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Resumen

El objetivo fue identificar y predecir la ubicacidn de polimorfismos de nucledtido
simple (PNSs) en genes relacionados al crecimiento de la fibra. Se realizo el estudio
con un total de 31 genes de queratina (KRT9, KRT12, KRT13, KRT14, KRT16, KRT18S,
KRT20, KRT25, KRT1, KRT3, KRT5, KRT6a, KRT6b, KRT6¢c, KRT7, KRT8, KRT71, KRT80,
KRT31, KRT32, KIRT40, KRT81, KRT82, KRT10, KRT15, KRT17, KRT19, KRT2, KRT4,
KRT79 y KRT83) asociados con las caracteristicas de lana, fibra y pelo en ovinos,
cabras y humanos respectivamente, cuyas secuencias fueron encontradas en la
base de datos del National Center for Biotechnology Information (NCBI). Mediante
el uso de bases de datos y herramientas bioinformaticas como el Conserved Domains
Database, Spling, y MegaBlast se logrd ubicar secuencias Unicas para cada gen. Estas
secuencias fueron comparadas con los genomas de referencia Vicugna_pacos-2.0.2
y Vi_pacos_V1.0. Se identificaron 48 PNSs ubicados en las regiones intrénicas y exo-
nicas de 22 genes. No se localizaron PNSs en o alrededor de los genes KRT10, KRT15,
KRT17, KRT19, KRT2, KRT4, KRT6b, KRT6C y KRT79. El analisis comparativo entre las
cuatro especies estudiadas permitié observar que los genes KRT81, KRT6b y KRT6¢
no estan presentes en los genomas de referencia de alpaca, los genes KRT31, KRT14,
KRT81, KRT83, KRT6b y KRT6C no estan presentes en el genoma de referencia de
ovino y los genes KRT31, KRT13, KRT81, KRT83, KRT6b y KRT6¢C no estan presentes
en el genoma de referencia de cabra.

Abstract

The objective was to identify and predict the location of single nucleotide poly-
morphisms (SNPs) in genes related to fiber growth. The study was carried out with
31 keratin genes (KRT9, KRT12, KRT13, KRT14, KRT16, KRT18, KRT20, KRT25, KRT1,
KRT3, KRT5, KRT6a, KRT6b, KRT6¢c, KRT7, KRT8, KRT71, KRT80, KRT31, KRT32, KIRT40,
KRT81, KRT82, KRT10, KRT15, KRT17, KRT19, KRT2, KRT4, KRT79y KRT83) associated
with wool, fiber and hair characteristics in sheep, goat and human, respectively.
These gene sequences were retrieved from the National Center for Biotechnology
Information (NCBI) database. Using databases and bioinformatics tools such as the
Conserved Domains database, Spling and Megablast, unique sequences for each
gene were identified. These sequences were compared to the reference genomes:
Vicugna_pacos-2.0.2 and Vi_pacos_V1.0 to identify single nucleotide polymorphisms
(SNPs). In this manner, 48 SNPs were identified and localized in both intronic and
exonic regions of 22 genes. We did not identify SNPs for KRT10, KRT15, KRT17,
KRT19, KRT2, KRT4, KRT6b, KRT6c and KRT79. Comparative analysis among the four
species studied allow to identify that sequences for KRT81, KRT6b and KRT6c genes
are not present in the alpaca reference genomes. Similarly, genes KRT31, KRT14,
KRT81, KRT83, KRT6b and KRT6c are not present in the ovine reference genome
and, genes KRT31, KRT13, KRT81, KRT83, KRT6b and KRT6c are not present in the
goat reference genome.
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Introduccion

La alpaca es criada principalmente para la produc-
cion de fibra, siendo ésta apreciada por su finura, suavi-
dad y la gran gama de tonalidades de colores naturales
que se obtienen de ella. La industria textil considera que
la fibra de alpaca es especial ya que los articulos que se
confeccionan con ella son clasificados como articulos de
lujo (Wang et al. 2003). Sin embargo, solo el 22% y 46%
de la fibra ofertada en el mercado nacional son de cali-
dad fina y semifina respectivamente (De los Rios 2006),
sugiriéndose que una de las vias para la mejora de su ca-
lidad seria a través del mejoramiento genético.

La principal proteina constituyente de las fibras de
origen animal es la queratina, producida en los foliculos
pilosos de la piel (Zoccola 2014). Por tanto, seria impor-
tante identificar y conocer la funcién de los genes rela-
cionados a la sintesis de queratina, asi como la identifi-
caciéon de PNSs asociados a las caracteristicas de calidad
de fibra. Rogers (2004) menciona que el foliculo piloso
es una estructura muy conservada en los mamiferos. De
la misma manera, Schweizer et al. (2006) indica que las
secuencias de genes de queratina son conservadas en
mamiferos. Por lo tanto, es de suponerse que el uso de
las secuencias de genes ort6logos de ovinos, cabras y hu-
manos facilitaran la identificaciéon de secuencias simila-
res en alpacas. De la misma manera la comparacién de
estas secuencias entre alpacas permitira la identificacién
de marcadores moleculares genéticos.

El uso de marcadores moleculares como los PNSs
puede ayudar a identificar regiones genémicas asociadas
a las caracteristicas de la fibra que pueden usarse para
seleccionar animales superiores con los cuales se pueda
lograr un mejoramiento genético acelerado y continuo.

Los PNSs son variaciones de un solo nucleétido en
una secuencia, generalmente se originan de errores de
replicacion del ADN durante la division celular de las cé-
lulas germinales (Thavamanikumar et al. 2011). Segin
Ramensky et al. (2002) los PNSs son abundantes y estan
distribuidos a lo largo del genoma. Sin embargo, para ser
usados como marcadores genéticos se requiere que uno
de sus alelos esté presente en al menos el 1% de la po-
blacién (Brookes 1999). Ademas, Brookes (1999) senala
que los PNSs se caracterizan por ser estables genética-
mente y poseer una baja tasa de mutacion.

Se han realizado estudios para la identificacion de
polimorfismos de nucledtido simple en alpacas. Asi,
Foppiano (2016) ubico 27 PNSs en genes de protei-
nas asociadas a la queratina (KRTAPI-2, KRTAP6-1,
KRTAP9-2, KRTAP11-1 y KRTAP13-1). Por otro lado,
Delgado de la Flor (2014) realiz6 la caracterizacion
de marcadores PNSs en el gen de Tricohialina para
estudiar su posible asociaciéon con el fenotipo Suri
y Huacaya, reportando la ubicacién de 2 PNSs que se
encuentran en desequilibrio de ligamiento con el gen
Tricohialina, pero no encontré asociacién de esos PNSs
con el fenotipo Suri o con el Huacaya. Por otro lado,
Guzman (2011) reporto PNSs para el gen TLR4, sin em-
bargo, no encontré asociacién entre animales sanos y

enfermos afectados por Pasteurella multocida. Diversos
autores han reportado PNSs en la secuencia de genes
relacionados a la expresion del color del vellon en alpa-
cas (Cransberg y Munyard, 2011; Chandramohan et al.,
2013; Guridi et al,, 2011; Chandramohan et al,, 2015)
También Mamani et al. (2017) con el objetivo de desa-
rrollar una micromatriz semi-densa de PNSs identifico
50,686 PNSs en alpacas a partir del genotipado de un
panel de radiacion celular hibrido alpaca/hamster con
una micromatriz de alta densidad de bovino.

A fin de realizar estudios de asociacién entre marca-
dores moleculares y funciones biolégicas especificas, el
presente trabajo tuvo el objetivo de identificar y predecir
la ubicacién de PNSs en genes candidatos relacionados al
crecimiento y caracteristicas de la fibra de alpacas. Los
PNSs identificados podrian ser incluidos en una futura
micromatriz de PNSs de alpaca.

Material y métodos

Se estudiaron 31 genes de queratina reportados para
ovinos, cabras y humanos entre los cuales tenemos 12
genes del epitelio de tipo 1 (KRT9, KRT10, KRT12, KRT13,
KRT14, KRT15, KRT16, KRT17, KRT18, KRT19, KRT20
y KRT25), 13 genes del epitelio de tipo Il (KRT1, KRT2,
KRT3, KRT4, KRT5, KRT6a, KRT6b, KRT6¢c, KRT7, KRTS,
KRT71, KRT79 y KRT80), 3 genes de la fibra de tipo I
(KRT31, KRT32 y KRT40) y 3 genes de la fibra de tipo II
(KRT81, KRT82 y KRT83) (Zhidong et al. 2006).

Se utiliz6 la base de datos del National Center for Bio-
technology Information (NCBI, EEUU) para obtener las
secuencias, nimero de exones y cromosoma al que per-
tenecen cada uno de estos genes. Las secuencias fueron
obtenidas en formato FASTA. Una vez obtenida la secuen-
cia para cada gen de interés se identificaron los exones
que contenian secuencias que caracterizan los dominios
de las superfamilias génicas (Conserved Domains Da-
tabase, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/
wrpsb.cgi) para eliminar estas secuencias comunes de
las comparaciones a seguir. El filtrado de estas secuen-
cias comunes nos asegura el poder identificar PNSs en
regiones especificas para cada gen.

Una vez eliminadas las regiones compartidas con
otros genes de cada superfamilia, se delimitaron los in-
trones, exones y las regiones no traducidas mediante
el uso del programa Splign (https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/sutils/splign/splign.cgi). Luego, utilizando el pro-
grama Mega Blast (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.
cgi) se compararon e identificaron zonas compartidas de
genes ortologos de ovino, caprino y humano con el geno-
ma de referencia VicPac 2.0.2. Para la identificaciéon de
PNSs se alinearon y compararon las secuencias de los ge-
nes de interés con el Vicpac 2.0.2 y el Vi.Pacos 1.0 que re-
presentan dos genomas distintos de referencia de alpaca.

Resultados
Se identificaron un total de 48 PNSs de los cuales 14

PNSs se encuentran distribuidos en 8 genes de queratina
de epitelio de tipo I (KRT9, KRT12, KRT13, KRT14, KRT16,
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KRT18, KRT20, KRT25); 23 PNSs distribuidos en los 8 ge-
nes de queratina de epitelio de tipo I (KRT1, KRT3, KRT5,
KRT6a, KRT7, KRT8, KRT71, KRT80); 4 PNSs en los genes
de queratina de fibra de tipo [ (KRT31, KRT32, KIRT40)
y 7 PNSs en los genes de queratina de fibra de tipo II
(KRT81, KRT82, KRT83). En el Anexo 1 se presentan las
secuencias de los 48 PNSs identificados. La nomencla-
tura usada para designar cada PNS incluye el acronimo
(UNALM) de la institucion que identifico el PNS seguido
del acrénimo correspondiente al gene (KRT##) y la loca-
lizacion del PNS ya sea en un exdn seguido del nimero
del ex6n (E#) o un intrén seguido por numero del intréon
(I#) y por ultimo siete digitos numerales consecutivos
que enumera cada PNS.

Los genes KRT6a, KRT6b y KRT6¢ se encuentran ubi-
cados en tres loci en el genoma de referencia del humano,
sin embargo, en el genoma de alpaca (VicPac 2.0.2) solo
se pudo ubicar una secuencia equivalente a la del gen KR-
T6a y la ausencia de secuencias equivalentes a los genes
KRT6b y KRT6c. El andlisis comparativo de secuencias
génicas entre las cuatro especies estudiadas, indico que
los genes KRT25, KRT10, KRT12, KRT20, KRT40, KRT31,
KRT32, KRT13, KRT15, KRT19, KRT9, KRT14, KRT16 y
KRT17 estan ubicados en el cromosoma 17,11y 19 de hu-
mano, ovino y cabra respectivamente; y en alpaca se en-
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xR ]
Cxe=z] ez ]
ke e
xS ] CxEE]
Cxeme] e
Cxe] e
[ KRT14 | Cxrma ]
CREE] CEETIE]
CxRTI7 ] ez ]
=) Revisado
EEEE] Provisional
 rov—| Modelo

cuentran en el scaffold 188 y 450 (Fig. 1). El scaffold 450
ha sido asignado a VPA16 q12-q13 (Mendoza 2018). Los
genes KRT31 y KRT14 no estan anotados en ovinos y los
genes KRT31 y KRT13 no estan anotados en cabras. Los
genes KRT80, KRT7, KRT81, KRT83, KRT82, KRT6a, KRT6b,
KRTé6c, KRT5, KRT71, KRT2, KRT1, KRT3, KRT4, KRT79,
KRT8y KRT18 estan ubicados en el cromosoma 12 q13, 3
g23,5q21 de humano, ovino y cabra respectivamente y el
scaffold 36 en alpaca. Sin embargo, la orientacidn centroé-
mero - teldbmero de este cluster es inversa en ovinos y en
caprinos (Fig. 2). Este estudio comparativo nos permiti6
observar que los genes KRT81, KRT83, KRT6b y KRT6¢ no
estan anotados en ovinos y cabras y que el genoma refe-
rencial de alpaca (VicPac 2.0.2) no tiene secuencias y/o
anotaciones para los genes KRT6b y KRTé6c.

Los genes estudiados en los que se han identificado
PNSs se encuentran en los scaffold 450, 188 y 36 del
Vicpac 2.0.2 y las distancias entre ellos dentro de cada
scaffold varian entre dieciséis mil a cien mil pares de
bases. Se predicen posibles haplotipos que se encontra-
rian en la poblacion de alpacas. En el scaffold 450, los
posibles PNSs de los genes KRT31, KRT32, KRT13, KRT9,
KRT14 y KRT16 formaron dos haplotipos, el 5°CTGAAG3’
y el 5’TCAGGA3’. De la misma manera, en el scaffold 188
los posibles PNSs de los genes KRT25, KRT12, KRT20 y

Ovino Cabra
0OAR11 q17

CHI19 q17

Figura 1. Representacion comparativa de localizacion cromosémica del cluster de genes de queratina flanqueados
por los genes KRT25 y KRT17. Se observa la conservacion del ordenamiento en tdndem de este cluster de genes en las
especies estudiadas y la sintenia que existe entre los cromosomas representados. No se tiene conocimiento de a que
cromosoma de alpaca pertenece el scaffold 188. Nétese la ausencia del gen KRT31 en ovino y cabra, del KRT13 en cabra
y del KRT14 en ovino. Los ideogramas se obtuvieron del NCBI (humano), Avila et. al. 2014 (alpaca), Goldammer et. al.
2009 (ovino) y Schibler et. al. 2009 (cabra). p= brazo corto del cromosoma. g= brazo largo del cromosoma. El estado de
referencia para cada gen esta descrito en el NCBI (https://www.ncbi.nIm.nih.gov/books/NBK21091/).
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Figura 2. Representacion comparativa de localizacién cromosémica del cluster de genes de queratina flanqueados
por los genes KRT80y KRT18. Se observa la conservaciéon del ordenamiento en tdndem de este cluster de genes en las
especies estudiadas y la sintenia que existe entre los cromosomas representados. Los cromosomas de ovino y cabra
estan representados en forma inversa para mantener la correspondencia en tandem que existe entre estos genes y
que corresponde a una inversion del bloque cromosdmico. No se tiene conocimiento de a que cromosoma de alpaca
pertenece el scaffold 36. Notese la ausencia de los genes KRT6b y KRT6¢ en alpaca, ovino y cabra y de los genes KRT81
y KRT83 en ovino y cabra. Los ideogramas se obtuvieron del NCBI (humano), Avila et. al. 2014 (alpaca), Goldammer et.
al. 2009 (ovino) y Schibler et. al. 2009 (cabra). p= brazo corto del cromosoma. g= brazo largo del cromosoma. El estado
de referencia para cada gen esta descrito en el NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21091/).

KRT40 formaron dos haplotipos, 5"TAGT3" y 5'CTAC3".
Asi mismo, en el scaffold 36, los posibles PNSs de los
genes KRT80, KRT7, KRT81, KRT83, KRT82 KRT6a, KRT5,
KRT71, KRT1, KRT3, KRT8y KRT18, formaron dos haploti-
pos, 5’CACTAAAGAGCC3" y 5’"TGTTAGGAGATA3".

Discusion

Pariset et al. (2006) identificé un PNS en el ex6n 6 del
gen KRT1 en ovinos. En el presente trabajo se identifica-
ron en alpaca 3 PNSs en el gen KRT1, 2 en el intrén 2y 1
en el ex6n 9. En ovinos Sulayman et al. (2018) identifico
PNSs en los genes KRT27, KRT31, KRT36, KRT38, KRT81
y KRT85'y encontrd que el gen KRT31 esta significativa-
mente asociado al didmetro de lana, por ello, seria im-
portante utilizar los dos PNSs reportados en este estudio
para el gen KRT31 de la alpaca, porque también podrian
estar asociados con el didmetro de fibra.

Schweizer et al. (2006) indica que la secuencia de los
genes de queratina es conservada en los mamiferos. Pero,
no todos los genes estan presentes en las distintas espe-
cies. Los 31 genes de queratina utilizados para este traba-
jo fueron ubicados en su totalidad en humanos, los genes

KRT6b, KRT6c, KRT31, KRT81 y KRT83 no estan presentes
y/o anotados para ovino y cabra en sus genomas refe-
renciales en el NCBI y los genes KRT6a, KRT6b, KRT6¢c y
KRT81 no estan presentes y/o anotados en el Vicpac 2.0.2.
Sin embargo, en el presente trabajo fueron ubicadas dos
secuencias similares a los genes KRT6a y KRT81 en alpaca
que adn no estan anotadas en el VicPac 2.0.2. El gen KRT6a
estad ubicado entre el nucledtido 10536432 y el 10539642
del scaffold 36 y el gen KRT81 esta ubicado entre el nu-
cledtido 10411693 y el 10419541 del scaffold 36, por ello
podemos concluir que estos genes existen en alpaca.

Hesse et al. (2004) desarrollé un analisis de cluster
de genes de queratina en humanos y ratas identificando
clusters de queratinas de tipo I en el cromosoma 17 y 10
respectivamente, con un total de 27 genes y 4 pseudoge-
nes en humanos. También ubico un cluster de queratinas
de tipo Il en el cromosoma 12 y otro en el cromosoma 7
de humanos y ratas respectivamente, con un total de 26
genes y 5 pseudogenes en humanos. En el presente tra-
bajo se identific6 un cluster de 12 genes de queratinas en
el scaffold 36, de 4 genes en el scaffold 188 y 6 genes en
el scaffold 450. Mendoza (2018) ubicé mediante hibrida-
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cién fluorescente in situ (FISH) que el gen KRT15 esta ubi-
cado en el cromosoma 16 q12-q13 en alpaca al igual que
el scaffold 450, en consecuencia, los PNSs y genes ubica-
dos en este scaffold se encuentran en el cromosoma 16 de
alpaca (Fig. 1). Ademas, cabe la posibilidad de que el nad-
mero de clusters y/o genes dentro de cluster sea mayor a
lo reportado en el presente estudio, debido a que solo se
consideraron 31 genes de queratina en este analisis.

Desde que los PNSs predichos conforman haplotipos
de PNSs, estos seran segregados conjuntamente, dada que
la posibilidad de que exista una recombinacién haplotipi-
ca es baja, la probabilidad de que dos individuos no empa-
rentados posean el mismo haplotipo también es baja. Por
lo cual el uso de estos haplotipos para estudios de asocia-
cién a caracteristicas fenotipicas de la fibra es recomenda-
ble. En especial el haplotipo encontrado en el scaffold 450
que incluye el gen KRT31 relacionado con finura de lana
(Sulayman et al. 2018), en alpaca podria ser suficiente
para identificar asociacion entre estos genes y caracteres
de la fibra desde que se analice una muestra adecuada de
animales, facilitando de esta manera la implementacién
de seleccién asistida por marcadores moleculares.

De los 31 genes, en 9 genes (KRT10, KRT15, KRT17,
KRT19, KRT2, KRT4, KRT6b, KRT6c y KRT79) no se pudo
identificar ningin PNS exénico o intrénico. El gen KRT10
se encuentra en el scaffold 188 alineado en tandem con
los genes KRT25, KRT12, KRT20y KRT40 (Fig. 1). Los genes
KRT15, KRT19 y KRT17 se encuentran en el scaffold 450
alineados en tandem con los genes KRT31, KRT32, KRT13,
KRT9, KRT14 y KRT16 (Fig. 1). Los genes KRT2, KRT4 y
KRT?79 se encuentran en el scaffold 36 y estan alineados en
tandem con los genes KRT80, KRT7, KRT81, KRT83, KRT82,
KRT6a, KRT5, KRT71, KRT1, KRT3, KRT8 y KRT18 (Fig. 2).

En conclusion, se logré ubicar un total de 48 PNSs,
los cuales después de su validacién in vitro podran ser
usados para realizar pruebas de asociacion entre las ca-
racteristicas de la fibra y PNSs. Ademas, se pudo ratificar
que los genes de queratina son genes conservados entre
especies y que su distribucién y ordenamiento en tan-
dem en el genoma es muy similar entre especies. Tam-
bién se identificd que el cluster flanqueado por los genes
KRT80 y KRT18 es conservado en las cuatro especies
estudiadas pero que se encuentra invertido, con referen-
cia al humano, en ovinos y cabras. Como no se conoce la
localizacion cromosémica de este cluster en alpacas no
se puede indicar su orientacién con respecto al humano.
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Anexo 1. Secuencia y ubicacion de los polimorfismos de nucleétido simple (en rojo)

- Polimorfismos d(iNI\lsl)lcleOtldO Simple ¢ encia

Posicion del nucleétido polimérfico

Vicpac 2.0.2 Vi.pacos 1.0

KRT9

UNALM_KRT9_16_0000001

UNALM_KRT9_16_0000002

ATAGAGGCAGCTGGGAAAGCTCCTGTACACAAGGG
TCTGATGGATTGCGG(A/G)TTTCTTCCTCCCATGGG
GGGAACCTCAGGGCATTTGGGCTTTGGGAAAGG

TAGGAGGACTCACATTACATTTGGGTCTTCTGTCCG
GGTTCATTCTTGTA(T/C)ATATATGTGAGGTTAC
TCATTTCATATCTGTGTTTTCTTCTCAGTCAGTC

165364

165149

1059074

1059291

KRT12

UNALM_KRT12_E7_0000003

UNALM_KRT12_16_0000004

TCATTCCAGAAAGCATCATGCAATATCCTCTCCTTT
GTTTTCTTTACAGTG(A/T)CTTTGGATGAAAGTTCAT
ACGTGATGACAGCCTCCAAATCTCAAGCACCA

GATAAAAGATCATAGAATGCTGAGCTGAACAACGG
CACCACAGAGAGGCA(C/T)ACTGCGGCTCAGTACTA
GAAAAACCAACCGCTCCAGTTCTGGTATCAGTG

3304201

3304644

183235

182812

KRT13

UNALM_KRT13_E1_0000005

GCATCCACTCTGGGCAAGAGCCACAGTCCTCGGAC
AGCTCAGGCCA(G/A)GCTCCCACTGCACCTGTGCTC
TCTCCATCTCACTCTCACCATGAGCTGTC

114067

1109551

KRT14

UNALM_KRT14_l1_0000006

UNALM_KRT14_I1_0000007

CTCACACCACTGGCAACTTCAGATTCCCAGACAGGA
CAGCCTCCAGCCCC(A/G)GACCCCTTCTTCTAGCTC
TGAATGCCCCGAGTGGAGCCGATCCATGAGAA

TCTGGGCCCCTGATCCTCAGACCATGAGAGACCAG
GGATTCCTACCCTTA(C/T)GTTGTACAGAGGAAGAA
GTTGAGACTTTGGGCTGTCTGCCCAAGGTCACA

181196

181061

1043369

1043504

(Continda ...)
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Gen

Polimorfismos de Nucleétido Simple

(PNS)

Secuencia

Posicion del nucleétido polimérfico

Vicpac 2.0.2

Vi.pacos 1.0

KRT16

UNALM_KRT16_ES_0000008

CTCCCGAAGGCCTGCATCACGCCCCTGCTCTCCCAC
CACGGCTCCCAGCC(G/A)TCTTCCCTCCCTCTCCAC
TGGGGGCAGGCTAATAAAGCTGACTGTCTGGT

199924

1025063

UNALM_KRT16_I1_0000009

UNALM_KRT16_I1_0000010

CACTTAGAATTGATGGCAGAAGGTCCCTTTTCAGCA
TCAAGGCATCTGAG(T/C)GGGCCTGGTACCCTGAAT
CTCTTATTCCCTGCAAGCATTCTTTGCACTCA

AGCTTCTCTCAGCCTCGGGCCCAGGATGGGGTGGT
GGAGATGTGGGGTGC(G/A)TCCTCTACACATGCTGA
GCTGGGTGGAGAAGGCATCCCAGGCTGTTTGGG

201980

201880

1023007

1023107

KRT18

UNALM_KRT18_E1_0000011

UNALM_KRT18_I1_0000012

AGCTACGCGCCGCGACCAGTCAGCAGCGCGGCCAG
CGTCTATGCAGGCGC(C/A)GGGGGCTCGGGATCGCG
GATCTCCGTGTCCCGCTCCACCAGCTCCCGGGG

GGACAGGACTTCTTAGTAGCTGCTCACTTCCAGACA
GGCCAGCCAGCAGG(G/A)GCCTGGAAGGAGGGGCAG
CTGGAGACTGGCAGCACGGGAATTTGGGGCTG

10882719

10883569

6755426

6756276

KRT20

UNALM_KRT20_I2_0000013

AGCTGTTCCTCATAAATGCTTCTACACTAGGGCTTC
CTCATCCTGAATTC(G/A)TATAACGCATTGGTACTAA
AGAGTCCTTTGTGGTTTAGAAGGTAACGTTT

3319318

168201

KRT25

UNALM_KRT25_I1_0000014

ACGTTTATTTCTAAATGTTCTTTTCCTTTCTTCACTG
AATTCGAAAAACA(T/C)TGATCACTTCTACTTGT
GATTTCTTCAAGGGAATTTCAATTTAGCATTGG

3221301

263799

KRT1

UNALM_KRT1_I2_0000015

UNALM_KRT1_I2_0000016

UNALM_KRT1_E9_0000017

CGGAACAAGTAAGGATAACTGGCTGGGTAGCTCTTG
ACTTTCGTCCTAAA(A/G)TATTTTGTGAAAATGGCAA
GCTAAGACTATGAACAGGATGTAACAGTAAC

AGAAAGCTAGATTTCAGGCCTCACCTCCTCTGAATCT
CCTAATCACTTCT(A/G)ATTTCCTTGCAGGTATGAGGA
TGAGATCAATAAGCGGACAAATGCGGAGA

CCTTGCAGCTGTGAGCACCAGCCACACCAGCGTCAGT
GGAAGCAGTAGCC(A/G)TGGAGGCGGTGGTTATAGCT
CTGGCGGCGGCGGCGGCTACAGCTACAGCT

10710296

10710033

10707413

6584703

6584441

6581820

KRT3

UNALM_KRT3_I5_0000018

UNALM_KRT3_I1_0000019

TCATTTAAACAAGTGCTTGCTAAGCACCTCGAGGCA
GGGTAGATGTTAGG(G/A)ACAGAGAAACAAGTCAGGC
AAAGCTGCATTAACATCTCACCCTCCTTCTA

TACTATTTCAGTTTATTTTTAAGGTGTGTTTAGTAGC
TTGGAATAAACTT(A/G)TTGCCTTGAAGGCAAACCCA
ACCCATGACTACTTGAGATTAATTATCTCT

10757446

10761376

6631593

6635523

KRT5

UNALM_KRT5_|7_0000020

UNALM_KRT5_17_0000021

TTTGATAAAGTGCAGCTTCTCCTCCACTACAGGGTA
TAAAACACATGCAC(A/G)GGGGGCCACTATCTTGTG
CATGATGGTTATGCATCATTAATCCAATGATC

CATGCTTTCCCTATAATGGGTGGAGGAGAGTGAGAA
TGATAATTTTCTTC(T/C)GATAACCTGTTTCTAGGTC
AAGTCCTCTTCCTTGGGACGTCTCTCCAGAG

10579110

10578638

6457455

6456983

KRT6a

UNALM_KRT6a_E1_0000022

UNALM_KRT6a_E9_0000023

TGGGGTCTGCCGCTCTGGCTTCAGCAGCATCTCGGTG
TCCCGCTCCAGGG(A/G)CAGTGGTGGCCTGGCTGGA
GTGTGTGGAGGAGCTGGCTTTGGCAGC

GCCTTAGGAAGTGGCCTCAGCTCCACCGGGGGCAGC
AGTTTCACCATTAA(A/G)TACACTGCCACCTCCTCCT
CCAGCAGGAAGAGCTACAAGCA

10539642

10536432

6419498

6416289

KRT7

UNALM_KRT7_I2_0000024

UNALM_KRT7_I6_0000025

AGGCTGAGCTCCAGGCTCAGGCTGAAGGAGGACCTG
GAAGGGGATGCAGG(A/G)AAGGGTCCTGAGTGCAGCT
ACTGGGGAGCTCCTCTCTGCACACCTCTGGG

CCACTGGAATATTCAAAATGCCTTAAGAGCAGGGACC
CTGTCTCTGTCTG(G/A)TTCACTGCTCCTCCCTGCCC
AGCACCTCACTCATGGTCAGGGCACAGGTT

10341890

10347856

6224591

6230555

KRT8

UNALM_KRT8_I1_0000026

CTGGCTCGGAGAAGGGAAGCAACTCAAAATTATGCA
GCTCAGGTCAGTAG(C/T)AGTGTTTGGCTAAATCCTA
GGTCTTCTGGCCAAGGCTCTCCAGGATGTAG

10849155

6721914

KRT71

UNALM_KRT71_E9_0000027

UNALM_KRT71_11_0000028

GTGTTCAGGAAAAAGAGGGCTGGAGGGTAAATGACC
AGGCGAGGCCATCC(A/C)CACCCCACCCTGGCTGTC
TCGCGGCTCATTCTGAGTGGACCAAGTGCAAC

CTAGTGAGTTTCCTGGCCCAGTGAGGCCACATAGCA
TGGGGAGGTCTGTC(T/C)GTCCATCTTGCTCCGTGTG
ATATGCTTGCTCTAGGGAAGATGGTTCTGAG

10608649

10614973

6486672

6492995

(Continua ...)

093

REV. PERU. BIOL. 26(1): 093 - 094 (FEBRERO 2019)



FERNANDEZ SUAREZ ET AL.

Polimorfismos de Nucleétido Simple Posicion del nuclestido polimérfico

Gen Secuencia
(PNS) Vicpac 2.0.2 Vi.pacos 1.0
TTCACCCACCTCAGGTGGTTGTTGTGAGGGGTAAAGGAGA
UNALM_KRT71_11_0000029 AGACATGGGG(T/A)GAGCTATTTGTCCAGCCCCCAGGGAGT- 10614493 6492515

GACAGGTGTGACTGTTTCCGTGG

ACCTAAAACTGTAGAATCTGTGGACCGTAGAGGGCC
KRT71 UNALM_KRT71_18_0000030 TTAGTTACACCTTG(C/T)GTGTGTAGATGAGCAATCT 10610044 6488067
AAGGACCAGAGAGGGAAAAACTTTGCCTGAG

GGCTAAGAATTCAATCAGAGCTTCTGAAAGATGCCA
UNALM_KRT71_18_0000031 TCTGTAGAACGGCT(G/A)GCAGGACGGAGAGGTCGG 10609658 6487681
AGGGTGGGAAGTTTAGGAAAAGAAAGGCTAAT

ACACACACACACGGTCCAGGATAGGTTA(C/T)GGAGA-
UNALM_KRT80_I2_0000032 CACTTTCCCAGGAGCCAATGGCCATGGGCTGCTCAGGGCCT- 10286153 6170154
CATC

GCAGCCTCCCAGGCAACCCCCTGCCCCTCACCTCC
UNALM_KRT80_I2_0000033 AGGGACACAGGCTGG(A/C)GAGAGAGCCCAGGGGT 10286104 6170045
TGCCGAGGTCCTCCAGCTCCCAAGTGTATCTGGG

ATCCTGGCTCAGTGATTATATGAACTTGAGGTTCC
UNALM_KRT80_I2_0000034 TTCATCCCCTTATGC(C/T)TCAATGCGGAGAATAGG 10285557 6169558
CRTS0 ACACCTAGCTCACTGGCCTGTTGTGAGGATTTAT
RT
CAAATGCTACCTAAGGCCTGGGCTAGAAGCACCC
UNALM_KRT80_I2_0000035 CTAGAGAGCCTTGTCT(G/A)GAACACCCCATGCCC 10284818 6168819
ACCCACCCCCACAACATGGTGACCAAGGAAGCCCC

GATCTCTGTTAAGTTCACTTGAAGATCAACCAAAA
UNALM_KRT80_I2_0000036 CCCTTCATCAGGAGA(A/G)CCCCCAAAGGGCAGC 10284845 6168546
TGGCCATGGAGCTCAGAGCCCTGCTGGCTCCAGGG

CTTCCTTTTCCAGGGGCGATGCTTACAGCCTGGAT
UNALM_KRT80_I2_0000037 GCTAGTGGGCAGGAC(C/T)GGGCAGCAAGCAGGGG 10284415 6168416
CTAGGGGTGGCCTTCCTCAGCAGGCCTCGCAGCT

CCCAGCTGTCACGGCTGCACCCTGCCCGGGGCCTGCAACA
UNALM_KRT31_E1_0000038 TCCCCGCCAA(C/T)GTGAGCAGCTGCAACTGGTTCTGCGA- 15383 1189494
GGGCTCCTTCAATGG
KRT31
ACATTTTATAATACCGTGTTGTGTAGAGGGTATATT
UNALM_KRT31_l6_0000039 TGCACATGCTACCT(T/C)ATCTGGTCTTGCAATTA 50377 1172398
CCACCAGGTAGGTAGGATCAGTATTCTCCT

CCAGCTGTCACGGCTGCACCCTGCCCGGGGCLCTGC
KRT32 UNALM_KRT32_15_0000040 AACATCCCCGCCAA(T/C)GTGAGCAGCTGCAACTGG 67473 1189494
TTCTGCGAGGGCTCCTTCAAT

CATCATATCTAAAACAAAGATATTCAAACTCTGCGT
KRT40 UNALM_KRT40_I5_0000041 TCTACAACTATCTC(T/C)AGCTTTTCCAGGATCCACA 3401161 86190
CCTCAACCGGATCCTTCACTACACCATACTC

GCCTGTGCGCGCCCTGCGGCCAGCTCAACACCACCTGTGGAG
UNALM_KRT81_E9_0000042 GGGGTTCC(A/T)GCAGCCTGGGGAGGTGTTAGGCAGCCCC- 10411693
CAGGGAGAGCCAGAGAGGCCCC

6293279

KRT81
GAGTCCTTGGTTGTGGTTACTCAGGGAGACCCAGGT
UNALM_KRT81_16_0000043 GATGAAGGGGAGAG(G/A)CCCTGTTCCTGGGGTGAT 10413467 6295053
CCCAGCTGGCTGGGAGAGACTGGATACATATA

GAAATAGATTGCCTGTGGATGACACCAGGGTTCTA
KRT82 UNALM_KRT82_15_0000044 TGCTACCATCGGAA(T/A)ACAGGCTCCTTCTAGCT 10486832 6368593
TTCCATTCTGCCATTCTTAATGCATTGCTTTAA

TTCATTGACAAGGTAGGTGTCCTTGATCTCACCTTT
UNALM_KRT83_I1_0000045 CCTGAACTCCATTC(G/A)TGCTCAGAACTCAGTCT 10417746 6299330
GGGCACTGAGGCAGAAGTCAGAGAAAGGCCCAT

CCATGTACAGTGGTTTGAGGGGCCAGGGGAGAAGG
UNALM_KRT83_I1_0000046 ATTCATTGCAGAAGC(A/C)GTCCTGGGACGAAGGG 10417097 6298683
3 GGACTCTCCTGAACCAACCTTGAGAGAAGTCATC
KRT8
GAAAATCAAATTTGAGTTCTGCCATCGTGAGATCT
UNALM_KRT83_I1_0000047 CAGGCAGTCAGGGAA(C/T)CTCCCCAGGCCTTCGA 10416768 6298354
TTCTTCATCTGTAAAATGAGGGGTTTGGAACACA

AAATCCTCATAGCGAGGCGGGCACTCTGCACAGGG
UNALM_KRT83_I1_0000048 GCTAAGTGCTATGCT(C/T)GAGGACACATTATTA 10416468 6298054
ACAAGCGGCAGCAGAGTCTGGCCTCAGCACGGCTT
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