
#prinl "··S3\1:1"; 
liprinl "·"S4\n"; 
Ilprilll "· .... · $5\1:1"; 
IIprilll " ...... • .. S6\1:1"; 
prillt SALE6 "$6\1:1"; 
SjulHas"" S 1.52.53; 
5fonll= $4.56; 
SjulIlas_ lcs{5jllnlas ¡.o;= 5foCln; 
Sfirma= 52.53." ".S6; 
5 rr~.:= S I .s2.s3; 

~prl)l = S2_S3 ; 
SC~)jllple_,= S2.$j ." ".SS; 
Sfrc firma sp :Sfirma }++: 
S fl~yrl)t lS3 1++; 
Sfrc firma IS6¡++; 
S fre~rot_sp ISprot }++; 
Scomplcxity tScomplcx }++; 
Sfrecuency IS frec) ++; 
S LCS~en(S2J ++; 

plilll SALI~ú "\11"; 

systtm "mv aa _LCS.t >.. t Ihull lC/ il nünc/ Virus-Eucari onteslssKNA+/ Pomov iruslLCS/LCS_aa"; 

print SAI.1.!7 "\1:1"; 
subbyk_ IO ISacmpSb ¡ 
forcach Sclave (sort byk_ IO kcys %jullIas_Jcs) ( 

print SA LE? ">$clavc\uSj untasJ cs¡ Sclave }\n\n"; 

prilll SA LE7 " \n"; 

sys tenl "I IIV Too_sc.:g-l.tKI Iho llte/ innindV irus-EucariollteslssRNA +/PomoviruslLCS/LCS_fuue"; 
((!!o valore s= va lues % frccucllcy; 
forc.: ach (rJ¡ va lo res) I 

S\tces 15_ )+-t-; 

prilll SA LI.! "IJl"; 
sub byk í Sa Clllp )u I 
furcilch Sss_sp (son byk kcys % fft:_ tirma_sp) ¡ 

prillt SALE "5ss_sp \tl Sfre_ fimla_sp{$ss_sp ¡\n"; 

prilll SA LE " \11"; 

syslcm "mv ClllSIPro_LCS.lxllhome/irminelVirus-Eucarionles/ssRNA+/PomoviruslLCS/LCS_func"; 

print SAL " \n"; 
sub byv3 iSfrc_finna (SaJ c mp Sfrc:_fimla {Sb l J 
for~<lch 5ss_ finna2 (son byv3 keys %fre_fi nna) I 

print SAL "$ss_ firma2 \11 $frc:_firma {Sss_ finna 21 \n"; 

print SAL "\n"; 
systern "mv Clusters_ LCS.txt lhomelinnine/Virus-EucarionteslssRNA+/PomoviruslLCS/LCS_func"; 

prinl SALE2 "\n"; 
sub byv2 {Sfreyro.{Sa} ~ Sfreyro.{Sb)) 
foreaeh $proQ (SOI1 byv2 kc:ys %frc:...,prot) ( 

prin. SALE2 "Sprot2 1'1 Sfreyro.{Spro.2)1n"; 

pril)t SALE2 "\n"; 
system "mv Proleins _ LCS.txt lhomeJimnne/V irus-Euca.riontc:slssRNA +/PomoviruslLCS/LCS _fune"; 

prinl SALE5 "\n"; 
sub byv4 {Sfreyro._sp{Sa} <"1' Sfreyro,-,p{Sb}} 
forc:ach Sprot_sp2 (5Ort byv4 keys %frC:""prot_sp) { 

print SALES "Sprot_sp2 \tI Sfrtyrot_sp{Sprot_sp2J\n"; 
) 
print SALE5 "\n"; 
system "mv Prot_SP _LCS.txt lhome/inninc:lVirus-EucarionteslssRNA+/PomoviruslLCSILCS_ func"; 

print SALE3 "\n"; 
sub byv5 {$complexity{$aJ cmp $complexily{$b}} 
foreaeh Seomplej2 (sort byv5 kc:ys o/oeomplexity) { 

print SALE3 "Scomplc:j2 \tl Scomplc:xity{$cornplej2}\l:1"; 

print SALE3 "\n"; 

print SALE4 "\n"; 
sub byv6 (Sfrecuency{Sa) cmp Sfrc:cueucy{SbJ I 
forc:ach Sfre2 (sort byv6 keys %frecuc:ney) { 

print SALE4 "$frc:2 \tl $freeuency{Sfrt2)\n"; 

prin. SALE4A "In InNO. DE SEGMENTOS DENTRO DE LAS PROTEINASlnln"; 
sub byv7 ($veces{$a) <"1' Sve<es(Sb}} 
forc:ach (sort byv? kc:ys %veces) { 

print SALE4A "S: $_ - P: Svc:ces{S_ )\n"; 
SCOUllI_SC:C::; Svc:ces{S_ }; 
SGc:nc:s+= Scount seco 
SPre= SCOunl_Sec -. S_ ; 
SSegmentos+= SPrc:; 

prin. SALE4A " InTOTALES DE LCSI"In"; 
pont SALE4A "···Total Secuencias: SGenes\n"; 
print SALE4A " •• ·Total Segmentos: $Segmentos\l:l"; 

@genomas= keys %LCS-sen; 
Slcs-senomas=@gc:nomas; 

pont SALE4A ''\n···Gc:nomas con al menos Wla protc:ina con LCS: Slcs-sc:nomas\n\II"; 
ponl SALE IO "$Jcs-senomas\n"; 

print SALE9 " \n"; 
sub byv9 ($LCS-1!en(Sa) <mp SLCS-1!cn(Sb}) 
foreach Sgen (sort byv9 keys %LCS-sc:n) { 

prin. SALE9 "Sgen \tI SLCS-1!en{$gen}In"; 

pont SALE9 "\n"; 

syslem "grc:p -c '[>]' cat >cat.num"; 
opc:n FH, "cat.num" 11 die "No pude abrir cat.nwn \l: I"; 
$por_LCS = <FH>; 
ehornp Spor_LCS; 
SLCS_HCS= in.«SGencslSpor_LCS)'IOO}; 
print SALES "Protc:inas: $por_LCS\n"; 
ponl SALES "Proteinas con LCS: SGenes\n"; 
print SALE8 "Porcentaje: SLCS_HCS%\n"; 
c10se FH; 
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Sl-' O; 

for ($p"'"" u; $p<= SlIhes; Sp++) t 
$ill ieio= Sfi n;- 1; 
$fí n= $fín 2;- Slcs(iz++] + 1; 

SNyro= int«($ inicio 1 $Iength_sec)· 100); 
SCyro= int«Sfin 1$length_sec)· lOO); 

print SALE2 "$Iength_sec\n"; 
Sini_IcslSy++]= SNyro; 
Sfín_ Ics(So++J= SCyro; 

#print "Sgi I Slength_sec Ilnicio: Sinicio IFin: Sfin ISNyro% - SCyro%\n"; 
print SA LE3 "Sgi I $Iength_scc Ilnicio; $inic io IFin; Sfin ISNJHO% - SCyro%\n"; 

Sfín= $fíll + Shcs[$p]; 
Sfin2-= Sfill; 

S/ >J /g; 

~~st:cj ulJl -= :.p lit 11:1, S_; 
Saa hes= ""; 
fore~eh (@:.secjoin) t 

i 

cholllP $_ ; 
Saa_hcs. = S_; 
Sdob le_hes'" Saa_ he:.; 

prillt SA LE "\:nSaa_hcs\lI"; 
$\cngth_prOl= length($doblt.:_hcs); 
Stotal-.Jlrot+= Slc:ngthyrOl; 

plilll SAllA" INICIO \H"; 
fOfl.:aeh Spor (~ i ni les) 1-

print SA LE4 "$p~r\II"; 

~lilll SA LE4 "\.u_ FI N \ll"; 
furcach SCCIl (@ till_ lcs) I 

priUI $A LE4 "5CCII\II"; 

~ ,III lut<1 l- StuIJ.lyrul 'i S lcs_ l ull~L lo la l ; 

POut SALI::5 "Tamanio total Cll <las de Oelloma: Sall_ Iotal\n"; 
prilll SA Ll:5 "Tamanio 10 tal cn aas de HCS con LCS: 5hcsJong_tolal\n"; 
p¡int $:\LI:: 5 "1 arnanio total eu aas de LCS: Slcs_long_total\n"; 
¡Hint SA L!.: 5 "S ks_ l on~uola l l SaIUolal\n"; 
S pru~'c lI= (Slcs_ lull~L lo ta l l SaIUolal)" 100; 
prilll SA LE5 "E l porce ntaje de LCS neto al proteoma: Sprocen%\n"; 
print SA LE5 "S les_ long_lola l l Shcs_Ion8_lolal\n"; 
Spruccn_ra.wn= (Sles_loIlILlolal l ShcsJ ong_lotaW 100; 
plinl SALE5 "El porcentaje del LCS neto en las proteinas que las con ti enen: $procen_ razon%\n"; 

SlulIg :.i i,.c-=-@sizc_les; 
~~S ilC_lcs2 -= son ISa <=> SbJ ~l¿s i ze_ l cs; 

Sfi T'j U cs= ~hift (@sizc_ les2); 
Slast. les'" pop (~size_ l cs2); 
print SA LE5 ''\n \nTAMAN IO DE LAS SECUENCIAS SIMPLES\n\JI"; 
prinl SA LE5 "No. de segrnentos de LCS: $Iong size\n"; 
print SA LE5 "SfirsUcs - SlasU cs\u"; -
prilll SA LE5 "\n Longitud en aas de las LCS : Slcs_ loIlLtotal\n\n"; 

Slung_sizc_h= @size_hcs; 
@sizt:_hcs2 = son tSa <=> Sb I {[,::s ize_hcs; 
Sfirsl_hcs= sh ift (@sizt:_hcs2); 
Slas t_hcs= pop (@size_hcs2); 
prill t SA LE5 "\11 \uTAMAN IO DE LAS SECUENCIAS DE ALTA COMPLEJIDAD\n\n"; 
POIl\ SA LE5 "No. de segmentos de HCS: S loll~Ls ize_h\n" ; 

print SA LE5 "Sfi rsUles - SlasUlcs\n" ; 
prill\ SA LE5 "\Il Longitud cn aas de las HCS : ShcsJonLtota l\n\n"; 

S yst!; lll "n i \' aa _11 CS.t"'\ IhUJ lld inlÚI\c/V irus· Euca riontcsldsDN N Pol yomav iridac/LeS/LCS _ aa"; 

4. Programa seg-I.pl 

#!lusrlbinlperl 

## EJECUTA EL ALGORlTMO SEG CON PARAMETROS 12.0 1.92.1 Y LA OPCION -L DE FORMA AUTOMATIZADA PARA 
UN DETERMINADO NUMERO DE ARCHIVOS QUE CONTENGAN 
## UNA O MAS SECUENCIAS EN FORMATO F ASTA 

liti Elaborado por Irma Lozada (jlozad¡¡4I.jbt.ullam. m.\) y escrito en Ieguaje de programadon PERL. 

## Necesita como archivo de entrada: 
#ti 1) El archivo cat (se encuentra en: lhomclirminelVirus-[EucariontesIProcariontes]/[Tipo de genoma}/[Grupo 
taxonómico }/LCS/LCS _ segl) 
ti# Este archivo contiene todos los proteornas concatenados en fonnato FASTA para ser e .... aluados por la opción -1 del algoritmo SEO 
ti# (seg 12.0 1.9 2. 1 cal -1 >cat.seg-I) 

## Genera como archivo de salida: 
H# 1) cat.seg- I (Esta opcion pennite obtener Wl archivo en el que se encuentren solo la secuencia de las SS, 
## la localización t n rtsiduos de aminoácidos dentro del ORF y el valor de cornplejidad de la SS detectada). 
## Este archi .... o t:S ampliamente utilizado para anal izar di .... trsas características de las SS (ver programa Frc_LCS.pl) . 

$a[OI="e.I" ; 

fore.eh ST (0 .. 0) { 
ehomp (SaIST]) ; 
pri nt "analizo $a($1'] \n"; 
$nombrc= Sa[$T]; 
print "$nombre\n"; 
Ss.licla= Sa[$TI.".seg-I"; 
syslenl "seg $nombre 12.0 1.92 .1 -1 > Ssalida"; 

n!/usrlbi nlperl 

5. Programa seg-x.pl 

## EJECUTA EL ALGORITMO SEG CON PARAMETROS 12.0 1.92.1 Y LA OPCION -L DE FORMA AUTOMATIZADA PARA 
UN DETERMINADO NUMERO DE ARCHIVOS QUE CONTENGAN 
## UNA O MAS SECUENCIAS EN FORMATO F ASTA 

## Elaborado por Imla Lozada (jIozadalÍl jb!.ulliml.l]\X) y escrito en leguaje de programacion PERL. 

## Necesita como archi .... o de en!rdda: 
## 1) El archivo cat (se encuentra en: lhomelinninelVirus-{EucariollleslProcariontes]/{1'ipo de genoma]/{Grupo 
taxonómicoJ /LCS/LCS_segl) 
## Este archivo con tiene todos los proteomas concatenados en fonnato ¡: ASTA para ser evaluados por la opciólI -x del a lgoritmo SEG 
H# (seg 12.0 1.92.1 cat -x >cat.seg-x) 

## Genera como archi .... o de salida: 
H# 1) cat .seg-x (Esta opción pemlite obtener un an.:hivo en el que se encuentren hiS secuencias e .... aluadas CO II SEü en fonnato FASTA. 
## Donde la secuencia de las SS es sustituida por caracteres del tipo "x"). 
## Es te fonnato es utilizado para cuantificar el numero de ORFs que presentan al menos una SS y la localización rdativa de la 
#fI misnla dentro de este (ver programas Locprot.pl yazar_ss.pl 

Sa{O)="cat"; 
for .. eh $T (0 .. 0) { 

ehomp (S.[ST]); 
print "analizo Sa(STJ\ll"; 
Sllombre= $al$T]; 
print "$1l0mbre\Jl"; 
Ssalida= Sa[$T].".seg-x"; 
syslem "seg $nombre 12.0 1.92.1 -x> Ssalida"; 



APÉNDICE VII 

Sobre el análisis de la composición de aminoácidos de los proteomas, las LeS y las 
secuencias de alta complejidad. 

Programa aacomp.pl 

1I! usrlbinlperl 

nn PROGRAMA QUE HACE TODO EL ANALlSIS COMPOSICIONAL EN BASE A AA COMP DESDE LA RAIZ AL 
SUBDIRECTORIO CORRESPONDIENTE PO R GRU I'O TAXONÓMICO VIRAL. 

fI# Elaborado por Inna Lozada (jlQudJl@iQl . .llnillJl.:m~) y escrilo en h::guaje de programación PERL. 

## Ubicación de trabajo de este programa, donde se encuentran los arch ivos de entrada y salida: 
fI# lhomelirmineNirus- rEucariontesI Procarion te!' )/ITipo de genoma IIfGrupo taxonómico 111.cSI1.cS aa 

fin Necesita como archivos de entrada: 
## 1) 8a HeS.lx! 
#n 2) aa- LCS,IXI 
11# 3) cal 

## Genera como archivos de salid a: 
## 1) aaco"llJfCS (A rchivo que contiene el análisi s de la composición de am inoácidos para las HCS) 
## 2) aacomp_I.CS (Archivo que contiene el análisis de la composición de aminoácidos para las LCS) 
## 3) aa_GENOME.txt (Archivo que contiene sólo los aminoácidos de cal) 
#11 4) aacomp _ GENOM E (Archivo que contiene el análisis de la composición de aminoácidos de los proteomas completos con tenidos en 
cat) 
fiN ~) Dale S (Archivos que tienen un formato especial para el análisis estadisti co de los datos de 1.2 y 4) 

rny @di rc:ctorios= qw(lhomeJirmineIVims-Bucariontes/ssRNA+lPomovimslLCSILCS_aa); 

forc:ach rny Si (@directorios)f 
chdirSi; 
opc:ndir D1R. ","; 
my@arch ivos= rc:addir OIR: 
&baja(@archivos); 
closedir DIR; 

sub baja { 
my @archivos= @_; 
if'{S#archivos > l)f 

@archivos= @archivos{2 .. S#a rchi vos]; 
forc:ach(@archivos)f 

iqS ~I\-I) I 

system "nn S _"; 

syslem "aaco~ aa_HCS. txl >aaco~_HCS"; 
syslern "aaooflllaa_ LCS.lxt >aacomp_ LCS"; 
syslem "grep -v '( >)' cal >aa_GENOME. txl"; 
system "aacomp aa_GENOME.txt >aacomp_GENOME"; 

my @cadenas; 
@archi vos= sort @archivos; 
foreach(@archivos)f 

@ .. ~ O; 

@mol ~ O; 
@wt~ O; 

Ss~ O; 

$e= O; 

Sr= o, 
i qs _ ~ I' .. comp _. +1) t 

open ARCHIVOI. S_' 
prinr ''S_m''; 
@cadenas""'<ARCH IVOI >; 
$8a= shift(@cadenas); 
shift(@cadenas); 

foreach Si (@cadenas) ( 
chomp Si; 
@aaco"1'= split ru+I, Si; 
S •• [Ss++)~ Saacomp[ 1); 
Smol [$e++)~ Saacomp[ 4); 
SWI [ST++)~ Saacomp[5); 

cl ase ARCHIVOI; 
opto OUT!. ">Oale_S_" 11 die "No pude abrir"; 
printOUT I "_ aa_ m"; 
foreach S .. (@aa) I 

prinl OUT! "Saa\o"; 

print OUT I "\n_ " lOl_ \n": 
foreach Smol (@ mol) I 

pri nt OUT I "Smol\n"; 

prinl OlfTl"\n wl \n"; 
foreach Swt (@ wt) I -

print OUT I "Swt\n"; 

c1osc:OUTI ; 



APÉNDICE VIII 

Sobre las categorías funcionales de las secuencias virales y, de aquellas que 
presentaron, al menos, una LeS. 

1. Programa Saca_ORFs_SS.pl 

IUlJI.: iull Ji u,,] pI 

Ñ! U.::. I blll p"d 

i1¡i Pl<.UU l<. ;\MA QUt! II I\Cl.:. LAS COMPARAC IONES DE LAS REG IONES DE LAS SECUENCiAS S IMPLES EN LOS PfAMS 
tNCONTRA UOS EN LOS I'KUI EOMAS V IRALES 

UPC Il Pr'AI\1S, "iJlI vi/Us hU lIlI dOlniuios" U die: "No pude abrir a ll_ vims_ hnun_do minios\n"; 
0 1'1,;11 L eS, "les all virus_dic03" 11 die: "No pude: abrir Ics_all_virus_dic03\n"; 
opc:n VCOGS, "hash_al l_ VCOGs" 11 die "No pude abrir hash_all_ VCOGs\n"; 

~pfallls= <Pi"A MS>; uUAqui lodo los datos en bruto de los pfams 
cho mp \!.lJpfam'i; 

(!Ydau:s= <LCS>; uliAqui las sc:cucncias s imples, nomb re , ubicacion, formato fas ta 
chomp @ dates; 
$all= join ":", @ da lC:s; 
@lg i_ss= split ":>", Sall ; 

®vcogs= <VCOGS>; uUAqlli pfams desglosados por funcion cn el NCB I 
chomp@,voogs; 

RRAQUI HAGO UN f1 AS II DE LOS PFAMS CON SUS RESPECTI VAS FUNCIONES 
forC:dch 5\ oJu (@.\'cogs) 1 

if15\0 fu -=-- "( PF .+)\t{ .-+)/) I 
Sfum' ivll i."sI5 11= 52; 

"" .·\<'¡L1I1 .·\GO uN II AS II Dc LOS NOM IlRES CON SUS RESPECTIVOS PfAM S O NO BITS 
IOH:d.c h S~i ((a pfdJllS) I -

iípriu t "5~i\Jl "; 

ir (Sgi .......... 1"(. I )\I(pr. 'lllo.'!hit5)5/) I 
Hprinl "$ 1\11" ; 
¡¡prinl "· S2\1I" ; 

Sedil 2= ":".S2.":"; 
St'dit- 2~ s/::I:/; 

SpfalllsIS lj .= $c:dil_2; 

"RAQUIII AGO UN II AS II DE LOS NOMIlRES DE LAS SECUENCIS y SUS RESPECTIVAS SECUENCIAS SIMPLES Y 
LOCA LlZACION 
fo rcach Sss (®gi_ss) 1 

"print "$ss\n" ; 
Sss=- s/:\(/::\(/; 

if (S>s~ 1' (.+)(".tSY) I 
SlI ave ss= S I; 
#prin t-;-' ··Slla'lc ss\n"; 
Srl.'!Lss= S2; 
Srcg SS=- 5/::I:/; 
lipril-;! .... .. +5 rc:g_ss\n .. ; 
SlocaUcsIS lJavc_ssl = Srcg._ss; 

@keys...,pfams"" keys %pfam¡; 
@kcys_local_lcs= keys %local_Ics; 
@funcsyfams= keys O¡. funciones; 

chomp @keysJ'fams; 
chomp @keys_locaUcs; 
chofl1J @funcsyfams; 

##RECORRO LAS LLAVES DE SECUENCIAS SIMPLES Y DESPUES LAS DE LA LOS PFAMS 
foreach $kC:Ll (@kcys_local)cs) t 

foruch $key_2 (@keys"pfams) ( 
Rprint ,,·······Skc:y_2\n .. ; 

if (Skey_ 1 eq $key_2) { 
#print ''Skc:y_ l \n''; 
#print ''Skey_2\n''; 
SkeLcounI= Skey_2; 
Skey_cowlI=- 51·.+// ; 
ScounUamily{Skey_count}++; ###LAS LLAVES QUE ENTRAN (SECUENCIAS SIMPLES CON PFAMS) SON EL 

CONTEO POR F AM ILlA 

open RESULT, "» key_oowlI_no_hits"; 
open RESULTI, "» keLoount_Ies""pfams"; 
open RESULTI. ·"»SS_DENTRO]FAM'·; 
open RESULT3. '·»SS_ IZQU1ERDA]FAM·'; 
open RESULT4. '"»SS_DERECHA]FAM"; 
open RESULTS. '"» SS]UERAi_PFAM··; 
open RESULT6. ··» SS]UERAd_PFAM"; 
open RESUL TI. '·» PFAM_DENTRO_SS '·; 

Svalor_ les= SlocaUcs{Skey_ I }; 
Svalor...,pfam= $pfarns{SkeL2}; 

if ($valor"pfam eq ·',no hits ,··) { ##AQU I FILTRO TODOS LO SQUE QUE NO SON NO HITS 
Sooun l_no {Skcy _ oount} ++; 

cisc { 

#pri nl "Svalor...,Pfam\n .. ; 
prinl RESULT ">SkeL 2\n"; 
prinl RESULT "Svalor les\n"; 
prinl RESULT "Svaloryfam\n"; 

@spliUcs= O; 
@splily fam= O; 
@ l1unUes= O; 

##AQUI EMPIEZA LO IlUENO 

prin! "SkeL2\1l"; 
prinl "$valor_ les\n"; 
print "$valoryfam\n"; 

@split_lcs= split(":", $valor_ lcs); 
@split""pfam= spl il(":", Svalor yfam); 

foreaeh Slcs (@SpliUcs) ( 
@data"pfam=O; 
@sss= O; 
@pfs= O; 

if(Slcs~ 1''{{.+)\)([a·z]+Y) { 
#print "···SI\n"; 
#print "$2\n"; 
Spar_les"" SI; 
Seg . .Ics= $2; 
Sreg_lcs{SIJ = $2; 
foreach $all...,pfams (@split""pfam) { 

$all...,Pfams=- sI:+//gis; 
#prinl "$all.J'fams\n"; 
@dalayfam= splil(''\t'', $all...,pfams); 
chon...,@data""pfam; 
Sno"pfams= Sdata"pfam(O]; 



.,....t--w..1.l.JI~ I J .... "'; 
Jfunr-Scb1.l.JI&m¡I J. 

.,..., -u....,,~l)'la~ 
€-", ,,In "·-.ltw. D. 
€ pIP spli,··". Sr.n.; ..... ~
~@p&; 
IOpriDt"'S:mj0J'oo"'; 
~'"'Sp&(Ir-'; 
.<STD¡:"~ 

bnch.Sr ... (@.fiInc:f..JIf-..)! 
if t JrooJlf .... fqJr..) 1 

S'OUlp_~ Sr...dcwInISfuI!¡ 
1'"Olp_!iJnc."~ 

¡r,w.....JIfuntlJ -/lo..OIp:l'l.OO·""'·tt ~ $d.Ka.JI&mflJ!- h \.lJ) I 
prilll~4t.uJlfart(2 1 ........ ""·; 
if{ba¡OJ>-Sp&(O]a.t SSlUjI}<-Spfs( 1]11 

prW "U_dmcroJlfMn'II": 
pnn.t RESUln -:'U :t'Y_h"'; 

pnnl 1lESUl. n '1.CS:Sp¡ .. U c .... ". 
priDlRESffi. n ... FAM:Sr.""' .... "':, 
prinl JlfSUl TI ~Icño"'; 

, .. , 
prinl RESULn -S'TClpJ_'.". 
sr .... l,.- n-t'Y_2. 
srama,...... " .. +11: 
n ...." J ..nc115ltn111JI .. 'S>'OOp ~ 
~ 6milyllJfa ... ly '''; 

¡r Cl<DI0J- !p&(OJ aa S-IOI<Spfs(I ) &4 S-II¡:.spfs(l )H 
prim "sUa,..x:rd.aJlfam\n". 
pri!M RESUt.T4 ">Su,. tI.": 
poiM REStJLT4 "LCS..Ifhw k:h". 
prinI Rf.sUt T4 "I'fAM;$,i"ms'~",; 
prw RF.$ULT4 "SeLIcs".o"'; 
prifll RES ULT.a -S''CCI@:I_fitnc'#l", 
sr_l)"" Slcy.l; 

SflImiil) .... " .• - //, 
sr .... 1J ~jSra .... ",_ .. Sv«Jf;J. ru..:. 

, .... , 
kaoant _ f8rm1r' ¡sr .. milrl·-'. 

,f{Stt4OJ>"1p&{I ) .u. SS5S/IJ>Sp&¡ 1))1 
pn... "a. r.c ... _ckm:tu.Jlfuw~,,; 
priIIII RESULT6 ">Sl.ey.2WI"'; 
prinI RESULTfi '1.CS:SI*.b'.'; 
priaII RESULTfi "'FAM:sr._~-. 

piod RFSULTfi "S1<J..1a"''''; 
priIIIRE$ULTfi '"h~.fun.&.': 

s t.rm"...'Stc".l; 
U .... ".... ,J- .· f1;. 
sr .... 1y, f..c6 ISl.u"il,, ).· Sv«Jf;J. 1inIe; 
S~I_r.m~l1faril" I "', , ,,,. , 
i(Cs..{OJ<:Spfs(O) •• Ssaf 11~0I U s-¡ 1!-=Sp6l11l1 

prioIt " _ _ ~_pr.m\a-. 

, ,,,. , 

priPl RESUL TI -:'Sl~."'l\a":. 
p"'l RESULU 1..CS:Spar_lc::ÑI"'; 
priPlIlESUL TI "I'1'AM:lfams'loo'; 
prinlRFSULU "S.:LIc:I'A". 
print RE$Ul U "S~«lpJmc'III"; 

sr."'I,.. lut_%: 
SWnily- " .... 11; 
Sfuna,. ru-JISr-,1,J · Sv«IP_"-c;. 
~_farri1,,) fSf_1yl'-.. 

"" , 

i({1sssi0J<Sp&(0l 4t.& Ssssf l l>S¡>"'1 1lI 
priaI; "pram. dnolrU_n ' .. " • 
prinI RESULn ">S~cy.r .. "; 
pri1II A.fSULn "t.CS:SpM. b'a'. 
prinI RESULTI ... rAM:Sr ......... "; 
priM RESULn "1c&..la' IIt"; 
print RfSULl7 "1.·rocs~func'In"'; 
Sr.mlyr n~~l. 
Sf.,.1r- f,/"+/I; 
S( .... il '.~7 IU.mil)" " S.·~.fwoc. 
kauoIl_family1ISf.milyl'" . , 

dtc l 
iffbu '¡O]<S{Ih{O) kA: S5S:l4 1]>s,rilOfIl 

p.ull"». fKn UquimbJlf.a"'-I\". 
pril'llRESULT5 "'>Ut'Y_2"'", 
prilltlRESULTS ~CS,5pa-_Ia'III-. 

p""t ItESUL TS ""FA~ ·H.rnJ'n-, 
pri.1t RESUL TS "'ML.bIn"; 
prilU Rf..$ULT5 "'SnOlC'lJ.....:'-I\'¡ 
Sbmily- Skc, _2; 
Sb"'¡!y--II·. f !1; 
Sbmilr_fuacS iSf.amil"I." S,-cap "Dr. 
S_J ... mily5¡Sfu.,ily!' · ; 

prilll """ - S_- '.". 
<SIDN:-; 

, 
g.um_kr kq.,~1cs; 

madi Se (~.ksll 
IIprint -.... ~-; 

1 , 
-<STnN>; 

• ... RECORDAR IM PIUMIR fN AROUVOIJof. SA I.IOA ';COVN"T NOW"'"" 

€a_6en .... Jlm- u)'I %famiIy_bocl. 
@a_ddechayfmrle)'l%fama,. Ñnd; 
(!; _ _ izqtricrda..J!f.omoolqs "w..l,.~. 

~_ r..nJ ."r_ k~ ",arnilyJ-.:S: 
€ ,Ui.Cf-.o ..J!f ...... tr..qs %.rwl,..r.ullC6~ 
@pfun_d_.SP u )'l%f.miIy_ ..... 7; 

.,.,.,.,SALE2. -".FUNCtO!S'_ .... dc .... "..J!fant':; 
op::aSAl El. "'>fUNOON_a . deJftld.Jlf ... ",; 
op:nSALE.4, -:'FUNCJON _" . iJqaiadaJlf.am-, 
...,....SALES. -:.fUNCKIN_. _r.... .. IJ'~¡ 

op:.SALE6, -:.~_,,_'U01'O-"r~m"; 
gpno$At E7. -:.rut.rC1ON."(.,,, ""'1n:I_~". 

se YOJP"'" - • 
@WVC> 
8lt"y. YOSI- O: 
_b,uISa~Sbl 
fi;wcdoSdaftr..,ltyU u,,%farailyJ ... ~2 ) I 





se~; --" ~kq_YO&P(); 
1Ubbyl:6 [Sa<;l'l'Sbl 
fotf.ldl kb.ft e ....... byl<6 h)"l %f ..... lyJtant6/ I 

priIn $ALU -..a:: ... ": 
piarSALE6'">klJ .. ~"; 
piZII SALE6 -c.ou.. f_ly.Scvunt f."'1y6 1 Sdl'·~I-' ":. 
se YOlp"" SCI .. ly _ f..6lklanfil;-
@"OSJ .. "",11I--. sr..-.rop;; 
~gYOp; 
S~p-; 

~-'"«Ip'" -; 
ror-:t. S"o (@-..op) I 
SYF-f/:l/~ 

~_..-cop I S-..oI·· . , 
iJ.:q_ ..... '" ~~ %ftouM_, omp:. , ...... '" 
@:~,.(). 
SInno- - ; 
'KfJN"'-; 
~br"6 f~_"'WpIS. 1 ot¡IS~_'wp fSbll 
fcwuo;to Svo_""" (M>n brr6 k(}'"J ~V~) 1 
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