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Resumen: Diversas técnicas se utilizan para comparar características de las entidades 
vivas buscando analizar, en todo caso, la semejanza entre ellas. También son diversas las 
características que definen a los organismos: moleculares, metabólicas, celulares, 
ambientales, etológicas, etc. En función de la semejanza, de características semejantes, 
los organismos, y toda entidad de la jerarquía biológica, se ordenan y clasifican. Este 
trabajo plantea estudiar una característica de los organismos que es su metabolismo, en 
particular el metabolismo de porfirinas y clorofilas, haciendo uso de procedimientos 
ŎƭŀŘƝǎǘƛŎƻǎ ǉǳŜΣ ŀ ŘƛŦŜǊŜƴŎƛŀ ŘŜ ƻǘǊƻǎΣ ǇŜǊƳƛǘŜƴ άǊŀǎǘǊŜŀǊέ ƭƻǎ ŎŀƳōƛƻǎ ǉǳŜ ŜȄǇŜǊƛƳŜƴǘŀn 
los caracteres y que definen a los organismos. El resultado de todo análisis cladístico es 
una hipótesis evolutiva sobre relaciones de parentesco, es decir, una hipótesis 
filogenética. 
 
Palabras clave: Cladismo. Parsimonia. Cladograma. Metabolismo. Enzimas. Hipótesis 
Evolutiva 
 
 

INTRODUCCIÓN 
 

El objetivo de establecer una clasificación natural de especies basada en sus 
relaciones filogenéticas se alcanza comparando algunas de sus características o atributos. 
Por ello, los métodos y técnicas utilizados para el estudio de la diversidad de especies son 
una aplicación del método comparado. 

 
Los caracteres son rasgos que presentan las entidades biológicas, desde las 

moléculas hasta los ecosistemas, los cuales son recogidos por las ciencias descriptivas de 
todos los niveles de integración (genética, bioquímica, anatomía, morfología). 

 
En un contexto matemático, los caracteres pueden ser de variación discontinua 

(caracteres discretos, cualitativos, absolutos como presencia/ausencia) o de variación 
continua (son los caracteres cuantitativos que comúnmente se refieren a dimensiones y 
cuya distribución en la población 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 carácter continuo que puede convertirse en discreto estableciendo 
clases de edad, de 10 a 20 años, de 20 a 30, etc.). 
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En el contexto biológico los caracteres sirven a la taxonomía siendo su acepción 
más clásica aquella que los define como rasgos que diferencian unas especies de otras. 
Estos caracteres han de ser susceptibles de ser comparados, homólogos y constantes, y 
pueden se de muchos tipos: morfológicos, etológicos, fisiológicos, bioquímicos, 
geográficos, autoecológicos o moleculares, por ejemplo. El uso de estos últimos en 
Biología Sistemática representa un importante nexo entre Biología Molecular y Celular y 
Biología de Organismos y Sistemas. 

 
Caracteres homólogos son estructuras o rasgos que tienen el mismo origen. La 

homología puede definirse como una comunidad de origen de rasgos. Naturalmente, 
hablar de homología es hablar de semejanza: estamos tratando el estudio de la 
diversidad biológica que se genera por evolución y entre las estirpes que constituyen esa 
diversidad existen diferencias y semejanzas. Nuestra atención se dirige a la semejanza 
(Fig.1). 

 
 

 
 

Figura 1. Relación entre diversidad biológica y evolución. 
 

Los caracteres morfológicos homólogos normalmente son muy semejantes a lo 
largo de la evolución de las estirpes emparentadas. Como ejemplo sirva la composición 
de la mano de todos los tetrápodos o la anatomía de las extremidades de los mamíferos, 
estructuras homólogas con distintas morfologías según sus diferentes funciones debidas 
a sus distintos modos de vida (terrestre, acuático,aéreo). Este último ejemplo sirve para 
intuir que la semejanza se debe a la posesión de un ancestro común. Con ello 
introducimos un nuevo término, ancestría. 

 
También existe homología en el nivel molecular. La mayor parte de las moléculas 

ǉǳŜ ŎƻƴŦƻǊƳŀƴ ƭƻǎ ǎŜǊŜǎ ǾƛǾƻǎ ǎŜ άƛƴǾŜƴǘŀƴέ ǇǊƻƴǘƻ ŘŜ ƳŀƴŜǊŀ ǉǳŜ Ŝǎ ǇƻǎƛōƭŜ ǎŜƎǳƛǊ ƭŀ 
evolución de moléculas homólogas desde los tiempos más remotos. Es el caso de la 
actina y la miosina, presentes en arquebacterias, eubacterias y eucariontes. Estas 
proteínas (y los genes que las codifican)) divergen a lo largo de la evolución entre unas 
estirpes y otras resultando más semejantes entre sí las de cada grupo natural. Dos genes 
o dos proteínas serán homólogas para un conjunto de estirpes si poseen el mismo origen, 
y comúnmente serán más semejantes cuánto más cercano sea el parentesco entre esas 
estirpes. En el nivel molecular, deben hacerse dos precisiones para la homología: 
caracteǊŜǎ ƘƻƳƽƭƻƎƻǎ άortólogosέ ȅ άparálogosέΣ ŎƻƴǎŜŎǳŜƴŎƛŀ ŘŜ ƭŀ ŘǳǇƭƛŎŀŎƛƽƴ ŘŜ 
genes. 
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Pero no siempre la semejanza se debe a homología: puede deberse a analogía u 
homoplasia (construcción semejante). Analogía es la condición de semejanza presentada 
por estirpes no inmediatamente emparentadas pero con un modo de vida parecido. En 
consecuencia se definen caracteres análogos como aquellos que tienen la misma función 
pero origen distinto, habiendo diferentes tipos de analogía: convergencia, paralelismo o 
reversión al estado ancestral. 

 
Podemos incorporar a nuestro pensamiento evolutivo la idea de que las estirpes 

más estrechamente emparentadas son las que comparten mayor número de caracteres y 
Ŏƻƴ Ŝƭƭƻ ƛƴǘǊƻŘǳŎƛƳƻǎ ǳƴ ƴǳŜǾƻ ŎƻƴŎŜǇǘƻΣ άŎŀƴǘƛŘŀŘ ŘŜ ǎŜƳŜƧŀƴȊŀέΦ tŜǊƻ ƭa cuestión de 
la analogía, que es un problema para la reconstrucción de la filogenia, conduce a un 
nuevo planteamiento: la necesidad de considerar no sólo la cantidad sino también la 
άcalidadέ de la semejanza. Por tanto, habrá que determinar homologías (debe tratarse 
de la misma estructura fundamental, de una misma posición respecto a una referencia y 
el mismo patrón de desarrollo embrionario, cuando se trate de caracteres morfológicos; 
proteínas sintetizadas por el mismo gen en un grupo de estirpes, etc.) y detectar 
homoplasias. 

 
Se debe diferenciar entre homologías ancestrales y derivadas para llegar a la 

conclusión de que sólo las derivadas son indicadores fiables de parentesco inmediato. 
tƻǊ Ŝƭ ƳƻƳŜƴǘƻ ǇƻŘŜƳƻǎ ƛƴǘǳƛǊ ǇŀǊŀ Ŝƭ ǘŞǊƳƛƴƻ άŘŜǊƛǾŀŘƻέ Ŝƭ ǎƛƎƴƛŦƛŎŀŘƻ ŘŜ άǊŜŎƛŜƴǘŜέ ȅ 
ŎƻƴǎƛŘŜǊŀǊ ǉǳŜ ƭŀǎ ƘƻƳƻƭƻƎƝŀǎ ŀƴŎŜǎǘǊŀƭŜǎ ǎŜ ŘŜƴƻƳƛƴŀƴ άǎƛƳǇƭŜǎƛƻƳƻǊŦƝŀǎέ ȅ ƭŀǎ 
ŘŜǊƛǾŀŘŀǎ άsinapomorfíasέ Ŝƴ ǘŞǊƳƛƴƻǎ ŎƭŀŘƛǎǘŀs que se ven a continuación. Para 
distinguir entre ambas se establece de varias formas la polaridad de los caracteres. 

 
Respecto a los procedimientos para reconstruir la filogenia de las estirpes, éstos 

se enmarcan dentro de lo que denominamos escuelas sistemáticas: Escuela Evolutiva 
(Escuela de la Nueva Sistemática o Escuela de Simpson ς Mayr), Escuela de la Taxonomía 
Numérica (Escuela del Feneticismo Numérico) y Escuela Cladista. 

 
La Escuela Cladística (o de la Sistemática Filogenética) creada por W. Hennig (1913-

1976) en la década de 1950 plantea una manera de realizar la reconstrucción filogenética 
basaŘŀ Ŝƴ ƭŀ άcalidad de la semejanzaέ ȅ ƴƻ Ŝƴ ƭŀ ŎŀƴǘƛŘŀŘ ŘŜ ǎŜƳŜƧŀƴȊŀΦ {ŜƎǵƴ ŜǎǘƻΣ el 
parentesco inmediato no se deduce del hecho de compartir muchos caracteres 
(cantidad) sino de compartir alguno(s) que, además de homólogo(s), sea sinapomórfico 
(condición de calidad), es decir, exclusivo de los miembros de un grupo y de su ancestro 
común inmediato (en el que apareció por primera vez el carácter). Estas sinapomorfías 
definen a los grupos. Por otra parte, se considera que las especies y los grupos mayores 
existen en la naturaleza como resultado de la evolución y se atribuye a la especie un 
papel protagonista como realidad evolutiva. Aporta un enorme poder analítico y precisa 
términos usuales de la teoría evolutiva: monofilia, parafilia, polifila, grupos hermanos y 
estados de los caracteres. 

 
9ƭ ŎƭŀŘƛǎƳƻ ƛƴǘǊƻŘǳŎŜ ǳƴ ƴǳŜǾƻ ŎƻƴŎŜǇǘƻΥ άŜǎǘŀŘƻǎ ŘŜ ƭƻǎ ŎŀǊŀŎǘŜǊŜǎέ. Ya antes se 

ha mencionado que los caracteres pueden ser derivados (avanzados) o ancestrales 
όǇǊƛƳƛǘƛǾƻǎύΦ !ƘƻǊŀ ǎŜ Ƙŀōƭŀ ŘŜ ŎŀǊŀŎǘŜǊŜǎ άǇƭŜǎƛƻƳƽǊŦƛŎƻǎέ ȅ άŀǇƻƳƽǊŦƛŎƻǎέ ǉǳŜΣ ƭŜƧƻǎ ŘŜ 
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ser conceptos absolutos, se refieren siempre a un antecesor inmediato en un grupo 
determinado (relativos a un nodo). La terminología cladista incluye otros nuevos 
ǘŞǊƳƛƴƻǎ ŎƻƳƻ άŎƭŀŘƻέ ǇŀǊŀ ǊŜŦŜǊƛǊƴƻǎ ŀ ǳƴ ƎǊǳǇƻ ȅ άŎƭŀŘƻƎǊŀƳŀέ ǇŀǊŀ ǊŜŦŜǊƛǊƴƻǎ ŀƭ 
gráfico de ramificaciones dicotómicas (un árbol) que muestra las relaciones de 
parentesco. La condición de compartir un carácter plesiomórfico (debido a ancestros 
ǊŜƳƻǘƻǎύ Ŝǎ ǳƴ άǎƛƳǇƭŜǎƛƻƳƻǊŦƝŀέ ȅ ƭƻǎ ŎŀǊŀŎǘŜǊŜǎ ǎƛƳǇƭŜǎƛƻƳƽǊŦƛŎƻǎ ƴƻ ƎŀǊŀƴǘƛȊŀƴ ƭŀ 
monofilia de un grupo, indican un ancestro común pero no inmediato y exclusivo. La 
condición de compartir un carácter apomórfico (una novedad evolutiva en el ancestro 
ƛƴƳŜŘƛŀǘƻ ŘŜ ǳƴ ƎǊǳǇƻ Ŝƴ ŜǎǘǳŘƛƻύ ǎŜ ŘŜƴƻƳƛƴŀ άǎƛƴŀǇƻƳƻǊŦƝŀ ȅ ǎƻƴ ƭƻǎ ŎŀǊŀŎǘŜǊŜǎ 
sinapomórficos los únicos que garantizan la monofilia de un grupo. El cladismo también 
precisa el concepto de semejanza: ésta puede ser debida a la posesión de rasgos 
homólogos o a homoplasia, pero aclara que, para cada nodo del cladograma, existen dos 
ǘƛǇƻǎ ŘŜ ƘƻƳƻƭƻƎƝŀΥ ƭŀ ǉǳŜ ǎŜ ŘŜōŜ ŀ ŀƴŎŜǎǘǊƻǎ ǊŜƳƻǘƻǎ όάƘƻƳƻƭƻƎƝŀ ǎƛƳǇƭŜǎƛƻƳƽǊŦƛŎŀέύ ȅ 
la que se debe a ancestro inmediŀǘƻ όάhomología sinapomórficaέύ όCƛƎΦ нύΦ 
 

 
 

Figura 2. Conceptos del cladismo. 
 

El análisis cladístico descubre relaciones entre grupos hermanos estudiando la 
distribución de sinapomorfías, es decir, caracteres derivados que representan homología 
y definen un grupo monofilético (un grupo natural). Esta distribución se representa en 
forma de cladograma, un diagrama de ramificaciones que muestran las relaciones entre 
taxones. Un cladograma es una hipótesis evolutiva; puede existir más de una hipótesis, 
es decir, más de un agrupamiento o más de una solución. Si hay soluciones alternativas, 
se escoge la más simple o más parsimoniosa, esto es, la que muestra menor número de 
cambios en la distribución de los caracteres. Este número de cambios es la longitud del 
cladograma. 
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Los datos requeridos para el análisis cladístico son taxones y caracteres. Los 
caracteres pueden ser morfológicos, anatómicos, moleculares, etc. Entre éstos últimos se 
consideran las secuencias de DNA, RNA o proteínas. 
 
 

METABOLISMO DE PORFIRINAS 
 

Las porfirinas son tetrapirroles a los que se une covalentemente un átomo 
metálico: con hierro se forman citocromos, peroxidasa, catalasa, mioglobina y 
hemoglobina; con cobre o níquel se forman moléculas para el transporte de electrones 
en bacterias metanógenas y acetógenas; con magnesio se forman clorofilas y 
bacterioclorofilas (Fig. 3). 

 

 
 

Figura 3. Tetrapirroles, formación de citocromos, clorofilas y corrinoides. 
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En la ruta de síntesis de porfirinas pueden distinguirse dos etapas: 
 

 Síntesis de 5-aminolevulinato (ALA) que difiere según los organismos. En 
eucariotas fotosintéticos y en todos los procariotas exceptuando el grupo de las 

-proteobacterias, ALA se sintetiza a partir de glutamato que se une a glutamil-
tRNA en reacción catalizada por glutamil-tRNA sintasa (GluRS), se reduce a 
glutamato-1-semialdehido en reacción catalizada por glutamil-tRNA reductasa y, 
finalmente, la glutamato-1-semialdehido 2,1 aminomutasa cataliza la 
transaminación que rinde ALA (Ruta C5). Por otra parte, todos los eucariotas no 

fotosintéticos (animales, hongos y apicomplexos) así como las -proteobacterias 
forman ALA por condensación de succinil-CoA con glicina en una reacción 
catalizada por ALA sintasa (Ruta C4) (Fig. 4). 

 

 
 
Figura 4. Rutas alternativas, C4 y C5, para la síntesis de 5-aminolevulinato. (Enzimas numeradas en Tabla 
1).  

 

 Formación de protoporfirina IX a partir de 5-aminolevulinato, una cadena de seis 
reacciones, las mismas en todos los organismos (Fig. 5). 
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Figura 5. Ruta de síntesis de protoporfirina IX a partir de 5-aminolevulinato. (Enzimas numeradas en tabla 
1). 
 

Una perspectiva general del metabolismo de aminoácidos, cofactores y vitaminas 
en el que se ubica el metabolismo de porfirinas se encuentra en los siguientes enlaces 
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%20of%20Cofactors&page=cofactors.php 
 

http://www.sigmaaldrich.com/img/assets/4202/MetabolicPathways_6_17_04_.pdf
http://www.manet.illinois.edu/viewmap.php?release=2&map=map00860&mb=Metabolism%20of%20Cofactors&page=cofactors.php
http://www.manet.illinois.edu/viewmap.php?release=2&map=map00860&mb=Metabolism%20of%20Cofactors&page=cofactors.php
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 ENZIMA  E.C. GENES 

1  glutamil-tRNA sintasa 6.1.1.17 gltX 

2 glutamil-tRNA reductasa 1.2.1.70 hem A 

3 glutamato-1-semialdehido 2,1 aminomutasa 5.4.3.8 hem L 

4 5-aminolevulinato sintasa 2.3.1.37 hem A, ALAS, 
alas, HEM1 

5 porfobilinógeno sintasa 4.2.1.24 hem B 

6 porfibilinógeno deaminasa 2.5.1.61 hem C 

7 uroporfirinógeno III sintasa 4.2.1.75 hem D 

8 uroporfirinógeno III descarboxilasa 4.1.1.37 hem E 

9 coproporfirinógeno III oxidasa 1.3.3.3 hem F 

10 protoporfirinógeno IX oxidasa 1.3.3.4 hem Y, hem G 

11 Mg-quelatasa 6.6.1.1 chl I, chl D, chlH 

12 ferroquelatasa 4.99.1.1 hem H 
 

Tabla 1. Enzimas de la ruta de síntesis de porfirinas (Ver figuras 4 y 5). 
 

La mayoría de los organismos sintetizan tetrapirroles dado que son esenciales en 
las principales rutas de conversión de energía: respiración y fotosíntesis (Fig. 3). En 
términos evolutivos puede decirse que se trata de una ruta biosintética bien conservada. 
ALA es el precursor universal de todos los tetrapirroles existiendo 2 rutas alternativas 
para su biosíntesis (Fig. 4). Sin embargo, la ruta desde ALA hasta el primer tetrapirrol 
cíclico (Fig. 5), uroporfirinógeno III, es idéntica en todos los organismos. 
 

A partir de uroporfirinógeno III (Fig. 5) surgen 3 ramas que conducen a la biosíntesis 
de productos finales específicos: 

 
a) Corrinoides (Vitamina B12) que contiene Co en el tetrapirrol, y Sirohemo (el 
grupo prostético de nitrito y sulfito reductasas). Esta sería la primera ramificación. 
 
b) En segundo lugar, la ruta que conduce a las clorofilas que comienza con la 
quelación de Mg en el anillo tetrapirrólico. 
 
c) la tercera rama conduce a los distintos grupos hemo y comienza con la quelación 
de Fe en el tetrapirrol. De esta rama derivan también las ficobilinas y el cromóforo 
del fitocromo. 

 
El Uroporfirinógeno III es el primer tetrapirrol cíclico y el último intermediario 

universal de todos los productos basados en tetrapirroles. 
 

¿Cómo ha evolucionado esta ruta? Horowitz (1945) propuso que la ruta evolucionó 
hacia atrás, es decir, las últimas enzimas de la ruta aparecieron primero a medida que la 
disponibilidad en el medio de los productos finales fue disminuyendo gradualmente. 
Tiempo después, Granick (1965) postuló la evolución hacia delante de la ruta de los 
tetrapirroles proponiendo que los primeros intermediarios configuraron los actuales 
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ciclos hacia los distintos productos finales, con distintos grado de eficacia cada uno, y 
siendo la evolución la que fue perfeccionando estos productos finales. 
 

Pero es difícil imaginar un medio prebiótico conteniendo productos tales como la 
vitamina B12 que aparecen espontáneamente por síntesis orgánica prebiótica. Es lo que 
plantea la hipótesis 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 electrones en las células primitivas. Es lo que se deduce del modelo 
de Granick. Sería razonable pensar que la ruta de los tetrapirroles evolucionó según un 
modelo que combine ambas propuestas. 
 

La uroporfirina es un compuesto relativamente simple que se puede concebir 
actuando en procesos de absorción de luz y de transporte de electrones. Pudo 
ǎƛƴǘŜǘƛȊŀǊǎŜ ŜǎǇƻƴǘłƴŜŀƳŜƴǘŜ Ŝƴ ƭŀ άǎƻǇŀ ǇǊƛƳƛǘƛǾŀέ ǇƻǊ ƳŜŘƛƻ ŘŜ ǊŜŀŎŎƛƻƴŜǎ ǉǳƝƳƛŎŀǎΣ 
teniendo en cuenta la relativa facilidad de síntesis no biológica de porfirinas. 
Modificaciones en la configuración 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 la formación de uroporfirina/uroporfirinógeno pudieron ir apareciendo 
graduŀƭƳŜƴǘŜ Ŝƴ άǎŜƴǘƛŘƻ ƛƴǾŜǊǎƻέΥ ǇǊƛƳŜǊƻ ǳǊƻǇƻǊŦƛǊƛƴŀ Ƙŀǎǘŀ ǉǳŜ ǎǳǎ ǇǊŜŎǳǊǎƻǊŜǎ 
fueron escasos en el medio o en el ambiente primitivo. Este proceso evolutivo podría 
explicar la ramificación hacia los productos finales y la de las primeras etapas, 
considerando que es más fácil imaginar las bifurcaciones de la ruta como etapas 
posteriores de la evolución, es decir, como especializaciones de un diseño original más 
simple. 
 

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

 
La ruta C5 implica tRNA como sustrato y es probablemente más ancestral que la 

ruta C4 que implica glicina y succinil-CoA. 
 

Ruta C4: ocurre en animales, hongos y algunas bacterias (alfa-proteobacterias). C-4 
se refiere a los 4 átomos de C que procedentes del succinato se incorporan al esqueleto 
de ALA. En esta ruta, utilizada por todos los eucariotas no fotosintéticos, la reacción que 
conduce a la formación de ALA ocurre 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 codifican ALAS (E.C. 2.3.1.37) y que producen por tanto 
isoenzimas que pueden desempeñar distintas funciones metabólicas. Los mamíferos 
también tienen 2 genes ALAS, uno de los cuales se expresa en tejidos eritropoyéticos y el 
otro en todos los tejidos (Fig. 4). 
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Ruta C5: es muy significativa e importante para la formación de clorofilas. Es 
utilizada por plantas, algas y la mayoría de las bacterias. Esta vía de producción de ALA 

comienza con la activación del glutamato a -carboxil a través de la unión a un t-RNA 
específico. La enzima que cataliza esta reacción, tRNA sintetasa, es aparentemente 
idéntica a la enzima que participa en la síntesis de proteínas incorporando glutamato. 
Glutamyl-tRNA es el sustrato de Glutamyl-tRNA reductasa (GR) en la reacción que genera 
el intermediario glutamato-1-semialdehído. Es probablemente la etapa limitante de esta 
ruta de síntesis de ALA (Fig. 4). 
 

En el marco de la evolución es importante destacar la diferencia conceptual entre 
άŜǾƻƭǳŎƛƽƴ ŘŜ ŦƻǘƻǎƝƴǘŜǎƛǎέ ȅ άŜǾƻƭǳŎƛƽƴ ŘŜ ƻǊƎŀƴƛǎƳƻǎ ŦƻǘƻǎƛƴǘŜǘƛȊŀŘƻǊŜǎέΥ ƭŀ ǇǊƛƳŜǊŀ 
implica un número limitado de genes y/o productos génicos mientras que la evolución de 
los organismos implica el genoma completo. Los trabajos de Woese (1987) sobre filogenia 
de la subunidad 16S de ARNr muestran la evolución de los organismos desde un ancestro 
común, estableciendo tres dominios: Archaea (arquebacterias), Bacteria (eubacterias) y 
Eucarya (eucariontes). Aunque esta clasificación fue discutida por otros autores (Cavalier-
Smith, 1992), lo cierto es que otros estudios filogenéticos realizados a la luz de nuevos 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 de herencia vertical (16S ARNr) con filogenias de 
genes de fotosíntesis por ejemplo, aparecen incongruencias que demuestran que las 
primeras no necesariamente reflejan los segundos: evolución de organismos versus 
evolución de genes. 
 

En la actualidad, las bases de datos recogen los resultados de los numerosísimos 
trabajos de secuenciación de genes y genomas de suerte que es notoria la riqueza de 
datos que esto supone. Sin embargo, esta misma abundancia de resultados hace 
necesaria su recapitulación e integración con el fin de generar información y nuevos 
conocimientos. 
 

La Biología Sistemática realiza esta tarea descriptiva a nivel molecular siguiendo el 
método observacional: responde a la pregunta ¿qué moléculas conocemos de un aspecto 
particular del metabolismo? , recopilando datos procedentes de catálogos, museos, 
colecciones o, en el nivel molecular, bases de datos. Esta tarea descriptiva en el nivel 
molecular culmina con la ordenación de los elementos o datos recopilados en sistemas de 
referencia que permitan recuperar con facilidad la información. 
 

Para el estudio comparativo de entidades de diversa naturaleza (moléculas, 
metabolismo, órganos, organismos, poblaciones, comportamientos, distribución 
geográfica, ecosistemas) se hace uso de diferentes técnicas, todas ellas destinadas a 
analizar la semejanza entre las estirpes en estudio. Entre los distintos procedimientos, el 
análisis cladístico aporta un grado de objetividad al estudio que no contemplan otras 
técnicas como los análisis de distancias o los de máxima probabilidad aunque aportan 
información útil, 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 químicas catalizadas por enzimas. 
Su estructura (elementos y funciones) en la diversidad de organismos es producto de la 
evolución y sólo puede reconstruirse comparando los componentes. 
 

Sirvan estos datos para mostrar una perspectiva general del metabolismo de 
porfirinas y clorofilas, el carácter universal de estas moléculas y la complejidad de su 
estudio desde la perspectiva evolutiva. 
 
 

OBJETIVOS 
 

El objetivo de este ejercicio es el análisis cladístico con criterio de parsimonia de 
un conjunto de secuencias de proteínas: subunidad grande de la enzima rubisco (rbcL), 
porfobilinógeno sintasa y glutamil-tRNA sintasa, presentes en un conjunto de taxones 
que será el grupo de estudio. 

 
GRUPO DE ESTUDIO 

 
El grupo de estudio está formado por representantes de los tres dominios 

considerando que se trata de moléculas universales (Tabla 2). 
 
Registro Especie 

 
ath Arabidopsis thaliana (Planta) 
osa Oryza sativa (Planta) 
ppp Physcomitrella patens (Musgo) 
olu Ostrococcus lucimarinus (Clorofila) 

neu Nitrosomonas europea ( Proteobacteria) 

ret Rhizobium etli ( -Proteobacteria) 

bbt Bradyrhizobium ( -Proteobacteria) 
syn Synechocistis  (Cianobacteria) 
syw Synechococcus (Cianobacteria) 
syc Synechococcus elongatus  (Cianobacteria) 
tel Thermosynechococcus (Cianobacteria) 
gvi Gloeobacter violaceus (Cianobacteria) 
ana Anabaena  (Cianobacteria) 
pma Prochlorococcus marinus  (Cianobacteria) 
cte Chlorobium tepidum  (Clorobiacea) 
mja Methanococcus jannaschii  (Euryarchaea) 
afu Archaeoglobus fulgidus (Euryarchaea) 
nph Natronomonas pharaonis  (Euryarchaea) 
pab Pyrococcus abyssi  (Euryarchaea) 
rci Uncultured methanogenic archaeon RC-I (Euryarch.) 
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Arabidopsis thaliana

Oryza sativa

Physcomitrella patens

Ostreococcus

lucimarinus

Chlamydomonas

reinhardtii

Nitrosomonas europea

Sinorhizobium

meliloti

(nódulos)

Synechocystis

Synechococcus

Synechococcus

elongatus

Thermosynecho

-coccus

elongatus

Gloeobacter

violaceus

Methanococcus

jannaschii

Methanosarcina

acetivorans

Archaeoglobus

fulgidus

Thermophilus

pendens
Pyrococcus

abyssi

 
 

Tabla 2. Grupo de estudio e imágenes de algunos de los organismos. 
 
 

ESCRUTINIO DE GENES Y OBTENCIÓN DE SECUENCIAS 
 

Se trata de los genes que codifican las enzimas rbcL, porfobilinógeno sintasa y 
glutamil-tRNA sintasa en el grupo de estudio (organismos cuyos genomas han sido 
completamente secuenciados). La base de datos en la que se realiza la búsqueda será 
GenomeNet (http://www.genome.ad.jp/) (Fig. 6). Como se muestra a continuación, la 
búsqueda proporciona 111 registros de los que seleccionaremos los correspondientes al 
grupo de estudio. 
 
 

Search 
  KEGG GENES

for 
rbcL Go

Database: 

GENES   -   Search term: rbcL  
1

 (Total 111 hits) 

ath:ArthCp030 
rbcL; RuBisCO large subunit ; K01601 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); K01601 ribulose-bisphosphate 
carboxylase large chain [EC:4.1.1.39] 
osa:3131463 
rbcL, OrsajCp033; ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit ; K01601 ribulose-
bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39] 
ppp:PhpapaCp031 
rbcL; RuBisCO large subunit ; K01601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39] 
cre:ChreCp049 
rbcL; RuBisCO large subunit ; K01601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39] 
olu:OSTLU_32608 
rbcL; predicted protein; K01601 ribulose-bisphosphate carboxylase large chain [EC:4.1.1.39] 

http://www.genome.ad.jp/
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?ath:ArthCp030
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?pop:Poptr_cp030
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?osa:3131463
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?ppp:PhpapaCp031
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?cre:ChreCp049
http://www.genome.jp/dbget-bin/www_bget?olu:OSTLU_32608
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Figura 6. GenomeNet para la búsqueda de secuencias. 
 
 

En la información contenida en cada registro figura la secuencia del gen y de la 
proteína que codifica (Fig. 7). Para realizar este ejercicio se selecciona la secuencia de 
aminoácidos (Fig. 8). 
 
 

 
 

Figura 7. Información relativa al registro de Ostreococcus lucimarinus. 



Reduca (Biología). Serie Fisiología Vegetal.  2 (3): 61-107, 2009 
                                             ISSN: 1989-3620 

74 
 

 
 
Figura 8. Secuencia de aminoácidos de la proteína codificada por el gen rbcL de Ostreococcus lucimarinus. 
 
Otras bases a las que se puede acceder y obtener datos e información son las siguientes: 
 

ExPASY Proteomics Server (http://www.expasy.ch/) 
 
European Bioinformatics Institute (http://www.ebi.ac.uk/) 
 
National Center for Biotechnology Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 
 
Genbank  (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/index.html). 

 
 

ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS 
 

El conjunto de datos, caracteres y taxones, se ordena en una matriz básica de 
datos. Cuando se trata de caracteres moleculares, cada elemento de la secuencia, base 
de ácidos nucleicos o aminoácido de proteínas, constituye un carácter. Así, en las 
secuencias rbcL cada aminoácido es un carácter, de manera que la matriz básica de datos 
se construye con n secuencias pertenecientes a otros tantos taxones, y tantos caracteres 
como aminoácidos tiene la secuencia. Ahora bien, ocurre que la misma proteína 
(homóloga) en diferentes especies muestra variaciones en la secuencia (tanto en longitud 
como en los aminoácidos que la constituyen). Las diferencias en la propia secuencia son 
el objeto de análisis y su estudio permitirá agrupar y clasificar las especies a las que 

http://www.expasy.ch/
http://www.ebi.ac.uk/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/index.html
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pertenecen. Sin embargo, las diferencias en la longitud de la secuencia pueden 
άeliminarseέ introduciendo huecos όάƎŀǇǎέύ en la propia secuencia. Los programas de 
alineamiento de secuencias como Clustalw (http://align.genome.jp/) realizan esta tarea 
buscando los alineamientos óptimos con el menor número de huecos, es decir, aquellos 
que 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 
ŘŜƴƻƳƛƴŀ άǇƘȅƭƛǇέ ȅ ŎƻƴǎƛǎǘŜ Ŝƴ ǳƴŀ matriz apropiada para los programas de 
reconstrucción filogenética que se utilizarán y que están contenidos en el paquete de 
programas de inferencia filogenético denominado PHYLIP (libre distribución). 

 
La matriz básica de datos que contiene n secuencias (n taxones o especies) y m 

caracteres (m aminoácidos o posiciones) refleja en la primera línea estos números (esta 
configuración es obligada ya que los programas que se utilizarán sólo leen este formato). 
9ȄƛǎǘŜƴ ŘƛŦŜǊŜƴǘŜǎ ŦƻǊƳŀǎ όάŦƻǊƳŀǘƻǎέύ ŘŜ ŜǎŎǊƛōƛǊ ƭŀǎ ǎŜŎǳŜƴŎƛŀǎ ȅ ǇŀǊŀ Ŝǎǘŀ ǘŀǊŜŀ ŜȄƛǎǘŜƴ 
programas de conversión de secuencias (http://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 siguiente (Fig. 9): 
 

                    10        20        30        40        50  

 24  752     ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   --------------------------------------------------   

osa_313146   --------------------------------------------------   

ppp_Phpapa   --------------------------------------------------   

cre_ChreCp   --------------------------------------------------   

tel_tll150   --------------------------------------------------   

ana_alr152   --------------------------------------------------   

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_   MAPKSFEDMFACSPASLTKLRASHAPHASPAASHARDYSPI AFPSMRRDD  

 

                     60        70        80        90       100  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   --------------------------------------------------   

osa_313146   --------------------------------------------------   

ppp_Phpapa   --------------------------------------------------   

cre_ChreCp   --------------------------------------------------   

tel_tll150   --------------------------------------------------   

http://align.genome.jp/
http://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/%20readseq/
http://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/%20readseq/
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ana_alr152   --------------------------------------------------   

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_   EDERARAVAGAFDDMFACSPASLKKMRGSAVERASGGVGTPTGTPTRPTA  

 

                    110       120       130       140       150  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   --------------------------------------------------   

osa_313146   --------------------------------------------------   

ppp_Phpapa   --------------------------------------------------   

cre_ChreCp   --------------------------------------------------   

tel_tll150   --------------------------------------------------   

ana_alr152   --------------------------------------------------   

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_   SREDLASAFGDMFLASPASLKKMRATNTAVTGTKARERGDGFGSPLRYDG  

 

                    160       170       180       190       200  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   --------------------------------------------------   

osa_313146   --------------------------------------------------   

ppp_Phpapa   --------------------------------------------------   

cre_ChreCp   --------------------------------------------------   

tel_tll150   --------------------------------------------------   

ana_alr152   --------------------------------------------------   

gvi_glr215   --------------------------------------------------   

syn_slr000   --------------------------------------------------   

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_   DANAAEPKKEAVSFSEMFASSPSDLAKMRRSDVGGAARGSNVEVAKVAVD  

 

                    210       220       230       240       250  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   --------------------------------------------- MSPQT  

osa_313146   --------------------------------------------- MSPQT  

ppp_Phpapa   --------------------------------------------- MSPRP  

cre_ChreCp   --------------------------------------------- MVPQT  

tel_tll150   --------------------------------------------- MAYTQ  

ana_alr152   -------------------------------------------- MSYAQT  

gvi_glr215   ---------------------------------------------- MSYT  

syn_slr000   --------------------------------------------------   

syc_syc013   ------------------------------------------------ MP  

neu_NE1921   --------------------------------------------------   

bbt_BBta_2   --------------------------------------------------   

syw_SYNW17  --------------------------------------------------   

pma_Pro055   --------------------------------------------------   

sme_SMb201  ------------------------------------------- MNADAKT  

bbt_BBta_0   ------------------------------------------ MNEALKSL  

nph_NP2770   --------------------------------------------------   

pab_PAB158   --------------------------------------------------   

afu_AF1638   --------------------------------------------------   

mja_MJ1235   --------------------------------------------------   

rci_RCIX22   --------------------------------------------------   

afu_AF1587   --------------------------------------------------   

cte_CT1772   --------------------------------------------------   

ret_RHE_PF   --------------------------------------------------   

olu_OSTLU_   ARERTNAFAGMFASSPADLAKMRGRSQSSI SYAEGRHGASDRFQVI APDF  

 

                    260       270       280       290       300  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   ETKASVGFKAGVKEYKLT- YYTPEYETKDTDIL AAFRVTPQPGVPPEEAG  

osa_313146   ETKASVGFKAGVKDYKLT- YYTPEYETKDTDIL AAFRVTPQPGVPPEEAG  

ppp_Phpapa   EI KAGVGFKAGVKDYRLT- YYTPDYQTKDTDIL AAFRMTPQPGVPAEECG  

cre_ChreCp   ETKAGAGFKAGVKDYRLT- YYTPDYVVRDTDIL AAFRMTPQLGVPPEECG  

tel_tll150   SKSQKVGYQAGVKDYRLT- YYTPDYTPKDTDIL AAFRVTPQPGVPFEEAA  

ana_alr152   KTQTKSGYKAGVQDYRLT- YYTPDYTPKDTDIL AAFRVTPQPGVPFEEAA  

gvi_glr215   KTQAKAGYQAGVKDYRLT- YYTPDYTPKDTDVLAAFRVTPQPGVPI EEAG  

syn_slr000   MVQAKAGFKAGVQDYRLT- YYTPDYTPKDTDLLACFRMTPQPGVPAEEAA  

syc_syc013   KTQSAAGYKAGVKDYKLT- YYTPDYTPKDTDLLAAFRFSPQPGVPADEAG  

neu_NE1921   -- MSAKTYNAGVKEYRHT- YWEPHYNVQDTDIL ACFKIV PQPGVDREEAA  

bbt_BBta_2   -- MAEKSYQAGVKEYRKT- YWTPDYVPLDTDLLAVFKIV AQAGVPREEAA  

syw_SYNW17  --- MSKKYDAGVKEYRDT- YWTPDYVPLDTDLLACFKCTGQEGVPKEEVA  

pma_Pro055   --- MSKKYDAGVKEYRDT- YWTPDYVPLDTDLLACFKCTGQEGVPREEVA  

sme_SMb201  EI KGRERYKAGVLKYAQMGYWNGDYEPKDTDLI ALFRI TPQDGVDPI EAA  

bbt_BBta_0   TVTGKERYKSGVLEYKRMGYWEPDYEPKDTDVI ALFRVTPQNGVDPI EAS  

nph_NP2770   -------------- MEYADFLDESYEPSDDDLVCTFRLVPGEGI SVADAA  

pab_PAB158   ------- MVSSMKVEWYLDFVDLNYEPGRDELIV EYYFEPN- GVSPEEAA  
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afu_AF1638   ---------- MAEFEI YREYVDKSYEPQKDDIV AVFRI TPAEGFTI EDAA  

mja_MJ1235   ----------------- MDYI NLNYRPNEGDLLSCMVIKGE--- NLEKLA  

rci_RCIX22   ---------- MAI HGDKDLII QVPLTLI NIMTMVRTTYYVEADAPI AKVA  

afu_AF1587   MQLGVRLRFQKFEYPEANPEALPEGI DPEEYII GTYYMSFPKGMNPFEI T  

cte_CT1772   ------------ MNAEDVKGFFASRESLDMEQYLVLDYYLESVGDI ETAL  

ret_RHE_PF   -------------------------------- MITLTYRI ETPGSVETMA  

olu_OSTLU_   QAMFSSSPSDLKNLRSASSSSRKRLGDEADRFEVTYLLLAPCEAAAREKV  

 

                    310       320       330       340       350  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   AAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHI EPVPGEETQ--------   

osa_313146   AAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHI EPVVGEDNQ--------   

ppp_Phpapa   AAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYAI EPVAGEENQ--------   

cre_ChreCp   AAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYDI EPVPGEDNQ--------   

tel_tll150   AAVAAESSTGTWTTVWTDLLTDLDRYKGCCYDI EPLPGEDNQ--------   

ana_alr152   AAVAAESSTGTWTTVWTDLLTDLDRYKGRCYDI EPVPGEDNQ--------   

gvi_glr215   AAVAAESSTGTWTTVWTDGLTELDRYKGRCYDI EPVPGEDNQ--------   

syn_slr000   AAVAAESSTGTWTTVWTDNLTDLDRYKGRCYDLEAVPNEDNQ--------   

syc_syc013   AAI AAESSTGTWTTVWTDLLTDMDRYKGKCYHI EPVQGEENS--------   

neu_NE1921   AAVAAESSTGTWTTVWTDLLTDLDYYKGRSYRI EDVPGDDSS--------   

bbt_BBta_2   AAVAAESSTGTWTTVWTDLLTDLDYYKGRAYRI EPVPGDDNA--------   

syw_SYNW17  AAVAAESSTGTWSTVWSELLTDLDFYKGRCYRI EDVPGDKES--------   

pma_Pro055   AAVAAESSTGTWSTVWSELLTDLEFYKGRCYRI EDVPGDKES--------   

sme_SMb201  AAVAGESSTATWTVVWTDRLTACDQYRAKAYRVDPVPGTPGQ--------   

bbt_BBta_0   AAVAGESSTATWTVVWTDRLTAAEKYRAKCYRVDPVPNTPGS--------   

nph_NP2770   ARVASESSNGTWAALSPESD--- VRQYSALACDI GPEDEHG---------   

pab_PAB158   GRI ASESSI GTWTTLWKLPE--- MAKRSMAKVFYLEKHGEG---------   

afu_AF1638   GAVAAESSTGTWTSLHPWYDEERVKGLSAKAYDFVDLGDGS---------   

mja_MJ1235   NEI AGESSI GTWTKVQTMKS- DI YEKLRPKVYEI KEI GEENGY-------   

rci_RCIX22   KEI AAEQSTGTWTEVAAEKEVHEKLGAHVVSAEG----------------   

afu_AF1587   QVLALEQSTGTWLPVPGETPEVRRKHVAKVVGVYEI PDYEIMV-------   

cte_CT1772   AHFCSEQSTAQWKRVGVDEDFRLVHAAKVI DYEVI EELEQLSYPVKHSET  

ret_RHE_PF   DKI ASDQSTGTFVPVPGETEELKSRVAARVLAI RPLENARHPTWPESAPD  

olu_OSTLU_   LEI CLEQTVELPASLVPEGTWI REHVVGRLESLTKPKTGPHAR-------   

 

                    360       370       380       390       400  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   ----- FI AYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIV GNVFG- FKALAALRLEDLRI   

osa_313146   ----- YI AYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIV GNVFG- FKALRALRLEDLRI   

ppp_Phpapa   ----- YI AYVAYPLDLFEEGSVTNLFTSIV GNVFG- FKALRALRLEDLRI   

cre_ChreCp   ----- YI AYVAYPI DLFEEGSVTNMFTSIV GNVFG- FKALRALRLEDLRI   

tel_tll150   ----- FI AYI AYPLDLFEEGSVTNMLTSIV GNVFG- FKALKALRLEDLRI   

ana_alr152   ----- FI AYI AYPLDLFEEGSI TNVLTSIV GNVFG- FKALRALRLEDI RF  

gvi_glr215   ----- WI CYI AYPLDLFEEGSVTNVLTSLVGNVFG- FKALRALRLEDI RF  

syn_slr000   ----- YFAFI AYPLDLFEEGSVTNVLTSLVGNVFG- FKALRALRLEDI RF  

syc_syc013   ----- YFAFI AYPLDLFEEGSVTNIL TSIV GNVFG- FKAI RSLRLEDI RF  

neu_NE1921   ----- FYAFI AYPI DLFEEGSVVNVLTSLTGNVFG- FKAVRSLRLEDVRF  

bbt_BBta_2   ----- FYAFI AYPI DLFEEGSVVNVLTSLVGNVFG- FKAVRSLRLEDI RF  

syw_SYNW17  ----- FYAFI AYPLDLFEEGSI TNVLTSLVGNVFG- FKALRHLRLEDI RF  

pma_Pro055   ----- FYAFI AYPLDLFEEGSI TNVLTSLVGNVFG- FKALRHLRLEDI RF  

sme_SMb201  ----- YFCYVAYDLIL FEEGSI ANLTASII GNVFS- FKPLKAARLEDMRL  

bbt_BBta_0   ----- YFAYI AYDLDLFEPGSI ANLSASII GNVFG- FKPLKALRLEDMRF  

nph_NP2770   ----- TQVTVAYPSGLFEDGSLPQIL SCI AGNIMG- MKAVETI RLLDCEW  

pab_PAB158   ----- YI AKI AYPLTLFEEGSLVQLFSAI AGNVFG- MKALKNLRLLDFHP  

afu_AF1638   ----- SIV RI AYPSELFEPHNMPGLLASI AGNVFG- MKRVKGLRLEDLQL  

mja_MJ1235   --- KVGLI KI AYPLYDFEI NNMPGVLAGI AGNI FG- MKI AKGLRIL DFRF  

rci_RCIX22   ----- NTVVI DFPVEI FEPDNVPQIL SVVAGNLFG- LGGLKACRLMDVDF  

afu_AF1587   -- PQEVDWRNFIV QI AFPWRNI GSKLSMLFSTVVGNI SMAPKLKLLDLRF  

cte_CT1772   GKI HACRVTI AHPHCNFGP- KI PNLLTAVCGEGTYFTPGVPVVKLMDI HF  

ret_RHE_PF   TLLHRADVDI AFPLEAI GTDLSALMTI AI GG-- VYSI KGMTGI RIV DMKL  
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olu_OSTLU_   ------ RPDAWNAIV SYHADTAGGELTQLVNVI FGNTSMKENVMVVDI EL  

 

                    410       420       430       440       450  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   PPAYTKTFQGPPHGI QVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

osa_313146   PPTYSKTFQGPPHGI QVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRACY  

ppp_Phpapa   PPAYSKTFQGPPHGI QVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

cre_ChreCp   PPAYVKTFVGPPHGI QVERDKLNKYGRGLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

tel_tll150   PVAYLKTFQGPPHGI QVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

ana_alr152   PVAYI KTFQGPPHGI QVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

gvi_glr215   PI ALVKTYQGPPHGIVV ERDKI NKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

syn_slr000   PVALI KTFQGPPHGI TVERDKLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

syc_syc013   PVALVKTFQGPPHGI QVERDLLNKYGRPMLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

neu_NE1921   PI AYVKTCGGPPNGI QVERDIL NKYGRAYLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

bbt_BBta_2   PLAYVKTCGGPPNGI QLERDRLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSAKNYGRAVY  

syw_SYNW17  PMAFI KSCYGPPNGI QVERDRMNKYGRPLLGCTI KPKLGLSGKNYGRVVY  

pma_Pro055   PMAFI KTCGGPPQGIVV ERDRLNKYGRPLLGCTI KPKLGLSGKNYGRVVY  

sme_SMb201  PVAYVKTFRGPPTGIVV ERERLDKFGKPLLGATTKPKLGLSGKNYGRVVY  

bbt_BBta_0   PVAYVKTFQGPATGIVV ERERLDKFGRPLLGATVKPKLGLSGRNYGRVVY  

nph_NP2770   PAVI ARSFPGPQYGSDVRTELLDAGDRPPLATVPKPKVGLSTEEHVSVAE  

pab_PAB158   PYEYLRHFKGPQFGVKGI REFMGI KDRPLTATVPKPKMGWSVEEYAEI AY  

afu_AF1638   PKSFLKDFKGPSKGKEGVKKI FGVADRPIV GTVPKPKVGYSAEEVEKLAY  

mja_MJ1235   PAEFVKAYKGPRFGI EGVRETLKI KERPLLGTIV KPKVGLKTEEHAKVAY  

rci_RCIX22   G- PLTKYYNGPEFGI EEVRKIL GVYDRPLVGTII KPKVGLSPKRTAEVAE  

afu_AF1587   PKEFVKGFKGPKFGI EGVRDVLGVKDRPLLNNMIKPDVYSPPDLGAKLAY  

cte_CT1772   PDTYLADFEGPKFGI EGLRDIL NAHGRPI FFGVVKPNI GLSPGEFAEI AY  

ret_RHE_PF   PEAFRSAHPGPQFGI AGSRRLTGVEGRPII GTIV KPALGLRPHETAELVG  

olu_OSTLU_   PRTMLREYPGPRFGVHGLRRLLRVPEGPLVMTALKP- MGLSSQELAEI AY  

 

                    460       470       480       490       500  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFLFCAEAI YKSQAETGEI KGHYL  

osa_313146   ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFVFCAEAI YKSQAETGEI KGHYL  

ppp_Phpapa   ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFLFCAEAI YKSQGETGEI KGHYL  

cre_ChreCp   ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFLFVAEAI YKAQAETGEVKGHYL  

tel_tll150   ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFQRWRDRFLFVADAI HKAQAETGEI KGHYL  

ana_alr152   ECLRGGLDFTKDDENI NSAPFQRWRDRFLFVADAI TKAQAETGEI KGHYL  

gvi_glr215   ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFMRWRDRFLFVQDAIV KSQAETGEI KGHYL  

syn_slr000   ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFMRWRDRFLFVQEAI EKAQAETNEMKGHYL  

syc_syc013   ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFQRWRDRFLFVADAI HKSQAETGEI KGHYL  

neu_NE1921   ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRQRFDFVMEAI HKAERETGERKGHYL  

bbt_BBta_2   ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFMRWQHRFEFVMEAVHKATSETGERKGHYL  

syw_SYNW17  ECLRGGLDFTKDDENI NSQPFQRWQNRFEFVAEAI KLSEQETGERKGHYL  

pma_Pro055   ECLRGGLDLTKDDENI NSQPFQRWRDRFEFVAEAVKLAQQETGEVKGHYL  

sme_SMb201  EGLKGGLDFMKDDENI NSQPFMHWRDRYLYCMEAVNHASAVTGEVKGHYL  

bbt_BBta_0   EALKGGLDFTKDDENTNSQPFMHWRDRFLYCMEAVNKAQAATGEVKGTYL  

nph_NP2770   SAWRGGVDLLKDDENLTDQTFNPFEQRVADSFAARDRLEEETGERKDYLV  

pab_PAB158   ELWSGGI DLLKDDENFTSFPFNRFEERVKKLYRVRDRVEAETGETKEYLI   

afu_AF1638   ELLSGGMDYI KDDENLTSPAYCRFEERAERIMKVI EKVEAETGEKKSWFA  

mja_MJ1235   EAWVGGVDLVKDDENLTSQEFNKFEDRI YKTLEMRDKAEEETGERKAYMP  

rci_RCIX22   QAALGGLDLI KDDETLTDQKFCPLEERLTMVMDRLHKVEDRI GKPCFYAV  

afu_AF1587   EVARGGVDII KDDELLANPEFNRI EERVPKFMEAI DRADEEKGEKTLYAV  

cte_CT1772   QSWLGGLDI AKDDEMLADVTWSSI EERAAHLGKARRKAEAETGEPKI YLA  

ret_RHE_PF   ELI GSGVDFI KDDEKLMSPAYSPLKERVAAIMPRIL DHEQKTGKKVMYAF  

olu_OSTLU_   GFAKGGI DII KDDHGLADQPYSPYDERVRMCAAAVARANAETGRNVLYAP  

 

                    510       520       530       540       550  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   NATAGTCEEMIKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTSLSHYCRDNGLL   

osa_313146   NATAGTCEEMIKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTSLAHYCRDNGLL   
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ppp_Phpapa   NATAGTCEEMIKRAQFARELGMPIVMHDYLTGGFTANTSLAHYCRDNGLL   

cre_ChreCp   NATAGTCEEMMKRAVCAKELGVPIIM HDYLTGGFTANTSLAI YCRDNGLL   

tel_tll150   NVTAPTCEEMLKRAEFAKELEMPIIM HDFLTAGFTANTTLSKWCRDNGML  

ana_alr152   NVTAPTCEEMLKRAEYAKELKQPIIM HDYLTAGFTANTTLARWCRDNGVL  

gvi_glr215   NCTAGTCEEMMERAEFAKELKTPIIM HDYLTGGFTANTTLAKWCRRNGIL   

syn_slr000   NVTAGTCEEMMKRAEFAKEI GTPIIM HDFFTGGFTANTTLARWCRDNGIL   

syc_syc013   NVTAPTCEEMMKRAEFAKELGMPIIM HDFLTAGFTANTTLAKWCRDNGVL  

neu_NE1921   NVTAPTPEEMFKRAEYAKELKAPIIM HDYI AGGFCANTGLANWCRDNGIL   

bbt_BBta_2   NVTAPTPEEMYKRAEFAKSLGAPIIM HDFLTAGFTANTGLANWCRENGML  

syw_SYNW17  NVTANTPEEMYERAEFAKELGMPIIM HDFI TGGFTANTGLSKWCRKNGML  

pma_Pro055   NCTATTPEEMYERAEFAKELDMPIIM HDYI TGGFTANTGLANWCRKNGML  

sme_SMb201  NI TAGTMEEMYRRAEFAKELGSVIVMVDLIV G- WTAI QSI SEWCRQNDMI   

bbt_BBta_0   NVTAATMEDMYERAEFAKELGSVIIMI DLVI G- YTAI QSMAKWARRNDMI   

nph_NP2770   NI TA- ETDEMVRRAEFVDDHGGSFVMVDII TCGWSGLQTVRRRTEDLDLA  

pab_PAB158   NI TG- PVNVMEKRAELVANEGGQYVMIDIVV AGWSALQYMREVTEDLGLA  

afu_AF1638   NI TA- DVREMERRLKLVAELGNPHVMVDVVI TGWGALEYI RDLAEDYDLA  

mja_MJ1235   NI TA- PYREMIRRAEI AEDAGSEYVMIDVVVCGFSAVQSFRE-- EDFKFI   

rci_RCIX22   NVTCGADMIVER- AERAVELGANMVMVDIL TAGFSAVQALTD-- EKI GVP  

afu_AF1587   NVTADLPEVLEN- AERAI ELGANCLLVNYLATGFPVLRALAEDESI KVPI   

cte_CT1772   NI TDEVDSLMEKHDVAVRN- GANALLI NALPVGLSAVRMLSN--- YTQVP  

ret_RHE_PF   GI SHADPDEMMRNHDIV AAAGGNCAVVNI NSI GFGGMSFLRK--- RSSLV  

olu_OSTLU_   CI NAPAHLII SRAHAARQAGAGAVLMIPGI TGLDAMRELAADPSFNLPII   

 

                    560       570       580       590       600  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   LHI HRA--- MHAVI DRQKNHGMHFRVLAKALRLSGGDHI HAGTVVG- KLE  

osa_313146   LHI HRA--- MHAVI DRQKNHGMHFRVLAKALRMSGGDHI HAGTVVG- KLE  

ppp_Phpapa   LHI HRA--- MHAVLDRQKNHGMHFRVLAKALRLSGGDHI HSGTVVG- KLE  

cre_ChreCp   LHI HRA--- MHAVI DRQRNHGI HFRVLAKALRMSGGDHLHSGTVVG- KLE  

tel_tll150   LHI HRA--- MHAVMDRQKNHGI HFRVLAKCLRMSGGDHI HTGTVVG- KLE  

ana_alr152   LHI HRA--- MHAVI DRQKNHGI HFRVLAKALRLSGGDHI HTGTVVG- KLE  

gvi_glr215   LHI HRA--- MHAVI DRQKNHGI HFRVLAKCLRLSGGDHI HTGTVVG- KLE  

syn_slr000   LHI HRA--- MHAVVDRQKNHGI HFRVLAKCLRLSGGDHLHSGTVVG- KLE  

syc_syc013   LHI HRA--- MHAVI DRQRNHGI HFRVLAKCLRLSGGDHLHSGTVVG- KLE  

neu_NE1921   LHI HRA--- MHAVI DRNPHHGI HFRVLAKMLRLSGGDHLHSGTVVG- KLE  

bbt_BBta_2   LHI HRA--- MHAVLDRNPMHGI HFRVLTKCLRLSGGDHLHSGTVVG- KLE  

syw_SYNW17  LHI HRA--- MHAVI DRHPKHGI HFRVLAKCLRLSGGDQLHTGTVVG- KLE  

pma_Pro055   LHI HRA--- MHAVI DRHPKHGI HFRVLAKCLRLSGGDQLHTGTVVG- KLE  

sme_SMb201  LHMHRA--- GHGTYTRQKNHGI SFRVI AKWLRLAGVDHLHAGTAVG- KLE  

bbt_BBta_0   LHLHRA--- GHGTYTRQKSHGVSFRVI AKWMRLAGVDHI HAGTVVG- KLE  

nph_NP2770   I HAHRA--- MHAAFDRLPQHGVSMRCLAQFARLAGVDHI HTGTAG-----   

pab_PAB158   I HAHRA--- MHAAFTRNPKHGI TMFALAKAARMIGVDQI HTGTAVG----   

afu_AF1638   I HGHRA--- MHAAFTRNAKHGI SMFVLAKLYRII GI DQLHI GTAGAGKLE  

mja_MJ1235   I HAHRA--- MHAAMTRSRDFGI SMLALAKI YRLLGVDQLHI GTVVGKMEG  

rci_RCIX22   I HI HRT--- MHGALTRG- KYGI AMPVI SKLTRMCGGTNLHTGTYAG----   

afu_AF1587   MAHMDV--- AGAYYVSPI SGVRSTLIL GKLPRLAGADIVV YPAPYG----   

cte_CT1772   LI GHFP--- FI ASFSRMEKYGI HSKVMTKLQRLAGLDAVIMPGFGD----   

ret_RHE_PF   LHAHRN--- GWDVLTRDPGAGMDFKVYQQFWRLLGVDQFQI NGI RI ----   

olu_OSTLU_   AHPALLGCMLGGGSTNRI AGFSHEVLLGLLPRLAGADATVFPSFGG----   

 

                    610       620       630       640       650  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   GDRESTLGFVDLLRDDYVEKDRSRGI FFTQDWVSLPGVLPVASGGI HVWH  

osa_313146   GEREMTLGFVDLLRDDFI EKDRARGI FFTQDWVSMPGVI PVASGGI HVWH  

ppp_Phpapa   GERQVTLGFVDLLRDDYI EKDRSRGI YFTQDWVSLPGVLPVASGGI HVWH  

cre_ChreCp   GEREVTLGFVDLMRDDYVEKDRSRGI YFTQDWCSMPGVMPVASGGI HVWH  

tel_tll150   GDKAVTLGFVDLLRENYI EQDRSRGI YFTQDWASMPGVMAVASGGI HVWH  

ana_alr152   GERGI TMGFVDLLRENYVEQDKSRGI YFTQDWASLPGVMAVASGGI HVWH  

gvi_glr215   GERASTMGFVDLLREEHVERDLSRGI YFTQDWASMPGVMAVASGGI HVWH  

syn_slr000   GERGI TMGFVDLMREDYVEEDRSRGI FFTQDYASMPGTMPVASGGI HVWH  
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syc_syc013   GDKASTLGFVDLMREDHI EADRSRGVFFTQDWASMPGVLPVASGGI HVWH  

neu_NE1921   GDREATLGWI DIMRDSFI KEDRSRGIMFDQDWGSMPGVVPVASGGI HVWH  

bbt_BBta_2   GDREATI GWVDLMREPFVPENRARGI FFDQDWGAMPGVMPVASGGI HVWH  

syw_SYNW17  GDRQTTLGYI DQLRESFVPEDRSRGNFFDQDWGSMPGVFAVASGGI HVWH  

pma_Pro055   GDRQTTLGYI DNLRESFVPEDRTRGNFFDQDWGSMPGVFAVASGGI HVWH  

sme_SMb201  GDPPTVQGYYNVCREMKNEVDLPRGLFFEQDWADLKKVMPVASGGI HAGQ  

bbt_BBta_0   GDPNTTRGYYDI CREDHNPMALEYGLFFEQHWASLNKLMPVASGGI HAGQ  

nph_NP2770   ------------ LGKLENEDTAGI NEWLRSDLHGHSDVLPVASGGLHPGI   

pab_PAB158   ------------ KMAGDYEEI KKI NDFLLSKWEHI RPVFPVASGGLHPGL  

afu_AF1638   GQKWDTVQNARI FSEVEYTPDEGDAFHLSQNFHHI KPAMPVSSGGLHPGN  

mja_MJ1235   GEK-- EVKAI RDEIV YDKVEADNENKFFNQDWFDI KPVFPVSSGGVHPRL  

rci_RCIX22   ------------ KMERNVCEI DASRDIL RKPWAGYKRVWPVSSGGLYPQK  

afu_AF1587   ------------ KAPMMEEKYI EVAKQHRYPFYHI KPCFPMPSGGI APIM   

cte_CT1772   ------------ RMMTPEEEVLENVI ECTKPMGRI KPCLPVPGGSDSALT  

ret_RHE_PF   ----------- KYWEPDESFVSSFKAVSTPLFDAADCPLPVAGSGQWGGQ  

olu_OSTLU_   ------------ RFGFSVDECKAI NVGCTRVMGDLPAIL PSPGGGMTLER  

 

                    660       670       680       690       700  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   MPALTEI FG-- DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVQARNEG  

osa_313146   MPALTEI FG-- DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAAANRVALEACVQARNEG  

ppp_Phpapa   MPALTEI FG-- DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVQARNEG  

cre_ChreCp   MPALVEI FG-- DDACLQFGGGTLGHPWGNAPGAAANRVALEACTQARNEG  

tel_tll150   MPALVDI FG-- DDAVLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALEACI QARNEG  

ana_alr152   MPALVEI FG-- DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALEACVQARNEG  

gvi_glr215   MPALLDI FG-- DDAVLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALEACVKARNEG  

syn_slr000   MPALVEI FG-- DDSCLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALEACVQARNEG  

syc_syc013   MPALVEI FG-- DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALEACVQARNEG  

neu_NE1921   MPALVTI FG-- DDACLQFGGGTLGHPWGNAAGAAANRVALEACVEARNRG  

bbt_BBta_2   MPALTAI FG-- DDACFQFGGGTLGHPWGNAAGAHANRVALEACVEARNQG  

syw_SYNW17  MPALVAI FG-- DDSVLQFGGGTHGHPWGSAAGAAANRVALEACVKARNAG  

pma_Pro055   MPALLAI FG-- DDSCLQFGGGTHGHPWGSAAGAAANRVALEACVKARNAG  

sme_SMb201  MHQLLDLFG-- DDVVLQFGGGTI GHPMGI QAGATANRVALEAMVLARNEG  

bbt_BBta_0   MHQLLNYLG-- EDVVLQFGGGTI GHPLGI QAGATANRVALEAMILARNEG  

nph_NP2770   VDQLLDALG-- TNVMVQAGGGI HGHPDGTEAGARALRAAVDAYADGES--   

pab_PAB158   MPELI RLFG-- KDLVI QAGGGVMGHPDGPRAGAKALRDAI DAAI EGLD--   

afu_AF1638   LEPVI DALG-- KEIVI QVGGGVLGHPMGAKAGAKAVRQALDAII SAI P--   

mja_MJ1235   VPKIV EIL G-- RDLII QAGGGVHGHPDGTRAGAKAMRAAI EAII EGKS--   

rci_RCIX22   VRENLDCYG-- I DVIL QAGGGI HGHPEGTTVGVKAMFQAVEAWQQQKT--   

afu_AF1587   VPKLVNTLG-- KDFVVAAGGGI HAHPDGPAAGARAFRQAI DAAMQGYTDL  

cte_CT1772   LQTVYEKVGN- VDFGFVPGRGVFGHPMGPKAGAKSI RQAWEAI EQGI S--   

ret_RHE_PF   APETYERTGRTI DLLYLCGGGIV SHPGGPAAGVRAVQQAWQAAVAGI P--   

olu_OSTLU_   I AQMREVYG-- PDLLLLI GGSLYSHSENLVDGARHFMKLAGRKE------   

 

                    710       720       730       740       750  

            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  

ath_ArthCp   RDLAVEGNEII REACKWSPELAAACEVWKEI TFNFPTI DKLDGQE-----   

osa_313146   RDLAREGNEII RSACKWSPELAAACEI WKAI KFEFEPVDKLDS-------   

ppp_Phpapa   RDLAREGNEII REAAKWSPELAAACEVWKEI KFEFDTVDTL---------   

cre_ChreCp   RDLAREGGDVI RSACKWSPELAAACEVWKEI KFEFDTI DKL---------   

tel_tll150   RDLMREGGDII REAARWSPELAAACELWKEI KFEFEAQDTI ---------   

ana_alr152   RNLAREGNDVI REAAKWSPELAVACELWKEI KFEFEAMDTV---------   

gvi_glr215   RDLMREAGDII REAARWSPELAAACELWKEI KFEYEAVDKL---------   

syn_slr000   RNLAREGNDVI REACRWSPELAAACELWKEI KFEFEAMDTL---------   

syc_syc013   RDLYREGGDIL REAGKWSPELAAALDLWKEI KFEFETMDKL---------   

neu_NE1921   VPI EKEGKAIL TEAAKHSPELKI AMETWKEI KFEFDTVDKLDVAHK----   

bbt_BBta_2   RPVEREGREIL TEAAQHSPELKI AMETWKEI KFEFDVVDKLDTGPMLRVV  

syw_SYNW17  REI EKESRDILMEAGKHSPELAI ALETWKEI KFEFDTVDKLDVQN-----   

pma_Pro055   REI EKESRDILMEAAKHSPELAI ALETWKEI KFEFDTVDKLDVQ------   

sme_SMb201  RDI AHEGPEIL RAAAKWCKPLEAALDI WGNI SFNYTPTDTSDFVPSVTAA  



Reduca (Biología). Serie Fisiología Vegetal.  2 (3): 61-107, 2009 
                                             ISSN: 1989-3620 

82 
 

bbt_BBta_0   RDYVHEGPEIL AKAAATCTPLKQALDVWKNVTFNYDSTDTPDFVPTAAVT  

nph_NP2770   ---------- LDSRAESVPALRTALDEWGTQNPR----------------   

pab_PAB158   ---------- LEEKAKSSPELKKALDKWGYLKPK----------------   

afu_AF1638   ---------- LEEHAKQHPELQAALEKWGRVTPI ----------------   

mja_MJ1235   ---------- LEEKAEEVAELKKALEYWK---------------------   

rci_RCIX22   ---------- LEEYAKTHKELAGALKQWGPSQ------------------   

afu_AF1587   R--------- KYAEENNLQELLKALQL-----------------------   

cte_CT1772   ---------- I ETWAETHPELQAMVDQSLLKKQD----------------   

ret_RHE_PF   ---------- LEVYAKDHPELAASI AKFSDGKGA----------------   

olu_OSTLU_   --------- LYGPLECPHDGYRGHTM------------------------   

 

             

ath_ArthCp   --   

osa_313146   --   

ppp_Phpapa   --   

cre_ChreCp   --   

tel_tll150   --   

ana_alr152   --   

gvi_glr215   --   

syn_slr000   --   

syc_syc013   --   

neu_NE1921   --   

bbt_BBta_2   NA  

syw_SYNW17  --   

pma_Pro055   --   

sme_SMb201  --   

bbt_BBta_0   A-   

nph_NP2770   --   

pab_PAB158   --   

afu_AF1638   --   

mja_MJ1235   --   

rci_RCIX22   --   

afu_AF1587   --   

cte_CT1772   --   

ret_RHE_PF   --   

olu_OSTLU_   --   

 

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

Construida la matriz de datos, se accede al programa de reconstrucción filogenética 
seleccionado. En este ejercicio de análisis cladístico con criterio de parsimonia, se utilizará 
un programa de parsimonia para proteínas denominado PROTPARS (contenido en 
PHYLIP: Joe Felsenstein 1986-1995) 

 
http://evolution.genetics.washington.edu/ phylip.html 

http://evolution.genetics.washington.edu/%20phylip.html
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ANÁLISIS Y OBTENCIÓN DE RESULTADOS 
 
El análisis comienza con el acceso al programa Protpars (Parsimonia para proteínas) 

pinchando el icono correspondiente (Fig. 10). 
 

 
 

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

Cuando se accede al programa aparece una pantalla (Fig. 11) en la que se escribe la 
ruta de acceso al archivo que contiene la matriz ŘŜ Řŀǘƻǎ όƎǳŀǊŘŀŘŀ ŎƻƳƻ ǘŜȄǘƻ άΦǘȄǘέύΦ 
Realizado este paso, que es la entrada de los datos al programa, aparece el menú de 
opciones. 

 

 
 

Figura 11. Programa PROTPARS: menú de opciones. 
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Las distintas opciones se pueden modificar tecleando la letra/número 
correspondiente. Una vez fijadas estas opciones se procede al desarrollo del programa. 
Finalizado éste, el resultado se graba en el archivo outfile (que se abre con WORDPAD) el 
cual contiene el cladograma resultante (Fig. 12), una tabla con el número de cambios 
que experimenta cada carácter (Tabla 3), y otra tabla que sirve para situar estos cambios 
en el árbol o cladograma (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:  

 

 
  +-------------------------------------------------------------------- cte_CT1772  

  !   

 21  + ----------------------------------------------------------------- ret_RHE_PF  

  !  !   

  +- 22                                                              + -- olu_OSTLU_  

     !  + ---------------------------------------------------------- 23   

     !  !                                                           + -- afu_AF1587  

     +- 20   

        !     + -------------------------------------------------------- rci_RCIX22  

        !     !   

        +---- 19                                                     +-- pab_PAB158 

              !  + ------------------------------------------------- 16   

              !  !                                                  + -- nph_NP2770  

              +- 15   

                 !     + ------------------------------------- ---------- afu_AF1638  

                 !     !   

                 +---- 17  + -------------------------------------------- mja_MJ1235  

                       !  !   

                       !  !                                         + -- bbt_BBta_0  

                       +- 18  + ------------------------------------- 14   

                          !  !                                      + -- sme_SMb201 

                          !  !   

                          !  !                                      + -- pma_Pro055  

                          +- 13                                + ---- 12   

                             !                                !     + -- syw_SYNW17 

                             !     + ------------------------- 11   

                             !     !                          !     + -- bbt_BBta_2  

                             !     !                          + ---- 10   

                             +----- 9                                + -- neu_NE1921  

                                   !   

                                   !           + ----------------------- syc_syc013  

                                   !           !   

                                   +----------- 8  + -------------------- syn_slr000  

                                               !  !   

                                               !  !              + ----- gvi_glr215  

                                               +-- 7  + ----------- 6   

                                                  !   !           !  + -- ana_alr152  

                                                  !  !           + -- 5   

                                                  +-- 4              + -- tel_tll150  

                                                     !   

                                                     !        + -------- cre_ChreCp  

                                                     +-------- 3   

                                                              !  + ----- ppp_Phpapa  

                                                              +-- 2   

                                                                 !  + -- osa_313146  

                                                                 +-- 1   

                                                                    +-- at h_ArthCp  

 

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

requires a total of   5037.000  

 

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

         0   1   2   3   4   5   6   7   8   9  

     * -----------------------------------------  

    0!       3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   10!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   20!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   30!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   40!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   50!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   60!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   70!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   80!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

   90!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  100!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  110!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  120!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  130!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  140!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  150!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  160!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  170!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  180!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  190!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  200!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  210!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  220!   3   3   3   3   3   3   3   3   3   3  

  230!   3   3   3   3   3   3   3   3   3    3 

  240!   3   3   3   6   8  11  14  17  14  19  

  250!  17  17  16  16  16  18  12  11  12  16  

  260!  12  15  15  18  19  14  18  17  12  14  

  270!   9  13  14  15  13   8  19  12  16  11  

  280!  11  10  13   9   7  16   7  11  13  13  

  290!  11   7  19   8   9  13  17   9   6  12  

  300!   8  10   8   6   4   5   1   2   1   5  

  310!   3   4   4   8  10   3  10   9   9  18  

  320!   9  13  13  13  12  13  10   8  10  13  

  330!  12  10  15  10  13  18  14  15  14  12  

  340!  17  16  17  11   5   5   4   5   4   5  

  350!   5   5   5   7   9  11  19  12  10  13  

  360!   6   4   5   4   8  11   8   2   4  13  

  370!   9   6  10   9  10  12   6   5   9   6  

  380!   8   2   8   8   6   3   6   6   5   7  

  390!  10  10  13   8   3   3   7   0  11   9  

  400!   9   2  18   9  13  14   5  10   7  16  

  410!   0   0   8   9   0   4  13   4   6   2  

  420!   8  10   6   8   5  13   4   2   3   6  

  430!   7   7   6   6   9   0   0   7   5   2  

  440!   4   5   7   8   6  11   3   5   7    4 

  450!   6   5  11   8   9   1   0   6   0   6  

  460!   6   0   0   0   2   6   5   4   7   9  

  470!   9   5  13   6   7   6   5   0   6  13  

  480!  12  12  16  11   8   8  17   8   9   9  

  490!  11   5   2   2   4  14   7   9   5   8  

  500!   8   4   9   2   5  18   9  13  12   7  

  510!   3  15   9  10   6   7  12   5  11   9  

  520!  13   7  15  10  11   6   3   7   3  13  

  530!  10  10  12   5  10   8   4   7   7  13  

  540!   8  10  16  16  16   8  14   9  11  12  

  550!   8   5   4  10   4   5   6   3   3   3  

  560!   7   4   4   7  12   7   2  14  13  13  
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  570!   7   2   6   9   7   8   6   5   6   4  

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

  590!   4  11   4   3   8   6   7   6   4   5  

  600!   4   3   8   7  15  15   7  10   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   1   1   7   5   5   9  

  650!  10   6   8  1 0   8  14  12  14  10   0  

  660!   5   3  10   2  11  14   7   4   8   0  

  670!   1   1   6  10   3   0   1  11   2   7  

  680!  11   3   0   2  10   3   7   4   7   2  

  690!   7   5   2  13  13  14   7  11  11   9  

  700!   6   8   8   7  11   8   3   5  12    7 

  710!   9   5  10  12  11   8  12  13   8   8  

  720!   4   2  14  13   5   7   9  15   5  10  

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

  740!   7   7   9  12  12  13   8   7   7   7  

  750!   7   6   3                             

 
Tabla 3. Número de cambios que experimentan los caracteres. 

 

 
From    To     Any Steps?    State at upper node  

                             

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

 

root     21                ----------  ----------  ----------  ----------   

 21   cte_CT1772   no     .......... .......... .......... ..........  

 21     22         no     .......... .......... .......... ..........  

 22   ret_RHE_PF   no     .......... .......... .......... ..........  

 22     20         no     .......... .......... .......... ..........  

 20     23         no     .......... .......... .......... ..........  

 23   olu_OSTLU_   yes    MAPKSFEDMF ACSPASLTKL RASHAPHASP AASHARDYSP  

 23   afu_AF1587   no     .......... .......... .......... ..........  

 20     19         no     .......... .......... .......... ..........  

 19   rci_RCIX22   no     .......... ...... .... .......... ..........  

 19     15         no     .......... .......... .......... ..........  

 15     16         no     .......... .......... .......... ..........  

 16   pab_PAB158   no     .......... .......... .......... ..........  

 16   nph_NP277 0   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_SMb201   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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  8      7         no     .......... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... ...... .... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr15 2   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         no     .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... ..........  ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .... ...... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  ----------  ----------  ----------   

 21   cte_CT1772   no     .......... .......... .......... ..........  

 21     22         no     .......... .......... .......... ..........  

 22   ret_RHE_PF   no     .......... .......... .......... ..........  

 22     20         no     .......... .......... .......... ..........  

 20     23         no     .......... ....... ... .......... ..........  

 23   olu_OSTLU_   yes    IAFPSMRRDD EDERARAVAG AFDDMFACSP ASLKKMRGSA  

 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_SMb201   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     .......... .......... .......... ..........  

  8      7         no     .......... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         no     .......... ...... .... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  
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  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  ----------  --------- -  ----------   

 21   cte_CT1772   no     .......... .......... .......... ..........  

 21     22         no     .......... .......... .......... ..........  

 22   ret_RHE_PF   no     .......... .......... .......... ..........  

 22     20         no     ... ....... .......... .......... ..........  

 20     23         no     .......... .......... .......... ..........  

 23   olu_OSTLU_   yes    VERASGGVGT PTGTPTRPTA SREDLASAFG DMFLASPASL  

 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_SMb201   no     .......... ...... .... .......... ..........  

 13      9         no     .......... .......... .......... ..........  

  9     11         no     .......... .......... .......... ..........  

 11     12         no     .......... .......... .......... ..........  

 12   pma_Pro05 5   no     .......... .......... .......... ..........  

 12   syw_SYNW17   no     .......... .......... .......... ..........  

 11     10         no     .......... .......... .......... ..........  

 10   bbt_BBta_2   no     .......... .......... ..........  ..........  

 10   neu_NE1921   no     .......... .......... .......... ..........  

  9      8         no     .......... .......... .......... ..........  

  8   syc_syc013   no     .......... .......... .......... ..........  

  8      7         no     .... ...... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... ........ .. .......... ..........  

  4      3         no     .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  ----------  ----------  ----------   

 21   cte_CT1772   no     .......... .......... .......... ..........  

 21     22         no     .......... ....... ... .......... ..........  

 22   ret_RHE_PF   no     .......... .......... .......... ..........  

 22     20         no     .......... .......... .......... ..........  

 20     23         no     .......... .......... .......... ..........  

 23   olu_OSTLU_    yes    KKMRATNTAV TGTKARERGD GFGSPLRYDG DANAAEPKKE  

 23   afu_AF1587   no     .......... .......... .......... ..........  
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 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_SMb201   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     .......... .......... .......... ..........  

  8      7         no     .......... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... ..........  ..........  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         no     .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .... ...... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  ----------  ----------  ----------   

 21   cte_CT1772   no     .......... .......... .......... ..........  

 21     22         no     .......... .......... .......... ..........  

 22   ret_RHE_PF   no     .......... .......... .......... ..........  

 22     20         no     .......... ...... .... .......... ..........  

 20     23         no     .......... .......... .......... ..........  

 23   olu_OSTLU_   yes    AVSFSEMFAS SPSDLAKMRR SDVGGAARGS NVEVAKVAVD  

 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_AF163 8   no     .......... .......... .......... ..........  

 17     18         no     .......... .......... .......... ..........  

 18   mja_MJ1235   no     .......... .......... .......... ..........  

 18     13         no     .......... .......... ..........  ..........  

 13     14         no     .......... .......... .......... ..........  
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 14   bbt_BBta_0   no     .......... .......... .......... ..........  

 14   sme_SMb201   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     .......... .......... .......... ..........  

  8      7         no     .......... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... ...... .... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         no     .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... ..........  ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

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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  8      7         no     .......... .......... .......... ..........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... ........ .. .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         no     .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... ...... .... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  ----------  -- ???ED??? ?????E?LD?  

 21   cte_CT1772  maybe   .......... .......... ..MNA..VKG FFASR.S..M  

 21     22         yes    .......... .......... ..???..??? ?????.?..?  

 22   ret_RHE_PF   yes    .......... .......... .. --------  ----------   

 22     20         yes    .......... .......... ??KH?..??? ?L???.?..?  

 20     23         yes    .......... ?????????? .?..?.A?? . ?.??.?D???  

 23   olu_OSTLU_   yes    DRFQVIAPDF QAMF...P.D LKNLRS.SSS SRKRLG.EAD  

 23   afu_AF1587   yes    .......... MQLGVRLRFQ KFEYP..NPE A.PEGI.PEE  

 20     19         yes    .......... .......... .V..?.?..? ???.?.?I..  

 19   rci_RCIX22   yes    ... ....... .......... MAI.GDKDLI IQVPLTL.NI  

 19     15         yes    .......... .......... ...VE.YV?F ?D.SY.P..D  

 15     16         yes    .......... .......... ??......D. .......S..  

 16   pab_PAB158   yes    .......... .......MVS .M...W.L.. V.LN...GR.  

 16   nph_NP2770   yes    .......... .......... ---- M..A.. L.E.......  

 15     17         yes    .......... .......... .....K.M.Y ..?....K?.  

 17   afu_AF1638   yes    .......... .......... MAEF.I.RE. V.K....QK.  

 17     18         yes    .......... ....... ... ?..??.?... .NLN.....?  

 18   mja_MJ1235   yes    .......... .......... ------- .D. I....R.NEG  

 18     13         yes    .......... ?.K??ERYKA G..EY.H.?. W.PD....DT  

 13     14         yes    ...??A???? ??.G?..... ..L...?.G. ..........  

 14   bbt_BBta_0   yes    ..MNE.LK.L TVT.K....S ......R... .E........  

 14   sme_SMb201   yes    ...MN.DAKT EI..R..... ...K.AQ... ..G.......  

 13      9         yes    .......... ...A?..... .....?.T.. .T...?....  

  9     11         yes    .......... ?.?.?K?.?. .....R.... .....V.?..  

 11     12         yes    .......... ...MS.K.D. ......D... .......L..  

 12   pma_Pro055   yes    .......... - . - ....... ........ - . ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... - . - ... .... ........ - . ..........  

 11     10         yes    .......... ..M.?.?... .......... ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .......... - ...E.S.Q. ......K. - . .......L..  

 10   neu_NE1921   yes    .......... - ..SA.T.N. ........ - . .E.H.NVQ..  

  9      8         yes    .......... KTQ..AG... ...D..L... Y....T....  

  8   syc_syc013   yes    ........MP ...SA..... .....K.. - . ..........  

  8      7         yes    .......... ....?..?.. .....R.... ..........  

  7   syn_slr000   yes    .......... MV..K..F.. ..Q..... - .  ..........  

  7      4         yes    .....???QT .......... .......... ..........  

  4      6         yes    .......... ....K..Y?. .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    ..... - M.Y. ........Q. ........ - . ..........  

  6      5         yes    .... .??... ...?...... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    ....M.YA.. ...T.S..K. ..Q..... - . ..........  

  5   tel_tll150   yes    .....MAYTQ SKSQ.V..Q. ........ - . ..........  

  4      3         yes    .....M.P.. E.K.G..F.. .......... .....??...  

  3   cre_ChreCp   yes    ......V... .......... ........ - . .....VVR..  

  3      2         yes    ......S... .....V.... .......... .....ET...  

  2   ppp_Phpapa   yes    ........RP .I........ ........ - . .....Q....  
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  2      1         yes    .......... ....S... .. .....K.... ...E......  

  1   osa_313146   yes    .......... .......... ........ - . ..........  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... .......... ... E.... - . ..........  

 

root    21                ?????L?Y?? E??G??ET?? ????SEQST? ?W??V?????  

 21   cte_CT1772  maybe   EQYLV.D.YL .SV.DI..AL AHFC.....A Q.KR.GVDED  

 21     22         yes    ??V.T.T... .?..?...VA .?IA.....G T..P.A.E?.  

 22   ret_RHE_PF   yes    -- MI....RI .TP.SV..M. DK...D.... .FV..PG.TE  

 22     20         yes    ??.V.?.??? .?G??. .?.. ?E........ ..?...?...  

 20     23         yes    ??...YSL?? P?...??EI. ?...L..... ..?......?  

 23   olu_OSTLU_   yes    RFE...L.LA .CEAAAR.KV L..C...TVE LPASLVP.GT  

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

 20     19         yes    ?......... .?..?..... ....?..... ..T?..A...  

 19   rci_RCIX22   yes    MTM.RT.YYV .ADAPIAK.. K...A..... ...E....KE  

 19     15         yes    ??..?FRF?P ...V...EA. ???...S... ...??S???.  

 15     16         yes    .L......?. ??..S..... .R..S...?.  ....L...?.  

 16   pab_PAB158   yes    E.I.EYY.E. N - ...P.... G.I.....I. ...T.WKLPE  

 16   nph_NP2770   yes    D..CT..LV. GE.I.VAD.. A.V.....N. ..AA..PESD  

 15     17         yes    D..A?..I?. ....?..... .?..A..... ...?.L.???  

 17   afu_AF1638   yes    .I.. V...T. AE.FTI.D.. GAV....... ...SLHPWYD  

 17     18         yes    .LL.S..... .?..?L.... ?...?..... ...?V.T.??  

 18   mja_MJ1235   yes    ...SCMV.KG . --- N..KL. NEI.G...I. ...K.Q.MKS  

 18     13         yes    ........T. Q?...P.... AAV....... .....W.D?L  

 13     14         yes    ..I.L..... .D..D.I... ....G....A ...V....R.  

 14   bbt_BBta_0   yes    .V.....V.. .N.......S .......... ..........  

 14   sme_SMb201   no     .......... .......... .......... ..........  

 13      9        maybe   .......... .?..P... .. ....A..... ...T......  

  9     11         yes    ....C.K..? .....R.... .......... ........L.  

 11     12         yes    .......C.G .E......V. .......... ..S...SE..  

 12   pma_Pro055   no     .......... .......... .......... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .....K.... .......... ..........  

 11     10         yes    ........V. .A........ .......... ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    ....V....A .......... .......... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    .I.......P .P..D..... .......... ..........  

  9      8         yes    ....?..... .P...?...? .......... ..........  

  8   syc_syc013   yes    ....A..FS. .....AD..G ..I....... ........L.  

  8      7         yes    .......M.. ...... .... .......... ........?.  

  7   syn_slr000   yes    ....C..... .....A...A .......... ........N.  

  7      4         yes    .I..A..... .....?.... .......... ........?.  

  4      6         yes    .......V.. .....?.... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    .V........ .....I...G .......... ........ G.  

  6      5        maybe   .......... .....F...A .......... ........L.  

  5   ana_alr152   no     .......... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... ...... .... .......... ..........  

  4      3        maybe   .......... .....?..?G .......... ........G.  

  3   cre_ChreCp   yes    .......... .L...P..C. .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpap a  maybe   .......... .....A..C. .......... ..........  

  2      1         yes    .......V.. .....P..A. .......... ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... ..........  ..........  

 

root    21                ??????A??? ??????E?EQ ?????????? ???H??RV?I  

 21   cte_CT1772  maybe   FRLVHA.KVI DYEVIE.L.. LSYPVKHSET GKI.AC..T.  

 21     22         yes    E.R.RV.?.V V?V?R..?.. .????????? ???.?...D.  

 22   ret_RHE_PF   yes    .LK S...AR. LAIRPL.NAR HPTWPE.APD TLL.RAD...  

 22     20         yes    .?.?..??.. ......?B.? ???....... ...?......  

 20     23         yes    .?.?..V??. .?.?K?..?. .??....... .....?.L.?  

 23   olu_OSTLU_   yes    WI.EH..GRL ESLT.PKTGP HAR -------  ------ .P.A  

 23   afu_AF1587   yes    .V.RKH.AK. .G.YEIPDYE IMV -------  -- PQEVDWRN  
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 20     19         yes    .?...G.??. A....?.?.? ?......... .....??.?.  

 19   rci_RCIX22   yes    VHEKL.AHV. SAEG ------  ----------  ----- NT.V.  

 19     15         yes    .?.?.????. .?.I. ?.D.? ??........ .....??.?.  

 15     16         yes    ?.?..??S.. .....?.... G?........ ........?.  

 16   pab_PAB158   yes    --- MAKR.MA KVFYLEKHGE .---------  ----- YIAK.  

 16   nph_NP2770   yes    --- V.QY.AL .CD.GPE..H . ---------  ----- TQ.TV  

 15     17         yes    .D.VK.?.AK .?...??G.E ?......... .....?....  

 17   afu_AF1638   yes    .E...GLS.. .YDFVDL.DG S ---------  ----- SI.R.  

 17     18         yes    ?.?D.*.?P. ?......... .......... .....??...  

 18   mja_MJ1235   yes    - .IYEKLR.. VYE.KEI... NGY -------  --- KVGLIK.  

 18     13         yes    T.?..YR?RC Y?.?PVP... .S........ .....YFA?.  

 13     14         yes    .A?....AK. .R.D....TP G......... ........Y.  

 14   bbt_BBta_0   yes    ..AE...... ...... .N.. .. --------  ----- .....  

 14   sme_SMb201   yes    ..C.Q....A .......... .Q --------  ----- ..C.V  

 13      9         yes    ..L.?.KG.. ..IE...... .......... ........F.  

  9     11         yes    ....?..... .R..?...D. .......... .....FY...  

 11     12         yes    ....F..... ....D....K E......... ..........  

 12   pma_Pro055   yes    ...E...... .......... .. --------  ----- .....  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... .. --------  ----- .....  

 11     10         yes    ....Y....S .........D ..........  ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .........A ....P..... NA--------  ----- .....  

 10   neu_NE1921   yes    .......... ....D..... S. --------  ----- .....  

  9      8         yes    ....R..... .H........ N......... ..........  

  8   syc_syc013   yes    ..M. ....K. ......Q... .. --------  ----- .....  

  8      7         yes    .......... .D.......D .Q........ ..........  

  7   syn_slr000   yes    .......... ..L.A..N.. .. --------  ----- .....  

  7      4         yes    .......... .......... .......... ......I.Y.  

  4      6         yes    .......... .......... .......... .....?....  

  6   gvi_glr215   yes    .E........ .......... .. --------  ----- W.C..  

  6      5         yes    .......... .......... .......... .....F....  

  5   ana_alr152   yes    .......... .......... .. --------  ----- .....  

  5   tel_tll150   yes    ........C. .....L.... .. --------  ----- .....  

  4      3         yes    .S........ .......... .......... .........V  

  3   cre_ChreCp   yes    .......... ...... .... .. --------  ----- .....  

  3      2         yes    .......... ......?..? .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   yes    .......... .A....A..E .. --------  ----- .....  

  2      1         yes    .......... .H........ .......... ..........  

  1   osa_313146   yes    .......... ......V..D .. --------  ----- .....  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... ......P..E T. --------  ----- F....  

 

root    21                A?P???FG?? ?I???LTA?? G???Y???GV ????L?DI??  

 21   cte_CT1772  maybe   .H.HCN..P -  K.PNL...VC .EGT.FTP.. PVVK.M..HF  

 21     22         yes    .?.LE?...D ...?.....G .???.?.R.. .....V..Q.  

 22   ret_RHE_PF   yes    .F...AI.T. LSALMTI.I. . -- V.SIK.M TGIRI..MKL  

 22     20         yes    .......??. N?..?.??.? .?V?G?.... ?.?.......  

 20     23         yes    S?A.V..??. ..G??..?LV S?...N.SM? ??.?......  

 23   olu_OSTLU_   yes    WN.I.SYHA. TA.GE.TQ.. NVIF..T..K ENVMV...EL  

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

 20     19         yes    .....?.E.. .?P??.S..A .N.F..?.. . K??R...?..  

 19   rci_RCIX22   yes    DF.V.I..P. .V.QI..VV. ..L.. - LG.L .AC..M.VDF  

 19     15         yes    .Y...L..?. ....?..GI. ......MK.. ..L....?..  

 15     16         yes    ....?...?G SL.Q...... ........A. .?...L.F.?  

 16   pab_PAB158   yes    ... .T...E. ..V.LF.A.. ..... - ...L .N......HP  

 16   nph_NP2770   yes    ...SG...D. ....I..C.. ..IM. - .... ETI....CEW  

 15     17         yes    .......... .?.G?.A?.. ........R. .?...?....  

 17   afu_AF1638   yes    ...S....PH .M..L..S.. ..... - .... .G...E.L.L  

 17     18         yes    ....D...?. ....?..... .......... ........RF  

 18   mja_MJ1235   yes    ....YD..IN .M..V..G.. ..I.. - ..IA .G..IL.F..  

 18     13         yes    ........?G S.?N...S.V ......F.PL .A...E.I..  

 13     14         yes    ..D....... .IA.LS...I .......... .......M..  
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 14   bbt_BBta_0   yes    ........P. .......... ..... - .... ..........  

 14   sme_SMb201   yes    ....I...E. .....T.... ....S - .... ..A......L  

 13      9         yes    ........E. .??.V. T... ........A. R?........  

  9     11         yes    .......... ........L. .......... .?........  

 11     12         yes    .......... .IT....... .......... .H........  

 12   pma_Pro055   yes    .......... .......... ..... - .... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... ..... - .... ..........  

 11     10         yes    ...I...... .VV....... .........V .S........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .......... .......... ..... - .... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    .......... ...... ...T ..... - .... .......V..  

  9      8         yes    .......... .VT....... .......... ..........  

  8   syc_syc013   yes    .......... ....I..... ..... - ...I .S........  

  8      7         yes    .......... .......... .......... .A........  

  7   syn_slr00 0   yes    .......... ........L. ..... - .... ..........  

  7      4         yes    .......... .......... .......... ..........  

  4      6         yes    .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    .......... ........ L. ..... - ....  ..........  

  6      5         yes    .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    .......... . I........ ..... - .... ..........  

  5   tel_tll150   yes    .......... ....M..... ..... - .... K......L.I  

  4      3         yes    .... ...... ....MF.... .......... .......L.I  

  3   cre_ChreCp   yes    ...I...... .......... ..... - .... ..........  

  3      2         yes    .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   yes    .......... ....L..... ..... - .... ..........  

  2      1         yes    .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   yes    .......... .......... ..... - .... ..........  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... .......... ..... - .... A.........  

 

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.R LT..E....I G.I...AL..  

 22     20         yes    .....K..?. .......?.. .....D..L? ...?...V..  

 20     23         yes    .K....?... .?........ ?......... ?.....?...  

 23   olu_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.D V...K....L NNMI..D.YS  

 20     19         yes    .?....?.K. .?.....V.? ....*..... G.....K...  

 19   rci_RCIX22   yes    G - PLT.YYN. .E....E..K I...Y....V ..II......  

 19     15         yes    .?.....F.. .?........ ..........  ...?......  

 15     16         yes    .??..R?... .Q.....I.E ?........? 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   .... ..D... .??....... ?......... ..........  

 17   afu_AF1638   yes    .KS....... .SK.K...KK IF..A...IV ...P.....Y  

 17     18         yes    .?..V.A... .........E ?.?I.?...L ..I?......  

 18   mja_MJ1235   yes    .AE....Y.. .RF....... T.K.KE.... ...V......  

 18     13         yes    .V....T.?. .P?...VE.. R.BKYG.... .?T?...L..  

 13     14         yes    ...Y...... ..T..V.... ..D.F..... .A........  

 14   bbt_BBta_0   yes    ........Q. .A........ .......... ...V......  

 14   sme_SMb201   yes    ........R. ...... .... ......K... ...T......  

 13      9         yes    .......... ..N..Q...D ..N....... .C.I......  

  9     11         yes    .?.....C?. .......... .......... ..........  

 11     12         yes    .M..I..... .......... .......... ..........  

 12   pma_Pro055   yes    ........G. ..Q..V.... .......... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    ......S.Y. .......... .M........ ..........  

 11     10         yes    ...Y....G. .......... .......... ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .L........ ...... L... .......... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    .I........ .......... I......AY. ..........  

  9      8         yes    ...?....Q. ..H....... .......... ..........  

  8   syc_syc013   yes    ...L...... .......... L.......M. ..........  
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  8      7         yes    ....?..... .......... K......... ..........  

  7   syn_slr000   yes    ...LI..... .....T.... .......... ..........  

  7      4        maybe   ...?...... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... ..........  ..........  

  6   gvi_glr215   yes    .I.LV..Y.. .....V.... .I........ ..........  

  6      5        maybe   ...Y?..... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152  maybe   ....I..... .......... .......... ..........  

  5   tel_tll150  maybe   .... L..... .......... .......... ..........  

  4      3         yes    .P.Y...... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   yes    ....V...V. .......... ....... G.. ..........  

  3      2         yes    ....S..... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  

  2      1         no     .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   yes    ..T....... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   yes    ....T..... ........ .. .......... ..........  

 

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

 21   cte_CT1772  maybe   ..G.F..I.. QSWL..L..A ....M.ADVT W.SI...A.H  

 21     22        maybe   ....?..... E.?R..V..I ........?. ?.P....V.?  

 22   ret_RHE_PF   yes    R.H.T..LVG .LIGS...F. ....K.MSPA Y..LK....A  

 22     20         yes    ..?.?..... .??....... ........?. ?........?  

 20     23         yes    ....?..... .?A....... ....?.A..? ........P.  

 23   olu_OSTLU_   yes    .SQ.L..I.. GF.K..I... ...HG..DQP Y..YD...RM  

 23   afu_AF1587   yes    P.DLG.KL.. .V........ ....L..NPE FNRI.....K  

 20     19         yes    ..E....V.. ........L. ....?.T.Q. F.........  

 19   rci_RCIX22   yes    ..KRT....E QAAL.. L... ....T..D.K .C.L...LTM  

 19     15         yes    .A..?..... ..?....... ....N..?.. .??F....?K  

 15     16         yes    .......... ..W......L .........? .N........  

 16   pab_PAB158   yes    .V..Y..I.. .L.S..I... .....F.SFP ..R.....K.  

 16   nph_NP277 0   yes    .T..HVS..E SA........ .......D.T ..P..Q..AD  

 15     17         yes    ......K... ..?.....?. .......S.A ..R.......  

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

 17     18         yes    .......... .?........ ..........  .?...D.??.  

 18   mja_MJ1235   yes    KT..H..... .AWV....LV .........E .NK....IY.  

 18     13         yes    ..KNYGR.V. .?L...L.FT .....IN..P .?.WR..F??  

 13     14         yes    .G........ .?.K...... .......... .MH.....LY  

 14   bbt_BBta_0   yes    ..R. ...... .A........ .....T.... ..........  

 14   sme_SMb201   yes    .......... . G.......M .......... .......Y..  

 13      9        maybe   .......?.. .C........ .......... .........F  

  9     11         yes    .......... .......... .......... ........E.  

 11     12         yes    .G.....V.. .......... .......... .Q........  

 12   pma_Pro055   yes    .......... ........L. .......... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... .......... ....QN....  

 11     10         yes    .......A.. ........ .. .......... .M...H....  

 10   bbt_BBta_2   yes    .......... .......... .......... ....Q.....  

 10   neu_NE1921   yes    .......... .......... .....V.... .....Q..D.  

  9      8        maybe   .......A.. .......... .......... ........L.  

  8   syc_syc013   yes    .......... .......... .......... .Q........  

  8      7        maybe   .......... .......... .......... .M........  

  7   syn_slr000   no     .......... .......... .......... ..........  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         no     .......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   no     .......... .......... .......... ..........  

  6      5         yes    .......... ........ .. .......... .Q........  

  5   ana_alr152   yes    .......... .......... ........A. ..........  

  5   tel_tll150   no     .......... .......... .......... ..........  

  4      3         yes    .......... .......... .....V.... ..........  

  3   cre_ChreCp   no     .......... .......... .......... ..........  

  3      2         no     .......... .......... .......... ..........  

  2   ppp_Phpapa   no     .......... .......... .......... ..........  
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  2      1         no     .......... .......... .......... . .........  

  1   osa_313146   yes    ........C. .......... .......... ........V.  

  1   ath_ArthCp   no     .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ??????KAEA ETG????Y?? NITD?????M E??D??V???  

 21   cte_CT1772  maybe   LGKAR R.... ...EPKI.LA ....EVDSL. .KH.VA.RN -   

 21     22         yes    .M?.I..... ....?...AV ....A..?V. .R?..?.???  

 22   ret_RHE_PF   yes    I.PR.LDH.Q K..KKVM..F G.SH.DPDE. M.NHDI.AAA  

 22     20         yes    ..?..?.... ......?... ...A.?.?.. ..??E??.??  

 20     23         yes    F..A.DR.D. ....K?L... ......H?.? ..?...??..  

 23   olu_OSTLU_   yes    CAA.VA..N. ...RNV...P C.N.PA.LII S.AHAARQAG  

 23   afu_AF1587   yes    ..E......E .K.E.T.... .V..DLPE.L .N - A.RAIEL  

 20     19         yes    ...?...V.. ....R??... ....?AD?.. ..?A.R.?EL  

 19   rci_RCIX22   yes    V.DRLH...D RI.KPCF... .V.CG..MIV .. - ...AV..  

 19     15         yes    ...?.D.... ...E.K?.?. ......V??. ..R..L.A..  

 15     16         yes    .F?.R.R... ......? .L. .......?.. ......V.D?  

 16   pab_PAB158   yes    LYRV...... ....T.E..I ...G - P.NV. .K......NE  

 16   nph_NP2770   yes    S.AA...L.E ......D... .... - ETDE. V....F.D.H  

 15     17         yes    I.E....... ......?..? ....A..?E. ..........  

 17   afu_AF1638   yes    ..KV.E.... ....K.SWFA .... - D.R.. ...LK.V...  

 17     18         yes    .......A.. ......?..? .....?.... ?....?AE..  

 18   mja_MJ1235   yes    TL.MR....E ......A.MP .... - PYR.. I....I..DA  

 18     13         yes    ?..A.?..?. ....?. GHYL .?...TME.. ??...F.K..  

 13     14         yes    C...VN..?. ?...V..... .......... Y.........  

 14   bbt_BBta_0   yes    ........Q. A......T.. .V......D. .E........  

 14   sme_SMb201   yes    ......H.S. V......... .I..G..... .R........  

 13      9         yes    V?........ .......... .V..?.R... .K........  

  9     11         yes    .........? .......... ....?.P... ?.........  

 11     12         yes    .A...KL..Q .......... ....T..... YE........  

 12   pma_Pro055   yes    ....V...Q. ....V..... .C........  ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......SE. ....R..... ....N..... ..........  

 11     10        maybe   .M...H..?? ....R..... ....P..... ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    ....V...TS .......... .......... Y.......S.  

 10   neu_NE1921   yes    .... ....ER .......... .......... F....Y....  

  9      8         yes    .A......Q. ....I..... ......C... M.........  

  8   syc_syc013   yes    ..D..H.S.. .......... ....P..... ..........  

  8      7         yes    .......... .......... ....G..... ..........  

  7   syn_slr000   yes    .Q...E.... ..N.M..... .......... .........I  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         yes    ..D....... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    .Q...V.S.. ...... .... .C........ .E........  

  6      5         yes    .......... .......... ....P..... L.........  

  5   ana_alr152   yes    .....T.... .......... .......... .....Y....  

  5   tel_tll150  maybe   .....H.... .......... .......... ..........  

  4      3         yes    .....Y.... .......... .A........ ....?.....  

  3   cre_ChreCp   yes    .......... ....V..... .......... ....VC....  

  3      2         yes    C......S.. .......... .......... I......R..  

  2   ppp_Phpapa   yes    .........G .......... .......... ....Q.....  

  2      1        maybe   .......... .......... .......... ....V.....  

  1   osa_313146  maybe   .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp  maybe   .......... ...... .... .......... ..........  

 

root    21                G?N????N?L ?VG??A?R?L ?? --- ????? L??H?? --- ?  

 21   cte_CT1772  maybe   .A.ALLI.A. P..LS.V.M. SN...YTQVP .IG.FP...F  

 21     22        maybe   ...C..V.?. ...F....?. ?......?L. .HA.?....V  

 22   ret_RHE_ PF   yes    .G..AV..IN SI..GGMSF. RK...RSS.V ....RN...G  

 22     20         yes    .....?.... TA....???. ??.??N??.. ?.........  

 20     23         yes    ....L...?. ....?VL... A.???..?.I ?.P???....  

 23   olu_OSTLU_   yes    AGAV.MIPGI .GLDAMRELA .DP.F.LPI. A..ALLGCML  

 23   afu_AF1587   yes    .A...L..Y. AT..P..RA. .EDESIKVP. MAHMDV...A  
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 20     19         yes    ....VM.D.. ....S..Q?. ....E..?.? I...R....M  

 19   rci_RCIX22   yes    .A.M....I. ......V .A. TD. - .KIGVP ..I..T....  

 19     15         yes    .GPY.....V ?..?....S? R.L?.D??.A .....A....  

 15     16         yes    ........I. ...W..L... .?.T..L... ..........  

 16   pab_PAB158   yes    ..Q...I... V.......YM .EV....G.. ..........  

 16   nph_NP2770    yes    ..SF.....I TC...G..TV .RR....D.. ..........  

 15     17         yes    .S......V. I........? ...?..?... ..........  

 17   afu_AF1638   yes    .N.H...... .T.WG.LEYI .D.A..YD.. ..G.......  

 17     18         yes    ..?...?... .G.?..?... .E??.....I ..........  

 18   mja_MJ1235   yes    ..E...I... VC.F..V..F .. -- ..FKF. ..........  

 18     13         yes    ...I?...?? ....T.I... A?W?R?N.M. L.?.......  

 13     14         yes    ..V.....L. ..??.....? .....?.D.. ..?......G  

 14   bbt_BBta_0   yes    ....I .I..V .. - Y.....M .K.A.R.... ..L.......  

 14   sme_SMb201   yes    ....V.V..I V. - W.....I SE.C.Q.... ..M.......  

 13      9         yes    .?P.I.H.F? T..F..NT?L .K.C...G.L ..I.......  

  9     11         yes    .........? ........G. .?........ ..........  

 11     12         yes    .M.......I .......... .....K.... ..........  

 12   pma_Pro055   yes    D.......Y. .......... .N........ ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... SK........ ..........  

 11     10         yes    .A........ ...... .... .N........ ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .........L .A........ .....E.... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    K.......YI A...C..... .....D..I. ..........  

  9      8        maybe   .........L ........T. .....D..?. ..........  

  8   syc_syc01 3   yes    .M........ .A........ ........V. ..........  

  8      7        maybe   .......... .......... .?........ ..........  

  7   syn_slr000   yes    .T.......F .......... . R......I. ..........  

  7      4         yes    ........Y. .......... .......... ..........  

  4      6         yes    ?......... .......... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    KT........ .......... .K...R..I. ..........  

  6      5         yes    .?........ .A.... .... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    KQ........ .......... .R......V. ..........  

  5   tel_tll150   yes    EM......F. .......... SK......M. ..........  

  4      3         yes    .?........ ........S. .?Y.....L. ..........  

  3   cre_ChreC p  maybe   .V........ .......... .I........ ..........  

  3      2         yes    ....V..... .......... .H........ ..........  

  2   ppp_Phpapa  maybe   .M........ .......... .......... ..........  

  2      1        maybe   .V........ .......... ..........  ..........  

  1   osa_313146   no     .......... .......... .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... .......... S......... ..........  

 

root    21                ?A???R???? GI?SKV??KL ?RL?G?D?V? ?PGFG? ----   

 21   cte_CT1772  maybe   I.SFS.MEKY ..H...MT.. Q..A.L.A.I M....D....  

 21     22        maybe   R.?.T..P.. ......L... .....V...L I.........  

 22   ret_RHE_PF   yes    WDVL..D.GA .MDF..YQQF W..L...QFQ .N.IRI....  

 22     20         yes    ......?... ..?TL. .?.. ?......... ..A?.G....  

 20     23         yes    G.??.S?I?G V??..?.G.. P..A.A.?.V F.........  

 23   olu_OSTLU_   yes    .GGS.NR.A. FSHEVL..L. .......AT. ..SF......  

 23   afu_AF1587   yes    ..YYV.P.S. .RS..I.... .......I.. Y..PY.....  

 20     19         yes    H.A...?.K? ..?M...... ?..?...?LH ?GT?......  

 19   rci_RCIX22   yes    .G.L..G - .Y ..A.P.IS.. T.MC.GTN.. T..YA.....  

 19     15         yes    ...F..?..H ..S....A.. ...?...?.. ...?......  

 15     16         yes    .......... .....?...? A.......I.  T..A......  

 16   pab_PAB158   yes    ......N... ..T.FA...A ..MI...Q.. ....V.....  

 16   nph_NP2770   yes    ....D.L.Q. .V..RC..QF ...A...H.. ..... - ....  

 15     17         yes    .......... .......... ?......... .......KLE  

 17   afu_AF1638   yes    ......NA.. ....F..... Y.II.I.Q.. I..A.AG...  

 17     18         yes    ...?..?RN. .......... ...?...... ...VV.....  

 18   mja_MJ1235   yes    ...M..S.DF .....A...I Y..L...Q.. I.....KMEG  

 18     13         yes    ......?... ...FR. ...W L..?...H.. ?.........  

 13     14         yes    .GTY..QK.. ......I... ...A...... A.........  
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 14   bbt_BBta_0   yes    ........S. .V........ M.......I. ..........  

 14   sme_SMb201   yes    .......... .......... .......... ... A......  

 13      9         yes    ..VID..... ..H......C ...S.G.... ?.........  

  9     11         yes    ......HP?. .......... .......... ..........  

 11     12         yes    ........K. .......... .......Q.. T.........  

 12   pma_Pro055  maybe   .......... .......... ..........  ..........  

 12   syw_SYNW17  maybe   .......... .......... .......... ..........  

 11     10         yes    ......N.?. .......... .......... S.........  

 10   bbt_BBta_2   yes    ...L....M. .......T.. .......... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    ........H. .........M .......... ..........  

  9      8        maybe   ......Q... .......... .......... S.........  

  8   syc_syc013  maybe   .......... .......... .......... ..........  

  8      7         yes    .......K.. ...... .... .......... ..........  

  7   syn_slr000   yes    ...V...... .......... .......... ..........  

  7      4        maybe   .......... .......... ........?. ..........  

  4      6         yes    .......... .......... ........I. T.........  

  6   gvi_glr21 5  maybe   .......... .......... .......... ..........  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    .......... .........A .......... ..........  

  5   tel_tll150   yes    ...M...... .......... ..M.......  ..........  

  4      3         yes    .......... .........A .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   yes    .......R.. .......... ..M.....L. ..........  

  3      2         yes    .......... .M........ ........I. ..........  

  2   ppp_Phpapa   yes    ...L ...... .......... .......... ..........  

  2      1         yes    .......... .......... .......... A.........  

  1   osa_313146   yes    .......... .......... ..M....... ..........  

  1   ath_ArthCp  maybe   .......... .......... .......... ..........  

 

root    21                ----------  -- ?M???EEE V???????T? P???IKP?LP  

 21   cte_CT1772  maybe   .......... ..R.MTP... .LENVIEC.K .MGR...C..  

 21     22        maybe   .......... ....E..... ..AI?V...R .LD?......  

 22   ret_RHE_PF   yes    .......... .KYW.P D.SF .SSFKAVS.P LF.AADCP..  

 22     20         yes    .......... ..?..???.. ??..?.???. ...?...?..  

 20     23         yes    .......... ...V?.?... ??....??.. ...D......  

 23   olu_OSTLU_   yes    .......... ..RFGFSVD. CK..N.GCT. VMG.LPAI..  

 23   afu_AF158 7   yes    .......... ..KAPMME.K YIEVAKQHRY .FYH...CF.  

 20     19         yes    .......... ......??.. ??.?.??LR. .?.....V..  

 19   rci_RCIX22   yes    .......... ..K..RNVC. ID.SRDI..K .WAGY.R.W.  

 19     15         yes    .......... ...?.?D?.. ..?.?.?... B.........  

 15     16         yes    .......... .......... I??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    G?K..TV??? R???.V..?. D..???..SQ ...D....?.  

 17   afu_AF1638   yes    .Q.WD..QNA .IFS..EYTP .EGDAFH... NFHH...AM.  

 17     18         yes    .E.....??? .?...D. N.. .????IFFN. DW?.......  

 18   mja_MJ1235   yes    .....E.KAI .DEIVY.KV. ADNENK.... .. F.....F.  

 18     13         yes    .DR?T.LGY. D.?R..?... .? A?G...B. ..A??.R...  

 13     14         yes    ..P?..?..Y ..C......V .L...L..E. ....L.K.M.  

 14   bbt_BBta_0    yes    ...N..R... .I....H.PM A.EY...... H..S.N.L..  

 14   sme_SMb201   yes    ...P.VQ... NV...MK.E. ..PR...... ...D......  

 13      9         yes    ...?...... .?M...??.. .RSR...... ... SMPG...  

  9     11         yes    ...?...... .....SF.?. ........D. ..G.....?.  

 11     12         yes    ...Q.....I .?L....VP. .....N.... ........FA  

 12   pma_Pro055   yes    .......... .N........ ..T....... ..........  

 12   syw_SYNW17  maybe   .......... .Q.... .... .......... ..........  

 11     10         yes    ...EA...W. .......... .......... ........?.  

 10   bbt_BBta_2   yes    ......I..V .L...P.VP. N.A....... ...A....M.  

 10   neu_NE1921   yes    .........I .I..D..IK. ......M... ........V.  

  9      8         yes    ...A?...FV .L......E. ........T. ..........  

  8   syc_syc013   yes    ..K.S..... ......HI.A .....V.... ........L.  
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  8      7         yes    .E..I.?... ......YV.. .......... ........M.  

  7   syn_slr000   yes    ...G..M... .......... ..........  .Y.....T..  

  7      4         yes    .......... ..?......? ......Y... ..........  

  4      6         yes    .......... ..L......? .......... ......... A  

  6   gvi_glr215   yes    ....S.M... .....EH..R .L........ ..........  

  6      5         yes    .......... .....N...Q .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    ...G..M... .......... .K........ ....L.....  

  5   tel_tll150   yes    .DK.V.L... .......I.. .......... ..........  

  4      3         yes    ...E?.L... ....D. ...K .......... ..?.......  

  3   cre_ChreCp   yes    ....V..... ..M....... .......... ..C.......  

  3      2         yes    .......... ..L....?.. .......... ..V.?...L.  

  2   ppp_Phpapa   yes    ...QV..... .......I.. .......... ....L.....  

  2      1         yes    ....?..... .......... ......F... ..........  

  1   osa_313146   yes    ....M..... ......FI.. ..A....... ....M...I.  

  1   ath_ArthCp   yes    .D..S..... .......V.. .......... ....L.....  

 

root    21                VPGG??SA?? ????YE??G? - ?D??F??G? G??GHP?GP?  

 21   cte_CT1772  maybe   ....SD..LT LQTV..KV.N .V.FG.VP.R .VF...M..K  

 21     22         yes    ....G?..?? VP?......? .I.LV.L..G .I....?..?  

 22   ret_RHE_PF   yes    .A.S.QWGGQ A.ET..RT.R T...LY.C.. ..VS..G..A  

 22     20         yes    ..? ..L.P.. ...?????.. .?...L.A.. ..?...?...  

 20     23         yes    ?....??.?? .......... .?........ ..??.....A  

 23   olu_OSTLU_   yes    S.G..MTLER IAQMREVY. -  .P..L..I.. SLYS.SENLV  

 23   afu_AF1587   yes    M.S..IA.IM ..KLVNTL. -  .K.F.VA... ..HA..D...  

 20     19         yes    .SS...Y..? .....D?... ......Q... ..?.....TT  

 19   rci_RCIX22   yes    ........QK .RENL.CY. -  .I.VI..... ..H...E...  

 19     15         yes    ......H.G? ..??..??.. .K...I.... .?.......?  

 15     16         yes    .A.......? ...L... ... .......... ......D...  

 16   pab_PAB158   yes    .........L M.E.IRLF. -  .......... . VM.....PR  

 16   nph_NP2770   yes    .........I .DQ.L.AL. -  .TNVMV.... .IH......E  

 15     17         yes    .........? ....?..... .......?.. ......?...  

 17   afu_AF1638   yes    .........N LEPVI.AL. -  ..EI...V.. .VL...M.AK  

 17     18         yes    .....?...? ....???... .?........ .........?  

 18   mja_MJ1235   yes    .....V..RL ..KIVEIL. -  .R..I..A.. .VH...D..R  

 18     13         yes    .A...I.A.. M..L...... .?...L.F.. .TL...?.??  

 13     14         yes    .........Q .HQ.LD.... ...V...... ..I...L.IQ  

 14   bbt_BBta_0   yes    .......... .....NYL. -  .E........ ..........  

 14   sme_SMb201   yes    .......... ......LF. -  .D........ ......M...  

 13      9         yes    .......VWH ..A.V?IF.. .D.S...... ......W.NA  

  9     11         yes    .......... .....A.... ....?..... ..........  

 11     12         yes    .......... .......... .......... ..H.....S.  

 12   pma_Pro055   yes    .......... .... L.... -  .... C..... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... ......... -  ....V..... ..........  

 11     10         yes    .......... .......... ...AC..... ..........  

 10   bbt_BBta_2   yes    .......... ....T.... -  .....F.... ..........  

 10   neu_NE1921   yes    .......... .....T... -  .......... ..........  

  9      8         yes    .......... ..... E.... .......... ..........  

  8   syc_syc013   yes    .......... ......... -  .......... ..........  

  8      7         yes    .......... .......... .......... ........ ..  

  7   syn_slr000   yes    .......... ......... -  ....C..... ..........  

  7      4         yes    .......... .......... ...?...... ..........  

  4      6         yes    .......... .....?.... .......... ..........  

  6   gvi_glr215   yes    .......... .. ..LD... -  ...A...... ..........  

  6      5         yes    .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    .......... .....E... -  ...S...... ..........  

  5   tel_tll150   yes    .......... .....D... -  ...A...... ..........  

  4      3         yes    .......... .......... .......... ..........  

  3   cre_ChreCp   yes    .......... ......... -  ...AC..... ..........  

  3      2         yes    .......... ....T..... ...S...... ..........  

  2   ppp_Phpapa   yes    .......... ......... -  .......... ..........  
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  2      1         yes    .......... .......... .......... ..........  

  1   osa_313146   yes    .......... ......... -  .......... ..........  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... ......... -  .......... ..........  

 

root    21                AGA???RQAW EA??QGI? --  ----------  ?E??A?THPE  

 21   cte_CT1772  maybe   ...KSI.... ..IE...S.. .......... I.TW.E....  

 21     22        maybe   ....A..... ..?.. ..?.. .......... L.A*.K....  

 22   ret_RHE_PF   yes    ..VR.VQ... Q.AVA..P.. .......... ..VY..D...  

 22     20         yes    .........V ?..?..??.. .......... ........?.  

 20     23         yes    ...R.F.... ?.....??.. .......... *?..E?..?.  

 23   olu_OSTL U_   yes    D...H.MKLA GRKE ---- .. ......... L YGPL.CP.DG  

 23   afu_AF1587   yes    .........I D.AM..YTDL R......... KY.E.NNLQ.  

 20     19         yes    ...K.?.... ..??..?... .......... ..E.......  

 19   rci_RCIX22   yes    V.V..MF... E.WQ.QKT.. ......... . ...Y....K.  

 19     15         yes    .......?.. ...??..?.. .......... ...?..??P.  

 15     16         yes    .....L.?.. D...E.??.. .......... ......SL..  

 16   pab_PAB158   yes    .......D.I ..AI..LD.. .......... ...K...S..  

 16   nph_NP2770   yes    ... R...A.. ..YAD.ES.. .......... .DSR.E.V.A  

 15     17         yes    .........L ..I..?.... .......... ......?...  

 17   afu_AF1638   yes    .....V.Q.. D..ISAIP.. .......... ...H..QH..  

 17     18        maybe   .......?.. E.....?... .......... ...?...L..  

 18   mja_MJ1235   yes    .....M.A.I ...IEGKS.. .......... ...K.EEVA.  

 18     13         yes    ...T.N.V.. ..?..ARNEG RDIA?EG??I .?.A..?S..  

 13     14         yes    .......... ..M.L..... ....H..PE. .......CTP  

 14   bbt_BBta_0   yes    .......... ...I... ... ..YV...... .AK..AT...  

 14   sme_SMb201   yes    .......... ...V...... .......... .RA...W.K.  

 13      9         yes    .......... ..CV...... ....R..R?. .?........  

  9     11         yes    ...A...... ....?..... .?.E?..... .?....H...  

 11     12         yes    .......... ....K...A. .E..K.S.D. .M........  

 12   pma_Pro055  maybe   .......... .......... .......... ..........  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... .......... ....G.....  

 11     10         yes    .......... ....E...Q. .P......?. .T........  

 10   bbt_BBta_2   yes    ...H...... .......... ..V.R...E. .....Q....  

 10   neu_NE1921   yes    .......... ........R. V...K..KA. ..........  

  9      8         yes    P......... ....Q. .... ..L....GD. .R..G.W...  

  8   syc_syc013   yes    .......... .......... ...Y...... ..........  

  8      7         yes    .......... .......... .......... I...??....  

  7   syn_slr000   yes    .......... .......... . N.....N.V ....CR....  

  7      4         no     .......... .......... .......... ..........  

  4      6         yes    .......... .......... ...?...... ....A.....  

  6   gvi_glr215   yes    .......... .... K..... ...M..A... .....R....  

  6      5         no     .......... .......... .......... ..........  

  5   ana_alr152   yes    .......... .......... . N.A...N.V .....K....  

  5   tel_tll150   yes    .......... ...I...... ...M...... .....R....  

  4      3         yes    ...A...... ...... .... .......... .....K....  

  3   cre_ChreCp   yes    .......... ... T...... .........V ..S.C.....  

  3      2         yes    ...?...... .......... .......NE. ..........  

  2   ppp_Phpapa   yes    ...V...... .......... .......... ....A.....  

  2      1        maybe   .......... .......... .......... ....C.....  

  1   osa_313146   yes    ...A...... .......... .......... ..S.......  

  1   ath_ArthCp   yes    ...V...... .......... ....V..... ..........  

 

root    21                L?A???QS?? ?K?? ------  --------- -  --  

 21   cte_CT1772  maybe   .Q.MVD..LL K.QD...... .......... ..  

 21     22         yes    ...?....?. ?.??...... .......... ..  

 22   ret_RHE_PF   yes    .A.SIAKFSD G.GA...... .......... ..  

 22     20         yes    ..?A??..?? ?......... .......... ..  

 20     23         yes    .??..??... .?........ .......... ..  

 23   olu_OSTLU_   yes    YRGHTM ----  ---- ...... .......... ..  

 23   afu_AF1587   yes    .LK.LQL ---  ---- ...... .......... ..  
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 20     19         yes    ....L..WG? ?......... .......... ..  

 19   rc i_RCIX22   yes    .AG..K...P SQ -- ...... .......... ..  

 19     15         yes    .?A..EK..? ?.P?...... .......... ..  

 15     16         yes    .?T..D...? ?..K...... .......... ..  

 16   pab_PAB158   yes    .KK......Y L......... .......... ..  

 16   nph_NP2770   yes    .R....E..T QN.R...... .......... ..  

 15     17        maybe   .?.......? ??........ .......... ..  

 17   afu_AF1638   yes    .Q.......R VT.I...... .......... ..  

 17     18         yes    .?....?.K? ?.?....... .......... ..  

 18   mj a_MJ1235   yes    .KK...Y.. -  ---- ...... .......... ..  

 18     13         yes    .?....I..? ?.F.?D??D? ??........ ..  

 13     14         yes    .....D...N .T.NY.?T.T ?DFVP????? ..  

 14   bbt_BBta_0   yes    .KQ...V... V.....S... P....TAAVT A.  

 14   sme_SMb201    yes    .E......G. IS...TP... S.....VTAA ..  

 13      9         yes    .?.......E IK.EF.TM.K L......... ..  

  9     11         yes    ..I...T... .......V.. .DV?...... ..  

 11     12         yes    .A........ .......... ...Q...... ..  

 12   pma_Pro055   no     .......... .......... .......... ..  

 12   syw_SYNW17   yes    .......... .......... ....N..... ..  

 11     10         yes    .K..M..... .......... ...???.... ..  

 10   bbt_BBta_2   yes    .......... ...... V... ..TGPMLRVV NA  

 10   neu_NE1921   yes    .......... .......... ... AHK.... ..  

  9      8         yes    .A....L... .....E.... .?........ ..  

  8   syc_syc013   yes    .....D.... .......... . - ........ ..  

  8      7         yes    ....C..... ......?... .......... ..  

  7   syn_slr000   yes    .......... ......A..T . - ........ ..  

  7      4         yes    .......... .......?.. .......... ..  

  4      6         yes    .......... ......A... .......... ..  

  6   gvi_glr215   yes    .......... ....Y..V.. . - ........ ..  

  6      5         yes    .......... .......?.T ?......... ..  

  5   ana_alr152   yes    ..V....... .......M.. V - ........ ..  

  5   tel_tll150   yes    .......... .......Q.. I - ........ ..  

  4      3         yes    ......V... .....?T?.. .D........ ..  

  3   cre_ChreCp    yes    .......... .....D.I.. . - ........ ..  

  3      2        maybe   .......... .......?.. .......... ..  

  2   ppp_Phpapa   yes    .......... .....D.V.T . - ........ ..  

  2      1         yes    .......... .....?.... ..?....... ..  

  1   osa_313146   yes    ......I..A .....EPV.. .......... ..  

  1   ath_ArthCp   yes    .......... .T.N.P.I.. ..GQE..... ..  

 

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

Cladograma de secuencias rbcL (Fig. 13). 
 

 
 

Figura 13. Cladograma de secuencias rbcL. Longitud 5037 cambios. 
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Cladograma de secuencias porfobilinógeno sintasa (Fig. 14) 
 

 
 

Figura 14. Cladograma de secuencias de porfobilinógeno sintasa. 
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Cladograma de secuencias glutamil-tRNA sintasa (Fig. 15). 
 

 
 

Figura 15. Cladograma de secuencias de glutamil-tRNA sintasa. 
 
 

CUESTIONES Y EJERCICIOS 
 

1. ¿Qué es el cladismo? 
2. ¿Qué son grupos hermanos? 
3. ¿Qué es un cladograma? 
4. ¿Qué es una matriz básica de datos? 
5. ¿Qué tipo de análisis realiza el programa PROTPARS? ¿Qué resultados proporciona? 
6. Realizar análisis cladístico de secuencias porfobilinógeno sintasa y glutamil-tRNA 

sintasa del grupo de estudio. 
7. Analizar los cladogramas de rbcL, porfobilinógeno sintasa y glutamil-tRNA sintasa, 

tanto análisis individual como comparativo. 
8. A continuación tienes una serie de preguntas sobre los resultados obtenidos en los 

ejercicios que acabas de hacer: 
a) ¿Qué clados se distinguen en el árbol más parsimoniosos de rbcL, porfobilinógeno 
sintasa y glutamil-tRNA sintasa?  
b) ¿Son coherentes los grupos anteriores?, ¿se trata de grupos monofiléticos?  
c) ¿Qué grupos presentan secuencias plesiotípicas?  
d) ¿Qué explicación se puede dar a la presencia de rbcL plastidial de "ath" 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 verde-azufrada) con la rbcL 
cianobacteriana?  

9. ¿Qué indica la longitud del árbol? 
11. ¿Cuál es la longitud de los cladogramas de las secuencias porfobilinógeno sintasa y 

glutamil-tRNA sintasa?. ¿Se obtienen más de un cladograma idénticos o de diferente 
longitud? 

10. Interpretar los cladogramas resultantes. Puedes hacer uso de los siguientes 
elementos para la discusión: 

 ¿Qué organismos/especies componen el grupo de estudio? 

 Características básicas de los organismos en estudio: 
V procariotas: archaea y bacterias. 
V eucariotas: plantas,algas. 

 Archaea: filogenéticamente más próximas a eucariontes que a bacterias; no 
contienen peptidoglicano ni celulosa en la pared (como bacterias) sino otros 
polisacáridos, glicoproteinas y proteinas; aerobias y anaerobias; autótrofas 
(productores primarios usando CO2 o CH4 como fuente de C y obteniendo energía 
de la oxidación de moléculas inorgánicas como el SH2 , H2 , CH4 ; no fijan C a través 
de fotosíntesis, son quimiosintéticas ó quimiolitoautotrofos. 

 Chlorobiaceae: Bacterias verdes del Azufre, fotosíntesis anoxigénica; utilizan SH2 
ó S como donantes de e- ; de zonas ricas en S; anaerobias de lagos y algunas 
fumarolas de profundidades oceánicas. 

 Musgos: plantas no vasculares; cloroplastos con chla y  chlb, carotenoides, 
almidón y celulosa, no poseen lignina. 

 Algas: fotosíntesis oxigénica. 

 Cianobacterias: fotosíntesis oxigénica. 

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

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