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Resumen Diversas técnicas se utilizan para comparar caracteristicas de las entidades
vivasbuscando analizar, en todo caso, la semejanza entre ellas. También son diversas las
caracteristicas que definen a los organismos: moleculares, metabdlicas, celulares,
ambientales, etoldgicas, etc. En funcidén de la semejanza, de caracteristicas semejantes,
los organismos, y toda entidad de la jerarquia biologica, se ordenan y clasifican. Este
trabajo plantea estudiar una caractdits de los organismos que esrmgtabolismo,en
particular el metabolismo de porfirinas y clorofildgciendo uso de procedimientos

Of FRNaidiAO2a [[dzSZ I RAFTSNBYOAl RS 2G4NR&ax LISN
los caracterey que definen a los organismos. El resultado de todo andbslstico es

una hipoétesis evoliva sobre relaciones de parentesco, es decir, una hipotesis
filogenética.

Palabras claveCladismo. Parsimonia. CladogranMetabolismo. EnzimasHipoétesis
Evolutiva

INTRODUCCION

El objetivo de establecer una clasificacion natural de especies basada en sus
relaciones filogenéticas se alcanza comparando algunas de sus caracteristicas o atributos.
Por ello, los métodos y técnicas utilizados para el estudio de la diversidad de especie
una aplicacion dehétodo comparada

Los caracteres son rasgos que presentan las entidades biolégicas, desde las
moléculas hasta los ecosistemas, los cualessowgidos por las ciencias descriptivas de
todos los niveles de integracion (genéticedaiimica, anatomia, morfologia).

En un contexto matematico, los caracteres pueden ser de variacion discontinua
(caracteres discretos, cualitativos, absolutos como presencia/ausencia) o de variacion
continua (son los caracteres cuantitativos que comunraesd refieren a dimensiones y
cuya distribucion en la poblacion o en la especie se suele ajustar a una curva de Gauss),
pudiendo convertir los continuos en discretos mediante el establecimiento de clases (por
ejemplo, la edad: un caracter continuo que paetbnvertirse en discreto estableciendo
clases de edad, de 10 a 20 afios, de 20 a 30, etc.).
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En el contexto bioldgico los caracteres sirven a la taxonomia siendo su acepcion
mas clasica aquella que los define como rasgos que diferenc@nespecies de f@ts.
Estos caracteres han de ser susceptibles de ser comparados, homglogastantes, y
pueden se de muchos tipos: morfolégicos, etologicos, fisioldgicos, bioquimicos,
geogréficos, autoecoldgicos o moleculares, por ejemplo. El usestis uUltimos en
Biologia Sistematica representa un importante nexo entre Biologia Molecular y Celular y
Bidogia de Organismos y Sistemas.

Caractereshomologosson estructuras o0 rasgos que tienen el mismo origen. La
homologia puede definirse como una comunidad de origen de rasgos. Naturalmente,
hablar de homologia es hablar de semejanza: estamos tratando el estudio de la
diversidad bioloiga que se genera por euciony entre las estirpes que constituyen esa
diversidad existen diferencias y semejanzas. Nuestra atencién se dirige a la semejanza

(Fig.1).

DIFERENCIAS

DIVERSIDAD entre especies _
BIOLOGICA EVOLUCION

SEMEJANZAS
entre especies

Figura 1. Relacion entre diversidad biol6gica y evolucién.

Los caracteres morfoldgicos homologos normaiteeson muy semejantes a lo
largo de la evolucién de las estirpes emparentadas. Como ejemplo sirva la composicion
de la mano de todos los tetrapodos o la anatomia de las extremidades de los mamiferos,
estructuras homoélogas con distintas morfologias segindiferentes funciones debidas
a sus distintos modos de vida (terrestre, acuatico,aéreo). Este Ultimo ejemplo sirve para
intuir que la semejanza se debe a la posesion de un ancestro comun. Con ello
introducimos un nuevo términ@ncestria

También existe homologia en el nivel molecular mayor parte de las moléculas
j dzS O2y F2NX¥Iy f2a& aSNBa GOAg2a &S aAyOSyidl ye
evolucion de moléculas homélogas desde los tiempos mas remotos. Es el caso de la
actina yla miosina, presentes en arquebacterias, eubacterias y eucariontes. Estas
proteinas (y los genes que las codifican)) divergen a lo largo de la evolucién entre unas
estirpes y otras resultando mas semejantes entre si las de cada grupo radgrgenes
o0 dos proteinas seran homélogas para un conjunto de estsppaseen el mismo origen,
y comdnmente serdn mas semejantes cuanto mas cercano sea el parentesco entre esas
estirpes. En el nivel molecular, deben hacerse dos precisiones para la homologia:
caractNB & K 2 Yortbl®d@2 4 parélogog = O2y aSOdsSyOAl RS 1
genes.
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Pero no siempre la semejanza se debe a homologia: puede debarsgagiau
homoplasia(construccion semejante). Analogia es la condicion de semejanza presentada
por estirges no inmediatamente emparentadas pero con un modo de vida parecido. En
consecuencia se definen caracteres analogos comellagugue tienen la misma funcion
pero origen distinto, habiendo diferentes tipos de analogia: convergencia, paralelismo o
reversional estado ancestral.

Podemos incorporar a nuestro pensamiento evolutivo la idea de que las estirpes
mas estrechamente emparentadas son las que comparten mayor numero de caracteres y
O2y Stt2 AYGNRRdzOAY2 & RBY &SIHS2A o QuasioapdeltliSNE & C
la analogia, que es un problema para la reconstruccion de la filogenia, conduce a un
nuevo planteamiento: la necesidad de considerar no sélo la cantidad sino también la
¢calidack de la semejanzaPor tanto, habra que determinar homologiask{ddratarse
de la misma estructura fundamental, de una misma posicion respecto a una referencia y
el mismo patron de desarrollo embrionario, cuando se trate de caracteres morfolégicos;
proteinas sintetizadas por el mismo gen en un grupo de esfirpis) y detectar
homoplasias.

Se debe diferenciar entr@omologiasancestrales y derivadas para llegar a la
conclusion de que solo lakerivadasson indicadores fiables dearentescoinmediato.
t 2NJ St Y2YSyi(2 LRRSY2a Ay GazANIABAKREF R3f R$S NIND
O2YyaARSNI NI ljdzS fla K2Y2ft23aNlLa |yOSadN)rfSa
RS NRA @sinBdordorfia® Sy G SNXY 5 yiease veri b Rontinuatio®ara
distinguir entre ambas se establece de varias formas la polaridks daracteres.

Respecto a los procedimientos para reconstruir la filogenia de las estirpes, éstos
se enmarcan dentro de lo que denominamescuelassistematicas Escuela Evolutiva
(Escuela de la Nueva Sistematica o Escuela de Simpéayr), Escuela di Taxonomia
Numeérica (Escuela del Feneticismo NuméridedguelCladista

La Escuela Cladistica (o de la Sisteméatica Filogenética) creada por W. Hennig (1913
1976) e la década de 1950 plantea umenera de realizar la reconstruccion filogenética
basR | Sealidddide l@isemejanza & y2 Sy I OFyiARlleR RS &a$§
parentesco inmediato no se deduce del hecho de compartir muchos caracteres
(cantidad) sino decompartir alguno(s) que, ademas de homologo(s), sea sinapomarfico
(condicion e calidad), es decir, exclusivo de los miembros de un grupo y de su ancestro
comun inmediato(en el que aparecio por primera vez el caracter). Estas sinapomorfias
definen a los grupos. Por otra parte, se considera que las especies y los grupos mayores
exigen en la naturaleza como resultado de la evolucion y se atribuye a la especie un
papel protagonista como realidad evolutiva. Aporta un enorme poder analitico y precisa
términos usuales de la ¢eia evolutiva monofilia, parafilia, polifila, grupos hermang
estados de los caracteres.

9t Of FRAA&AY2 Ay (NERAHAAS Rizya yRISS ¢Fea ade¥eCONS LAIRSYN.
ha mencionado que los caracteres pueden ser derivados (avanzados) o ancestrales
OLINAYAGAG2a0d ! K2NF aS KIofl RS OFNJIOGSNBA
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ser conceptos absolutos, se refieren siempre a un anteciesoediato enun grupo

determinado (elativos a un nod}. La terminologia cladista incluye otros nuevos
GSNX¥Ay2a O2Y2 aOflR2¢ LI N} NBFSNANYy2a | dzy
grafico de ramificaciones dicotomicas (un &rbol) que muestra las relaciones de
parentesco. La condicién de compartir un caracter plesiomérfico (debido a ancestros
NEY2(d2a0 Sa dzy GaAAYLI SaiA2Y2NFNI¢ & t2a OFN
monofilia de un grupo, indican un ancestro comun pero no inmediato y exclusivo. La
condicbn de compartir un caracter apomorfico (una novedad evolutiva en el ancestro
AYYSRALFG2 RS dzy 3INHzaR Sy SaddzRA20 &S RSy2Y
sinapomorficodos Unicos que garantizan la monofilia de un grupo. El cladismo también

precisa elconcepto de semejanza: ésta puede ser debida a la posesion de rasgos
homélogos o0 a homoplasia, pero aclara que, para cada nodo del cladograma, existen dos
GALI2& RS K2Y2f23aNFLY I 1jdzS a4aS RSoS I |yOSai
la que se deb a ancestro inmetli i hombldgiasinapomorficd 0 6 CA I D H O P

2° grupo Grupo )
extermo hermano Grupo interno
| E G| | o E| |A 5 - |
\3/ rama
4 sinapomoifia *_flllcesi_:rn “— terminal
inmediato
ara (F+G)
de (D+E) +an¢e5tro
inmediato de
internodo: [A+(B+C)]

especie P node: sinapomorfia
ancestral para “®uara (A+B+C)HD+E)
(F+G)
-f— internodo

Nodo: adquisicion de novedad
Raiz=ancestro comiin evolutiva (sinapomorfia)
del clado formado porfs que heredarin todos los
(A+B+CY{D+EY{F+G) descendientes

Figura 2. Conceptos del cladismo.

El analisis cladistico descubre relaciones entre grupos hermanos estudiando la
distribucién de sinapomorfias, es decir, caracteres derivados que repredemtasiogia
y definen un grupo monofilético (un grupo natural). Esta distribucion se representa en
forma de cladogramayn diagrama de ramificaciones que muestran las relaciones entre
taxones.Un cladogramaes unahipétesisevolutiva;, puede existir mas dena hipotesis,
es decir, mas de un agrupamiento o mas de una solucién. Si hay solatenastivas
se escoge lanassimple o mas parsimoniosasto es, la que muestra menor nimero de
cambiosen la distribucion de los caracterdsste nUmero de cambios dalongitud del
cladograma.
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Los datos requeridos para el andlisis cladistico son taxones y caracteres. Los
caracteres puede ser morfologicos, anatémicasioleculares, etc. Entre éstos ultimos se
consideran las secuencias de DNA, Blgfoteinas.

METABOLISMO DE PORFIRINAS

Las porfirinas sortetrapirroles a los que se une covalentemente un atomo
metalico: con hierro se forman citocromos, peroxidasa, catalasa, mioglobina y
hemoglobina; con cobre o niquel se forman moléculas para el transporte ceoelkes
en bacterias metandgenas y acetdgenas; con magnesio se foctmanfilas y
bacterioclorofilas (Fig. 3).

Quimiolitatrofia simple

Figura 3. Tetrapirroles, formacion de citocromos, clorofilas y corrinoides.
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En la rutade sintesis de porfiringsueden distinguirse dos gas:

Sintesis de faminolevulinato (ALA)que difiere segun los organismos. En
eucariotas fotosintéticos y en todos los procariotas exceptuando el grupo de las
o-proteobacterias, ALA se sintetiza a partir de glutamato que se une a glutamil
tRNA en reaccidrcatalizada por glutamtRNA sintasa (GIURS), se reduce a
glutamato1-semialdehido en reaccion catalizada por glutaRMNA reductasa v,
finalmente, la glutamatd-semialdehido 2,1 aminomutasa cataliza la
transaminacion que rinde ALR\ta Ch Por otra parte, todos los eucariotas no
fotosintéticos (animales, hongos y apicomplexos) asi coma-fasteobacterias
forman ALA por condensacion de suce€BulA con glicina en una reaccion
catalizada por ALA sintafauta C4) (Fid).

L-glutamato
succinl-CoA

ez glicina

glutamil-tRNA |

——>

Glutamato-1-semialdehido |

|

5-aminolevulinato (ALA) |

Figura 4. Rutaslternativas, C4 y C5, para la sintesis darbinolevulinato. (Enzimas numeradas en Tabla

1),

Formacion de protoporfirina D& partir de 5aminolevulinato, una cadena de seis
reacciones, lamismas en todos los organismos (Bjg.
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5-aminolevulinato (ALA)
° 5 =]
Porfobilinogeno
ce——=1
Hidroximetilbilano
"9 =]
Uroporfirinogeno lll
° 9 =]
Copropofirinogeno lll
° g =]
Protoporfirinogeno IX
10 II >i
Protoporfirina IX
11 12 |
[ EE—— I 1
Mg-Protoporfirina IX Protohemo (hemo)
Sintesis (Bacterio)clorofilas | Sintesis Citocromo.,
Hemoglobina, ...

Figura 5. Ruta deistesis de protoporfirina IX a partir de-Bminolevulinato. (Enzimas numeradas en tabla
1).

Una perspectiva general del metabolismo de aminoacidos, cofactores y vitaminas
en el quese ubica el metabolismo de porfirinas se encuentralensiguientesenlaes
http://www.sigmaaldrich.com/img/assets/4202/MetabolicPathways 6 17 04 .pdf
http://www.manet.illinois.edu/viewmap.php?release=2&map=map00860&mb=Metaboli
sm%200f%20Cofactors&page=cofactors.php
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ENZIMA E.C. GENES
1 glutamil-tRNA sintasa 6.1.1.17 |gItX
2 glutamil-tRNA reductasa 1.2.1.70 |hem A
3 glutamato-1-semialdehido 2,1 aminomutasa |5.4.3.8 |hemL
4 5-aminolevulinato sintasa 2.3.1.37 |hem A, ALAS,
alas, HEM1
5 porfobilinbgeno sintasa 4.2.1.24 |hemB
6 porfibilinbgeno deaminasa 2.5.1.61 (hemC
7 uroporfirinégeno Il sintasa 42.1.75 |hemD
8 uroporfirinégeno Il descarboxilasa 41.1.37 |hemE
9 coproporfirindgeno Il oxidasa 1.3.33 |hemF
10 protoporfirindégeno IX oxidasa 1.3.34 |hemY,hemG
11 Mg-quelatasa 6.6.1.1 |chll, chl D, chiH
12 ferroquelatasa 499.1.1 |hemH

Tabla 1. Enzimas da ruta de sintesis de porfirinad/er figuras 4 y 5).

La mayoria de los organismos sintetizan tetrapirroles dado quesemcialesen
las principales rutas deonversionde energia respiracion y fotosintesi§-ig. 3) En
términos evolutivos pueddecirse que se trata de una ruta biosintética bien conservada.
ALA es el precursor unigl de todos los tetrapirrolesxistiendo 2 rutas alternativas
para su biosintesig-ig.4). Sin embargo, la ruta desde ALA hasta el primer tetrapirrol
ciclico(Fig. 5) uroporfirinégeno llles idéntica en todos los organismos.

A partir de uroporfirinégeno I{Fig. 5surgen 3 ramas que conducen a la biosintesis
de productos finales especificos:

a) Corrinoides (Vitamina B,) que contieneCo en el tetrapirro] y Sirohemo (el
grupo prostético de nitrito y sulfito reductasas). Esta seria la primera ramificacion.

b) En segundo lugar, la ruta quwenduce a laslorofilas que comienza con la
quelacion devig en el anillaetrapirrélico.

c) la tercera rama condu@elos distintos gruposemoy comienza con lguelacion
de Feen el tetrapirrol De esta rama derivan también gsobilinasy elcromoéforo
del ftocromo.

El Uroporfirinégeno Il es el primer tetrapirrol ciclico y el dltimo intermediario
universal de tods los productos basados en tetrapirroles.

¢Coémo heaevolucionadoesta ruta?Horowitz(1945) propuso que la ruta evoluciond
hacia atras, es decir, las Ultimas enzimas de la ruta aparecieron primero a medida que la
disponibilidad en el medio de Igzoductos finales fue disminuyendo gradualmente.
Tiempo despuésGranick(1965) postulé la evolucién hacia delante de la ruta de los
tetrapirroles proponiendo que los primeros intermediarios configuraron los actuales
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ciclos hacia los distintos productosdles, con distintos grado de eficacia cada uno, y
siendo la evolucion la que fue perfeccionando estos productos finales.

Pero es dificil imaginar un medio prebidtico conteniendo productos tales como la
vitamina B, que aparecen espontaneamente por sirgesrganica prebidtica. Es lo que
plantea la hipétesis de Horowitz.

Pero también es poco probable que los primeros intermediarios de la ruta de los
tetrapirroles funcionaran como pigmentos/moléculas captadoras de luz o como
transportadores de electronesndas células primitivas. Es lo que se deduce del modelo
de GranickSeria razonable pensar que la ruta de los tetrapirroles evolucioné sggun
modelo que combine ambas propuestas.

La uroporfirina es un compuesto relativamente simple que se puede concebi
actuando en procesos de absorcion de luz y de transporte de electrones. Pudo
AAYUSGATFNBRS SaLkRydatySrySyidsS Sy I daazlLd
teniendo en cuenta la relativa facilidad de s&it no biolégica de porfirinas.
Modificacones en la configuracion de la uroporfirina pudieron dar lugar a los actuales
productos finales, en un desarrollo evolutivo hacia delante. Por otra parte, las etapas que
conducen a laformacion de uroporfirina/uroporfirinégeno pudieron ir apareciendo
gadd f YSY(GS Sy aaSyidAR2 AYy@SNBEB2L£Y LINAYSNER
fueron escasos en el medio o en el ambiente primitivo. Este proceso evolutivo podria
explicar la ramificacion hacia los productos finales y la de las primeras etapas,
considerandoque es mas facil imaginar las bifurcaciones de la ruta como etapas
posteriores de la evolucion, es decir, como especializaciones de un disefio original mas
simple.

ALA es el primer intermediario universal en la biosintesis de tetrapirroles y se forma
segln dos rutas alternativas de manera que todos los organismos utilizan una u otra, a
excepcion de Euglena gracilis (fitoflagelado) que emplea ambas. La produccién de ALA
siempre implica un intermediario activado como sustrato y una o dos etapas enzimaticas
que implican la transferencia de un grupo amino con la participacion de piridoxal fosfato.

La ruta G implica tRNA como sustrato y es probableteemas ancestral que la
ruta G} que implica glicina y succialbA.

Ruta @: ocurre en animales, hongosaigunas bacterias (aHaroteobacterias). &
se refiere a los 4 atomos de C que procedentes del succinato se incorporan al esqueleto
de ALA. En esta ruta, utilizada por todos los eucariotas no fotosintéticos, la reaccion que
conduce a la formacion de Alosurre en la mitocondria. Un organismo fotosintético
modelo en el que se ha estudiado esta ruta es Rhodobacter spheroides, una alfa
proteobacteria capaz de producir hemo, bacterioclorofila y corrinas. Contiene, como en
otros organismos, dos genes que cidih ALASH(C2.3.1.37) y que producen por tanto
isoenzimas que pueden desempefar distintas funciones metabdlicas. Los mamiferos
también tienen 2 genes ALA®IO de los cuales se expresa en tejidos eritropoyéticos y el
otro en todos los tgdos (Fig. 4).
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Ruta &: es muy significativa e importante para la formacion de clorofilas. Es
utilizada por plantas, algas y la mayoria de las bactdfista. via de produccion de ALA
comienza con la activacion del glutamato acarboxil a través de la union a WRNA
especifico. La enzima que cataliza esta reaccion, tRNA sintetasa, es aparentemente
idéntica a la enzima que participa en la sintesis de proteinas incorporando glutamato.
GlutamyitRNA es el sustrato de GlutantiRNA reductasa (GR) en la reaccion que genera
el intermediario glutamatel-semialdehido. Es probablemente la etapa limitante de esta
ruta de sintesis de AL(Rig. 4).

En el marco de la evolucion es importante destacar la diferencia conceptual entre
GS@2t dzOAsy RS F2i2aNyVSarded?2axnbdRiniOnR 3/ NI
implica un nimero limitado de genes y/o productos génicos mientras que la evolucion de
los organismos implica el genoma completo. Los trabajos de Woese (1987) sobre filogenia
de la subunidad 16S de ARNr muestran la euude los organismos desde un ancestro
comun, estableciendo tres dominio&rchaea(arquebacterias)Bacteria(eubacterias) y
Eucarygeucariontes). Aungue esta clasificacion fue discutida por otros autores (Gavalier
Smith, 1992), lo cierto es que otrestudios filogenéticos realizados a la luzndevos y
continuos datos de secuencias y genomas que recogen las bases de datos, ofrecen
resultados consistentes y acordes con los tres dominios. Sin embargo, cuando se
comparan filogenia basadas en genes desheia vertical (16S ARNr) con filogenias de
genes de fotosintesis por ejemplo, aparecen incongruencias que demuestran que las
primeras no necesariamente reflejan los segundos: evolucién de organigensigs
evolucion de genes.

En la actualidad, ldsasesde datosrecogen los resultados de los numerosisimos
trabajos de secuenciacién de genegenomas de suerte que es notoria la riqueza de
datos que esto supone. Sin embargo, esta misma abundancia de resultados hace
necesaria su recapitulacion e integraciéon el fin de generar informaciéon y nuevos
conocimientos.

La Biologia Sistemética realiza esta tarea descriptiva a nivel molecular siguiendo el
método observacional: responde a la pregunta ¢ qué moléculas conocemos de un aspecto
particular del metabolisn® , recopilando datos procedentes de catdlogos, museos,
colecciones o, en el nivel molecular, bases de datos. Esta tarea descriptiva en el nivel
molecular culmina con la ordenacion de los elementos o datos recopilados en sistemas de
referencia que permitanecuperar con facilidad la informacion.

Para el estudio comparativo de entidades de diversa naturaleza (moléculas,
metabolismo, Organos, organismos, poblaciones, comportamientos, distribucion
geografica, ecosistemas) se hace uso de diferentes técnmdas tllas destinadas a
analizar la semejanza entre las estirpes en estudio. Entre los distintos procedimientos, el
analisis cladistico aporta un grado de objetividad al estudio que no contemplan otras
técnicas como los analisis de distancias o los demaaprobabilidad aunque aportan
informacion Util, si no necesaria, en el contexto evolutivo.
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Como se ha descrito anteriormente, el metabolismo de porfirinas y clorofilas es un
proceso complejo que implica numerosas reacciones quimicas catalizadas paasenzim
Su estructura (elementos y funciones) en la diversidad de organismos es producto de la
evolucioén y solo puede reconstrse comparando los componentes.

Sirvan estos datos para mostrar una perspectiva general del metabolismo de
porfirinas y clorofilasgl caracter universal de estas moléculas y la complejidad de su
estudio desde la perspectiva evolutiva.

OBJETIVOS

El objetivode este ejercicio es @halisis cladistico con criterio de parsimongke
un conjunto de secueras de proteinassubunidad gande & la enzimaubisco (rbcL)
porfobilinégeno sintasay glutamil-tRNA sintasapresentes en un conjunto de taxes
gue sera el grupo de estudio

GRUPO DE ESTUDIO

El grupo de estudicesta formado por repesentantes de los tres dominios
considerando que stata de molécuds universales (Tahb.

Registro Especie

ath Arabidopsis thaliana (Planta)

osa Oryza sativa (Planta)

ppp Physcomitrella patens (Musgo)

olu Ostrococcus lucimarinus (Clorofila)

neu Nitrosomonas europea (B—Proteobacteria)
ret Rhizobium etli (o-Proteobacteria)
bbt Bradyrhizobium (o-Proteobacteria)
syn Synechocistis (Cianobacteria)
syw Synechococcus (Cianobacteria)
syc Synechococcudongatus (Cianobacteria)
tel Thermosynechococcus (Cianobacteria)
gvi Gloeobacteriolaceus (Cianobacteria)
ana Anabaena (Cianobacteria)
pma Prochlorococcusarinus (Cianobacteria)
cte Chlorobiuntepidum (Clorobiacea)

mja Methanococcugannaschii (Euryarchaea)
afu Archaeoglobusulgidus (Euryarchaea)
nph Natronomonagharaonis (Euryarchaea)
pab Pyrococcuabyssi (Euryarchaea)

rci Uncultured methanogenic archaeondRC  (Euryarch.)
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Tabla 2. Grupo de estudio e imagenes de algunos de los organismos.

ESCRUTINIO DE GENEBTENCION DE SECUENCIAS

Se trata de logenes que codifican las enzimabcL, porfobilinégeno sintasa y
glutamiHRNA sintasa en el grupo de estudio (organismos cuyos genomas han sido
completamente secuenciados). La base de datos en la que se realiza la blsqueda sera
GenomeNet(http://www.genome.ad.jp) (Rg. 6). Como se muestra a continuacion, la
blusqueda proporciona 111 registros de los que seleccionaremos los correspondientes al
grupo de estudio.

| KEGG GENES || el Go

Search for Database:
1

GENES - Search term: rbcL (Total 111 hits)

ath:ArthCp030
rbcL; RuBisCO large subunit ; KO1601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]

pop:Poptr_cp030

rbcL; ribulose bisphosphate carboxylase large chain precursor (EC:4.1.1.39); KO1601 ribulose-bisphosphate
carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]

0sa:3131463

rbcL, OrsajCp033; ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit ; KO1601 ribulose-
bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]

ppp:PhpapaCp031

rbcL; RuBisCO large subunit ; KO1601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]
cre:ChreCp049

rbcL; RuBisCO large subunit ; KO1601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]
olu:OSTLU_ 32608

rbcL; predicted protein; KO1601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39]
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Acknowledgments

KEGG: Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes
KEGG - Top page
KEGGZ - Table of contents
KEGG Atlas - Pathwayiontology viewer
KEGG PATHWAY - Systems information: pathways
KEGG BRITE - Systems information: ontologies
KEGG ORTHOLOGY (KO) - Ortholog information
KEGG GENES - Genomic information
KEGG LIGAND - Chemical information
KEGG Organisms - Organism-specific entry points
KEGG DISEASE - Disease information resource
KEGG DRUG - Drug information resource
KEGG GLYCAM - Glycan information resource
KEGG PLAMT - Plant information resource
DBGET: Integrated Database Retrieval System
DBGET search
LinkDB search
Community Databases
CYORF - Cyanobacteria annotation database
BSORF - Bacillus subtilis genome database
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Figura 6. GenomeNet para la blsqueda de secuencias

En la informaciércontenida en cada registro figura la secuencia del gen y de la
proteina que codifica (Fig. 7). Para realizar este ejercicio se seleccisaauéncia de
aminoacidogFig. 8).
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Figura 7. Informacion relativa al registro destreococcusucimarinus
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Figura 8. Secuencia de aminoacidos de la proteina codificada por el gen rif@stid®coccukicimarinus
Otrasbases a las que se puede acaeglebtener datos e informaciéson las siguientes
EXPASY Proteomics Servetp(//www.expasy.ch)
European Bioinformatics Institutétfp://www.ebi.ac.uk/)
National Center for Biotechnology Informati@ttp://www.ncbi.nlm.nih.goy

Genbank(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/index.htrjl

ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS

El conjunto de datos, caracteres y taxones, se ordena enmatdz basica de
datos. Cuando se trata de caractere®leculares, cada elemento de la secuencia, base
de acidos nucleicos o aminoacido de proteinas, constituye un caracter. Asi, en las
secuencias rbcL cada aminoacido es un caracter, de manera que la matriz basica de datos
se construye con n secuencias pedeientes a otros tantos taxones, y tantos caracteres
como aminoacidos tiene la secuencia. Ahora bieoyrre que la misma proteina
(homologa) en diferentes especies muestegiaciones en la secuencia (tanto en longitud
como en los aminoacidos que la cansten). Las diferencias en la propia seacia son
el objeto de anadlisiy su estudio permitird agrupar y clasificar las especies a las que
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pertenecen. Sin embargo, las diferencias en la longitud de la secuencia pueden
celiminarsé introduciendo huecos # | LJanéla) propia secuencia. Los programas de
alineamiento de secuenciasomo Clustalw (http://align.genome.jp)) realizan esta tarea
buscando los alineamientos 6ptimos con el menor numero de huecos, es decir, aiquello
gue maximizan la semejanza entre secuencias. El resultado de este alineamiento se
puede escribir en distintos formatos. En el caso que nos ocupa, el formato de salida se
RSY2YAYl daLIKef ALX makiz ap@piadaipara Jos [Bogramdey |
reconstriccion filogenética que se utilizaran y que estdn contenidos en el paquete de
programas de inferencia filogenético denomindelaY LIRlibre distribucion).

Lamatriz basica de datos que contiene n secuencias (n taxones o especies) y m
caracteres (m amino&tns o posiciones) refleja en la primera linea estos nimeros (esta
configuracion es obligada ya que los programas que se utilizaran sélo leen este formato).
OEAAGSY RATSNByiGiSa F2N¥IFa o0afF2NXYIG2aé0 RS
programa de conversibn de secuenciaghttp://www -bimas.cit.nih.gov/molbio/
readseq).

A modo de ejemplo, las secuencias alineadas con ClustalW y la matriz de datos de
rbcL es la siguient@ig. 9)

24 752 R Y R R Y U N P PO O
ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_slr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNWwW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_ OSTLU_  MAPKSFEDVFACSPASL TKLRASHAPHASPAASHARDYSPI AFPSVRRDD

60 70 80 90 100

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150

75


http://align.genome.jp/
http://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/%20readseq/
http://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/%20readseq/

ReducdBiologia). SeriEisiologia VegetaPl (3): 61-107, 2009
ISSN: 1988620

ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_ EDERARAVACGAFDDVFACSPASLKKVRGSAVERASG Q/GTPTGTPTRPTA

110 120 130 140 150

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_slr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu OSTLU_ SREDLASAFCDMFLASPASLKKVRATNTAVTGTKARERCDCGHFCGSPLRYD

160 170 180 190 200

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt BBta_2
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syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_ 313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_ 313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
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DANAAEPKKEAVSFSEM-AS SPSDL AKMRRSDVG GAARGSNVEVAKVAVD

240 250

MBPQT
MBPQT
VEPRP
M\PQT
MAYTQ

MBYAQT

MBYT

MNADAKT
MNEALKSL

ARERTNAFAGMFASSPADLAKMRCRSQSSI SYAECRHGASDRFQVI APDF

260 270 280
OO OO OO OO OO OOt OOt o o oo
ETKASVGFKAGVKEYKLT- YYTPEYETKDTDIL AAFRVTPQPGVPPEEAG
ETKASVGFKAGVKDYKLT- YYTPEYETKDTDIL AAFRVTPQPGVPPEEAG
El KAGVGFKAGVKDYRLT- YYTPDYQTKDTDIL AAFRMIPQPGVPAEECG
ETKAGAGFKAGVKDYRLT- Y YTPDYVVRDTDIL AAFRMIPQLGVPPEECG
SKSQKVGYQAGVKDYRLT- YYTPDYTPKDTDIL AAFRVTPQPGVPFEEAA
KTQTKSGYKAGVQDYRLT- YYTPDYTPKDTDIL AAFRVTPQPGVPFEEAA
KTQAKAGYQAGVKDYRLT- Y YTPDYTPKDTDVLAAFRVTPQPGVPI EEAG
M\QAKAGFKAGVQDYRLT- Y YTPDYTPKDTDLL ACFRMIPQPGVPAEEAA
KTQSAAGYKAGVKDYKLT- Y YTPDYTPKDTDLL AAFRFSPQPGVPADEAG
-~ MBAKTYNAGVKEYRHT- YWEPHYNVQDTDIL ACFKIV PQPGVDREEAA
-~ MAEKSYQAGVKEYRKT- YWIPDYVPLDTDLLAVFKIV AQAGVPREEAA
MBKKYDAGVKEYRDT- YW PDYVPLDTDLL ACFKCT GCQEGVPKEEVA
MBKKYDAGVKEYRDT- YW PDYVPLDTDLL ACFKCT GQEGVPREEVA
El KGRERYKAGVLKYAQVEYWNGDYEPKDTDLI ALFRI TPQDGVDPI EAA
TVTGKERYKSGVLEYKRMEYWEPDYEPKDTDVI ALFRVTPQNGVDPI EAS
MEYADFLDESYEPSDDI.VCTFRLVPGEG SVADAA
M\SSVKVEWYL DFVDLNYEPCRDELIV EY YFEPN- GVSPEEAA

290 300
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afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_slr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
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---------- MAEFEI YREYVDKSYEPCKDDOV AVFRI TPAEGFTI EDAA
................. MDY! NLNYRPNECDLL SCMVIKGE--- NLEKLA
---------- MAI HGDKDLIT QVPLTLI NIMTM\RTTY YVEADAPI AKVA
ML GVRLRFQKFEYPEANPEALPEG DPEEYI GTY YMSFPKGVNPFEI T
............ MNAEDVKGFFASRESL DVEQYLVLDY YLESVGDI ETAL
MITLTYRI ETPGSVETMA
QAMFSSSPSDLKNLRSASSSRKRLGDEADRFEVTYLLL APCEAAAREKV

310 320 330 340 350
Y U U U O U U OO IO O
AAVAAESSTGTWI TVWI DG TSLDRYKGRCYHI EPVPGEETQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDGL TSLDRYKGRCYHI EPVVGEDNQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWI DGLTSLDRYKCGRCYAI EPVAGEENQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWI DGLTSLDRYKGRCYDI EPVPCGEDNQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDLL TDLDRYKGCCYDI EPL PGEDNQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDLL TDLDRYKGRCYDI EPVPGEDNQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDGL TEL DRYKGRCYDI EPVPGEDNQ--------
AAVAAESSTGTWI TVWI DNL TDL DRYKGRCYDL EAVPNE DNQ--------
AAl AAESSTGTWI TVWI DLL TDVDRYKCGKCYHI EPVQGEENS--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDLL TDLDY YKGRSYRI EDVPCDDSS--------
AAVAAESSTGTWI TVWIDLL TDLDY YKGRAYRI EPVPGDDNA--------
AAVAAESSTGTWS TVWSELL TDLDFYKGRCYRI EDVPGDKES--------
AAVAAESSTGTWS TVWSELL TDLEFYKGRCYRI EDVPCDKES--------
AAVAGESSTATWIVWIT DRL TACDQYRAKAYRVDPVPGT PCQ--------
AAVAGESSTATWIVWIT DRL TAAEKYRAKCYRVDPVPNTPGS--------
ARVASESSNGTWAAL SPESD---  VRQYSALACDI GPEDBHG---------
CRI ASESSI GTWI TLVKLPE--- MAKRSMAKVFYLEKHGEG---------
GAVAAESSTGTWI SL HPWYDEERVKGL SAKAYDFVDL GDGS---------
NEI AGESSI GTWIKVQTMKS- DI YEKLRPKVYEI KEI CEENGY-------
KEl AAEQSTGTWI EVAAEKEVHEKL GAHVVSAEG------=-==-==--~
QVLALEQSTGTW.PVPGETPEVRRKHVAKVVGVYEI PDYEIMV-------
AHFCSEQSTAQVKRVGVDELFRLVHAAKVI DYEVI EELEQLSYPVKHSET
DKl ASDQSTGTFVPVPCETEELKSRVAARVLAI RPLENARHPTWPESAPD

360 370 380 390 400
O OO OO OO OO OOt O o o o

----- FI AYVAYPLDLFEEGSVTNMETSIV GNVFG- FKALAALRLEDLRI
----- YI AYVAYPLDLFEEGSVTNVFTSIV GAVFG- FKALRALRLEDLRI
----- YI AYVAYPLDLFEEGSVTNLFTSIV GAVFG- FKALRALRLEDLRI
----- YI AYVAYPI DLFEEGSVTNVFTSIV GAVFG- FKALRALRLEDLRI
----- FI AYl AYPLDLFEEGSVTNMLTSIV G\VFG- FKALKALRLEDLRI
----- FI AYl AYPLDLFEEGSI TNVLTSIV G\VFG- FKALRALRLED RF
----- W CYI AYPLDLFEEGSVTNVLTSLVGNVFG- FKALRALRLED RF
----- YFAFI AYPLDLFEEGSVTNVLTSLVG\WFG FKALRALRLED RF
----- YFAFI AYPLDLFEEGSVTNIL TSIV GA\VFG- FKAI RSLRLED RF
----- FYAFI AYPI DLFEEGSVVVLTSLTG\WFG FKAVRSLRLEDVRF
----- FYAFI AYPI DLFEEGSVV\VLTSLVG\WFG FKAVRSLRLED RF
----- FYAFI AYPLDLFEEGSI TNVLTSLVG\VFG FKALRHLRLED RF
----- FYAFI AYPLDLFEEGSI TNVLTSLVG\VFG FKALRHLRLEDI RF
----- YFCYVAYDLIL FEEGSI ANLTASII GAVFS- FKPLKAARLEDVRL
----- YFAY! AYDLDLFEPGSI ANLSASII GNVFG- FKPLKALRLEDVRF
----- TQUTVAYPSGLFEDGSLPQIL SCl AGNIM G- MKAVET! RLL DCEW
----- Y1 AKI AYPLTLFEEGSLVQLFSAI AGNVFG MKALKNLRLL DFHP
----- SIV RI AYPSEL FEPHNMVPGLLASI AGNVFG- MKRVKGLRLEDLQL
- KVCGLI KI AYPLYDFEI NNVPGVLAGH AGNI FG- MKI AKGLRIL DFRF
----- NTVVI DFPVEI FEPDNVPQIL SVVAGNLFG- LG G KACRLMDVDF
-~ PQEVDVRNFIV Qf AFPVWRNI GSKLSMLFSTVVEN SMAPKLKLL DLRF
CKI HACRVTI AHPHCNFGP- KI PNLL TAVCGEGTYFTPGVPVVKLMDI HF
TLLHRADVDI AFPLEAI GTDLSALMTI Al GG- VYSI KGMIGI RIV DVKL
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olu_OSTLU_ - RPDAVINAIV SYHADTAG CEL TQLVNVI FGNTSMKENVMVADI EL
410 420 430 440 450
O OO O O OO OO OO OO T
ath_ArthCp  PPAYTKTFQGPPHG QVERDKLNKYCRPLL CCTI KPKL CLSAKNYCRAVY
osa_313146  PPTYSKTFQGPPHE QVERDKLNKYCRPLL CCTI KPKL CLSAKNYCRACY
ppp_Phpapa  PPAYSKTFQGPPHE QVERDKLNKYCRPLL GCTI KPKL GLSAKNYCRAVY
cre_ChreCp  PPAYVKTFVGPPHGE QVERDKLNKYCRGLL CCTI KPKL CLSAKNYCRAVY
tel_tll150 PVAYLKTFQGPPHG QVERDKLNKYGRPLL GCTI KPKL GL SAKNYGRAVY
ana_alrl52  PVAYI KTFQGPPHGE QVERDKLNKYCRPLL CCTI KPKL CLSAKNYCRAVY
gvi_glr215 Pl ALVKTYQGPPHGVV ERDKI NKYGRPLL GCTI KPKL GL SAKNYGRAVY
syn_slr000  PVALI KTFQGPPHE TVERDKLNKYCRPLL CCTI KPKL CLSAKNYCRAVY
syc_syc013  PVALVKTFQGPPHGE QVERDLLNKYCRPMLECTI KPKL CLSAKNYCRAVY
neu NE1921 Pl AYVKTCG@PPNG QVERDIL NKYCRAYLCCTI KPKLGLSAKNYCRAVY
bbt BBta_ 2  PLAYVKTCG®PNG QLERDRLNKYCRPLL CCTI KPKL GLSAKNYCRAVY
syw_SYNW17 PMAFI KSCYCGPPNG QVERDRVINKYCRPLL CCTI KPKL CLSCKNYCRVVY
pma_Pro055  PMAFI KTCG®PQEVY ERDRLNKYCRPLL GCTI KPKL GLSCKNYCRVVY
sme_SMb201 PVAYVKTFRGPPTGIVV ERERL DKFCKPLL GATTKPKL CLSCKNYCRVVY
bbt BBta 0  PVAYVKTFQGPATGVV ERERL DKFCRPLL GATVKPKL CL SCRNYCRVVY
nph_NP2770  PAVI ARSFPGPQYGSDVRTELL DAGDRPPLATVPKPKVGL STEEHVSVAE
pab_PAB158 PYEYLRHFKCGPQFGVKG REFMA KDRPLTATVPKPKMEWEVEEYAE! AY
afu_AF1638  PKSFLKDFKCGPSKCKEGVKKI FOVADRPIV GTVPKPKVGYSAEEVEKLAY
mja_MJ1235  PAEFVKAYKGPRFG EGVRETLKI KERPLL GTIV KPKVCGLKTEEHAKVAY
rci RCIX22 G- PLTKYYNGPEFG EEVRKIL GVYDRPLVGTII KPKVCGLSPKRTAEVAE
afu_AF1587  PKEFVKGFKCGPKFCG EGVRDVLGVKDRPLL NNVIKPDVYSPPDL GAKLAY
cte_CT1772  PDTYLADFEGPKFG EGLRDIL NAHCGRPI FFGVVKPNI GLSPGEFAEI AY
ret RHE_PF  PEAFRSAHPGPQFGI AGSRRLTGVECRPII GTIV KPALCGLRPHETAELVG
olu_OSTLU_  PRTMLREYPGPRFGVHGLRRLL RVPEGPLVMIALKP- MELSSQELAEI AY
460 470 480 490 500
ool o]
ath_ArthCp  ECLRG(DFTKDDEWNSQPFNRVRDRFLFCAEAI YKSQAETGEI KGHYL
osa_313146  ECLRGQADFTKDDEWNSQPFNRVIRDRFVFCAEAI YKSQAETGEI KGHYL
ppp_Phpapa  ECLRG(DFTKDDEWNSQPFNRVIRDRFLFCAEAI YKSQGETGEl KGHYL
cre_ChreCp  ECLRGQADFTKDDEWNSQPFNRVRDRFLFVAEAI YKAQAET GEVKGHYL
tel_tll150 ECLRG G DFTKDDEN NSQPFQRWRDRFL FVADAI HKAQAETGEl KGHYL
ana_alrl52  ECLRGADFTKDDEN NSAPFQRVRDRFLFVADAI TKAQAETGEI KGHYL
gvi_gir215 ECLRG Q. DFTKDDEN NSQPFMRWRDRFL FVQDAIV KSQAETCGEI KGHYL
syn_slr000  ECLRGA.DFTKDDEN NSQPFMRVRDRFL FVQEAI EKAQAETNEMKGHYL
syc_syc013  ECLRGADFTKDDEN NSQPFQRVRDRFLFVADAI HKSQAETGEI KGHYL
neu_NE1921 ECLRG(DFTKDDEWNSQPFNRIRCORFDFVMEAI HKAERET GERKGHYL
bbt BBta_2  ECLRGGDFTKDDEN NSQPFNRWOHRFEFVMEAVHKAT SETGERKGHYL
syw_SYNW17 ECLRGADFTKDDEN NSQPFORWONRFEFVAEAI KL SEQETGERKGHYL
pma_Pro055 ECLRGDLTKDDE NSQPFQRVRDRFEFVAEAVKL AQET CEVKGHYL
sme_SMb201 ECLKGADFNKDDEN NSQPFMHVRDRYL YCVEAVNHASAVT GEVKGHYL
bbt BBta_ 0  EALKGQ DFTKDDENTNSQPFMHVIRDRFLYCVEAVNKAQAAT GEVKGT YL
nph_NP2770  SAVRG(Q/DLLKDDE\L TDQTFNPFEQRVADSFAARDRL EEET GERKDYLV
pab_PAB158 ELWSGG DLLKDDENFTSFPFNRFEERVKKL YRVRDRVEAETCETKEYLI
afu_AF1638  ELLSGOVDYI KDDE\LTSPAYCRFEERAERIMKVI EKVEAET GEKKSWEA
mja_MJ1235  EAWGQ/DLVKDDENL TSQEFNKFEDR! YKTLENRDKAEEET CERKAYNP
rci_ RCIX22 ~ QAALGQADLI KDDELTDQKFCPLEERL TMVNDRLHKVEDR! GKPCFYAV
afu_AF1587 EVARGQ/DIl KDDH.LANPEFNRI EERVPKFNVEAI DRADEEKCGEKTL YAV
cte_CT1772  QSW.GQA.DI AKDDEMLADVTWSS! EERAAHL GKARRKAEAETGEPKI YLA
ret RHE_PF  ELI GSGVDFI KDDEKLMSPAYSPLKERVAAIM PRIL DHEQKTCKKVMYAF
olu OSTLU_  GFAKGG DIl KDDHCELADQPYSPYDERVRVCAAA/ARANAET GRNVLYAP
510 520 530 540 550
coleoeleoeleonoee oo el
ath_ArthCp  NATAGTCEEMIKRAVFAREL GVPIVMHDYL TG G-TANTSLSHYCRDNGLL
osa_313146  NATAGTCEEMIKRAVFAREL GVPIVMHDYL TG G-TANTSLAHYCRDNGLL
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ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_slr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_ 313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
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NATAGTCEEMIKRAQFAREL CVPIVMHDYLTGG-TANT SLAHYCRDNGLL
NATAGTCEEMNKRAVCAKEL GVPIIM HDYLTGG-TANTSLAI YCRDNGLL
NVTAPTCEEMLKRAEFAKELEMPIIM HDFLTAGFTANT TLSKWCRDNGML
NVTAPTCEEMLKRAEYAKELKQPIIM HDYLTAGFTANTTLARWCRDNGVL
NCTAGTCEEMNERAEFAKELKTPIIM HDYLTGG-TANTTLAKWCRRNGIL
NVTAGTCEEMNKRAEFAKEI GTPIIM HDFFTGG-TANT TLARWCRDNGIL
NVTAPTCEEMNKRAEFAKEL GVPIIM HDFLTAGETANT TLAKWCRDNGVL
NVTAPTPEEM-KRAEYAKELKAPIIM HDYI AGG-CANT CLANWCRDNGIL
NVTAPTPEEMYKRAEFAKSL GAPIIM HDFLTAGFTANT CLANVCRENGML
NVTANTPEEMYERAEFAKEL GVPIIM HDFI TGG-TANT CL SKWCRKNGML
NCTATTPEEMYERAEFAKELDVPIIM HDYI TGG-TANT CLANVCRKNGML
NI TAGTMEEMYRRAEFAKEL GSVIVMVDLIV G- WAl QSI SEWCROQNDMI
NVTAATMEDMYERAEFAKELGSVIIMI DLVI G- YTAI QGSMAKWARRNDMI
NI TA- ETDEMRRAEFVDEHGGSFVM\DIIT TCOASCGLQTVRRREDLDLA
NI TG PVNWWMEKRAELVANEG @WYVMIDIVV AGASALQYMREVTEDLGLA
NI TA- DVREMERRLKLVAEL GNPHVM\DVVI TGAGALEY! RDLAEDYDLA
NI TA- PYREMIRRAEI AEDAGSEYVMIDVVMCGFSAVQSFRE-- EDFKFI
NVTCGADMIVER- AERAVEL GANMVMWIL TAGFSAVQALTD-- EKI GVP
NVTADLPEVLEN- AERAI ELGANCLLVNYLATG-PVLRALAEDESI KVPI
NI TDEVDSLMEKHDVAVRN- GANALLI NALPVGLSAVRMLSN---  YTQVP
G SHADPDBEVINRNHDIV AAAGGNCAVWNI NSI CGFGAVBFLRK--- RSSLV
Cl NAPAHLII SRAHAARQAGAGAVLMIPA TGLDAMRELAADPSFNLPII

560 570 580 590 600
OO 1OV OO OO0 I L O I o

LH HRA--- MHAVI DROKNHGVHFRVLAKALRLSGMHI HAGTVVG KLE
LH HRA--- MHAVI DROKNHGVHFRVLAKALRVSG (DHI HAGTVVG KLE
LHI HRA—-  MHAVLDRQKNHGVHFRVLAKAL RLSGMDH HSGTVVG- KLE
LHI HRA—- MHAVI DRORNHG HFRVLAKAL RVBGMHLHSGTVVG- KLE
LHI HRA—-  MHAVMDRQKNHG HFRVLAKCLRVBGMH HTGTVVG- KLE
LH HRA--- MHAVI DROKNHG HFRVLAKALRLSG@DHI HTGTVVG KLE
LH HRA--- MHAVI DROKNHG HFRVLAKCLRLSGM@DHI HTGTVVG KLE
LHI HRA—-  MHAVVDRQKNHG HFRVLAKCLRL SGMHLHSGTVVG- KLE
LHI HRA—- MHAVI DRORNHG HFRVLAKCLRL SGMHLHSGTVVG- KLE
LHI HRA—- MHAVI DRNPHHE HFRVLAKMLRL SGMHLHSGTVVG- KLE
LH HRA--- MHAVLDRNPMHGE HFRVLTKCLRLSGMHLHSGTVVG KLE
LHI HRA--- MHAVI DRHPKHGA HFRVLAKCLRLSGMQLHTGTVVG KLE
LHI HRA—- MHAVI DRHPKHG HFRVLAKCLRL SGMQLHTGTVVG- KLE
LHVHRA--  GHGTYTRQKNHG SFRVI AKVLRLAGVDHL HAGTAVG- KLE
LHLHRA—- GHGTYTRQKSHGVSFRVI AKWWRLAGVDHI HAGTVVG- KLE
| HAHRA---  MHAAFDRL POHGVSMRCLAQFARLAGVDHI HTGTAG-----

| HAHRA--- MHAAFTRNPKHG TMFALAKAARMIGVYDQ HTGTAVG----

| HGHRA—- MHAAFTRNAKHG SMFVLAKLYRII G DQLH GTAGAGKLE
| HAHRA-—- MHAAMIRSRDFG SMLALAKI YRLL GVDQLHI GTVVEKVEG
| HI HRT-— MHGALTRG- KYG AMPVI SKLTRMCG G NLHTGTYAG-—--
MAHVDV--- AGAYYVSPI SGVRSTLIL CKLPRLAGADIVV YPAPYG----
LI GHFP--- FI ASFSRMVEKYA HSKVMIKL QRLAGLDAVIMPG-CD----
LHAHRN\---  GDVLTRDPGAGNDFKVYQQFVRLL GVDQFQI NG Rl ~—-

AHPALL CCMLGGGETNRI AGFSHEVLLGLL PRLAGADATVFPSFGG---

610 620
SO OO0 OO Y OO OO OO O O O

GDRESTL GFVDLL RDDYVEKDRSRG FFTQDWSLPGVLPVASGG HVWH
GEREMTLGFVDLLRDDFI EKDRARG FFTQDWSMPGVI PVASGG HVWH
GERQVTLGFVDLLRDDYI EKDRSRG YFTQDWSLPGVLPVASGG HVWH
CEREVTLGFVDLVRDDYVEKDRSRA YFTQDWCSMPGVMPVASGA HVWH
GDKAVTLGFVDLLRENYI EQDRSRG YFTQDWASMPGYMAVASG G HVWH
GERG TMEFVDLLRENYVEQDKSRG YFTQDWASL PGVMAVASG G HVWH
GERASTMGFVDLL REEHVERDLSRG YFTQDWASMPGYMAVASG G HVWH
GERG TMEFVDLMREDYVEELRSRG FFTQDYASMPGTMPVASG G HVWH

640 650
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syc_syc013
neu_NE1921
bbt BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sIr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
bbt_BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret. RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_ 313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_sir000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt BBta_2
syw_SYNW17
pma_Pro055
sme_SMb201
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CDKASTLGFVDLMREDHI EADRSRGVFFTCDWASMPGVLPVASGG HVWH
CDREATLGW DIM RDSFI KEDRSRGIM FDODWESMPGVYVPVASG G HVWH
GDREATI GWDLMREPFVPENRARG FFDCDWEAMPGYMPVASG G HVWH
GDRAQTTLGYI DOLRESFVPEDRSRGNFFDODWESMPGVFAVASGG HVWH
GDRQTTLGYI DNLRESFVPEDRTRGNFFDODWESMPGVFAVASGG HVWH
CDPPTVQGY YNVCREMKNEVDL PRCL FFECDWADLKKVMPVASGG HACGQ
GDPNTTRGY YDl CREDANPMALEY CGL FFEQHWASLNKLMPVASGG HACGQ

LCKLENEDTAG NEWLRSDLHGHSDVLPVASGAHPA
KMAGDYEE! KKI NDFLL SKWEHI RPVFPVASGALHPGL

GCOKVDTVONARI FSEVEYTPDESDAFHLSONFHH KPAMPVS SGALHPGN
CEK-- EVKAI RDBV YDKVEADNENKFFNCDWFDI KPVFPVS SGG/HPRL

660

MPALTEI FG-
MPALTEI FG-
MPALTEI FG-
MPALVEI FG--
MPALVDI FG--
MPALVEI FG--
MPALLDI FG--
MPALVEI FG-
MPALVEI FG--
MPALVTI FG--
MPALTAI FG--
MPALVAI FG-
MPALLAI FG-
MHQLL DLFG--
MHQLL NYL G-
VDQLL DAL G-
MPELI RLFG--
LEPVI DALG-
VPKIV EIL G-
VRENLDCYG--
VPKLVNTL G-
LQTVYEKVGA\-

KMERNVCEI DASRDIL RKPVWAGYKRVWWPVSSG AL YPOK
KAPMNEEKY! EVAKQHRYPFYHI KPCFPMPSGG APIM
RMMPEEEVLENVI ECTKPMERI KPCLPVPGGSDSALT
KYWEPDESFVSSFKAVSTPL FDAADCPL PVAGSCOWG ()
RFGFSVDECKAI NVGCTRVM:=DLPAIL PSPGGMTLER

670
P

DDSVLQFG GG L CHPWENAPGAVANRVAL EACVQARNEG
DDSVLQFG GG L CHPWENAPGAAANRVAL EACVQARNEG
DDSVLQFG GG L CHPWENAPGAVANRVAL EACVQARNEG
DDACL QFGG G L GHPWENAPGAAANRVAL EACTQARNEG
DDAVLQFG GG L CHPWENAPGATANRVAL EACI QARNEG
DDSVLQFG GG L CHPWENAPGATANRVAL EACVQARNEG
DDAVLQFG GG L CHPWENAPGATANRVAL EACVKARNEG
DDSCL QFG GG L GHPWENAPGATANRVAL EACVQARNEG
DDSVLQFG GG L CHPWENAPGATANRVAL EACVQARNEG
DDACL QFG GG L CHPWENAAGAAANRVAL EACVEARNRG
DDACFQFG G G L GHPWENAAGAHANRVAL EACVEARNQG
DDBVLQFG GG HCHPWESAAGAAANRVAL EACVKARNAG
DDSCL QFG G G HGHPWESAAGAAANRVAL EACVKARNAG
DDVVLQFGGGI CHPMA QAGATANRVALEAMVIARNEG
EDVVLQFGGGI CHPLGA QAGATANRVALEAMIL ARNEG
TNVM\QAG G & HGHPDGTEAGARAL RAAVDAYADGES--
KDLVI QAG G (V/M=HPDGPRAGAKALRDAI DAAI EGLD--
KEIVI QVGGMLCHPMEAKAGAKAVRQALDAIl SAI P--
RDLII QAGGVHGHPDGTRAGAKAMRAAI EAIl ECKS--

| DVIL QAGG®HGHPEGT TVGVKAMFQAVEAWQ QT --
KDFVVAAG G & HAHPDGPAAGARAFRQAI DAAMQGYTDL
VDFGFVPCRGVFGHPMEPKAGAKS! RQAVEAI EQE S--

690 700

APETYERTCGRTI DLLYLCGG® SHPGAEAAGVRAVQRWQAAVAG P--

| AQVREVYG--

710

RDLAVEGNEII
RDLAREGNEI
RDLAREGNEI
RDLAREG MV
RDLMVREG @I
RNLAREGNDVI
RDLMREACDII
RNLAREGNDVI
RDL YREG (DIL
VPI EKECKAIL
RPVERECREIL

PDLLLLI GGSLYSHSENLVDGARHFMKLAGRKE------

720
Leoolooneoeeeleonloend]

REACKWSPELAAACEVWKEI TENFPTI DKL DCQE-----
RSACKWSPEL AAACE] VKAl KFEFEPVDKL DS-------
REAAKVSPEL AAACEVVKE! KFEFDTVDTL ---------
RSACKWSPEL AAACEVVKE! KFEFDT| DKL ---------
REAARWSPEL AAACELVKEI KFEFEACQDTI
REAAKWSPEL AVACELVKEI KFEFEANMDT V---------
REAARVSPEL AAACELVIKE! KFEYEAVDKL ---------
REACRVSPEL AAACELVIKE! KFEFEANDTL ---------
REAGKWSPEL AAAL DLVIKE! KFEFETNVDKL ---------
TEAAKHSPELKI AMETWKEI KFEFDTVDKL DVAHK----
TEAAQHSPELKI AVETVKEI KFEFDVVDKLDTGPMLRVV

740 750

REI EKESRDILM EAGKHSPELAI ALETVKEI KFEFDT VDKL DVON-----
REI EKESRDILM EAAKHSPELAI ALETVKEI KFEFDTVDKLDVQ------

RDI AHEGPEIL

RAAAKWCKPLEAALDI WENI SEFNYTPTDT SDFVPSVTAA
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bbt BBta_0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_

ath_ArthCp
osa_313146
ppp_Phpapa
cre_ChreCp
tel_tll150
ana_alrl52
gvi_glr215
syn_slr000
syc_syc013
neu_NE1921
bbt_BBta_2

syw_SYNW17

pma_Pro055
sme_SMb201
bbt BBta 0
nph_NP2770
pab_PAB158
afu_AF1638
mja_MJ1235
rci_RCIX22
afu_AF1587
cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_
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RDYVHEGPEIL AKAAATCTPLKQALDWWKNVTENYDSTDTPDFVPTAAVT

---------- L EEKAKS SPEL KKAL DKWEYLKPK------nnemmenev
---------- L EEHAKQHPEL QAAL EKWERVTP) --cnnemmeemeenee
---------- L EEKAEEVAEL KKAL EYVK---n-rnmrmmemmeemeea-
---------- L EEYAKTHKEL AGAL KQAGPSQ-----cnmemmemmen
=S 7 =1=N] e =7 Ko I ———
---------- | ETWAETHPEL QAMDQSLL KKQD---<---mmemmen
---------- LEVYAKDHPEL AAS| AKFSDCKGA------n---c---
--------- LYGPL ECPHDGYRGHT M-n--mmemmemmemmemeae

Figura 9. Alineamiento de secuencias rbcL y matriz de datos.

Construida la matriz de datos, se accede al programa de reconstruccion filogenética
seleccionado. En este ejercicio de analisis cladistico con criterio de parsiseatiiizara
un programa de parsimonia para proteina®nominado PROTPAR&ontenido en
PHYLIRJoeFelsenstein 1984995)

http://evolution.genetics.washington.edu/ phylip.html
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ANALISIS ¥BTENCION DE RESULTADOS

El andlisis comienza con el acceso al progaragpars(Parsimonia para proteinas)
pinchando el icono correspondiente (Fig. 10).

&0 Phylip3_6 exe [_[=]1=]
J Archivo Edicion %er  Ira  Fawvontos Apuda |
<= = 4 LD <
Aikras T Adelanter S ubir Cortar Copiar Pegar Dieshacer Eliminar  Propieda “Wistas
des
| Direcsién [C0 C:\phylip 3.64Phylip3. 65Phylip3.6 exe =]
=
im G _ 1=0 =0 _
P hvl i p3 - 6 gendist kitzch mix move neighbor
exe
- — ~0 10
Zeleccione un EIE'_'“E_"',"U outfile outtres pars petiy plotfile
para ver su dESCI’IpCIDI’I.
——
—_
& | S| —
pronlk, protdist protpars restdist
]
= Vv X &
_ (£28
— \,
restml retree zeqboot treedist -
[44 cbjetos [2BB MB Mi PC
1@ Inicio || | T Microsoft \wiard ||=aPhsiip3 6 exs =8 1254

Figura 10Programas contenidos en Phylip. Acceso al programa PROTPARS.

Cuando se accede alogramaaparece una pantalléFig. 11en la que se escribe la
ruta de acceso al archivo que contieneratrizRS RF G2 & ¢ 3dzr NRIF R
Realizado este pasgue es la entrada de los datos al programparece el menu de
opciones

Mo = il ] &S Al

Protein parsimony algorithm, wersion 3.6a3

Setting for this run:
Search for best tree? Yes
Randomize input order of seguences? MNo. Use input order
outgroup root? Mo, use as outgroup species 1
Use Threshold parsimony? Mo, use ordinary parsimony
Use which genetic code? Uniwversal
Sites weighted? Mo
Analyze multiple data sets? Mo
Input sequences interleaved? Yes
Terminal type (IEM PC, ANSI, none)? (hone)
Print out the data at start of run HNo
Print dindications of progress of run es
Print out tree Yes
Print out steps in each site Mo
Print sequences at all nodes of tree Mo
Write cut trees onto tree file? ‘es

[a R B SR Y Bl = R e U

lire these settings correct? (type ¥ or the letter for one to changel

a Fprprezs

dH Inicio " J TR Microsoft Word | A Phylip3.5 exe | I& protpars

=g 1257

Figurall. Programa PROTPARS: menu de opciones.
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Las distintas opciones se pueden modificar tecleando la letra/nimero
correspondiente. Una vez fijadas estas opciones se procede al desarrollo del programa.
Finalizado éste, el resultado se graba earehivooultfile (que se abre con WORDPAD) el
cual contiene ebladograma resultante (Fig. 12) unatabla con elnimero de cambios
que experimenta cada caract€i abla 3)y otratabla que sirve paraituar estoscambios
en el &rbol o cladgrama(Tabla 4)Para el caso de las secuencias rbcL, el archivo outfile

es el siguiente:

Protein parsimony algorithm, version 3.65

One most parsimonious tree found:

+.

!
21 +

It
+- 22
1+

23

+--
16

+
'
'

+ 12

remember: (although rooted by outgroup) this is an unrooted tree!

requires a total of 5037.000

cte_CT1772
ret RHE_PF
olu_OSTLU_
afu_AF1587
rci_RCIX22
pab_PAB158
nph_NP2770
afu_AF1638
mja_MJ1235
bbt_BBta_0
sme_SMb201
pma_Pro055
syw_SYNW17
bbt_BBta_2
neu_NE1921
syc_syc013
syn_sIr000
gvi_glr215
ana_alrl52
tel_tll150
cre_ChreCp
ppp_Phpapa
osa_313146

at h_ArthCp

Figura 12Cladograma de secuencias rbcL . Archivo outfile de Protpars de Phylip.
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steps in each position:

(92}

(92}

(92}

nmnOmmmmmmoPommmoonomnmmP®ommnmnom
NnMOmmmmmmPmmmmnmmmomoPommonom

mmmmmmmnPmmmmmmommmP®momommonadBY

nNMOMmMMmMMOmMmOM OO MmMMOmOMOHOMNOHOMmONmm
nNMOMMmMMmMMOmOMmOHM OOHOMmMMOmHOOHOMOmHMmMmm
nNMOMmMMmMMOmOMmOHM OO MmMMOmHOOHOMOmHMmONmm

(92}

(92}

(92}

317 9 6 12

1
2
9 2 518 91312 7

315 910 6 712 511 9

520! 13 7 15 1

mmmmmn oo
—

MOMOMOM®MO oo
— -

9 13 14 15 13 8 19 12 16 11
280! 11 10 13 9 7 16 7 11 13 13
8 4

270!
330! 12

8 101
4
4

8 5
7 4

530! 10 10 12

540!
550!
560!

85
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570l 7 2 6 9 7 8 6 5 6 4

580! 13 10 0 6 11 0 5 2 11 8

500! 411 4 3 8 6 7 6 45

600! 4 3 8 71515 710 6 9

610! 9 6 14 15 10 10 17 17 14 14

620! 12 10 14 15 11 11 13 14 6 9

630! 7 9 10 14 13 12 9 9 10 12

640! 2 3 4 2 117559

650! 10 6 8 1 0 814 12 14 10 O
660! 5 310 21114 7 4 8 0

670! 1 1 610 3 0 111 2 7

680! 11 3 0 210 3 7 4 7 2

690! 7 5 213 1314 71111 9

7000 6 8 8 711 8 3 512 7
7100 9 510 12 11 8 12 13 8 8

720! 4 21413 5 7 915 5 10

730! 17 14 12 13 16 5 10 10 11 3

7400 7 7 912 12 13 8 7 7 7

7501 7 6 3

Tabla 3NUumerode cambios que experimentan los caracteres.

From To Any Steps? State at upper node

root
21
21
22
22
20
23
23
20
19
19
15
16
16
15
17
17
18
18
13
14
14
13

11
12
12
11
10
10

(. means same as in the node below it on tree)

21 e e
Cle_CTL772 NO oo veeviiiies vt ceevainnn
22 NO oo e e e
ret. RHE_PF no ... s
20 NO  ciiiiiieis et creeeeeees ceeeeeenns
23 NO  ciiiiiieis et creeeeeees ceeeeeenns
olu_OSTLU_ yes MAPKSFEDMF ACSPASLTKL RASHAPHASP AASHARDYSP
afu_AF1587 NO  .cocooirs i e e
19 NO oo e e e
rCi_RCIX22 N0 oo e e e
15 NO  coiiiiiiin et crereeeees ceeeeeenns
16 NO  coiiiiiiin et crereeeees ceeeeeenns
pab_PAB158 NO  ...cccooct coviiiies e e
NPh_NP277 0 NO oo it et e,
17 NO  ciiiiiiiit it crereeeees ceeeeeenns
afu_AF1638 NO  .coooooees s it e,
18 NO  coiiiiiiit et e
Mja_MJ1235 N0 .ooovie et e e
13 NO oo e e e
14 NO  coiiiiiiit et crereeeees ceeeeeeens
bbt BBta_ 0 no ... s s
sme_SMb201 NO  .oooees i e
9 [0 TP
11 NO s e e e
12 NO  coiiiiiiit it crereeeees ceeeeeeens
pma_Pro055 N0  ..ccccoes it it e,
SYW_SYNWIL7 NO .ot s v e,
10 NO oo e e e
(o] o] =] 2] = WP o [o I
neu_NE1921 N0 .vves s v e,
8 NO  ciiiiiiiis i ceeeeaeees ceeeeaenns
SYC_SYCO13 NO i i s e,
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7 1 TN
SYN_SIFr000 N0 .ooveiiit et et e

4 (90 T

6 NO  ciiiiieien s creeeeeees ceeennnnns
gvi_glr215 N0 . s s e,

5 1 TN

ana_alrl5 2 NO i e e

tel_th150 NO  ccocvvis s e
3 NO  coiiiiiiis s creeeeeees ceeennnnns
(ol (I 012 (=101 o TN o To
2 1 TN

ppp_Phpapa NO  ....ccccce voiiiies i e,

1 NO s s e e

0sa_313146 N0 ... e e,
ath_ArthCp N0 oo s i e,

21

Cte_CT1772 NO  cooiviies veeviiiies cevevins ceevinnn

22 NO it s e e

ret. RHE PF N0 i s e i,

20 [0
23 [0 I

olu_OSTLU_ yes IAFPSMRRDD EDERARAVAG AFDDMFACSP ASLKKMRGSA
afu_AF1587 NO .ot s e e,

19 NO it s e e

rCi_RCIX22 N0 .ot s s e,

15 NO et e e

PRRPRRPRE RPRRREPPRRRREERR
ORNNRFROWARWOONNU OO U

|
NWWhOauooh~N~N0WO OO

16 NO  oiiiiiies e s e

pab_PAB158 NO .ccocoeiceeee i i e,
NPh_NP2770 NO .ot s i e,

17 NO it s e e

afu_AF1638 NO  .ccocoirs i e e,

18 NO s s e

Mja_MJI1235 NO  .ocovcees e e e,

13 NO it e s e

14 NO s e
bbt_ BBta_0 NO  ..ooccciet ceriiiie e e

sme_SMb201 NO  .ceees i e e

9 NO s e s

11 NO .. e s e

12 NO oo e e e

PMa_Pro055 N0 ..ot it s e,

SYW_SYNWIL7 NO .ot s i e,

10 NO  coiiiiiiet ettt crereeeees ceeeeeeens

bbt BBta 2 N0 ..ot et i e,

NeU_NE1921 NO  .coooier i e e,

8 0 P
SYC_SYCO13 NO i i et e,

7 NO  ciiiiiiiin i ceeeeeeees ceeeenenns

SyNn_sIr000 N0 .ooeeeiies vt e e,

4 NO s s e e

6 0 T TP

gvi_glr215 N0 .o e e e,

5 NO  ciiiiiiiin i ceeeeeeees ceeeenenns

ana_alrl52 NO  ..cn i e e

tel_thl150 NO .ot et e e

3 NO  coociee e e e
cre_ChreCp NO oot it s ceeeeenn,

2 NO  ciiiiiiiis i ceeeeaeees ceeeeaenns

ppp_Phpapa no ...t s
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1 1] TP
0Sa_313146 NO s v e e
ath ArthCp NO s s s e,

PPN

root 21 0 emmeemeee e s . e
Cte_CT1772 NO  ccooiiiies it i e

22 NO oo e e e

ret. RHE_PF N0 .o s e i,

20 NO ... e e

23 NO  coiiiiiies i crereeeees ceereennns

olu OSTLU_ yes VERASGGVGT PTGTPTRPTA SREDLASAFG DMFLASPASL
afu_AF1587 NO  .ccccover i e e

19 NO  coiiiiiies i crereeeees ceereennns

rCi_RCIX22 N0 oot s s e,

15 NO  coiiiiiies it crrreeeees ceeeeeenns

16 T
pab_PAB158 NO  ....ccocct coviiiit s e

NPh_NP2770 NO .o s i e,

17 NO  coiiiiiies it crrreeeees ceeeeeenns

afu_AF1638 o TS

18 NO oo e e e

Mja_MJ1235 N0 .ot ceeiiee e e

13 NO  coiiiiiies it crrreeeees ceeeeeenns

14 NO  coiiiiiies it crrreeeees ceeeeeenns

bbt BBta 0 NO ...cooers it i e,

sme_SMb201 NO .o ceeees i e e
9 NO oo e e e

11 NO  coiiiiiiit e e ceereeeens

12 NO  ciiiiiieis et creeeeeees ceeeeeenns

pma_Pro05 5 N0 i i i v,

SYW_SYNWIL7 NO oot s ceeeeiiees s

10 NO oo e e e

bbt BBta_ 2 N0 ..ooves e e
neu_NE1921 N0 .ooies s v e,

8 NO  ciiiiiiiis s ceeeeeeees ceeeenenns

SYC_SYCO13 NO  ooiiiiiee it e e

7 NO . i e
syn_sIr000 NO oot e s i,

4 NO  coiiiiiiin s ceeeeeeees ceeeenenns

6 NO  coiiiiiiin s ceeeeeeees ceeeenenns

gvi_gIr215 N0 oo e e e,

5 NO et s e e

ana_alrl52 NO  ..n i e e

tel_tll150 NO  ccveeeees s s
3 NO  ciiiiiiiin i ceeeeeeees ceeeenenns

cre_ChreCp N0 oot ceiiiiies e ceeie

2 0 T TP

ppp_Phpapa MO eieiiies cereeieees e e

1 NO  ciiiiiiiin i ceeeeeeees ceeeenenns

0Sa 313146 NO  .ooovvvvin et e e

ath_ArthCp Nno .o s s e,

PRRPRRPRPE RPRRPRPEPRPRRPRRPRPEELRREPRELPREPNNNNMNNNN
ORNNFRPROWRADNWOONNUIODUIOOOWWONNEREE

-
RPRPNNWWMNITUOOODMNNO0L0WOOOO

root 21  mmmmmeeem e s e

21 cte_CTL772 NO  cooovieeis it cieeeveeis veeeeeanns

21 22 0

22 ret RHE_PF N0 oo s s s

22 20 NO  eiieiiies ceeeeeeees e e

20 23 0 T

23 olu_OSTLU_ yes KKMRATNTAV TGTKARERGD GFGSPLRYDG DANAAEPKKE
23 afu_AF1587 NO  .ies s et e,



ReducdBiologia). SeriEisiologia VegetaPl (3): 61-107, 2009
ISSN: 1988620

N
o

19 NO oo e e e
ICi_RCIX22 NO oot eiiivieee e
15 NO  coiiiiiies i crereeeees ceereennns

16 NO  coiiiiiies i crereeeees ceereennns
pab PABI158 NO ..ot coicccier e cveeee,
NPh_NP2770 NO ..... it e e

17 NO oo e e e
afu_AF1638 NO  .cooooirs s i e

18 NO  coiiiiiies i crereeeees ceereennns

mja_MJ1235 NO  .cccveer ceeeeeeees v e

13 NO oo e e e

14 NO oo e e e
bbt BBta 0 no .......... ..o s eraaaaa
sme_SMb201 N0  ..ees i e

9 NO  coriiiiiin s ceeeeeeeee ceeeenenn

11 NO s i e e

12 NO oo e s e
pma_Pro055 No ... i i e,
SYW_SYNWIL7 NO  coooriiies it v veeeeeiens

10 NO  coiiiiiies it crereeeees ceereeenns
bbt_ BBta_2 NO  ..oocccet et e e
NeU_NE1921 NO  .ccooer it s e,

8 NO oo e e e
SYC_SYCO13 NO  coovviiiet it i e,

7 NO  ciiiieiiis e creeeeeees ceeeenenns
SYN_SIr000 N0 .ooviiiit et et e

4 NO s s e s

6 NO  ciiiieiiis e creeeeeees ceeeenenns
gVvi_glr215 N0 .o s s e,

5 NO oottt s e
ana_alrlb52 Nno ..o s e e
tel_thl150 NO .ot et e e

3 NO  coiiiiiiin s ceeeeeeees ceeeenenns
cre_ChreCp NO ... s e s

2 NO  ciiiiiiiis s ceeeeeeees ceeeenenns
ppp_Phpapa No  ....ccccc voiiiies e e,

1 NO et s e e
0Sa_313146 NO  .ooovvvven et e e
ath_ ArthCp N0 oo s i e,

PRRPRRPRRE RRRRPEPRRRRERRERRRR
ORNNRFRPOWRADWOONNUIOO® U O©©

|
RPERPNNOWAMTOOOODMNNOOOLOOO

root 21  memmemeeee e s e
21 cte_CT1772 NO it e e e

21 22 NO  coiiiiiiit et crereeeees ceeeeeeens

22 ret RHE_PF NO . s v e,

22 20 0

20 23 NO oo e e e

23 olu_OSTLU_ yes AVSFSEMFAS SPSDLAKMRR SDVGGAARGS NVEVAKVAVD
23 afu_AF1587 NO  .ois s e e,

20 19 NO  ciiiiiiiis s crereeeees ceeeeeeens

19 rci_RCIX22 NO .o e cieveieeee e,

19 15 NO oo e e e

15 16 T

16 pab_PAB158 NO  ...ccccot eiiiiiies e e

16 nph_NP2770 NO .t it s e,

15 17 NO  coiiiiiiit et crereeeees ceeeeeeens

17 afu_AF163 8 NO et v i e

17 18 NO  eiieiiies ceeeeeeees e e

18 mja_MJ1235 NO  .ooooiiit et e e

18 13 30
13 14 NO  coiiiiiiin et crereeeees ceeeeeeans




RPRR PR
NNFRPOWRAD

bbt BBta_0 no
sme_SMb201 no
9 no .
11 no
12 no
pma_Pro055 no
syw_SYNW17 no
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10 no
bbt BBta_2 no
neu_NE1921 no
8 no
syc_syc013 no
7 no
syn_slIr000 no
4 no
6 no
gvi_glr215 no
5 no
ana_alrl52 no
tel_tll150 no

3 no
cre_ChreCp no
2 no
ppp_Phpapa no
1 no
osa_313146 no
ath_ArthCp no

(=Y
o

-
RPERPNNWWPMTUOOONMNN0W0WOOOO

root 21
21 cte_CT1772 no
21 22 no
22 ret_ RHE_PF no
22 20 no
20 23 no
23 olu_OSTLU_ yes ARERTNAFAG MFASSPADLA KMRGRSQSSI SYAEGRHGAS
23 afu_AF1587 no
20 19 no
19 rci_RCIX22 no
19 15 no
15 16 no
16 pab_PAB158 no
16 nph_NP2770 no
15 17 no
17 afu_AF1638 no
17 18 no
18 mja_MJ1235 no
18 13 no
13 14 no
14 bbt BBta 0 no
14 sme_SMb20 1 no
13 9 no
9 11 no
11 12 no
12 pma_Pro055 no
12 syw_SYNW17 no
11 10 no
10 bbt BBta 2 no
10 neu_NE1921 no
9 8 no
8 syc_syc013 no
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7 NO oo e e e
SYN_SIFr000 N0 .ooveiiit et et e
4 10
6 NO  evieee e s e
gvi_glr215 N0 . s s e,
5 NO oo e e e
ana_alrl52 N0 .t it s e,
tel_tll150 0
3 10
cre_ ChreCp N0 ceeiiis s s ceeeeen,
2 NO oo e e e
ppp_Phpapa NO  ....ccccce voiiiies i e,
1 10
0Sa 313146 NO  cooovvvvee e i e e
ath_ArthCp N0 oo s i e,
21 -- ???ED??? ?????E?LD?
cte_CT1772 maybe ..........cccccenn .. MNA..VKG FFASR.S..M
22 YES it e, 222,202 27070227
ret RHE PF yes ...oooiviceeee oo mmmmmee e
20 VES it e ??KH?..?2?2? ?2L???.2.2?
23 YES .. 227222720777 2.2.A7 . 2.2?2.2D??7?
olu_OSTLU_ yes DRFQVIAPDF QAMF...P.D LKNLRS.SSS SRKRLG.EAD
afu_AF1587 yes .......... MQLGVRLRFQ KFEYP..NPE A.PEGI.PEE
19 VES it e VL2272 2722271
rci_RCIX22 yes ... . MAI.GDKDLI IQVPLTL.NI
15 VES it e VE.YV?F ?D.SY.P..D
16 VYOS it e ??....D. S..
pab_PAB158 yes ............. MVS .M...W.L.. V.LN...GR.
nph_NP2770 yes ..o veereeee. ---- M.A. LE.....
17 YES i s e K.MY ..?....K?.
afu_AF1638 yes .........cccene MAEF.I.RE. V.K....QK.
18 VES it e . 2,222 NLN....?
mja_MJ1235 yes ..o cieeeees e .D. I....R.NEG
13 yes .. ? K??ERYKA G..EY.H.?. W.PD...DT
14 yes LL?2?A??7? ?2.G?..... .L.2.G. ...
bbt BBta_0 yes .MNE.LK.L TVT.K...S..... R... .E........
sme_SMb201 yes ..MN.DAKT EI.R..... ... K.AQ... .G.......
9 Yes i o A?.. 2T T2
11 yes ... ?.22K?.?2. ...R... ... V.2,
12 YES e MS.K.D. ...... D..ooeee. L..
pma_Pro055 yes .......... e S
syw_SYNW17 yes ... ST e eeeeeees S
10 Yes . . M.2.2. i e,
bbt BBta_2 yes .......... -...£.S.Q. .....K. S L..
neu_NE1921 yes .......... - ..SA.T.N. ........ -..E.H.INVQ..
8 yes ... KTQ..AG.....D..L... Y...T....

syc_syc013 yes ........ MP ..SA..... ..... K.. S
7 YES s e P20 Reooi

syn_sIr000 yes .......... MV..K..F.. .Q..... S e
4 yes ...2220T it e
6 YES e O

gvi_glr215 yes ... -MY. . Q. e S e
5 yes ... 2?7 Dt

ana_alrl52 yes ...M.YA.. .. T.S.K. .Q..... e

tel_tll150 yes ... MAYTQ SKSQ.V..Q. ........ S e
3 yes ... M.P.. EK.G..F.. .......... .....727...

cre_ChreCp yes ...... Vi s e, - ..VVR..
2 yes ...... S Vs s ET...

ppp_Phpapa yes ........ RP L. .. - Qe



PPN

root

PRRPRRPRPE RPRPRRPRPEPRPRRPRPREPEELRREPRELPREPNNNNMNNNN
ORNNFRPROWRADNWOONNUIODUIOOOWWONNE R

-
RPRPNNWWMNITUOOODMNNO0L0WOOOO

root

21
22
22
20
23
23
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1 YES s S... L K.... ... E...
0sa_313146 YesS ..o cevveinn vreneen S
ath_ArthCp yes .ccoeev veveeeeee .. E... -.......
21 ????7L?2Y?? E??G??ET?? ????SEQST? ?2W??V??7?27?7?
cte_CT1772 maybe EQYLV.D.YL .SV.DI..AL AHFC.....A Q.KR.GVDED

22 yes ??V.T.T.. .2.2.VA ?IA..GT..P.AE?.
ret RHE_PF vyes -- MIL...RI.TP.SV..M. DK...D.... .FV..PG.TE

20 yes ??.V.?2.2?? .2G??. 2UPE 2020

23 yes ??..YSL?? P?..?7EL ?..L.... .2.....7
olu_OSTLU_ yes RFE...L.LA.CEAAAR.KV L..C..TVE LPASLVP.GT

afu_AF1587 yes YIIG..YMSF .K.MNPF..T QVL....... .. L.PG.TP

19 yes 7.2 7. .20 JT?LAL
rci_RCIX22 yes MTM.RT.YYV .ADAPIAK.. K...A..... ... E....KE

15 yes ??.?FRF?P ..V..EA.??7?..S.....2?58??7.

16 yes .L....?.??2.S.....R.S..2. L2
pab_PAB158 yes E.LEYY.E.N -...P....Gl..l. .. T.WKLPE
nph_NP2770 yes D..CT..LV.GE.LVAD.. AV....N. ..AA.PESD

17 yes D.A?.1?2. .72 2. A ..2.L?277
afu_AF1638 yes .I. V.. T. AE.FTI.D.. GAV....... ... SLHPWYD

18 yes .LL.S.....2.72L....2..2.......2V.T.??
mja_MJ1235 yes ..SCMV.KG. --- N..KL. NELG...I. ...K.Q.MKS

13 yes ... T.Q?..P.... AAV....... ..... W.D?L

14 yes .lL.....D.D.l.....G..A..V...R.
bbt BBta 0 yes .V....V...N....... S i e,
sme_SMDb201 NO .ot it e e

9 maybe ........... 2P L A... .. T......

11 yes ...CK.?2 . ..R... . L.

12 yes ... CG.E..\V. ... S...SE..
pma_Pro055 No ... i i e,
syw_SYNW17 YeS i Ko e,

10 yes ... VoA s
bbt BBta 2 yes ..V..A ... cciiiiiis e,
neu_NE1921 yes .l..... P.P.Die i i,

8 yes ...7.. P27 i
syc_syc013 yes ...A.FS.....AD..G ..l......... L.

7 yes ... M.on e ?.
syn_slr000 yes ...C......... ALA N.

4 yes .L.A... ... e e ?.

6 yes ... V.. ... e s s
gvi_glr215 yes V.......... 1.G ot G.

5 maybe ... ..... FoA L.
ana_alrl52 NO  ..n i e e
tel_ tli150 NO  cceeeeeee s

3 maybe .......... ..... 2.72G it s G.
cre_ChreCp yes ........... L.P.Cot i

2 0 T TP
ppp_Phpap a maybe ............... A.Co s

1 yes ... v. L. PLA
0Sa 313146 NO  .ooovvvvin et e e
ath_ArthCp Nno oo s s
21 PP???PA??? ??PPEREQ ?72727?7777? ???H??RV?I
cte_CT1772 maybe FRLVHA.KVIDYEVIE.L.. LSYPVKHSET GKI.AC..T.

22 yes E.R.RV.?.V V?V?R..?.. 2222?27?22 ??2.2...D.
ret RHE_PF yes .LK S...AR. LAIRPL.NAR HPTWPE.APD TLL.RAD...

20 yes 2.2.772......7B2 777 ... 7

23 yes .2.2.V??. ?2.72K?.?2..?72.........2L?
olu_OSTLU_ yes WIEH..GRL ESLT.PKTGP HAR - - P.A
afu_AF1587 yes .V.RKH.AK..G.YEIPDYEIMV = - -- PQEVDWRN

92
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root

21
22
22
20
23
23
20
19
19
15
16
16
15
17
17
18
18
13
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19 yes 2.G2?2.A..22.2 2. 0722
rci_RCIX22 yes VHEKL.AHV.SAEG = = - om0 e NT.V.
15 yes .?2.2.27772..2.L ?2.D.?2 27222,
16 yes ?2.2.27S.. ...72..G% ... ?.
pab_PAB158 yes --- MAKR.MA KVFYLEKHGE --------- - YIAK.
nph_NP2770 yes --- V.QY.AL.CD.GPE.H. - e TQ.TV
17 yes .D.VK.?.AK .?2..2?G.E ?......... ..... ?..
afu_AF1638 yes .E...GLS...YDFVDLDGS = -—--em - SLR.
18 yes 2.2DF?P. 7 i ??..
mja_MJ1235 vyes - IYEKLR.. VYE.KEI... NGY - --- KVGLIK.
13 yes T.?.YR?RC Y?.?PVP... .S........ ..... YFA?.
14 yes .A?..AK..RD...TPG......... ........ Y.
bbt BBta 0 yes ..AE............ e T
sme_SMb201 yes ..C.Q..A...... Q e e .C.V
9 yes ..L2.KG.. .IE...... oot e F.
11 yes ...?2.....R.?2.D. s FY...
12 yes ...F...... D..KE. ..
pma_Pro055 yes ..E........c. .. mmmmeeem e
SYW_SYNWI17 Vyes .oovvvvovivieeee e e e
10 yes ..Y..S..... D.oeeeeen L,
bbt BBta 2 yes ........ A..P... NA---=-- e
neu_NE1921 yes ............. D..... S
8 yes ...R.... Ho N e
syc_syc013 yes ..M. LK Q.... e -
7 YES e D....... D.Queit i
syn_sIr000 yes ............ LA.N.... e e
4 YES i e e LY.
6 VES it e s 2.
gvi_glr215 yes E....ooco veeeee s e e W.C..
5 VES it e s e F....
ana_alrl52 yes ..o cvvviieeee e e e
tel_tll150 yes ........ C....L... e e
3 VES .St i e e \
cre_ChreCp Yes .occeev ceeeee e e e
2 VES i e P02 i e,
ppp_Phpapa yes ... ALAE. e e
1 yes .. Ho s s
0sa_313146 yes ....ccccev e v.D.. e e
ath_ArthCp yes ..o ... PET. e e F....
21 A?P???FG?? ?1???2LTA?? G???Y???GV ????L?DI??
cte_CT1772 maybe .H.HCN..P - K.PNL...VC .EGT.FTP.. PVVK.M..HF
22 yes .?.LE?..D..?....G .???.?2.R.....V..Q.
ret RHE_PF yes .F..ALT.LSALMTLI.. -- V.SIK.M TGIRI..MKL
20 yes .....772.N?2.2.2?2.?2 2V?G?.... ?.7.......
23 yes S?ANV.??7..G??..7LV S?..N.SM? ??2.7......
olu_OSTLU_ yes WN.LLSYHA. TA.GE.TQ.. NVIF..T..K ENVMV...EL

afu_AF1587 yes FIVQIA.PWR ..SK.SM.F .T.V..l.A PKLK.L.LRF

19 yes ....72.E...?P??2.S.A .N.F.2. .K??R...2..
rci_RCIX22 yes DF.V.L..P..V.QL.VV...L. -LG.L .AC..M.VDF
15 yes .Y..L.?...2.Gl.... MK....L....2..
16 yes ..?2..72GSL.Q.........A. .2..LF.?
pab_PAB158 yes .. T..E. .V.LF.A.. ... -..L.N....HP
nph_NP2770 yes ..SG...D....I.C....IM. - .... ETL....CEW
17 YeS e . ?2.G?.A%.. ........ R. .?2..2....
afu_AF1638 yes ..S...PH .M.L..S...... -.....G..E.L.L
18 yes ..D..?2. .20 RF
mja_MJ1235 yes ...YD.IN.M.V..G....l. - .IA .G..IL.F..
13 yes ... ?G S.2N..S.V ...... F.PL .A...E.l.
14 yes ..D...... JALS.] M..
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14 bbt BBta 0 yes ........ P s e s
14 sme_SMb201 yes ...IL.E..... T... S - A...L
13 9 yes ...E..??2.V. T A R?...
9 11 VES it e, | I P
11 12 yes ... N ) I H........
12 pma_Pro055 yes ... coooener oo, e
12 syw_SYNWIL7 yes ... coeveee v e
11 10 yes ..l.. MV V.S...
10 bbt BBta 2 ye€S .ccceees eeiiiiiin e et e
10 neu_NE1921 yes ................ N I e e V..
9 8 yes ... Mo s
8 syc_syc013 yes ............. loven e =S
8 7 VES it s e A.....
7 syn_slr00 0 yes .eeeeen e, L. ... e
7 4 VES  tiiiiiies s s e
4 6 YES i s s s
6 gvi_gIr215 yes ... L.... e e
6 5 VES  tiiiiiies s s e
5 ana_alrl52 yes ......... . Lo o, e
5 tel_tll150 yes .............. M..... ..... -....K....LlI
4 3 yes ... e MF.... i L.l
3 cre_ChreCp yes ..l e e
3 2 VES  tiiiiiies s s e
2 ppp_Phpapa yes ............. L. ..... e
2 1 VES  tiiiiiies s s e
1 0sa_313146 YES .ccccccer evieeens e e
1 ath_ArthCp yes ..o ciiienns e -G AL
root 21 P???L?D??G P?FGIEGLR? ?L???GRPI? ??VVKPB?GL
21 cte_CT1772 maybe .DTY.A.FE. K....... D I.NAH....F FG....NI..
21 22 maybe .EAF...... ........ ?.GVQ..... ?T........
22 ret RHE_PF yes ...RSAHP..Q..A S.RLT..E...IG.l..AL..

22 20 yes ....K.?. ...72...D.L?..2. V..
20 23 yes K..?.. .27 2....7

23 0lu_OSTLU_ yes .RTM.REYP..R..VH.L.R L.R.PEG..V M.AL.. -M..
23 afu_AF158 7 yes .E.V.GFK. .K....V.DV..K...L NNMI..D.YS
20 19 yes ?2..2K 2. V2.5 Gl K
19 rci_RCIX22 yes G -PLT.YYN. .E...E.KI.Y...V.lIl...
19 15 yes 2...F. 2L P
15 16 yes .??.R?....Q...LE?..... ?A.P...
16 pab_PAB158 yes .YEY..H...... VK.... FM.IK....T ....... M.W
16 nph_NP2770 yes .AVIA.S.P...Y.SDVRT. L.DAG...PL ..........
15 17 maybe ... D22 2 e
17 afu_AF1638 yes .KS....... SK.K..KKIF.A...IV..P....Y
17 18 yes 2.VA.......E?2?212. L. 17...
18 mja_MJ1235 yes .AE...Y...RF....... T.KKE.... ... V...
18 13 yes .\V...T.?. .P?..VE.. R.BKYG.... .?T?...L..
13 14 yes ..Y.....T.V....DF.... A.....
14 bbt BBta_ 0 yes ........ Q. A V...
14 sme_SMb201 yes ........ Ro...... .. K... ... T......
13 9 Yes e . N..Q...D .N......... C.l..
9 11 yes ?2...C7 i it e
11 12 ves M.l
12 pma_Pro055 yes ........ G..Q. Vs
12 syw_SYNW17 yes ... SY. ... Mo
11 10 yes  LLY.Gl o s e,
10 bbt BBta 2 yes .L.......... Lt eereeees cveeeeen,
10 neu_NE1921 yes .l................ L. AY. e,
9 8 yes ..2..Q. . Ho
8 syc_syc013 yes ...l L....... M. ...
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7 yes .7 e Ko s
syn_sIr000 yes ...Ll......... I

4 maybe ...7..
6 no ...

gvi_glr215 yes .LLV..Y....... AV P
5 maybe ... Y. s e,

ana_alrl52 maybe
tel_tll150 maybe
3 yes .P.Y...

cre ChreCp yes ..V.V....... .. (C TR
2 YES S e s

ppp_Phpapa no .
1 no ...
osa_ 313146 yes .
ath_ArthCp yes ...

21 SP?E?AE?AY ????GG?DI? KDDE?L?B?? ?S??EER?A?

cte_CT1772 maybe

.G.F.l. QSWL..L.A ...M.ADVT W.SI...AH

22 maybe ...7...E?R.V.I....2.2.P..V.?
ret. RHE_PF yes R.H.T..LVG .LIGS...F...KIMSPAY..LK...A

20 yes .?2.7...
23 yes ..7..

olu_ OSTLU_ yes

2P 202,07
DAL WAL P
SQ.L..I.. GF.K..I... ...HG..DQP Y..YD...RM

afu_AF1587 yes P.DLG.KL...V............ L..NPE FNRI.....K
19 yes .E..V. ...L ..2TQ.F....

rci_RCIX22 yes .KRT....E QAAL.. L...... T.D.K.C.L..LTM
15 yes A2 .72 W NU2L2PFLK
16 Yes i . W....L........ ? N........

pab_PAB158 yes

nph_NP277 0 yes .T.HVS..ESA............. D.T..P..Q..AD

17 yes ...K...?7..7. ....SA.R...

afu_AF1638 yes ...VE.L...LLS..M.Y.......P.YC....AER

18 Yes .. P e e 2..D.?72.
mja_MJ1235 yes KT..H..... AWVLLLY L E .NK....IY.
13 yes ..KNYGR.V..?L..L.FT ....IN..P .2.WR..F??

14 yes .G......... 2K .MH.....LY

bbt BBta_ 0 yes .R. ... A I
sme_SMb201 yes ........ G....... M. Y..
9 maybe 2 Gt i F

11 VES  iiiiiiit et e e E.

12 yes .G..V. . Q...

pma_Pro055 yes ................ Lo e
SYW_SYNWIL7 YesS ..t it e e ON....

10 yes ... Ao M..H....
bbt BBta_2 yes ..ot iiiies e Q.....

neu_NE1921 yes ...........cceeeeen veene Vi ... Q.D

8 maybe ....... A s L.

SYC_SYCO13 VYeS .t i e Q.

7 maybe ... M........

SyNn_sIr000 N0 .ooeeeiies vt e e,

4 NO oo i e e

6 NO  coiiiieiit s crreeeeees ceeennnnns

gvi_glr215 N0 .o e e e,

5 VES e e e, Q.
ana_alrl52 yes ... cocceiien ceeeenn. A

tel_thl150 NO .ot et e e

3 L2 T Vi

cre_ChreCp NO it e s e

2 NO et e s e

ppp_Phpapa no ...t s
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1 NO oo e e, L
osa_313146 yes ... Coo V.
ath ArthCp NO s s s e,
21 ?2?????KAEA ETG????Y?? NITD?????M E??D??V???
cte_ CT1772 maybe LGKAR R.... ... EPKI.LA ....EVDSL. .KH.VA.RN -

22 yes .M?.l......72.. AV ...A.?V. .R?.2.?777
ret. RHE_PF yes [.PR.LDH.Q K..KKVM..F G.SH.DPDE. M.NHDI.AAA

20 yes 2. 7. .70 LARRL LPPE?R.7?
23 yes F..ADR.D....K?L... ...... H?.? .2..27..
olu_OSTLU_ yes CAAVA.N...RNV...P C.N.PA.LII S AHAARQAG
afu_AF1587 yes .E....E.KE.T... .V.DLPE.L.N -A.RAIEL

19 yes ..?..V.....R??.. ...2AD?.. .?A.R.?EL
rci_RCIX22 yes V.DRLH...D RI.LKPCF....V.CG..MIV .. -..AV..

15 yes ..?.D.....EK?.?. ....V??2. .R.LA.

16 yes .F?.R.R......... ? L.....?2.....v.D?
pab_PAB158 yes LYRV........T.E.l..G - P.NV. K.....NE
nph_NP2770 yes S.AA..LE ... D... ... -ETDE. V....F.D.H

17 yes LE.........2.72 ..A.?E. ........
afu_AF1638 yes .KV.E.......K.SWFA ... -D.R.. ...LK.V...

18 yes ... ALLLLLRU7 .20 2..2AE..
mja_MJ1235 yes TL.MR....E ...... AMP ... -PYR.. I....I..DA

13 yes 7?7.A?.7...72. GHYL .?...TME.. ??...F.K..

14 yes C..VN.2.?2. V... ... Yo
bbt_BBta_0 yes ........ Q. A..T..V..D. E....
sme_SMb201 yes ..... H.S. V......... 1.G..... .R........

9 yes V2. VU2RG K

11 yes ... P e 2P 7

12 yes ALKL.Q .ot T.... YE........
pma_Pro055 yes ...V..Q....\V.... N
syw_SYNW17 yes ... SE....R..... ... Neet

10 maybe M..H..?? ..R.... ... P s
bbt_ BBta_2 yes ..V..TS ... ... Y. S.
neu_NE1921 yes ... LER F...Y....

8 yes A....Q. ...l C... M.........
syc_syc013 yes .D.HS. ... Poeer e

7 YES i e | C TR
syn_slr000 yes .Q...E...... N.M.ooo I

4 NO it e s e

6 VeSS D i i
gvi_glr215 yes .Q..V.S.. . .. Coreee E........

5 YES it e e P... L.........
ana_alrl52 yes ... Tt e e Y...
tel_tll150 maybe ..... [ P

3 yes ... Yoo e A . P
cre_ChreCp yes ............ Vit e o VC....

2 yes C.....S.. i v l...... R..
ppp_Phpapa yes ........ G o i e Q.....

1 maybe ... V.....
0sa_313146 maybe ... s i s
ath_ArthCp maybe ......... ...

21 G?N????N?L ?VG??A?R?L ?7? - PP L??H?? - 7
cte_CT1772 maybe .A.ALLLA.P.LS.V.M. SN...YTQVP .IG.FP...F

22 maybe ..C.V.2...F..2.7...7L. HA?..V
ret RHE_ PF yes .G..AV..IN SI.GGMSF.RK...RSS.V ...RN...G
20 yes .. 2. TA...222. 22.22N?2.. ?.........
23 yes ..L..7...72VL... A.2?22.2.1 2.P??22....
olu OSTLU_ yes AGAV.MIPGI .GLDAMRELA .DP.F.LPI. A..ALLGCML
afu_AF1587 yes .A..L..Y.AT..P..RA..EDESIKVP. MAHMDV...A

96
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19 yes ..VM.D....S.Q? ...E.?.?I..R...M
rci_RCIX22 yes .AM...l. ... V A.TD. - KIGVP ..I.T....
15 yes .GPY...V?.?2.S?R.L?2.D??.A ... A..
16 yes ... lL..W.L...2T. L. cccens
pab_PAB158 yes ..Q...l.. V... YM .EV...G.. ..........
nph_NP2770 yes .SF...ITC..G.TV.RR...D.. ...
17 yes .S..V.lL...?.2.2...
afu_AF1638 yes .N.H... TWG LEYI DA .YD....G.......
18 yes .?..7.. .G.?..?... E?? L
mja_MJ1235 yes ..E..l..VC.F.V..F.. - .FKF. ..........
13 yes ..1?2.27 ..T.l.. A?W?R?N.M. L.?.......
14 yes .V...L..??2..7..72D..%2..G
bbt_BBta_0 yes ... dVo -Y...M . KAR... .L...
sme_SMb201 yes ...V.V.IV. -W....ISE.C.Q.... M.
9 yes .?P.LH.F? T.F.NT?L K.C..G.L ..l......
11 yes ......... ? G. .2 s
12 yes .M....... Fei K.
pma_Pro055 yes D....... Y. No
Syw_SYNW17 yes ... coeeernnns SKuioe e
10 ves Ao Ll No e,
bbt BBta_2 yes ......... LA...... L. | S
neu_NE1921 yes K....... YIA.C..... ... Dl
8 maybe ......... L.... T. ... D.?2..........
syc_syc01l 3 yes .M. Ao.... L. AV
7 maybe ... el e
syn_sIr000 yes .T....... Fo.. . Rl ...
4 yes ... Yo i s
6 VES 2ttt et e e
gvi_glr215 yes KT..ccooo oeeeeees . Ki.R.L ..........
5 yes oAl e e
ana_alrl52 yes KQ................. RV
tel_tll150 yes EM....F.......... SK.....M. ..........
3 yes 2l SU2YL
cre_ChreC p maybe V... ... I
2 yes ...V [ P
ppp_Phpapa maybe M........ coocciiis i e,
1 maybe V..... e .
0Sa_313146 NO  .ooovvvven et e e
ath_ArthCp yes ...cccoees oo, S
21 ?A??7?R???? GI?SKV??KL ?RL?G?D?V? ?PGFG?
cte_CT1772 maybe I.SFS.MEKY ..H..MT.. Q..A.L Al M....D....
22 maybe R.2.T.P. ... L. oo V..Ll....
ret RHE_PF vyes WDVL .D.GA .MDF..YQQF W..L...QFQ N.IRI..
20 yes ...7...72TL. A’P G
23 yes G.?? S?I'?G V??2.2.G.. P..A.A.?.V F .........
olu_OSTLU_ yes .GGS.NR.A.FSHEVL..L. ....... AT. ..SF......
afu_AF1587 yes .YYV.P.S..RS.l....... l.. Y.PY.....
19 yes H.A..?.K? ..?M...... ?.2.2LH?GT?......
rci_RCIX22 yes .G.L.G -.Y .AP.IS.. T.MC.GTN.. T..YA.....
15 yes ..F.?2.H.S..A...?2.2..2...
16 YES i e ?2.7 A.... l. T.A...
pab_PAB158 yes ....N....T.FA..A.ML.Q..... V...
nph_NP2770 vyes ....D.L.Q. V.RC.QF . A.H. .. -
17 VES it e P e KLE
afu_AF1638 yes ... NA.. ... F.....Y.ILLQ.. .LAAG...
18 yes ..2.7RN. .......... ... Peen e VV.....
mja_MJ1235 yes ..M..S.DF ....A..1Y.L..Q..I...KMEG
13 yes ... 2 FR. SWLL?2LHL 2
14 yes .GTY..QK........ .. ... A..... Ao
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14 bbt BBta 0 yes ........ S. V... M....... e
14 sme_SMDb201 YeS ...ccccct voiiees vonieeee A......
13 9 yes .VID..... .. H....C..S.G... ?.......
9 11 yes ... HP?. s s e,
11 12 yes ... Ko e, Q.. T,
12 pma_Pro055 maybe ..o
12 syw_SYNWI17 maybe ..o cooiiiin eiiiiiin e
11 10 yes ... N2, s e, S
10 bbt_BBta_2 yes ..L...M...... T e
10 neu_NE1921 yes ....... H. ... Mo
9 8 maybe ...... Qe s S
8 syc_syc013 maybe ...t s e,
8 7 yes ... K r e
7 syn_sIr000 yes ..V.... i e e
7 4 maybe ....ccooes s e P
4 6 YES i s e, [T
6 gvi_glr21 5 maybe ..oi s e e,
6 5 NO et e s e
5 ana_alrl52 yes ... A,
5 tel tll150 yes .M.... .. M.....
4 3 YES e e, A
3 cre_ChreCp yes ... Ro e M....L. ..o
3 2 yes ... Mo, o,
2 ppp_Phpapa yes ..L L s
2 1 VES it s e A.......
1 0sa_313146 YES .ccccer eeeeeern . 1Y
1 ath_ArthCp maybe ..........ccoooiies e e,
root 22 e -- ?M???EEE V???????T? P???IKP?LP
21 cte_CT1772 maybe .......... .. R.MTP... .LENVIEC.K .MGR...C..
21 22 maybe ... .... E..... Al?V...R .LD?......
22 ret RHE_PF yes ......... KYW.P D.SF .SSFKAVS.P LF.AADCP..
22 20 YES .. L2.7772..72.2.2772. .27
20 283 YeS i V?2.?2..7?2.272....D.....
23 o0lu_OSTLU_ yes ........... RFGFSVD. CK..N.GCT. VMG.LPAI..
23 afu_AF158 7 yes ... .. KAPMME.K YIEVAKQHRY .FYH...CF.
20 19 YES e 22 22.2.270R. 20V
19 rci_RCIX22 yes .......... K..RNVC. ID.SRDI..K .WAGY.R.W.
19 15 yes .........?.?D?..?2°2°2.B...
15 16 VES it e [??IN?...S ....R....
16 pab_PAB158 yes ............ KMAG.Y.. .KK..DF.L. KWEH....F.
16 nph_NP2770 yes ............ LGKLEN.D TAG..EW... DLHGHSD...
15 17 yes G7?K.TV??? R???.V..?. D..???..5Q ...D....7.
17 afu_AF1638 yes .Q.WD..QNA .IFS..EYTP .EGDAFH... NFHH...AM.
17 18 yes .E....???.2..D. N.. .????IFFN. DW?.......
18 mja_MJ1235 yes ..... E.KAI .DEIVY.KV. ADNENK.... .. F....F.
18 13 yes .DR?T.LGY.D.?R..?....7 A?G...B. .A??.R...
13 14 yes .P?.?2.Y.C....V .L.L.E ...LKM.
14 bbt_BBta_0 yes ..N.R.....HPMAEY.... H..S.N.L..
14 sme_SMb201 yes ...P.VQ... NV..MK.E. ..PR...... ... D......
13 9 yes ..?.....2M..?72.. .RSR..... ... SMPG...
9 11 yes 7. SF.?.......D. .G....7.
11 12 yes ..Q...1.72L..VP. ...N.... ....... FA
12 pma_Pro055 yes .......... N Tt s
12 syw_SYNW17 maybe .......... Qon
11 10 yes LLEALW. ?.
10 bbt_BBta_2 yes ... .V.L.PVP.NA..... . A...M.
10 neu_NE1921 yes ......... I.I.D..IK. ...... M... ........ V.
9 8 yes ..A?.FV .L....E. ... T
8 syc_syc013 yes .KS..... Ll HILA ....V... ... L.
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7 yes E.L?2.. .YV M.
syn_sIr000 yes ..G.M.. L Y.l T
4 VES e 2 ? Yoo v,
6 VES e Looond? s e, A
gvi_glr215 yes ..SM.. ... EH.R .L........ oo
5 YES i N...Q it i,
ana_alrl52 yes ..G.M... ... Kiooen e L.....
tel_tll150 yes .DK.V.L.......... Lo e e
3 yes ..E?.L......D. K P
cre_ ChreCp yes ...V.... WM Conene
2 yes ..........L..?0 o V2L
ppp_Phpapa yes ..QV........... Lo e e L.....
1 VES L Zi i Foo i,
osa 313146 yes ...M.......... Fl.. .A....... ... M...I.
ath_ArthCp yes .D.S.... ... Vs e L.....
21 VPGG??SA?? ???2?YE??G? - ?D??F??G? G??GHP?GP?

cte_CT1772 maybe ...SD..LTLQTV..KV.N .V.FG.VP.R .VF..M..K
22 yes ..G?.??VP?...?2.ILV.L.G .l...?7.7?

ret RHE_PF yes .A.S.QWGGQA.ET.RT.RT...LY.C.. .VS.G.A
20 yes .7 LLP. 277272, 2..LA. L2020
23 yes ?2.722.27 e 2 W2200A
olu_OSTLU_ yes S.G..MTLER IAQMREVY. - .P..L..I.. SLYS.SENLV
afu_AF1587 yes M.S..IA.IM .. KLVNTL. - KF.VA.. ..HA..D...
19 yes .SS..Y.?...D?7.. ... Q....2...TT
rci_RCIX22 yes ... QK .RENL.CY. - VL. H...E...
15 yes ... H.G? .?2?2.2?2.. K.l.....2.....7
16 yes A...?2.L. D...
pab_PAB158 yes ... L M.E.IRLF. ST . VM.....PR
nph_NP2770 yes ........ | .DQ.L.AL. - .TNVMV.... .IH......E
17 yes .l ? o202
afu_AF1638 yes ... N LEPVI.AL. - LEL.V.. VL...M.AK
18 yes ....2..72...7277.0 2 n?
mja_MJ1235 yes ... V..RL ..KIVEIL. - .R.ILA. .VH...D..R
13 yes .A..lA. M..L.......2..L.LF.. .TL...2.??
14 yes ... Q .HQ.LD.... ..V...... .I..L.IQ
bbt BBta_0 yes .............. NYL. - B
sme_SMb201 yes .............. LF. - D....... M...
9 yes ... VWH .. AV?IF.. D.S..... ...... W.NA
11 VES  iiirieees e A... .. i e
12 YES i e e H.....S.
pma_Pro055 yes ............. L. - oo Cut e
syw_SYNWL17 yes .........cceeeee - LV
10 VES it e AC..cc e
bbt BBta_ 2 yes .............. T... - Fooo
neu_NE1921 yes ... T... e
8 YES i e Eor et .
Ssyc_syc013 yes ..o coeeennn. S e
7 VES it s e e
syn_sIr000 yes .......... oo - Co
4 YES i e e et
6 YES i e e e
gvi_glr215 yes ............ LLD... - LA Ll
5 VES i s e
ana_alrl52 yes ............... E.. - S
tel_tll150 yes .............. D... - A
3 VES i e e
cre_ChreCp yes ....cccce veeeeeee - LWAC
2 YES s e T....... St
ppp_Phpapa yes ... coceeee e e

99
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1 YES i e s s
osa_313146 yes ......... .o S e
ath_ ArthCp yes .................. v

21 AGA???RQAW EA??QGI? = s ?E??A?THPE
cte_CT1772 maybe ..KSI...... IE...S.. .o .TW.E....
22 maybe ....A.......7. P L.A*K....
ret RHE_PF yes .VR.VQ... QAVA.P.. oo . VY..D...
20 yes ........ V22220 2,
23 yes ..RF...72..27. . ... *.E?.2
olu_OSTL U_ yes D..H.MKLA GRKE e L YGPL.CP.DG
afu_AF1587 yes ... | D.AM..YTDL R......... KY.E.NNLQ.
19 yes ..K?...?2?2. 2. ... .E...
rci_RCIX22 yes V.V.MF...EWQ.QKT.. ......... YK
15 yes .72 70 i L2U27P
16 yes ...L?2.D..E??....... ...SL.
pab_PAB158 yes ... D.l .AL.LD.. ..c...... ... K...S..
nph_NP2770 yes ... R..A....YAD.ES.. .......... .DSR.E.V.A
17 yes ... Lol 2 e e ?.
afu_AF1638 yes ... V.Q.. D.ISAIP.. .......... ... H..QH..
18 maybe ....... 2. B2 20 L
mja_MJ1235 yes ... M.A.l ..IEGKSs.. K.EEVA.
13 yes ..T.N.V.. ..7..ARNEG RDIA?EG??I .?.A..?S..
14 Yes i M.L..... ...H..PE. ... CTP
bbt_BBta_0 yes ........... . . YV...... AKLAT...
sme_SMb201 yes ............ Vi e, RA..W.K.
9 yes oo . CV...... ... R..R?. .?2........
11 yes .A... ..7...°2E?...2.H.
12 yes ............K..A. .E.K.S.D. M........
pma_Pro055 maybe .......... oot i e,
SYW_SYNWIL7 YES et eiiiiiies e e G.....
10 YES s E..Q P....2..T....
bbt BBta_2 yes ..H.... ... V.R...E. ..... Q....
neu_NE1921 yes ................ R.V..K.KA. ..........
8 yes P.o...... ... Q. L. L...GD. .R..G.W...
Syc_syc013 yes ..o vvveiicnn o | ST
7 YES i e e 1..?272....
syn_slr000 yes ...ccccev evvennn, . N....N.V ...CR....
4 NO s s s
6 VES it e e P e A...
gvi_glr215 yes ... ... Koo oo M..A... ... R....
5 NO i i e e,
ana_alrl52 yes ... .ooeee . N.A...N.V ... .K....
tel_tll150 yes ... ... loeeee e M.n e R....
3 yes LA e e K....
cre_ChreCp yes ............ Tt e V.S.C...
2 YES 2t s e NE. ..........
ppp_Phpapa yes ..V.... e A....
1

0sa_313146 yes Ao . S
ath_ArthCp yes ..V..... ... .. Vi e,

21 L?A???QS?? ?K?? e e - -
cte_ CT1772 maybe .Q.MVD..LLK.QD...... ...

22 yes 220227 i

ret. RHE_PF yes .A.SIAKFSD G.GA...... ..

20 yes L2A??.27 P i

23 yes 2?2727 i i

olu_ OSTLU_ yes YRGHTM S
afu_AF1587 yes .LK.LQL S e,
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19 yes ..L.WG??. ..o coiienen

rc i _RCIX22 yes .AG.K..PSQ e e,
15 yes 2A.LEK.?2.P?.i
16 yes 2?T.D..?2 72K ...

pab_PAB158 yes .KK....YL..... ...

nph_NP2770 yes .R..E.TONR.... ...
17 maybe 2.2 27

afu_AF1638 yes .Q....... RVT.lL.... .
18 yes 2.2 K?2. 2

mj a MJ1235 yes .KK...Y.. S e
13 yes .?..1.?2 2.F.?D??D? ??........ ..
14 yes ... D...N .T.NY.?T.T ?DFVP????? ..

bbt BBta_0 yes .KQ...\V...V....S...P...TAAVT A,

sme_SMb201 yes .E....G.IS..TP... S...VTAA ..
9 yes 2. E IKEF.TM.K L.........
11 yes ..I.T.....V..DV?2... .
12 yes Al Q. .

pma_Pro055 no e e

SYyW_SYNWI17 yes ..coocv covivveeee wenn N..... ..
10 yes .K.M............. .72272

bbt BBta_2 yes .............. V... .TGPMLRVV NA

neu_NE1921 yes ... .cooveen o AHK.... ..
8 yes A..L....E.. 7. .

syc_syc013 yes ... Do e
7 yes ...C.... ... 2 e

syn_sIr000 yes ................ A.T e
4 YES i e Pt e
6 VES e e A

gvi_glr215 yes .......... ... Y.V... .

5 VES i e, 2T 2eeiiiiinn

ana_alrl52 yes ..V.......... M.. V e

tel_tll150 yes ... e Q.. 1 e
3 yes ... Vi e ?2T?... Do

cre_ChreCp YES i D.l.. .
2 maybe .......... ...... e e

ppp_Phpapa yes ............. D.V.T e
1 YES i 2 P

osa 313146 yes ... ILA....EPV.. .......... ..

ath_ArthCp vyes T.N.P.I ..GQE..... ..

Tabla 4. Informacion sobre los cambios de los caracteres en el cladograma de la figura 12.
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RESULTADOS

Cladograma de secuencias riélig. 13)

FHYLIF_1
cle CT1772
r2t RHE PF
I_ olu OSTLU
L 3l AF15ET
— rol RCINE2

5153
I_ pab BAE1
I— nph NPZTFO

e afu AF1638

mja 1238

e D0E SE1a O

— — gme SMb201

— pma Pross

— b BN ST T

e D0f SB1a 2

e MeEL WE 1921

By 5yoili 3

YN EIrdan

pr— | GIr 215
_[ ana alris2
t=l 21 20

cre ChreCp

PEp Phpapa

oEa 313146
ath ArthCp

Figura 13. Cladograma de secuencias rtengitud 5037 cambios.
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Cladograma de secuencias porfobilinégeno sintésey. 14)

PHYLIP_1

cte CT1431

— afu AF1574

— mja M.J0G43

rci RCIXET

nph NPD820

gviglr43s

— oy 5yc230

=1 511750

b 3na alrd 33

ana ald72

tel tIC42

— pma Pro024

b Sy SR TG

olu Q5TLU

ath AT1G44

ath AT1GES

pr—0sd 434108

— ppp PHYPAZ

e ppp PHYPA1

neu ME2457

pe bist BB ta 4

—— =t RHE CH

Figura 14. Cladograma de secuencias de porfobilinégeno sintasa.
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Cladograma de secuencias glutafiiNA sintasdFig. 15).

sy sycDR2
HtBRa 1
—

e Fro47

ayc syeifl

1050
synsii7

—
L e

Fgura 15. Cladograma de secuencias de glutdRNA sintasa.

CUESTIONES Y EJERCICIOS

1. ¢ Quées el cladismo?

2. ¢, Quéson grupos hermanos?

3. ¢Qué es un cladograma?

4. ; Qué es una nidz basica de datos?

5. ¢ Qué tipo de andlisis realiza el programa PROTPARSRg@ia&los proporciona?

6. Realizar andlisis cladistico de secuencias porfobilinégeno sintasa y efietdAil
sintasadel grupo de estudio.

7. Analizar los cladogramas de rbcL, porfobilinbgemtasa y glutamiiRNA sintasa,
tanto analisis individual como comparativo.

8. A continuacion tienes una serie de preguntas sobre los resultados obtenidos en los
ejercicios que acabas de hacer:
a) ¢ Qué clados se distinguen en el arbol mas parsimoniosdsctie porfobilindgeno
sintasa y glutamiRNA sintasa?
b) ¢, Son coherentes los grupos anteriores?, ¢ se trata de grupos monofiléticos?
c) ¢, Qué grupos presentan secuencias plesiotipicas?
d) ¢ Qué explicacion se puede dar a la presencia de rbcL plastidathd entre
cianobacterias?
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e) ¢, Qué explicaciones pueden darse a la semejanza de rbcL de arqueas (Archaea) y
otras bacterias (proteobacterias y bacteria vesdmifrada) con la rbcL
cianobacteriana?

9. ¢Qué indica la longitud del arbol?

11 ¢Cudles lalongitud de los cladogramas de las secuencias porfobilindgeno sintasa y
glutamiiRNA sintasa?. ¢ Se obtienen mas de un cladograma idénticos o de diferente
longitud?

10. Interpretar los cladogramas resultantes. Puedes hacer uso de los siguientes
elementospara la discusion:

e ¢ Qué organismos/especies componen el grupo de estudio?

e Caracteristicas basicas de los organismos en estudio:
V procariotas: archaea y bacterias
V eucariotas: plantas,algas

e Archaea filogenéticamente mas préximas a eucariontes quéaaterias; no
contienen peptidoglicano ni celulosa en la pared (como bacterias) sino otros
polisacéaridos, glicoproteinas y proteinas; aerobias y anaerobias; autotrofas
(productores primarios usandddzo CH como fuente de C y obteniendo energia
de la oxiécion de moléculas inorganicas como el 3, CH ; no fijan C a través
de fotosintesis, son quimiosintéticas 6 quimiolitoautotrofos

¢ Chlorobiaceae Bacterias verdes del Azufre, fotosintesis anoxigénica; utilizan SH
0 S como donantes de e de zonasricas en S; anaerobias de lagos i
fumarolas de profundidades oceanicas

e Musgos plantas no vasculares; cloroplastos con chlaghlb, carotenoides,
almiddn y celulosa, no poseen lignina.

¢ Algas fotosintesis oxigénica

¢ Cianobacteriasfotosintesis migénica

e o-Proteobacterias (Bradyrhiz. Y Rhiz.bacterias purpura, fotosintéticas
(fotoautotrofas); bacterioclorofila y carotenos; simbiosis o de vida libre.

e B- Proteobacterias (Nitrosomonas): quimioautotrofas; quimiosintéticas
transforman amonio en nitrito
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