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RESUMEN 
 

Se realizó bioprospección de bacterias termófilas cultivables en los 

géiseres Calientes-Candarave (Tacna, Perú) para la obtención de enzimas 

termoestables de aplicación biotecnológica. De once géiseres se obtuvo el 

sedimento de cada uno de ellos, el cual fue diluido y cultivado en medio sólido 

enriquecido, obteniendo 48 cepas de bacterias termofílicas, las cuales fueron 

aisladas y purificadas. De cada cepa aislada se extrajo la cantidad necesaria de 

ADN genómico, que se purificó mediante electroforesis horizontal y se obtuvieron 

los genes del rDNA 16S mediante la técnica de PCR. El ADN de estos genes 

purificados se envió a Macrogen para su secuenciación. Las secuencias 

enviadas por Macrogen fueron procesadas y depuradas usando varios 

softwares. Estos permitieron realizar la identificación molecular de las cepas 

bacterianas termofílicas. Cada secuencia de rDNA 16S se procesó utilizando el 

software BioEdit para obtener secuencias consenso. Utilizando la herramienta 

de búsqueda de alineación local básica (BLAST), se obtuvo la identificación de 

las especies bacterianas correspondientes. Luego de realizar el alineamiento 

múltiple y obtener el árbol filogenético por MEGA X, se estableció la presencia 

de 9 especies bacterianas pertenecientes al Dominio Bacterias, filo Firmicutes, 

clase Bacilli, orden Bacillales, familia Bacillaceae con los géneros Aeribacillus, 

Anoxybacillus, Bacillus y Geobacillus. La bioprospección de cepas bacterianas 

termófilas obtenidas se realizó utilizando la base de datos Patricbrc, para 

conocer las enzimas hidrolíticas termoestables en cada especie identificada. Se 

obtuvieron un total de 744 enzimas hidrolíticas, 298 lipolíticas, 227 glucolíticas y 

224 proteolíticas de importancia biotecnológica. 

 

Palabras clave: Bioprospección, bacterias termófilas, enzimas 

termoestables. 
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ABSTRACT 
 

Bioprospecting of cultivable thermophilic bacteria was carried out in the 

Calientes-Candarave geysers (Tacna, Peru) to obtain thermostable enzymes for 

biotechnological application. From eleven geysers the sediment of each one of 

them was obtained, which was diluted and cultivated in enriched solid medium, 

obtaining 48 strains of thermophilic bacteria, which were isolated and purified. 

The necessary amount of genomic DNA was extracted from each isolated strain, 

which was purified by horizontal electrophoresis and the 16S rDNA genes were 

obtained by the PCR technique. The DNA from these purified genes was sent to 

Macrogen for sequencing. The sequences sent by Macrogen were processed 

and debugged using various softwares. These allowed to carry out the molecular 

identification of the thermophilic bacterial strains. Each 16S rDNA sequence was 

processed using BioEdit software to obtain consensus sequences. Using the 

basic local alignment search tool (BLAST), the identification of the corresponding 

bacterial species was obtained. After performing the multiple alignment and 

obtaining the phylogenetic tree by MEGA X, the presence of 9 bacterial species 

belonging to the Bacteria Domain, Firmicutes phylum, Bacilli class, Bacillales 

order, Bacillaceae family with the Aeribacillus, Anoxybacillus, Bacillus and 

Geobacillus genera was established. The bioprospecting of thermophilic bacterial 

strains obtained was carried out using the Patricbrc database, to know the 

thermostable hydrolytic enzymes in each identified species. A total of 744 

hydrolytic, 298 lipolytic, 227 glycolytic and 224 proteolytic enzymes of 

biotechnological importance were obtained. 

 

Keywords: Bioprospecting, thermophilic bacteria, thermostable enzymes. 
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RESUMO 
 

A bioprospecção de bactérias termofílicas cultiváveis foi realizada nos 

gêiseres Calientes-Candarave (Tacna, Peru) para a obtenção de enzimas 

termoestáveis para aplicação biotecnológica. O sedimento de cada uma delas 

foi obtido de onze gêiseres, os quais foram diluídos e cultivados em meio sólido 

enriquecido, obtendo-se 48 cepas de bactérias termofílicas, as quais foram 

isoladas e purificadas. A quantidade necessária de DNA genômico foi extraída 

de cada cepa isolada, a qual foi purificada por eletroforese horizontal e os genes 

16S rDNA obtidos pela técnica de PCR. O DNA desses genes purificados foi 

enviado à Macrogen para sequenciamento. As sequências enviadas pela 

Macrogen foram processadas e depuradas em diversos softwares. Estes 

permitiram realizar a identificação molecular das cepas bacterianas termofílicas. 

Cada sequência de rDNA 16S foi processada usando o software BioEdit para 

obter sequências de consenso. Utilizando a ferramenta básica de busca por 

alinhamento local (BLAST), foi obtida a identificação das espécies bacterianas 

correspondentes. Após realizar o alinhamento múltiplo e obter a árvore 

filogenética por MEGA X, foi estabelecida a presença de 9 espécies bacterianas 

pertencentes ao Domínio Bactéria, filo Firmicutes, classe Bacilli, ordem 

Bacillales, família Bacillaceae com os gêneros Aeribacillus, Anoxybacillus, 

Bacillus e Geobacillus. A bioprospecção das cepas bacterianas termofílicas 

obtidas foi realizada por meio do banco de dados Patricbrc, para conhecer as 

enzimas hidrolíticas termoestáveis em cada espécie identificada. Foi obtido um 

total de 744 enzimas hidrolíticas, 298 lipolíticas, 227 glicolíticas e 224 

proteolíticas de importância biotecnológica. 

 

Palavras-chave: Bioprospecção, bactérias termofílicas, enzimas 

termoestáveis.



 
 

INTRODUCCIÓN 
 

La biodiversidad en la biósfera del Perú es muy extensa, y abarca las 

cuatro regiones naturales (costa, sierra, selva y nuestro mar peruano). En estas 

regiones existe una diversidad de animales, vegetales y microorganismos. 

Aparte de estos ecosistemas y su biodiversidad, existen, microecosistemas 

constituidos en los géiseres de Calientes-Candarave, una zona volcánica, 

formado por los volcanes Yucamani Mayor y Yucamani Menor. En estos géiseres 

se encuentran pequeños ecosistemas, los cuales están formados por los 

dominios Bacteria, Arquea y Eucaria. El estudio comprendió la bioprospección 

de bacterias termófilas cultivables presentes en los géiseres de Calientes-

Candarave (Tacna-Perú) para la obtención de enzimas termoestables a través 

de una base de metadatos de libre acceso y de mayor capacidad.   

 

La bioprospección o prospección de la biodiversidad, se define como la 

búsqueda sistemática, clasificación e investigación de nuevas fuentes de 

compuestos químicos, genes, proteínas, enzimas, antibióticos, y productos que 

poseen un alto valor económico, y que se localizan en los componentes de la 

amplia diversidad biológica.  

 

La bioprospección es una práctica muy antigua, durante los últimos veinte 

años ha adquirido una importancia extraordinaria, debido a los avances 

tecnológicos que se han dado en la farmacéutica, biotecnología y agricultura. Lo 

anterior ha permitido descifrar gran parte de la fisiología de los seres vivos, con 

el objetivo de explorar la potencialidad de las llamadas sustancias bioactivas y la 

opción de encontrar en ellas, la solución a importantes problemas de salud 

(Duarte Torres, 2011). 
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La bioprospección hace uso de las técnicas moleculares empleadas en la 

biotecnología del ADN recombinante, para beneficio de la humanidad, a través 

de la actividad de industrias químicas, agrícolas, farmacéuticas, etc. Esta 

herramienta permite un proceso industrial eficiente y de bajo costo, que 

caracteriza a bacterias cuyos genes codifican enzimas termoestables para 

degradar una cantidad de sustratos industriales que tienen uso directo, tanto en 

la alimentación como en el aspecto industrial (Suárez, 1997).   

 

Existen varios tipos de bioprospección, como la bioprospección de 

microorganismos de ambientes extremos, bioprospección de microorganismos 

marinos, bioprospección de microorganismos de suelos, etc. Nosotros 

bioprospectamos bacterias termófilas, cultivándolas en medios nutritivos y 

extrayendo su ADN genómico, para luego, obteniendo sus genes ADNr 16S, 

luego de secuenciarlos, las secuencias procesadas y depuradas, nos permitió 

su identificación. Con esta identificación, utilizando la base de metadatos, se ha 

logrado obtener que especies identificadas producen enzimas termoestables de 

interés biotecnológico. 

 

Los géiseres de Calientes-Candarave, nos ofrecen una gran oportunidad 

para aprovechar sus recursos naturales que se encuentran en sus aguas y 

sedimentos termales, constituido por los tres dominios de microorganismos 

existentes, bacterias, arqueas y eucarias. La biodiversidad existente está 

presente en cada uno de estos recipientes térmicos, constituyendo una fuente 

inagotable de bacterias, arqueas y microalgas termófilas. 

 

Una biocenosis (comunidad biótica, comunidad biológica, comunidad 

ecológica o simplemente comunidad) viene a ser el conjunto de organismos de 

todas las especies que coexisten en un espacio definido llamado biotopo, que 

ofrece las condiciones ambientales necesarias para su supervivencia. Por ello, 

la existencia de microorganismos termófilos constituye una microbiocenosis. El 
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término biocenosis fue acuñado por Karl Mobius en 1877, quien subrayaba la 

necesidad de enfocar la atención no en el individuo sino en el conjunto de 

individuos. 

 

Un ecosistema, según la definición original de Tansley (1935), está 

formado por la biocenosis junto con su ambiente físico o biotopo. Se trata de una 

unidad compuesta de organismos interdependientes que comparten el mismo 

hábitat. Los ecosistemas suelen formar una serie de cadenas que muestran la 

interdependencia de los organismos dentro del sistema (Armenteras y Col. 

2016). 

 

Lokendra et al. (2011) hace de conocimiento que los volcanes en agonía 

ya no arrojan lava sino agua hirviente con muchas sustancias químicas distintas; 

cuando se entibia este caldo, es capaz de albergar bacterias o formar moléculas 

precursoras de vida; se cree que la vida tuvo origen en estas condiciones, 

cuando no había aún mucho oxígeno atmosférico (Lokendra Kumar, 2011). 

 

El autor de “El planeta viviente” afirmó que cuando hay agua caliente, 

calentada por la lava, en los géiseres; allí crecen organismos un poco más 

evolucionados, como las algas cianófitas, que resisten al calor pero que además 

aprovechan la luz solar. Colonizan todos los alrededores ingiriendo las 

sustancias químicas del agua; cuando los hilos de agua proveniente del géiser 

se enfrían, aparecen las moscas de la salmuera, que ingieren algas y depositan 

huevos (Attenborough, 2021). 

 

En la bioprospección hace uso de las técnicas moleculares empleadas en 

biotecnología para beneficio de la humanidad, a través de la actividad de la 

industria química, farmacéutica, agrícola, entre otras. Se define como la 

búsqueda dirigida de microorganismos con capacidades económicas útiles, 

como la producción de nuevos fármacos (antibióticos), enzimas, nutrientes, etc. 
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Es una herramienta científica que ha contribuido al progreso social y científico 

de la especie humana. 

 

Obtener enzimas termoestables recombinantes es una necesidad urgente 

para el tratamiento de residuos sólidos orgánicos tales como celulosas, 

polisacáridos pécticos, proteínas, almidones y sustratos similares, para 

convertirlos en productos como glucosa, ácidos galacturónicos, aminoácidos y 

un buen número de otros productos interesantes para las industrias de alimentos, 

farmacéuticas, papel, etc.  

 

Por ello, la bioprospección de bacterias termófilas para la producción de 

enzimas termoestables hidrolíticas es importante, puesto que estas enzimas se 

obtendrían por inducción por sustrato, comprobaríamos su actividad y 

especificidad enzimática a temperaturas y pH óptimos. Posteriormente, para su 

aplicación industrial se emplearía la técnica del ADN recombinante para producir 

enzimas termostables, que serían producidas en biorreactores a temperatura 

ambiente.  

 

El lugar es apropiado para realizar este tipo de investigaciones, es 

accesible, queda a 40 km de la ciudad de Candarave, se puede llegar fácilmente 

en una camioneta de doble tracción y se puede realizar la toma de muestras, 

tanto de agua, sedimentos, tapetes, formaciones rocosas y vegetales 

superficiales, para realizar investigaciones hasta determinar los tiempos de 

evolución de estos microorganismos. 

 

Actualmente, varias especies microbianas se utilizan en procesos 

industriales, y el número de productos microbianos sigue creciendo, ya que los 

microorganismos permiten la producción de altas concentraciones de moléculas 

con características químicas específicas y pequeños impactos ambientales. 

Además, la capacidad de modificar genéticamente los microorganismos, tanto 
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para aumentar la producción como para producir nuevas moléculas de interés, 

contribuye en gran medida a su aplicación industrial.  

 

A pesar de todo el éxito en el uso beneficioso de los microorganismos 

para la humanidad, la diversidad y las interdependencias de esos 

microorganismos sigue siendo un campo por explorar. Teniendo en cuenta que 

la mayoría de los microorganismos no pueden crecer fácilmente en un laboratorio 

(< 1%) y que hay aproximadamente 1030 células microbianas en la Tierra (un 

número que supera todas las estrellas conocidas en el universo en nueve 

órdenes de magnitud), el potencial biotecnológico de los microorganismos es 

claramente poco utilizado.  

 

Esto ha dificultado la comprensión de los ecosistemas microbianos y ha 

ido más allá de nuestra capacidad para descubrir y utilizar nuevas funciones 

beneficiosas de microorganismos, como nuevas enzimas para reacciones 

químicas y bioquímicas de interés, procesos para aumentar la biorremediación, 

biomarcadores para el diagnóstico de enfermedades y objetivos terapéuticos.  

 

Por lo tanto, las tecnologías de bioprospección tradicionales y avanzadas 

se han desarrollado y empleado para aumentar el conocimiento sobre la 

diversidad microbiológica de los procesos funcionales en los ecosistemas 

microbianos, y también para la identificación y uso de nuevos productos 

biotecnológicos. 
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CAPÍTULO I 

PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

 

1.1. DESCRIPCIÓN DEL PROBLEMA 

 

Candarave es una provincia andina situada a 4,100 metros sobre el nivel 

del mar, en cuyo valle se puede observar la ciudad desde lo alto de la carretera, 

también se observan los sembrados de alfalfa, ganado vacuno pastando, al igual 

de los corderos, que se han adaptado al clima frío de la zona. Hacia afueras de 

la ciudad también puede observarse los auquénidos peruanos, observan 

siempre al volcán Yucamani y se alimentan del ichu producido a lo largo del valle 

de los géiseres.  

 

A 45 kilómetros de distancia se encuentra el Valle de los Géiseres, en el 

cual se localizan más de 85 géiseres de diferentes tamaños que se forman en 

las profundidades de la falda del volcán Yucamani. Estos géiseres, emiten ruidos 

y burbujeos de agua termal que llega a muy elevadas temperaturas, pero lo 

interesante de estos géiseres es que en su interior se encuentra vida latente, 

constituido por los  dominios Bacteria, Arquea y Eucaria. 

 

Esta situación hace interesante realizar un estudio bioprospectivo para 

identificar molecularmente los tipos de bacterias que existen y determinar 

mediante el uso de la base de datos las enzimas termoestables, las cuales 

pueden tener muchas aplicaciones biotecnológicas, dada a que contendrían 

genes que pueden codificar para biocatalizadores, antibióticos y otras sustancias 

que deberíamos estudiar. 

 

El problema es que hasta ahora no se ha realizado ninguna prospección 

con estos microorganismos, siendo el presente estudio el primero que intenta 
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bioprospectar para obtener bacterias termófilas cultivables que puedan ser 

inducidas por sustratos para producir enzimas termoestables o termozimas, que  

mediante la aplicación de la tecnología del ADN recombinante o insertando los 

genes nativos en otras bacterias mesófilas de rápido crecimiento, como la 

Escherichia coli, producir biotecnológicamente estas enzimas termoestables de 

manera industrial.   

 

1.1.1. Antecedentes del problema 

 

En la provincia de Candarave (Tacna-Perú) existe una zona volcánica que 

forma un valle a lo largo del cual, se han formado unos 85 géiseres. De estos 

géiseres, emanan diariamente aguas subterráneas calientes, las cuales van a 

desembocar en el río Calientes. Han pasado miles de años, sin que estos 

géiseres hayan sido aprovechados geotécnica o biológicamente. No se han 

realizado estudios bioprospectivos que permitan conocer las especies de 

bacterias termófilas. presentes en los géiseres. 

 

   

1.1.2. Problema de la investigación 

 

El problema de investigación ha sido abordado, describiendo el lugar 

donde se encuentra el objeto de la investigación, que son los géiseres de 

Calientes-Candarave, cuyo ambiente extremo de aguas termales que llegan 

hasta 92 °C de temperatura, pH variable de 6-8, con minerales pesados de 

concentración letal para organismos mesófilos, es un ambiente natural para 

microorganismos termófilos, como bacterias, arqueas y microalgas, cuya 

importancia, radica en su constitución genómica (tener genes que codifican a 

diferentes enzimas, antibióticos y metabolitos que son de amplio interés para la 

biotecnología industrial, alimenticia y farmacéutica.  
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La solución del problema fue bioprospectar las bacterias termófilas 

existentes en los géiseres de Calientes-Candarave, cuya identificación molecular  

permitirá obtener, a través del uso de la base de metadatos, las enzimas 

termoestables de importancia industrial. 

 

1.2. FORMULACIÓN DEL PROBLEMA 

 

¿Es posible que la biosprospección de bacterias termófilas existentes en 

los géiseres de Calientes-Candarave, determinen su identificación molecular 

inmediata y que a través del uso de la metabase de datos existente, nos permita 

conocer que enzimas termoestables producen? 

 

1.3. JUSTIFICACIÓN E IMPORTANCIA 

 

La diversidad microbiana en los géiseres de Calientes-Candarave ha sido 

poco explorada en comparación con plantas y animales superiores que habitan 

en esta zona. Las condiciones extremas presentes en la región abren una gran 

oportunidad para realizar investigaciones científicas importantes en el campo de 

la biotecnología microbiana, posibilitando aportes significativos hacia el 

desarrollo de antibióticos, toxinas, péptidos activos, etc.  

 

La búsqueda de nuevos compuestos con actividad antibacteriana 

producidos por bacterias procedentes de los géiseres, constituyen un campo 

importante, ya que se pueden encontrar poblaciones únicas de microorganismos 

capaces de producir nuevas sustancias antagonistas, incluyendo antibióticos de 

importancia y aplicación en diversas áreas como producción de alimentos, 

minería, procesamiento de basura, biorremediación ambiental, productos de 

interés para la agricultura y medicina. 

 

 



9 
 

1.4. ALCANCES Y LIMITACIONES 

 

Los alcances en este estudio permitirá la identificación de especies de 

bacterias termófilas y que utilizando la base de metadatos existentes determinar 

que  enzimas hidrolíticas lipolíticas, glucolíticas y proteolíticas contienen en su 

genoma. Esto permitirá conocer que los genes de dichas enzimas podrían 

generarse utilizando la tecnología del ADN recombinante para convertirlas 

biotecnológicamente en enzimas termoestables. 

  

Las limitaciones de índole natural, debido a que el muestreo de aguas 

termales se debe realizar in situ dado a la sensibilidad de las bacterias que deben 

ser obtenidas y conservadas en termos adecuados para su mantenimiento hasta 

el momento que se procese el agua y el sedimento, y el inconveniente podría 

estar limitado a las lluvias y crecidas de los ríos existentes.  

 

Esto está relacionado con el área geográfica y la época o período en que 

se realizan los muestreos. En cuanto a los métodos o técnicas empleadas no 

existe inconveniente alguno; asimismo se cuenta con financiamiento, tiempo 

disponible y recursos que serán utilizados en el presente estudio. El tipo, 

cantidad y calidad de los datos y de la información obtenida fueron obtenidas sin 

ningún inconveniente. 

 

 

1.5. OBJETIVOS 

 

1.5.1. Objetivo general 

 

Realizar la bioprospección de bacterias termófilas en los géiseres de 

Calientes-Candarave (Tacna-Perú), para  la producción biotecnológica de 

enzimas termoestables.  
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1.5.2. Objetivos específicos 

 

a) Realizar bioprospección de bacterias termófilas en los géiseres de 

Calientes-Candarave para obtener cepas bacterianas. 

 

b)  Aislar cepas bacterianas cultivables de sedimentos y obtener su  

ADN genómico extrayendo el gen ADNr 16S para su secuenciación. 

 

c) Identificar cepas bacterianas utilizando secuencias de genes  

ADNr 16S mediante la reacción en cadena de la polimerasa. 

 

d) Obtener las enzimas hidrolíticas  termoestables mediante el  

uso de la base de metadatos . 

 

1.6. HIPÓTESIS 

 

1.6.1. Hipótesis general 

 

La bioprospección de bacterias termófilas de los géiseres de Calientes-

Candarave permite su identificación molecular, para obtener las exoenzimas 

hidrolíticas termoestables, mediante el uso de la base de metadatos existentes. 

 

1.6.2. Hipótesis específicas 

 

a) La bioprospección de bacterias termófilas en los géiseres de Calientes-

Candarave permite conocer la existencia de las especies de bacterias 

presentes. 

 

b) El aislamiento y purificación del ADN genómico se obtiene de las cepas 

bacterianas termófilas cultivadas en medios nutritivos. 
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c) La obtención de genes de ADNr 16S para la identificación molecular de 

cada especie bacteriana mediante la técnica del PCR es posible. 

 

d) Las enzimas hidrolíticas termoestables de cada especie bacteriana es 

posible a través de la base de metadatos.   
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CAPÍTULO II 

MARCO TEÓRICO 

 

2.1.     ANTECEDENTES DEL ESTUDIO 

 

2.1.1.  Antecedentes a nivel nacional 

 

Se desconoce de estudios bioprospectivos que se hayan desarrollado en 

microorganismos que habitan condiciones extremas, sobre todo de bacterias 

termófilas encontradas en géiseres volcánicos cuyas temperaturas de sus aguas 

termales llegan hasta 92 °C. De tal manera que, las zonas altoandinas de 

Calientes, Candarave son ecosistemas muy importantes para proporcionar los 

sitios de extremos fríos y calientes para explorar la diversidad microbiana 

existente. 

 

2.1.2.  Antecedentes a nivel internacional 

 

Las comunidades microbianas en aguas termales volcánicas a gran altura 

han sido ampliamente estudiadas en la mayor parte del mundo. La vida 

microbiana no parece estar limitada a ambientes específicos. Durante las últimas 

décadas, ha quedado claro que las comunidades microbianas se pueden 

encontrar en las condiciones más diversas, incluidos los extremos de 

temperatura, presión, salinidad y pH.  

 

Estos microorganismos, llamados extremófilos, producen 

biocatalizadores que son funcionales en condiciones extremas. En 

consecuencia, las propiedades únicas de estos biocatalizadores han resultado 

en varias aplicaciones novedosas de enzimas en procesos industriales. De un 
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estudio reciente, surgieron importantes enfoques para ampliar la gama de 

aplicaciones de las extremozimas.  

Tanto el descubrimiento de nuevas especies extremófilas como la 

determinación de secuencias genómicas proporcionan una ruta a nuevas 

enzimas, con la posibilidad de que éstas conduzcan a nuevas aplicaciones. Sólo 

una pequeña fracción de los microorganismos en la tierra han sido explotados.  

 

Las nuevas técnicas en el cultivo y la producción de extremófilos, como 

también las relacionadas con la clonación y expresión de sus genes en 

huéspedes heterólogos, aumentarán el número de transformaciones impulsadas 

por enzimas en aplicaciones químicas, alimentarias, farmacéuticas y otras 

aplicaciones industriales. De igual importancia, las evoluciones dirigidas 

proporcionan enfoques para mejorar la estabilidad de las enzimas y modificar la 

especificidad de maneras que pueden no existir en el mundo natural (Kumar 

Lokendra, 2011).  

 

El uso de organismos lignocelulolíticos solos a altas temperaturas podría 

reducir potencialmente el requerimiento de celulasa. Además, dichos cultivos 

facilitan la producción de etanol a alta temperatura y ofrecen la posibilidad de 

recuperación de etanol in situ. Sin embargo, se requiere más investigación sobre 

las vías metabólicas, la regulación de la formación del producto final y la 

construcción de microorganismos termófilos/termotolerantes genéticamente 

modificados con alta tolerancia al etanol para la utilización óptima de dichos 

microbios en fermentaciones industriales (Arora R, 2015).  

 

Las endosporas inactivas de las bacterias termófilas (termosporas) se 

pueden detectar en sedimentos marinos fríos después de la incubación a alta 

temperatura. Las termosporas en el lecho marino frío pueden explicarse por un 

historial de dispersión originado en los hábitats de los reservorios de petróleo de 

biosfera profunda, donde la migración hacia arriba de los fluidos de petróleo en 
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las filtraciones de hidrocarburos transporta células viables hacia el océano 

suprayacente (Chakraborty et al., 2018). 

El calentamiento de cada sedimento a 50 °C seguido de la secuenciación 

del gen 16S rRNA reveló varias termosporas con una distribución cosmopolita 

en toda el área de estudio, así como termosporas que estaban más restringidas 

geográficamente. Entre las termosporas que tienen una distribución más 

limitada, 12 OTUs de ocho linajes diferentes se detectaron repetidamente en 

sedimentos que contienen hidrocarburos termogénicos (Chakraborty et al., 

2018). 

 

Los termófilos son los organismos que están adaptados para vivir a altas 

temperaturas. La supervivencia de estos organismos a altas temperaturas es 

posible debido a la termoestabilidad de sus enzimas. Muchas enzimas 

termoestables, como la ADN polimerasa Taq, aldolasa,  amilasa, lipasa, 

proteasa, celulasa, ARN polimerasa, etc. encuentran una serie de aplicaciones 

comerciales debido a su termoestabilidad. Por lo tanto, el aislamiento de 

bacterias termófilas a partir de fuentes naturales y su identificación son muy 

importantes para el descubrimiento de nuevas enzimas industriales.  

 

La deconstrucción de la biomasa es un proceso fundamental para la 

fabricación de productos objetivo utilizando células microbianas y sus enzimas. 

Pero las enzimas que poseen un papel importante en la descomposición de la 

biomasa permanecen relativamente inexploradas. Los microorganismos 

termofílicos son de especial interés como fuente de nuevas enzimas 

termoestables. Muchos microorganismos termófilos poseen propiedades 

adecuadas para uso biotecnológico y comercial. Existe, de hecho, una demanda 

considerable de una nueva generación de enzimas estables que sean capaces 

de soportar condiciones severas en procesos industriales al reemplazar o 

complementar los procesos químicos tradicionales.  

 



15 
 

Una bioprospección de microoganismos termófilos de aguas termales del 

Himalaya occidental para la producción de xilanasa, una enzima  con una 

actividad significativa a altas temperaturas, por sus aplicaciones industriales, 

como el bioblanqueo de pulpa y la conversión de materiales lignocelulósicos en 

sustratos fermentables para la producción de biocombustibles económicos y 

ambientalmente atractivos.  

 

En este estudio se logró se seleccionaron microbios productores de 

xilanasa termofílica (EC 3.2.1.3) de diversos sitios termales de Himalyas 

occidentales. Entre los aislados, se seleccionaron 13 para la producción de 

enzimas interesadas (xilanasa). Sólo un solo aislado, aproximadamente TP28, 

mostró una actividad máxima de xilanasa. Después de optimizar todos los 

parámetros, este aislado productor de xilanasa mostró un aumento de 10 veces 

en la actividad enzimática (Chauhan et al. 2015) 

 

La metodología de superficie de respuesta se utilizó para generar el 

modelo de proceso para obtener condiciones óptimas para fuentes de nitrógeno 

seleccionadas, fuentes de carbono e iones metálicos para la producción máxima 

de xilanasa y mostró un aumento del 10 % en la actividad enzimática. La 

naturaleza termofílica y alcalina del TP28 es de gran importancia para convertir 

productos de desecho agrícolas lignocelulósicos en azúcares fermentables para 

la producción de biocombustibles (Chauhan et al. 2015)  

 

Las comunidades microbianas en aguas termales en elevaciones altas se 

han estudiado ampliamente en todo el mundo. En este sentido, las regiones del 

Himalaya de la India son ecosistemas valiosos para proporcionar los sitios "fríos" 

y "calientes" extremos para explorar la diversidad microbiana. Se aislaron un total 

de 140 bacterias termófilas de 12 muestras recolectadas de aguas termales de 

Manikaran y Yumthang del Himalaya indio  (Sahay, 2017). 
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Los aislamientos bacterianos se estudiaron para determinar el perfil 

filogenético, las propiedades de crecimiento en condiciones variables y las 

fuentes potenciales de enzimas hidrolíticas termoestables extracelulares como 

la proteasa, amilasa, xilanasa y celulasa. Basándose en la producción de 

hidrolasas extracelulares, se seleccionaron e identificaron 51 aislamientos de 

Manikaran y de Yumthang utilizando la secuenciación del gen  ARNr 16S que 

incluyó 37 especies distintas de 14 géneros diferentes, a saber, Anoxybacillus, 

Bacillus, Brevibacillus, Brevundimonas, Burkholderia, Geobacillus, 

Paenibacillus, Planococcus, Pseudomonas, Rhodanobacter, 

Thermoactinomyces, Thermobacillus, Thermonema y Thiobacillus (Sahay, 

2017).  

 

La mayor parte de la bioprospección potencial está relacionada 

actualmente con el estudio de los extremófilos y su uso potencial en procesos 

industriales. Las celulasas microbianas recientes encuentran aplicaciones en 

diversas industrias y constituyen un grupo importante de enzimas industriales. 

Se ha realizado una cantidad considerable de trabajo sobre las celulasas 

microbianas, especialmente con el resurgimiento del interés en la producción de 

etanol de biomasa empleando celulasas y el uso de celulasas en la industria textil 

y del papel (Acharya, 2012).  

 

El método más eficiente de hidrólisis de biomasa lignocelulósica es a 

través de la sacarificación enzimática utilizando celulasas.La revisión analiza el 

conocimiento actual sobre los microorganismos termofílicos productores de 

celulasa, sus adaptaciones fisiológicas y el control de la expresión génica de 

celulasa (Acharya, 2012). 

 

Thankappan et al (2018) afirmaron que el aprovechamiento de los 

biocatalizadores del nicho de aguas termales de ambientes extremos para la 

conversión de biomasa es significativo y prometedor debido a las características 
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especiales de las extremozimas atribuidas por la biogeoquímica intrigante y las 

condiciones extremas de estos entornos (Thankappan, 2018). 

En el presente estudio, 38 aislamientos bacterianos obtenidos de aguas 

termales de Manikaran (95 °C), Kalath (50 °C) y Vasist (65 °C) de Himachal 

Pradesh se analizaron para detectar glicosil hidrolasas mediante técnica de 

enriquecimiento in situ utilizando biomasa lignocelulósica (LCB). Sobre la base 

de su potencial hidrolítico, se seleccionaron 5 aislamientos y fueron Bacillus 

tequilensis (VCB1, VCB2 y VSDB4) y Bacillus licheniformis (KBFB2 y KBFB3)  

(Thankappan, 2018). 

 

2.2.     BASES TEÓRICAS 

 

2.2.1.  Bioprospección 

 

La bioprospección consiste en la identificación, evaluación y explotación 

sistemática de la diversidad de la vida en un lugar determinado, y su objetivo es 

buscar recursos genéticos para fines comerciales. Respecto a los 

microorganismos, comprende principalmente estrategias para explotar partes 

cultivables y no cultivables de la biodiversidad microbiana. Otro método que se 

ha utilizado en la investigación es la prospección in sílico de secuencias 

genómicas de microorganismos que ya están disponibles en las bases de datos. 

Todo eso tiene la intención de identificar microorganismos, genes, enzimas y/o 

vías metabólicas para otras aplicaciones biotecnológicas en la industria o en la 

investigación en sí. 

 

2.2.1.1. Bioprospección in sílico 

 

Moreira de Almeida et al (2015) afirma que la prospección in sílico se basa 

en el descubrimiento de nuevos genes y vías metabólicas a través del análisis 

de secuencias genómicas en bases de datos. La disminución de los costos de la 
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secuenciación ha permitido generar una gran cantidad de información sobre 

genomas microbianos. La comunidad científica ha puesto a disposición cada vez 

más genomas completos de bacterias, hongos y arqueas. La prospección de 

esos genomas a través de métodos genómicos comparativos y de análisis 

evolutivo, con la ayuda de herramientas bioinformáticas, ha permitido la rápida 

identificación de nuevos genes y enzimas con una amplia gama de funciones y 

aplicaciones (Moreira de Almeida, 2015). 

 

La identificación y validación de nuevas enzimas relacionadas con la 

degradación de la biomasa lignocelulósica o el metabolismo de los azúcares en 

bacterias y levaduras son buenos ejemplos de dónde se puede aplicar esta 

técnica. Se ha empleado la combinación de diferentes estrategias de 

bioprospección para identificar nuevos bioproductos. La bioprospección in sílico, 

por ejemplo, puede usarse para diseñar sondas moleculares, que luego se 

emplean en estrategias para la prospección de microorganismos cultivables o 

bibliotecas metagenómicas (Moreira de Almeida et al. 2015). 

 

2.2.1.2. Bioprospección de bacterias termófilas no cultivables 

 

Moreira de Almeida et al (2015) indica que la bioprospección de bacterias 

termófilas no cultivados se ha realizado principalmente mediante el uso de 

metagenómica. Con esta técnica, el material genético de los microorganismos 

de un lugar determinado se colecta, aísla y amplifica en bibliotecas de ADN. Las 

bibliotecas metagenómicas no solo permiten la identificación de los principales 

grupos microbianos en el géiser muestreado, sino también su caracterización 

genética (secuencia de ADN en el grupo bacteriano) y la prospección funcional. 

Se han construido bibliotecas metagenómicas de los entornos más distintos y se 

ha obtenido y utilizado de manera efectiva información para el microbiota de 

sistemas complejos, como los intestinos de insectos o los océanos, para 

aplicaciones biotecnológicas (Moreira de Almeida, 2015) 
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2.2.1.3. Bioprospección de bacterias termófilas cultivables 

 

La bioprospección de bacterias termófilas cultivables requiere del cultivo 

y  selección de microorganismos para una aplicación de interés, basada en la 

biodiversidad microbiana que existe en un determinado hábitat o que se 

almacena en una colección. Las pruebas miniaturizadas y los sistemas de 

detección en línea se pueden usar para explorar un gran número de 

microorganismos que producen compuestos bioactivos y para identificar 

moléculas de interés. Además, el cultivo de microorganismos que de otra manera 

no se cultivarían se mejoró con el aumento de los conocimientos de fisiología 

microbiana, bioquímica y ecología, mediante el empleo de técnicas de fenotipado 

a gran escala, que permiten el análisis simultáneo de varios rasgos y facilitar la 

optimización de los medios de cultivo. En el presente estudio nos limitaremos a 

realizar la bioprospección de bacterias termófilas cultivables  de los géiseres de 

Calientes-Candarave. 

 

2.2.2. Los géiseres de Calientes-Candarave 

 

El campo geotérmico de Calientes está ubicado en la Cordillera 

Occidental de los Andes en el sur de Perú, en la región de Tacna a una altitud 

de 4400 msnm dentro de los sistemas volcánicos con presencia de varias 

estructuras tectónicas. En Calientes podemos distinguir dos cadenas volcánicas 

alineadas de NS, en el extremo oeste del valle hay un complejo volcánico 

Yucamane-Calientes-Yucamane Chico, mientras que en el extremo este hay 

centros volcánicos alineados a NESW que han presentado una actividad que 

posiblemente hace más de 4 millones de años. El campo de Calientes se 

caracteriza por presentar una gran cantidad de manifestaciones geotérmicas 

como fuentes termales. Las aguas termales en Calientes tienen temperaturas de 
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descarga en el rango de 50 °C a 87 °C, pH casi neutro de 6,90 a 8,34 y 

conductividad entre 1160 a 5920 µS/cm (Cruz Pauccara, 2010).  

 

Llegando por la trocha desde el pueblo de Candarave, grandes columnas 

de vapor se asoman desde la parte más verde del valle, donde abundan 

comunidades de arbustos y hierbas, gracias a la tibia agua de pequeños 

riachuelos, que bajan desde el cerro que está a la derecha. Coordenadas GPS: 

Latitud: -17.117789 Longitud: -70.144606 y 4300 msnm. Calientes está 

conformado por más de ochenta fuentes termales y géiseres de todos los 

tamaños y formas, donde lo más bullangueros se complementan, 

armónicamente, con las más apacibles, en todo un concierto de sonido y color, 

que va desde el verde o azul hasta las más hermosas tonalidades turquesas. Un 

paisaje simplemente fantástico, que más parece parte de un paisaje prehistórico 

que parte de la geografía moderna (Cruz Pauccara, 2010). 

 

2.2.3.  Bacterias termófilas 

 

Las bacterias termófilas son microorganismos cuyo tamaño varía entre 2 

a 5 µm (micrómetros) de diámetro por 5 a 10 µm de longitud. Estas bacterias se 

encuentran en las profundidades de las tierras volcánicas, en forma de esporas, 

en donde han permanecido por millones de años desde su origen en nuestro 

planeta Tierra.  

 

Al tener contacto con el agua de las filtraciones andinas o lluvias, que son 

filtradas a través de las hendiduras de la zona volcánica, tiene contacto con los 

vapores que se originan en las capas profundas de la Tierra produciendo un 

cambio brusco en la temperatura del agua lo que determina un flujo de vapores 

que emergen hacia el exterior a través de los géiseres. Este proceso ha 

producido la remoción de los suelos profundos, originando con el agua caliente 
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la destrucción de las esporas bacterianas, permitiendo el desarrollo de las 

bacterias en estos ambientes extremos. 

 

Un termófilo es un organismo, un tipo de extremófilo , que prospera a 

temperaturas relativamente altas, entre 41 y 122 °C. Muchos termófilos son 

arqueas, aunque pueden ser bacterias. Se sugiere que las eubacterias termófilas 

estuvieron entre las primeras bacterias. Los termófilos se encuentran en varias 

regiones de la Tierra calentadas geotérmicamente , como las fuentes termales 

como las del Parque Nacional Yellowstone y los respiraderos hidrotermales de 

aguas profundas , así como materia vegetal en descomposición, como turberas 

y compost. 

 

Los termófilos pueden sobrevivir a altas temperaturas, mientras que otras 

bacterias o arqueas se dañarían y, a veces, morirían si se exponen a las mismas 

temperaturas. Las enzimas de los termófilos funcionan a altas temperaturas. 

Algunas de estas enzimas se utilizan en biología molecular , por ejemplo, la 

polimerasa taq utilizada en la PCR . "termófilo" se deriva del griego : θερμότητα 

( thermotita ), que significa calor , y del griego : φίλια ( philia ), amor. 

 

Los termófilos se pueden clasificar de varias maneras. Una clasificación 

de estos organismos según sus temperaturas de crecimiento óptimas: 

Simplemente termófilos: 50–64 °C; Termófilos extremos 65–79 °C; 

Hipertermófilos de 80 °C y más, pero no < 50 °C.  

 

En una clasificación relacionada, los termófilos se clasifican de la 

siguiente manera: Los termófilos obligatorios (también llamados termófilos 

extremos) requieren temperaturas tan altas para el crecimiento, mientras que los 

termófilos facultativos (también llamados termófilos moderados) pueden 

prosperar a altas temperaturas, pero también a temperaturas más bajas (por 
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debajo de 50 °C). Los hipertermófilos son termófilos particularmente extremos 

para los cuales las temperaturas óptimas están por encima de 80 °C. 

 

 

2.2.4.  Enzimas termoestables 

 

La producción de enzimas termoestables a partir de microorganismos 

termofílicos presenta ciertas ventajas económicas y técnicas, ya que permite su 

producción a gran escala con un rendimiento predecible, existe una 

disponibilidad continua y no es necesario eliminar al microorganismo y existe una 

gran versatilidad de microorganismos de los que se puede obtener un gran 

número de enzimas diferentes. Gracias a la ingeniería genética se pueden 

desarrollar mutaciones en el metabolismo de los microorganismos para que 

estos produzcan mayor cantidad de enzima termoestable.  

 

El primer paso para la producción de enzimas termoestables es la 

elección de la cepa bacteriana adecuada, lo cual dependerá de las 

características de la enzima termoestable a producir. Una vez elegida la cepa 

bacteriana, se le deja crecer en condiciones adecuadas de pH, temperatura y 

aireación. A continuación, se debe extraer la enzima, lo cual depende de si la 

enzima es extracelular, intracelular o periplasmática.  

 

De manera que si es extracelular no hay que romper ninguna membrana, 

pero si es intracelular hay que romper tanto la membrana externa como la 

interna, y si es periplasmática sólo la membrana externa. Para estos dos últimos 

casos existen diferentes métodos de rotura celular tanto químicos (con 

disolventes orgánicos, detergente, choque osmótico) como físicos (sonicación, 

cizalla líquida o sólida, congelación y descongelación). 
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Una vez extraída la enzima, esta se aísla, es decir se eliminan todos los 

ácidos nucleicos que han sido liberados al medio tras la rotura celular, y 

partículas sólidas como fragmentos de membrana y células parcialmente rotas. 

Después se concentra y enriquece y por último se purifica. 

 

La producción de enzimas microbianas a nivel industrial se lleva a cabo 

por dos métodos: a) Fermentación en superficie (método Koji): solo para obtener 

enzimas extracelulares, b) Cultivo sumergido: se lleva a cabo en grandes 

fermentadores o biorreactores que controlan perfectamente las condiciones de 

cultivo. En la actualidad se producen gran cantidad de enzimas microbianas 

utilizadas en múltiples áreas: industria alimentaria, textil, farmacéutica y 

papelera. 

 

2.2.5.  Identificación molecular de bacterias termófilas 

 

La comparación de las secuencias de los ácidos ribonucleicos permite 

identificar relaciones filogenéticas entre procariotas. Esta situación ha tenido una 

gran repercusión en la taxonomía bacteriana, generando el sistema de 

clasificación existente, permitiendo la identificación inmediata y precisa de las 

cepas bacterianas.  

 

La amplificación del gen ADNr 16S, y su posterior secuenciación, parte 

evidentemente del ADN extraído de un cultivo puro bacteriano. Teniendo en 

cuenta su potencialidad, a medida que los recursos tecnológicos aumenten y el 

costo se haga más competitivo, la identificación bacteriana basada en el ADNr 

16S encontrará probablemente una aplicación más rápida en el laboratorio de 

microbiología. 

 

Desde su descubrimiento el ácido ribonucleico ribosomal ha sido la 

estructura molécular más empleada en los estudios de filogenia y taxonomía 
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bacteriana, cuya utilidad como cronómetro molecular fue propuesto por Carl 

Woese. De la misma manera, Woese reestructuró la clasificación de los 

procariontes en dos reinos: Eubacteria y Archaeobacteria, cuya divergencia 

estuvo muy acentuada como la encontrada entre los procariontes y los 

eucariontes. Asimismo, se logró clasificar a ambos reinos en divisiones y 

subdivisiones (Woese, 1987). 

 

También Woese acunió el término dominio para reemplazar al reino como 

categoría taxonómica de rango superior, y clasificó a los organismos celulares 

en tres dominios: Bacteria, Archaea y Eukarya, el último de los cuales engloba a 

todos los seres eucariotas (Woese, 1990).  

 

Desde entonces, el análisis de los ARNr 16S se ha utilizado ampliamente 

para establecer las relaciones filogenéticas dentro del mundo procariota, 

causando un profundo impacto en nuestra visión de la evolución y, como 

consecuencia, en la clasificación e identificación bacteriana. De hecho, las 

ediciones vigentes de los dos tratados fundamentales de bacteriología, el Manual 

de Bacteriología Sistemática y Los Procariotas basan su estructuración del 

mundo procariota en relaciones filogenéticas establecidas con esta 

macromolécula. 

 

Los ARNr 16S pueden caracterizarse en términos de secuencia parcial, 

mediante el método de catalogación de oligonucleótidos, utilizado en los estudios 

pioneros de Woese. Siguiendo esta técnica, el ARNr 16S marcado in vivo, y 

purificado, se trata con la enzima ribonucleasa T1. Los fragmentos generados se 

separan, determinándose posteriormente la secuencia de todos aquellos que 

incluyan al menos seis nucleótidos (nt).  

 

A continuación, las secuencias de la colección de fragmentos 

correspondientes a diferentes bacterias se alinean y comparan, utilizando 
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programas informáticos, para calcular finalmente los coeficientes de asociación. 

Como se verá más adelante, la secuenciación del gen que codifica el ARNr 16S 

ha sustituido en la actualidad a la secuenciación de catálogos de 

oligonucleótidos. 

Los ribosomas son orgánulos complejos, altamente especializados, que 

utilizan los organismos para el complicado proceso de síntesis de proteínas. El 

ribosoma bacteriano tiene un coeficiente de sedimentación de 70S (expresado 

en unidades Svedberg), y puede disociarse en dos subunidades, la subunidad 

grande (50S) y la subunidad pequeña (30S). Cada subunidad es un complejo 

ribonucleoproteico constituido por proteínas ribosómicas y moléculas de ARNr 

específicas. La subunidad 30S contiene el ARNr 16S y 21 proteínas diferentes 

(numeradas desde S1-S21, mientras que la subunidad 50S contiene los ARNr 

5S y 23S junto con unas 34 proteínas (L1-L34). 

 

En bacterias, los genes que codifican los ARN ribosomales están 

organizados en operones (conjunto de genes que se transcriben a partir de la 

misma región promotora). Cada operón ribosómico incluye genes para los ARNr 

23S (rrl), 16S (rrs) y 5S (rrf), separados por regiones espaciadoras o intergénicas 

(IG), y contiene además genes para uno o más ARN de transferencia (ARNt). El 

producto de la transcripción del operón a partir de dos promotores, P1 y P2, 

situados en la región anterior a rrs, será procesado por el enzima ARNasa III 

mediante cortes en sitios específicos que separan las tres clases de ARNr, el/los 

ARNt y las dos IG. 

 

El ARNr 16S es un polirribonucleótido de aproximadamente 1,500 

nucleótidos, codificado por el gen rrs, denominado ADN ribosomal 16S, y de cuya 

secuencia puede obtenerse información filogenética y taxonómica. El ARNr 16S 

se pliega en una estructura secundaria, caracterizada por la presencia de 

segmentos de doble cadena, alternando con regiones de cadena sencilla (Neefs, 

1990). 
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Se trata de secuencias específicas cortas que aparecen en todos (o en la 

mayor parte de) los miembros de un determinado grupo filogenético, y nunca (o 

sólo raramente) están presentes en otros grupos, incluidos los más próximos. 

Por ello, el oligonucleótido firma pueden utilizarse para ubicar a cada bacteria 

dentro de su propio grupo.   

 

El número de copias del operón ribosómico por genoma bacteriano varía 

considerablemente, de 1 a 15, siendo relativamente constante a nivel de especie, 

género e incluso familia (Klappenbach, 2001).  

 

2.2.5.1. Características del ARNr 16S como herramienta taxonómica 

 

Aunque existen cronómetros moleculares alternativos al ARNr 16S, hasta 

el momento ninguno ha conseguido desplazarle. De hecho, esta macromolécula 

presenta una serie de características, en base a las cuales fue considerado por 

Woese como cronómetro molecular definitivo (Woese, C.R 1987). 

 

1. Se trata de una molécula muy antigua, presente en todas las bacterias 

actuales. Constituye, por tanto, una diana universal para su identificación. 

 

2. Su estructura y función han permanecido constantes durante un tiempo 

muy prolongado, de modo que las alteraciones en la secuencia reflejan 

probablemente cambios aleatorios. 

 

3. Los cambios ocurren de manera suficientemente lenta, como para 

aportar información acerca de todos los procariotas y, junto con las variaciones 

en los ARNr 18S, a lo largo de toda la escala evolutiva. Los ARNr SSU contienen, 

sin embargo, suficiente variabilidad para diferenciar no sólo los organismos más 

alejados, sino también los más próximos. 
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4. El tamaño relativamente largo de los ARNr 16S (1,500 nt) minimiza las 

fluctuaciones estadísticas. 

 

5. La conservación en estructura secundaria puede servir de ayuda en las 

comparaciones, aportando una base para el alineamiento preciso. 

 

6. Dado que resulta relativamente fácil secuenciar los ADNr 16S existen 

bases de datos amplias, en continuo crecimiento. 

 

Una vez determinada la secuencia de nucleótidos y establecidas las 

comparaciones, será el grado de similitud entre las secuencias de los ADNr 16S 

de dos bacterias lo que indique su relación evolutiva. Además, el análisis 

comparativo de secuencias permite construir árboles filogenéticos, que reflejan 

gráficamente la genealogía molecular de la bacteria, mostrando su posición 

evolutiva en el contexto de los organismos comparados.  

 

Hay que tener en cuenta, no obstante, que es la comparación de genomas 

completos, y no la comparación de los ADNr 16S, la que aporta una indicación 

exacta de las relaciones evolutivas. En su ausencia, la especie bacteriana se 

define, en taxonomía, como el conjunto de cepas que comparten una similitud 

del 70 % o más, en experimentos de reasociación ADN-ADN.  

 

(Stackebrandt, 1994) demostraron que cepas con este nivel de relación 

presentan típicamente una identidad del 97 % o más entre sus genes ARNr 16S. 

Así, cepas con menos del 97 % de identidad en las secuencias de sus ADNr 16S 

es improbable que lleguen a estar relacionadas a nivel de especie. Sin embargo, 

existen cepas que comparten una similitud inferior al 50 % en experimentos de 

reasociación, y son por tanto clasificadas en especies diferentes, pero presentan 

una identidad del 99-100 % a nivel de ADNr 16S.  
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Por ello, en taxonomía, actualmente se recomienda la identificación 

polifásica, que utiliza criterios fenotípicos junto con datos de secuenciación 

(Stackebrandt, 1994). 

2.2.5.2. Estudio bioprospectivo de bacterias termófilas  

 

La bioprospección (del griego βιο: vida, y del latín prospectĭo: 

exploración), como su nombre lo indica, es el estudio de la naturaleza dedicado 

al hallazgo de organismos y sustancias con posibles usos para beneficio del ser 

humano que pueden tener un valor comercial significativo en sectores como 

el industrial, alimentario, cosmético y farmacéutico, entre otros.  

 

Se entiende entonces como la búsqueda sistemática, clasificación e 

investigación de nuevas fuentes de compuestos químicos, genes, proteínas, 

microorganismos y otros productos con valor económico actual o potencial, que 

forman parte de la biodiversidad. 

 

El estudio se enfoca en aquellas especies y componentes que presentan 

características físicas y biológicas particulares, capaces de producir sustancias 

especiales y de adaptarse a condiciones extremas para su supervivencia. Es 

especialmente en ecosistemas frágiles, polos y fondos marinos donde se 

encuentran organismos de este tipo. 

 

En la bioprospección se hace uso de las técnicas moleculares empleadas 

en biotecnología para beneficio de la humanidad, a través de la actividad de la 

industria química, farmacéutica, agrícola, entre otras. Se define como la 

búsqueda dirigida de microorganismos con capacidades económicas útiles, 

como la producción de nuevos fármacos (antibióticos), enzimas, nutrientes, etc. 

Es una herramienta científica que ha contribuido al progreso social y científico 

de la especie humana.  

 

https://es.wikipedia.org/wiki/Industrial
https://es.wikipedia.org/wiki/Alimentario
https://es.wikipedia.org/wiki/Cosm%C3%A9tico
https://es.wikipedia.org/wiki/Farmac%C3%A9utico
https://es.wikipedia.org/wiki/Compuestos_qu%C3%ADmicos
https://es.wikipedia.org/wiki/Genes
https://es.wikipedia.org/wiki/Prote%C3%ADnas
https://es.wikipedia.org/wiki/Microorganismos
https://es.wikipedia.org/wiki/Biodiversidad
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Actualmente se pueden utilizar base de datos o metadatos concernientes 

a las enzimas obtenidas en microorganismos similares o de la misma especie, 

realizados en otras partes del mundo, esto nos lleva a una bioprospección in 

silico, o también podemos emplear resultados obtenidos con la misma especie 

tratadas en otros estudios científicos publicados. 

 

2.3.     DEFINICIÓN DE TÉRMINOS 

 

ADN: Acido nucleico constituido por una secuencia particular y estable de 

 

Amplificación génica: Producción de réplicas o copias de un gen 

particular en la célula mediante la reacción en cadena de la polimerasa (PCR, en 

inglés) 

 

Análisis filogenético: A partir de secuencias moleculares, construir un 

árbol filogenético que refleje sus relaciones. Desde un punto de vista de usuario 

final, se puede ver como una caja negra: “entran secuencias y salen árboles”. 

Objetivo: Comprender los distintos métodos de análisis filogenético. Saber 

manejar algunas herramientas para realizar análisis filogenéticos 

 

Árbol filogenético: Gráfico que representa las relaciones filogenéticas 

entre los diferentes taxones tal como son entendidas por un investigador 

particular. Es una hipótesis sobre las relaciones filogenéticas de un taxón. 

 

Bioprospección: Actividad de exploración y colecta de muestras de 

recursos fitogenéticos de una especie cultivada. 

 

Caracterización molecular: Detección de variantes en las secuencias de 

ADN, que no son afectados por el ambiente, cuando se comparan distintos 

fenotipos, poblaciones o especies. 



30 
 

Cladograma: Esquema dicotómico que muestra una hipótesis sobre las 

relaciones filogenéticas de varios taxones. Se construye en los supuestos del 

análisis cladista. No refleja el grado de divergencia. Cada nodo está definido por 

una o varias sinapomorfías. Las cladogramas son dirigidas ya que de otro modo 

no se pueden identificar los clados (si no está dirigido se está en presencia de 

una red o red de Wagner). Las redes preceden a las cladogramas cuando la 

polarización del árbol se realiza a posteriori. Hipótesis de relaciones de 

parentesco entre grupos monofiléticos. Adopta la forma de un árbol con 

ramificaciones dicotómicas o nodos. Al final de cada rama se sitúan los taxones 

terminales. Cada nodo debe estar justificado al menos con una sinapomorfía. 

 

Evolución: Cambio en la constitución genética de una población que 

deriva en la formación de nuevas especies a través del tiempo con la 

participación de factores evolutivos como: la selección natural, mutación, 

migración y el aislamiento geográfico. 

 

Filogenia (=filogénesis, genealogía): Historia del desarrollo evolutivo de 

las especies. Curso histórico de la descendencia de los seres vivos. 

Denominamos así al patrón de relaciones de parentesco de los organismos o, 

dicho de otra forma, al estudio de las relaciones entre los linajes de los 

organismos bajo una perspectiva histórica. 

 

Gen: La unidad estructural, funcional y de recombinación hereditaria. 

Secuencia de nucleótidos en el ADN que da lugar a la formación de sustancias 

proteicas y no proteicas. 

 

Genoma: El acervo total de genes de un organismo. Identifica con un 

código alfanumérico, y que lo distingue del resto en un banco de germoplasma. 

 

Marcador genético: Cualquier atributo que puede ser identificable, 
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Marcador molecular: Una secuencia específica de nucleótidos que 

permite localizar un gen de interés con mayor exactitud, en ausencia del efecto 

ambiental en la expresión de esos genes. 

 

Mutación: Alteración o cambio natural o inducido en un gen, cromosoma 

o genoma de un individuo y/o especie, que es fijable y heredable. 

 

Raíz: En un árbol filogenético es el nodo que da origen a todos los 

terminales. El nodo más reciente a todos los clados es la raíz del árbol 

 

Similitud: Utilizamos aquí este término en el sentido de la semejanza 

morfológica entre individuos o taxones. Constituye uno de los dos criterios de 

agrupación.  

 

Sistemática filogenética: Procede de Hennig (1966). Está basada en la 

clasificación mediante las relaciones filogenéticas entre taxones monofiléticos. 

Se busca la secuencia de transformaciones de estados plesiomorfos a 

apomorfos. Escuela sistemática, fundada por el entomólogo alemán Willi Hennig, 

que propugna la agrupación de taxones exclusivamente a partir del parentesco 

filogenético. 

 

Taxón natural: Es un grupo de organismos que existe en la naturaleza. 

En el ámbito de la Sistemática Filogenética se entiende a una especie particular 

o a cualquier grupo de organismos monofilético. 

 

Taxonomía filogenética: la rama de la cladística concerniente con la 

representación verbal (más que con la reconstrucción o estimación) de las 

relaciones filogenéticas. Fue desarrollada por Kevin de Queiroz a principios de 

los 90.   
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CAPÍTULO III 

MARCO FILOSÓFICO 

 

El estudio de las relaciones entre las especies ha formado parte en los estudios 

de taxonomía clásica desde el siglo XVI, tal como puede extraerse de la evolución de 

los trabajos de algunos autores como Cesalpino, Bauhin, Ray, Tournefort y, por 

supuesto, Linneo. Sin embargo, no fue hasta la segunda mitad del siglo XX cuando, tras 

el planteamiento de la revolucionaria Teoría de la Evolución, se formalizó el interés en 

esclarecer las relaciones entre las especies. Así, de la mano del botánico Walter 

Zimmermann (1930, 1934) y del zoólogo Willi Hennig (1966) se desarrollaron las bases 

metodológicas para la reconstrucción de relaciones de parentesco entre las especies.  

 

Históricamente, estas relaciones filogenéticas se inferían a partir del análisis de 

datos generalmente morfológicos y en menores medidas anatómicas, químicas y 

cromosómicas. No fue hasta el desarrollo de la técnica molecular de la PCR 

(Polymerase Chain Reaction; Kleppe et al., 1971, Sanger & Coulson, 1975, Saiki et al., 

1985, Mullis & Faloona, 1987), cuando se pudo incorporar el estudio comparado de 

regiones de ADN al esclarecimiento de las relaciones evolutivas entre los organismos.  

 

Como en el ambiente se encuentran una serie de microorganismos, plantas y 

animales, considero conveniente tratar el aspecto de la identificación molecular de las 

cepas bacterianas existentes en microcuerpos de aguas termales en donde se 

encuentran una gran variedad de microorganismos termófilos. A estos microorganismos 

termófilos conocidos con el nombre de bacterias, es que nos vamos a dedicar durante 

estos meses en que se llevarán a cabo los estudios moleculares de estos 

microorganismos. Debe considerarse que se pretende establecer las comunidades 

microbianas (bacterias) que se encuentran en dichos cuerpos de agua. 

 

Se pretende establecer nuevos conocimientos de especies de bacterias 

termófilas existentes en dichos microambientes termales, estableciendo la comunidad 

bacteriana presente. Las identificaciones de las especies de bacterias presentes en 

éstos géiseres permitirán conocer su genoma, especialmente sus genes productores de 
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enzimas hidrolíticas, cuyo estudio y aplicación biotecnológica permitirá establecer 

nuevas perspectivas en el uso de la tecnología del ADN recombinante para la 

producción de enzimas recombinantes industriales cuya actividad catalítica se 

desarrolle a más de 60 °C. 
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CAPÍTULO IV 

MARCO METODOLÓGICO 

 

 4.1.   TIPO Y DISEÑO DE LA INVESTIGACIÓN 
 

El tipo de investigación fue descriptiva, debido a que analiza una 

comunidad bacteriana con el fin de establecer su naturaleza, comportamiento y 

características; no existiendo manipulación de variables, ya que éstas se 

observan y describen tal como se presentan en su ambiente natural (géiseres). 

La metodología fue esencialmente descriptiva, sin embargo, utilizó algunos 

elementos cualitativos y cuantitativos. Esta investigación se realizó en el 

Laboratorio de Biotecnología Enzimática de la Facultad de Ciencias de la 

Universidad Nacional Jorge Basadre Grohmann, Tacna – Perú. 

  

El diseño de la investigación obedece a los objetivos específicos 

establecidos en el presente trabajo. Es una estructura donde las variables y los 

sujetos se encuentran organizados con el fin de obtener datos y así responder 

las preguntas de investigación. El diseño de la investigación es no experimental 

tipo transeccional, porque va a describir a una o más cepas bacterianas, 

identificarlas molecularmente y buscar en la base de datos existentes, como el 

BacDive, establecer sus características, propiedades, metabolismo, las especies 

de bacterias termófilas cuyos estudios se han realizado en otras partes del 

mundo y que se encuentran concentrados en diversas plataformas de 

almacenaje de datos.  

 

De esta manera, obtenemos lo que buscamos, una información que nos 

diga que metabolitos consumen y que producen, ello nos indicarán la presencia 

de enzimas hidrolíticas que producen para alimentarse. 
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El presente estudio se estructuró de acuerdo a los objetivos específicos 

que se consideran en relación al objetivo general establecido. La primera 

corresponde a la obtención de muestras de agua y sedimentos para 

bioprospectar la búsqueda de microorganismos cultivables en el laboratorio, 

estableciendo el tipo de microorganismo y sus características principales por 

observación microscópica. 

 

La segunda tiene que ver con la extracción de ADN genómico para luego 

obtener el gen ADNr 16S, cuya secuencia, como marcador molecular, nos 

permitirá establecer su anotación como una especie bacteriana, la cual fue 

comparada con otras secuencias de ADNr 16S del GenBank para su 

identificación taxonómica. 

 

La bioprospección termina en la selección de especies de bacterias 

termofílicas que tienen la capacidad de producir termoenzimas como amilasas, 

lipasas, esterasas, pectinasas, proteinasas y celulasas, las cuales podrán ser 

empleadas para la producción biotecnológica de estas enzimas termoestables. 

 

4.2.    POBLACIÓN Y MUESTRA  

 

Se ha realizado un muestreo por conveniencia, de un tamaño poblacional 

de 85 géiseres, se ha tomado once (11) como muestra, teniendo en 

consideración que de sus aguas y sedimentos se van a obtener muestras 

repetidas para encontrar cepas bacterianas que puedan brindarnos una cantidad 

adecuada de especies cultivables. En este muestreo no probabilístico es muy 

importante definir con claridad los criterios de inclusión y exclusión, y cumplirlos 

rigurosamente. 

 

La población bacteriana termófila estuvo constituida por las comunidades 

existentes en cada uno de los microecosistemas termales en el valle de los 
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géiseres de Calientes-Candarave (Tacna, Perú). La muestra constituida por las 

cepas bacterianas obtenidas en cada géiser mediante filtración y cultivo.  

 

El filtrado fue realizado cuando la cantidad de bacterias fue muy pequeña, 

como en casos de los géiseres con aguas relativamente cristalinas. En esta 

técnica se necesitan al menos 1000 ml de agua que atraviesen una membrana 

delgada de un filtro, con poros tan pequeños que no permitan el paso de 

bacterias, de esta forma éstas son retenidas en la superficie del filtro. En el caso 

de los sedimentos, haciendo diluciones y repicados. 

 

4.3.    OPERACIONALIZACIÓN DE VARIABLES  

 

La operacionalización de las variables se realizó, partiendo del título 

establecido “Bioprospección de bacterias termófilas en los géiseres de Calientes-

Candarave (Tacna, Perú) para producción biotecnológica de enzimas 

termoestables”. Se describió el marco metodológico, considerando el tipo y 

diseño de investigación establecida, así como la cantidad de géiseres en los 

cuales se realizarán los muestreos de agua y sedimentos, para realizar la 

bioprospección de bacterias termófilas cultivables, luego de ser identificadas 

molecularmente, fueron sometidas a una inducción por sustrato para obtener las 

enzimas termoestables. 
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Tabla 1  
 
Operacionalización de variables del estudio 

 
Variable Concepto Indicadores Indice Instrumentos 

Independientes     

Géiseres  Pozos de 
aguas 
termales 
subterráneas 

Temperatura 
pH 

°C 
0-14 

Multiparámetro 
multiparámetro 

Cepas bacterias 
termófilas 

Aeróbicas  
65-70 °C. 
Crecimiento 
rápido 

Temperatura   
Absorbancia 
Secuencias 16S  

°C 
0,000 
Gen 16S 

Incubadoras 
Espectrofotómetro 
Programas BioEdit, 
BLAST, MEGA X, 

Dependiente     

Enzimas 
termoestables 

Proteínas 
solubles 
catalizadoras 

Enz. Lipolíticas 
Enz. Glucolíticas 
Enz. Proteolíticas 

EC 3.1. 
EC 3.2. 
EC 3.4. 

Base de metadatos 
BacDive  
Patricbrc 

 

4.4.    TÉCNICAS E INSTRUMENTOS DE RECOLECCIÓN DE DATOS 

 

Las técnicas para recolección de datos fueron de naturaleza descriptiva. 

Cepas bacterianas se encuentran presentes sobre la superficie de los 

sedimentos y en el agua termal. El método usado para la obtención de muestras 

de agua y sedimento se describe mas adelante. Las cepas   bacterianas son 

posibles de cultivar en medios nutritivos líquidos o sólidos. De cada una de las 

cepas bacterianas se obtuvo el ADN genómico, el cual permitió su identificación 

molecular. A estas cepas bacterianas se indujo con sustratos específicos en 

mayor contenido en el medio de cultivo para producir enzimas termoestables, y 

se ha medido su actividad enzimática. Entre los métodos empleados fueron: 

 

4.4.1.  Ubicación geográfica de cada géiser 

 

La ubicación geográfica de los géiseres de Calientes para el muestreo 

biológico se realizó utilizando un GPS, el cual midió los datos en unidades UTM. 

Se ubicaron geográficamente once géiseres (Figura 1). El estudio se realizó con 

las cepas bacterianas que fueron aisladas de las aguas y sedimentos termales 
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de los géiseres, situados aproximadamente a 4300 de altitud entre las 

coordenadas geográficas 11°06’25’’L.S. y 76°10’58’’ L.O. El número de géiseres 

muestreados fue de once (11) a razón que constituye aproximadamente del 8 y 

13 % de los 85 géiseres que se encuentran ubicados a lo largo del valle termal y 

que actualmente algunos de ellos se están secando.  

 

Las muestras de agua y sedimentos se recolectaron antes de la 

temporada de lluvias de bombas manuales de 11 sitios diferentes de géiseres 

termales en la región del denominado Valle de los Géiseres de Calientes, 

Candarave (Tacna, Perú). Las muestras de agua se recolectaron en botellas de 

almacenamiento diferentes. Se usó muestra de agua para el aislamiento de 

bacterias, por lo que se mantuvo sobre hielo. Las muestras de sedimento 

también fueron obtenidas paralelamente con las muestras de agua. Estas 

muestras se colocaron en frasco de boca ancha, previamente esterilizados y se 

conservaron a 4 °C para su uso posterior. 

 

Los sitios seleccionados fueron G1 (17°05.720' S; 70°07.549' W), G2 

(17°05.883' S ; 70°07.639' W), G3 (17°05.861' S; 70°07.652' W), G4 (17°05.855' 

S; 70°07.659' W), G5 (17°06.162' S; 70°07.988' W), G6 (17°06.152' S; 70°07.995' 

W), G7 (17°06.328' S; 70°08.251' W), G8 ( 17°06.653' S; 70°08.364' W), G9 

(17°07.014' S; 70°08.703' W), G10 (17°07.015' S; 70°08.666' W) y G11 

(17°07.104' S; 70°08.749' W) (Figura 1).  
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Figura 1  

Mapa geográfico de ubicación geográfica de la zona de muestreo  

 

 
4.4.2.  Determinación de temperatura y pH del agua termal 

 

La obtención de muestras de agua y sedimentos, fue realizado utilizando 

un sistema de colección consistente de una manguera de resistencia térmica de 

una pulgada de diámetro de seis metros de largo, conteniendo en su interior otra 

manguera de un cuarto de pulgada resistente a los 150 psi, por la cual se 

inyectaba aire a presión a través de una bomba de aire portátil alimentado con 

una batería de 12 V de corriente continua.  

 

La parte terminal consistió de un depósito cribado para el filtrado del 

sedimento que era removido por la fuerza de la presión del aire. Por el lado 
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superior se obtuvo el agua conjuntamente con los sedimentos pequeños, en un 

depósito de dos litros de capacidad. Sólo se obtuvo aproximadamente un litro, 

que luego de asentarse el sedimento en el fondo del depósito, inmediatamente 

era filtrado utilizando un equipo de filtración al vacío cuyas membranas fueron 

guardadas en frascos pequeños estériles de 100 ml de capacidad.  

 

El sedimento asentado permaneció en los recipientes grandes hasta su 

procesamiento inmediato en el Laboratorio de Biotecnologia Enzimática, ubicado 

en la Ciudad Universitaria de la Universidad Nacional Jorge Basadre Grohmann 

de Tacna. La temperatura y el pH del agua fue determinada por un 

multiparámetro, que contiene un sensor termopolar tipo K. La temperatura se 

midió en grados celsius (°C) y el pH en su escala conocida de cero (0) a catorce 

(14). 

 

4.4.3.  Cultivo y crecimiento de bacterias termófilas 

 

De un total de once muestras de agua y sedimentos correspondientes a 

cada uno de los géiseres muestreados, se consideró conveniente trabajar 

solamente con las muestras de sedimentos de cada géiser, puesto que rendían 

mayor cantidad de muestras biológicas.  

 

Se pesó 10 g de cada muestra de sedimento en un matraz Erlenmeyer de 

250 ml y se agregó 90 ml de solución salina estéril al 0,85 % y se colocó en la 

incubadora orbital a 70 °C agitando los frascos por 15 minutos a 150 rpm. Luego, 

se transfirieron alícuotas de 1 ml de cada muestra diluida a tubos que contenían 

9 ml del mismo diluyente, hasta obtener la dilución deseada. Seguidamente, se 

sembraron alícuotas de 10 µl de cada dilución por triplicado en los medios 

nutritivos sólidos a 65 °C en la incubadora orbital por 48 horas.    
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Pre-enriquecimiento de las muestras  

 

Se preparó 90 ml de caldo LB Lennox utilizando como solvente agua de 

géiser filtrada, para ello se filtraron las muestras de agua (1 L) con una 

membrana de 0,2 µm, luego se agregó 10 g de muestra de sedimento a los 

frascos que contenían el caldo LB y fueron incubadas por 48 horas a 70 °C. de 

cultivo específicos para obtener por inducción las enzimas amilasas, celulasas, 

lipasas y pectinasas (Brock, 1978). 

 

Los medios de cultivo para producción de amilasas utilizaron almidón 

como sustrato, para celulasas se empleó carboximeticelulosa (CMC), para 

lipasas se utilizó tributirina y para pectinasas fue utilizado pectina. 

 

El conteo de unidades formadoras de colonias (UFC) se efectuó por 

triplicado para cada punto de muestreo. La siembra de bacterias se realizó en 

agar nutritivo (peptona 5 g, extracto de carne 3 g, extracto de levadura 1 g, 

glucosa 5 g, agua destilada 1000 ml, agar 15 g, pH 6,8) (Wollum, 1982); los 

hongos, en papa dextrosa agar (extracto de papa 4,0 g, glucosa 20 g agar 15 g) 

y los microorganismos solubilizadores de fosfato (MSF) en medio Pikovskaya 

(glucosa 10 g, Ca3(PO4) 5 g, (NH4)2SO4 0,5 g, NaCl 0,2 g, MgSO4.7H2O 0,1 g, 

KCl 0,2 g, extracto de levadura 0,5 g, MnSO4.H2O 0,002 g, FeSO4.7H2O 0,002 

g, purpura de bromocresol 0,1 g, agar 15 g, agua destilada 1000 ml, el fosfato 

Ca3(PO4) fue autoclavado por separado) (Patiño & Sánchez de Prager, 2012).  

 

Las UFC fueron incubadas a 28 °C y contadas al segundo, tercero y quinto 

día, para bacterias, MSF y hongos respectivamente. 
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4.4.4. Cultivo axénico de cepas bacterianas aisladas 

 

Once muestras se obtuvieron directamente del fondo de los géiseres, 

primero se obtuvieron las muestras de agua, que se colocaron en termos de 2 

litros de capacidad, previamente estériles. Luego, se obtuvieron las muestras de 

sedimentos, entre 20 a 50 gramos, los cuales fueron colocados en bolsas de 

plástico previamente esterilizadas y codificadas.  

 

Las muestras de agua fueron filtradas al vacío a través de una membrana 

de 0,22 um. Cada membrana fue colocada después de la filtración en un tubo 

Falcon de 15 ml conteniendo 10 ml de medio de cultivo enriquecido, colocados 

en incubación a 70 °C en una estufa orbital durante 48 horas. Luego se realizó 

el repicado en placas Petri con agar conteniendo medio enriquecido protegido 

con papel kraff para mantener su humedad y evitar el secado del medio de 

cultivo.  

 

Del mismo modo, en un matraz Erlenmeyer de 250 ml, se realizó la 

dilución de 10 g de sedimento en 90 ml de medio de cultivo enriquecido, 

colocados en incubación a 70 °C en una incubadora por rotación a 150 rpm por 

48 horas, procediendo como se indicó en Material y Métodos.  

 

De las once muestras de sedimento tratado, se han obtenido un total de 

48 cepas bacterianas termofílicas, las cuales fueron aisladas y preparadas para 

extraer el ADN genómico, y luego obtener los genes ADNr 16S por reacción en 

cadena de la polimerasa. De las 48 cepas bacterianas obtenidas se ha realizado 

el procesamiento para la obtención del ADNr 16S de cada muestra de ADN 

genómico y luego de su tratamiento, purificación y concentración, los ADNr 16S 

fueron enviados a Macrogen Inc. para su secuenciación correspondiente. 
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4.4.5. Extracción de ADN genómico de las cepas axénicas 

 

Se procedió a cultivar cada cepa en medio enriquecido sólido de cada 

muestra bacteriana a la temperatura de 70 °C para evitar la contaminación con 

bacterias mesófilas y obtener aproximadamente 250 mg de cada cepa 

bacteriana, colocando éstas en microtubos codificados y utilizando el protocolo 

especificado por ZymoBIOMICS que permite la toma de muestras de 250 mg de 

sedimento que fueron agregados en los tubos de lisis. Luego, se adicionó 750 µl 

de solución de lisis al tubo y se tapó bien. Se siguió el protocolo indicado, 

obteniéndose ADN genómico de cada cepa bacteriana. El ADN genómico se 

extrajo y se purificó de acuerdo con Sambrook y Russell (1954).  

 

4.4.5.1.Obtención de genes ADNr 16S  

 

El ADN genómico extraído de las especies bacterianas seleccionadas se 

utilizó luego para amplificar el gen 16S rRNA. Luego, el producto amplificado se 

verificó usando electroforesis en gel de agarosa y, como se muestra en la figura, 

se amplificó una banda de alrededor de 1500 pb, que especifica el gen de ARN 

16S, de todas las muestras de ADN bacteriano (Figura 7.). 

 

El ADN genómico de cada muestra se extrajo y se purificó de acuerdo con 

Green y Sambrook (2012). La secuenciación del ADNr 16S del aislado y la 

amplificación del gen diana se realizaron utilizando el cebador bacteriano 

universal 1492R (5'-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3 ') y el cebador 

específico para el dominio bacteria 27F (5′-AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG-

3 '). La amplificación del ADN se llevó a cabo en las siguientes condiciones: 

desnaturalización a 94 °C, 5 min, seguida de 30 ciclos de 94 °C por 30 s, 52 °C, 

30 s, 72 °C por 1,5 min y extensión final a 72 ºC por 10 min. Los productos de 

PCR amplificados de aislados bacterianos se analizaron por electroforesis con 

gel de agarosa al 1 %. 
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El gen 16S rRNA separado en gel de agarosa se escindió y purificó de 

acuerdo con las instrucciones del fabricante. La pureza del gen de ARNr 16S 

purificado en gel se verificó en gel de agarosa usando electroforesis y, como se 

muestra en la Figura 7, solo se obtuvo una banda aguda de 1500 pb de las tres 

muestras purificadas en gel. Esto fue seguido por la cuantificación del producto 

de PCR purificado. Se encontró que la cantidad total de ADN de cada muestra 

amplificada estaba dentro del rango de ADN requerido para la secuenciación 

(155 ng de ADN basado en 10 ng por 100 pb). 

 

El producto PCR se purificó utilizando el kit de purificación PCR rápida 

QIA (Qiagen). Los productos PCR purificados fueron secuenciados por 

Macrogen, Korea del Norte, Utilizando un analizador genético MiSeq.  

 

 

4.4.5.2. Envío de productos PCR para secuenciación 

 

Los productos de PCR purificados se enviaron a Macrogen Inc de la 

República de Korea del Sur, vía aérea desde Lima a Korea.  La solicitud de 

servicio se realiza vía e-mail. Macrogen al cabo de una semana envió los 

resultados de la secuenciación vía e-mail. Esta información se encuentra 

considerado en el Anexo correspondiente. Las secuencias remitidas por 

Macrogen Inc. son procesadas utilizando los métodos bioinformáticos. 

 

4.5.     PROCESAMIENTO Y ANÁLISIS DE DATOS 

 

4.5.1. Validez y confiabilidad de instrumentos 

 

La validez y confiabilidad de los instrumentos que fueron utilizados para 

aplicar los métodos en el presente estudio, contaron con la calibración y 

mantenimiento de las empresas que adjudicaron estos equipos.  Asimismo se ha 
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utilizado la base de metadatos Patricbrc reconocida mundialmente y actualizada 

al año 2019. 

 

4.5.2. Técnicas de análisis de datos 

 

Las técnicas de análisis de datos corresponden al uso de los resultados 

obtenidos durante el muestreo y actividades en el laboratorio de Biotecnología 

Enzimática ubicado en la Ciudad Universitaria de la Universidad Nacional Jorge 

Basadre Grohmann.  

 

4.5.3. Dinámica para realización de la investigación 

 

La dinámica secuencial para la ejecución del estudio, consistió en obtener 

de cada géiser seleccionado, muestras de agua y sedimento en las cantidades 

indicadas anteriormente.  La muestra de 2 litros de agua contenida en un termo, 

fué filtrada al vacío utilizando una membrana de 0,22 µm.  También de cada 

géiser se obtuvo una muestra de 4 litros de agua en una galonera estéril, para 

utilizarla en la preparación de medios de cultivo, previa filtración al vacío y 

esterilización correspondiente. Los sedimentos obtenidos de cada géiser 

muestreado y colocados en bolsas de plástico previamente autoclavadas y 

codificadas, se utilizaron para obtener las cepas bacterianas.  

 

La estrategia de la investigación consistió en obtener de cada géiser 

muestreado, 10 gramos de sedimento, los cuales colocados en matraces de 250 

ml fueron diluidos con 90 ml de caldo de cultivo nutritivo con el objeto de 

desprender la mayor cantidad de microorganismos de las superficies de los 

sedimentos. Estos matraces (11) fueron colocados en una incubadora orbital 

durante 48 horas a 70 °C y con agitación de 150 rpm.  
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Luego del tiempo transcurrido, de cada matraz se midieron 10 ml del 

sobrenadante que fueron diluidos en 90 ml de solución salina isotónica al 0,9 % 

de NaCl, inmediatamente se tomaron 10 ml del primer diluido (1/10) y fueron 

colocados en matraces conteniendo 90 ml de solución isotónica (1/100) y así, 

sucesivamente, hasta obtener una absorbancia aproximada de 0.600 a 600 nm 

de longitud de onda. 

 

Con cada dilución obtenida de cada géiser, se procedió a colocar en tres 

placas Petri, 100 µl de cada dilución, realizando un extendido total en cada placa 

conteniendo agar nutritivo. Luego todas las placas fueron incubadas a 70 °C 

durante 24 horas para permitir el crecimiento y desarrollo de las cepas 

bacterianas que hubiera. 

 

Luego de las 48 horas de incubación, de cada colonia formada se 

obtendrán por picadura y se sembrarán en cajas Petri conteniendo medio de 

agar nutritivo, esperando otras 24 y 48 horas hasta que expresen una colonia 

uniforme en color y forma. Teniendo la  seguridad de haber obtenido una colonia 

purificada, se procedió a su cultivo en medios de cultivo líquido conteniendo los 

sustratos indicados anteriormente, para realizar la inducción de enzimas por 

sustrato. 

Es así, como se lograrán cepas bacterianas, las cuales serán sometidas 

a pruebas de actividad enzimática, tanto cualitativamente como 

cuantitativamente. Todos los productos químicos utilizados para los 

experimentos fueron de grado analítico. Para la preparación de medios de 

cultivo, los productos químicos utilizados fueron Bacto peptona, extracto de 

carne, triptona, almidón, extracto de levadura y agar que fueron adquiridos de 

laboratorio acreditados.  

 

Otras sales inorgánicas tales como, cloruro de sodio, sulfato de 

manganeso, sulfato ferroso, cloruro de magnesio se adquirieron de Merck 
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Chemicals Ltd. Otros reactivos como glicerol, HCl, sulfato de amonio, fueron 

adquiridos de Fluka (Suiza). Los reactivos para amplificación por PCR se 

adquirieron de Sigma Chemical Company (St. Louis, MO EE.UU.). 

 

La presente investigación requirió de los servicios de secuenciación de 

Macrogen Inc. Korea. Además del apoyo del Laboratorio de Biotecnología 

Enzimática implementado con los Fondos del Canon y Regalías Mineras, 

correspondientes a la Universidad Nacional Jorge Basadre Grohmann, a través 

del Vicerrectorado de Investigación.  

 

Además de las técnicas y métodos utilizados en la presente tesis doctoral, 

se ha hecho uso de los metadatos existentes. El témino de metadatos, se utilizó 

desde el año 1960 para describir un conjunto de datos, obtenidos durante los 

procesos de muestreos, de todo tipo, resultados de análisis físicos, químicos, 

biológicos, matemáticos, etc.  

 

En la actualidad se está dando más importancia por que existe el mundo 

virtual. La primera palabra fue la de dato sobre dato, pero a partir de 2004 fue 

evolucionando hasta convertirse en los que hoy conocemos como metadatos. 

 

La etimología de este término consta de dos palabras, una griega y otra 

latina. Por un lado la palabra griega “meta”, que significa después de o más allá 

de, y por otro lado el vocablo latino “datum”, que significa dato.  

 

Así mismo, se forma la expresión metadatos como más allá de los datos. 

En base a esto, metadatos son un conjunto de datos que describen el contenido 

informativo de un recurso, de archivos o de información de los mismos. Es decir, 

es información que describe otros datos. No obstante, la palabra metadatos no 

tiene una definición exclusiva, ya que son varias las expresiones con las que se 
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conoce, tales como informaciones sobre datos, informaciones sobre 

informaciones o datos sobre informaciones. 

 

A pesar de que la palabra metadatos se emplea en la actualidad, 

generalmente para el ámbito de la informática, el concepto es anterior a Internet, 

si bien el interés que ha suscitado ha hecho que se utilice en este entorno.  

 

El término metadatos es principalmente muy usado en el ámbito de la 

informática, enfocado a las empresas debido a la adquisición de una relevancia 

única en los últimos tiempos como consecuencia de las grandes cantidades de 

información que se manejan actualmente en las compañías.  

 

Por ello se emplean los metadatos como ayuda para gestionar los datos 

o información con que trabajan para una mayor efectividad y rendimiento. 

 

En este estudio se ha utilizado dos software que contiene una gran 

cantidad de datos e informaciones sobre bacterias identificadas y estudiadas por 

muchos autores. La ventaja que se obtienen utilizado los metadatos es el ahorro 

de tiempo y de dinero en la obtención de resultados inmediatos. 

En la presente tesis, se ha realizado primeramente la obtención de datos 

primarios, temperatura, pH, coordenadas geográficas de los géiseres, pero 

también se han obtenido agua y sedimentos, de los cuales se ha logrado 

evidenciar microorganismos existentes, como las bacterias termófilas. Éstas, se 

encuentran en mayor cantidad en los sedimentos, en fondo de los géiseres 

constituyendo comunidades en estos microecosistemas.  

 

Este trabajo ha demostrado que luego de identificar las bacterias 

termófilas, utilizando un método rápido (antes se requería de mucho tiempo para 

determinar la identificación a nivel de género) para obtener su genoma (ADN 

genómico) y obteniendo este ADN genómico se puede obtener un marcador 
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molecular como lo es el ARNr 16S, cuyas secuencias permiten rápidamente 

establecer las especies en 99,5 % de nivel de confiabilidad y el mismo porcentaje 

de similitud. 

 

Lo cierto, es que una vez que hemos logrado determinar la especie 

bacteriana, inmediatamente, utilizando los metadatos, podemos obtener una 

buena cantidad de información, sobre todo de bacterias que codifican enzimas 

hidrolíticas. 

 

Para ello se han utilizado las bases de metadatos de BacDive y Patricbrc, 

para la determinación de enzimas hidrolíticas que se encuentran presentes en 

cada una de las bacterias identificadas. Esto en base a que mucho 

investigadores de todo el mundo ya han realizado sus estudios diferentes cuyos 

datos han sido ingresados a la Base de Metadatos como contribución al 

desarrollo científico. 

 

De estos metadatos se valen ahora los investigadores, para obtener 

resultados ya expuestos anteriormente. Esto nos sirve de guía o ayuda para 

programar el aislamiento, purificación y liofilización de enzimas que las bacterias 

termófilas puedan producir.  
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CAPÍTULO V  

RESULTADOS 

 

5.1.    GÉISERES DE CALIENTES-CANDARAVE 

 

El área de trabajo constituido por 85 fuentes termales que forman parte 

del conocido Valle de los Géiseres de Calientes-Candarave, ubicados a 4,300 

msnm, a lo largo del río Calientes, cuyas temperaturas fluctúan entre 55 y 92 °C, 

pertenece al área de Conservación Regional Vilacota-Maure de Tacna (Figuras 

1-5).  

 

Figura 2  

El volcán Yucamani se encuentra situado a 20 kms de Candarave  

 

 

 
Un géiser es una forma de fuente termal, que erupta columnas de vapor y 

agua caliente, materias sólidas, líquidas y gaseosas por aberturas o grietas de 

la corteza terrestre. Los géiseres se originan cuando se vaporiza una gran 

cantidad de agua subterránea, empujando violentamente el líquido a la 
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superficie. La existencia del fenómeno es rara, y estos suelen estar en lugares 

donde existe actividad volcánica; para que se dé el efecto de calentamiento del 

agua subterránea de tal manera que hierva, lo usual es que haya magma en la 

vecindad. 

 

Figura 3  

Géiser inactivo cuyas aguas en horas de la mañana estuvieron    brotando como 

si se alimentaran para mantenerse calientes y pacíficas  

 

 

Con el tiempo, la actividad en estos lugares puede ser constante o 

intermitente; lamentablemente en algunos lugares, ya sea por causas naturales 

o la actividad humana, estos han dejado de hacer sus típicas descargas de agua 

y vapor. A pesar de las altas temperaturas que llegan a alcanzar, existe vida 

dentro de ellos.  

 

Los géiseres constituyen verdaderos microsistemas, dado que presentan 

los elementos bióticos que estarían conformados por la presencia de bacterias, 

arqueas, microalgas que han sido encontradas en dichos cuerpos de agua. Los 
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elementos abióticos constituidos por el agua termal que llega a temperaturas 

entre los 55° a 92 °C, con un pH variable y presencia de muchas cortezas 

calcáreas presentes en su alrededor. 

 

Figura 4  

Géiser en actividad con fumarolas presentes  

 

 

Cada géiser constituye un microclima, especial, cuya microfauna, dado 

que existe un ciclo de nutrientes en el microsistema, esta microfauna es capaz 

de digerir casi cualquier sustancia orgánica y algunas sustancias inorgánicas, 

presentes en dicho ambiente. Estos microrganismos, aunque son de crecimiento 

y vida muy corta, pueden ser analizados por tener potencialidades que otros 

microbios no los tienen. 

 

De los 85 géiseres existentes, se consideraron 11 géiseres para la 

realización del muestreo de las comunidades bacterianas existentes en estos 

microecosistemas. En el mes de julio del año 2018, se trabajó en once 
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estaciones situadas en biotopos de fondos rocosos y con poca sedimentación 

(Tabla 1) de las cuales solamente se consideraron once muestras. 

 

En el presente trabajo se ha realizado once muestreos, consistentes en la 

obtención de agua y sedimentos presentes en dichos géiseres, además de su 

ubicación geográfica y obtención de parámetros físicos, químicos y biológicos. 

 

Asimismo, la Tabla 2 muestra las coordenadas geográficas de cada uno 

de los géiseres en los cuales se ha realizado la toma de muestras de agua y 

sedimentos, cuyas características se especifican por su apariencia del color y el 

área que aparentan aproximadamente. También se puede apreciar las 

temperaturas y pH de cada géiser escogido. Las temperaturas fluctúan entre 65 

y 86 grados centígrados (°C), con un promedio aritmético de 75,4 °C y una 

desviación estándar de 7,6 °C. Este promedio califica a estos géiseres de tipo 

termófilo, aunque en otro géiser se presentó una temperatura de 92 °C. 

 
Tabla 2   

Ubicación geográfica de los Géiseres de Calientes-Candarave  

 
 

Géiser Coordenadas Geográficas 
Área 
m2 

 
Sedimento pH 

Temp 
ºC 
 

G1 17°05.720' S ; 70°07.549' W 15 S. ralo-biofilms  7,70 86 
G2 17°05.883' S ; 70°07.639' W  135 S. marrón 7,35 75 
G3 17°05.861' S ; 70°07.652' W 4 S. gris 6,35 65 
G4 17°05.855' S ; 70°07.659' W 12 S. marrón 7,17 79.5 
G5 17°06.162' S ; 70°07.988' W 180 S. ralo 7,27 75 
G6 17°06.152' S ; 70°07.995' W 30 S. rojo-verde 7,52 69 
G7 17°06.328' S ; 70°08.251' W 48 S. marrón-rojo 7,28 80 
G8 17°06.653' S ; 70°08.364' W 18 S. gris 7,29 86 
G9 17°07.014' S ; 70°08.703' W 6 S. gris 6,98 80 
G10 17°07.015' S ; 70°08.666' W 28 S. marrón 7,57 65 
G11 17°07.104' S ; 70°08.749' W 15 S. marrón 7,05 69 

 Promedio   7,23 75,4 
 Desviación   0,36 7,6 

 

Nota. S: Sedimento ralo, gris, marrón, rojo y verde; predominancia marrón y gris   
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Del mismo modo, el pH fluctuó entre 6,35 y 7,70 con un promedio 

aritmético de 7,23 y una desviación estándar de 0,36. estos valores establecen 

que el pH de los géiseres es casi neutro (7,00). Este aspecto de neutralización 

del agua permite la existencia de los tres dominios de la naturaleza en los 

géiseres analizados, por la existencia de microorganismos constituidos por 

bacterias, arqueas y microalgas. Los diferentes colores de los fondos son debido 

al crecimiento de diferentes clases de bacterias termófilas que utilizan la cantidad 

de elementos químicos que están presentes en dichos fondos. Asi, se 

encuentran sedimentos de color gris, marrón, rojo y en algunas oportunidades 

ausentes de color.  

 

Figura 5  

Área de Conservacion Regional Vilacota-Maure 

 

 

Nota. Google Earth Pro. 
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5.2.    EXTRACCIÓN Y PURIFICACIÓN DEL ADN GENÓMICO  

 

El ADN genómico extraido de las 48 cepas bacterianas seleccionadas fue 

cuantificado en un espectrofotómetro UV-VIS midiendo la absorbancia a 260 y 

280 nanómetros de longitud de onda, calculando la relación 260/280. La 

concentración de ADN extraído se encontró entre 18,640 ng/µl y 132,768 ng/µl. 

Se encontró que la relación 260/280 fue de 1,756 – 2,069, que está de acuerdo 

con el valor que debería tener un ADN puro. En la Tabla 3 podemos observar el 

control de calidad del ADN genómico y la concentración obtenida en 12 tubos 

conteniendo ADN genómico. 

 

Tabla 3   

Control de calidad y concentración del ADN genómico 

 
N° Código Abs 

260 
Abs 
280 

Abs  
320 

Abs  
260 

Abs 
280 

ADNg 
260/280 

ADNg 
(ng/ul) 

2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 

A01 
B01 
C01 
D01 
E01 
F01 
G01 
H01 
A02 
B02 
C02 
D02 

0,206 
0,106 
0,138 
0,125 
0,131 
0,121 
0,148 
0,160 
0,085 
0,087 
0,119 
0,139 

0,133 
0,076 
0,092 
0,089 
0,088 
0,081 
0,094 
0,120 
0,074 
0,067 
0,088 
0,091 

0,062 
0,045 
0,047 
0,053 
0,044 
0,043 
0,043 
0,079 
0,062 
0,048 
0,047 
0,043 

0,133 
0,054 
0,083 
0,066 
0,078 
0,070 
0,095 
0,074 
0,019 
0,034 
0,065 
0,089 

0,065 
0,027 
0,041 
0,032 
0,040 
0,034 
0,046 
0,037 
0,010 
0,016 
0,037 
0,044 

2,046 
2,032 
2,005 
2,035 
1,978 
2,067 
2,069 
2,012 
1,917 
2,061 
1,756 
2,023 

132,768 
54,375 
82,937 
65,619 
78,499 
69,691 
94,657 
74,199 
18,640 
33,946 
65,004 
88,535 

 
El ADN genómico fue observado después de haber realizado la 

electroforesis en gel de agarosa, de acuerdo al protocolo señalado por Sambrook 

y Russell (1996). 
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5.3.     AISLAMIENTO Y PURIFICACIÓN DEL GEN ADNr 16S 

 

Figura 6  

Extracción de ADN genómico bacteriano 

 

 

Los resultados de las muestras de genes ADNr 16S que fueron aceptables 

para su secuenciación en la plataforma de Illumina MiSeq. Como resultado de la 

secuenciación realizada por Macrogen Inc, se nos ha remitido las secuencias de 

cada una de las 48 muestras de ADNr 16S, en calidad de 48 secuencias directas 

(forward) y 48 secuencias inversas (reverse) las que han sido procesadas en el 

Laboratorio de Biotecnología Enzimática de la UNJBG, utilizando el sotfware 

BioEdit para depurar los nucleótidos repetidos y obtener las secuencias 

consenso. 
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Figura 7  

Amplificación y purificación del gen ADNr 16S  

 

   
Las secuencias consenso han sido procesadas introduciendo cada 

secuencia consenso en el Software Blast, programado para nucleótidos del 

ARNr 16S y cuyos resultados se encuentran especificados en la Tabla 4. En total 

se obtuvieron 48 especies de bacterias termófilas, que mediante el uso de la 

base de metadatos BacDiive, se ha podido establecer su taxonomía y otras 

características, como algunas características de cada cepa bacteriana. Bac Dive 

es la base de metadatos de diversidad bacteriana más grande del mundo para 

información bacteriana estandarizada, es de libre acceso. 

 

Las secuencias forward y reverse de los amplicones obtenidos, es decir, 

las secuencias contigs o de consenso, se ha procedido a determinar en el 

programa BLAST las identificaciones correspondientes a las especies obtenidas 

(OTUs). 
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Las secuencias obtenidas fueron limpiadas de nucleótidos no deseables 

utilizando el programa BioEdit. Las secuencias deducidas se sometieron al 

algoritmo BLAST del Centro Nacional de Biotecnología, Bethesda, MD, EE. UU., 

para recuperar las secuencias homólogas en GenBank.  

 

Los arboles filogenéticos se construyeron realizando un análisis de matriz 

de distancia utilizando el sistema NT. La búsqueda en la base de datos y las 

comparaciones se realizaron con la base de datos BLAST. 

 

Las secuencias enviadas por Macrogen tienen sus extremos con 

nucleótidos no codificables que deben ser depurados. Para ello se pueden 

utilizar varios softwares que se encuentran disponibles en el Internet, en 

diferentes páginas webb. Nosotros hemos procedido con el Software Bioedit, que 

es muy amigable en su empleo. También, puede emplearse Mega X, o Chromas. 

 

De la tabla, los productos pcr (reacción en cadena de la polimerasa) se ha 

procesado cada gen ADNr 16S, el cual ha sido secuenciado en forma directa 

(Forward 27F) y en forma inversa (Reverse 1492R). Para cada uno de estos 

genes se ha utilizado el software BioEdit, primero para realizar la limpieza de 

nucleótidos repetidos en cada una de las dos cadenas (directa e inversa). En el 

mismo software se ha obtenido el gen consenso, realizando el alineamiento de 

dos pares  de bases.  

 

5.4.     IDENTIFICACIÓN MOLECULAR DE BACTERIAS TERMÓFILAS 

 

Posteriormente, después de haber obtenido la secuencia consenso, dicha 

secuencia ha sido ingresada en el software BLASTn, para obtener por 

comparación con otras secuencias casi idénticas, el nombre científico de la 

bacteria que corresponde a dicho gen por comparación al 99 o 100% de 

identidad.  
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Tabla 4a 

Identificación molecular de bacterias usando el gen ADNr 16S 

Especies bacterianas Accesión N % ID Código 

Aeribacillua composti NR159152.1 1370 98,76 C02 

Aeribacillus composti NR159152.1 1364 98,83 A07 

Aeribacillus composti NR159152.1 1363 99,12 P03 

Aeribacillus composti NR159152.1 1377 99,06 P06 

Aeribacillus composti NR159152.1 1368 98,54 P09 

Aeribacillus composti NR159152.1 1359 98,97 C04 

Aeribacillus composti NR159152.1 1362 96,77 C07 

Aeribacillus composti NR159152.1 1422 99,42 C09 

Aeribacillus composti NR144578.1 1423 98,94 L04 

Aeribacillus composti NR144578.1 1373 98,76 L07 

Aeribacillus composti NR114089.1 1358 98,97 L08 

Aeribacillus composti NR113285.1 1387 99,64 L12 

Aeribacillus composti NR026515.1 1426 96,46 A09 

Aeribacillus composti NR026515.1 1410 98,51 C10 

Anoxybacillua kamchatkensis NR115109.1 1333 98,27 A06 

Anoxybacillus kamchatkensis NR115109.1 960 98,21 A05 

Anoxybacillus kamchatkensis NR115109.1 1337 99,03 A12 

Anoxybacillus kamchatkensis NR115109.1 1121 98,66 P10 

Anoxybacillus kamchatkensis NR115109.1 1359 99,19 L03 

Bacillus coagulans NR041523.1 945 99,89 P01 

Bacillus coagulans NR041523.1 1009 99,21 C12 

Bacillus coagulans NR041523.1 850 99,88 L01 

Bacillus haynesii NR157609.1 914 99,89 A04 

Bacillus haynesii NR113974.1 1374 99,21 L05 

     
     

En total se procesaron 96 secuencias, obteniendo 48 secuencias 

consenso. En el Anexo 3 pueden observarse las secuencias consenso 

obtenidas, cuyos nombres científicos obtenidos pueden visualizarse en la Tabla 

4a y 4b. 
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Tabla 4b  

Identificación molecular de bacterias usando el gen ADNr 16S 

Especies bacterianas Accesión N % ID Código 

Bacillus hisashii NR114578.1 1365 99,27 P02 

Bacillus hisashii NR144578.1 1423 98,94 P04 

Bacillus hisashii NR144578.1 1373 98,76 P07 

Bacillus hisashii NR144578.1 1348 99,11 C01 

Bacillus hisashii NR144578.1 1375 98,76 C06 

Bacillus hisashii NR159152.1 1377 99,06 L06 

Bacillus hisashii NR118996.1 1384 99,71 L11 

Bacillus licheniformis NR118996.1 1385 99,78 A02 

Bacillus licheniformis NR118996.1 1379 99,27 A08 

Bacillus licheniformis NR118996.1 1384 99,71 P11 

Bacillus licheniformis NR118996.1 1365 99,27 C03 

Bacillus licheniformis NR118996.1 661 99,85 C11 

Bacillus smithii NR112634.1 1382 99,28 A10 

Bacillus subtilis NR112686.1 1405 99,43 A11 

Bacillus subtilis NR102783.1 1339 99,71 C05 

Bacillus subtilus NR113285.1 1387 99,64 P12 

Geobacillus kaustophilus NR115285.1 1266 99,61 A01 

Geobacillus kaustophilus NR115285.1 1335 99,41 A03 

Geobacillus kaustophilus NR115285.1 1360 98,68 C08 

Geobacillus kaustophilus NR115285.1 1356 99,41 L02 

Geobacillus kaustophilus NR159152.1 1368 98,54 L09 

Geobacillus kaustophilus NR115109.1 1121 98,66 L10 

Geobacillus kaustophilus NR114089.1 1358 98,97 P08 

Psudoxanthomonas taiwanensis NR113974.1 1374 99,21 P05 

 

En la Tabla 4a podemos apreciar las especies de bacterias identificadas, 

más su número de accesión, la cantidad de nucleótidos presentes en el gen, el 

porcentaje de identidad de cada especie y el código correspondiente. En esta 

tabla se indican cuatro especies de bacterias termófilas, con sus respectivos 

número de accesión, número de nucleótidos de cada consenso, el porcentaje de 

identidad entre más de 100 especies, lo cual permite tomar la especie que tiene 

mayor porcentaje de identidad. Al final se encuentra el código correspondiente a 

cada especie identificada y ordenada. 
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En la Tabla 4b podemos apreciar las especies de bacterias identificadas, 

más su número de accesión, la cantidad de nucleótidos presentes en el gen, el 

porcentaje de identidad de cada especie y el código correspondiente. En esta 

tabla se indican cinco especies de bacterias termófilas, con sus respectivos 

número de accesión, número de nucleótidos de cada consenso, el porcentaje de 

identidad entre más de 100 especies, lo cual permite tomar la especie que tiene 

mayor porcentaje de identidad. Al final se encuentra el código correspondiente a 

cada especie identificada y ordenada. 

 

De las tablas se ha logrado la identificación molecular utilizando el gen 

ADNr 16S de cada una de las bacterias termófilas. El resultado indica que existen 

14 especies de Aeribacillus composti, 5 especies de Anoxybacillos 

kamchatkensis, 3 especies de Bacillus coagulans, 2 especies de Bacillus 

haynesii, 7 especies de Bacillus hisashii, 5 especies de Bacillus licheniformis, 1 

especie de Bacillus smithii, 3 especies de Bacillus subtilis, 7 especies de 

Geobacillus kaustophilus y una especie de Pseudoxanthomonas taiwanensis. 

 

De todas las secuencias indicadas, para el cultivo de especies de 

bacterias consideradas para realizar el screening de selección de bacterias 

productoras de enzimas, se han escogido aquellas que tengan mayor porcentaje 

de similitud. Siendo las siguientes especies de bacterias consideradas: 

 

El producto de PCR se purificó utilizando el kit de purificación de PCR 

rápida QIA (Qiagen). Los productos de PCR purificados fueron secuenciados por 

Macrogen, Korea del Sur, utilizando un analizador genético de Illumina MiSeq. 

La secuencia deducida se sometió al algoritmo BLAST del Centro Nacional de 

Biotecnología, Bethesda, MD, EE. UU., Para recuperar las secuencias 

homólogas en GenBank.  
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La identificación molecular de las bacterias termófilas fue realizada en el 

Laboratorio de Biotecnología Enzimática, utilizando los programas libres, como 

el BioEdit, para realizar la limpieza de cada uno de los amplicones forward y 

reverse, a fin de obtener la secuencia contig o de consenso. Utilizando el 

programa BLAST, se determinó la anotación de la secuencia contig con 100 

secuencias del Banco de Datos de GenBank. Determinando la especie a un 

porcentaje de similitud mayor del 99 %. Todas las secuencias (48) fueron 

procesadas. 

 

El alineamiento múltiple de secuencias y de las obtenidas en la base de 

datos se realizó con el programa CLUSTALX versión 2.1 (Jeanmougin et al. 

1998), el alineamiento fue editado manualmente con el programa BIOEDIT 

versión 7.0.5.3. El árbol filogenético fue construido con el programa MEGA 

versión 6.0 (Tamura et al., 2013) empleando los métodos neighbor-joining 

(Saitou y Nei 1987) y minimum-evolution (Rzhetsky y Nei, 1993). El análisis de 

bootstrap de 500 replicaciones fue usado para evaluar la estabilidad relativa de 

las ramas del árbol filogenético (Felsenstein, 1985)   

 

Concretamente, se trata de organismos diminutos, generalmente 

unicelulares, llamados termófilos. El término termófilo se aplica a organismos 

vivos que pueden soportar condiciones extremas de temperatura relativamente 

altas, por encima de los 50 °C. Es un subtipo de vida extremófila. Muchos 

termófilos pertenecen al dominio Archaea. Estos organismos tienen una tasa de 

crecimiento rápida, pero de corta duración.  

 

Son hipertermófilos aquellos organismos que habitan a altas 

temperaturas, que normalmente llegan al punto de ebullición. Por lo común 

crecen bien y se reproducen a temperaturas mayores a 65 °C, un calor letal para 

la mayoría de los seres vivos. Los hipertermófilos son procariontes, como 

algunas bacterias, principalmente arqueas, en las que además imperan otras 
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condiciones extremófilas. No obstante, las observaciones probaron que es 

posible la vida en temperaturas elevadas, incluso algunas bacterias prefieren 

temperaturas superiores al punto de ebullición del agua. Docenas de esas 

bacterias son conocidas hoy en día. En el Laboratorio las bacterias termofilas 

prefieren temperaturas entre 55 y 70 C° 

 

5.5.     CLASIFICACIÓN TAXONÓMICA DE ESPECIES BACTERIANAS 

 

La base de metadatos bacterianos BacDive (http://bacdive.dsmz.de) se 

ha convertido en un recurso completo de datos estructurados sobre taxonomía, 

morfología, fisiología, cultivo, aislamiento y datos moleculares de procariotas. 

Con su versión actual (7/2018), la base de datos ofrece información para 63 669 

cepas de bacterias y arqueas, incluidas 12, 715 cepas de tipo. Durante los 

últimos desarrollos de BacDive, se priorizó el enriquecimiento de la información 

sobre las cepas existentes. Esto ha resultado en un aumento del 146% del 

contenido de la base de datos en los últimos tres años.  

 

Se integraron conjuntos de datos especialmente ricos de 4782 

descripciones de especies anotadas manualmente en la Revista Internacional de 

Microbiología Sistemática y Evolutiva que arrojó datos fenotípicos 

estandarizados para 5468 cepas tipo. Otra mejora importante del contenido se 

logró mediante la movilización de los resultados de la prueba del 8977 Analytical 

Profile Index (API®) que constituyen datos fisiológicos para la identificación de 

5237 cepas.  

 

BacDive ofrece una colección de datos API® única con respecto al 

tamaño y la diversidad. Además, se integraron datos sobre perfiles de ácidos 

grasos y pruebas de susceptibilidad a antibióticos. Una interfaz gráfica de usuario 

revisada y nuevas herramientas de búsqueda como el buscador de pruebas 
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API®, el TAXplorer o la búsqueda de fuentes de aislamiento microbiano mejoran 

significativamente la experiencia del usuario. 

 

Se integraron datos sobre perfiles de ácidos grasos y pruebas de 

susceptibilidad a antibióticos. Una interfaz gráfica de usuario revisada y nuevas 

herramientas de búsqueda como el buscador de pruebas API®, el TAXplorer o 

la búsqueda de fuentes de aislamiento microbiano mejoran significativamente la 

experiencia del usuario. Se integraron datos sobre perfiles de ácidos grasos y 

pruebas de susceptibilidad a antibióticos. Una interfaz gráfica de usuario 

revisada y nuevas herramientas de búsqueda como el buscador de pruebas 

API®, el TAXplorer o la búsqueda de fuentes de aislamiento microbiano mejoran 

significativamente la experiencia del usuario. 

 

Con la base de datos de BacDive (The Bacterial Diversity Metadatabase) 

se ha logrado determinar la clasificación taxonómica de cada bacteria 

identificada molecularmente utilizando el gen ADNr 16S. Esta base datos 

también contiene información correspondientes a: Nombre y clasificación 

taxonómica, Morfología, Condiciones de cultivo y crecimiento, Fisiología y 

metabolismo, Aislamiento, muestreo e información ambiental e Información de 

secuencia. 

 

Esta base de datos, es alimentada con los resultados de las 

investigaciones que se dan continamente por otros investigadores, para ello, 

cuenta con un formulario que se debe llenar cuando uno ha realizado una nueva 

investigación. En esta oportunidad, solamente hemos considerado el nombre y 

clasificación taxonómica de cada una de las especies identificadas. De acuerdo 

con la Base de Datos BacDive se ha logrado obtener las clasificaciones 

taxonómicas de cada una de las especies bacterianas cultivables: 
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1. Aeribacillus composti cepa LBE-1 (Anexo 1) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio   Bacterias 
Filo    Firmicutes 
Clase    Bacilos 
Pedido   Caryophanales 
Familia   Bacillaceae 
Género   Aeribacillus 
Especies   Aeribacillus composti 
Nombre científico            Aeribacillus composti Finore et al. 2017 
 
 

2. Anoxybacillus kamchatkensis cepa LBE-2 (Anexo 2) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio   Bacterias 
Filo    Firmicutes 
Clase    Bacilos 
Pedido   Caryophanales 
Familia   Bacillaceae 
Género   Anoxybacillus 
Especies   Anoxybacillus kamchatkensis 
Nombre científico              Anoxybacillus kamchatkensis 
                                          Kevbrin et al. 2006 
 

3. Bacillus coagulans cepa LBE-3 (Anexo 3) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio    Bacterias 
Filo     Firmicutes 
Clase     Bacilos 
Orden    Caryophanales 
Familia    Bacillaceae 
Género    Bacillus 
Especie    Bacillus coagulans  
Nombre científico     Bacillus coagulans Hammer 1915 
  

4. Bacillus haynesii cepa LBE-4 (Anexo 4) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio             Bacterias 
Filo              Firmicutes 
Clase              Bacilos 
Orden             Caryophanales 
Familia             Bacillaceae 
Género             Bacillus 
Especies             Bacillus haynesii 
Nombre científico            Bacillus haynesii Dunlap y col. 2017 
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5. Bacillus hisashii cepa LBE-5 (Anexo 5) 

Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio             Bacterias 
Filo              Firmicutes 
Clase              Bacilos 
Orden             Caryophanales 
Familia             Bacillaceae 
Género             Bacillus 
Especies             Bacillus hisashii 
Nombre científico            Bacillus hisashii Nishida et al. 2015 
 

6. Bacillus licheniformis cepa LBE-6 (Anexo 6) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio    Bacterias 
Filo     Firmicutes 
Clase     Bacilos 
Orden    Caryophanales 
Familia    Bacillaceae 
Género    Bacillus 
Especies    Bacillus licheniformes  
Nombre científico     Bacillus licheniformes (Weigmann 1898)  

(Chester 1901)  
 

7. Bacillus smithii cepa LBE-7 (Anexo 7) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio   Bacterias 
Filo    Firmicutes 
Clase    Bacilos 
Pedido   Caryophanales 
Familia   Bacillaceae 
Género   Bacillus 
Especies   Bacillus smithii 
Nombre científico     Bacillus smithii Nakamura et al. 1988 
 

8. Bacillus  subtilis cepa LBE-8 (Anexo 8) 
Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio             Bacterias 
Filo              Firmicutes 
Clase              Bacilos 
Orden             Caryophanales 
Familia             Bacillaceae 
Género             Bacillus 
Especies             Bacillus subtilis  
Nombre científico              Bacillus subtilis Ehrenberg 1835 (Cohn 1872) 
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9. Bacillus  kaustophilus cepa LBE-9 (Anexo 9) 

Nombre y clasificación taxonómica: 
Dominio             Bacterias 
Filo              Firmicutes 
Clase              Bacilos 
Orden             Caryophanales 
Familia             Bacillaceae 
Género             Geobacillus 
Especies             Geobacillus kaustophilus  
Nombre científico            Geobacillus kaustophilus (Nazina et al. 2001) 
 
 

5.6.     CONSTRUCCIÓN DEL ÁRBOL FILOGENÉTICO  

 

A continuación, se da a conocer las nueve secuencias de las especies 

identificadas mediante el Software BLAST para realizar el alineamiento múltiple 

de las secuencias y así construir el árbol filogenético que establecerá las 

relaciones de las especies de bacterias identificadas molecularmente. 

 

El análisis bioinformático ha determinado el procesamiento de las 

secuencias del gen ADNr 16S obtenidos del ADN genómico de cada una de las 

48 cepas de bacterias termófilas obtenidas en 11 géiseres de Calientes, 

Candarave-Tacna, Perú. 
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Figura 8  

Árbol filogenético que muestra la posición de las cepas de los géneros de 

Anoxybacillus, Geobacillus, Aeribacillus y Bacillus, lo cual nos indica la estrecha 

relación que existe de la Familia Bacillaceae y por ende, del filo Firmicutes que 

pertenece al Dominio Bacteria. 
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Tabla 5 
 
Clasificación taxonómica de especies de bacterias termófilas 
 

Dominio:  BACTERIA 
Filo:               FIRMICUTES 
Clase:               BACILLI 
Orden:   BACILLALES 
Familia:  BACILACEAE 
 
Género:  BACILLUS 
Especie:  Bacillus licheniformis 

             Bacillus haynesii  
             Bacillus smithii  
             Bacillus subtilis  
             Bacillus coagulans 
             Bacillus hisashii  

Género: AERIBACILLUS 
Especie: Aeribacillus composti  
 
Género: ANOXYBACILLUS 
Especie: Anoxybacillus kamchatkensis  
 
Género: GEOBACILLUS 
Especie: Geobacillus kaustophilus  

 

La comunidad bacteriana termófila de once géiseres de Calientes 

Candarave representados taxonómicamente en cuatro géneros: Bacillus con 

seis especies  distintas, Aeribacillus, Anoxybacillus y Geobacillus con una 

especie. La Tabla 5 contiene las especies de bacterias termófilas seleccionadas 

para la obtención de enzimas hidrolíticas o hidrolasas. Estas enzimas catalizan 

la hidrólisis de varios enlaces.  

 

Algunas de estas enzimas plantean problemas porque tienen una 

especificidad muy amplia y no es fácil decidir si dos preparaciones descritas por 

diferentes autores son iguales o si deben incluirse en entradas diferentes. Si bien 

el nombre sistemático siempre incluye 'hidrolasa', el nombre común está, en la 

mayoría de los casos, formado por el nombre del sustrato con el sufijo -asa. Se 

entiende que el nombre del sustrato con este sufijo, y ningún otro indicador, 

significa enzima hidrolítica. Cabe señalar que las enzimas en EC 3.4 (peptidasas) 

tienen nombres recomendados en lugar de nombres comunes 
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Tabla 6  
 
Especies de bacterias termófilas obtenidas  
 

ESPECIES DE BACTERIAS TERMÓFILAS CULTIVABLES           % Ident n 

Aeribacillus composti strain N.8 99,54 14 
Anoxybacillus kamchatkensis strain KG8 99,19 4 
Bacillus coagulans strain NBRC 12583 99,26 3 
Bacillus haynesii strain NRRL B-41327 99,90 3 
Bacillus hisashii strain N-11 99,37 9 
Bacillus licheniformis strain DSM 13 99,78 5 
Bacillus smithii strain NBRC 15311 99,28 1 
Bacillus subtilis strain 168 99,41 3 
Geobacillus kaustophilus strain BGSC 90A1 99,41 5 

 

Figura 9  

Especies de bacterias termófilas aisladas 

 

 

La Figura 9 nos muestra las barras que indican el número de especies de 

bacterias termófilas resultantes después de haber realizado el ordenamiento 

correspondiente, figurando sólo la especie que contaba con el mayor porcentaje 

de identidad, cuya variación estuvo considerado entre 99,19 y 99,90 % (Tabla 

6). Se puede apreciar que Aeribacillus composti representó la mayor frecuencia 
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(14), mientras que la especie de  Bacillus smithii representó la menor frecuencia 

(1). 

 
Figura 10  
 
Especies de bacterias cultivables identificadas molecularmente 
  

 

 

Asimismo, podemos señalar que Bacillus hisashii, segidos de Bacillus 

licheniformis y Geobacillus kaustophilus representaron frecuencias de 9 y 5 

respectivamente. 

 

Con el uso del metadato Patricbrc se han obtenido una buena cantidad de 

información referente a las enzimas hidrolíticas producidas por las bacterias 

obtenidas. Solamente se han separado las enzimas oligoméricas (es decir, que 

tienen una sóla cade polipeptídica de aminoácidos, esto permite la posibilidad de 

ser clonada en el plásmido o vector en otra bacteria, como E. coli para su 

multiplicación en grande, a nivel industrial. 
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Identificadas las cepas bacterianas se han obtenido las enzimas 

hidrolíticas clasificadas en EC 3, considerando a las enzimas lipolíticas, 

glucolíticas y proteolíticas. Se han obtenido 56 enzimas lipolíticas, representadas 

por las más importantes, como carboxilesterasas, metilesterasas, fosfoesterasa, 

acetiesterasas, fosfatasa alcalina, lisofosfolipasas, fitasas, lipasa, 

monoacilipasas, palmitoil coA hidrolasa, fosfatasa ácida, gluconolactonasa, y 

fosfatasas.  

 

La sigla LBE1, representa al Laboratorio de Biotecnología Enzimática y 

los números 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, y 9, representan a las especies: Aeribacillus 

composti, Anoxybacillus kamchatkensis, Bacillus coagulans, Bacillus haynesii, 

Bacillus hisashii, Bacillus licheniformes, Bacillus smithii, Bacillus subtilis, y 

Geobacillus kaustophilus. 

 

5.7.    BIOPROSPECCIÓN DE ENZIMAS DE INTERÉS BIOTECNOLÓGICO 

 

Obtenida la información del aislamiento de cepas bacterianas termófilas 

con un elevado grado de identificación entre el 99,2 y 99,9 %, es posible proceder 

a la bioprospección de enzimas termoestables de interés biotecnológico 

mediante el uso de la metabase que actualmente se encuentra a disposición 

gratuita para todo investigador que desea explotarla. 

  

He tenido la oportunidad de utilizar la base de datos denominada PATRIC 

3.6.10 que me ha permitido obtener una gran cantidad de información sobre las 

enzimas que pertenecen a la clasificación de Hidrolasas (EC 3.1.1.1) que al igual 

de la base de datos KEGG ENZYME: 3.1.1.1 me da información referencial. 

 

Patric 3.6.10 me ha permitido obtener las enzimas hidrolasas de 

importancia biotecnológica, que se encuentran en el genoma de muchas 

especies de bacterias de diferentes procedencias y que han sido estudiados por 
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muchos investigadores del mundo y que han ido aportando poco a poco hasta 

lograr ahora una gran base de datos que nos permiten establecer las principales 

enzimas hidrolíticas que se encuentran como genes que codifican enzimas 

termoestables en las nueve especies de bacterias que han sido identificadas 

molecularmente en este estudio. 

 

En función de su acción catalítica específica, las enzimas se clasifican en 

6 grandes grupos o clases: 

 

Clase 1: OXIDORREDUCTASAS 
Clase 2: TRANSFERASAS 
Clase 3: HIDROLASAS 
Clase 4: LIASAS 
Clase 5: ISOMERASAS 
Clase 6: LIGASAS 
Clase 7: RIBOZIMAS 
 

Se entiende por hidrólisis enzimática, la hidrólisis que se produce 

mediante un grupo de enzimas llamadas hidrolasas. Las enzimas que se utilizan 

en aplicaciones biotecnológicas son las de la clase 3, es decir hidrolasas, que 

comprenden actualmente 13 subclases, como se indican abajo: 

 

EC 3.1 Actuando sobre enlaces éster 

EC 3.2 Glucosilasas 

EC 3.3 Actuando sobre enlaces éter 

EC 3.4 Actúa sobre enlaces peptídicos (peptidasas) 

EC 3.5 Actuando sobre enlaces carbono-nitrógeno 

EC 3.6 Actúa sobre anhídridos de ácido 

EC 3.7 Actuando sobre enlaces carbono-carbono 

EC 3.8 Actuando sobre enlaces halogenuros 

EC 3.9 Actuando sobre enlaces fósforo-nitrógeno 

EC 3.10 Actuando sobre enlaces azufre-nitrógeno 

EC 3.11 Actuando sobre enlaces carbono-fósforo 
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EC 3.12 Actuando sobre enlaces azufre-azufre 

EC 3.13 Actuando sobre enlaces carbono-sulfuro 

 

5.7.1. Bioprospección de enzimas termoestables lipolíticas  

 

Las enzimas termoestables que pertenecen a la clase EC 3.1 que actúan 

sobre los enlaces éster, las denominamos como lipolíticas. Bajo el nombre de 

esterasas se comprenden una amplia cantidad de importantes enzimas que 

producen la ruptura del enlace éster formado por los ácidos inorgánicos 

(fosfórico, sulfúrico) u orgánicos diversos con diferentes alcoholes o tioles. Pese 

a las numerosas investigaciones existe todavía cierta incoherencia, dada la 

escasa especificidad de acción para muchas esterasas. 

 

Se nombran mediante el nombre del sustrato seguido de la palabra 

hidrolasa, y cuando la enzima es específica para separar un grupo en particular, 

éste puede utilizarse como prefijo. En algunos casos este grupo puede ser 

transferido por la enzima a otras moléculas y se considera la hidrólisis misma 

como una transferencia del grupo al agua. 

 

A veces suele utilizarse el nombre común de la enzima, por lo que muchas 

veces el sufijo –asa, nos indicará generalmente que se trata de una hidrolasa. 

Por ahora no ha sido posible encontrar una nomenclatura sistemática para todas 

las péptido-hidrolasas, por lo que hoy en día, para las nuevas enzimas, su 

nombre se forma según: fuente de péptido hidrolasa seguido, si es necesario, de 

una letra para distinguirla de otra enzima. 

 

En la Tabla 8 puede apreciarse de manera general las enzimas que se 

encuentran presentes en cada una de las nueve especies de bacterias 

termófilas, así se han obtenido enzimas lipolíticas (que degradan los triglicéridos 

o grasas, aceites, además de degradar las esterasas. La tabla, además indica la 
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presencia de dichas enzimas en cada una de las especies obtenidas e 

identificadas como LBE-1 hasta LBE-9. Podemos apreciar el número de enzimas 

lipolíticas por cada una de las bacterias identificadas molecularmente, además 

de indicar el número y clase de enzima que están presentes en cada especie 

bacteriana. El descripción de la figura 11 podemos obser la cantidad de enzimas 

por especie, indicado por cada una de las barras. 

 

Las enzimas lipolíticas bacterianas han recibido un gran protagonismo 

debido a las ventajas que presentan: poseen diversas actividades catalíticas, se 

pueden obtener en gran cantidad, son económicas, se producen de forma 

regular, son estables y su proceso de producción es más factible y seguro, 

debido a que los microorganismos son fáciles de cultivar por sus simples 

exigencias nutritivas y su tiempo de generación más reducido (Olempska-Beer 

et al., 2006). 

 

Las enzimas lipolíticas son biocatalizadores que llevan a cabo la síntesis, 

reacción de hidrólisis o transesterificación de la grasa. Las enzimas lipolíticas 

que se encuentran en la naturaleza se han utilizado para la producción de 

alimentos durante millones de años, pero en las últimas décadas han adquirido 

una gran importancia; debido a las múltiples aplicaciones tecnológicas en las que 

son capaces de actuar ya sus ventajas propias frente a los catalizadores 

convencionales no biológicos. Una de las principales fuentes de estos 

catalizadores es bacteriana, debido a que son fáciles y rápidos de cultivar, entre 

otras ventajas, y gracias a la biología molecular se pueden obtener en gran 

cantidad (Navarro-González y Periago, M.J., 2012).  

 

Las fitasas son una clase especial de fosfatasas que catalizan la hidrólisis 

secuencial del fitato. La incapacidad de las plantas para utilizar el fósforo a partir 

de los fitatos del suelo es debido a la baja actividad de fitasas en sus raíces. 

Muchos de ellos pueden solubilizar el fósforo a partir de los fitatos, mediante la 
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liberación de fitasas. Este proceso permite la movilización del fósforo hacia las 

plantas y un mejor aprovechamiento de este nutriente. Una alternativa es mejorar 

las rizobacterias en cuanto a su capacidad de solubilizar los fitatos del suelo, 

mediante la transformación genética. En este trabajo el gen phyL de Bacillus 

licheniformis fue clonado en el vector de liberación suicida pJMT6 (vector 

derivado del sistema pUT/mini Tn5). La construcción recombinante que contiene 

un marcador de selección no antibiótico, fue transformada en Escherichia 

coli CC118lpir. Un clon transformante (F16) fue seleccionado y posteriormente 

caracterizado (Fernández, M.T. et al., 2009). 

 

Figura 11  

Enzimas lipolíticas de especies bacterianas termófilas 

 

   
La Figura 11 muestra las barras azules que representan la cantidad de 

enzimas por cada especie de bacteria termófila, siendo mayor en Geobacillus 

kaustophilus, seguido de Bacillus subtilus y Bacillus smithii.  
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En la Figura 11 se observa la distribución de enzimas lipolíticas 

termoestables presentes en las nueve especies de bacterias termófilas 

identificadas molecularmente usando el ADNr 16S. Como puede observarse, la 

enzima acetil esterasa se encuentra en todas las especies bacterianas. La 

carboxilesterasa en ocho especies, seguido de la monoglicérido lipasa, 

lisofosfolipasa, 3-fitasa, lipasa precursora, palmitoil hidrolasa, y las demás que 

se encuentran posteriormente. 

 

5.7.2. Bioprospección de enzimas termoestables glucolíticas 

 

Las enzimas termoestables que pertenecen a la clase EC 3.2 que actúan 

sobre los enlaces éster, las denominamos como glucosidasas. Las glucosidasas 

(también conocidas como glucósido hidrolasas) catalizan la hidrólisis de enlaces 

glucosídicos para generar glúcidos menores. Son enzimas extremadamente 

comunes con papeles importantes en la naturaleza como en la degradación de 

biomasa, como celulosa y hemicelulosa, en la defensa contra las bacterias, en 

mecanismos de patogénesis y en el normal funcionamiento celular. Junto a las 

glucotransferasas, las glucosidadas forman la mayor maquinaria catalítica para 

la síntesis y rotura de enlaces glucosídicos. 

 

También se han obtenido 53 enzimas glucolíticas, como alfa-

glucosidasas, beta-glucosidasas, betagalactosidasas, pullulanasas, levanasas, 

poligalactorunasa, chitinasas, alfa-amilasas, alfa-celulasas, alfa-xilanasa, alfa-

galactosidasa, chitosanasa, etc. 

 

La Figura 12 muestra la presencia de enzimas glucolíticas termoestables 

en todas las especies bacterianas aisladas y purificadas de los géiseres de 

Calientes-Candarave, mostrando una abundancia de la alfa-galactosidasa en 8 

especies, seguida de pullulanasa (7 especies), oligo 1,6 glucosidasa, 

neopullolanasa y alfa-glucosidasa en 6 especies. Luego, las enzimas xilosidasa, 
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acetilglucosaminidasa, beta-galactosidasa y beta glucanasa; es decir, la 

celulasa, están presentes en 5 especies de bacterias termófilas. Contando las 

demás que se encuentran en 4, 3, 2, y 1 especie. 

 

Figura 12 
 
Enzimas glucolíticas de especies bacterianas termófilas 
 

 
 

Debe tenerse presente que cada barra indica la presencia de cada enzima 

en el número de especies que se indica. En la Figura 12 puede observarse que 

Bacillus smithii, presentan mayor cantidad de enzimas glucolíticas, seguidor de 

las bacterias Geobacillus kaustophilus y Bacillus subtilis. 

 

5.7.3. Bioprospección de enzimas termoestables proteolíticas 

 

Las enzimas termoestables que pertenecen a la clase EC 3.4 que actúan 

sobre los enlaces peptídicos, las denominamos como proteolíticas o proteasas. 

Las proteasas también conocidas como peptidasas, son capaces de hidrolizar 

enlaces peptídicos de otras proteínas. Se encuentran distribuidas ampliamente 

en animales, plantas, y microorganismos y tienen gran importancia comercial, 

debido a que ocupan el mayor porcentaje de ventas en el mercado mundial de 
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enzimas. Sus aplicaciones son principalmente en las áreas médicas y 

farmacéuticas, así como en la industria alimentaria y de detergentes.  

 

Su clasificación involucra dos grupos: exoproteasas y endoproteasas, 

dentro de estas últimas se encuentran las proteasas ácidas, mejor conocidas 

como aspartil proteasas, las cuales son de gran interés, principalmente en la 

industria de los alimentos y las bebidas. Aquellas de origen fúngico presentan 

gran demanda debido a las características que poseen, lo que ha dado como 

consecuencia el desarrollo de distintos métodos para aumentar su producción.  

 

Figura 13  

Enzimas proteolíticas de especies bacterianas termófilas 

 

 

El objetivo de esta revisión bibliográfica, es dar a conocer las 

generalidades de las proteasas de origen fúngico, específicamente las de tipo 

aspartil, así como su importancia y aplicaciones biotecnológicas en la industria 

médica, farmacéutica, de las bebidas y principalmente en la alimenticia, además 

de hacer mención de los avances en los métodos para aumentar su producción. 



80 
 

Se han obtenido un total de  37 enzimas proteolíticas, que degradan 

proteínas constituidas por cadenas peptídicas, como aminopeptidadasas, 

proteasas, carboxipeptidasas, termolisina, subtilísina, serina proteasas, etc. 

 

Las enzimas termoestables lipolíticas, glucolípidas y proteolíticas, se han 

obtenido utilizando la base de metadatos Patricbrc (https:user.patricbrc.org.), 

obteniendo la data existente por cada una de las cepas de especies de bacterias 

termófilas aisladas e identificadas utilizando las secuencias 16 S que han sido 

procesadas en el Laboratorio de Biotecnología utilizando los softwares BioEdit, 

Blast y Mega X.  

 
Tabla 7.  
Enzimas hidrolíticas (Lip, Glu, Pro) por especies de bacterias  
  

Especies de bacterias cultivables Lip Glu Pro Total % 

Aeribacillus composti LBE-1 31 15 20 66 9,3 

Anoxybacillus kamchatkensis LBE-2 31 21 19 71 8,9 

Bacillus coagulans LBE-3 31 17 22 70 10,3 

Bacillus haynesii LBE-4 25 12 23 60 10,7 

Bacillus hisashii LBE-5 29 23 19 61 8,9 

Bacillus licheniformis LBE-6 26 25 26 77 12,1 

Bacillus smithii LBE-7 41 42 21 114 9,8 

Bacillus subtilis LBE-8 42 35 32 109 15,0 

Geobacillus kaustophilus LBE-9 42 37 32 111 15,0 

Total 298 227 224 744 100 

% 39,8 30,3 29,9 100  

 
En la tabla 7 se puede apreciar la cantidad de enzimas lipolíticas (Lip) 

presentes por especies bacterianas, pudiéndose observar que la especies que 

presenta mayor cantidad de enzimas fue Bacillus smithii (114), seguido de 

Geobacillus kaustophilus (111) y Bacillus subtilis (109) y en menor cantidad, 

Bacillus haynesii (60), Bacillus hasashii (60), y Aeribacillus composti (66). 

También podemos observar que las lipo enzimas estuvieron presentes en mayor 

porcentaje (39,8 %) y en porcentajes de 30 %, las Glucoenzimas y 

Proteoenzimas. 
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Figura 14  

Enzimas termoestables por especies bacterianas termófilas 

 
 

 
En la Figura 14 se muestra en la abscisa las enzimas peptidasas 

presentes en cada una de las especies de cepas bacterianas termófilas. Puede 

apreciarse que la abscisa representa el número de especies bacterianas que 

contienen genes que codifican a dichas enzimas. La enzima carboxil-terminal 

proteasa se encuentra presente en la mayor parte de especies bacterianas, 

seguido de lipoproteína peptidasa y serina proteasa. Las aminopeptidasas que 

liberan los aminoácidos leucina, valina, fenilalanina y tirosina, están presentes 

en 5 especies de bacterias. 

 

Las enzimas termoestable carboxipeptidasa, la señal peptidasa 1 y la 

bacilo peptidasa F se hallan presentes en 4 especies bacterianas y las demás 

enzimas se encuentran presentes en todas las especies bacterianas. 
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La relación de enzimas lipolíticas (esterasas y lipasas) por cada cepa de 

especie bacteriana, representado por la extensión LBE (Laboratorio de 

Biotecnología Enzimática), que son nueve especies bacterianas termófilas 

encontradas en las aguas termales. 

 

Así, en función de las especies identificadas utilizando el gen ARNr 16S 

se han utilizado los datos correspondientes a las enzimas hidrolíticas 

encontradas en otros estudios realizados y obtenidos de dichas especies, 

utilizando los genomas completos e identificando los genes correspondientes, 

que están disponibles públicamente en PATRIC y las especies de bacterias 

termófilas cultivables que se han identificado, en un número de 9 especies, se 

ha encontrado un total de 744 enzimas hidrolíticas, siendo 298 lipolíticas, 227 

glucolíticas y 224 proteolíticas. 

 

Asimismo, podemos indicar que en cada una de las especies bacterianas, 

las enzimas lipolíticas estuvieron presentes entre 25 y 42 enzimas; las enzimas 

glucolíticas, entre 12 y 42 enzimas, y las proteolíticas entre 19 y 32 enzimas. 

 

Esto constituye un buen indicador para la realización, de aislamientos de 

las enzimas que sean elegidas para estudios mucho más contundentes, es decir, 

de enzimas de importancia biotecnológica. En realidad, esto ahorra tiempo y 

dinero, que hasta ahora, los investigadores, solamente alcanzan a estudiar 

pocas enzimas, dado que la inducción para cada enzima representa la utilización 

de sustratos adecuados y ensayados anteriormente. La extracción de enzimas y 

su purificación, también representa una pérdida de tiempo, porque cada enzima, 

tiene su metodología propia. 

 

Como resultado de una selección de microorganismos termofílicos, se 

aislaron 48 cepas de  bacterias termófilas cultivables formadoras de esporas, de 

los sedimentos de los géiseres de Calientes-Candarave, Tacna-Perú. De las 48 
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cepas axénicas se obtuvieron 10 especies de bacterias termófilas, de las cuales 

47 pertenecieron al filo Firmicutes y una al filo proteobacteria. El filo Firmicutes 

presentó una constancia de la Familia Bacillaceae con cuatros géneros distintos,  

Aeribacillus, Anoxybacillus, Bacillus y Geobacillus, con una estrecha relación 

entre ellos. 

 

Asimismo, la abundancia de cada uno de los géneros presentes fue de 14 

especies para Aeribacillus composti, 9 especies para Bacillus hisashii, 5 para 

Geobacillus kaustophilus, 5 para Bacillus licheniformis, 4 para Anoxybacillus 

kamchakensis, 3 especies para Bacillus subtilis, 3 especies para Bacillus 

coagulans, 3 especies para Bacillus haynesii y uno para Bacillus smithii. Se debe 

indicar que el porcentaje de similitud existente se encuentra por encima del 99 

por ciento, esto es importante porque nos asegura con mayor certeza que en la 

búsqueda de enzimas hidrolíticas existentes en cada una de las especies pueden 

considerarse como probablemente cierta de acuerdo a la base de datos 

existentes sobre el particular. 

 

Utilizando la base de datos de Bac Dive, se ha determinado la 

organización taxonómica de cada una de las especies identificadas. Asimismo, 

utilizando la base de datos de Patricbrc, se ha obtenido de cada de las especies, 

una gran cantidad de información, respecto solamente a las enzimas hidrolíticas 

que son motivo de nuestro estudio. Este proceso no ha ahorrado mucho tiempo 

y también en el aspecto económico, en el gasto de muchos medios de cultivo 

que se tendría que utilizar durante el desarrollo del estudio.  

 

Con los datos encontrados, es más rápido, determinar distintas 

estrategias de estudio, en la obtención en físico, de la enzima seleccionada, 

además de su purificación y liofilización. 

 



84 
 

Existe un total de 9 especies distintas de cepas de bacterias termófilas y 

lo que se ha realizado después, es identificar por medio de la Data Base, que 

enzimas hidrolíticas podrían encontrarse en cada especie determinada. 

 

En un ambiente por encima de los 70 °C, se considera que los termófilos 

no pueden existir, debido al crecimiento rápido de las bacterias termófilas 

formadoras de esporas, algunas de las cuales tienen un tiempo de generación 

tan rápido como 10 min, pero en el laboratorio, disminuyendo la temperatura a 

65 °C duran más tiempo con vida, convirtiéndose en esporas cuando sus 

condiciones no sean las necesarias para su sobrevivencia. 

 

Tabla 8.  
 

Enzimas lipolíticas en especies de bacterias termófilas.  
 
     1. Aeribacillus composti 
 
6-phosphogluconolactonase (EC 3.1.1.31) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5) 
Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6) 
Exodeoxyribonuclease VII small subunit (EC 3.1.11.6) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2) 
GTP pyrophosphokinase (EC 2.7.6.5) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Alpha-ribazole-5'-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.73) 
Phosphoserine phosphatase RsbX (EC 3.1.3.3) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1) 
5'-nucleotidase SurE (EC 3.1.3.5) 
Type I restriction-modification system, restriction subunit R (EC 3.1.21.3) 
Inorganic pyrophospatase PpaX (EC 3.1.3.18) 
Hydroxyacylglutathione hydrolase (EC 3.1.2.6) 
Type I restriction-modification system, restriction subunit R (EC 3.1.21.3) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) 
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Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) 
5-methylcytosine-specific restriction enzyme A (EC 3.1.21.-) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
D-glycero-D-manno-heptose 1,7-bisphosphate phosphatase (EC 3.1.1.-) 
Alpha-ribazole-5'-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.73) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87) 
 

2. Anoxybacillus kamchatkensis  
 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) 
5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) 
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46) 
Exodeoxyribonuclease VII small subunit (EC 3.1.11.6) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
GTP pyrophosphokinase (EC 2.7.6.5), (p)ppGpp synthetase II 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Pimeloyl-[acyl-carrier protein] methyl ester esterase BioH (EC 3.1.1.85) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Phage serine/threonine protein phosphatase NinI (EC 3.1.3.16) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
Phage serine/threonine protein phosphatase NinI (EC 3.1.3.16) 
 

3. Bacillus coagulans 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase EC 3.1.2.28 
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase EC 3.1.4.16 
3'-nucleotidase EC 3.1.3.6 
6-phosphogluconolactonase EC 3.1.1.31 
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Acid phosphatase EC 3.1.3.2 
Acyl-CoA hydrolase EC 3.1.2.20 
Alkaline phosphatase EC 3.1.3.1 
Carboxylesterase EC 3.1.1.1 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase EC 3.1.1.61 
D-aminoacyl-tRNA deacylase EC 3.1.1.96 
Endonuclease IV EC 3.1.21.2 
Exodeoxyribonuclease III EC 3.1.11.2 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit EC 3.1.11.6 
Exodeoxyribonuclease VII small subunit EC 3.1.11.6 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type EC 3.1.3.11 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase EC 3.1.4.46 
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase EC 3.1.7.2 
Inositol-1-monophosphatase EC 3.1.3.25 
Lysophospholipase EC 3.1.1.5 
Monoglyceride lipase EC 3.1.1.23 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase EC 3.1.3.48 
Peptidyl-tRNA hydrolase EC 3.1.1.29 
Probable 2-phosphosulfolactate phosphatase EC 3.1.3.71 
Putative acetyl esterase YjcH EC 3.1. 
Ribonuclease HII EC EC 3.1.26.4 3.1.26.4 
Ribonuclease HIII EC 3.1.26.3 
Ribonuclease III EC 3.1.26.8 
Ribonuclease M5 EC 3.1.26.5 
Ribonuclease P protein component EC 3.1.26.11 
Ribonuclease Z EC 3.1.3.23 
Sugar phosphatase YidA EC 3.1.21.3 
 
      4. Bacillus haynesii 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
2',3'-cyclic nucleotide 3'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.37) 
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16)  
5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87)   
(2)3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.4) 
3-phytase (EC 3.1.3.8) 
6-phosphogluconolactonase (EC 3.1.1.31) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1) 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) (3) 
Cephalosporin-C deacetylase (EC 3.1.1.41) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Endonuclease V (EC 3.1.21.7)  
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6)  
Fructose-1,6-bisphosphatase, Bacillus type (EC 3.1.3.11) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46)  
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Lipase precursor (EC 3.1.1.3) 
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Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Palmitoyl-CoA hydrolase precursor (EC 3.1.2.2) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
Phosphoserine phosphatase RsbX (EC 3.1.3.3) 
Pseudouridine-5' phosphatase (EC 3.1.3.-) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Pyrimidine 5'-nucleotidase YjjG (EC 3.1.3.5) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Sphingomyelinase (EC 3.1.4.12) 
Sugar phosphatase YidA (EC 3.1.3.23) 
 
      5. Bacillus hisashii 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) (2) 
6-phosphogluconolactonase (EC 3.1.1.31) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1) 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Exodeoxyribonuclease III (EC 3.1.11.2) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6)  
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46)  
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Phosphoglycolate phosphatase (EC 3.1.3.18) 
Probable 2-phosphosulfolactate phosphatase (EC 3.1.3.71) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Type I restriction-modification system, restriction subunit R (EC 3.1.21.3) 
 
      6. Bacillus licheniformis 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
2',3'-cyclic nucleotide 3'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.37) 
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16) 
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5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87)  
3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.4) 
3-phytase (EC 3.1.3.8) 
6-phosphogluconolactonase (EC 3.1.1.31) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1) 
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1) (3) 
Cephalosporin-C deacetylase (EC 3.1.1.41) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Endonuclease V (EC 3.1.21.7) (2) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6) (2) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46) (4) 
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Lipase precursor (EC 3.1.1.3) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Palmitoyl-CoA hydrolase precursor (EC 3.1.2.2) (2) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
Phosphoserine phosphatase RsbX (EC 3.1.3.3) 
Pseudouridine-5' phosphatase (EC 3.1.3.-) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Pyrimidine 5'-nucleotidase YjjG (EC 3.1.3.5) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Sphingomyelinase (EC 3.1.4.12) 
Sugar phosphatase YidA (EC 3.1.3.23) 
 
       7.    Bacillus smithii 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20)  
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1)  
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1)  
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Exodeoxyribonuclease III (EC 3.1.11.2) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6)  
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46) 
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Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
 
     8.   Bacillus subtilis 
 
1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16)  
5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87) 
3-phytase (EC 3.1.3.8) 
6-phosphogluconolactonase (EC 3.1.1.31) 
Acyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.20) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1)  
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1)  
Cephalosporin-C deacetylase (EC 3.1.1.41) 
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Endonuclease V (EC 3.1.21.7) 
Exodeoxyribonuclease III (EC 3.1.11.2) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6) 
Exodeoxyribonuclease VII small subunit (EC 3.1.11.6) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, Bacillus type (EC 3.1.3.11) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Gluconolactonase (EC 3.1.1.17) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46)  
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15) 
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Lipase precursor (EC 3.1.1.3) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Lysophospholipase (EC 3.1.1.5); Monoglyceride lipase (EC 3.1.1.23) 
Manganese-dependent protein-tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
Phosphoserine phosphatase RsbX (EC 3.1.3.3) 
Probable 2-phosphosulfolactate phosphatase (EC 3.1.3.71) 
Pseudouridine-5' phosphatase (EC 3.1.3.-) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Pyrimidine 5'-nucleotidase YjjG (EC 3.1.3.5) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
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Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Sugar phosphatase YidA (EC 3.1.3.23) 
 

9. Geobacillus kaustophilus 
 

1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.28)  
2',3'-cyclic-nucleotide 2'-phosphodiesterase (EC 3.1.4.16) 
3'-nucleotidase (EC 3.1.3.6) 
2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase (EC 3.1.3.87) 
5'-nucleotidase (EC 3.1.3.5) 
Alkaline phosphatase (EC 3.1.3.1)  
Carboxylesterase (EC 3.1.1.1)  
Chemotaxis response regulator protein-glutamate methylesterase CheB (EC 3.1.1.61) 
D-aminoacyl-tRNA deacylase (EC 3.1.1.96) 
Endonuclease IV (EC 3.1.21.2) 
Exodeoxyribonuclease VII large subunit (EC 3.1.11.6) 
Exodeoxyribonuclease VII small subunit (EC 3.1.11.6) 
Fructose-1,6-bisphosphatase, GlpX type (EC 3.1.3.11) 
Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (EC 3.1.4.46)  
Guanosine-3',5'-bis(diphosphate) 3'-pyrophosphohydrolase (EC 3.1.7.2)  
Histidinol-phosphatase (EC 3.1.3.15)  
Inositol-1-monophosphatase (EC 3.1.3.25) 
Low molecular weight protein tyrosine phosphatase (EC 3.1.3.48) 
Peptidyl-tRNA hydrolase (EC 3.1.1.29) 
Phage exonuclease (EC 3.1.11.3) 
Pimeloyl-[acyl-carrier protein] methyl ester esterase BioH (EC 3.1.1.85) 
Probable 2-phosphosulfolactate phosphatase (EC 3.1.3.71) 
Putative acetyl esterase YjcH (EC 3.1.1.-) 
Ribonuclease HII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease HIII (EC 3.1.26.4) 
Ribonuclease III (EC 3.1.26.3) 
Ribonuclease M5 (EC 3.1.26.8) 
Ribonuclease P protein component (EC 3.1.26.5) 
Ribonuclease Z (EC 3.1.26.11) 
Type I restriction-modification system, restriction subunit R (EC 3.1.21.3)  
 
Nora. Elaboración propia. 
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Tabla 9  
 

Enzimas glucolíticas en especies de bacterias termófilas 

 
 

1. Aeribacillus composti 
 
Alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) 
5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) @ S-adenosylhomocysteine 
nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.52) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) 
Membrane-bound lytic murein transglycosylase D precursor (EC 3.2.1.-) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
 

2. Anoxybacillus kamchatkensis 
 

Glucan 1,4-alpha-maltohexaosidase (EC 3.2.1.98) 
alpha-amylase (EC 3.2.1.1) @ Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
beta-fructofuranosidase (EC 3.2.1.26) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) @ S-adenosylhomocysteine          
nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37) 
beta-galactosidase (EC 3.2.1.23) 
alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Sucrose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.26) 
Sucrose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.26) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
Phage lysozyme R (EC 3.2.1.17) 
 

3. Bacillus coagulans 
 

5'-methylthioadenosine nucleosidase  EC 3.2.2.9 
S-adenosylhomocysteine nucleosidase EC 3.2.1.86 
6-phospho-beta-glucosidase EC 3.2.2.- 
A/G-specific adenine glycosylase EC 3.2.1.22 
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Alpha-galactosidase EC 3.2.1.23 
Beta-galactosidase EC 3.2.2.21 
DNA-3-methyladenine glycosylase II EC 3.2.2.23 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase EC 3.2.1.98 
Glucan 1,4-alpha-maltohexaosidase EC 3.2.1.20 
Maltodextrin glucosidase EC 3.2.1.122 
Maltose-6'-phosphate glucosidase EC 3.2.1.135 
Neopullulanase EC 3.2.1.10 
Oligo-1,6-glucosidase EC 3.2.1.- 
Spore peptidoglycan hydrolase (N-acetylglucosaminidase) EC 3.2.1.93 
Trehalose-6-phosphate hydrolase EC 3.2.2.27 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 EC 3.2.2.16 
 

4. Bacillus haynesii 
  

2,6-beta-fructan 6-levanbiohydrolase (EC 3.2.1.64) 
5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) 
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
Alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) (2) 
alpha-L-arabinofuranosidase (EC 3.2.1.55) 
alpha-xylosidase (EC 3.2.1.177) 
Arabinan endo-1,5-alpha-L-arabinosidase (EC 3.2.1.99) (2) 
Arabinogalactan endo-1,4-beta-galactanase (EC 3.2.1.89) 
Beta-1,4-glucanase (cellulase) (EC 3.2.1.4) (2) 
Beta-fructofuranosidase (EC 3.2.1.26) 
Beta-galactosidase (EC 3.2.1.23) (3) 
Beta-glucosidase (EC 3.2.1.21) (4) 
Beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.52) 
Cellulose 1,4-beta-cellobiosidase (reducing end) (EC 3.2.1.176) 
Chitinase (EC 3.2.1.14) 
Chitodextrinase (EC 3.2.1.14) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) (2) 
Endo-beta-1,3-1,4 glucanase (licheninase) (EC 3.2.1.73) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Glucan 1,4-alpha-maltohexaosidase (EC 3.2.1.98) 
Inosine-uridine preferring nucleoside hydrolase (EC 3.2.2.1) 
Levanase (EC 3.2.1.65) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
Mannan endo-1,4-beta-mannosidase (EC 3.2.1.78) 
Mannosyl-glycoprotein endo-beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.96) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) 
Polygalacturonase (EC 3.2.1.15) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Sucrose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.26) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Unsaturated rhamnogalacturonyl hydrolase (EC 3.2.1.172) (2) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37) (2) 
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5. Bacillus hisashii  
 

5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16)  
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) (6) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
Beta-fructofuranosidase (EC 3.2.1.26)  
Beta-galactosidase (EC 3.2.1.23)  
Beta-glucosidase (EC 3.2.1.21) 
DNA-3-methyladenine glycosylase (EC 3.2.2.20) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23)(2) 
Levanase (EC 3.2.1.65)  
Maltodextrin glucosidase (EC 3.2.1.20) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) (2) 
Mannosylglycerate hydrolase (EC 3.2.1.170) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) (2) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37) 
 

6. Bacillus licheniformis 
 

2,6-beta-fructan 6-levanbiohydrolase (EC 3.2.1.64) 
5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) 
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86)  
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) (2) 
Alpha-L-arabinofuranosidase (EC 3.2.1.55) 
Alpha-xylosidase (EC 3.2.1.177) 
Arabinan endo-1,5-alpha-L-arabinosidase (EC 3.2.1.99)  
Arabinogalactan endo-1,4-beta-galactanase (EC 3.2.1.89) 
Beta-1,4-glucanase (cellulase) (EC 3.2.1.4)(2) 
Beta-fructofuranosidase (EC 3.2.1.26) 
Beta-galactosidase (EC 3.2.1.23) (4) 
Beta-glucosidase (EC 3.2.1.21) (2) 
Beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.52) 
Cellulose 1,4-beta-cellobiosidase (reducing end) (EC 3.2.1.176) 
Chitinase (EC 3.2.1.14) 
Chitodextrinase (EC 3.2.1.14) 
Cyclo(L-leucyl-L-leucyl) synthase (EC 2.3.2.22) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21)  
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2)  
Glucan 1,4-alpha-maltohexaosidase (EC 3.2.1.98) 
Inosine-uridine preferring nucleoside hydrolase (EC 3.2.2.1) 
Isochorismatase (EC 3.3.2.1) [bacillibactin] siderophore 
Levanase (EC 3.2.1.65) 
L-O-lysylphosphatidylglycerol synthase (EC 2.3.2.3) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
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Mannan endo-1,4-beta-mannosidase (EC 3.2.1.78) 
Mannosyl-glycoprotein endo-beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.96) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) 
Polygalacturonase (EC 3.2.1.15) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Sucrose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.26) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Unsaturated rhamnogalacturonyl hydrolase (EC 3.2.1.172) (2) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37) 
  

7. Bacillus smithii  
 

5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16)  
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
Alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) (2) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
 

8. Bacillus subtilis  
 

2,6-beta-fructan 6-levanbiohydrolase (EC 3.2.1.64) 
5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) 
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) (5) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
Alpha-amylase (EC 3.2.1.1) 
Alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-galacturonidase (EC 3.2.1.67) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
Alpha-L-arabinofuranosidase (EC 3.2.1.55) (2) 
Arabinan endo-1,5-alpha-L-arabinosidase (EC 3.2.1.99) (2) 
Arabinogalactan endo-1,4-beta-galactanase (EC 3.2.1.89) 
Arabinoxylan arabinofuranohydrolase (EC 3.2.1.55) 
Beta-1,4-glucanase (cellulase) (EC 3.2.1.4) 
Beta-galactosidase (EC 3.2.1.23) (2) 
Beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.52) 
Chitosanase precursor (EC 3.2.1.132) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) (2) 
Endo-1,4-beta-xylanase (EC 3.2.1.8) 
Endo-beta-1,3-1,4 glucanase (licheninase) (EC 3.2.1.73) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Glucuronoarabinoxylan endo-1,4-beta-xylanase (EC 3.2.1.136) 
Levanase (EC 3.2.1.65) 
Maltose-6'-phosphate glucosidase (EC 3.2.1.122) 
Mannan endo-1,4-beta-mannosidase (EC 3.2.1.78) 
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Mannosyl-glycoprotein endo-beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.96) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) 
Oligo-1,6-glucosidase (EC 3.2.1.10) (2) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Sucrose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.26) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Unsaturated rhamnogalacturonyl hydrolase (EC 3.2.1.172) (2) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37) 
 

9. Geobacillus kaustophilus 
 

5'-methylthioadenosine nucleosidase (EC 3.2.2.16) 
S-adenosylhomocysteine nucleosidase (EC 3.2.2.9) 
6-phospho-beta-glucosidase (EC 3.2.1.86) (5) 
A/G-specific adenine glycosylase (EC 3.2.2.-) 
alpha-amylase (EC 3.2.1.1) @ Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
alpha-galactosidase (EC 3.2.1.22) 
Alpha-glucosidase (EC 3.2.1.20) 
alpha-L-arabinofuranosidase (EC 3.2.1.55) 
Arabinogalactan endo-1,4-beta-galactanase (EC 3.2.1.89) 
beta-galactosidase (EC 3.2.1.23) 
beta-N-acetylglucosaminidase (EC 3.2.1.52) 
DNA-3-methyladenine glycosylase II (EC 3.2.2.21) 
Endo-1,4-beta-xylanase (EC 3.2.1.8) (2) 
Formamidopyrimidine-DNA glycosylase (EC 3.2.2.23) 
Glucan 1,4-alpha-maltohexaosidase (EC 3.2.1.98) 
Neopullulanase (EC 3.2.1.135) (2) 
Pullulanase (EC 3.2.1.41) 
Spore peptidoglycan hydrolase (N-acetylglucosaminidase) (EC 3.2.1.-) 
Trehalase (EC 3.2.1.28) @ Cytoplasmic trehalase (EC 3.2.1.28) 
Trehalose-6-phosphate hydrolase (EC 3.2.1.93) 
Uracil-DNA glycosylase, family 1 (EC 3.2.2.27) 
Xylan 1,4-beta-xylosidase (EC 3.2.1.37)  
Xylan alpha-1,2-glucuronosidase (EC 3.2.1.131) 
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Tabla 10  
 
Enzimas proteolíticas en especies de bacterias termófilas 
 
 

1. Aeribacillus composti 
 

Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7); Deblocking aminopeptidase 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Gamma-D-glutamyl-meso-diaminopimelate peptidase (EC 3.4.19.11) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
Signal peptidase SipW (EC 3.4.21.89), required for TasA secretion 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) Type I 
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Serine protease (EC 3.4.21.-) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43) / N-methyltransferase (EC 2.1.1.-) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-) 
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @ Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
 

2. Anoxybacillus kamchatkensis 
 

Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Hydrogenase maturation protease (EC 3.4.24.-) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) Type I 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I 
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Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7); Deblocking aminopeptidase 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43) / N-methyltransferase (EC 2.1.1.-) 
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Multimodular transpeptidase-transglycosylase (EC 2.4.1.129) (EC 3.4.-.-) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-) 
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) 
 

3. Bacillus coagulans 
 

Aminopeptidase C EC 3.4.22.40 
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) EC 3.4.11.24 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP EC 3.4.21.92 
ATP-dependent protease La LonB Type I EC 3.4.21.53 
ATP-dependent protease La Type II EC 3.4.21.53 
ATP-dependent protease subunit HslV EC 3.4.25.2 
Carboxyl-terminal protease EC 3.4.21.102 
Cytosol aminopeptidase PepA EC 3.4.11.1 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase EC 3.4.16.4 
Glutathione hydrolase EC 3.4.19.13 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) EC 3.4.23.43 
Lipoprotein signal peptidase EC 3.4.23.36 
Methionine aminopeptidase EC 3.4.11.18 
Muramoyltetrapeptide carboxypeptidase EC 3.4.17.13 
Proline dipeptidase EC 3.4.13.9 
Pyrrolidone-carboxylate peptidase EC 3.4.19.3 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like EC 3.4.21.- 
Signal peptidase I EC 3.4.21.89 
SOS-response repressor and protease LexA EC 3.4.21.88 
Spore germination endopeptidase Gpr EC 3.4.24.78 
Thermostable carboxypeptidase 1 EC 3.4.17.19 
Tripeptide aminopeptidase EC 3.4.11.4 
  

4. Bacillus haynesii 
 

Acylamino-acid-releasing enzyme (EC 3.4.19.1) 
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
Arginyl aminopeptidase (EC 3.4.11.6) @ Leucyl aminopeptidase (EC 3.4.11.10) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) (2) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I (2) 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Bacillopeptidase F precursor (EC 3.4.21.-) 
Bacillopeptidase F precursor (EC 3.4.21.-) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) (2) 
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) (7) 
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D-aminopeptidase dipeptide-binding protein DppA (EC 3.4.11.-) 
Deblocking aminopeptidase (EC 3.4.11.-) 
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) 
Gamma-D-glutamyl-meso-diaminopimelate peptidase (EC 3.4.19.11) (3) 
Gamma-DL-glutamyl hydrolase PgsS (EC 3.4.19.-), catalyzes PGA release 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) (2) 
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13) (2) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Glutamyl endopeptidase precursor (EC 3.4.21.19) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43)  
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Major intracellular serine protease precursor (EC 3.4.21.-) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) (2) 
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Muramoyltetrapeptide carboxypeptidase (EC 3.4.17.13) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Pyrrolidone-carboxylate peptidase (EC 3.4.19.3) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-) (3) 
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) (3) 
Signal peptidase SipW (EC 3.4.21.89), required for TasA secretion 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Subtilisin E (EC 3.4.21.62) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4) 
  

5. Bacillus hisashii 
 

Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I  
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) Type II 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102)  
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4)  
Deblocking aminopeptidase (EC 3.4.11.-) 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2)  
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43)  
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) 
Microsomal dipeptidase precursor (EC 3.4.13.19) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-)  
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89)(2) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4)  
 

6. Bacillus licheniformis 
 

Acylamino-acid-releasing enzyme (EC 3.4.19.1) 
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Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
Arginyl aminopeptidase (EC 3.4.11.6) @ Leucyl aminopeptidase (EC 3.4.11.10) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92)  
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) Type I 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Bacillopeptidase F precursor (EC 3.4.21.-)  
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102)  
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4)  
D-aminopeptidase dipeptide-binding protein DppA (EC 3.4.11.-) 
Deblocking aminopeptidase (EC 3.4.11.-)  
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) 
Gamma-D-glutamyl-meso-diaminopimelate peptidase (EC 3.4.19.11) 
Gamma-DL-glutamyl hydrolase PgsS (EC 3.4.19.-), catalyzes PGA release 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2)  
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)  
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Glutamyl endopeptidase precursor (EC 3.4.21.19) 
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)  
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43) 
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Major intracellular serine protease precursor (EC 3.4.21.-) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18)  
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Muramoyltetrapeptide carboxypeptidase (EC 3.4.17.13) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Pyrrolidone-carboxylate peptidase (EC 3.4.19.3) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-)  
Signal peptidase SipW (EC 3.4.21.89) (4)  
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Subtilisin E (EC 3.4.21.62) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4) 
  

7. Bacillus smithii  
 

Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I (2) 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4) (4) 
Deblocking aminopeptidase (EC 3.4.11.-) 
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43) 
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) (2) 
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Muramoyltetrapeptide carboxypeptidase (EC 3.4.17.13) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
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Pyrrolidone-carboxylate peptidase (EC 3.4.19.3) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-) 
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) (2) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4) 
  

8. Bacillus subtilis  
 
Acylamino-acid-releasing enzyme (EC 3.4.19.1) 
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
Arginyl aminopeptidase (EC 3.4.11.6)  
Leucyl aminopeptidase (EC 3.4.11.10) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I 
ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) Type I 
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Bacillolysin, extracellular neutral metalloprotease (EC 3.4.24.28) 
Bacillopeptidase F precursor (EC 3.4.21.-) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4)  
D-aminopeptidase dipeptide-binding protein DppA (EC 3.4.11.-) 
Deblocking aminopeptidase (EC 3.4.11.-) 
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) (3) 
Gamma-DL-glutamyl hydrolase PgsS (EC 3.4.19.-) 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2)  
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)  
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Glutamyl endopeptidase precursor (EC 3.4.21.19) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43)  
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Major intracellular serine protease precursor (EC 3.4.21.-) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18) (2) 
Muramoyltetrapeptide carboxypeptidase (EC 3.4.17.13) 
Peptidase E (EC 3.4.11.2) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Pyrrolidone-carboxylate peptidase (EC 3.4.19.3) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-)  
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89)  
Signal peptidase SipW (EC 3.4.21.89) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Subtilisin E (EC 3.4.21.62) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4) 
  

9. Geobacillus kaustophilus  
 
Acylamino-acid-releasing enzyme (EC 3.4.19.1)  
Aminopeptidase S (Leu, Val, Phe, Tyr preference) (EC 3.4.11.24) 
ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit ClpP (EC 3.4.21.92) 
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ATP-dependent protease La (EC 3.4.21.53) LonB Type I  
ATP-dependent protease subunit HslV (EC 3.4.25.2) 
Carboxyl-terminal protease (EC 3.4.21.102) 
Cytosol aminopeptidase PepA (EC 3.4.11.1) 
D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (EC 3.4.16.4)  
D-aminopeptidase (EC 3.4.11.19)  
Gamma-D-glutamyl-L-diamino acid endopeptidase I (EC 3.4.19.11) 
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2)  
Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13) 
Glutamyl aminopeptidase (EC 3.4.11.7) 
Leader peptidase (Prepilin peptidase) (EC 3.4.23.43)  
Lipoprotein signal peptidase (EC 3.4.23.36) 
Methionine aminopeptidase (EC 3.4.11.18)  
Microsomal dipeptidase (EC 3.4.13.19) 
Proline dipeptidase (EC 3.4.13.9) 
Pyrrolidone-carboxylate peptidase (EC 3.4.19.3) 
Serine protease, DegP/HtrA, do-like (EC 3.4.21.-)  
Signal peptidase I (EC 3.4.21.89) (2) 
SOS-response repressor and protease LexA (EC 3.4.21.88) 
Spore germination endopeptidase Gpr (EC 3.4.24.78) 
Thermolysin (EC 3.4.24.27) 
Thermostable carboxypeptidase 1 (EC 3.4.17.19) 
Tripeptide aminopeptidase (EC 3.4.11.4) 
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CAPÍTULO VI 

DISCUSIÓN 

 

La estrategia para realizar el presente estudio, consistió primero en utilizar 

el gen ADNr 16S para identificar las bacterias que estuvieron presentes en los 

lugares de muestreo. Identificando molecularmente las bacterias en un rango del 

99,2 a 99,6 de porcentaje de similitud nucleotídica, al comparar nuestras 

secuencias consenso, con las secuencias presentes en la Base de Datos 

GenBank de  BLAST- NCBI, se pudo obtener las identificaciones a nivel de 

especies. 

 

Segundo, utilizando la Base de metadatos de BacDive, se estableció la 

clasificación taxonómica de cada una de las especies, es decir la posición que 

tienen dentro de la escala taxonómica como dominio, filo, clase, orden, familia, 

género y especie. 

 

Tercero, al obtener un número de nueve especies de bacterias, 

clasificada, como se indicó en Resultados, estos nombres científicos se utilizaron 

para establecer a través del uso de la base de metadatos de Patricbrc, las 

enzimas hidrolíticas presentes en cada una de la especies identificadas. 

 

Ahora conocemos que todo genoma tiene información respecto a 

elementos genéticos de cada especie de bacteria empleada, por lo que existen 

bases de datos o metadatos que registran cientos de miles de secuencias de 

cada genoma. 

 

Las bases de datos presentes, en BacDive y Patricbrc, de disposición 

libre, aunque existen muchos más, nos ha llevado a utilizar el análisis de genes 

que codifican a enzimas hidrolíticas correspondientes a bacterias termófilas 

cultivables con un nivel de certeza única, porque los datos obtenidos 
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corresponden a las mismas especies que hemos obtenido en los lugares de 

muestreo, aunque no se descarta que existan algunos errores en los análisis. 

 

Asimismo, se ha contrastado con los estudios realizado anteriormente en 

nuestro laboratorio de varios tesistas que han publicado sus tesis en la Revista 

Ciencia & Desarrollo de la Universidad Nacional Jorge Basadre Grohmann, de 

Tacna, Perú. 

 

Desde 2014, se han realizado trabajos relacionados con la producción de 

enzimas hidrolíticas termoestables, teniendo una experiencia en la producción 

de enzimas celulasas, que degradan la celulosa (Zapata & Castellanos, 2014; 

Salazar et al., 2015; Ninaja et al., 2018).  

 

Asimismo, se ha logrado, se ha logrado obtener enzimas que degradan al 

almidón, obteniendo enzimas amilasas (enzima hidrolítica que cataliza la 

escisión o desdoblamiento de un enlace mediante hidrólisis. Las enzimas 

proteolítica, hidroliza, con distinto grado de especificidad, las proteínas nativas o 

fragmentos peptídicos. 

 

Las enzimas termoestables —tales como polimerasas, ligasas, nucleasas, 

transcriptasas inversas, polinucleótido quinasas y enzimas de restricción— 

desempeñan un papel importante en la biotecnología. El uso, cada vez más 

frecuente, de técnicas de ADN requiere la identificación y producción de nuevas 

enzimas termoestables. 

 

Por otro lado, se considera que las aguas termales de pH casi neutro y 

baja concentración de sal ofrecen un tipo de sistema de cultivo puro para 

termófilos moderados. En nuestro caso, las bacterias termófilas de los géiseres 

se encuentran entre un rango de 55 a 92 °C de temperatura del agua termal. Lo 

que hace posible, que en un futuro cercano queramos obtener enzimas 
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termoestables, para ser utilizadas en la industria alimenticia o farmacéutica, 

tenemos que realizarlo a través de una producción en biorreactores de mayor 

capacidad. 

  

Dado que Perú es un país que en sus Andes se presentan muchos 

volcanes, hay muchas fuentes termales distribuidas, y se han realizado muchas 

observaciones sobre las bacterias termofílicas. Pero nuestro objetivo principal 

fue aplicar una bioprospección que permita en corto tiempo realizar un muestreo 

de aguas y sedimentos termales, para conseguir el ADN genómico mediante 

incubación y crecimiento de las colonias de bacterias posibles y sin identificar. 

 

En bacterias termófilas, el hecho de haberlas cultivado y observar las 

características de sus colonias, no son suficientes para identificarlas al grado de 

especies. Por ello, es necesario el ADN genómico, para obtener los genes ADNr 

16S que por reacción en cadena de la polimerasa, empleando los cebadores 16S 

(Forward 27F y Reverse 1492R) puedan permitir por comparación con la Base 

de Datos del GenBank, su anotación como especie. Esto se ha realizado en 

nuestro caso, pudiendo obtener 48 cepas bacterianas aisladas de los once 

géiseres muestreados y que ha permitido su clasificación taxonómica, mostrada 

en Resultados. 

 

Las especies identificadas, han permitido, mediante las bases de datos 

existentes en diferentes páginas webs colgadas en el Internet, tales como el  

BacDive, Patric, Brenda, etc., determinar las diferentes enzimas hidrolíticas 

pertenecientes a la clasificación E.C. 3. de acuerdo a la Lista de Enzimas Clase 

3 – Hidrolasas del Comité de Nomenclatura de la Unión Internacional de 

Bioquímica y Biología Molecular (NC-IUBMB) Versión LTEX preparada por 

Andrew McDonald, Escuela de Bioquímica  e Inmunología, Trinty College Dublin, 

Irlanda.2019 IUBMB (Anexo 3). 
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De acuerdo a esta clasificación se han obtenido los nombres de las 

enzimas obtenidas de la base de metadatos de Patricbrc  que contiene todas las 

enzimas hidrolíticas de microorganismos bacterianos, entre ellos de las bacterias 

termófilas obtenidas. 

 

De la base de metadatos se han obtenido las enzimas presentes en el 

genoma bacteriano de las especies Aeribacillus composti, Anoxybacillus 

kamchatkensis, Bacillus subtilis, B. coagulans, B. smithii, B. Hisashi, B. Haynesii, 

B. licheniformes y Geobacillus kaustophilus, todos pertenecientes al filo 

Firmicutes. 

 

Cada especie indicada, contiene las enzimas hidrolíticas para lípidos, 

polisacáridos y proteínas, nombradas como enzimas que actúan sobre enlaces 

ésteres (EC 3.1), enzimas glucosilasas (EC 3.2) y enzimas que actúan sobre 

enlaces peptídicos  (peptidasas) (EC 3.4) la mayor parte actúan sobre sustratos 

comerciales, como aceites, grasas, almidones, proteínas, que son de 

importancia biotecnológica. 

 

Utilizando la Base de Metadatos de Patricbrc, permite obtener las enzimas 

hidrolíticas correspondientes a las especies de bacterias mencionadas. Por un 

lado, la precisión de encontrar las enzimas hidrolíticas en esta base de datos, es 

mayor cuando se trata a nivel de géneros.  

 

Ferrer et al en el año 2014, aisló una bacteria termófila productora de 

enzima amilasa, de los géiseres de Calientes, Candarave (Tacna-Perú), la cual 

por análisis de la secuencia del gen ARNr 16S presentó un 99 % de identidad 

con Bacillus licheniformis. Para determinar la capacidad amilolítica se evaluó en 

medio sólido presentando un halo de hidrólisis de 29,5 mm de diámetro a las 72 

horas. En la evaluación de la producción de amilasa se obtuvo una concentración 
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máxima de 1410,57µg/mL de azúcares reductores a inicios de la fase 

estacionaria a 54,6 horas de incubación a 60 °C y pH 7.  

 

El extracto amilolítico tuvo un grado de purificación de 2,3 veces con 

sulfato de amonio, actuando a una temperatura óptima de 58 °C con una 

actividad de 10,7 U/mL ya un pH óptimo de 6,7 con una actividad de 8,3 U/mL, 

además la velocidad máxima (Vm) fue de 229,5µg de almidón hidrolizado por ml 

de enzima por minuto y el valor de la constante de Michaelis (Km) fue de 8,7 mg 

de almidón por ml enzima (Ferrer et al., 2014).  

 

Dieciocho bacterias termófilas, codificadas y morfológicamente diferentes, 

fueron seleccionadas por su habilidad para producir enzimas celulolíticas. Entre 

ellas se seleccionó CB-13 por su alto potencial para producir celulasa. El análisis 

de su gen ARNr 16S reveló su estrecha relación con Geobacillus 

thermoparaffinivorans. Adicionalmente, se intentó separar y purificar la β-

glucosidasa mediante IEXC. El respectivo análisis de sus fracciones resultantes 

por SDS-PAGE, definió el peso molecular de la enzima con un valor aproximado 

de 92,6 kDa. Finalmente, la caracterización funcional de las celulasas totales, 

mostró el pH de 7,0 y la temperatura de 70 °C como óptimos para la actividad 

(Ramírez & Castellanos, 2017).  

 

En este trabajo se estudia las proteasas alcalinas producidas por dos 

bacterias termófilas designadas como BP-2 y BP-4 que fueron aisladas de 

sedimentos de los géiseres de Candarave, mostrando capacidad proteolitca en 

medio sólido. Del análisis de las secuencias del gen ARNr165 de cada bacteria 

se determinó que la bacteria BP-2 tiene 99 % de identidad con la especie Bacillus 

licheniformis y la bacteria BP-4 tiene un 99 % de identidad con la especie 

Geobacillus thermoparafinivorans (Naquiche et al., 2015). 

 



107 
 

En otra investigación se tuvo como objetivo la separación de tinta de papel 

impreso de oficina utilizando un microbio termófilo amilolítico. Se evaluaron los 

parámetros óptimos de pH, temperatura, concentración de enzima y de papel 

impreso para una máxima separación de tinta por la actividad amilolítica de 

Geobacillus thermoparaffinivorans, procedente de los géiseres de Tacna, Perú 

(Espinal et al., 2020).  

 

Las bacterias termófilas de los géiseres de Calientes-Candarave, también 

producen enzimas pectinasas, que degradan las pectinas y que permiten obtener 

una serie de productos, como pectinas, heteropolisacáridos, componentes 

principales de la capa media de la pared celular de la piel de los cítricos 

(naranjas, limones y mandarinas), manzanas, melocotones y otros vegetales. Se 

aislaron veinte cultivos bacterianos gram positivos, de los cuales 12 fueron 

productores de pectinasas, siendo el cultivo LBE-P4 el de mayor actividad 

enzimática con 0,154 U/ml y 0,069 mg/ml de proteínas totales, que fue 

identificado molecularmente como Geobacillus kaustophilus LBE-P4 (Salazar et 

al., 2020). 

 

En esta investigación, se estudió la cinética de la enzima celulasa 

producida por la bacteria Bacillus sp GCB-13, aislada de los géiseres de 

Candarave. La bacteria alcanzó una fase logarítmica a partir de las 24 horas de 

incubación. La producción enzimática fue desarrollada usando CMC como 

sustrato. El extracto enzimático crudo obtenido fue aplicado sobre sustratos 

lignocelulósicos naturales como tallos y hojas del geranio, y sobre sustratos 

sintéticos como papel bond y carboximetilcelulosa (CMC), para evaluar su 

potencial de degradación. (Salazar et al., 2019). 

 

Los almidones de papa (Solanum tuberosum),camote (lpomoea batatas) 

y yuca (Manihot esculenta) fueron hidrolizados por la enzima amilasa obtenida 

por cultivo líquido de la bacteria termófila, designada como Bacillus licheniformis 



108 
 

BA-3 y aislada de los géiseres de Calientes, Candarave, Tacna. Se obtuvo el 

extracto crudo, el cual fue filtrado, centrifugado y precipitado con sulfato de 

amonio al 60 % y dializado por 24 horas en refrigeración a -5 °C. Asimismo, la 

bacteria termófila utilizada presentó el 99 % de identidad mediante la 

secuenciación del gen ARNr 16S. Se concluyó que existe mayor afinidad de la 

enzima producida por Bacillus licheniformis BA-3 con el almidón de lpomoea 

batatas por ser el menor valor de Km obtenido  (Zúñiga et al., 2019). 

 

Se recolectó muestras de agua y sedimento de ocho fuentes termales de 

Calientes (Candarave-Tacna) las cuales fueron incubadas a 50°C por 48 horas 

en medio de cultivo carboximetilcelulosa (CMC). La identificación molecular de 

cada una de estas cepas corresponde, en el mismo orden, a Bacillus sp y 

Paenibacillus sp. Con respecto a la producción de proteínas totales de la cepa 

GCB-13, no se presentó diferencias significativas a 45°C, 50°C y 55°C; caso 

contrario a la producción de azúcares reductores donde sí se determinó una 

mayor productividad a 45 °C y 50 °C. Por otro lado, la cepa GCC-13 no reveló 

diferencias significativas en la producción de proteínas totales y azúcares 

reductores; en consecuencia, para este caso en particular, se concluye que 

existe un rango más amplio de acción (Ninaja et al., 2018). 

 

En la presente investigación se aisló una bacteria termófila productora de 

enzima amilasa, de los géiseres de Calientes, Candarave (Tacna —Perú), la cual 

por análisis de la secuencia del gen ARNr 16S presentó un 99 % de identidad 

con Bacillus licheniformis. El extracto amilolítico tuvo un grado de purificación de 

2,3 veces con sulfato de amonio, actuando a una temperatura óptima de 58 °C 

con una actividad de 10,7 U/ml ya un pH óptimo de 6,7 con una actividad de 8,3 

U/mL, además la velocidad máxima (Vm) fue de 229,5 pg de almidón hidrohzado 

por ml de enzima por minuto y el valor de la constante de Michaelis (Km)  fue de 

8,7 mg de almidón por mide enzima (Ferrer, C. et al., 2015). 
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Se investigó la capacidad de decoloración de las bacterias termófilas con 

actividades tipo lacasa sobre tintes sintéticos industriales, especialmente, tintas 

de impresión que se liberan en los efluentes industriales en el momento del 

destintado del papel reciclado. Por tal motivo, se seleccionaron los cultivos 

bacterianos termófilos Geobacillus thermoleovorans CB-13, Geobacillus 

thermoparaffinivorans CB-25, Geobacillus thermoleovorans FT-06 y Geobacillus 

kaustophilus TM-12, que presentaron mayor actividad enzimática tipo lacasa en 

medio sólido para los cuatro sustratos evaluados (2-MP; 2,6–DMP; ABTS y SRG) 

(Salazar & Castellanos, 2018). 
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CONCLUSIONES 

 

1. La bioprospección de las bacterias termofílicas cultivables en los once 

géiseres de Calientes-Candarave ha permitido obtener un total de 48 

cepas de especies de bacterias termofílicas, clasificadas 

taxonómicamente en el dominio Bacteria, filo Firmicutes, clase Bacillia, 

Orden Bacillales, Familia Bacillaceae, Géneros Aeribacillus, Anoxibacillus, 

Bacillus y Geobacillus.  

 

2. Se obtuvieron un total de nueve especies de bacterias termofílicas: 

Aeribacillus composti, Anoxybacillus kamchatkensis, Bacillus licheniformis, 

Bacillus hisashii, Bacillus haynesii, Bacillus smithii, Bacillus coagulans, 

Bacillus subtilis y Geobacillus kaustophilos. 

 

3. Todas las especies obtenidas contenían genes que codificaban para la 

expresión de enzimas hidrolíticas como lipolíticas (298), glucolíticas (227) 

y proteolíticas (224), con un total de 744 enzimas termoestables. 

 

4. Todas las enzimas hidrolíticas mencionadas podrían ser producidas 

biotecnológicamente mediante la inserción de los genes que codifican a 

enzimas en plásmidos o vectores de la bacteria Escherichia coli, para su 

producción comercial porque son monoméricas, es decir de una sola 

cadena polipeptídica. 

 

5. Se ha logrado demostrar la necesidad de los metadatos existentes de libre 

utilización, los cuales permiten un ahorro económico y de tiempo para 

realizar bioprospecciones de cual naturaleza, basado en los estudios 

realizados por otros investigadores y que se encuentran a disposición del 

usuario.    
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RECOMENDACIONES 

 

1. El presente estudio ha determinado que existe la necesidad de aplicar la  

tecnología del ADN recombinante para procurar explotar el gran tesoro 

microbiano que tenemos en la zona protegida de Maure-Vilacota de la 

provincia de Candarave donde se encuentran los géiseres de Calientes-

Candarave que debe ser protegidos por alguna ordenanza de la 

Municipalidad de Candarave. 

 

2. Asimismo, es necesario, invitar a los estudiantes de microbiología a que 

profundicen sus estudios en estos microorganismos termófilos, dado que 

cada uno de ellos, constituye una gran fuente de sustancias, metabolitos, 

antibióticos y enzimas, que podrían ser empleados en el futuro para la 

solución de diversos problemas farmacéuticos, alimentarios, industriales 

y hasta en la biorremediación de los suelos y pasivos mineros de la 

Región de Tacna. 

 

3. Para fortalecer las fuentes de metadatos existentes en el mundo, es 

necesario primero que el Instituto General de Investigación de la 

Universidad Nacional Jorge Basadre Grohmann exija a cada investigador 

que es beneficiado con los fondos del Canon, sobrecanon y regalías, 

almacene su data obtenida de cada investigación, respetando la posesión 

de los mismos.  
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Anexo 1  
 
Secuencias ADNr 16S Forward enviadas por Macrogen Inc 
 
>A01_27F 
TTGCATGCGGCGTGCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGTT
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTAT
CTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTC
AGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGG
GGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCC
TGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTC
GTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAG
AGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAAGTGGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTAC
ACACTGGCTACAATGGAAGGGTACAAAGGGGCAGCCAAACCGCCAACGCAAAAGCGAATCCCAAAAAACCTTTCT
CAGTTTCGGATTGCAAGCGTGCAAATCGCCTGGCTGAAACCCGGAATCGCTTGTATACGCGGGATAACCAACGCC
CGCGTGGAATACTTTTCCGGGGCTTTT 
 
>B01_27F 
ATGCATGCGCATCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGATT
GAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTCAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTT
AGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCC
TCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTC
TAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAAGAAAGGGTGGGGATGAACTTCAAATCATCATGGCCCCTTATGAACCG
GGGCTACCACACTTGCTACAATGGGGCCAAAAAAAAGGGAGCCAAAACCCCGGGGGTAAACCAATCCCCCAAAAT
TGTTTTTCAATTTGGAAACCAATCTCCAACTCACACGCCTGAAACTGGAAACCCTCTTAATACCGGATAACCAAACC
CGCGGGGAAAAAATTTCCCGGGCTCTGTAACCCACCCCCTCCACCACACAGTTTTTTAACCCCAA 
 
>C01_27F. 
GGCAGTGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGAACGGG
TGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTATC
TTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGG
TGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACA
CGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGC
GTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACC
TTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTG
TCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAA
GCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAG
AGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGA
GCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTTGGAGGGTTTCCGCCCTTC
AGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCT
CCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCTCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGGTTCTAGTTGCCAGCCATTCAATTTGGGCA
CTCTAAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCCGAAGAAAGGTGGGGGATGAACTTCAAATCATCCAGGCCCCTTATAA
CCCGGGCTACACACCTGGTTCCAATGGGAGGGTACAAAGGGCGCCCAAACGGCCCACCCCAAAACCGATTCCCA
GAAAAACATTCTTCATTTTTGAATTGAAGGGGGGCAATTCCCCCGCCTTAAAACCGGAATCCCTTTTTATTCCGGAT
AAACAAGGCCCCGGTGAAAAATTTTCCGGGCCTGTTTACCCCGCCGGTTTCCCCC 
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>D01_27F.  
GTGCAGTGCGCATGCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAAATCGGAGCTTGCTCTGGTTTGGTCAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACC
GAAGACCGCATGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCCGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGA
GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACG
CCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAGAGGGC
GGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGC
GAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTC
AACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGA
AATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGGTC
ACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAG
GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTC
TTGACATCCCCTGACAACCCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGT
TGTCGTCAGCTCGTGTCCTGAGAAGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTTGTTGCCAGCA
CCAAAGTGGGCACTCTTAAAGGGACTGCCGGCGACAATTCCGAAGAAAAGGTGGGGGATAACCTCCAATCATCCA
GGCCCCCTTATAACCGGGGGCTACAACCTGGTTACAATGGGGCGGTACAAAGGGGTGCCAAACCCCCCGGGGGG
AGGAAAACCCCAAAAACCCCCTTCATTTTTGAAATGAAGGGGCGAACTTCCCCCGCTGAAAACCGGAATCCCTTTT
ATACCGGAATAAATAGCCCGCGGGAAAAAATTTCCCGGGCTTGTTTAAACCCCCGGTTT 
 
> E01_27F 
GTGGACTGGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGAAGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCG
AAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGG
TACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACC
GCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGT
GGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCAC
CCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTT
GACATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTC
GTCACCTCGTGTCCTGAAAAGTTTGGGTTAATTCCCGCCACCGAGCGCAACCCTTTGACCTTAGTTGCCCACCATT
CAATTTGGGCACTTCTAAGGTGACTGCCCGGCTAAAATTCCGAAGAAAAGGTGGGGGATGAACGTCCAAATCATCC
ATGCCCCCTTATGAACCCGGGGGTAACCCCCCTTGCTTACAATGGGGGGGTAACAAAGGGGAAGCGAAAACCCCC
CGGGTTGGAACCAAAACCCCAAAAAACCCCCCTTCAATTTTCGGATATGGAGGGGGGCCAATCCCCCCCGCCTGA
AAAACCCGAAAACCCTTTTTAATTCCGGGAAAAACAATGCGCCCGGTGAAAAAATTTTCCCGGGGTTTTTTTAAATA
CCCC 
 
> F01_27F 
GTGGCATGCGCATGCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAGAGATCCGGAGCTTGCTCTGAGTTTGGTCAGCGGCGG
ACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATA
ACACCGAAGACCGCATGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATTA
GCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGG
ACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAG
CGACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAG
AGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGG
GGGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACG
GCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCG
GTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGC
GAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGG
GGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTC
AAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCA
GGTCTTGACATCCCCTGACAACCCAAGAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCAT
GGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTAGTTGCCA
GCCACGAAGGTGGGCACTCTAAAAGGGACTGCCCGCCACAATTCCGAAGAAAGGTGGGGGATGACGTCAAATCAT
CCAGGCCCCTTATGACCTGGGGCTACCACCGTGCTTACAATGGGGCGGTACAAAGGGCTTCCAAACCCCCCGGG
GGGGAACGAAACCCCAAAAACCCCCTCTCATTTTCGAATGTCAGGGGGCAACTCTCCCCGCTTAAAACCCGAATTC
CTTTTATATCCCT 
 
>G01_27F 
GTGACTGGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAGAAATCCGGAGCTTGCTCTGAGTTTGGTCAGCGGCG
GACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGAT
AACACCGAAGACCGCAGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATA
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GCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGG
ACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAG
CGACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAG
AGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGG
GGGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACG
GCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCG
GTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGC
GAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGG
GGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTC
AAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCA
GGTCTTGACATCCCCTGACAACCCAAGAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCAT
GGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTTGTTGCCA
GCACGAAAGTGGGCACTCTTAAAGGGACTGCCCGCGACAAATCCGAAGAAAGGTGGGGGATGAACTTCAAATCAT
CAAGCCCCCTTTGAACTGGGGCTACCACCGTGCTACAATGGGGCGGTACAAGGGGTTGCCAACACCCCCCGGGG
GGAGGAATTCCCCCAAAACCCCCTCTTATTTTTGATTGTAAGGGGGCAATCCCCCCGCTTTAACCCCGG 
 
>H01_27F 
GTGCATGCGCATGCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAGAGATCCGGAGCTTGCTCTGAGTTGGTCAGCGGCGGAC
GGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAAC
ACCGAAGACCGCATGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGC
TAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGAC
TGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCG
ACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAGAG
GGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGG
GGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGG
CTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGG
TGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCG
AAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGG
GTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCA
AAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAG
GTCTTGACATCCCCTGACAACCCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCAT
GGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAAATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTTGTTGCCAG
CCACAAAGGTGGGCACTCTTAAAGGGACTGCCCGGCCACAAATCCGAAGAAAAGTGGGGGATAAAATTCAAATCAT
CAAGGCCCCCTTATTAACCGGGGGGTTAAACACGTGGTTCCAATGGGGCGGTTACAAAGGGGTGCCAACACACCC
CGGGGGGAGCGAAATCCCCAAAAACCTC 
 
>A02_27F 
GTGACTGCGCATGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGAGCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGA
TTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGT
ACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCG
GGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCC
CTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCT
CGTGTCGTGAGAAGTTTGGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCCATTCAGTTGGG
CACTCCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGAAGAAAAGGGGTGGGGATGAAATTCAAATAATCAAGGCCCCTTAT
AAACCGGGGGTAACAACTTGTTTCAATGGGGCGAAAAAAAGGGGGCCCAAACCGCCGGGGGTAAGCAATCCACAC
AAAATATTTTTTCATTTTTTGATACCAAATCTGCCACTCCACCCGCGTGGAAGTTGGAAACCCTTTTTAATTCCGGAT
ACAACAAGCCCCGGCGTAAAAAATATCTCGGGCCTGTTTACACCGCCGGTCCCACCACAAAGGTGGGTAACCCCC
AATTG 
 
>B02_27F 

CTGCAGTGCGCATGCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGA
AAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGA
CACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCC
CCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGT
ACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACC
GCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
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CGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCGT
GGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCAC
CCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGC
TCGTGTCGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCATTTGGGCA
CTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCCGAAGAAAGGGGGGGGATGACCTTCAAATCATCAAGGCCCCTTATAAAC
TGGGGCTACCAACTTGCTACAATGGGGGGGTACAAAGGGCACCAAAACCCCCGGGGGGAGCAAACCCAAAAAAC
CCCCTTATTTTTGAATTAAGGCGGCACTTCCCCGCGGAAAACCGAACCCTTTTATTCCGGAAAAAAAGCCCCCGTG
AAAAATTTCCCGGCTTTTTACACCCCCCCTCACCCCCAAATTTTTACCCCCCAATCCTGGGGGTACCTTCCGGGAC
CCCCCAATG 
GA 
 
>C02_27F 
CTGGCTGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCG
AAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGG
TACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACC
GCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCGT
GGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCAC
CCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCACC
TCGTGTCCTGAAAATGTTGGGTTAATTCCCGCACCGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCATTTGGGC
ACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCCGAAGAAAGGTGGGGGATGACGTCCAATCATCAAGCCCCCTTATGACC
TGGGCTACCACCTGCTTAAATGGGGGGGTACAAAGGGCACCAAAACCCCCCAGTTGGAACGAATCCCAAAAAACC
CCCCTCATTTCGAATTTAGGGGGGAAATCCCCCCCCTAAAACCCGAAACCCTTTAATTCCGGAAAAACAAGCCCCC
GTGAAAAAATTTCCCGGTTTTTTTACAACCCCCGTCCCCACCAAAAAATTTGTTAACCCCAATCCGTTGGGTACCTT
CCTGAGCCCCCCCATGGCAATGGT 
 
> D02_27F 
GTGACTGCGCTGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTG
AGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAA
AACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCC
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTA
CCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCG
CGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACC
CTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGA
CATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGGTGCATGGTTGTCGT
CACCTCGTGTCCTGAAAATTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCACCATTCAGTT
GGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCGGAAGAAAAGTGGGGGATGAACTCCAAATCATCCAGCCCCCTA
AAAACCTGGGCTACCCCCTGCTTACAAGGGGGGGGTTCAAAGGGGACCAAAACCCCCCGGTTGGACGAATCCCCA
AAAAACCCCCCCCTATTTTGGAATTGCAGGCGGCACTCCCCCGGCTAAAAAACCGAAATCCTTTTTATTCCGGAAAA
ACATACCCCCGTGAAAAAATTTCCCGGGTTTGTGTAACACCGCCGGGTCACCCCAAAAATTTGGTAAACCCCAAAT
CCTGGGGGTACCTTTCGGGACCCCCCCAATGGCAATTT 
 
>E02_27F  
CTGGCTGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGATT
GAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTCAGCTACCACTTGCAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG



124 
 

AGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTT
AGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCC
TCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTC
TTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCCGAAGAAAGGGTGGGGGATGAACTTCAAATCATCAAGCCCCCTTATGACCT
GGGGCTACACACGTGGCTACAATGGGGCAAAACAAAAGGCAACCAAAACCCCCCAGGCTAAGCCAATCCCCCAAA
TCTTTTTTCCATTTCGGAATCCAATCTGGCAATTCCACCGCCTTGAAACTGGAAACCCTTTTAATTCCGGATAACCAA
GCCCCCGGTGAAAAATTTCCCGGGCCTGTTAATCCCGCGCGTCACACCCCAAATTTGTAAAACCCAAATCCTTGAG
GACCTTTTGACCCGCCCATGGCAATTTGAGGGGGGTT 
 
> F02_27F 
GTACAGTGGCGGCGTGCTACACATGCAGTCGAGCGGACGCTGAACGGAGACTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGG
ACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAA
CACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAG
CTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGA
CTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGC
AACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAG
GGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTG
GCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGC
TCAACCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGT
GAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGA
AAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGT
ATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAA
GGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTC
TTGACATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTC
GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGT
TGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAAGAAAGGGGGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTA
TGACCTGGGCTACCACGTGCCTACAATGGGGTGGTACAAAGGGCACCGAAACCCCCGAGGGGGAACGAATCCCA
AAAAACCCCTTTCTATTTCGGATTGCAGGGTGCAACTCCCCTGCTTAAAACCGGAATCCCTTATAAATCCGGGATTA
ACAATGCCCCCGGGAAAAAATTTTCCCGGGTTCTGTTCACCCCGCCCGTCACCCCCCAAAATTTTTTAAACCCCCG
AATGG 
 
>_G02_27F 
GTGCAGTGCGCATGCTATACATGCAGTCGAGCGGACGATTCAAGCTTGCTTTTGAATCGTTAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACCGGATAATACGAA
AGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAGGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGA
CACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCC
GCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGCAGTCACTGGCGGTA
CCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGT
TGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGT
GGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGG
GGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCT
TTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCTCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCC
CCTGACAACCCGAGAAGATCGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAG
CTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGG
CACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCGAAGAAAGGTTGGGGATGACTTCAAATCATCAGGCCCCTTATAACCG
GGGCTACACCTTGCTACAATGGGCCGTACAAAGGGTCCCGAACCCCCCAGGGGGAGCCATCCCCAAAAACCGCT
CTCCATTTTGAATGTAGCGCGGCACTCCCCCGCCTAAAAACCGAAAACCTTTTAATTCCGGAAAAACAAGCCGGGC
GGAAAAAATTTCCCGGGCTGTGTAACCCGC 
 
>H02_27F 
GGCAGTGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAGAATCGGAGCTTGCTCTGAGTTTGGTCAGCGGCGGAC
GGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAAC
ACCGAAGACCGCAGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCT
AGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACT
GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGA
CGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAGAGG
GCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGG
GCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGC
TCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGT
GAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGA
AAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGG
TCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAA
AGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGG
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TCTTGACATCCCCTGACAACCCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCAGG
GTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGAATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTTGTTGCCAC
CACTAAAGGTGGGGCACTCTTAAAGGGACTGCCGGCGACAAATCCGAAGAAAAGGTGGGGGATGAAAATTCAAAT
AATCAAGGCCCCCTTATAAACTGGGGGGTACCAACCTGGTTACAATGGGGCGGGTACAAAGGGTTGGCGAACACC
CCCCGGGGGGAAGGAAATCCACAAAAAACCCCTCTTTTTTTTGAATTGAAGGGTGGAAATCTCCCCCCCCTGAAAC
CCGGAAA 
 
>A03_27F 
GGCATGCGCATCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCAAATCGGAGCTTGCTCTGAGTTTGGTCAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCG
AAGACCGCAGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAGAGGGCGGC
GCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCGAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACC
GTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGT
GGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGGTCACAC
CCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGACCTTACCAGGTCTTGACAT
CCCCTGACAACCCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGGTGCATGGTTGTCGT
CAGCTCGTGTCGTGAGAAGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTAGTTGCCAGCACCTAAG
GTGGGCACTCTTAAAGGGACTGCCCGCGACAAATCCGAAGAAAAGGTGGGGGATAACGTCAAATCATCCAGGCCC
CCTTATAACCGGGGGCTACAACCTGGTTACAATGGGGCGGTACAAAGGGGTGCGAACCACCCCAGGGGGGAGCA
AATCCCAAAAAACCCCTCTTCTTTTTTGAATTAAAGGGGGCACTCCCCCGGCTTGAAACCCGAATCCCTTTTAATTC
CGGATAAACATGCCCCGCTGGAAAAATTTCCCGGGCCTTGTTAAACCCGCGGTTCACCCCCAAAAGTTTGCACCCC
CCAATTCGTGGGGTACCTTCAGGGACCCCCCCAATGGGAATTGGGGTT 
 
>B03_27F 
GGCGTGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACTTTCAAGAAGCTTGCTTTTTGAAAGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTGCAAGACGGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAATATCT
TCCTTCGCATGAAGGAAGGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGCCGCTTGCAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGA
CACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCC
GCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAACAGGGCGGT
ACCTTGACGGTACCTGACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCG
TGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGG
GGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGCTTCCACCC
TTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTG
ACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCTTCGCTACCTCTAGAGGATAGAGGGTTCCCCTTCGGGGGACGGATTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCA
GCTCGTGTCGTGAAAATGTTGGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTGGACCTTAGTTGCCACCATTCAGTTG
GGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCCGAAGAAAAGGTGGGGGATGAACTTCAAATCATCCAGGCCCCCT
TATGAACCGGGGCCTCACACCTGGTTCCAATGGGAGGGTTACAAAGGGTTCCCGAAACACCCCGGTTGGAGCCAA
TCCCAAAAAACATTTTCTATTTTTGAATTTGAGGGGGGCAATTCCCTCCCTGGAAAACCGGAATACCTTTTAATTTCG
GGATAAACATGCCCGCCGGTAGAAAAATATCCCGGGCCCTGTTAACCCCGCCCGTCCCCACACAAAGTTTGGTAC
CACCCAATCCGGGAGGAACCTTACGGGCCCCCCCAAGGGCGGATTGGGGTTTGTTTTGGGGCGGGGGGGCGTTA
AAAGGTT 
 
>C03_27F 
CTGAAGTGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTAT
CTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTT
CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCT
CCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCATTTGGGCACTC
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TAGAACGACTGCCGGCCACAATTCCGAAGAAAGGTGGGGGATGAAGTCCAATCATCATGGCCCCTTATAAACTGG
GGCTACAACCTGGTTACAATGGAAGGTTACAAAGGGCGGCAAAACGGCCCACCCAAAACGAATCCCGAAAAACATT
TCTATTTTTGAATGAAGGGGGGACTCCCCCGCCGAAAACCGGAAACCCTTTAATTCCGGATACACAGCCGCGGGAA
AAAATATCTCGGCCTGTTATACCGCCGTTCCCACCAAAATTTGTAACCCAATTCGTGAGTAACTTAGGACGCCCCAT
GGCAGTTGGGTTGTTTCATTGACTGACGGGGGGGGGGGGGATTGGGGGGAAATTTAAAAA 
 
>D03_27F 
GGTTGTACAGTATAACTTATACTTTTTTGCTGACAGTCGTAGCGGAGTATTCGTAACTTGCTTTTGGATCGTTAGCG
GCGGACGGGTGATTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACCGG
ATAATACGAAAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCAT
TAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTG
GGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGG
AGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGCAGTCA
CTGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGT
GGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGG
CTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGG
TGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCG
AAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGG
TATCCACCCTTTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAA
GGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGTGAGGACCATGCGGTTTAATTTGAATGACCAGTTAAGACCTTCTCCCGA
GACTCGGAACTAAGGTCTTCCCTCCACATGACAAGTCTACCGTCGTTGCCAGGATTACCATCAGGTCACATGGTGG
AAACTCGGCCTTTAACCACCAA 
 
>E03_27F 
GTTATCGGGCGCATGCCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGAC
GGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACA
CCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCT
AGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACT
GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAA
CGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGG
CGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGC
AAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTC
AACCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGA
AATGCGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTAT
CCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAG
GAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGT
CTTGACATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTG
TCGTCAGCTCGTGTCGTGAAAATGTTGGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTATTTGCCAGCATT
CATTTGGGCCCTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAATCCGAAGAAAGGGTGGGGGATGAAGTTCAAATCATCAAGC
CCCCTAAGAACCTGGGGTACCACCTTGCTTCCAATGGGGTGGTTACAAAGGGGAGCCAAAACCCCCCGGGTGGGA
GCGAATCCAAAAAAACCACCCCCTTTTTCGGAATGGAGGGGGGCAATCCCCTCGCTTGAAACCCGAATACCTTTTT
AATTCCGGGAAAAAAAAGCCCGCGTGGAAAAAAATTTCCCGGGTTTTGTTAACCCCCCCCGCTCCCCCCCCGAGAT
TTTTTACCCCCCAAACCTTGGGGGTACCTTACCGAACCCGCCCAATGGCAAATTTGGGTTTGTTTTACCGGTTCCCA
TACAAATTT 
 
>F03_27F 
GTGAAGTGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACC
GAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGA
GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACG
CCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCG
GTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAAC
CGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCA
CCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAA
TTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTG
ACATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGT
CAGCTCGTGTCGTGAAAAGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTT
GGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAATCCGAAGAAAGGGTGGGGGATGAACTTCAAATCATCAAGCCCCCT
TAGAACCTGGGCTACCACCGTGGTTACAATGGGGGGGGTACAAAGGGGAGCCAAAACCCCCCGGGTTGGAGCGA
AACCCCAAAAAACACCTTCTCATTTCTGGATTTGAGGGGGGCAATCCCCCCGGCTGGAAAACCGGAATACCTTTTT
AATTCCGGAAAAAACTAGCCCCCCGTGAAAAAATTTCCCCGGGTTTTGGTAACCCCCCCCCTTCCCCCCCCAAAAT
TTGTTAAAACCCCAAATTCCTTGGGGTACCTTTACCGGGAACCCCCCCAATGGCAAATTGGGGGGGGGGTTTTTAA
AAAAGGCCC 
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GGGGACAGTGCGCTTGCCTAAACTGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACG
GGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAAACAGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACAC
CGAACACCGCACGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCACGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACCATTCGTAGCCCACCTGAAAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTG
AAACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAACAACG
CCCCGTGAGCGAAAAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTTTTGTCAGGGAAAAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCG
GTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAAC
CGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCA
CCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGAACAAGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAC
CTCGTGTCCTGAAAATGTTGGGTTAATTCCCGCAACGAGCGCACCCTTGGACCTTAGTTCCCACCATTCATTTGGG
CCCTCTAAGGTGACTGCCGGCCTAAAATCCCAAGAAAGTGGGGGATGACGTCCAAACCTCCAGCCCCCTTAAACC
TGGGGCAACCCCGTGCTACAATGGGGGGGTACAAAGGGGGCGAAAACCCCCCGGTGGAGGGAATCCCAAAAAAC
CCCCTCCATTTTGAATTGAGGGGGGAAACCCCCCGCTTGAAACCCGAAACCCAGTTAATTCGGGAAAATGGCCCC
GGGGAAACATTCCCGGCCCTTTTACCCTCCGGTCGGTCAAG 
 
>H03_27F 
GTTGACGTGCGCTGCCTATACATGCAGTTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACG
GGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATT
ATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGT
ACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGC
AAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGG
GAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTTGGAGGGTTTCCGCCCT
TCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGA
CGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
TCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCTCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACCACCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCACCATTCAATTGGGCACTCT
GAAACAACTGCCGGCGACCATTCCGAAGAAAGGTGGGGGAGGAGGTTCAAATAATCATGGCCCCTTAGAACCTGG
GCTAACCACGTGGTTACAATGGAGGGTTCAAAAGGGGAGCGAACCGGCCCACCAAAAGCCGGATTCCCGAAAAAC
ATTTCTTATTTTTGAAGGTAAAGCGGCAACTCTCCTCGCTGTAACCACGGAAAGCCAGAGAATACCCGATACCCATT
GCCCCCGGCGGGAAGCC 
 
>A04_27F 
GTGACTGCGCTGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGAT
TGAACCGCATGGTTCCATTCTAAAAAGTTGCTTTTAACTTCCAATTTACGAATGAACCCCCGCCCCATTACTTATTTG
TTAAGTTACCGCCCCACCAAGGCAACAATCCTAACCCAACTTAAAAGGTTAACCGCCCCCCCGGGAACGAAAACCC
GCCCAAAACCCCACCGGAAGCCACCATTAGGAATCCTCCCCCATGGAACAAAATTCTAACGAACCACCCCCCCGG
AATTAATAAAGTTTTTCGAATCTAAAAATTTTTTTTTTAGGAAAAACCAATTCCCTTTCAATAAGGCCGTACCCTTACC
GTTCCCTACCCAAAAGCCCCCGCCAAATTCCTTCCCACCACCCCCGTTATTCCTTAGTTGCCAGCCTTTTTCCGAAT
TTATGGGCCTAAAGCGCGCGCAGGCGTTTTCTTAATTCGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAAGGTCATT
GGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAAAAAAGAAAATGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAAAAATTTGGAGG
AACACCATTGGCAAAGCAACTCTCTGGTCTGTAACTGACCCTGAGGCCCGAAAACCTGGGGAGCGAACAGGATTA
AATACCCTGGTAGTCCACCCCCTAAACAATAAATGCTAATTTTTAAAGGGTTTCCCCCCTTTATTGCTGCACCAAACC
CATTAAGCCCTCCCCCCGGGGAATACGGTCCCAAGACTGAACTCCAAGGAATTGACGGGGGCCCCCCCAAACCGT
GGAACCATTGTTTAATTCAAACCACCCCAAAAACCTTACCAGGTCTTGAATTCCTTTGAAACCCTAAAAATAGGGCTT
CCCCTTCCGGGCCAAATAACAAGTTTTCCAGGTTTTCCCCCCCCCGGTCCCGAAAATTTGGGTTAATTCCCCAAAAA
AGGCAACCCTTTTTTTTTTTTCCCCCCTCCTTTTGGGCCCCTTAAGGGAACCCCCTTCAAACCCCCAAAAAGGGGG
GGGGAGGGCAAAAAACCAAAGCCCCCTTTAAACCGGGGCCCACACCTTTTTCATTTGGGAAAAAAAAGGGGGGAA
ACCCCCCCGGGGCCCCCCCCCCCATTTTTTTTTTTTTTTAAAAATTTCCCCCCCCCCCCGGGGAAGGAAAAACTTTT
TTTACACAAACCCCCCCGGGGAAATTTCCCGGGTTTTAACCCCCGCCCCCCAGGGTTAACCACACCCTTAAAAACC
TTCGCCCCCGCGGAAATTGGGGTCCCCGGGAA 
 
>B04_27F 
GTCATTTACCGCATCCTATCATGCAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTT
GAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
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ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGG
AGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCC
TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGA
CGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACAT
CCTCTGACAATCCTAGAAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCT
CGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCA
CTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAAGAAAGGTGGGGGATAACGTCAAATCATCAAGGCCCCTTATGACC
TGGGGTACAACCTTGCTACAATGGGACAGAACAAAGGGGAGCGAAACCCCCCGGGTTTAAGCAATTCCCCCAAAT
CTTTTTTCAATTTTGGATCCAAATCTGGAAATCAAACGGCTGGAGACGGGAAACTCTTTAAATTCCGGAAAAACAAG
GCCGCCGTGAAAAAATTTCCCGGCCTGTGTAAACCGCCCGTTCAACCCCAAATTTGTTACACCCAAATCCTGGGGT
ACCTTTAGGACCTCCCCATGGACAATTGTGGGGTTTTTTTTCCCACAACTCCTTATATAATCCTTGAAAATAATTTTTT
GCCCC 
 
>C04_27F 
GGCACATGGCGGCAGCCTACACATGCAGTCGAACGGCAGCGGGTAGGAAGCTTGCTTCCTATGCCGGCGAGTGG
CGGACGGGTGAGGAGCGCATCGGAATCTACTCCGTCGTGGGGGATAACGTAGGGAAACTTACGCTAATACCGCAT
ACGACCTAAGGGTGAAAGTGGGGGACCGCAAGGCCTCACGCGATGGAATGAGCCGATGTCCGATTAGCTAGTTG
GCGGGGTAAAGGCCCACCAAGGCGACGATCGGTAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCG
CGTGGGTGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAGCCCTTTTGTTGGGGAAGAAATCCTGCTGGCTAATACCCGGCGGG
GATGACGGTACCCAAAGAATAAGCACCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGAAGGGTGCAAGCGTT
ACTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGTGCGTAGGTGGTGGCTTAAGTCCGTTGTGAAAGCCCTGGGCTCAACCTGG
GAATTGCAGTGGATACTGGGTCACTAGAGTGTGGTAGAGGGTGGCGGAATTCCCGGTGTAGCAGTGAAATGCGTA
GAGATCGGGAGGAACACCCGTGGCGAAGGCGGCCACCTGGGCCAACACTGACACTGAGGCACGAAAGCGTGGG
GAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCCTAAACGATGCGAACTGGATGTTGGGTTCAATTTGGGACT
CAGTATCGAAGCTAACGCGTTAAGTTCGCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAATTAGGTGGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGTCTTGACAT
CCGCGGAACTGCCCAGAAAATGGGCGGGTGCCTTCGGGAGCCGCGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCT
CGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTAGTTGCCAGCAACGTAATGGTGG
GGAACTCTAAGGAGACCGCCCGTGACAACCCGAAGAAAAGGTGGGGGATGACCTCCAGTCCTCCAGGGCCCTTA
CAACCAGGGGTACCACCTTCTTACAATGGTGGGGGACAAAAGGCTGCGCACCCCCCAGGGGGGAGCCAATCCCA
AAACCCACTCTCTTTCCCGGATTGGGATCTGGCACTCCACCCCTCGAAATCCGAAATCCCTTGTAATTCCAAATAAC
CAATGTTCGGGGGAAAACATTCCCGGGCCTTGTACACACGCCTTCAACCAGGGAAATGTTTGCCCAAAACAAGGTT
TAACCCAAAGGGCTGCCGTTGCTACTGGGGGTGGTTGTTAGAACAGACGTCCCTTGGTCCGGGGCAAAAAAGGGC
AAAAAGCATTTAGGTCGAACATAGCGATCATTGCCTTTACCGATACATTAAGGATATAGAACTGGACGTATAAGGTA
AGCATAATGCAAT 
 
>D04_27F 
GTCTCGGTCGGCATCGTTATCATGCAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGA
TTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGT
ACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCG
GGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCC
CTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCT
CGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCA
CTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAAGAAAGGTGGGGGATGACGTCAAATCATCAGGCCCCTTATAACCG
GGGCTACAACCTGCTTCAATGGGGCGAAACAAAGGGAGCCAAAACCCCGGGGTAAACAATTCTCCAAATATGTTTC
TCATTTGGAACCAATCTGGCAATCCACCGCCGGAACTGGAAACCTTTTAATCCCGATACACAGCCCGGGGAAAATT
TCCCGGCTTGTAACCCCCCGTCACACCCAAGTTGTTATCCCAATCCTGAGTACTTGGTACGCCCATGGAAATTGGG
GGGTGTGTTCCCTGTTACCTGTAAAAAAAAAGGGGGTGTATGGGTCGCATGCATTGATTAACAATTCAAAGAGAAA
GGAAGTTAAATATATATAACATTAGGGA 
 
>E04_27F 
GCACTGCGCTGCCTATACATGCAGTTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGGTTGTTT
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GAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGG
AGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCC
TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGA
CGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
CTCTGACAATCCTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCT
AAGGTGACTGCCGGTGACAAACCCGAAGAAAGGTGGGGGATGACGTCCAATCATCATGCCCCTTATAACCGGGGC
TACCCCCTGCTTCAATGGACCGAACAAAGGGAGCGAAACCCCCGGTTTAAACAATTCCCCCAATCTTTTTCCCATTT
GGAACCAATTCTGCACTCCACGGCCTGAACTGGAAACCTTTAATCCCGGAAAAACAAGCCCCGTGAAAAATTTCCC
GGCCTTGTAAACCCCCCGTCAACCCCGAAGTTTTTACCCCCAACTCGTAAGTACTTTAAGACCCCCCATGGGAAAG
GGGGGTGGTTTAAGATACTTAGGAAGGGAATCCCCCGGCCGGGACGTAAGGCGAACATGAGTAAGTTAAGTGAAA
GTAAATTATACAATTAGATCATAATCGAAGTACATGAA 
 
>F04_27F 
GTGGAATGCGGCATGCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACG
GGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTG
ATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGA
GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACG
CCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGG
TACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACC
GGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAAAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCATTGGCGAAGGCGACACTCTGGTCTGTAACTGACACTCAGGCGCGTAAACGTGC
GAGAGCGAACACGATTACATATGCTGTTAGTCCACGCCGTTAAACGATTAGAGCTGAGTGGTGAAAAAGTCTCCTC
CCCCTTTTTGGCTGCAATCATACCCCCTTTTTCACCCACGCCCCCCGGGGGAGAGGACGGCGGGGGGTGATTTAA
AATAAAAAAATAAAAAAGACCGGCCGGCCCACGATTATTTCAGCCAAAATGATGTTGATTAGAATTCCGACAGCCCC
CCGAAATATAAACCAGGCGGCGGGGGATGGGACATTCTAATAATACCCCCGCGTTGGGTTGGGGGGCCTTCCCCC
GGTGGGGGGGCCCCAATTGAAAGGGAAGGATGGATTGGTTTCTTCCCTCCCCCCAAAGGAGGCTGGTTTTTAAGG
AAAGGCTTAAATTCCCCCCAAACCGGACGGGGGCCTTCTTTTGGAATTCAATAACGTAACCTTTTCCGTTTCGGATT
GAAGGAAAACCATTCCCGGGGGACCCCCGCCCCCAAAACCAAAAAAGAAAGGGGGGGGGGGGGGGTTGTGGAAT
TCAAATTGCTCCCGGAGTTAAGGCACCCCAAATCCCTAATTTTGGGAAGGGGGGGGGGCGCACCCCCCCTTTGGG
TTGTGGGGCATGGGGTTTGGAGAACAGAAATTTTCCGACACCGGAAACACGCGGAACCCCGGGCGGCGGGGGCG
CCTGCAATCCCCTGTAACCCCCTTATAAATTGGTTAAAAATATGTTAAAAAGTTATAAGAAGGAACACTCTTTTTTAAA
TATGAGAAACAAAAGGGGAAAACCGCAGGGGGTTTGAGAAGTTATACAAAGGAACCCCCCCTGGCTGTGGGGCGG
GGGCCCCCCGGAACCGGTTTAACTGGCGCGAGAATTTTTATAAAAAACCCGGTTGGGGCCCCGGGGGGGCTGGG
GCACAAACACCCCCCCCCAAACAACCCTTTTTGGGGTGCCGTTTTGCTGAAACCCAACAAAAGAGTCCCTTCGGTG
TCCCTCCCCCTGGCCCCCACAAAGGAAGCGCGGGGCCCGCCAACAGGGGGGGGGCTCTTGTGGTGCAAAATCG
GTGACAAAAACTAGAAGAAGGGGGATAACCTAACACGAAAATTGGAAAATTT 
 
>G04_27F 
GTCAAGGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGATT
GAACCGCATGGTTCCATTCTAAAAAGTGGCTTTTAACTTCCACTTTCCGATTGACCCCCCGCCCAATAACCAGTTTG
TGAAGTTACCGCCCAACCAGGGCACCAATCCTAACCCAACTGAAAAGGTGAACCGCCACCCCGGGACCGAAACCC
CGCCCAAACCCCCACCGGAAGCCACAATTAGGAATCCTCCCCAATGGAACAAAGTCTGAACGAACCACCCCCCCG
GAATGAAGAAAGGTTTCCGAACCTAAAACTCTTTTGTTAAGGAAAAACCAATTCCGTTTCAATAAGGGCGTACCCTT
ACCGTTCCCAACCCAAAAGCCCCCGCCAAATACCTTCCCACCACCCCCGTTATACCTTAGTTGCCAGCCTTTTCCC
GAATTAATGGGCCTTAAACCCCCCCCAGCCGTTTCCTTAATTCTAAGTTAAAACCCCCCGCCCCACCCGGGAAGGT
CATTTGAAACTGGGGAACTTTAATTCCAAAAAAGAAAATTGAATTTCACCTTTAACCGTTAAATGCCTAAAAATTTTGA
AGAACCCCAATTGCCAAAGCCACTCTTTTGTCTGTAACTGACCCTTAAGCCCCAAAGCCTGGGGAACCAACAAGAA
TAAATACCCTGGTAGTCCACCCCCTAAACAAGAATGCTAATTGTTAAAAGGTTTCCCCCCTTTAATGCTGCAGCAAA
CCCATTAAGCACTCCCCCTGGGGAGTACGGTCGCAGGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAG
CGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCAAAGCAACGCAAAAACTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTACAGATA
GGGCTTCCCCTTCGGGGCAAAATGACAAGTGGTGCATGGTTGTCGTCACCTCCTGTCCTAAAATTTTGGGTTAATT
CCCCCACCCACCCCAACCCTGGATCTTATTTGCCACCATTCAATTGGGCCCCTTAAGGTAACTGCCGGTGACAACC
CAAAAAAGGTGGGGTGACGTTCGATTTTCTTGCCCCTTTTAAACTGGGTTAAACCCGGGTCCAATTGGCCGAACAA
AGGGAACAAAACCCCGGGGTACCCATTCCCCAAACTTTTTTCTTTTTTAAAGAAATTCCAAACCCAACCCGGAAAGT
GAAGCCTTGAATTCCGGAAACCATGCCGGTTTAATTAACCTGGCTTTTAAACCCGCCTGCCCACCCAAATTTTAAAC
CAAACGGGAGAAACTAGAGGGG 
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>H04_27F 
GTGCAGTGCGCTGCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCG
AAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGG
TACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACC
GCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCGT
GGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCAC
CCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCACC
TCGTGTCGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCATTTGGGCA
CTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCGAAGAAAGGGGGGGATGACGTCAAATCATCAGGCCCCTTAAAACCGGG
GCTACCCCGTGCTTAAAAGGGGTGGTACAAAGGGCACCAAACCCCCCGGTGGACGAAATCCCAAAAAACCCCCTC
TATTTCGAATTTAGGGGGGCAACCCCCCCCCTAGAAACCCGAATCCCTTTTAATTCCGGAAAAACAAACCCCCGGG
AAAAAATTTCCCGGGTTTTTAAACC 
 
>A05_27F 
CTCGACTGCGCTGCCTATACATGCAGTTCGAGCGGACGATTCAAGCTTGCTTTTGGATCGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACCGGATAATACGA
AAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAGGCTGTCGCTACAGGAGGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGCAGTCACTGGCGGT
ACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCG
TGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACC
CTTTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTG
ACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA
TCCCCTGACAACCCGAGAAGATCGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCG
TCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGACCTTATTTGCCACCATTCAAT
TGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAATCCGAAGAAAGGTTGGGGGATAACCTTCAAATCATCATGCCCCCT
TATAAACCTGGGCTACCACCCTTGTTCCAATGGGGCGGTACAAAGGGTCGCGAACCCCCCCCGGGGGAGCAATCC
CCAAAAACCGCTCTCTATTTTTGATTGTAAGGCGGCAATTCCTCTGCTGAAAACCGAAATCCCTTTTAATTCCGGATA
AACATGGCCGCCGTTAAAAAATTTCCCGGCCCTGTTGTAACCCGCCGGGTCCACCCAAAAAGTTTTTGCACACCCC
ACACCCGGGAGAACCCTTCCCGG 
 
>B05_27F 
CTCAAAATGCGCTGCCTATAATGCAAGTTCGAGCGGACGATTCAAAAGCTTGCTTTTGGATCGTTAGCGGCGGACG
GGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACCGGATAATAC
GAAAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTG
AGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAAC
GCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGCAGTCACTGGCG
GTACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAAC
CGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGGAGAGCGGGAATTCCACGTGTAACGGTGAA
ATGCGTAGAGATTGTGGAGGAACACCAGTGGGCGAATGCGGCTCTCTGGTCTGTCACTGACTCTGAGGCGCGGAA
AAGCGTGGGGGAACAAAAAAGGGATTTACCATTTCCCCCGGTGGTTCTCCCCCCCCTAATCTAATGAGTGGTTATA
TGGTTATCAAGGGTGAGAAACTCCCCTTTATTTCGTCTTTAAGGCCAACTCGAGTTTCCCCCCCCATTTTTCCCCCG
GGGGGACTTACTTACCTCGTTTAAGAAAGCCGGTTGGGGATCCTTTTCAAGAAAATTAAATAACACTTGGGGGAAG
GCACCCCCGCCAAAGGGGGCTTCGGGGTGGTTAATTACCACCCGGCCTTTGTAATTTTTTAATTTTCCCCAGCGAA
AAACACAACACCGCTCCCCTTGGGAGGCACCCCATACCCCTCTCCAAAGGGGAATTAAAAATGTAAGCCCCCCGG
CGCTTGGGGGACCCCCTTTTGGGCCCCGGGCCGGAATTAGAACCCCCTAAAATTTTTCTTGGGAAGGGCCAAAGG
AATAGTGGGGGCTTTTTCCCCCCCCCTTTTTTTTCTTTTTTATGGGGTTTTACACCCGGGGGGGGAAAAAAAAAGGG
GGTTAACACCCCCCGGGTCACCAAAATTGGGTGGAAGAGGGATGGGGAAAATTGGGGATTTTCCTTGGGTCCCTT
CTTCTCTCCCCCCTATAAAAAAGAAAAGGCAACCGAGGTGTGTATTTTTTTTTAAGTGTTTAAAGGGAAAGATTTGAA
AAAAGGTTCCGGGTCTTTCCTTTTTAACCCCCCCACGGGCGGGGACAAAAGGGGCCGCGGTTTTTGGATTATTCCC
TTTTTAACCAGGTTAAGACCAAAAATCTTTTTTTTTCCCCAACTTTGTAAAGGGGGAAGGGGAAATATCTAAAAACCG
GGCAAAGAACACCGGGGGCCCCCGGGCCCCAAAAAAAAGAGATAAGAAGGGAAAAAGGTGGGGGGGGGGGGGG
GTTGGGGTATTATACAAAAATTCCTCTAGGGTTGTGGGGGGGGGGGCCCACCAACCTTTTTTCCCCGCGGGGGGG
GGGGGGGGCGGCGCACCACACAAATTTTCTTCGGCCCCCTGGGGGGGTGTGGTGGAATGGAGAAACCCCGTTTT
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TGCTCCCCCAACCACAAAAAAATCGGGGGGGGGGGGGGCCGCCACGGGCCAAACGGCTCCCAAATTTATTTAGG
TGTTCTGGTGATTTCCGCGTGATGCGGGTTATGGGGATTAAAACAAAAGGAAAACCAGGGGCTGGGAGAATTGGTA
TTTTTAAGATTTTAAAATGGAAAAAGGTAAAACAAAAATGGGGGCCTGGGTAGAGTTTAAAACGCCCCGCGGGGGG
GGAAGTGGGAGCCCCACAAGCTCTTCAACACCCCCTTCCGGACAACCAAAAACAAAGATGTAGTGGGAATTTCGTC
CCGCCCGCCTTTGAGGG 
 
>C05_27F 
GTCAAAGGCGCATGCCTATACATGCAGTTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACC
GAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGA
GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACG
CCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCG
GTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAAC
CGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCA
CCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAG
CTCGTGTCGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCATTTGGGC
ACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAATCCGAAGAAAGGGTGGGGGATGACCTTCAAATCATCAAGCCCCCTTAAAA
CCGGGGCTACCCCCCTGCTTCCAATGGGGGGTTACAAAGGGAACCAAAACCCCCCGGGGGGGAGCGAAACCCAA
AAAACACCTCCTATTTTGGAATGAAGGCGGGCACTCCCCCCGCTTGAAAACCGAAACCCTTTTAATTCCGGAATAAC
ATGCCCCGGTGAAAAAATTTCCCGGGTTTGTTAAACCCCCCCGTCCACCACAAAATTGTTTAACCCCAAATTCGTGG
GTGACCTTCCGGGACCGGCCATGGCAATGGGGTTGGTTGGACAATGCCTGGGCTTTGGTTGGGGTGGGTTGGGG
TCGGGACCAAGAACAGAAATAATACCAACCACAACCAAACACTTAAACCTAATTA 
 
>D05_27F 
GTGACTGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGT
GAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGGTTGTTT
GAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGG
AGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCC
TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGA
CGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
CTCTGACAATCCTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTC
TAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGAAGAAAGGTGGGGGATGACGTTCAATCATCATGCCCCTTATGACTGGGGC
TACACACTTGCAACAATGGACAAAAACAAAGGGAACCAAAACACGCCGGTTTAACCCATTCCCCAAATCTTTTCTCT
ATTTTGGATCCAATTCTGCAACTCCAACGGCTGGAAATTGGATCCCTTTTAATTCCGGATAAACAAGCCCCCGGTGA
AAAAATTCTTCGGCCTGTTTAACTCCCCCCTCCCACCACACAGTTTTTAACTCAATTCCCGGAGGTACCTTCTGAAC
GCCCCTACTGGCATATTGTGGTTTGGGCCTCACGTCTCAAAGGAAGGGCCAGCGAAGGGGCCCGGGGCATGCGC
TTAAGTTACAGAAGCGAGATACGGATACATAGGCTATGGAATCGAGTAGAGGGCGGGGGG 
 
>E05_27F 
GTCACTGCGCGTGCCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTAT
CTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTT
CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
TCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCG
TGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACT
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CTAAAACGACTGCCGGCCACAATCCGAAGAAAGGTGGGGGATGAAGTCCAATCATCATGCCCCCTTATAACCGGG
GGTACACCCTGGTTCCAATGGAAGGTTCAAAAGGGGCCCAAACGGCGCACCCCAAAGGGAATCCCCAAAAACATT
CTCTATTTTGGATGGAAGGGGCGAATCCCCCCGCTGAAACCCGGAAAACCTTTTAATCCGGAAAAACAGGCCCCG
GTGAAAAATATCCCGGGCTTGTTAACCCCCGCTTTCCCCCCAGATTTTGTAACCCCAATTCGGTAGAACCTAAAGCC
GCCCATGGCAATGATGGGTTTGGGATTGGAAAGGCGGTTATAATTGGCAAATTTTTTAAATAATTTAAGGAATGGTA
AAGACAATGTAATAGAAAGGAAATGAAGAAGAATTAAAGGGAAATTAGAAACAAGTAAAAGTAC 
 
>F05_27F 
GGGCTGGCGCTGCCTAACTGCAGTCGTGCGGACCTTTTAAAGCTTGCTTTTAAAGGTTAACGGCGGAAGGGTGAG
TAACACGTGGGCCACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACACCCGGGAACCGGGGCTAATACCGGAAAGTTTTTTCCT
CCCCATGGAGGAAAAAGGAAAGGCGGCTTCTGCTGCCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTAGTTGGC
GGGGTAACGGCCCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCCACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACAC
GGCCCAAACTCCTACCGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCG
TGAGTGAAGAAAGCCTTCGGGTCGTAAAACTCTTTTGCCGGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGGGGCGCC
CTGACGGTACCCCGCCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAGTGGCAAGCGTTG
TCCCGAATTATTGGGGGTAAAGCGCGCGCAGGCGGCTTCTTAAATCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAG
CGGTCATTGGAAACTGGGAGGCTTGAGTGCAGAAAAAGAGAATGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAAA
AATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAAGCGGCTCTTTGGTCTGTAACTGACGCTTAAGCGCGAAAGCGTGGGGAGC
AAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAATGTTATAAGGTTTCCGCCCTTTATGCT
GCAGCTAACGCATAAGCACTCCGCCCGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCG
CACAAACGGTGGAGCAGGTGGTTTAATTCTAACAACGCGGAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCTGACTTCCTG
GAGACAGGGCTTCCCCTTCTGGGGACAAATGACAAGTGGTGCACGTTGTCCTCACCTCTGTCGTGAAATATTGGGT
TAATCCCCCACCACCCCACCCTTGACTTAATTGCACCATTAATTGGGCCCCTAAGTGACGGCGGTGACAACCCAAG
AAGGGGGGGGAGAACTCCAAACACCAGCCCCCTTTAACCGGGGTACCCTGTTCAATGGAGGTACAAAGGGTCCGA
AACCCGGGTTAGCCATCCCCAAAACATTCCCTTTTTATTAGGGGGCAACCCCCCCTAAACCGAAACCTTTATTCCGA
AACAAGCCCGGGGAAAATTTCCCGCCTTTTAACCCCCCCCCCAAAATTTAATCCAAATCTGGGAACTTAAGTCCCAA
TGGGAATGGGATGGGTTTAATGCCTTGGGGTGGGGGGGTTTCGCCCAAAGTCAAAAA 
 
>G05_27F 
CGCAGGTGGCGGCTGCCTATACATGCAAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGAA
CGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGA
TTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTG
AGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAAC
GCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCG
GTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACC
GCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGC
CCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGA
CATCTCCTGACCGCCCTGGAAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCA
GCTCGTGTCGTGAGAAGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGGTTCTAGTTGCCAGCCATTCAGTT
GGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCCACAAGTCCGAAGAAAGGGGGGGGAATAACGTTCAAATCATTCAGGCCCCT
TATGAACCGGGGCTACCACCTGGTTTCAATGGGAGGGTTCAAAGGGCGGCCAAACGGGCCACCCCAAAACCGAAT
CCCCAAAAAACATTTCTTATTTTTGGAATGAAGGGCGGAACTCCCCCGCCGGAAAACCGGAAACCCTTTTAATTCCG
GATAACAAAGCCCCCGGTGAAAAAATTTCCCGGGCTTTGTAACACCGCCCCGTCCACCACAAGGTTTTTAATCCCC
AATCCGTTGGGTAACTTAAGAGCCCCCCCATGGCAAGTTGTGGGGGGGGGTTTTAAATTGGATAGCTGTTTTTCTG
GGGGGATTTTTGGGGGGGGTTAAAAAT 
 
>H05_27F 
AAGGAGTGCGGCATGCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGT
GGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATT
ATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGT
TGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAG
ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGC
CGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGT
ACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG
TTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGC
AAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGG
GAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTT
CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTC
CTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGT
CGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAG
AGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTAC
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ACACTTGCTACAATGGAAGGTACAAAGGGCAACGAAACGGCGAACCCAAAAGCGAATCCCAGAAAACCTTTCTCAG
TTTCGGATTGGAGGGTGGAAATCTCCCTGCAGGAGAACCGAAATCGCTAGTATTCCCGGATACACAGTGCCCGGG
GGAAAAATTTCCCGGGCCTTTGAACC 
 
>A06_27F 
GTCGAAGGTCGGCATGACTTATCATGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACG
GGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACAC
CGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTG
AGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAAC
GCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGC
GGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAA
GCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAA
CCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAA
TGCGTAAAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGC
GTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCC
ACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGA
ATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAACCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTT
GACATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGGTGCATGGTTGTC
GTCACCTCGTGTCCTGAAAAGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAATTGCCCACCATTCA
TTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCCGCTAAAAATCGGAAGAAAGGGGGGGGAAGAACTTCAAATCATCCAGGCCC
CCTTATGACCTGGGGCTACCCCCTTGCTTACAAAGGGGGGGGTACAAAGGGCAGCCAAACCCCCCAGGTGGAGG
GAAACCCCAACAAACACCCTTCATTTTTGGATTTAAGGCTGGCAACTCCCCCGGCTGAAAAGACGGAAACCTTTTTA
TTTTCCGGAAATAACATGGCCCCCGGGGATAAAATTTTCCCCGGGTCCTTTTAAAACCCCCCCCCTCACCCCCCCA
GAATTTGTGTTAACCCCCAAATTCCGTGGGGTGACTTTCCCGGAACCCCCCCCAATGGCAAATTAGGGAAGGGG 
 
>B06_27F 
GGGACTGCGCTTGGCCTAACTGCAGTCGTGCGGACCTTTTAAAGCTTGCTTTTAAAAGTTAACGGCGGAAGGGTGA
GTAACACGTGGGCCACCTGCCCGTAAGAATGGGATAACACCCGGGAACCGGGGCTAATACCGGAAAGTTTTTTCC
TCCCCACGGAGGAAAAAGGAAAGGCGGCTTCCGCTGCCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTTGTTGG
CGGGGTAACGGCCCACCAAGGGAACGATGCGTAGCCCACCTGAGAAGGTGATCGGCCACATTGGGACTGAAACA
CCGCCCAAACTCCTACCGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAATCTGACGGAACAACGCCCCG
TGAGTGAAGAAAGGCTTCTGGTCGTAAAACTCTTTTGCCGGGGAAAAACAAGTGCCGTTCGAACAAGGGGGCGCC
CTGACGGTACCCCGCCACAAAACCACCGCTAAATACCTGCCACCAGCCCCCGTAATACCTAAGTGGCAAGCGTTG
TCCCGAATTATTGGGGGTAAAACGCGCGCAAGCCGCTTCTTAAATCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCCAG
CGGTCATTGGAAAATGGGAGGCTTGAATGCAGAAAAAGAGAATGGAATTTCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAAAA
ATGTTGAGGAACACCACTGGCGAAAGCGGCTCTTTTGTCTGTAACTGACGCTTAAGCGCCAAAACGTGGGGAGCA
AACAGGATTATATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAATGTTATAAGGTTTCCGCCCTTAATGCT
GCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCCTAGGAATTGACGGGGGCC
GCCCAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCTTAGCAACGCGGAGACCTTACCAGGTCTTGACATCTCTGACCTCCC
TGGAGACAGGGCTTCCCCTTCTGGGGACAAATGACAAGTGGTGCAGGGTGTCGTCACCTCTGTCGTGAAAATTTG
GGTTAATTCCCCCACAAGGGCAACCTTGACCTATTTGCCCCCATTAATTGGGCATCTAAGTGACGGCGGTGACAAC
CCAAGAAAGGTGGGGATAAATTCAAAAATCAAGCCCCTTTAAACTGGGGCACCCCTGTTCAATGGAGGGTAAAAGG
GTCCGAACCCCGGGTTAACCATCCCCAAAAAATTCCCTTTTGAATTAGGGGGGACCCCCCCCTGAAACCGAAACCT
TTTATTTCGGAAAAAAGCCCGGGGAAAATTTCCCGCCTTTTAACCCCCCCCCCCAAAATTTAAACCAAACCTTGGAA
CCAAGCCCCCCAGGGAAATGGGGGTGGGGTTGAATCTGATAAGGTGCCCCC 
 
>C06_27F 
GTGAGTGCGGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGAACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTAT
CTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTT
CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCCGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAACCAGGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
TCCTGACCGCCCTGGAAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTC
GTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGGTTCTAGTTGCCAGCCATTCAGTTGGG
CACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAATTCCGAAGAAAAGGTGGGGGATGAACTTCAAATCATCAAGGCCCCTTATA
GACCTGGGGCTACACCCTGCTTACCATGGAAGGGTACAAAGGGGAACGAAACGGCGCACCCCAAAACGAATCCCC
AAAAAACATTTCTTATTTTGGAATGGAGGGGGGAATTCCCCGGCCTGAAAACCGAAAACCTTGTATATCGGAATAAC
AAAGCCCCCGGTAAAAAATTTCCCGGGCCTTGGTAAACCCCCGCCTCACCCCACAAGATTTTTAAACCCCAATCCC
TGAGGAACTAAGGGACCCCCCAATGCAAATTTTGGCCTTTTTTTTGTTGAAAATGTCGTCACGTTGGGGAAAAATTT
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TGGATCCGGGTCCTGTGAGGATCAAGAAATAATAAGGAAATAAGGAGCAAAAAGGAAAAATTAAGGAGCTAAAACG
GGGT 
 
>D06_27F 
CCGACTGGCGCTGCCTATACATGCAGTCGAGCGAACCAATAAAAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTAT
CTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGCCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGAC
ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCG
CGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTT
CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCT
CCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGT
GTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAATTGGGCACTC
TAGAGCGACTGCCGGCGACAATTCCGAAGAAAGGGTGGGGGATGAAGTTCAAATCATCATGCCCCCTTATGACCT
GGGGCTACACCCTGGCTACAATGGGAGGGTACAAAGGGCAGCGAAACGGCCACCCCTTATCGAATCCCAGAAAAC
CTTCTTTAATTCTGAATGGCAGGCGGCACTCCTCCGCCTTAAAACCGAAATCCCTTGAATTCCGGAATAACAAGCCC
CGGTGAATACTTTCCCGGGCTTGGTAACCCCCCCGTCACCACGGAATTTGTAACCCCAACCCGGAGGAAACCTAA
GAGCCCCCAATGGGCGATTGGGAGTGTGTAGAGAGCTGAGGCCCCCCCCCCCCCCTGGGGCAAGGGGAAGAGA
AGAGAAAAAGAGAAGTGTAGAAGATGATGGGGAAAGGGGGGGGAACCAA 
 
>E06_27F 
CTGACTGCGCATGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGG
TGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCG
AAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTACCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACAATCCGTACCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAAA
CACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCATTAGGGAATCTTCCGCAATGGACAAAAGTCTGACGGACCAACGCCC
CGTGAGCGAAAAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTTTTGTCAGGGAAAAACAAGTACCGTTCGAACAGGGCGGTAC
CTTGACGGTACCTGACAAGGAAGCCACGGCTAACTACTTGCCACCACCCGCGGTAATACTTAGGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAATTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCG
AGCGGCCATTGAAAACTGGGGAACTTGATTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTACCGTTGAAATGCGTA
AAGATGTGAAGGAACACCATTGGCAAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTAAGGCGCGAAAGCGTGGGGA
GCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACAATAAGTGCTAAGTGTTAAAGGGTATCCACCCTTTAT
TGCTGCACCAAACGCATTAAGCACTCCCCCGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAACTCAAGGAATTGACGGGGA
CCCCAAAGCGGTGAAGCAGGTGGTTTAATTCGAACAACGCGAAAACCTTACCAGGTCTTGACTTCCCTGACACCCT
AGAGATAGGCGTTCCCTTTCGGGACAGGTGACAGTGGTGCAGGTTGTCGTCACTCGGTCGTGAATTTTGGGTTAGT
CCCCAACGAGCCAACCTTGACTTATTGCCACCTTCATTGGGCCTCTAAGTGATGCCGCTAAAATCGAAGAAGTGGG
GATAACTCCAATCTCCAGCCCCTTAAACTGGGCTACCCCTGCTCCATGGGGGGTCCAAGGCACCAAACCCCGGTG
GAGCAATCCAAAAACCCTTTATTTGGATTGAGGTGCATTCCCCCTAAACCGAATCCTTTATTCGGAAAATAGCCCGG
TAAAAATTCCGGTTTTTACCCCCGTCCCCCAAATTTTAACCCAATCTGGGACCTTAGACCCCCAGGCATTGAGGTGT
TATAAAACCTAACTGAGCCCTCCCTGCTTGGATCCGATGAAGAAAGGAAAAAAATGAGGTACGCC 
 
>F06_27F 
GTGCCTGCGCTGCCTATAATGCAGTCGTGCGGACCTTTTAAAGCTTGCTTTTAAAAGGTTAGCGGCGGAAGGGTGA
GTAACACGTGGGCAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACGCCCGGAAACCGGGGCTAATACCGGAAAGTTTTTTCC
TCCGCATGGAGGAAAAAGGAAAGGCGGCTTCGGCTGCCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTAGTTGG
CGGGGTAACGGCCCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCCACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACA
CGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCC
GTGAGTGAAGAAAGCCTTCGGGTCGTAAAACTCTTTTGCCGGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGCGC
CCTGACGGTACCCGGCCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACCTAAGTGGCAAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGCTTCTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCA
AGCGGTCATTGGAAACTGGGAGGCTTGAGTGCAGAAAAAGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
AAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAAGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAAGCGCCAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTT
AGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAGGCTGAAACTCAAGGAATTGACGGG
GGCCCCACAACGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAACAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCTGACTC
CCTGGAGACAGGGCTTCCCCTTCGGGGACAAATGACAGTGGTGCAGGGTGTCGTCACTCTGTCGTGAAATGTTGG
GTTAATCCCCCACGAGGGCAACCTTGACCTATTGCCACCATTAATTGGGCCTCTAAGTGACGCCGTGACAACCGAG
AAAGGGGGGGAGAAGTCAAAATCAAGCCCCTTTAACTGGGGTACCCTGCTCCAAGGAGGGGCAAAGGGTGCGAA
CCCCCGGTTAACCATCCCAAAACATTCCCTTTGGATTAGGGGGGACCCCCCCTAAACCGAATCTTTTAATCGAAAAA
AACCCCGGGAAAATTCCGGCCTTTTACCCCCCCCCCCAAATTTTAACCCAACTTGGAACTAAGCCCCCAAGGAATG
GGGGGGTTTAAATGGGTTTAGAGGCCGGTTCGGCCGGACCGGAGGTACGAATTAAAATGAAAG 
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>G06_27F 
GTGCATGCGCATGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGG
GTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACC
GAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGA
GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACG
CCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCG
GTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAAC
CGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCA
CCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAC
CTCGTGTCGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAATTGGGC
ACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAATTCGGAAGAAAGGTTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTAGGACCT
GGGCTACCCCCTTGCTACAATGGGGTGGTACAAAGGGCAGCCAAAACCCCCAGGTGGAACCAATCCCAAAAAACC
CCCTCTATTTCGAATTGAAGGGGGAATTCCCCGGCTTGAAACCCGAATCCAAATAAATCCGGAATAACCAGGCCCC
CGGGAAAAAATTTCCCGGTTTTTTTAACCCCCCCGTGCAACCCCAGGAGTTGTTAACCACAAATCCTTGGGGTAACT
TCCAGGGACACCCCCCACTGGCAAATTGGGTAAGGA 
 
>H06_27F 
CTGACGTGCGCATGCCTATACATGCAAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGG

GTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACC

GAAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG

TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGA

GACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACG

CCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCG

GTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG

CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAAC

CGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAGAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT

GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCG

TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCA

CCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT

TGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC

ATCCCCTGACACCTCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGTTGCATGGTTGTCGTCA

GCTCGTGTCGTGAAAATTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCATTTGG

GCACTCTAAGGTGACGGCCGGCTAAAATCCGAAGAAAGGTGGGGGAATAACTTCAAATCTTCAGGCCCCTTATAAC

CGGGGCTACACACTGCTTCAAAGGGGTGGTACAAAGGGCGCCCAAACCCCCGGGTGGAAGGAAACCCAAAAAAC

ACTCTTATTTTTGAATTGAGGGCGGCACTCCCCCGCTGAAAACCGAAATCCTTTTAATTCGGAAAAAAAGGCCCGC

GGGAAAAATTTCCCGGTCTTGGTAACCCCCCCCTCCCCCCCAGATTTTTAAACCCAAATCTGGGGGAACCTCCCGG 
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Anexo 2  
 
Secuencias ADNr 16S Reverse enviadas por Macrogen Inc 
 
 
>A01_1492R 
TCTAAGGTTCTGTCACTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCCACCGACTTACGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCT
TCGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCC
CCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTC
CCCGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAA
TTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCA
GGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGG
CGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGC
CGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCA
CTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTT
ACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCTACTGCT
GCCTCCCCTAGGAATCTGGGGCCTGTCTCAATCCCCATGTGGGCCAACACCCTCTTCAGTCGGCTACCCACCCTC
CCCCTGGTGAGCCTTTTCTTCCCAACAAATTAAAGGGCCGCGGGCCCACCTTTAATTGATGACAAAAACATCTTTCT
TATCTCTCTCGCGCGAGAGAAAATATTCCGGGTTAAACACGGTTTCCGGAATATTCCAAATTTAAGCGGGGTACACA
CGTTTTTACCCCTTCCGCCTTCCCCAAAAAAGG 
 
>B01_1492R 
CAGGCTTCTGTCACCTTCGGCGGCTGGCTCCAAAGGTTACCTCCACCGACTTCCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCAG
CTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTTC
GCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCC
ACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCG
CTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCCC
GAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAA
ACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCG
GAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTGG
ACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCCT
TCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCAA
GTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGCGC
GCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGA
TCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCTACTGCTGCCT
CCCGTAGGAATCTGGGCCGTGTCTCAATCCCCGTGTGGCCAATACCTTCTCAGGTGGCTACCCACCCTCCCCCTG
GTGAAGCCTTTCCTCACCAACAACTTAAGGGCCCCGGGTCCTCTCTTAATGGGAGCTAAAACACCCTTTTTTATTGA
ACATGGGGTTCATCAACCACCCGGTTTAACCCCGGTTTCCCGAATATTCCATCTTAAAGCGGGGTACCACGGTTAT
TACCCTCCCCCCTCACAAAGAGAAAAACCCATGCCTCCATCGTTAAGCCCCTCCCCCCCCCCGGGGGTTCCATCTA
AAA 
 
>C01_1492R 
TCAGACTCTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCACCGACTTACGGGTGTTACAAACTCTCGTGG
TGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCTT
CGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTTG
CGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTCCC
CGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATT
AAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGG
CGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGT
GGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGCCGC
CTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCACTC
AAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACGAT
CCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCCT
CCCCTAAGAATCTGGGCCGTGTCTCAATCCCCATGTGGGCCAATACCCTCTTCAGGTGGGCTACACACCGCCCCC
CCTGGTTAGACCTTTACTTCCCCAACAAACTTAAGGCGCCGCGGGCCCCCTCTTAATTATTGACAAAAACCACTTTT
CCTATTTTTCCGGGCGGAGAGAAAACTATCCGGTATAAACCCGGTTTCCGGAATATTCCAATTTAAAGGCGGGTAC
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CCACGTTTATCACCCTTCCCCCTTACACAAAAAAAATCTAATGGTCGGATCGGTAAAGCCCTTCGCCCCCCCCGGA
AAAAAATA 
 
>D01_1492R 
TCACCAATGCCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCGTGACGGGTTACCGTCACCGACTTTCGGGTGTTGCAAGCTTCTC
GTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGAT
TCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCGCG
GGTTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCGAGG
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCT
GTCCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTG
CTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTA
CTCCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCATCGT
TTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGGCCA
GAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTC
TCCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGGAAC
CGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT
AGTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTCCTTCGTCCCTCACAA
CAGAGCTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTCGCTTCGTCAGGCTTTTCCCCATTGCGGAAGAAT
TCCTACTGCTGCCCTCCCTAAGAAATCTGGGGCCGGTGCTAAATCCCCCTTGTGGGCGGGGAACCCCTTCAGGCG
GGCGAACCAACGTTCCCCCTGTGGAAGCCTTTCCTCACCAACAAAATTAAAGGGCCCCGGGGCCCTCTCCCATGT
AAAACCCAAAGGCGCCTTTTATCAAAAAAAAAAGAGGGTTTTCGTGTGTTTTCGGGTTTAAATCCCCGTTTCCCCGA
AATTATCCAGGTTCTGGGGGGGGGTTGGCCGCGGTTTATTACCCTTTCCCCGTGCCAAACCAAAAGAAGTCCAATT
GGCTCGATCCGTAAGGCCCGTTCGGTTTCGTTGGGGCGGAAACAATAAAACAAAGGGAAGGGGGGGTTCGTTAAA
ACATGAAAACGGG 
 
>E01_1492R 
TCACCTTTGTCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTACCCACACCGACTTCCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGTTT
CGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTCCC
CGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAGAGCC
GCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCTGCA
CTCAAGTTCCTCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGAGCTT
TACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATCCCTACTGC
TGCCTCCCGTAGGAATCTGGGCCGTGTCTCATTCCCCATGTGGGCCGTTCACCCTTTCAGGTGGGCTACCCAACG
TCCCCCTTGTGGAACCCTTACTCCACCAACAAACTAAAGGGCCGCGGGGCCCTCTCGCAGTGAAAGCTAAAAACC
GCCTTTACCGAAAAACAAAGCGGTTTTCTGGTTATCCGGGTTTAAACCCCGTTTCCCAAATTATCCACCTCGCCGGG
AGGGGTGCCACGTTTTCTCCCCCTCCCCCCTACCAAAGAAAAGTCTTTTGGCTCATCCGTAAGCCCTCCGTTCCGC
CGGCAAAAAAATCTTCACGAAAAAAAAAAATTCAACCAAGGAAATGAAATTAAATACAATATAATTACTTTACGACAT
ATAGATTTCAGTATACTAATACAACTGAACTAGACCAGAG 
 
>F01_1492R 
TCACCTACTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCTTGACGGGTTACCTACACCGACTTTCCGGGTGTTGCAAGCTCT
CGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCG
ATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCG
CGGGTTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACG
TCATCCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCG
AGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCAC
CCTGTCCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCG
TTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCC
GTACTCCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCAT
CGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGG
CCAGAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTC
CTCTCCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGG
AACCGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCA
CGTAGTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTCCTTCGTCCCTCA
CAACAGAGCTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTCGCTTCGTCAGGCTTTCGCCCATTGCGGAA
GATCTCTACTGCTGCCTCCCGTAAGAATCTGGGCCGTGTCTCATTCCCCATTGGGGCGGTTCACCTTTCAGGCGG
GTAACCACCCTCCCCCTTGTGAAGCGTTTCCTCACAACAAACTAAAGGGCCGCGGGGCCCTTCCCCAATGAAAGC
CAAAGGCGCCTTTTACCAAAACATAGGGGTCTCCGGTGTTTCGGGTATAATCCCGGTTCCCGAGATATCCCGCTTT
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GGGGCGAAGTGGCCCCGGTTATCACCCCTCCCCCCTCAAAACCAAAAAAATCCAATTGGCTCCATCGGTAGAGCC
CTCGCTTCGTCCCGCCCGGGTCTATTAGGAAAAAATGAATTTGGGGTGAAGAAGCGAAAACCATTTTAAAAAGTCT 
 
>G01_1492R 
TCCACGTCGTGACACCTTCGGCGGCTGGCTCCCTTGACGGGTTACCTACACCGACTTCGGGTGTTGCAAGCTCTC
GTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGAT
TCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCGCG
GGTTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCGAGG
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCT
GTCCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTG
CTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTA
CTCCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCATCGT
TTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGGCCA
GAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTC
TCCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGGAAC
CGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT
AGTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTCCTTCGTCCCTCACAA
CAGAGCTTTACGACTCGAAGGCCTTCTTCGCTCACGCGGCGTCGCTCCGTCAGGCTTTCGCCCATTGCGGAAGAT
TCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAATCTGGGCCGTGTCTCAATCCCAATGTTGGCCGGTCACCCTTTCAGGCCGG
TAACCATCGTCGCCTTGGTGAGCGTTTCCTCACCAACTAACTTAAGGGCCCCCGGGCCCTTCCCCAATTAACACCC
AAAGGGCGCCTTTTAACAAAGAACATGGGGGTCTTCTGGTTATTCCGATATAAACCCCGTTTCCCGAGATATCCCG
CTTGTGGGGGGGGTTGCCCCCTTATATAACCCCTCCCCCTCACAAAACAAAAAAAATCCATATTGTGCTGAATTCG
GTTAAGGCCGCCTGCTTTGGT 
 
>H01_1492R 
TCCAAGTCTGACACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTGACGGGTTACCTGCACCGACTTCGGGTGTTGCAAGCTCTCG
TGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATT
CCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCGCGG
GTTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCAT
CCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCGAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTT
ACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGGCCAG
AGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCT
CCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGGAACC
GCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTA
GTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTTCTTCGTCCCTCACAAC
AGAGCTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCGCTTAAGCGGCGTCGCTTCGTCAGGCTTTCGCCCATTGCGGAAGAATC
CCTACGGCTGCCTCCCCTAGGAATCTGGGGCCGGGTCTCATTCCCCATGTGGGCGGGTCACCCCTTCAGGCGGG
GAACCACCGTCCCCCTGTGGAGACCTTTTCTCCACACACAACTTAAGGGCCCCGGGGCCATCCCCCAATTGAAAC
CCAAAGGGCGCCTTTTATCAAAGACAAAAGGGGTTTCGGGTGTTTCCGGGTATAATTCCCGTTTCCCGAGATATAC
CCGGCTTTGGGGGGGGTTGGCCCCGGTATATTCCCTCTCCCCTTCCCACCCAAAAAGGTCCT 
 
>A02_1492R 
TCCGACGCATCTGTCGACTTCGGCGGCTGGCTCCAAAAGGTTACCTCCAACGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CAGCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGC
TTCGCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
CCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCC
CCCGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCG
CCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACT
CAAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCG
CGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCC
GTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTA
CGATCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCGGCGTTGCTCCTTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCT
GCCTCCCCTAGGAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCATGTGGGCCAATAACCCTCTCAGGTGGGGAACCAACCG
TCCCCCTGGTGAGACCGTTTCCTCACCAACTAACTAAAGGGCGCCGGGGGCCTCTCTTTATTGTTGGCTAAAAACA
CCCTTTTTTATTTAAAACAAGGGGGTTTTTCAACAAACCCCGGTTTATACCCCGGTTTCCCCGAAATATCCACTCTTC
ACGGGGGGTCCCCC 
 
>B02_1492R 
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TCAGATTTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTACCCCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGTTT
CGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTCCC
CGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAGAGCC
GCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCTGCA
CTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGAGCTT
TACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCGTCCATTGCGGAAGAATTCCCTACT
GCTGCCCCCCCTAAGAATCTGGGGCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGCCGGTCACCCCTTCAGGTGGGCTACCCAA
CCATCCCCTTGTTGAGACCTTTCTTCCCCAACATATTTAAGGGCGCCGGGGCCCTCCCGGCATGGAAGCTAAAAAC
GCCTTTACCCAAAACAACAGCGGTTTTCTGTTTTTCGGGGATTAATCCCCGTTTCTCCAAATATCACAATCTTCCAG
GGGAGGGTGCCCCCGGTTTATCACCCTTCCCCCTTACCCAAAGAAAAAACCCTTTCGCTCCATCGGTAAGGCCCTT
GGGCTCCTTTGGGGCCGACCAAATAAAAGGA 
 
>C02_1492R 
TCAACAATTTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTACCCCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGT
TTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
CCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTC
CCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCG
AATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCC
CAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACG
GCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCACCGTCAGTTACAGGCCAAAGA
GCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCT
GCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGCACTTGTTCTTCCCTGACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCT
ACTGCTGCCTCCCGTAGGAATCTGGGCCGTGTCTCATTCCCATGTTGGCCGGTCACCCTTTCAGGTCGGCTACCC
ACCCTCCCCCTGGTGAACCGTTACCTCACAACTAACTAAAGGCCCCGGGGCCATTCCGGAATTAACACTAAAAACG
CCTTTTAACAAAAAACAAGCGGTTTTTCGGTTTTTCCGGGTTAATTCCCGTTTCCCAAATTATCCACCTTTCGGGGAG
GTGGCCCCGTGTTTTACCCTCTCGCCCTCCCTAAAGAAAAGACCTTTCTGCCTCAATTCGGTAAGGACCCCGTCCC
TTCGGCGTGGACTTAAGGGGGGGCCCCA 
 
>D02_1492R 
TCACTTTTTTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCCACCGACTTTCCGGGTGTTACAAACTCTC
GTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGAT
TCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCG
GTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTC
GAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCC
CCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTAC
GGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAG
AGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCC
TGCACTCAAGTTCCTCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATCTCTA
CTGCTGCCTCCCCTAAGAATCTGGGCCGTGTCTCATTCCCCATGTTGGCCGGTCACCCTCTCAGGTGGCTACCCA
CCCTCCCCCTGGTGAGACCTTTCTTCACCAACAACTTAAGGGCCGCGGGGCCATCTCGCATTAAAGCTAAAAACGC
CTTTACCAAAACCAAACGGTTTTCTGGTTTATCGGGTTTAAATCCCGTTTCCCAAATATTCCATTCTCCGGGAGGTTG
CCCCGTTATCTACCCTTCCCCCTCCCAAAGAAAAGACCTTTGCCCCATCGTTAAGCCCCCGGCCCCTGTGGGGGG
TCCTAAGGATTTGGGGGAAGGTTGTGTCCTCTCGGTGAGGATAGATATATATTGTTGTCGGGTTTTCCGCT 
 
>E02_1492R 
TCAGTATCTGTCACTTCGGCGGCTGGCTCCAAAGGTTACCTCCACCGACTTCCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGTG
TGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCAGC
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TTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTTCG
CTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCCA
CCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCGC
TCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCCCG
AAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAAA
CCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCG
GAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTGG
ACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCCT
TCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCAA
GTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGCGC
GCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGA
TCCGAAAACCTTCATCACTCAGGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCC
TCCCGTAGGAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCGTGTGGGCCAATAACCCCTTCAGGTGGGCTACCCACCGTCC
CCCTGGTGGAACCCTTTCCTCACCAACTAGCTTAAGGGCCCCGGGTCCTCTCTCAATGGGTACTAAAACACCCCTT
TATAATTAAACAAGCGGGTTCATTAACAACCCGGTTTAAACCCCGGTTTCTCGGAATTATCCACCTCTTAACGCGGG
GTACCCCCTGTTTTCAACCCTCCCCCCTTACTTAAGGAAAAGGTCCCCTTGCCTCCCTTGGTAGGCCCCTCGGTTC
GGTTGGGTGGGGGCGGCTTTAGGGAAAAAATAAAAAATTTTCTTTTAAAAT 
 
>F02_1492R 
CCACTTATGCTGACGTTGCGGTTCGCTCTGCTCCCATGATGCAGTCACCTAGACCGACTTCGGGTGTTACAAACTC
TCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCG
ATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGC
GGTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTC
ATCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGG
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCT
GTCCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCTCTCGTT
TACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAA
AAAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTTT
CCTGGCATCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCCCGGTTGAACCCCGGAATTTCCATCCAACTTAAGGAACCG
CCGGGCGCGCTTTACCCCAAAAATTCCGGAACACCTTGCCCCCTAGTATTACCGGGGTGTGGGACATAATTAACCG
GGGCTTCCCTCCCGGGACCCCCAAGGAACCCCCTTTTTAAAAGGAATTTGTTTCTCCTGAAAAAAAGATTTTAAAAC
AAAAAAATCTTTTCCTCCCGGGGGTTTTCTCCAAAATTTTTCCTTTGGGAAAAATCCCCAGGGCTCCCCCCAAGAAA
TGGGGGGGGTTTCACCCCAGGGGGGGGCGCCCCCTCTAGGGGGGAAAAACCCCCCTGTGGGGGAGGTCTTCCC
ACAAAAAAAAGGGCGCGCGCCCCCTCTGAGAAAAAAAAAACCCTCTCACACACAGAGGTGTGTGTGTGGGGGTTA
ACCCCGCCCTTTAAATTTCCCCGGGGGGGGGGGCCTTTTTTCCCCCCCCCCCAAAAGAGAACCTCTTCCCCTTTAA
GGCGCCTTTTCGCCTCAACACTCTAAAACCCCAAAACCAAAAATAAAAATTGGTAACCAATATGGCCCCACTAAACC
CCATAG 
 
>G02_1492R 
TCAAGCTTTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGGAGGGTTACCTCACCGACTTTCCGGGTGTTGCAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTGGCTCCCCCTCGCGGG
TTCGCGACCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
CCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCGAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTC
CCCCCGAAGGGGGAACGCCCGATCTCTCGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTT
CGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCACTCTTGCGAGCGTACTC
CCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTACAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTA
CGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGA
GAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCTT
CTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAAAGACCG
CCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAG
TTAGCCGTGGCTTCCTCGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCAGTGACTGCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGA
GCTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCTTCCATTGCCGAAGATTCTCTA
CTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGCGAATAACCTCTTCAGGTGGGCTAC
CCAACCTCCCCCCTGGTGAGAGCGTTCTTCCCCAACAAAATTAAGGGCGCCGGGGCGCTCCCTGTTGGAAGCTTG
GGCCGCCCTTTTACAAAAAACAAGCGGCCTTCTTTTTATTCCGGTATTAACCAATATTCTCTGTGTTTTCTCCTCTCC
CGGGGGAGTTGGCCCGGTTTATTCCCCTTCGCCTCCAATCCAAAAAAAATTTAATCCCTAAATTCGGTAAGTCCCCC
TCGGGTCCCGTGGGGGCGGCAAACTAAAAT 
 
>H02_1492R 
TCCACTAGTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCTTGACGGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTGCAAGCTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCGCGGG
TTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
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CCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCGAGGGT
TGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTT
ACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGGCCAG
AGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCT
CCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGGAACC
GCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTA
GTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTCCTTCGTCCCTCACAAC
AGAGCTTTACGACCCGAAAGCCTTCTTCGCTTAAGCGGCGTCGCTTCTTCAGGCTTTCCCCCATTGCGGAAGAATA
CCTACTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGCCCGGGTCTCAATCCCCCTTGGGGCGGGGCACCCCTTCAGGCGG
GGACGCACCCTCCCCCTGTGGAGACCTTTCCTTCCCAACAAAGTTAAAGGGCGCCGGGGCCCTCCCCCAATGAAA
AGCCAAAAGGCGCCTTTTACCAAAAACAAAGGGGGGTTTCCTGGTTTTTTCGTATATAAATCCCGTTTTCCCGGAAT
ATACCCGCCTTTGGGGGGAGGGGGCCCCGGTTGTTACTCTCCCCCCTCCCCAATCAAAAAAGTCCCT 
 
>A03_1492R 
TCACCTACTGCTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCTTGACGGGTTTACCTGCACCGACTTTCGGGTGTTGCAAGCTCT
CGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCG
ATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTCGCTCCCCCTCG
CGGGTTCGCAGCCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACG
TCATCCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCCCTCTAGAGTGCCCACCTTCGTGCTGGCAACTAGAGGCG
AGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCAC
CCTGTCCCCCCGAAGGGGGAACGCCCAATCTCTTGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCG
TTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCC
GTACTCCCCAGGCGGAGTGCTTATCGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGTGACCCCTCTAACACTTAGCACTCAT
CGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTGCAGG
CCAGAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTC
CTCTCCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGG
AACCGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCCCCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCA
CGTAGTTAGCCGGGGCTTCCTCGTGAGGTACCGTCACCGCGCCGCCCTCTTCGAACGGCGCTCCTTCGTCCCTCA
CAACAGAGCTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTCGCTTCCTTCAGGCTTTCGCCCATTGCGGAA
GATTCCCTACTGCTGCCCCCCCGAAGAAATTTGGGGCGGGGTTTCATTCCCCCTGGTGGCCGGGTCACCCCTTTA
GGGGGGGTAACCAACGTTCCCCCTGGTGGAGCCGTTACCTCCCCAACAAAGTTAAAGGGGCCCCGGGGCCATCC
CCCAGTTGAAAGCCAAAGGGCGCCTTTTAAAAAAAACAAAAGGGGTTTTTCTGTTTTTCCGGAATAATTTCCCGTTTT
CCGGAATTTTTCCGGGTTTTGGGGGGGGGTGGCCCCGGGTTAAC 
 
>B03_1492R 
TCAGCATCTGCTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTACCTACACCGACTTCGGGTGTTGCAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTTTGGGATTGGCTCCACCTCGCGGTT
TCGCGACCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCC
CCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTG
CGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCCGTCC
CCCGAAGGGGAACCCTCTATCTCTAGAGGTAGCGAAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAA
TTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCA
GGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGTGGAAGCCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGC
GTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGC
CGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCTTCTGCA
CTCAAGTCTCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAGACCGCCGGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTTCTGGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGAGCTT
TACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCTTCCATTGCGGAAGATTCCCTACGG
CTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCATTGGGGCCAATACCCTCTTCAGGTGGGCTACCCA
CCGTCCCCCTGGTGAGACCTTTCCTCACCAACTAACTTAAGGGCGCCGGGGCCCTCTTTAAAGGGGGGGTTGGGC
GCCCTTTTAACTTTCTCTCTCCCAAGAGAAATTATTTCCGGTTTTAACCCCGGTTCTCCGAAATATTCCCCCTTTCGA
GGAGGTGGCCCCGGTTTATCCCCCTCCCCCGCCATTTAAAAAAAGAACTTGGAGGCC 
 
>C03_1492R 
TCAGTATCTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGTG
TGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCGGC
TTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCTTCG
CTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCCA
CCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTTGCG
CTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTCCCCG
AAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAAA
CCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCG
GAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTG
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GACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGCCGCC
TTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCTTCTGCACTCA
AGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTATTTAGCCGTG
GCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACGAT
CCGAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCCT
CCCCTAGGAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCCTGTGGGCGATAACCCTCTCAGGTGGGCAACCCACCGTCCCC
CTGGTGAAGCGTTTCCTCACCAACAAACTAAAGGCCGCCGGGCCCCCTTTTATTTATTACAAAAACATCTTTTCTTAT
TTTTCCGGGGGAGAGAAATAATTCCGGTTTTAAACCCGGTTTCCCGGATATTCCCAATTTTAAGGCGGGTTGCCCC
CGTGTATTCCCCTTCCCCCTCCACACAAAAAAAAATTTTTATTTTCTTTATCCGTTAAACCCCCCC 
 
>D03_1492R 
ATTCTTTAGTTCGTTGACCTCGCTCTGCTTCGGAGGGTTACCTACACCGACTTCGGGTGTTGCAAACTCTCGTGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAAAGCGGCTTTTTGGGATTGGCTCCCCCTCGCGGGTT
CGCGACCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CCCCTTCCTCCCACTTTTAGCCGGGAGTCACCTTAAAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAAGTCGAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCTCGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTCCC
CCCGAAGGGGGAACGCCCGATCTCTCGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCA
AATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCACTCTTGCGAGCGTACTCCC
CAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTACAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTATCACTCATCGTTTACG
GCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAG
CCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCTTCTG
CACTCAAGTCCCCCAGTTTCCCATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAACGGACCGCCT
GCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACTCTTGCCAACTACTTATTACCGAGGTTGCTGGCACGTAGCTAG
CCGTGACTTCCTCGTTGGGTACCGTCAAGGTACCCCCGTGGATGCGGTCTTGTCTTTCCGTACTAGTAATTCTTTAA
AACCAAAAGGTTTTCTTTCCAAGGCGTTCTTCCTCGAAAGGATTTTTTTCCTTGGAAAATTTTCCCTTCTGCCGGCAT
ACCCACTAAGGGGGTCCCGTACAAAAAGGGGGGGGGG 
 
>E03_1492R 
TCAAGACTTATCAACCTACCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCCACCGACTTACGGGTGTTACAAACTCCT
CGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGA
TTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCG
GTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTC
GAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCC
CCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTAC
GGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAG
AGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCC
TGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTT
AGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGAG
CTTTACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAGGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTA
CTGCTGCCTCCCCGTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCATGTGGGCCGGCTCACCCTCTCAGGTCGGCT
ACACCACCTCCTCCCTTGTTGAAGCCGTTCCTTCACCAACTAATTTTAAGGGCCGCGGGGCCCACCCCGCCGTGAA
CGCCTAAAAACGCCTTTTACTAAAACACAACCCGTTTTTTGGTTTTTTCCCGGATAAATATTCCGGTTTCCCCAAAAT
ATTCACACTCTCGGGGGGAGGTTGCCCCCGTTAATTCCCACCCCCCCCCCCACACAAAGAAAAAGCCATTTATTGC
CTGGCATCCGTAAAAGGCCCCCGTTCAGGGCCAGGAACTAAAAA 
 
> F03_1492R 
TCAGTATTTGTCCACTACCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCACACCGACTTTCCGGGTGTTACAAACTCT
CGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGA
TTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCG
GTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTC
GAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCC
CCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTAC
GGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAG
AGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCC
TGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCGTCCATTGCGGAAAAATCCCT
ACTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGCCGGTCACCCTCTCAGGTGGGCTA
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CCCACCCCTCCCCCTTGTTGAGACCTTTCTCTCACCAACTAAGTTTAAGGGCCGCGGGGCGCTTCCTGGCATGGA
GAGCTAAAAAACCGCCTCTACCCAAAAACCAAGCGGTTTTTTGTGTTTTTCCGGGATATAAACCCGGTTTCCCCAAA
TATATCCATTTTCCAGGGGAGGTTGCCCACCGTTTATTCCCTCTTCCCCCTCACCAAAGAAAAAGACCTCTTGGCGC
GATCGGTAAAGCCCCTCGGGTTCGGGGCCCCGCCGGGCTTAAGAGAAGAAAA 
 
>G03_1492R 
TCACAACTTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTACCCCACCGACTCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGTTT
CGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAAAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACAACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTCCCC
GAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATT
AAACCACATGCTCCACCGCTGGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCATCGTCAGTTACAGGCCAGAGAGCCG
CCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCTGCAC
TCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTCGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGAGCTT
TACGATCCGAAAAACTTTCTTCGCTCAGGCGGCGTTGCTCCATCAGACTTTCCTCCATTGGGGAAAAATTCCCTACG
GCTGCCCCCCCGAAGAAATTTGGGGGCCTGGTTTCAACTCCCCGTGGGGGCCGGCCACCCCCTTAGGGGGGGCA
ACCCACCCCCCCCCTTGGGTGAACCCTTTCCTCCCCAAAAAAATTAAAGGGCCCCCGGGCCCCTTCCTTCAATGAA
ATACTAAAAAACCCCCTTTTACCAAAAAACAAAGGGGGTTTTTTGTTTTATTCCGGGAAAAAACCCCCGTTTCCCCCA
TTTTACCCCATTTCCCCGGGGAGGGTGGCCCCCCTTTTTTCTCCCCCCCCCCCCTTAACAAAAAGAAAAAATCATTT
GGTCTCTTTTCGTTTAAGACCGGTCGTCAA 
 
>H03_1492R 
TCAGAATCTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCACCGACTTCCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCTT
CGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTTG
CGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTCCC
CGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATT
AAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGG
CGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGT
GGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGCCGC
CTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCACTC
AAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGT
GGCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACG
ATCCGAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTCCTTCAAACTTTCTTCCATTGCGGAAGATTCCTACTGCTGCCT
CCCGTAGGAATCTGGGGCGTGTCTCATTCCCATGTGGGCCAATACCCTCTCAGGTGGCTACCCACCGTCCCCCTG
GTGAACCGTTATCTCCCAACAAATTAAAGGGCCCGGGGCCCTCCTTTAATGTATGACAAAAAACACTTTTTCCTTTC
TCTTCCGCGGGAGAGAAAATATTCCGGGTATAAACACGGTTCCCGCAATTTTCCCATTTTATGGG 
 
>A04_1492R 
TCAACCTTCTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCAAAGGTTACCTCCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGG
TGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCA
GCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTT
CGCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCC
CGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTA
AACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGC
GGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTG
GACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCC
TTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCA
AGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGT
GGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTGCCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACG
ATCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCCGGCGTTGCTCCGTTCAGACTTTCGTCCATTTGCGGAAAAATTCCCTACTGC
TGCCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGGCCAATAACCCTCTTCAGGTGGGGCTAC
CCCACCCTCCCCCTTGGTTGAGCCGTTTCCTCACCAACAAACTTAAGAGCGCCCGGGGGCCTCCTTCTAAATGGTG
AGCTAAAAGCACCCCTCTTATATTAGGAAACATGGCGGTTTATTAAAACACCCCGCTA 
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>B04_1492R 
TCCCAGTAACTGTTAACTTTCGGCGGCTGGCTCCTAAAGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
AGCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAACCTCGCGGTTT
CGCTGCCCTTTGTTCTGTCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCC
CGAAGGGGACGTCCTATCTCTAGGATTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTA
AACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGC
GGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAGGGGCGGAAACCCCCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGT
GGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCTCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGC
CTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTC
AAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGA
GCCCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGT
GGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACG
ATCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCGTCCATTGGCGGAAAATTCCCTACTGCTG
CCTCCCCCTAGGAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCATGTGGGCCAATAACCTCCTCAGGTGGGCTACCCACCG
TTTCCTTGTGTGAGCCATTACCTCACCAACTAACTTAAGGGCCCCCGCGCCCCTCTTTAATTGGTGGCCAAAGCAC
CCCTCTTTATTTTTTAACAAAGCGGGTTTAAAAAAAAACACGGGTTATAAACCCGGT 
 
>C04_1492R 
TCAGCTATTGTCACCCGAGGCAGCGCCCTCCTTGCGGTTAAGCTACCTGCTTCCTGGTGCAACCAACTCCCATGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCAGCAATGCTGATCTGCGATTACTAGCGATTCCG
ACTTCATGGAGTCGAGTTGCAGACTCCAATCCGGACTGAGATGGGGTTTCTGGGATTGGCTCCCCCTCGCGGGTT
CGCAGCCCTCTGTCCCCACCATTGTAGTACGTGTGTAGCCCTGGTCGTAAGGGCCATGATGACTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCGGTCTCCTTAGAGTTCCCACCATTACGTGCTGGCAACTAAGGACAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAGCCATGCAGCACCTGTCTCGCGGCT
CCCGAAGGCACCCGCCCATCTCTGGGCAGTTCCGCGGATGTCAAGACCAGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCATCGAA
TTAAACCACATACTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCA
GGCGGCGAACTTAACGCGTTAGCTTCGATACTGAGTCCCAAATTGAACCCAACATCCAGTTCGCATCGTTTAGGGC
GTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGTGCCTCAGTGTCAGTGTTGGCCCAGGTGGCC
GCCTTCGCCACGGGTGTTCCTCCCGATCTCTACGCATTTCACTGCTACACCGGGAATTCCGCCACCCTCTACCACA
CTCTAGTGACCCAGTATCCACTGCAATTCCCAGGTTGAGCCCAGGGCTTTCACAACGGACTTAAGCCACCACCTAC
GCACGCTTTACGCCCAGTAATTCCGAGTAACGCTTGCACCCTTCGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGAAGTTAGCC
GGTGCTTATTCTTTGGGTACCGTCATCCCCGCCGGGTATTAGCCAGCAGGATTTCTTCCCCAACAAAAGGGCTTTA
CAACCCGAAGGCCTTCTTCACCCACGCGGCAGGGCTGGATCAGGCTTTCGCCCATTGTCCAATATTCCCCACTGCT
GCCTCCCCGTAAGAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCAGTGTGGCTGGACCATCCTCTTCAAACAAGCTACCGAT
CGTCGCCCTTGTTGGGCCTTTACCCCCCCACAAAATTAATCGGAAATCGGGCCCATTCCTTCCCGGGGAGGGCCT
GGGGGTCCCCCCCTTTTCCCCCTCAGGGGGTAGCGGGGTATAAGGGAAAGTTTCCCTCCTTTTCTCCCCCCACGC
GGAAGAAATTCAAAAGCGCTCTCACCCTTCCCCCCTTCCCCGGCTGGAAGAGGGTTTTCC 
 
>D04_1492R 
TCCACAGATACTGTCCACTTATCGGCGGCTGGCTCCAAAGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CAGCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGC
TTCGCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
CCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCC
CCCGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCG
CCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACT
CAAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCG
CGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCC
GTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTA
CGATCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGAATCCCTACTGCT
GCCTCCCGTAGGAATCTGGGGCCGGTCTCAATCCCCATGTGGGCCAATACCCCTCTCAGGTCGGCTACACAACGT
TCCCCCTGTTGGAGCCGTTTCCTCCCCAACTAGCTTAAGGGCCGCGGGGCCTTTTCTAATGTGGGCTAAAAACACC
CTTTTTTAATTAAACAAGCGGGTGTATCAACAACACCGCGTTTAAACCCCGGTTCCCCGGAATATTCCACTCTCTAA
GGCGGGTTACCCCCGTTTTTTCCCCCTCCCCCCTCTCTAAGGGGAAAC 
 
>E04_1492R 
TCAAGTATCCTGTCCACTTTCGGCGGCTGGCTCCTAAAGGTTTACCTTCCACCGACTTTCCGGGTTGTTTACAAACT
CCTCGTGGTTGTTGACGGGCGGTGTTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTAC
TAGCGATTCCAGCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAAC
CTCGCGGTTTCGCTGCCCTTTGTTCTGTCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTG
ACGTCATCCCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGAT
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CAAGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTC
ACTCTGCCCCCGAAGGGGACGTCCTATCTCTAGGATTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTG
CTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTA
CTCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAGGGGCGGAAACCCCCTAACACTTAGCACTCATCG
TTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCTCCTCAGCGTCAGTTACAGACC
AGAGAGTCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCT
CTTCTGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAA
CCGCCTGCGAGCCCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACG
TAGTTAGCCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAAC
AGAGCTTTACGATCCGAAAACCTTCATCACTCAGGCGGCGTTGCTCCGTCCGACTTTCTTCCCTTGCGGAAGAATC
CCTACTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCACTGTGGGCCAATAACCCTCTCAGGTCGGC
TACCCAACCGTTTCCCTTGGTGAGACCGTTACCTCCACAACTAACTTAAGGGCCCGCGGGTCCTTTTCTTAATTGTT
AGCCAAACCACACCTTTTTATTTTTTAATCATGCCGGTTTTAACAACATCCCGGCTATTAATCACGGGTTTCCCGGAG
TATATCCATCTCTTAAGGGGGGGTTACCACCGTGTATTCCCCCCTTCCCCCCTTCAACCCAGGGAAGAGGTTCCTT
TCT 
 
>F04_1492R 
TCCAGTATCTGTTCACCTTCGGCGGCTGGCTCCAAAGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCAG
CTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTTC
GCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCC
ACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCG
CTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCCC
GAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAA
ACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCG
GAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTCACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTGG
ACTACCAAGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCATCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCCT
TCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCAATTCACCGCTGCACGTGGAAATCCACTCTCCTCTTCTGCACTCAA
GTTCCCCACTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAAACTTAAGAAACCGCCGGCGCGC
GCTTTACGCCCAATAATTCGGGACAACACTAGCCACCTACGTATTACAGCGGCTGCTGGCACGTACTTAGCCATGC
CTTTCTGGTTAGGTACCGTCACGGTACGGGCCTATTCGAACGGGACGTGTTCTTTCCTTACCACCCAAGTTGTAGG
ATTCGAAAAACCTTCATCCCTCCAAACGGCGGTGCTTCTTTTTACTTTTATTCATTTTCGGGAGAATGGCAAAAACAT
GCCGCCCGCTCCCAATTAAGAAAAGGGGGGGGGGGGGGGTTATAACCCAAGAACGACCCCAGTATTGGTAGGGG
GGGGGCCCCCCGTTTGGCCGGTAGGGTGGAAAAATAAGCAAAGCCAGCCAGGTTGGGGGTACCACGTTAATTTTT
TATTGATTGTTAAGAAAGGAACCCAACCTAGAAAAGGCCGGAGAAGAAGGATACTGCCCAATCTTGGGGGTTAACG
TGTCATTCCCTTTGTTTTAATTTCTGGGGCGGGGCCGGGCCCACTCCTCACCCCAAATTCCAAGTACAAAAAAACG
GTTTGGCTTTTTGG 
 
>G04_1492R 
TACCAGCTTCTGTCCCCTTCGGCGGCTGGCTCCAAAAGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGG
TGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCA
GCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTT
CGCTGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCC
CGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTA
AACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGC
GGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTG
GACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCC
TTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCA
AGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCGGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTGCCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGA
TCCGAAAACCTTCATCACTCAGGCGGCGTTGCTCCGTCGGACTTTCGTCCATTGCGGAAAAATTCCCTACTGCTGC
CTCCCCGTAAGAAATCTGGGACCGTGTCTCAGTCCCCATGTGGGCCCATAACCCCCTCAAGTTGGGCTACCCAGG
GTCCCCCTGTGGAGCCGTTACTCACCAACAAACTAAGGCGCCCCGGGTCGCTCTCTCATTAGGTACTTAAAAACCA
CTTTTAGATGGAAACAACACGGTGGACGAAAAAACCGGCGATTATGCCCACGTTCTCGCGGATATTTCTCACTTTC
GGCGGGTGATCCCCGTGTGTGGACGAACCCAC 
 
>H04_1492R 
TCCAGACTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCACACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGT
TTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATC
CCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTC
CCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCG
AATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCC
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CAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACG
GCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAGA
GCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCT
GCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCGTCCATTGTCGAAAAATTCCTA
CTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCCTGTGGGCCGGGCACCCCTTCAGGTGGGTAAC
CAAACGTCCCCCTGGTTGAGCCGTTTCCTCCCCACACACCTTAAGGGCGCCGGGGCGCCTCCCGCATTGAGAACT
AAAAAACGCCTCTCTCTCAAACACACAAAGGGTTTTTGTGTTTTTCCGGGAAAAATCCCCGGTTCCCCCGAAATTAC
C 
 
>A05_1492R 
TCAGCATTTGCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCTTCCACCGACTTTCCGGGTGTTGCAAACTCC
TCGTGGTGTGACGGGCGGTGTTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGC
GATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTGGCTCCCCCTC
GCGGGTTCGCGACCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGAC
GTCATCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCG
AGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCAC
CCTGTCCCCCCGAAGGGGGAACGCCCGATCTCTCGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCG
TTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCACTCTTGCGAGC
GTACTCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTACAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCAT
CGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGA
CCAGAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTC
CTCTTCTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAAA
GACCGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCA
CGTATTTAGCCGTGGCTTCCTCGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCGTGACTGCCGGTACTTGTTCTTCCCTAAC
AACAGAGCTTTACGACTCGAAAGCCTTCTTCGTTTAGGCGGCGTTGCTCCTTCAAACTTTCTTCCATTTCGGAAGAA
TTCCCTACTGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGGCGAATAACCCCTTCAGGT
GGGCCACCCACCACTCCCCCTGGTTAGACGTTTCTCTCCCAACAAATTAAAGGGCGCCG 
 
>B05_1492R 
TCAATCATTTCCACCTTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCTACACCGACTTTCGGGTGTTGCAAACTCTC
GTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGAT
TCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGCGGCTTTTTGGGATTGGCTCCCCCTCGCG
GGTTCGCGACCCTTTGTACCGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCA
TCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCGAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCCCGAAGGGGGAACGCCCGATCTCTCGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCACTCTTGCGAGCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTACAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAACACTCATCGTTT
ACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGA
GAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCTCCTCTT
CTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAAAGACCG
CCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAAT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTTAGGTACCGTCAAGGTACGGCCAGTGACTGGCGGTACTTGTTTCTTCCCTAACAACAG
AAGCTTTACTACCCGGAAGGCCTTTCTTCTTTTCAGGCGGCGGTGCTTCGTTCAAAACTTTCAATCCATTGCCGAAG
GAGTACCTAACTGCTGGCCTCCCCCTACCAAAACTTGGGGGCGGGGGGGGCGGGGCCCAAATTTAGCCGGAAGG
ACGGCCCTTAAGGTGGGGGGGGGGGTGGTCCCCCCTTGGTTGAGTGAGGTATGATTACCTAGTTACCTCAAATAA
GTGCGGGGGGGGG 
 
>C05_1492R 
TCCCAGTAATTTGTCAACCTACGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCACACCGACTTTCGGGTGTTACAAACT
CTCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGC
GATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCG
CGGTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGT
CATCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAG
GGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCC
TGTCCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGC
TTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTAC
TCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTT
TACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCA
GAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTC
TCCTGCACTCAAGTTCCTCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAAC
CGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT
AGTTAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAAC
AGAGCTTTACGATCCGAAAGACCTTCTTCGCTCACGCGGCGTTGCTTCCTTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAAAAT
TCCCTACGGCTGCCCCCCCGTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCAATTCCCCATGTGGGGCCGGTGACCCCCTTCA
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GGGTGGGCAACCCACCAGTCCCCCCTTGTTGAGACCCGTTACCTCACCCAACTAATGCTATAGGGCCCGCCGGGG
CGCATCTCCCGCCGTGGAAAAGCCTAAAAAGCGCCCGTTT 
 
>D05_1492R 
TCAGTTTCTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCTAAAGGTTACCTCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGT
GTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCAG
CTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAACCTCGCGGTTTCG
CTGCCCTTTGTTCTGTCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCCA
CCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCGC
TCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCCCG
AAGGGGACGTCCTATCTCTAGGATTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAAA
CCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCG
GAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAGGGGCGGAAACCCCCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTG
GACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCTCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCC
TTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCA
AGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGAG
CCCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTATTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACGA
TCCGAAAACCTTCATCACTCAAGCGGCGTTGCTCCTTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAAAATTCCCTACGGCTGC
CTCCCCGTAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGCCCAATAACCCCTTCAGGTCGGCTACCCCACC
CTTTCCCTTGTGTGAGCCCTTTCCTCCCCCACCAACCTAAAGGCGCCCGCGGGTTCCTCCTTTTAATTGGTATCCAA
AACACCCCTTTTATGTTTTAACCATGCGGGTTTTAAA 
 
>E05_1492R  
TCAGTATCTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCCACCGACTTCCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCT
TCGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCC
CCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTC
CCCGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAA
TTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCA
GGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGG
CGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGC
CGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCA
CTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGC
CGTGGCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTT
ACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCTTCAAACTTTCTTCCATTGCGGAAGATTCCTACTGCTG
CCTCCCCTAAGAATCTGGGGCGTGTCTCATTCCCCTGTGGGCGAATACCCTTTCAGGTGGCTACCCACCGTCCCC
CTGGTGAACCGTTTCTCCCCAACAAACTAAGGGCCGCGGGCCCTCCTTTATTTATTAACAAAACCATCTTTTCTTATT
TTCTCCGCGGGAGAAAAAAATTCCCGGTTAA 
 
>F05_1492R 
TCCAGTATCCTGTCCACCTTTCGGCGGCTGGCTCCGTAAGGTTTACCTTCCACCGACTTTCCGGGTTGTTACAAAC
TTCTCGTGGTTGTTGACGGGCGGTGTTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTA
CTAGCGATTCCGGCTTCATGCAGGCGGGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGGGAATGGTTTTCTGGGATTGGCTTAA
CCTCGCGGTCTCGCAGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTT
GACGTCATCCCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTCAATGCTGGCAACTAAGG
TCAAGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGT
CACTCTGTCCCCCGAAGGGGAAGGCCCTGTCTCCAGGGAGGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGC
GTTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGC
CGTACTCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCA
TCGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAG
ACCAGAGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCT
CCTCTTCTGCACTCAAGCCTCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAG
AAGCCGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGC
ACGTATTTAGCCGTGGCTTTCTGGCCGGGTACCGTCAAGGCGCCGCCCTGTTCGAACGGCACTTGTTCTTCCCCG
GCAACAAAATTTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCACTCAGGCGGCGTTGCTCCTTCAAACTTTCGTCCATTGCGGAA
AAATTCCCTACTGCTGCCTCCCCCTAAGAAATTTTGGGCCCTGGTTTCAATCCCCAAGTGGGCCCAAAAACCCCCT
CAGGTGGGCCAACCCACCCTTTCCCTTTGTTGGGGCCGTTTCCCCCCCCACCAACTTAAAGGCCCCCCGGGCCCC
CATTTTTAATTTGGAGGCCCAAAAACCCCCTTTTTTTTTTTTTTCCTTAAG 
 
>G05_1492R 
TCAAGAATCTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCTTTGCGGTTACCTCCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCGT
GGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTC
CGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCG
CTTCGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCAT
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CCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGG
TTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGT
CCCCGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGA
ATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCC
AGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACG
GCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAG
CCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGC
ACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTG
CGCGCGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAG
CCGTGGCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTT
TACGATCCGAAGACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGCTCCTTCAAACTTTCGTCCATTGCGGAAGAATTCCTACTGC
TGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCCTGTGGGCCAATAACCCTCTCAGGTGGGGAACCAAC
GTCCCCCTGGTGAAGCGTTTCTCCCCCACAAAACTAAAGGCCCCGCGGCCCCCTCTTTAATTATTAGAGAAAACAC
ATTTTTCCTATTTTTCTTCAA 
 
>H05_1492R 
TCCACCTATCTGTCACCTTCGGCGGCTGGCTCCTTACGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGG
TGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTCGCCGCTT
CGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTTG
CGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTCCC
CGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATT
AAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGG
CGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGT
GGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGCCGC
CTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCACTC
AAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGCGCG
CGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTG
GCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGCTTTACGAT
CCGAAGAACTTCTTCGCTTAAGCGGCGTTGCTCCGTCAAACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACGGCTGCCC
CCCCTAAGAAATCTGGGGCGGTGTCTCATTCCCCCTGTGGGCGAATAACCCCTCTAGGTGGGCTACCCAACGTCC
CCCTTGTGAGACCGTTCTTCCACAACAAACTTAAGGGGCGCCGGGGCGCCTCTTTTTTGTTTGACAAAAAACACTTT 
 
>A06_1492R 
TCATAGACTGAACTCATTACAGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCCACCGACTTTCCGGGTGTTACAAACTC
TCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCG
ATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGC
GGTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTC
ATCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGG
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCT
GTCCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTT
ACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAG
AGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCT
CCTGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAAC
CGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT
AGTTAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAAC
AGAGCTTTACGATCCGAAAAACCTTCTTCGCTCACGCCGGCGTTTTCTTCCTTCGGACTTTTCTTCCCTTTGCGGAA
AAATTCCCTACAGGCTGCCTCCCCCTAAGAAATCTGGGGCCCGGTCTCCATTCCCCCCTGTGGGCCG 
 
>B06_1492R 
TTCTAGGTATCTGTCACCTTCGGCGGCTGGCTCCGTAAGGTTACCTCCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCG
TGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATT
CCGGCTTCATGCAGGCGGGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGGGAATGGTTTTCTGGGATTGGCTTAACCTCGCGG
TCTCGCAGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCAT
CCCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTCAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGT
TGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGTC
CCCCGAAGGGGAAGGCCCTGTCTCCAGGGAGGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCG
AATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCC
CAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACG
GCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAG
CCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGC
ACTCAAGCCTCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAGAAGCCGCCTG
CGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAG
CCGTGGCTTTCTGGCCGGGTACCGTCAAGGCGCCGCCCTGTTCGAACGGCACTTGTTCTTCCCCGGCAACAGAGT
TTTACGACCCGAAGGCCTTCTTCACTCAGGCGGCGTTTCTTCCTTCGAACTTTCGTCCATTGCCGAAAAATTCCCTA
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CTGCTGCCTCCCCCTAAGAAATTTTGGGCCCGGGTCTCAATTCCCCAAGTGGGCCGAATAACCCCCTTCAGGTTGG
GCAACCCA 
 
>C06_1492R 
TCAACTTTCCTGTCCACCTTCGGCGGCTGGCTCCTTTACGGTTTACCTTCCACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCT
CGTGGTGTGACGGGCGGTGTTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGC
GATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTGGGATTCGCTTATGCGTC
GCCGCTTCGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACG
TCATCCCCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAA
GGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATC
CTGTCCCCGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCT
TCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACT
CCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTT
TACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAG
AAAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTT
CTGCACTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCG
CCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAG
TTAGCCGTGGCTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTCCCTCCGGTACTTGTTCTTCCCTAACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAGAACTTTTTCGCTTAAGCGGGCGTTTCTTCCTTCAAAATTTCTTCCATTGCGGAAAAATTCCC
TACGGCTGCCTCCCCTAAGAAATCTGGGGCCGTGTCTCAATCCCCCTTGTGGGCGAATAACCCTCCTCAGGGTGG
GCTACCCCACCCCTCCCCCCTGTTTGAACCC 
 
>D06_1492R 
TCAATCATCTGTCCACCTTTGGCGGCTGGCTCCTACGGTTACCTCACCGACTTAGGGTGTTACAAACTACTCGTGG
TGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAATGGTTTTCTTGGGATTCGCTAATGCGTCGCCGCT
TCGCTGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCC
CCACCTTCCTCCGACTTGTCGCCGGCAGTCGCTCTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAGAACCAAGGGTT
GCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCATCCTGTC
CCCGAAGGGAAGACCCTGTCTCCAGGGCGGTCAGGAGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAA
TTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCA
GGCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTGAAGGGCGGAAACCCTCCAACACTTAGCACTCATCGTTTACGG
CGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAAAGC
CGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTTTCCTCTTCTGCA
CTCAAGTCCCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAAGGACCGCCTGC
GCGCGCTTTACGCCCAATAAATCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAATTAGCC
GTGGCTTTTCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGGCATTTCCTTCCGGTACTTGTTCTTTCCCTAACAACAGAAGCT
TTTCCAATCCGAAGAACCTTCTTCGCTTCAAGCCGGCGTTTGCTTCCTTCAAACTTTTCATCCCTTTGCGGAAAAATT
TCCCTACTTGCTGCCCTCCCCGTAGAGAATATTGGGGCACGTGTTCTCAGTTCCCCCTTGTTGGCCCAATACACCC
TCCTTAAGGTTGGGCTAACGCCACCCTTCACCTCTGTTGTGAGAGCCC 
>E06_1492R 
TCAGTATTTGTCCACTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCACACCGACTTTCGGGTGTTACAAACTCTCG
TGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATT
CCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGG
TTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCAT
CCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGT
TGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGT
CCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTC
GAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCC
CCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTAC
GGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAG
AGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCC
TGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGC
CTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGT
TAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGTACTTGTTCTTCCCTGACAACAGA
GCTTTACGATCCGAAAACCTTCTTCGCTCAAGCGGCGTTGTTTCCTTCAGACTTTCTTCCCTTGGCGGAAAAATTCC
CTACGGCTGCCTCCCCCTAAGAAATCTGGGGCCCGTGTCTCAATTCCCCCTGTGGGGCGGGGGACCCTCTTCAGG
GTGGGCAACCCACCCCCCCCCCCTGGGTGAAGCCGTTTCTC 
 
>F06_1492R 
TCGGCATTTCTGTCACTTCGGCGGCTGGCTCCGTAAAGGTTACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGG
AGAGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCG
GCTTCATGCAGGCGGGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGGGAATGGTTTTCTGGGATTGGCTTAACCTCGCGGTCT
CGCAGCCCTTTGTACCATCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTCAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGTCCCC
CGAAGGGGAAGGCCCTGTCTCCAGGGAGGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCAG
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GCGGAGTGCTTAATGCGTTAGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGCCG
CCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACT
CAAGCCTCCCAGTTTCCAATGACCGCTTGCGGTTGAGCCGCAAGATTTCACATCAGACTTAAGAAGCCGCCTGCGC
GCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGGCACGTAGTTTGCC
GTGGCTTTCTGGCCCGGGTACCGTCAAGGCGCCGCCCTGTTCGAACGGCACTTGTTCTTCCCCGGCAACAGAGTT
TTTACGAACCGAAAGGCTTTCTTCACTCACGCGGGCTTTGCTTCCGTCAGAATTTTCGTTCATTGGCGGAAAAATTC
CCCTACTGGCTGCCCTCCCCGTAAGGAATTTTGGGGCCGTGTTCTCAATTCCCAATGGGGGCCGAATCACCCCTTT
TCAGGGTCGGGCTAACCCATCCGTTTGCCCTTGGGTGGGGGCGGTTAAC 
 
>G06_1492R 
TCCCCAATGTCACCTTTCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGGTACCCCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTG
GTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCC
GGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCGCGGTTT
CGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCC
CACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAGGGTTGC
GCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCCTGTCCC
CGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAAT
TAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTACTCCCCAG
GCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCG
TGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAGAGAGCC
GCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCTCCTGCA
CTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAACCGCCT
GCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTA
GCCGTGGCTTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTTCGAACGGTACTTGGTTCTTCCCTGACCACAG
AAGCTTTTACGATCCGAAAAACCTTCTTCGCTTCACGCCGGCCTTTGCTCCGTTCAGACTTTCGTTCCATTTGCGGA
AGAATTCCCTAATGGCTGCCCTCCCCGTAAGAAATCTGGGGGCGGTGTCTCAATTCCCCATTGTTGGCCCGGTTCA
CCCTCTTCAGAGTCCGGCTTACCCACTCCTTCGCCCTTGGTGGAGGCCGTTTACGTCGCGCAACTAACTAAC 
 
>H06_1492R 
TCAGTATTTGTCCACCTACCGGCGGCTGGCTCCCGTAAGGGTTTACCCACACCGACTTTCCGGGTGTTACAAACTT
CTCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGACCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGC
GATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTGCAATCCGAACTGAGAGTGGTTTTTTGGGATTCGCTCCACCTCG
CGGTTTCGCTGCCCTTTGTACCACCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGT
CATCCCCACCTTCCTCCGACTTTTAGCCGGCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGGTCAAG
GGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCACCTGTCACCC
TGTCCCCGAAAGGGGAACGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGGGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGC
TTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTGGTGCGGGTCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGCCTTGCGGCCGTAC
TCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGTGGATACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTT
TACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGGCCAA
AGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCGCTCCCCTCT
CCTGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGGCCGGCTCGCGGTTGAGCCGCGAGATTTCACATCAGACTTAAGGAAC
CGCCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT
AGTTAGCCGTGGCTTCCTCGTCAGGTACCGTCAAGGTACCGCCCTGTTCGAACGGCACTTGTTCTTCCCTGACAAC
AGAGCTTTACGATCCGAAAAACCTTCTTCGCTTCACGCGGCGTTTTTTCCTTCAAACTTTCGTCCCTTTGGGGAAAA
ATTCCCTACTGGTGGCCTCCCGCTAGGAAATCTGGGGCCCGGGTTTTCATTCCCCCCGGGGGGGCGGGGACCCC
CCCTTCAGGTGGGGCAACCCACCCTCCCCCCTGGGGGAGGCCGTTTCCCTCCCACACCAAGTTA 
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Anexo 3  
 
Secuencias consenso de bacterias termófilas cultivables 
 
>Bacillus_hisashii_A01 
GGTGCTAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTA
GTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCT
ACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCT
CTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGC
GGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCA
ACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAG
GAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCC
ACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGC
AAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTT
GACATCTCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGA
AGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGC
ATAAGCGAATCCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATG
CCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAG 
 
>Bacillus_licheniformis_A02 
GGAGCGGAGCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCG
GGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCG
CATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCC
CAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCKTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATC
GTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCC
CCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAG
ATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCC
TGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGA
GTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT
ACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTC
GTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAA
CCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCAGAACAAAGGGCAGCGAAGC
CGCGAGGCTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATC
AGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCG 
 
>Bacillus_haynesii_A04 
TTACAAACTCTCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGCGATTACTAGCGATTCCAGCT
TCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTTCGCTGCCCTTTGTTCTGCCCATT
GTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCGGCAGTCACCTTAGAGTGCC
CAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAACCATGCACCAC
CTGTCACTCTGCCCCCGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTCGCGTTGCTTCGAATTAAACC
ACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCGGAGTGCTTAATGCGTTTGCTGCA
GCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGCG
CCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTACACGTGGAATTCCACTCTCCT
CTTCTGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCGCCTGCGCGCGCTTTACG
CCCAATAATTCCGGACAACGCTGGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGT 
 
>Aeribacillus_composti_A06 
TGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGG
ATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTA
ACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGA
AGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAG
GTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCCGG
CCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGGAACACCAGTG
GCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC
GATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAA
ACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCC
TGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGGTGCATGGTTGTCGTCASCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTT
AAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCG
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AATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGT
GAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCC 
 
>Bacillus_licheniformis_B01 
CTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACC
GGATGCTTGATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTCAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGG
TAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
AGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCKTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGG
GAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGT
AGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAG
GGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAG
TGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAA
ACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGA
AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCT
CTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTA
AGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCAGAACAAAGGGCAGCGAAGCCGCGAGGCTAAGCCA
ATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA
ATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGGAAGTCGGTGGAGGT 
 
>Bacillus_smithii_B03 
AAGAAGCTTGCTTTTTGAAAGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTGCAAGACGGGGATAACTCCGGGAAACCGGGG
CTAATACCGGATAATATCTTCCTTCGCATGAAGGAAGGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGCCGCTTGCAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTAC
GGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCT
GTTGTCAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG
GTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCMGGCGGTCTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAA
CCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGG
AACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCA
CGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGCTTCCACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGC
AAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCT
TGACATCCTTCGCTACCTCTAGAGGATAGAGGGTTCCCCTTCGGGGGACGGAKTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAG
ATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGA
GGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGTCGCGAAACCGCGA
GGTGGAGCCAATCCCAAAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCA
TGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGCAACACCCGAAGTCGGTGT 
 
>Bacillus_subtilis_B04 
GCAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAAC
TCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCG
GCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACG
GCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCKTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTG
CCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAG
CCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATA
CCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGG
GGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAG
AACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAATCCTAGAAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAG
CTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCG
GTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGC
AGCGAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAAT
CGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGT
AACA 
 
>Anoxybacillus kamchatkensis_B05 
TCGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACCGGATAATACGA
AAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCAC
CAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGA
ATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGRGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAG
TACCGGCAGTCACKGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAAMTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG
CGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAA
CTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGC
GGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTG
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CTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGA
ATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCGA
GAGATCGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA
ACGAGCGCAACCCTCGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTC
AAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGTCGCGAACCCGCGAGGGGGAGCCAATCCCAAAA
AGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTC
CCGGGCCTTGTACAACACCGCCCGTCACACCACG 
 
>Bacillus_hisashii_C01 
TTGGTTAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTA
TCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCAC
CAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGA
ATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAG
TACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAAC
TGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGG
CTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTA
AGTGTTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCCTGACCGCCCTGGA
GACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGC
GCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCAT
CATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGCATAAGCGAATCCCAGAAAACCATT
CTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCC
TTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGTAAGTCGGTGAGGTA 
 
>Aeribacillus_composti_C02 
CAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACT
TCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCG
GCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACG
GCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGT
GCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAA
TCTCGCGGCTCAACCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
ARAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTYTGGCCTGTAACTGACGSTRAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGAT
ACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCKGG
GGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGARAMACSSSYSWCAKKTCGRATKYAKGGKKGWMRTC
CMSCYCSTAARWCSYGARAYSYTGGGTTAAKTCCSGAAMAACRAGCGCAACCCKTGACMWWARTTKCCMGSATTCAKTTKKRCAMYCYAMSGT
GACTSCCRSCWAAAARTYKGAKKAASGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACA
AAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCG
CTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCG
GTGGGGTAACC 
 
>Bacillus_hisashii_C03 
TGCAGTCGAGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATA
ACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCG
CGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACA
CGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTC
GGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAAMTAC
GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGA
AATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGARAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGA
TACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTG
GGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAG
AACCTTACCAGGTCTTGACATCTCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTC
GTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGC
GACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAG
CGAAGCGGCGACGCATAAGCGAATCCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAAT
CGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGT
AACCGTAAGGAGCCAGCCGCCG 
 
>Pseudoxanthomonas_taiwanensis_C04 
CGGCAGCGGGTAGGAAGCTTGCTTCCTATGCCGGCGAGTGGCGGACGGGTGAGGAGCGCATCGGAATCTACTCCGTCGTGGGGGATAACGTA
GGGAAACTTACGCTAATACCGCATACGACCTAAGGGTGAAAGTGGGGGACCGCAAGGCCTCACGCGATGGAATGAGCCGATGTCCGATTAGCT
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AGTTGGCGGGGTAAAGGCCCACCAAGGCGACGATCGGTAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTC
CTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCMTGCCGCGTGGGTGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAG
CCCTTTTGTTGGGGAAGAAATCCTGCTGGCTAATACCCGGCGGGGATGACGGTACCCAAAGAATAAGCACCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCG
CGGTAATACGAAGGGTGCAAGCGTTACTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGTGCGTAGGTGGTGGCTTAAGTCCGTTGTGAAAGCCCTGGGCTC
AACCTGGGAATTGCAGTGGATACTGGGTCACTAGAGTGTGGTAGAGGGTGGCGGAATTCCCGGTGTAGCAGTGAAATGCGTAGAGATCGGGA
GGAACACCCGTGGCGAAGGCGGCCACCTGGGCCAACACTGACACTGAGGCACGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGT
CCACGCCCTAAACGATGCGAACTGGATGTTGGGTTCAATTTGGGACTCAGTATCGAAGCTAACGCGTTAAGTTCGCCGCCTGGGGGAGTACGGT
CGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAAKTAKGTGGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTG
GTCTTGACATCCGCGGAACTGCCCAGAARATGGGCGGGTGCCTTCGGGAGCCGCGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTG
AGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTAGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGAACTCTAAGGAGACCGCCGGTGACAAA
CCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCCCTTACGACCAGGGCTACACACGTACTACAATGGTGGGGACAGAGGGCTGCGAAC
CCGCGAGGGGGAGCCAATCCCAGAAACCCCATCTCAGTCCGGATTGGAGTCTGCAACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGCAGA
TCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTTGGTTGCACC 
 
>Aeribacillus_composti_C05 
GAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAAT
ACCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTG
AGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGA
GGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTG
TCAGGGAAGAACAAGTRCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAA
TACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGC
GAGCGGCCATTGGAAACTGRGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGGAACA
CCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTRAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCC
GTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGC
TGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACAT
CCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGG
TTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTG
GGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGC
GAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGG
TGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAAGTCGGTGT 
 
>Bacillus_hisashii_C06 
GATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGT
GCTAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTT
GGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTAC
GGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCT
GTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGG
TAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACC
GCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAA
CACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACG
CCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGTCGCA
AGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTT
GACATCTCCTGACCGCCCTGGAAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGT
TGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAA
GGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGCA
TAAGCGAATCCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGC
CGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACAACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCC 
 
>Geobacillus_kaustophilus_D01 
GGAGCTTGCTCTGGTTTGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTA
ATACCGGATAACACCGAAGACCGCATGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTAGTTGG
TGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCCGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGT
TGTGAGGGACGAAGGAGCGCCGTTCGAAGAGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGG
TAATACGTAGGGGGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAAC
CGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGG
AACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCA
CGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGCCG
CAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTC
TTGACATCCCCTGACAACCCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCST
GAGAWGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTWGTTGCCAGCACGAAGGTGGGCACTCTAGAGGGACTGCCGGCGACAA
GTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGCTGCGAAC
CCGCGAGGGGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGG
ATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGA 
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>Aeribacillus_composti_D02 
GCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACC
GGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAG
GTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGG
CAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCSCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCA
GGGAAGAACAAGTRCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATAC
GTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAG
CGGCCATTGGAAACTGRGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCA
GTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTA
AACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATC
CCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGGTGCATGGTTGTCGTCASCTCGTGTCSTGARAATKTTG
GGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGA
GCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGC
GGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCC 
 
>Anoxybacillus kamchatkensis_D03 
GCTAATACCGGATAATACGAAAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAAGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTA
CGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTC
TGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGCAGTCACTGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG
GTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAAC
CGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGG
AACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCA
CGCCGTAAACGATGAGTGMTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGCTCGCA
AGAGTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTTGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTG
ACATCCCCTGACAACCCGAGAGATCGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGAGAGA
TGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGACTTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTTTAAGGTGACTCCCGGCTAAAAGTGGGAG
GAAGGGGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGTCGCGAACCCGCGAG
GGGGA 
 
>Bacillus_licheniformis_D04 
CAGTCGAGCGGACCGACGGGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACT
CCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTTAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCG
GCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACG
GCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTG
CCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAG
CCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATA
CCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGG
GGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGA
ACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTC
GTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTG
ACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCAGAACAAAGGGCAGC
GAAGCCGCGAGGCTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCG
CGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCC 
 
>Bacillus_subtilis_D05 
GATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGG
CTAATACCGGATGGTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTG
GTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCKTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTT
GTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTA
ATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGG
GGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAAC
ACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC
CGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAA
GACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGA
CATCCTCTGACAATCCTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTG
GGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTTAA
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GCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG
GTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAAGTCGGTGAGGTAAC 
 
>Bacillus_hisashii_D06 
TAAAAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGC
TAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGCCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGG
TGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTT
GTTAGGGAAAGAACAAGTACCGGARGGAAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAAGCCACGGCTAAYTACGTGCCAGCAGCCGCGG
TAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACC
GCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAA
CACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACG
CCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCA
AGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTG
ACATCTCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTG
GGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAG
GTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGCAT
TAGCGAATCCCAAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGC
CGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTC 
 
>Aeribacillus_composti_E01 
AGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATA
CCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGA
GGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAG
GCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTC
AGGGAAGAACAAGTRCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGA
GCGGCCATTGGAAACTGRGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGGAACACC
AGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGT
AAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGACCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCASCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAG
GTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGG
AGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCG
CGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCG 
 
>Bacillus_licheniformis_E02 
GGAGCTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAA
TACCGGATGCTTGATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTCAGCTACCACTTGCAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTG
AGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGA
GGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCSTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTT
AGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGG
AGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACC
AGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGT
AAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGTCGCAAGACT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACAT
CCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT
TAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCAGAACAAAGGGCAGCGAAGCCGCGAGGCTAAGCC
AATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTG
AATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACC 
 
>Aeribacillus_composti_E03 
GGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAA
TACCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGT
GAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGG
AGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTG
TCAGGGAAGAACAAGTRCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAA
TACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCG
AGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGGAACAC
CAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCG
TAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGC
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TGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC
ATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAG
GTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGG
AGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCG
CGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGGAGT 
 
>Bacillus_subtilis_E04 
AGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGA
AACCGGGGCTAATACCGGATGGTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATT
AGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAG
ACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTA
AAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCA
GCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCG
GCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATG
TGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGG
TAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGT
ACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTAC
CAGGTCTTGACATCCTCTGACAATCCTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGT
GAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACC
GGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAGCGAAACCG
CGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAG
CATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA 
 
>Bacillus_hisashii_E05 
CTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACC
GGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGT
AACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGG
GAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTA
GGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGT
CATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGG
CGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACG
ATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCCT
GACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAG
TCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGCATAAGCGAAT
CCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAA
TACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGGAAGTCGGTA 
 
>Aeribacillus_composti_E06 
AGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATA
CCGGATAACACCGAAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTACCTAGTTGGTGA
GGTAACGGCTCACCAAGGCAACAATCCGTACCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAAACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGG
CAGCATTAGGGAATCTTCCGCAATGGACAAAAGTCTGACGGACCAACGCCCCGTGAGCGAAAAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTKTTGTCAG
GGAARAACAAGTACCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACRAGGAAGCCACGGCTAACTACKTGCCASCASCCGCGGTAATACKT
AGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAKTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCG
GCCATTGRAAACTGGGGAACTTGAKTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTASCGKTGAAATGCGTARAGATGTGRAGGAACACCAKTG
GCRAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTRAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC
RATRAGTGCTAAGTGTTARAGGGTATCCACCCTTTAKTGCTGCASCAAACGCATTAAGCACTCCSCCKGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACT
CAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGRAGCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACWTCCCCTGA
CAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC
CCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATG
ACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAATCCC
AAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATAC
GTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACC 
 
>Geobacillus_kaustophilus_F01 
GTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGA
AGACCGCATGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACC
AAGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAA
TCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAG
CGCCGTTCGAAGAGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCGA
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GCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGA
AACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGG
CGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGT
GCTAAGTGTTAGAGGGGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAA
GGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAAC
CCAAGAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTAAGTC
CCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTAGTTGCCAGCCACGAAGGTGGGCACTCTARAAGGGACTGCCSGCSACAAKTCSGARGAAAGGTGGGGG
ATGACGTCAAATCATCCAKGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGCTGCGAACCCGCGAGGGGGAGCGA
ATCCCAAAAAGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTG
AATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGCTTGCAACACCCG 
 
>Aeribacillus_composti_F02 
TGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGG
ATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTA
ACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG
CAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGG
AAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTA
GGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCGG
CCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTG
GCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC
GATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAAC
TCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGA
CAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC
CCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGARGAAAGGGKGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAAT
CCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAA
TACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCGGTCTAGGTGACTGCATCATGGGAGCAGAGCG
AACCGCAACGTCAGCATAAGTGG 
 
>Aeribacillus_composti_F03 
GTGAAGTGCGCATGCCTATACATGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAA
CCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTA
GCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGA
CCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAAC
GCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCT
GACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGC
AGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGA
ATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTRAGGCGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAG
CAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGARCCATGT
GGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTG
ACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGARAWGTTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTC
AGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACAC
GTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCG
CCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAG
AGTTTGTAACACC 
 
>Bacillus_coagulans_F05 
GGGCTGGCGCTGCCTAACTGCAGTCGTGCGGACCTTTTAAAGCTTGCTTTTAAAGGTTAACGGCGGAAGGGTGAGTAACACGTGGGCCACCTGC
CTGTAAGACTGGGATAACACCCGGGAACCGGGGCTAATACCGGAAAGTTTTTTCCTCCCCATGGAGGAAAAAGGAAAGGCGGCTTCTGCTGCCA
CTTACAGATGGGCCCGCGGCGCAATAGCTAGTTGGCGGGGTAACGGCCCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCCACCTGAGAGGGTGATCGGCCA
CATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACCGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTG
AGTGAAGAAAGCCTTCGGGTCGTAAAAYTYTKTTGCCGGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGSGGCGCCYTGACGGTACCCSGCCAGAA
AGCCACGGCTAAMTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTARGTGGCAAGCGTTGTCCSGAATTATTGGGSGTAAAGCGCGCGCAGGCGGCTT
CTTAARTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGAGGCTTGAGTGCAGAARARGAGARTGGAATTCCACGTG
TAGCGGTGAAATGCGTARARATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAARGCGGCTCTYTGGTCTGTAACTGACGCTKARGCGCGAAAGCGTGGGGAG
CAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAKARGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTA
AGCACTCCGCCYGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAARCGGTGGAGCAKGTGGTTTAATTCKAA
GCAACGCGRAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACCTYCCTGGAGACAGGGCCTTCCCCTTCKGGGGACAGARTGACARGTGGTGCATSG
TTGTCSTCASCTCGTGTCGTGARATRTTGGGTTAAGTCCCGCMACSAGCSCMACCCTTGACCTTARTTGCCASCATTGARTTGGGCACYCTAAGGT
GACTGSCGGTGACAAACCSGARGAAGGKGGGGRWGAMSTCMAAWCAYCATGCCCCYTWTRACCTGGGSTACACACSTGCTWCAATGGATGG
TACAAAGGGCTSCGARACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCASAAAACCATTCCCAGTTYKKATTGCAGGSKGCAACCCGCCTGCMTGAARCCGGAA
WCGCTAKTAWTCGCGGATCARCAWGCCGCGGKGAATAMKTTCCCGGGCCTTKTACAMCMCCSCCCSWMAATTYAATCCAAATCTGRGAASTT
AWGTCCCAATGGGAATGGGATGGGTTTAATGCCTTGGGGTGGGGGGGTTTCGCCCAAAGTCAAAAA 
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>Bacillus_coagulans_F06 
GTGCAGTCGTGCGGACCTTTTAAAGCTTGCTTTTAAAAGGTTAGCGGCGGAAGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTGTAAGACTGGGATA
ACGCCCGGAAACCGGGGCTAATACCGGAAAGTTTTTTCCTCCGCATGGAGGAAAAAGGAAAGGCGGCTTCGGCTGCCACTTACAGATGGGCCC
GCGGCGCAATAGCTAGTTGGCGGGGTAACGGCCCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCCACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGGACTGAGA
CACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGTGAAGAAAGCCT
TCGGGTCGTAAAACTCTTTTGCCGGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGCGCCCTGACGGTACCCGGCCAGAAAGCCACGGCTAACT
ACGTGCCCAGCAGCCGCGGTAATACSTARGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGCTTCTTAAGTCTGATGT
GAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGAGGCTTGAGTGCAGAARARGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTARAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAARGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGARGCGCSAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAG
ATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTG
GGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGA
ACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACCTCCCTGGAGACAGGGCCTTCCCCTTCGGGGGACAGARTGACAGGTGGTGCATGGKTGTCGTCAGCT
CGTGTCGTGARATGTTGGGTTAAGTCCCGCMACGAGSGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCASCATTGARTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGT
GACAAACCGGAGRAAGGKGGGGATGAMGTCAAATCATCAWGCCCCTTATGAMCTGGGSTACACACSTGCTMCAATGGATGGKRCAAAGGGC
TGCGAGACCGCSMGGTTAAGCCAATCCCAGAAAACCATTCCCAGTTYGGATTGCAGGSKGSAMCCCSCCTRMACYGAAKCTYKKAATCGMWAR
WAAYCSCGGGAAAATTCCGGCCTTTTACCCCCCCCCCCAAATTTTAACCCAACTTGGAACTAAGCCCCCAAGGAATGGGGGGGTTTAAATGGGTT
TAGAGGCCGGTTCGGCCGGACCGGAGGTACGAATTAAAATGAAAG 
 
>Geobacillus_kaustophilus_G01 
GCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAAGAC
CGCAGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGC
GACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTC
CGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGRGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAGCGCCG
TTCGAAGAGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCGAGCGTT
GTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTG
GGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCT
CTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAA
GTGTTAGAGGGGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCYGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAAT
TGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCAKGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCAAG
AGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAA
CGAGCGCAACCCTCGCCTCTAGTTGCCAGCACGAAGGTGGGCACTCTAGAGGGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTC
AAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGCTGCGAACCCGCGAGGGGGAGCGAATCCCAAAA
AGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTC
CCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGCTTGCAACACCCGAAGTCGGTG 
 
>Anoxybacillus_kamchatkensis_G02 
CTTGCTTTTGAATCGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGTAGACGGGGATAACACCGAGAAATCGGTGCTAATACC
GGATAATACGAAAGGCCGCATGGTCTTTCGTTGAAAGGCGGCGCAGGCTGTCGCTACAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGG
TAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGCCTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTTAGG
GAAGAACAAGTACCGCAGTCACTGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTA
GGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGG
TCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTG
GCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC
GATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGTAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGCTCGCAAGAGTGAAAC
TCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGA
CAACCCGAGAGATCGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAA
GTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGG
ATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCGGTACAAAGGGTCGCGAACCCGCGAGGGGGAGCCAA
TCCCAAAAAGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA
ATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGCAACA 
 
>Aeribacillus_composti_G03 
TGCAGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAAACAGGGATAA
CTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAACACCGCACGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCACGATGGGCCCG
CGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACCATTCGTAGCCCACCTGAAAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAAACA
CGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAACAACGCCCCGTGAGCGAAAAAGGTCTTC
GGATCGTAAAGCTCTTTTGTCAGGGAAAAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTAC
GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGA
AATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAAAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAG
ATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTG
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GGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGA
ACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGAACAAGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCACCT
CGTGTCCTGAAAATGTTGGGTTAATTCCCGCAACGAGCGCACCCTTGGACCTTAGTTCCCACCATTCATTTGGGCCCTCTAAGGTGACTGCCGG 
 
>Bacillus_haynesii_G04 
TACCTCACCGACTTCGGGTGTTACAAACTCTCGTGGTGTGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGTATTCACCGCGGCATGCTGATCCGC
GATTACTAGCGATTCCAGCTTCACGCAGTCGAGTTGCAGACTGCGATCCGAACTGAGAACAGATTTGTGGGATTGGCTTAGCCTCGCGGCTTCGC
TGCCCTTTGTTCTGCCCATTGTAGCACGTGTGTAGCCCAGGTCATAAGGGGCATGATGATTTGACGTCATCCCCACCTTCCTCCGGTTTGTCACCG
GCAGTCACCTTAGAGTGCCCAACTGAATGCTGGCAACTAAGATCAAGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCT
GACGACAACCATGCACCACCTGTCACTCTGCCCCCGAAGGGGAAGCCCTATCTCTAGGGTTGTCAGAGGATGTCAAGACCTGGTAAGGTTCTTC
GCGTTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAGTCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCGGAG
TGCTTAATGCGTTTGCTGCAGCACTAAAGGGCGGAAACCCTCTAACACTTAGCACTCATCGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTG
TTCGCTCCCCACGCTTTCGCGCCTCAGCGTCAGTTACAGACCAGAGAGTCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCACATCTCTACGCATTTCACCGCTA
CACGTGGAATTCCACTCTCCTCTTCTGCACTCAAGTTCCCCAGTTTCCAATGACCCTCCCCGGTTGAGCCGGGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAA
ACCGCCGGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGACAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTGGCTTTCT
GGTTAGGTACCGTCAAGG 
 
>Aeribacillus_composti_G06 
GAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGG
GAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCG
CATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCC
CAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTRACGGAGCAAASGCCSGCGTGAAGCGAAGAAGGTTYTTCG
GATCGTAAAAGCTTCTGTKGTCAGGGAAGAACCAAGTRCCGTTCGAAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAAGCCACGGCTAA
CTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGAT
GTGAAATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGA
AATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGG
ATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCC
GCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCG
TCASCTCGTGTCGTGARATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTG
CCGGCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAG
GGCAGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTA
GTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTC 
 
>Bacillus_licheniformis_H01 
CTTGCTCCCTTAGGTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACC
GGATGCTTGATTGAACCGCATGGTTCAATCATAAAAGGTGGCTTTCAGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGG
TAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
AGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCKTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGG
GAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGT
AGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAG
GGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAG
TGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAA
ACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGA
AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGARCCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCT
CTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTTGGGTTA
AGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGCAGAACAAAGGGCAGCGAAGCCGCGAGGCTAAGCCA
ATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA
ATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGGAAGTCGGTGGAGGT 
 
>Geobacillus_kaustophilus_H02  
GTCAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCGCAAGACCGGGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGA
AGACCGCAGGTCTTTGGTTGAAAGGCGGCCTTTGGCTGTCACTTGCGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCA
AGGCGACGATGCGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGKAW
TCTTCCGCAATGGGSGAAAGCCTGAMGRAGCGACGCCGCKTRAGCGAAGAAGGCYTTCGGGTCGTAAAGCTCTGTTGTGAGGGACGAAGGAG
CGCCGTTCGAAGAGGGCGGCGCGGTGACGGTACCTCACGAGGAAGCCCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCGA
GCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGA
AACTGGGGGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGG
CGGCTCTCTGGCCTGCAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGT
GCTAAGTGTTAGAGGGGTCACACCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCGATAAGCACTCCGCCCKGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAA
GGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAASCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAAC
CCAAGAAGATTGGGCGTTCCCCCTTCGGGGGGACAGGGTGACAGGTGGTTGCAKGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGAATGTTTGGGTTAA
GTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCTCTWGTTGCCASCACTRAAGGTGGGGCACTCTTARAGGGACTGCCGGCGACAARTCCGRAGRAAAGG
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TGGGGGATGAAAMKTCAAATMATCAAKGCCCCCTTATRAMCTGGGGGSTACMMACSTGGYTACAATGGGGCGGGTACAAAGGGYTGGCGAA
CCCGCGAGGGGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCG
GATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGCTTGCAACACCCGAAGTCGGT 
 
>Bacillus_hisashii_H03 
AGCGAACCAATAAGAAGCTTGCTTTTTGTTGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGG
GAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGATGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCA
TTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATYGGCCCACACTGGGAMTGAGACACGSCCC
AGAYTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGAMGAAAGTYTGAMGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATC
GTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTT
GCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAG
ATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCT
GGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGGA
GTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT
ACCAGGTCTTGACATCTCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCYCTTCGGGGACAGGATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTC
GTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACSASCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCASCATTCAGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGT
CGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCAGCGAAGCG
GCGACGCATAAGCGAATCCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGAT
CAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGGAAGTCGGTGAGGTAACCGT
AAGGAGCCAGCCG 
 
>Aeribacillus_composti_H04 
GAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACGGGGATAACTTCGGGAAACCGGA
GCTAATACCGGATAACACCGAAAACCGCAGGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTA
CGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCCCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCT
GTTGTCAGGGAAGAACAAGTRCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG
GTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAATCTCGCGGCTCAA
CCGCGAGCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGARAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTARAGATGTGGAGG
AACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGCCTGTAACTGACGCTRAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCA
CGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCA
AGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTG
ACATCCCCTGACAACCCTAGAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCASCTCGTGTCGTGARATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAKTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGCTAAAAGTCGGAGGAAG
GTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTGG
AGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCG
CGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAAGTCG 
 
>Bacillus_hisashii_H05 
ACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGATCGGGATAACTCCGGGAAACCGGTGCTAATACCGGATAGATTATCTTTCCGCCTGGAGAGATAAGGAAAGA
TGGCTTTTGTCATCACTTACAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAG
AGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACG
GAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGGAGGGAATGCCGGTACCTTGACG
GTACCTGACGAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCG
CGCGCAGGCGGTCCTTTAAGTCTGATGTGAAATCTTGCGGCTCAACCGCAAGCGGTCATTGGAAACTGGGGGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAA
GCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCG
CGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTG
CTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGC
ATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTCCTGACCGCCCTGGAGACAGGGTCTTCCCTTCGGGGACAGGAT
GACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGGTTCTAGTTGCCAGCATTC
AGTTGGGCACTCTAGAGCGACTGCCGGCGACAAGTCGGAGGAAGGTGGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACA
CKTGCTACAATGGAWGGTACAAAGGGCAGCGAAGCGGCGACGCATAAGCGAATCCCAGAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACT
CGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACG
AGAGTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGTAACCGTAAGGAGCCAGCCGC 
 
>Aeribacillus_composti_H06 
AGTCGAGCGGACCGAAGGGAGCTTGCTCCTTTAGGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCAGACTGGGATAACTT
CGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACCGAAAACCGCATGGTTTTCGGTTGAAAGGCGGCTTTTAGCTGTCACTGCAGGATGGGCCCGCG
GCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACAATGCGTAGCCAACCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACG
GCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGCGAAGAAGGTCTTCG
GATCGTAAAGCTCTGTTGTCAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCGAACAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTGACGAGGAAGCCACGGCTAACTACG
TGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCMAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAA
ATCTCGCGGCTCAACCGCGAGCCGGCCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGGAGAGGGGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
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GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTYTGGCCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAG
ATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTATCCACCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTG
GGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACMAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGA
ACCTTACCAGGTCTTGACATCCCCTGACAMCYCTAGAAGATAGGGCGTTCCCCTTTCGGGGACAGGGTGACAGGTGKTGCATGGTTGTCGTCAG
CTCGTGTCGTGARAATKTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGACCTTAGTTGCCAGCATTCAKTTGGGCACTCTAAGGTGACKGCCG
GCTAAAAGTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTGGTACAAAGGGC
AGCGAAACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAACCACTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTA
ATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGTCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAAGTTTGTAACACCCA 

 

Nota. Datos generados por el autor. 
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