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Resumen 

Las enfermedades vegetales son responsables de hasta el 30% de pérdidas mundialmente, la 

mayoría de ellas son atribuidas a hongos patógenos. Un nuevo enfoque llamado SIGS (Spray-

induce gene silencing, silenciamiento génico inducido por aspersión) ha emergido como 

alternativa al uso de fungicidas químicos, basado en la aplicación por aspersión de dsRNAs (RNAs 

de doble cadena) que inhiben el desarrollo y crecimiento de los hongos al silenciar genes clave de 

la patogénesis, por ejemplo, los genes Dicer-like (DCLs) que son importantes para la biogénesis 

de RNAs pequeños que actúan en la interacción planta-patógeno, entre otros procesos.  

En el presente trabajo se planteó el objetivo de desarrollar y evaluar la estrategia SIGS dirigida a 

genes DCL de los hongos Lasiodiplodia pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri y Aspergillus 

tubingensis, los cuales fueron identificados molecularmente en trabajos previos como patógenos 

de mango, plátano y piña, respectivamente.  

Como resultado, se logró la identificación de genes DCL en Aspergillus tubingensis y Lasiodiplodia 

pseudotheobromae. En Anthracocystis cenchri hubo éxito en amplificar DCL usando primers 

degenerados diseñados a partir de zonas conservadas en hongos relacionados. De las secuencias 

DCL encontradas, se seleccionaron regiones no conservadas de 250 pb que fueron amplificadas, 

fusionadas en una construcción con extremos T7 y usadas de molde para la síntesis de dsRNA-

DCL1/2 largo y corto. La evaluación de los dsRNA-DCL1/2 en bioensayos de germinación de 

esporas e inhibición de crecimiento de micelio in vitro no mostró efecto en la reducción del 

crecimiento de ninguno de los patógenos probados. Un ensayo in vivo usando el patosistema 

Mango-Lasiodiplodia pseudotheobromae tampoco mostró efecto fungicida. Los resultados 

obtenidos indican que es necesario rediseñar los bioensayos para conocer si la ausencia de 

efectos se debe a la elección del gen, a la elección de la zona en el gen, a la baja estabilidad de los 

dsRNAs, o a la incapacidad de los hongos para la toma de RNAs ambientales.  

Por otra parte, mediante un sistema modelo de frutos de uva se demostró que uno de los 

biofungicidas de RNAi diseñado es efectivo para inhibir el crecimiento de Aspergillus tubingensis 

en ensayos in vivo. Los resultados de este trabajo indican que los biofungicidas basados en sRNAs 

poseen el potencial para establecerse como una alternativa viable para la protección de 

productos agrícolas en la etapa postcosecha.  
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Abstract 

Plant diseases are responsible for up to 30% of loses worldwide, most of them are attributed to 

pathogens fungi. A new approach, known as SIGS (spray-induced gene silencing) has emerged, 

and it is based on the spraying of dsRNAs to inhibit the development and growth of fungi through 

the silencing of key genes in the pathogenesis, like genes encoding Dicer-like or DCLs, which are 

important for the biogenesis of sRNAs, and that are involved in the plant-pathogen interaction, 

among other processes. 

This work was aimed to develop and evaluate the SIGS strategy directed to DCL genes in the fungal 

pathogens Lasiodiplodia pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri and Aspergillus tubingensis, 

which were molecularly identified in previous works as pathogens of mango, banana and 

pineapple, respectively.  

As a result, DCL genes were identified from Aspergillus tubingensis and Lasiodiplodia 

pseudotheobromae. The amplification of DCL in Anthracocystis cenchri using degenerated primers 

designed from conserved zones in related fungi was successful. From the DCL identified, 250 pb 

non-conserved regions were chosen, amplified, fused in a construct with T7 ends and finally used 

as template for long and short dsRNA-DCL1/2 synthesis. The evaluation of dsRNA-DCL1/2 in in 

vitro spore germination assays and mycelial growth inhibition did not show effects in any of the 

pathogens tested. An in vivo assay using the pathosystem Mango-Lasiodiplodia 

pseudotheobromae did not showed any fungicide effect. The results indicate the need to redesign 

the bioassays to investigate whether the absence of effects is due to the gene or the zone in the 

gene selected, to the low stability of dsRNAs, or to the lack of capacity of fungal pathogens to 

uptake environmental RNAs.  

On the other side, through the use of a model system consisting of grape fruits, it was 

demonstrated that one of the biofungicides designed in this work was effective to inhibit the 

growth or Aspergillus tubingensis in vivo assays. These results indicate that sRNA-based 

biofungicides have the potential to establish as a viable alternative for the protection of crop 

produce in the post-harvest stage. 
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SIGS: silenciamiento génico inducido por aspersión. 

siRNAs: sRNAs de interferencia. 

sRNA: RNA pequeño. 

ssRNA: RNA monocatenario. 
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1. Introducción 
 

1.1 Seguridad alimentaria  

 La seguridad alimentaria, según la definición del Comité de Seguridad Alimentaria Mundial 

de las Naciones Unidas, significa que todas las personas, en todo momento, tienen acceso físico, 

social y económico a alimentos suficientes, inocuos y nutritivos que satisfagan sus preferencias 

alimentarias y necesidades dietéticas para una vida activa y saludable (IFPRI, 2021). 

Uno de los mayores retos actuales es el manejo de las cuestiones de seguridad 

alimentaria, dado que en las próximas décadas se verá significativamente amenazada por 

fenómenos tales como el cambio climático, el crecimiento demográfico, el aumento de los 

precios, problemas sociales, entre otros. Por ello, es necesario generar estrategias para adaptarse 

a los cambios, como son la adecuada administración del agua, modelos de uso de tierras, manejo 

de patógenos, pestes y enfermedades en cultivos, y procesamiento postcosecha, por mencionar 

algunas. 

Dentro de los agentes patógenos de las plantas, los hongos y oomicetos son responsables 

de pérdidas agrícolas mundiales de aproximadamente $60 mil millones de dólares anuales en el 

rendimiento de cultivos, lo que representa 10-23% de las pérdidas totales de rendimiento. El éxito 

de los hongos (y oomicetos) patógenos subyace en su alta adaptabilidad al ambiente, su 

capacidad para superar rápidamente la resistencia vegetal y para convertirse en patógenos de 

múltiples huéspedes gracias a sus modelos mixtos de reproducción y grandes tamaños de 

población  (Kettles & Luna, 2019). 

 

1.2 Impacto de los hongos patógenos en la agricultura en México 

México es un país productor y exportador de frutos tropicales, uno de los principales 

alimentos a escala global, y en el 2019 se posicionó en el primer lugar de países exportadores a 

nivel internacional con un 23.9% de la producción anual y un valor de $3.6 mil millones de dólares 

(Figura 1) (OEC, 2021). 
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La actividad agrícola del estado de Oaxaca registra una de las más variadas producciones 

de nuestro país, y su notable calidad lo posiciona como un referente internacional. El estado tiene 

una importante producción agrícola, en su territorio se siembra: maíz, frijol, cacahuate, trigo, 

sorgo, café, limón, mango, maguey mezcalero, copra y hule (Gobierno de México, 2020), además, 

es un productor de frutos tropicales de importancia económica como la papaya, piña, plátano, 

naranja, melón, por mencionar algunos, ocupando posiciones entre los primeros 10 lugares en la 

producción nacional (Tabla 1). 

Tabla 1. Producción anual de frutos tropicales y posición de Oaxaca en la producción Nacional 
(elaborada con datos de Panorama Agroalimentario 2020). 

Producto 
Producción anual 2020 

(Toneladas) 

Posición en la producción 

nacional 

Papaya 323,614 1° 

Piña 145,417 2° 

Mango 208,798 5° 

Melón 17,882 8° 

Plátano 78,824 8° 

Naranja 54,979 10° 

 

Figura 1. Comparación en los porcentajes de exportaciones de frutos tropicales de 
los distintos países del mundo (OEC, 2021). 
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Los productos agrícolas son invadidos por diversos microorganismos durante el desarrollo 

del cultivo en el campo, cosecha, transporte y almacenamiento, siendo los hongos los más 

abundantes y la principal causa de enfermedades. Los hongos afectan la agricultura, debido a la 

reducción del potencial de producción de los cultivos que atacan, ocasionando pérdidas 

económicas. Los hongos que crecen sobre productos agrícolas, en especial los que invaden granos 

durante su desarrollo, cosecha o almacenamiento, han sido clasificados desde el punto de vista 

ecológico por Christensen y Kauffman (1969) en hongos de campo, hongos de almacén y hongos 

de deterioro avanzado. En el caso de los hongos de almacén, se trata de microorganismos que 

invaden los granos después de la cosecha (Agencia de Servicios a la Comercialización y Desarrollo 

de Mercados Agropecuarios, 2016). 

Los daños más importantes que causan los hongos de almacén en alimentos se enlistan 

como: enmohecimiento, calentamiento y hedor, necrosis y podredumbre, reducción del peso, 

cambios en propiedades organolépticas y producción de micotoxinas, las cuales, si son ingeridas 

pueden resultar perjudiciales para los consumidores; además que se traduce en un periodo 

reducido para su transporte y puesta en mercados para su venta. 

 

1.3 Estrategias tradicionales de protección de cultivos 

Para mitigar los daños causados por hongos, los agrónomos emplean una variedad de 

alternativas de control de patógenos como es la siembra mixta, el uso de agroquímicos y el 

biocontrol. 

 

1.3.1 Siembra mixta 

Las enfermedades de las plantas se manejan mejor integrando una serie de prácticas de 

control que pueden incluir: rotación de cultivos, selección de cultivares tolerantes o resistentes a 

enfermedades (cultivares genéticamente menos susceptibles que otros cultivares), tiempo de 

siembra, nivel de fertilización, modificación climática, saneamiento y aplicación de fungicidas 

(APS, 2021). Se deben evitar los monocultivos, puesto que, si una nueva cepa patógena 

apareciera, la diversidad genética vegetal podría obstaculizar la dispersión del patógeno. Incluso 
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si una cantidad de enfermedades en parcelas mixtas es mayor que en monocultivos, la incidencia 

de estas enfermedades se reduce, debido a que no se puede propagar adecuadamente, esto es 

igual a lo que en humanos se conoce como inmunidad colectiva (Kettles & Luna, 2019). Sin 

embargo, los policultivos representan un desafío significativo en la cadena de alimentos, por 

ejemplo, en la homogeneidad de la cosecha para los productores que necesitan garantizar su 

producción final. 

 

1.3.2 Agroquímicos 

Un fungicida es un tipo de pesticida que controla las enfermedades fúngicas inhibiendo o 

eliminando específicamente el hongo que causa la enfermedad; muchos fungicidas tienen una 

actividad dirigida que imparte una alta eficacia contra patógenos específicos, lo que significa un 

bajo potencial de toxicidad para los humanos y otros organismos, pero también da como 

resultado un alto riesgo para que los patógenos desarrollen resistencia al fungicida. El modo de 

acción de los fungicidas es eliminando al hongo al dañar sus membranas celulares, inactivando 

proteínas o enzimas importantes, o por interferencia con procesos clave como la producción de 

energía o la respiración. La resistencia a los fungicidas es un rasgo hereditario estable que resulta 

en una reducción de la sensibilidad a un fungicida por parte de un hongo individual. Esta 

capacidad se obtiene mediante procesos evolutivos (APS, 2021). 

En un futuro, los fungicidas sintéticos tendrán estrictas restricciones a causa de los límites 

máximos de residuos que dejan en el ambiente, lo que los hará inadecuados; además, debido al 

dinamismo de las regulaciones, la industria de los agroquímicos necesita ajustarse rápidamente 

a los nuevos protocolos y estándares, así como desarrollar productos nuevos y efectivos para la 

protección de los cultivos.  

Aunque los problemas de contaminación ambiental, así como la resistencia a fungicidas 

químicos existen, los fungicidas siguen siendo los métodos de control más importantes para 

controlar las enfermedades en plantas y con las investigaciones futuras, cada vez más aparecerán 

nuevos fungicidas que serán usados para el control de enfermedades (Peng et al, 2013). 
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1.3.3 Biocontrol 

El “control biológico” o “biocontrol” es un método que involucra el manejo y eliminación 

de una peste a través de sus enemigos naturales, o de una enfermedad al usar sus antagonistas 

(COLEACP, 2011); dichos antagonistas son conocidos como agentes de control biológico.  

Para inhibir exitosamente la infección y desarrollo del patógeno, operan varios posibles 

mecanismos en el sistema trófico de interacción huésped-patógeno-antagonista, tales como 

antibiosis, micoparasitismo, producción de enzimas líticas, resistencia inducida, formación de 

biopelículas y competición por nutrientes limitantes y espacio. Este último es un mecanismo de 

biocontrol efectivo cuando el antagonista está presente en cantidades suficientes en el momento 

y lugar adecuado (Spadaro & Droby, 2016). 

Algunos hongos que se conoce tienen actividad antagonista contra hongos fitopatógenos 

son, por ejemplo, del género Trichoderma, T. virens, el cual está aprobado en Estados Unidos para 

tratar Rhizotocnia solani y Pythium ultimum en cultivos hortícolas (COLEACP, 2011). En la Tabla 2 

se muestran algunos biofungicidas comerciales cuyo principio activo son bacterias y hongos. 

Aunque los agentes de control biológico pueden controlar enfermedades y causar poco o 

nulo daño ambiental, su eficacia es menor que con el uso de fungicidas químicos, ya que se ve 

afectada por factores como la complejidad de la planta o el sistema del suelo, y difícilmente puede 

mantener un control estable (Peng et al, 2013). 

A pesar de que los tres métodos mencionados de protección vegetal contra enfermedades 

causadas por hongos han sido herramientas invaluables para reducir las pérdidas económicas en 

los cultivos, los riesgos a la salud, la variabilidad en su eficacia y los costos ambientales que han 

generado hacen urgente la necesidad de desarrollar nuevas alternativas de alta efectividad y 

menor impacto ambiental. Una de las alternativas más recientes al uso de los fungicidas sintéticos 

son los fungicidas basados en moléculas de pequeños ARN (sRNA) (Kettles & Luna, 2019). 
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Tabla 2. Lista de biofungicidas usados para tratar enfermedades en cultivos. Tabla modificada de 
Rouabhi (2010). 

Producto Ingrediente activo Enfermedad 

Sitio de 

tratamiento 

Contans 
Coniothyrium 

minitans 

Moho gris (Sclerotinia sclerotiorum, 

Sclerotinia minor y Sclerotinia 

trifoliorum) 

En suelo 

Kodiak 
Bacillus subtilis 

Pythium, Rhizoctonia, Fusarium, 

Botrytis 

Semillas 

Serenade Foliar 

Mycostop 
Streptomyces 

griseoviridis 
Marchitamiento fúngico 

En suelo RootShield 

Granules, 

RootShield WP 

Trichoderma 

harzianum 
Pythium, Rhizoctonia, Fusarium 

T22-HC 

Actinovate AG 

Streptomyces 

lydicus 

Fusarium, Rhizoctonia, Pythium, 

Phytophthora 

En suelo y 

foliar 

SoilGard 
Gliocladium 

virens 
Marchitamiento fúngico En suelo 

 

1.4 SIGS y HIGS, estrategias biotecnológicas modernas de protección de cultivos basadas en 

sRNAs 

En el estudio de los mecanismos de infección de los hongos, se ha encontrado que los 

sRNA cumplen roles clave en los procesos moleculares de virulencia. Los sRNAs son pequeños 

fragmentos de ARN de 20-24nt que tienen roles activos como reguladores de la expresión de 

genes; median procesos tales como la interferencia del ARN, el silenciamiento génico, co-

supresión y quelling, entre otros procesos en los cuales los sRNA reconocen ARN mensajeros 

(mRNA) por complementariedad de secuencias (Barrera-Figueroa, Wu, & Liu, 2012). En plantas, 

como en todos los eucariontes, los sRNA están divididos en 2 grupos principales: los microRNAs 

(miRNAs) y los pequeños RNAs de interferencia (siRNAs), los cuales son procesados de 
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precursores de una horquilla de una sola hebra o de RNA bicatenario (dsRNA), respectivamente 

(Zhu et al, 2019). 

Los siRNAs participan en el proceso conocido como silenciamiento por RNA, o RNA de 

interferencia o interferente (RNAi). El RNA interferente es un proceso biológico donde los sRNAs 

suprimen la expresión de genes por medio del reconocimiento y silenciamiento de mRNA 

específicos (Wang & Dean, 2019). Los siRNAs se generan mediante rutas de biogénesis que 

incluyen tres componentes principales: 1)Proteína RNA polimerasa dependiente de RNA (RDRs) 

que es responsable de catalizar la biosíntesis de dsRNAs a partir de un templado de RNA 

monocatenario (ssRNA), 2) Proteínas DICER-LIKE (DCL) las cuales cortan el dsRNA o la horquilla de 

RNA monocatenario en sRNAs, y 3) Proteínas Argonauta (AGO), las cuales son guiadas por sRNAs 

y se unen al mRNA objetivo de forma complementaria a la secuencia, provocando cortes en el 

mRNA o inhibiendo la traducción (Zhu et al, 2019). El efecto global de estos procesos se conoce 

como silenciamiento génico postranscripcional, o PTGS. 

Dentro de las plantas, los sRNAs se mueven de una célula a otra presumiblemente a través 

de plasmodesmos, y viajan a través del sistema vascular; además, los sRNAs también se pueden 

mover entre un huésped y los organismos con los que interactúa, induciendo el silenciamiento 

génico, en un fenómeno llamado entrecruzamiento de reinos (cross-kingdom) (Cai et al, 2018), 

en donde células patógenas liberan sRNAs para silenciar genes de respuesta inmunitaria del 

huésped y así aumentar su virulencia, mediando su interacción (Huang et al, 2019). 

Weiberg et al, (2013) realizaron una demostración de la importancia de los sRNAs en el 

proceso de patogénesis de Botrytis cinerea, un hongo fitopatógeno causante de la enfermedad 

del moho gris en más de 200 especies de plantas. En dicho estudio, se generaron mutantes de B. 

cinerea que perdieron la capacidad de producir sRNAs tras haber mutado sus genes Argonauta 

(ago1) o DCL (dcl1 dcl2), todos importantes en la ruta de biogénesis y actividad de sRNAs. Como 

resultado, las mutantes de B. cinerea mostraron una patogenicidad reducida en Arabidopsis y 

jitomate, además de una baja virulencia en fresa, uva, lechuga y pétalos de rosa (Wang et al, 

2016).  

Por su parte, los sRNAs en plantas también son parte importante de la respuesta de 

defensa al ataque de patógenos. Para aumentar la defensa de las plantas, se han desarrollado 
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estrategias de reforzamiento de la síntesis de sRNAs dirigidos al silenciamiento de genes de 

patógenos específicos. En dicha aplicación, se generan plantas transgénicas que llevan 

construcciones de RNAi (sRNAs) dirigidos a genes relacionados con la virulencia de nematodos, 

hongos y plantas parásitas. Los siRNAs son inducidos y entran a las células patógenas para causar 

silenciamiento génico. Este fenómeno de silenciamiento es conocido como silenciamiento génico 

inducido por el huésped (host-induced gene silencing, HIGS), y se ha probado como un método 

de protección de cultivos contra varios patógenos (Wang et al, 2016). 

Usando el mismo principio de RNAi pero usando sRNAs sintéticos exógenos, Mumbanza 

et al. (2013) logró reducir la germinación de esporas de Fusarium oxysporum Schlecht f. sp. 

cubense WC Snyder & HN Hans y Mycosphaerella fijiensis Morelet al incubar una suspensión de 

esporas con sRNAs contra los genes adenilato ciclasa y DNA polimerasa subunidad alfa y 

subunidad beta. 

Adicionalmente, y con base en el fundamento de HIGS, se ha propuesto el silenciamiento 

génico inducido por aspersión (spray-induced gene silencing, SIGS) como una estrategia 

innovadora para la protección de cultivos que, a diferencia de HIGS, no implica la transformación 

genética de plantas, y que consiste en la aplicación exógena de sRNAs complementarios a genes 

involucrados en procesos clave del ciclo de vida de los hongos (síntesis de componentes de pared 

celular, o genes involucrados en la síntesis de sRNAs en contra de la respuesta inmune del 

huésped). Los sRNAs se aplican sobre la planta/frutos para evitar el crecimiento y daño por 

hongos (Song et al, 2018). Con esto, además de que se evita la generación de organismos 

genéticamente modificados, se evita también el uso de agroquímicos. 
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La estrategia SIGS ha sido usada por diversos autores. Wang et al. (2016), uno de los 

primeros autores, usó RNAs de doble cadena largos (ldsRNA) y cortos (sdsRNA) contra los 2 genes 

DCL del hongo patógeno Botrytis cinerea y lo aplicó por aspersión en frutos, vegetales y pétalos 

de rosa (Figura 2), obteniendo los mismo resultados de reducción de virulencia vistos con la doble 

mutante dcl1 dcl2 para el mismo hongo.  

 

Koch et al. (2016) basó sus estudios en Fusarium graminearum, un patógeno importante 

en cereales. Se generó una construcción de 791 nt con fragmentos de los tres genes fúngicos 

citocromo P450 lanosterol C-14-α-demetilasa CYP51 (A, B y C) requeridos para la biosíntesis de 

ergosterol, y el dsRNA generado de la construcción se asperjó en hojas de cebada, inhibiendo el 

crecimiento del hongo. 

McLoughlin et al. (2018) en sus investigaciones sobre Sclerotinia sclerotiorum, sugiere que 

suprimir trasncritos incolucrados en la modificación de la pared celular y proteínas fúngicas de 

respuesta a especies reactivas de oxígeno (ROS) impiden el establecimiento del hongo en la 

superficie de hojas de Brassica napus y Arabidopsis thaliana. 

Figura 2. La aplicación externa de Bc-DCL1/2-dsRNAs y –sRNAs (20 µL de 20 ng/µL) inhibe la 
virulencia de B. cinerea en jitomate, fresa, uva, lechuga, cebolla y pétalos de rosa, comparado con el 

tratamiento control usando agua (Wang et al, 2016). 
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Song et al. (2018) trabajó en Fusarium asiaticum, otro patógeno de importancia 

agronómica, usando  como gen objetivo Myo5 (miosin5, miosina de clase I, es un motor molecular 

que se une a actina e hidroliza ATP para producir fuerza física), en donde se generaron 8 

fragmetos que corresponden a las diferentes regiones de Myo5, y en el que el dsRNA generado a 

partir del fragmento 8 demostró un silenciamiento eficiente del gen en ensayos HIGS y SIGS, lo 

que resultó en defectos en la pared celular, interrupción del ciclo de vida y reducción de la 

virulencia del hongo. Además, en el mismo estudio, se realizaron ensayos in vitro del efecto del 

mismo dsRNA del fragmento 8 en los hongos Fusarium graminearum, Fusarium tricinctum y F. 

oxysporum f. sp. lycopersici, todos estrechamente relacionados con F. asiaticum, encontrándose 

una clara inhibición del crecimiento fúngico, así como micelio anormal. 

Nerva et al. (2020), se dirigió contra los genes CYP51, quitina sintasa 1, y factor de 

elongación 2 de Botrytis cinerea in vitro. Además, probó 3 métodos de suministro de dsNRA en 

vid, por adsorción en peciolo, asperjando dsRNA en hojas y asperjando en racimos de uva post-

cosecha, siendo todos efectivos en la reducción de la enfermedad. 

Islam et al. (2020) probó un enfoque in vitro de RNAi, generando encapsulados de mini-

células de E. coli que contenían en su interior dsRNA (ME-dsRNA) contra los genes de quitin 

sintasa  (CHs3a y Chs3b) y DCL (DCL1 y DCL2) de Botrytis fuckeliana. Sus resultados mostraron una 

inhibición significativa del crecimiento del hongo in vitro; adicionalmente los mini-cells 

protegieron a los dsRNA de la degradación por RNasas. 

Otro estudio realizado por Werner et al. (2020) en el hongo Fusarium graminearum, 

empleó como objetivo los genes para las proteínas Argonauta (FgAGO) y DICER-LIKE (FgDCL) para 

proteger hojas de cebada. En dicho estudio, se encontró que los genes FgDCLs fueron más 

suprimidos a comparación de los genes FgAGOs; ambas proteínas en F. graminearum contribuyen 

al crecimiento vegetativo fúngico y generativo, producción de micotoxinas, respuesta antiviral, 

sensibilidad al RNAi ambiental y desarrollo de enfermedades en plantas.  

Otro género de hongo en el que también ha sido probado SIGS es Penicillium italicum, en 

donde se aplicaron sdsRNA en naranja (Citrus sinensis) para silenciar los genes de DCL del hongo 

(Pit-DCL2), logrando reducir la virulencia del hongo (Yin et al, 2020). 
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Hu et al. (2020) probó SIGS en el hongo biotrófico obligado Phakopsora pachyrhizi, 

causante de la roya asiática de la soja, asperjando dsRNA contra los genes acetil-coA 

aciltransferasa, una proteína 16s ribosomal 40s y una proteína H del sistema de escisión de glicina. 

Sus resultados demostraron una reducción del desarrollo de la roya en hojas sueltas de soja, así 

como disminución de la biomasa del hongo. 

Qiao et al. (2021) trabajó en una variedad de hongos fitopatógenos, primero demostrando 

que los dsRNA dirigidos a genes involucrados en la ruta de tráfico de vesículas en B. cinerea 

(vacuolar protein sortin 51, dinactina y supresor de actina 1) reducen la enfermedad causada por 

el hongo en jitomate, pétalos de rosa y uvas. Después probaron dsRNA dirigidos a homólogos de 

los genes antes mencionados pero en Sclerotinia sclerotiorum, obteniendo también resultados 

similares de reducción de la enfermedad en hojas de lechuga y col. Nuevamente, dsRNA dirigidos 

a homólogos de los genes mencionados pero en Aspergillus niger fueron evaluados, junto con 

dsRNA dirigido al gen exo-poligalacturonasa b, causando crecimiento débil del hongo y tamaño 

de heridas más pequeñas en jitomate, manzana y uvas. En Rhizoctonia solani se probaron dsRNA 

dirigidos sólo a los genes dinactina y supresor de actina 1, obteniendo protección contra el hongo 

en hojas de arroz asperjadas. Los dsRNA dirigidos contra dinactina, supresor de actina 1 y DCL1/2 

en Verticillium dahliae se probaron en raíces de Arabidopsis thaliana sumergidas en una mezcla 

de los dsRNAs, mostrando una reducción en los síntomas de la enfermedad. Todos los hongos 

antes mencionados demostraron ser capaces de absorber dsRNA en ensayos de inhibición de GFP 

con dsRNA-GFP. 

Sundaresha et al. (2021) demostró reducción del crecimiento de Phytophthora infestans 

en ensayos in vitro usando dsRNA contra los genes sorbitol deshidrogenasa, factor de elongación 

translación 1-α, fosfolipasa-D like 3, proteína HAM34-like rica en serina-treonina ácida anclada en 

glicosilfosfatidilinositol y proteína de choque térmico 90 en combinaciones, además, obtuvo los 

mismos resultados con la estrategia SIGS en hojas sueltas de papa. Kalyandurg et al. (2021) en el 

mismo patosistema pero usando los genes de proteína de unión a nucléotido-guanina subunidad 

beta, proteína de membrana haustorial, cutinasa y endo-1,3(4)-beta-glucanasa demostraron 

tener efecto en la progresión de la enfermedad. 



12 

 

Haile et al. (2021) observó virulencia altamente afectada  del patógeno Plasmopara 

viticola al asperjar dsRNA que contenía fragmentos fusionados de los genes DCL1 y 2 del patógeno 

en vid. 

Mosa & Youssef (2021) lograron controlar la pudrición de corona y raíz causada por 

Fusarium oxysporum f. sp. radicis-lycopersici al dirigirse a sus genes CYP51, quitin sintasa 1 y factor 

de elongación 2, primero demostrando efectos de disminución de crecimiento del hongo in vitro 

al agregar dsRNA y después probando la estrategia SIGS, obteniendo resultados similares. 

Adicionalmente, demostraron que usando una formulación de nanosheets de hidróxido doble en 

capas se puede proteger el dsRNA de la degradación por RNAsas. 

Yang et al. (2021) usando el patosistema Fusarium graminearum-trigo, demostró la 

efectividad de dsRNA dirigidos a los genes de quitin sintasa, glucano sintasa y proteína cinasa al 

disminuir la progresión de la enfermedad causada por el hongo. En su trabajo sugiere que 

diferentes construcciones de RNAi muestran substancialmente una variedad de impactos en la 

patogenicidad del hongo sobre la planta, además que la combinación de dsRNA tiene fuertes 

efectos en el desarrollo de la enfermedad. 

Duanis-Assaf et al. (2021) demostró que un tratamiento dual de dsRNA contra 3 genes de 

la ruta de biosíntesis de ergosterol de Botrytis cinerea junto con fungicidas inhibidores de 

ergosterol reduce hasta 100 veces la cantidad de fungicida requerida para lograr la misma tasa 

de protección. 

Ruiz-Jiménez et al. (2021) abordaron el patógeno biótrofo causande del mildiu 

polvoriendo, Podosphaera xanthii. Diseñaron dsRNA contra proteínas conservadas y no anotadas 

(CNAPs) que tienen funciones putativas como transporte de efluentes o respiración, y 3 de estas 

proteínas (CNAP1048, CNAP10905 y CNAP30520) demostraron generar fuertes efectos de 

disminución de enfermedad en hojas de melón. Adicionalmente se demostró que dsRNA contra 

CYP51 y TUB2 del hongo también tienen fuertes efectos de disminución del mildiu. 

Sarkar & Roy-Barman (2021) trabajaron en uno de los patógenos más importantes del 

arroz, Magnaporthe oryzae, primero demostrando ligeros impactos fenotípicos in vitro usando 

dsRNA contra MoDES1, un gen de patogenicidad supresor de defensa del huésped proveniente 

de M. oryzae, que es importante para la detoxificación de ROS derivadas de plantas y que es 
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crucial en la patogénesis. Después fue aplicada la estrategia SIGS en hojas de arroz heridas, que 

resultó en resistencia significativa contra la enfermedad. 

En la Figura 3 se observa que los efectores de RNAs derivados de patógenos se administran 

al huésped, donde suprimen las respuestas inmunitarias del mismo. La aplicación por aspersión 

de RNAs específicos de genes puede suprimir la virulencia a través de RNAi en múltiples 

patógenos ya sea en cultivos o post-cosecha. Estos RNAs pueden translocarse directamente al 

patógeno eucariota o indirectamente a través del hospedador. Estos ARN también pueden 

diseminarse sistémicamente entre las células o hacia otros tejidos de la planta, muy 

probablemente a través de plasmodesmo y estructuras del floema vascular (Wang et al, 2017). 
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Figura 3. Movimiento de ARN entre los patógenos fúngicos de las plantas y sus huéspedes y el empleo 

del silenciamiento génico inducido por aspersión (SIGS) para contrarrestar la virulencia de los 

patógenos. El fondo representa la variedad de cultivos y productos post-cosecha en los que se pueden 

utilizar SIGS para prevenir pérdidas por enfermedades (Wang et al, 2017). 
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1.5 Lasiodiplodia pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri y Aspergillus tubingensis como 

fitopatógenos 

En un trabajo previo realizado por Santiago-Tapia (2019), se aislaron 12 hongos 

fitopatógenos de frutos tropicales de la región de la Cuenca del Papaloapan. Para la identificación 

molecular de dichos hongos se amplificó y secuenció la región del espaciador intergénico 

transcrito (ITS), y con las secuencias obtenidas se realizaron alineamientos y se construyeron 

árboles filogenéticos que mostraron la identidad de cada hongo. Entre los hongos identificados, 

se abordó el diseño de biofungicidas de sRNAs para el patosistema Citrus sinensis:Penicillium 

digitatum para el diseño de los sRNAs. Además, en el trabajo mencionado, se proponen para su 

futuro estudio los patosistemas Mangifera indica:Lasiodiplodia pseudotheobromae, Musa 

sp:Anthracocystis cenchri y Ananas comosus:Aspergillus tubingensis. La importancia de dichos 

hongos como fitopatógenos se describe a continuación. 

1.5.1 Lasiodiplodia pseudotheobromae 

Lasiodiplodia es un género perteneciente a la familia Botryosphaeriaceae, que comprende 

numerosas especies con una distribución cosmopolita; dicha familia está asociada con varias 

plantas huésped, pudiendo actuar como patógeno primario o secundario. Una de las 

características típicas del género es el micelio aéreo de color blanco, el cual se vuelve gris 

verdoso/oscuro conforme el hongo va madurando (Marques et al, 2013). Sus conidios son de 

cilíndricos a elipsoidales con la base y el ápice de forma redondeada. Los conidios jóvenes son 

hialinos, volviéndose marrón oscuro con un septo en medio y estrías longitudinales a medida que 

maduran (Figura 4). 

Figura 4. Esporas de Lasiodiplodia 
pseudotheobromae. a) Conidio maduro. b) Conidio 

hialino inmaduro (Lian et al, 2019). 
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Las especies de Lasiodiplodia son patógenos importantes de plantas en países productores 

de mango. Infectan plantas durante fases tanto pre-cosecha como pos-cosecha. La pudrición de 

la fruta reduce la producción de mango y crea grandes pérdidas económicas en los países 

productores (Munirah et al, 2017). 

Algunas de las especies del género Lasiodiplodia que se han reportado que atacan al 

mango son: Lasiodiplodia crassispora, Lasiodiplodia egyptiacae, Lasiodiplodia hormozganensis, 

Lasiodiplodia iraniensis, Lasiodiplodia pseudotheobromae, Lasiodiplodia theobromae y 

Lasiodiplodia sp.; así mismo, L. pseudotheobromae se reporta como una especie menos virulenta 

(Marques et al, 2013). Las enfermedades ocasionadas por estos patógenos incluyen muerte 

descendente, cáncer, gomosis, tizón de la hoja, pudrición de raíz en plantas maderables y cultivos. 

Previamente, en el grupo de trabajo se reportó la presencia de L. pseudotheobromae en 

mango (Santiago Tapia, 2019) (Figura 5). Esta especie causa pudrición del pedúnculo y muerte 

descendente, lo que afecta en la producción y vida de anaquel de los frutos, (Picos et al, 2015). 

 

1.5.2 Anthracocystis cenchri 

Este hongo fue clasificado inicialmente dentro del género de Ustilago (Ustilago cenchri), 

sin embargo, este género, junto con Sporisorium y Macalpinomyces, formaban un complejo difícil 

de resolver, por lo que varias especies se tuvieron que reclasificar (McTaggart et al, 2012). Se 

propusieron nuevos géneros para subdividir algunos hongos que diferían sutilmente de los 

géneros Ustilago, Sporisorium y Macalpinomyces, los cuales fueron Endosporisorium, 

Figura 5. Lasiodiplodia pseudotheobromae aislado de mango. El círculo 
negro indica el lugar de donde fue aislado (Santiago Tapia, 2019). 
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Lundquistiak, Anthracocystis, Yenia, y Tubisorus; a pesar de ello, la descripción de los nuevos 

géneros o la ubicación del taxón de un género pobremente definido ha contribuido a una 

confusión sistémica dentro del complejo (McTaggart et al, 2012). 

Anthracocysrtis cenchri fue descrito también en el género Sporisorium (Sporisorium 

cenchri), pero no cumplía con las características que describían originalmente a este género, tales 

como la presencia de columelas y células estériles. A. cenchri también fue clasificado en el género 

Sorosporium (Sorosporium cenchri), sin embargo, Antrhacocystis se describió como un género 

distinto basado en la presencia de agallas de carbón, y una formación peculiar de su peridio que 

se desarrolla a través de envolturas florales (McTaggart et al, 2012). 

Los Ustilaginomicetos (hongos del carbón) son el segundo grupo más importante de 

basidiomicetos parásitos de plantas. En huéspedes y órganos específicos, desarrollan unas masas 

oscuras polvorientas de teliosporas en soros. Las teliosporas son liberadas, dispersadas y 

germinan con basidios en ambientes húmedos. Después de una fase saprofítica más o menos 

prolongada, las hifas dicarióticas infectan plantas huésped susceptibles (Piepenbrin, 2002). Las 

esporas, que están compactadas en estructuras llamadas “sporeballs” (bolas de esporas), son de 

globosas a subglobosas (Figura 6).  

Figura 6. Microscopía de las sporeballs. A-B esporas de 
Antrhacocystis grodzinskae (Piątek, Lutz, & Yorou, 2015). A 
Sporeball (barra 20µm). B Esporas exteriors (barra 10µm). C 

esporas de Anthracocystis penniseti (barra 50µm) (Kabaktepe, 
Akata, & Akgül, 2016). 
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Los miembros de Anthracocystis son especies predominantemente tropicales, con varias 

especies que se encuentran en regiones de temperatura cálidas y unas pocas especies 

introducidas junto con sus huéspedes en áreas templadas. Dos especies son patógenas para 

cultivos, Anthracocystis destruens, causante del carbón de penacho del mijo (Panicum 

miliaceum), y Anthracocystis ehrenbergii, causante del tizón largo del sorgo (Sorghum spp.) 

(Piątek, Lutz, & Yorou, 2015). No obstante, Anthracocystis cenchri ha sido reportado como 

patógeno en plátano (Santiago Tapia, 2019) (Figura 7) a pesar de que se encuentra en un género 

que infecta cereales. 

 

1.5.3 Aspergillus tubingensis 

Aunque el género Aspergillus no se considera una causa importante de enfermedades 

vegetales, las especies de Aspergillus son responsables de varios trastornos en plantas y sus 

productos. Las especies más comunes son A. niger y Aspergillus flavus, seguidas de Aspergillus 

parasiticus, Aspergillus ochraceus, Aspergillus carbonarius y Aspergillus alliaceus. Pueden 

contaminar productos agrícolas en diferentes etapas que van desde la pre-cosecha, cosecha, 

procesamiento y manejo. Los cambios debidos al deterioro por especies de Aspergillus pueden 

ser de naturaleza sensorial, nutricional y calidad, como: pigmentación, decoloración, 

podredumbre, desarrollo de sabores y olores extraños. No obstante, la consecuencia más notable 

de su presencia son las micotoxinas que contaminan alimentos. Ya que son oportunistas, la 

mayoría de ellos se encuentran como mohos de almacenamiento en productos vegetales 

(Perrone et al, 2007).  

Figura 7. Anthracocystis cenchri aislado de plátano. El círculo azul indica el 
lugar del que se aisló (Santiago Tapia, 2019). 
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En particular, Aspergillus tubingensis presenta micelio blanco con esporulación oscura que 

se puede extender en toda la superficie de la colonia. Las esporas son pequeñas y de forma 

esférica las cuales son producidas por conidióforos (Figura 8). 

 

Aspergillus tubingensis ha sido reportado como patógeno en fresa produciendo una 

esporulación negra de hongo (Palmer et al, 2019) al igual que en jatrofa, produciendo manchas 

que aumentan de tamaño de color café oscuro que secan la hoja (Guo et al, 2017) y en piña 

(Santiago Tapia, 2019) (Figura 9). Además, no sólo está reportado como patógeno de plantas, sino 

también se ha estudiado como un potencial agente de biocontrol contra el moho gris producido 

por Botrytis cinerea en jitomate (Zhao et al, 2018). 

 

Figura 9. Aspergillus tubingensis aislado de piña. El círculo blanco indica 
el lugar de donde se aisló (Santiago Tapia, 2019). 

Figura 8. Estructuras de Aspergillus tubingensis. A Cabezas de los conidióforos. B Esporas (Zhao et 
al, 2018). 



20 

 

 

3. Justificación 

La seguridad alimentaria se ve amenazada por la presencia de pestes y patógenos que 

causan daños en la cantidad y calidad de los alimentos producidos para satisfacer la demanda. 

Con el aumento de la población también crecerá la necesidad de producir mayor cantidad de 

alimentos, por lo cual los agricultores se ven en la necesidad de emplear estrategias para combatir 

a los patógenos. 

Las estrategias tradicionales para el combate de enfermedades en plantas de cultivo 

producen un impacto negativo en el ambiente como la contaminación por residuos o la 

generación de organismos genéticamente modificados resistentes a enfermedades, por lo que se 

han tenido que proponer nuevas metodologías de protección vegetal. Una de dichas alternativas 

es la tecnología SIGS, basada en el fenómeno natural de intercambio de sRNAs entre huésped y 

patógeno durante la interacción. Al día de hoy, SIGS no ha sido aplicado en los patosistemas 

Lasiodiplodia-Mango, Anthracocystis-Plátano y Aspergillus-Piña, por lo que se requiere explorar 

la posibilidad de desarrollar biofungicidas basados en sRNAs que puedan aplicarse en dichos 

patógenos. 

Para cumplir el propósito, es necesario investigar en bases de datos genómicas la 

accesibilidad de secuencias que permitan ubicar blancos moleculares para el silenciamiento, 

especialmente los genes DCL, y realizar bioensayos in vitro para probar la efectividad de los 

biofungicidas diseñados. Los resultados servirán como base para la implementación de nuevas 

estrategias de protección vegetal que permitan alargar la vida de anaquel de los productos, así 

como la disminución de pérdidas económicas e intoxicaciones por micotoxinas en los 

consumidores, causado por la presencia de hongos fitopatógenos en los frutos tropicales. 
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4. Hipótesis 

 

La estrategia de silenciamiento génico basado en sRNAs dirigidos a genes DCL será efectiva en la 

disminución del crecimiento y desarrollo de los hongos fitopatógenos Lasiodiploidia 

pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri y Aspergillus tubingensis, en bioensayos. 
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5. Objetivos 

 

5.1 General 

 

Evaluar la efectividad de la estrategia de silenciamiento génico basado en sRNAs dirigidos a genes 

DCL sobre la disminución del crecimiento y desarrollo de los hongos fitopatógenos Lasiodiplodia 

pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri y Aspergillus tubingensis, en bioensayos. 

 

5.2 Particulares 

5.2.1 Identificar secuencias DCLs en los hongos de interés en bases de datos genómicas o 

de novo y confirmar las secuencias. 

5.2.2 Diseñar RNAs pequeños para el silenciamiento de genes DCL en los hongos de 

interés. 

5.2.3 Generar construcciones para la síntesis de los sRNAs in vitro. 

5.2.4 Evaluar la efectividad de la estrategia de silenciamiento génico basado en sRNAs en 

la disminución del crecimiento y desarrollo de los hongos patógenos identificados 

mediante bioensayos. 
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6. Diagrama experimental 

La secuencia experimental del presente trabajo se resume en la Figura 10. 

 

Figura 10. Secuencia experimental. 
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7. Materiales y Métodos 

7.1 Material biológico 

Para el desarrollo de la presente tesis, se emplearon las cepas puras de los hongos 

fitopatógenos Lasiodiplodia pseudotheobromae, Anthracocystis cenchri, y Aspergillus tubingensis, 

los cuales fueron aislados previamente de frutos tropicales por Santiago-Tapia (2019). Se 

recuperaron las cepas a partir de los cultivos almacenados a -80°C por medio de siembra con un 

asa bacteriológica en cajas Petri en medio agar PDA, y se incubaron a 25°C±1°C durante 4 días, 

con el fin de obtener cultivos frescos. Además, se analizaron las características macro y 

microscópicas de los cultivos recuperados para confirmar que estuvieran libres de contaminación. 

 

7.2 Extracción de DNA genómico 

Con el propósito de obtener DNA para futuros procedimientos de biología molecular, se 

realizó la extracción de DNA genómico por el método de fenol-cloroformo empleado por Santiago 

Tapia (2019), que consistió en recolectar micelio de cada hongo y triturarlo en un mortero con 

nitrógeno líquido. Del polvo obtenido se colocó un volumen aproximado de 200 µL en un 

microtubo de 1.5 mL al cual se agregaron 600 µL solución de lisis (Anexo I). La mezcla se 

homogenizó en vórtex por 15 s y se incubó a 80°C por 10 min en un termobloque (Multi-Blok 

Heater ThermoFisher Scientific). Posteriormente se añadió a la mezcla 700 µL de fenol-

cloroformo-alcohol isoamílico, se llevó a vórtex 15 s y después se centrifugó a 10,000 rpm por 10 

min (Heraeus Fresco 21 Centrifuge Thermo Scientific). Se rescató una parte del sobrenadante 

(~400-500 µL) en un tubo nuevo y se agregó dos volúmenes de etanol absoluto y el 10% del 

volumen del sobrenadante de solución de acetato de sodio 3 M, se mezcló en vórtex por 15 s y 

se dejó en incubación a -20°C por 2 h. Pasado el tiempo, se centrifugaron los tubos a 13,000 rpm 

por 20 min, se descartó el sobrenadante, se le agregó 1 mL de etanol al 80% como solución de 

lavado, se mezcló nuevamente en vórtex por 15 s y se centrifugó una vez más a 10,000 rpm por 

10 min. Se eliminó el sobrenadante y el precipitado se dejó secando por 10 min a temperatura 

ambiente. Una vez seco, el precipitado se resuspendió en 40 µL de agua con DEPC, destilada, 

desionizada, estéril y tratada con luz UV. Para eliminar trazas de RNA, las muestras se trataron 

con 1 µL de RNasa(RNAse Cocktail Invitrogen), seguido por incubación a 37°C por 30 min. 
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Finalmente se inactivó la enzima a 65°C por 10 min. Los tubos se almacenaron a -20°C hasta su 

uso posterior. Se midió la concentración del gDNA en un equipo Nanodrop (ThermoFisher 

Scientific) y se cargó 1 µL de cada muestra en un gel de agarosa al 1% con buffer TAE (Anexo 1) 

para verificar la integridad del mismo. 

 

7.3 Identificación de genes DCL 

 

7.3.1 Búsquedas de anotaciones de secuencias DCL en bases de datos 

 Se realizaron búsquedas de secuencias de genes DCL de los hongos así como de las plantas 

huésped, en las bases de datos curadas UniProt (UniProt Consortium, 2021) y funRNA (Choi et al, 

2014). Para considerar que una secuencia fuera catalogada como DCL se buscaron características 

típicas de la proteína, como los dominios DEAD-LIKE HELICASE, HELICASE C-terminal, Dicer dsRNA-

binding fold y Ribonuclease III (Figura 11). 

  

Para los casos en donde se encontraron más de 10 reportes de secuencias en UniProt 

(Anexo 2), se discriminaron aquellas secuencias menores a 500 aminoácidos (aa) de longitud, 

debido a que son secuencias incompletas que no reúnen las características suficientes para ser 

consideradas. Las secuencias restantes se sometieron a subsecuentes alineamientos para 

agruparlas por similitud, además, cada subgrupo fue sometido a subsecuentes alineamientos con 

el fin de determinar si varias de las secuencias de un mismo grupo corresponden entre sí a 

isoformas o variantes. Lo anterior con el objetivo para disminuir aún más el número de secuencias 

que se usaron en el alineamiento con los DCLs del hongo.  

Figura 11. Estructura del gen DICER LIKE con los dominios típicos. Imagen generada en SnapGene. 
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7.3.2 Predicción de DCLs y dominios 

Al no contar con secuencias DCL reportadas en base de datos para Lasiodiplodia 

pseudotheobromae, se realizaron predicciones de secuencias DCLs usando como referencia 2 

secuencias anotadas como DCL de una especie estrechamente cercana, Lasiodiplodia theobromae 

(Anexo 2), cada una de las cuales se introdujo al BLASTn del NCBI con la base de datos Whole-

genome shotgun contigs (wgs) para Lasiodiplodia pseudotheobromae (taxid: 466954). La 

secuencia nucleotídica encontrada para DCL1 se introdujo en FGENESH, usando como referencia 

al organismo Diplodia seriata, ya que es el más cercano encontrado en la base de la herramienta, 

y el marco abierto de lectura obtenido se introdujo en la herramienta Pfam HMMER (Mistry et al, 

2021), para ubicar los dominios característicos de DCL, esto con el objetivo de ubicar las zonas de 

diseño de los dsRNAi. A partir de ahí se siguió el mismo procedimiento para la secuencia 

nucleotídica encontrada para el DCL2. 

 

7.3.3 Identificación de genes DCL de novo 

En el caso de Anthracocystis cenchri, al no haber ninguna secuencia genómica reportada 

en bases ni que haya calificado como probable DCL por predicción (de acuerdo a la sección 7.3.2), 

se procedió al diseño de 4 pares de oligonucleótidos degenerados (2 orientación directo y 2 

orientación reverso) a partir de regiones de alta conservación en DCLs de diversos hongos del 

mismo género y familia. Para esto se realizaron alineamientos con secuencias DCL  reportadas en 

UniProt de las especies cercanas Antrhacocystis flocculosa PF-1, Sporisorium graminicola, 

Sporisorium reilianum f. sp. Reilianum, Sporisorium scitamineum, Ustilago bromivora, Ustilago 

trichophora y Ustilago hordei (Anexo 2). Una vez encontradas las zonas conservadas, se ubicaron 

tales regiones en las secuencias nucleotídicas correspondientes de cada DCL y se alinearon para 

comprobar cómo es la conservación en nucleótidos, debido a los cambios que puede haber por 

la degeneración del código genético. Para el diseño de los oligonucleótidos degenerados se 

cambió por N aquellas posiciones donde las bases difieren (ya que la N representa el cambio por 

cualquiera de las 4 bases nitrogenadas posibles). El segundo diseño de oligonucleótidos 

degenerados se cuidó que que los extremos 3’ de cada primer tuvieran por lo menos 5 nt 

conservados y no más de 5 bases degeneradas por diseño.   
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7.4 Diseño de RNA de doble cadena de interferencia (dsRNAi) 

 

7.4.1 Alineamientos 

El diseño de los dsRNAi se llevó a cabo localizando las regiones con la menor similitud 

posible entre las secuencias de DCL de los hongos contra las de las plantas, usando la herramienta 

de alineación de secuencias múltiple BioEdit (Hall, 1999). 

Para Aspergillus tubingensis, se alinearon sus secuencias peptídicas de DCLs vs los 5 DCLs 

de la piña usando la herramienta de alineamiento propia de UniProt. Después se procedió a hacer 

los alineamientos de las regiones de baja similitud con las secuencias nucleotídicas 

correspondientes con el fin de confirmar que se siguiera manteniendo una baja similitud a nivel 

de nucleótidos. En el caso de Lasiodiplodia pseudotheobromae, la zona elegida para el diseño de 

los dsRNAi fue poco antes del dominio Helicase, C-terminal, ya que es una zona ampliamente 

variable. 

Con la información de los alineamientos se diseñaron primers para amplificar fragmentos 

libres de intrones de las regiones de menor conservación obtenidas, con el objetivo de fusionar 

los fragmentos en un amplicón  de aproximadamente 500 pb. 

 

7.4.2 Confirmación experimental 

Para confirmar la presencia de los genes DCL, se realizó una PCR (Phusion High-Fidelity 

DNA Polymerase ThermoFisher Scientific) primero usando como molde gDNA de cada hongo. 

Para Aspergillus tubingensis, los parámetros usados para la amplificación de los fragmentos de 

250 pb de cada secuencia DCL están descritos en la Tabla 3. 

Para los casos en los que se requirió determinar experimentalmente la temperatura de 

alineamiento de los oligonucleótidos, como fue el de la amplificación de DCL2.2, se empleó la 

DNA polimerasa DreamTaq Green (ThermoFisher Scientific) para realizar un gradiente con los 

primers para descartar la posibilidad de tener una temperatura de alineación equivocada. Para 

ésto se siguieron los parámetros descritos en la Tabla 4. 
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Tabla 3. Parámetros de la PCR para DCLs de Aspergillus tubingensis. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 4. Parámetros de PCR para DCL2 de Aspergillus tubingensis. 

Reactivo Volumen 

H2O 8 µL 

DreamTaqGreen 10 µL 

Primer Forward 10mM 0.5 µL 

Primer Reverse 10mM 0.5 µL 

gDNA 1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 95°C 5 min 

Desnaturalización 

inicial 
95°C 30 s 

Alineamiento 53.1°C/54.4°C/55.3°C/57.7°C/58.2°C/60°C 30 s 

Extensión 72°C 30 s 

Extensión final 72°C 5 min 

 

Reactivo Volumen 

H2O 13.3 µL 

Buffer 5X 4 µL 

DNTPs 10mM 0.5 µL 

Primer Forward 10mM 0.5 µL 

Primer Reverse 10mM 0.5 µL 

DNA POL Phusion 0.2 µL 

gDNA 1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 98°C 5 min 

Desnaturalización inicial 98°C 20 s 

30 ciclos Alineamiento 57°C 20 s 

Extensión 72°C 30 s 

Extensión final 72°C 5 min 
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Se procedió con un nuevo diseño de oligonucleótidos para la amplificación del DCL2.2 

moviendo 88 pb hacia el sentido 3’ del primer Aspt_2c 1F. Se realizó una PCR de gradiente con 

los mismo parámetros mostrados en la Tabla 4 pero con otra rampa de temperaturas (52°C, 54°C, 

56°C, 58°C, 60°C y 62°C). 

Para Anthracocystis cenchri, se realizó una PCR de gradiente con el primer par de primers 

degenerados empleando DNA genómico del hongo de interés como molde usando los parámetros 

de la Tabla 5. 

Tabla 5. Parámetros de la PCR de gradiente con el primer par de primers degenerados para 
Anthracocystis cenchri. 

Reactivo Volumen 

H2O 8 µL 

DreamTaqGreen 10 µL 

Primer Forward 10 mM 0.5 µL 

Primer Reverse 10 mM 0.5 µL 

gDNA 1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 95°C 5 min 

Desnaturalización inicial 95°C 30 s 

Alineamiento 53.1°C/54.4°C/55.3°C/57.7°C/58.2°C/60°C 30 s 

Extensión 72°C 1.5 min 

Extensión final 72°C 5 min 

 

Se realizó una PCR de gradiente para el segundo diseño y se incluyó también el primer 

diseño y  combinaciones entre ambos primers (1F1R, 2F2R, 1F2R, 2F1R). Los parámetros se 

presentan en la Tabla 6. Para el caso de Lasiodiplodia pseudotheobromae, la PCR se siguió con los 

parámetros usados se muestran en la Tabla 7. 
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Tabla 6. Parámetros de la PCR con los primers degenerados para Anthracocystis cenchri. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 7. Parámetros de la PCR para amplificar DCLs en Lasiodiplodia pseudotheobromae. 

Reactivo Volumen 

H2O 8 µL 

MaxProbe 10 µL 

Primer Forward 10mM 0.5 µL 

Primer Reverse 10mM 0.5 µL 

gDNA 1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 95°C 10 min 

Desnaturalización inicial 95°C 15 s 

30 ciclos Alineamiento 60°C 30 s 

Extensión 72°C 30 s 

Extensión final 72°C 5 min 

Reactivo Volumen 

H2O 13.3µL 

Buffer 5X 4 µL 

DNTPs 10mM 0.5 µL 

Primer Forward 10mM 0.5 µL 

Primer Reverse 10mM 0.5 µL 

DNA POL Phusion 0.2 µL 

gDNA 1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 98°C 5 min 

Desnaturalización inicial 98°C 20 s 

30 ciclos Alineamiento 55°C/60°C/65°C 1.5 min 

Extensión 72°C 30 s 

Extensión final 72°C 5 min 



31 

 

Para confirmar la presencia de los DCLs como transcritos, se procedió a la extracción de 

RNA total por el método de TRIzol (Anexo 1), se cuantificó en Nanodrop y se realizó una 

verificación en gel de Agarosa al 1% con MOPS (Anexo 1) para confirmar la calidad del RNA. Al 

RNA obtenido se le dio un tratamiento con DNAsa I incubado a 37°C por 1 h (DNAsa I 

ThermoFisher Scientific) para eliminar las trazas de DNA residual que pudieran interferir en las 

reacciones subsecuentes. El RNA tratado se usó de molde en una reacción de síntesis de cDNA 

empleando la transcriptasa reversa Maxima First Strand cDNA (Thermo Scientific), siguiendo las 

instrucciones del fabricante. El cDNA sintetizado se diluyó 1:5 y fue usado como molde en una 

reacción de PCR con los oligonucleótidos específicos para confirmar que el mRNA derivado del 

gen DCL, al cual se dirigen los RNAs de interferencia de doble cadena (dsRNAi) se encontraba 

presente. Además, se usó 1 µL de una dilución del RNA como control negativo para el cDNA, gDNA 

como control positivo, y agua como control negativo de la reacción. 

 

7.5 Síntesis de RNA de doble cadena de interferencia (dsRNAi) 

 

7.5.1 Construcción del templado 

Para generar las construcciones que servirían como templado para la síntesis del dsRNAi, 

se siguió la metodología usada por Santiago-Tapia (2019) con algunas modificaciones. El esquema 

general se presenta en la Figura 12. A partir de las regiones que se amplificaron, 

aproximadamente 250 pb para Lasiodiplodia pseudotheobromae (DCL1 y DCL2) y Aspergillus 

tubingensis (DCL1 y DC2.1), se realizó una purificación usando beads magnéticas (AMPure XP) 

siguiendo las instrucciones del fabricante. Para la fusión de los fragmentos primero se agregaron 

extremos complementarios de cada secuencia mediante PCR por medio de primers diseñados con 

las secuencias complementarias en el sentido inverso. Una vez amplificados los fragmentos con 

extremos complementarios se purificaron y cuantificaron. Después, se mezclaron ambos 

productos en un mismo tubo en concentraciones equimolares, de forma que hubiera por lo 

menos 200 ng de DNA de cada producto de DCL en el volumen final. Se llevó a cabo el programa 

de PCR indicado en la Tabla 8.  
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Una vez obtenida la construción, por medio de PCR se les adicionó a los productos 

obtenidos la secuencia del promotor T7 en sus extremos usando un nuevo diseño de primers con 

la secuencia de dicho promotor. Los amplicones con las secuencias adicionadas del promotor se 

purificaron usando beads magnéticas y posteriormente fueron ligados en el vector de clonación 

pGEM-T Easy, con el cual se transformaron células competentes de Escherichia coli (One Shot Top 

10) siguiendo el protocolo del fabricante. 

Figura 12. Esquema general de fusión de fragmentos de DCL. 
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Tabla 8. Programa para fusión de fragmentos de DCL. 

Paso Temperatura Tiempo Ciclos 

1 95°C 5 min 1 

2 
94°C 

(-2°C cada ciclo) 
1 min  35 

3 24°C 25 min 1 

PAUSA 

Tomar 10 µL de la reacción y agregar a 10 µL de mezcla de polimerasa con buffer y dNTPs (para un 

Vf=20 µL). 

4 68°C 5min 1 

PAUSA 

Tomar 9 µL de la reacción y agregar a 11 µL de mezcla de reacción de PCR con los primers 1F Y 2R. 

5 95°C 10 min 1 

6 95°C ‘’ 

30 7 57°C/60°C 30 s 

8 72°C 30 s 

9 72°C 5 min 1 

10 4°C ∞ - 

 

Se seleccionaron colonias blancas transformantes que después se cultivaron en medio 

líquido LB (Anexo 1) con antibiótico de selección durante 14 h a 37°C.  Seguidamente se realizó 

extracción de plásmido mediante el método de lisis alcalina (Anexo 1) para la confirmación del 

inserto por medio de PCR de colonia (tomando parte de una colonia con una punta estéril y 

mezclando en un microtubo con mezcla de reacción para PCR) usando el primer T7,  y 

adicionalmente por digestión usando la enzima de restricción NotI (New England Biolabs), los 

parámetros se muestran en Tabla 9. 

Finalmente, los plásmidos aislados con el producto resultante de DCL múltiple se enviaron 

a secuenciar para confirmar que contenían la construcción correcta del templado para la síntesis 

de los dsRNAi.  El análisis de las secuencias recuperadas se realizó mediante alineamientos con 

las secuencias encontradas in silico. 
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Tabla 9. Parámetros para el análisis del plásmido. 

PCR 

H2O 8 µL 

DreamTaqGreen 10 µL 

Primer T7 For 1 µL 

Plásmido diluido a  

250ng/µL 
1 µL 

Volumen final 20 µL 

Etapa Temperatura Tiempo 

Pre-desnaturalización 95°C 5 min 

Desnaturalización inicial 95°C 30 s 

30 ciclos Alineamiento 55°C 30 s 

Extensión 72°C 30 s 

Extensión final 72°C 5 min 

 

Digestión 

H2O 7.5 µL 

Buffer 1 µL 

NotI 0.5 µL 

Plásmido sin diluir 1 µL 

Volumen final 10 µL 

Incubar a 37°C por 1 h 

 

 

7.5.2 Reducción de efectos off-target 

Una vez secuenciadas las construcciones con los fragmentos de DCLs de los hongos, se 

realizó un análisis usando la herramienta BLASTn del NCBI 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) para conocer las posibilidades de dirigirse a un blanco 

de silenciamiento no deseado (off-target). Se introdujo la secuencia completa de cada 

construcción ajustando a los parámetros mostrados en la Tabla 10. 
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Tabla 10. Parámetros de búsqueda de blancos no deseados. 

Base de datos Refseq_rna (Transcript Reference Seq) 

Organismo 

A. tubingensis (incluído y excluído) 

Ananas comosus 

Homo sapiens 

L. pseudotheobromae (incluído y excluído) 

Mangifera 

Optimizado para Highly similar sequences (Megablast) 

Umbral esperado 10 

Tamaño de palabra 20 (16 para los casos de no coincidencia) 

Puntaje para macht/missmacht 1, -2 

Gap costs Existencia 5, Extensión 2 

 

7.5.3 Síntesis de dsRNAi 

La síntesis del dsRNAi largo (ldsRNAi) procedió con el uso del kit MEGAScript RNAi 

(Invitrogen) siguiendo las instrucciones del fabricante. El RNAi resultante se trató posteriormente 

con una mezcla enzimática de DNasa y RNasa para remover DNA residual y RNA de cadena 

sencilla. Una fracción del ldsRNAi que resultó de esta reacción fue posteriormente empleada en 

una reacción catalizada por la enzima ShortCut RNaseIII (New England Biolabs), para la generación 

de fragmentos cortos (21-24 nt) de RNA de doble cadena (sdsRNAi). Las reacciones de síntesis y 

generación de fragmentos cortos se prepararon de acuerdo a la Tabla 11. 
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Tabla 11. Preparación de reacciones de síntesis de dsRNAi largos y cortos 

Síntesis de dsRNAs 

Componente                      Volumen 

H2O 4.5 µL 

ATP 2 µL 

CTP 2 µL 

GTP 2 µL 

TTP 2 µL 

Buffer de reacción 2 µL 

Molde (DNA) 3.5 µL 

Mezcla enzimática 2 µL 

Incubar a 37°C por 4 h 

 

Digestión con DNasa y RNasa 

dsRNAs 20 µL 

H2O 21 µL 

Buffer de digestión 10X 5 µL 

DNasa I 2 µL 

RNasa 2 µL 

Incubar a 37°C por 1h 

 

Digestión con RNasa III 

H2O  c.b.p. 100 µL 

Buffer de digestión 10X 10 µL 

dsRNAs hasta 10 µg 

ShortCut RNasa III 10 µL 

MnCl2 10X 10 µL 

Incubar a 37°C por 1 h 

Detener la reacción con 10 µL de EDTA 

10X 

 

Ambos RNAi (ldsRNAi y sdsRNAi) se corrieron en un gel de agarosa al 1% para verificar su 

integreidad, además se cuantificaron en el Nanodrop (ThermoFisher Scientific) para conocer su 

concentración para su uso en los bioensayos de actividad biofungicida. 
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7.6 Bioensayos de la actividad de los biofungicidas de dsRNAi  

La actividad de los biofungicidas de dsRNAi sobre el desarrollo de los hongos 

fitopatógenos se evaluó mediante bioensayos de inhibición de la germinación de esporas fúngicas 

para A. tubingensis, de acuerdo al protocolo de Mumbanza, et al. (2013), mientras que para L. 

pseudotheobromae en bioensayos de crecimiento de micelio en medio líquido de acuerdo al 

protocolo de Islam,  et al. (2021) y de crecimiento en fruto (mango).   

Para el primer bioensayo, se recuperaron esporas fúngicas de A. tubingensis de un cultivo 

de 9 días, las cuales que fueron puestas en suspensión en agua destilada estéril para facilitar su 

cuantificación en una cámara de Neubauer. Las suspensón se ajustó a una concentración de 5x105 

esporas/mL. Para los tratamientos, se colocaron en tubos triplicados 10 µL de la suspensión de 

esporas y se agregó 15 µL de dsRNAi (ldsRNAi o sdsRNAi) para lograr dosis de 1, 0.5, 0.25 y 0 µg 

en el volumen final. Los tubos se incubaron por 24 h a 28°C. Al término se agregaron 1.5 mL de 

agua destilada estéril y posteriormente fueron plaqueadas alícuotas de 100 µL en cajas de Petri 

con medio PDA. Las placas se incubaron a 28°C por 24 h para verificar la inhibición de la 

germinación y cuantificar el número de colonias desarrolladas en porcentaje relativo al 

tratamiento control. 

Para el caso de L. pseudotheobromae, ante la falta de producción de esporas, se realizó 

un bioensayo de crecimiento en medio PDB usando micelio como lo reportado por (Islam et al, 

2020). Para los tratamientos, se colocaron inóculos de 4 mm de diámetro de un cultivo de dos 

días de L. pseudotheobromae en pocillos triplicados que contenían 200 µL de PDB con dosis de 

dsRNAi (ldsRNAi o sdsRNAi) de 1, 0.5, 0.25 y 0 µg en el volumen final. Las placas se incubaron a 

28°C por 24 h para verificar la inhibición del crecimiento del micelio y cuantificar el área cubierta 

por el hongo en el pocillo en porcentaje relativo al tratamiento control. 

Por último, se realizó un bioensayo en el patosisteta Mango-L. pseudotheobromae. El 

bioensayo consistió en hacer una herida por punción en el mango (por triplicado) y depositar 

sobre ella una gota de 15 µl con 500 o 0 µg de ldsRNAi y dejarla reposar 24 h, al término del 

tiempo se inoculó una porción de micelio de un cultivo de dos días de L. pseudotheobromae 

usando un asa en punta. Los mangos se incubaron a 28°C y se tomó evidencia del desarrollo de la 

enfermedad a los 2, 3, 4 y 5 días post inoculación (dpi). Usando el software ImageJ (Schneider, 
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Rasband, & Eliceiri, 2012), se cuantificó el porcentaje de daño sobre la superficie total para cada 

mango y se comparó con el tratamiento control. 

7.7 Análisis estadístico 

Para todos los experimentos, se realizó un ANOVA de una sola vía para determinar las 

diferencias entre las medias de los tratamientos y si existen diferencias significativas (α=0.05) se 

aplicó la prueba HSD de Tukey como método de comparación de diferencia de medias. El análisis 

estadístico se llevó a cabo en el software RStudio (RStudioTeam, 2022). 
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8. Resultados y discusión 

 

8.1 Confirmación de la identidad de los hongos fitopatógenos 

Los hongos fitopatógenos que se emplearon en el presente trabajo fueron recuperados a 

partir de cultivos almacenados en un ultracongelador y se analizaron para confirmar su identidad. 

Después de realizar el análisis de sus características macro y microscópicas, se observó que 

correspondían a las especies identificadas por Santiago-Tapia (2019). La cepa reportada como 

H1NR1 fue identificada como Aspergillus tubingensis (Aspt), con un crecimiento radial típico del 

género Aspergillus (Figura 13A). Se observaron también las estructuras reproductivas comunes 

del género, como lo son las agrupaciones de esporángios cargados de esporas (Figura 13B-C), 

éstas últimas de forma esférica agrupadas en racimos (Figura 13D). 

Figura 13. Características morfológicas de la cepa de Aspergillus tubingensis 
recuperada. A, Morfología colonial de A. tubingensis. B, Detalle de los 

conidióforos con esporas vistos en estereoscopio con objetivo 10X. C, Detalle de 
esporangios vistos con microscopio óptico con objetivo 10X. D, Detalle de esporas 

visto con microscopio óptico con objetivo 40X. 
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La cepa reportada como H1BR1 fue identificada como Lasiodiplodia pseudotheobromae 

(Lpse). Su morfología colonial se observó de abundante micelio aérebo blanco que se torna de 

color oscuro (Figura 14A). Presenta hifas alargadas y poco septadas (Figura 14B-C). 

La cepa reportada como H1BVR1 fue identificada como Anthracocystis cenchri (Acen). La 

morfología colonial que presentó fue de crecimiento como una pasta suave y consistente de color 

rosa claro sobre el medio (Figura 15A). Al microscopio se pudo observar la espora típica del género 

conocida como sporeball, siendo una agrupación de esporas pequeñas cubierta en su superficie 

con estructuras tipo espina (Figura 15B). 

 

Figura 14. Morfología de Lasiodiplodia pseudotheobromae. A Morfología colonial, micelio aéreo 
oscuro. B-C Detalle de hifas poco septadas a 20X. 

Figura 15. Morfología de Anthracocystis cenchri. A. Morfología colonial. B Detalle de 
sporeball a 40X. 
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8.2 Extracción de DNA genómico 

Una vez que se confirmó la morfología de los hongos fitopatógenos, se realizaron 

extracciones de DNA genómico (gDNA). Los rendimientos obtenidos para cada muestra se 

muestran en la Tabla 12. En la Figura 16 se muestra que el gDNA obtenido se encuentra en buen 

estado. En el caso de L. pseudotheobromae se obtuvo concentración debido a que se recupera 

muy poco micelio de la caja. Con la finalidad de disminuir la concentración de los posibles 

inhibidores de la PCR, así como para asegurar que el mismo gDNA no inhiba la reacción, se 

realizaron diluciones: 1:5 para Lpse, 1:15 para Acen y 1:20 para Aspt. 

Tabla 12. Concentraciones obtenidas de gDNA. 

Muestra Concentración 

Aspergillus tubingensis (Aspt)  5,210.4 ng/µL 

Antrhacocystis cenchri (Acen) 3,288.3 ng/µL 

Lasiodiplodia pseudotheobromae (Lpse) 528.1 ng/µL 

Figura 16. Gel de agarosa 1% que muestra el gDNA obtenido de los 
hongos. La flecha indica el peso molecular de la banda. MPM: Marcador 

de peso molecular. 
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8.3 Identificación de genes DCL 

 

8.3.1 Búsqueda de anotaciones de DCL en bases de datos 

Dando cumplimiento al objetivo particular 5.2.1 del presente trabajo, se realizaron 

búsquedas de secuencias de genes DCL de los hongos seleccionados, así como de las plantas 

huésped, en las bases de datos curadas UniProt (UniProt Consortium, 2021) y funRNA (Choi et al, 

2014).  

Para Aspergillus tubingensis se encontraron 3 secuencias de DICER (Anexo 2) en la base 

de datos funRNA (nt) y UniProt (aa), mismas que correspondían entre ambas bases de datos. 

Todas las secuencias se encontraron con los dominios característicos de DICER, los cuales son 

DEAD-LIKE HELICASE, Helicase C-terminal, Dicer dsRNA-binding fold y Ribonuclase III. La primer 

secuencia DCL está reportada en UniProt como ATP-dependent helicase dcl1 (DCL1). La segunda 

y tercer secuencia se reportan como “proteína no caracterizada”, que fueron anotadas como 

DCL2.1 y DCL2.2. Las 3 secuencias fueron presentadas en UniProt como “proteínas inferidas por 

homología”. Según el mismo sitio “indica que la existencia de una proteína es probable porque 

existen ortólogos claros en especies estrechamente relacionadas”. Al mismo tiempo el sitio hace 

notar que aunque se “cuente con la evidencia de la 'existencia de proteínas' no proporciona 

información sobre la precisión o qué tan correctas son las secuencias mostradas”, no obstante, 

para fines de este trabajo, que una proteína sea inferida por homología significa también que 

cuenta con soporte suficiente para ser catalogada como similar a otras proteínas con funciones o 

características comparables. 

Para el caso de la piña (Ananas comosus), planta huésped de A. tubingensis,  se 

encontraron reportes de 35 secuencias de DCL en UniProt. Para propósitos de alineamiento se 

discriminaron aquellas secuencias menores a 500 aa de longitud y se usó el programa de 

alineamiento del mismo sitio, encontrándose que se alinean en 5 grupos resaltados en la Figura 

17A. Al analizar los alineamientos, se encontró que las secuencias de un mismo grupo en realidad 

son la misma, ya que las diferencias que se observan son principalmente variaciones de longitud, 

pues las secuencias de menor tamaño se terminaban emparejando a lo largo de las secuencias 
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más largas, lo cual puede ser debido a la existencia de diferentes isoformas para un mismo gen 

DCL en Ananas cosmosus, o simplemente la secuencia reportada está incompleta, lo que 

representó un sesgo en el alineamiento, no obstante conservan la suficiente homología para ser 

el mismo gen. De cada uno de alineamientos realizados por grupo, se escogió la secuencia más 

representativa en función de su longitud y porcentaje de similitud al resto de las demás 

secuencias.  

Al alinear las 5 secuencias seleccionadas, se encontraron presentes regiones conservadas, 

mismas que correspondían a los dominios DCL, pero con diferencias suficientes a lo largo de la 

secuencia, por lo tanto, fueron consideradas secuencias distintas del mismo tipo de proteína/gen 

DCL (Figura 17B). 

 

 

Con L. pseudotheobromae, A. cenchri y mango (Mangifera indica) no se encontraron 

reportes de genes DCL en funRNA ni en UniProt, por lo que se procedió a realizar predicciones de 

secuencias DCL (sección 8.3.2). 

Figura 17. Búsqueda de DCL en Ananas comosus. A Árbol generado en UniProt con las secuencias 
depositadas para DCL de Ananas cosmosus. Los números indican cada grupo de secuencias 

resultantes del alineamiento. Las líneas amarillas indican la secuencia representativa escogida de 
cada grupo. B Árbol con las secuencias elegidas de DCL de Ananas cosmosus. 
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Con los DCLs de plátano (Musa acuminata) se encontraron 4 secuencias DCL en UniProt, 

todas distintas entre sí, por lo que fueron las seleccionadas para hacer los posteriores 

alineamientos (Figura 18). 

 

8.3.2 Predicción de DCLs y dominios 

Para L. pseudotheobromae se encontraron dos predicciones de secuencias (Anexo 2) 

usando las dos secuencias de DCL de su especie emparentada Lasiodiplodia theobromae 

reportadas en UniProt: ID: DCL1 A0A5N5DT14 y DCL2 A0A5N5D4R5 (Figura 19) (Anexo 2). La 

longitud del DCL1 predicho fue de 4013 pb y para el DCL2 fue de 5260 pb. 

 

 

 

Figura 18. Secuencias DCL del plátano encontradas en 
UniProt. 

Figura 19. Hits para los DCL 1 y 2 de Lasiodiplodia theobromae en el genoma de Lasiodiplodia 
pseudotheobromae. Secuenque ID: Para DCL1  RHKG01000374.1 de 17397 a 21410; para 

DCL2  RHKG01000099.1 de 336142 a 341402. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/RHKG01000374
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/RHKG01000099
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La secuencia nucleotídica de DCL1 introducida en FGENESH dió una predicción de marco 

abierto de lectura de 1180 aa, siendo menor con respecto a la propoción 1/3 de pares de bases 

de la secuencia, pues la herramienta descarta fragmentos que considera como intrones. En Pfam 

se encontraron dominios característicos de la proteína DCL para el marco abierto de lectura 

encontrado en FGENESH (Figura 20). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Para la secuencia nucleotídica encontrada para el DCL2, en FGENESH se registró un marco 

abierto de lectura de 1238 aa, y en Pfam se encontraron nuevamente los dominios característicos 

de proteína DCL (Figura 21). 

Figura 20. Predicción de DCL1 en L. pseudotheobromae. A Marco abierto de lectura en FGENESH. 
B Dominios de DCL predichos en Pfam. CDSf: primero (comenzando el codón de inicio); CDSi: 

interno (exón interno); CDSl: último segmento de codificación (codón de paro); CDSo: para genes 
con una sola secuencia codificante (comenzando con codón de inicio y terminando con codón de 
paro); PolA: señal de poliA para terminar la transcripción; TSS: sitio de inicio de la transcripción. 
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No se encontraron reportes para secuencias DCL de especies cercanas en mango. Para A. 

cenchri se encontraron secuencias DCL para especies cercanas pero no hay información de su 

genoma en la base de datos wsg del NCBI, por lo que se procedió a la identificación de novo. 

 

 Figura 21. Predicción de DCL2 en L. pseudotheobromae. A Marco abierto de lectura en FGENESH. B 
Predicción de los dominios de DCL en Pfam. CDSf: primero (comenzando el codón de inicio); CDSi: 

interno (exón interno); CDSl: último segmento de codificación (codón de paro); CDSo: para genes con 
una sola secuencia codificante (comenzando con codón de inicio y terminando con codón de paro); 

PolA: señal de poliA para terminar la transcripción; TSS: sitio de inicio de la transcripción. 
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8.3.3 Identificación de genes DCL de novo 

Para A. cenchri, las búsquedas en UniProt resultaron en reportes de secuencias anotadas 

como DCL en especies del género Anthracocystis y géneros relacionados, dichas especies fueron: 

Anthracocystis flocculosa PF-1, Sporisorium graminicola, Sporisorium reilianum f. sp. Reilianum, 

Sporisorium scitamineum, Ustilago bromivora, Ustilago trichophora y Ustilago hordei. Del 

alineamiento realizado con las secuencias peptídicas recuperadas, se ubicaron 2 zonas de alta 

conservación entre ellas (Figura 22) (Anexo 2). El primer fragmento tiene una longitud continua 

de 13 aa y se encuentra en el dominio DEAD-LIKE HELICASE. El segundo fragmento tiene una 

longitud continua de 11 aa y está ubicado en el dominio Helicase, C-Terminal. Las zonas 

encontradas dan una pauta para el diseño de los primers degenerados, pues al ser consistentes 

entre especies relacionadas, se puede esperar que se mantenga en A. cenchri. 

Del alineamiento realizado con las secuencias nucleotídicas correspondientes para los DCLs 

reportados, se encontró que se mantiene la alta conservación en las secuencias de nucleótidos 

(Figura 23), por lo que dichas zonas se eligieron para el diseño de los oligonucleótidos 

degenerados. Los primers diseñados contienen “N” en las partes donde existen diferencias, pues 

significa que en esta posición se puede agregar cualquiera de las 4 bases nitrogenadas (Tabla 13).  

 

Figura 22. Zonas conservadas de DCL en especies cercanas a A. cenchri. A Alineamiento de las 
secuencias peptídicas de DCL de especies relacionadas con A. cenchri. Se indican las regiones 
conservadas con asteriscos. B Estructura del gen DCL de A. flocculosa como modelo para el diseño de 
primers degenerados. En gris se indica las zonas dónde hay conservación. 
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Tabla 13. Oligonucleótidos degenerados para amplificar DCL en A. cenchri. 

Nombre Secuencia 5’-3’ 

Acen_1c 1F GTNCCNCTNGTNCANCANCA 

Acen_1c 1R TTGGCNGCNTGNATNTCNA 

Para el caso del mango, no hubo reportes de secuencias DCL para ninguna especie 

cercana, por lo que no fue considerada para la elección de la zona de diseño del RNAi en L. 

pseudothebromae.  

Figura 23. Alineamiento de nucleótidos de las zonas conservadas de los DCL de especies 
relacionadas con A. cenchri. 
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8.4 Diseño de RNA de doble cadena de interferencia (dsRNAi) 

8.4.1 Alineamientos 

De los alineamientos realizados con los 5 DCLs de la piña vs cada uno de los DCLs de A. 

tubingensis se encontraron regiones de baja homología como se muestra en la Figura 24. 

 

Figura 24. Alineamientos de los DCLs de la piña vs DCLs de A. tubingensis. Las primeras 5 secuencias 
corresponden a los DCLs de la piña; la última secuencia corresponde al DCL del hongo. Se resaltan en 

gris las zonas de mayor homología. 
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Se siguió observando la baja homología en los alineamientos con las secuencias 

nucleotídicas correspondientes (Figura 25). 

Las regiones de baja homología elegidas para el diseño de los primers están en el brazo 

conector entre los dominios DEAD-HELICASE y Helicase, C-terminal; la zona se muestra en el 

esquema de la Figura 26, con un amplicón de 250 pb para cada secuencia DCL. Los primers se 

muestran en la Tabla 14. 
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Tabla 14. Primers para amplificar las secuencias DCL de Aspergillus tubingensis 

Nombre Secuencia 5’-3’ 

Aspt_1c 1F GAGACATGGCGTGCTTGG 

Aspt_1c 1R TCAGGACTGCTGAATTCATAGCC 

Aspt_2c 1F CCTTCTTATACGATTCCGAACTGC 

Aspt_2c 1R TTGTCTTCTCAGCGCCCATTC 

Aspt_3c 1F GAGCCCTCTTGACGGAAGG 
Aspt_3c 1R GGTCGGTAGCTTGGAGACG 

 

 

En el caso de L. pseudotheobromae, no se encontraron reportes de secuencias DCL del 

mango para hacer alineamientos ni de especies cercanas para hacer predicciones o 

identificaciones de novo, por tanto, para elegir la zona de diseño para los dsRNAi se siguió el 

criterio usado para la elección de la zona de diseño en A. tubingensis, ubicándose en el brazo 

conector entre los dominios DEAD-LIKE HELICASE y Helicase, C-terminal (Figura 27), pues es una 

zona ampliamente variable. Los primers diseñados se muestran en la Tabla 15. 

 

Figura 26. Ubicación de los primers para la amplificación de los DCLs en A. tubingensis. La zona gris 
indica la región amplificada para la generación de dsRNAi. 

Figura 27. DCLs de Lasiodiplodia pseudotheobromae. La zona gris indica la región amplificada para el 
diseño de los dsRNAi. 
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Tabla 15. Primers para amplificar DCL1 y DCL2 de L. pseudotheobromae. 

Nombre Secuencia 5’-3’ 

Lpse_1c 1F GCCGCTAGCGATCTCGAA 

Lpse_1c 2R AGAACATGTCTGAGCACCATGC 

Lpse_2c 1F CGTCTATCACGCGTACGACATC 

Lpse_2c 1R GAAGGCATCAAATTTGGCGATGC 

 

 

8.4.2 Confirmación experimental 

En  A. tubingensis, como resultado de las reacciones de PCR , se obtuvieron productos de 

amplificación de DCL1 y DCL2.1 (Figura 29A) pero no de DCL2.2. Considerando la posibilidad de 

que no se haya empleado la temperatura de alineamiento correcta en el programa de PCR, se 

realizó un gradiente de temperatura, obteniendo nuevamente resultados negativos para este gen 

(Figura 29B). Al no obtener resultado con diferentes temperaturas, era probable que se haya 

realizado una mala elección de la zona de diseño de primers por lo que se empleó un segundo 

diseño de primers (Tabla 16), no obstante, aun habiendo movido esa zona (88 pb downstream) 

no hubo éxito en la amplificación del DCL2.2 (Figura 29C). Ante la imposibilidad de amplificar el 

DCL2.2, se tomó la decisión de eliminar a DCL2.2 del diseño. Esta secuencia fue inferida por 

homología, lo que la hace susceptible de no estar adecuadamente reportada, por tanto, pudo 

haber afectado el diseño de los primers. Por tal razón, se siguió trabajando solo con las dos 

secuencias ya confirmadas. 

Tabla 16. Segundo diseño de primers para el DCL2 de Aspergillus tubingensis. 

Nombre Secuencia 5’-3’ 

Aspt_2c 2F GTTCATCGAAGATGAAGAGCAAGC 

Aspt_2c 2R TTCTCGTTGCATTGCCGG 
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Para el caso de L. pseudotheobromae, se confirmó la presencia de DLC1 y DCL2 en el gDNA 

con los primers diseñados (Figura 29). 

Figura 28. Geles de agarosa al 1% de PCR para amplificar los DCLs en A. tubingensis. A Confirmación 
de la presencia de DCL1 y DCL2.1 en el gDNA de A. tubingensis del tamaño esperado (250 pb). B PCR 
de gradiente para el DCL2.2 de A. tubingensis. Temperaturas de izquierda a derecha en los pocillos: 

53.1°C, 54.4°C, 55.3°C, 57.7°C, 58.2°C y 60°C. C PCR de gradiente con el segundo diseño para el 
DCL2.2 de Aspergillus tubingensis. De izquierda a derecha las temperaturas son: 52°C, 54°C, 56°C, 

58°C, 60°C y 62°C. 

Figura 29. Gel de agarosa al 1% con las bandas 
correspondientes al DCL1 y DCL2 de L. pseudotheobromae. 
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Con Anthracocystis cenchri, los resultados de la PCR usando el par de primers degenerados 

con PCR de gradiente no mostraron éxito en la amplificación del DCL identificado de novo (Figura 

30A). Pensando en que el diseño contaba con exceso de bases degeneradas a lo largo del diseño 

(6 y 5), se diseñó un nuevo par de primers con sólo 5 y 4 bases degeneradas (Tabla 17). Se corrió 

una reacción de PCR usando el nuevo par de primers y en combinación con el primer diseño (1F1R, 

2F2R, 1F2R, 2F1R, Tabla 18), nuevamente sin obtener éxito (Figura 30B).  

Tabla 17. 2do diseño de primers degenerados para A. cenchri. 

Nombre Secuencia 5’-3’ 

Acen_1c 2F CCNAAGATCNTNGGNATGAC 

Acen_1c 2R CCNCNNGANTGNAGGAA 

Tabla 18. Distribución de las muestras de la PCR de gradiente con los primers degenerados para A. 
cenchri de la figura 37B. 

Combinación 1F1R 1F2R 2F1R 2F2R 

55°C 1 4 7 10 

60°C 2 5 8 11 

65°C 3 3 9 12 

 

 

Figura 30. Geles de agarosa al 1% para amplificar DCL en A. cenchri. A PCR de gradiente con el diseño 
degenerado para el DCL de A. cenchri. De izquierda a derecha las temperaturas son: 53.1°C, 54.4°C, 
55.3°C, 57.7°C, 58.2°C y 60°C. B PCR de gradiente con el segundo diseño de primers degenerados, el 
primer diseño y las combinaciones 2F1R y 1F2R. El orden de los pocillos se describe en la Tabla 18. 



56 

 

Ante la negativa de poder amplificar el DCL en A. cenchri, se decidió emplear un último 

diseño degenerado de primers, esta vez tomando en cuenta la variación de bases para los 

codones de cada aminoácidos, como se muestra en la Tabla 19. Las letras distintas a A, T, C y  G 

representan diferentes combinaciones de bases para una sóla posición, para el primer diseñado 

se usaron las siguientes bases degeneradas: N (A, T, C o G), V (A, C o G), B (T, G o C), D (A, G o T), 

R (A o G), M (A o C), S (C o G), Y (C o T). 

  

Tabla 19. Diseño de primers degenerados para A. cenchri con consideración de la variación de bases para 
cada codón de aminoácidos. 

aa F F L V N L V P L V 
Uhrd T T C T T C C T C G T A A A C C T A G T C C C T C T A G T T 
Scit      C   C   C   C   C   G   T   G   C 
Aflc1      C   C   C   C   C   G   C   G   C 
Ubrm      C   C   A   C   A   C   T   A   T 
Srlm      T   C   C   C   C   G   G   C   G 
Utrc1      T   C   C   C   A   T    G   C   C 
Utrc2      C   C   C   T   G   C   C   C   C 
Aflc2      C   C   C   C   C   G   C   G   C 
Sgrm      C   A   C   C   T   G   T   G   C 
Primer T T C T T Y C T M G T C A A C C T N G T G C C B C T S G T C 

 

aa E E G L D I Q A A N 
Uhrd G A A G A A G G G T T G G A T A T T C A G G C T G C C A A C 
Scit   A   A   T C  C   C   T   A   C      C 
Aflc1   G   G   G C  C   C   C   G   T      T 
Ubrm   A   A   C T  G   T   T   G   T      C 
Srlm   A   G   A C  C   C   C   G   G      C 
Utrc1   A   A   G C  C   C   C   A   C      C 
Utrc2   G   A   A C  C   C   T   A   A      C 
Aflc2   G   G   G C  C   C   C   G   T      T 
Sgrm   A   A   T C  C   C   C   A   C      C 
Primer  G A R G A R G G D C T C G A C A T Y C A R G C B G C C A A Y 

 

Nombre del primer Secuencia 5’-3’ 

Acen_FYMN TTCTTYCTMGTCAACCTNGTGCC 

Acen_RVYR TTGGCVGCYTGRATGTCGAG 

 

Se relizó una PCR de gradiente (50, 55, 60 y 65°C) con los parámetros anteriormente 

mencionados, obteniéndose una banda de acercana a 1.5 kb, que puede corresponder al peso 

esperado de 1.23 kb (Figura 31).  
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Para la confirmación de los DCLs como transcritos, se realizó una extracción de RNA total, 

donde se obtuvo una concentración de 2.3 µg/µL para A. tubingensis, y 2.4 µg/µL para L. 

pseudotheobromae; la calidad de ambos RNAs resultó aceptable , con ambas bandas ribosomales 

definidas, las cuales se visualizaron en un gel de agarosa al 1% con buffer MOPS (Figura 32A y 

32C). Como resultado del diágnostico de la expresión de DCL, se logró la amplificación de los DCLs 

a partir de cDNA, lo que demuestra su expresión tanto en A. tubingensis como en L. 

pseudotheobromae (Figura 32B y 32D). Debido a que se expresan, son susceptibles de ser 

silenciados mediante RNAi. Además se observó que la banda para DCL1 es menos intensa con 

respecto al segundo DCL. El control negativo RNAdil indica que no hay gDNA remanente en la 

muestra de cDNA, lo cual significa que la amplificación es específica del cDNA derivado del RNA. 

Todos los fragmentos fueron purificados para las subsecuentes reacciones, las concentraciones 

se muestran en la Tabla 20. 

Figura 31. Gel de agarosa al 1% con primers degenerados en 
Acen. A1: 50°C, A2: 55°C, A3: 60°C y A4: 65°C. El control 

negativo se realizó a 50°C. 



58 

 

Tabla 20. Concentraciones de los fragmentos de DCLs de A. tubingensis y L. pseudotheobromae. 

 

 

 

 

 

 

  

Muestra Concentración (ng/µL) 

Aspt_1c 66.5 

Aspt_3c 66.7 

Lpse_1c 32.2 

Lpse_2c 35.1 

Figura 32. Geles de expresión de DCL como transcrito en A. tubingensis y 
L.pseudotheobromae. A Gel de agarosa al 1% con MOPS. A bandas ribosomales de 
A. tubingensis. B Productos de amplificación de DCL1 y DCL2.1 a partir de cDNA de 

A. tubingensis (cDNA). C Bandas ribosomales de L. pseudotheobromae. D Productos 
de amplificación de DCL1 y DCL2 a partir de cDNA de L. pseudotheobromae (cDNA). 
Se usaron como controles negativos una dilución de RNA tratado con DNasa previo 
a la síntesis de cDNA (RNAdil) y agua (-), y como control positivo se empleó gDNA. 
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8.5 Síntesis de RNA de doble cadena de interferencia (dsRNAi) 

 

 

8.5.1 Construcción del templado 

Para llevar a cabo la síntesis de dsRNAi se tuvo por objetivo reunir en una sola molécula 

los fragmentos de DCLs seleccionados para cada patógeno, además de flanquearlos en ambos 

extremos con la secuencia del promotor T7. Para la construcción del templado se siguió el 

esquema de la Figura 12. Se amplificaron los DCLs purificados con los primers con secuencias 

complementarias en sus extremos, mostrados en la Tabla 21. Se logró adicionar con éxitos los 

extremos complementarios, obteniéndose bandas ligeramente más pesadas como se muestra en 

la Figura 33. El rendimiento de los producctos purificados se muestra en la Tabla 22.  

 

Tabla 21. Diseño de primers complementarios para la fusión de los DCLs. 

  

 

 

 

 

 

 

Tabla 22. Concentración de productos con extremos complementarios. 

Muestra Concentración (ng/µL) 

Aspt_1c comp 25 

Aspt_3c comp 35.3 

Lpse_1c comp 36.6 

Lpse_2c comp 44.2 

 

 

Nombre del primer Secuencia 5’-3’ 

Aspt_1RRC-3F GGCTATGAATTCAGCAGTCCTGAGAGCCCTCTTGACGGAAGG 

Aspt_3FRC-1R CCTTCCGTCAAGAGGGCTCTCAGGACTGCTGAATTCATAGCC 

Lpse_1RRC-2F GCATGGTGCTCAGACATGTTCTCGTCTATCACGCGTACGACATC 

Lpse_2FRC-1R GATGTCGTACGCGTGATAGACGAGAACATGTCTGAGCACCATGC 
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Para fusionar los DCLs se siguió el programa descrito en la Tabla 8, logrando así obtener 

las construcciones esperadas en ambos casos (500 pb) como lo muestran las bandas en la Figura 

34A. La concentración obtenida después de purificar las construccciones fue de 11 ng/µL en 

ambos casos, los cuales posteriormente fueron reamplificados con primers que en sus extremos 

tienen la secuencia del promotor T7, los amplicones resultantes se muestran en la Figura 34. 

Para ambas construcciones, se cortó del gel la banda de 540 pb, se purificó y se obtuvo 

una concentración de 16 ng/µL. La historia de las reacciones de PCR hasta la fusión de fragmentos 

está resumida en la Figura 35.  

 

Figura 33. Gel de agarosa al 1% que muestra los amplicones de los DCLs con extremos 
complementarios de A Aspergillus tubingensis y B Lasiodiplodia pseudotheobromae. 
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Figura 34. Gel de agarosa al 1% con las construcciones de Aspt1-2-2 y Lpse1-2. A Construcciones de 
la fusión de los DCLs de A. tubingensis y L. pseudotheobromae. B Construcciones con extremos T7 de 

A. tubingensis y L. pseudotheobromae. 

Figura 35. Resumen de reacciones para la construcción del templado. A A. tubingensis. B L. 
pseudotheobromae. Carriles DCL1-DCL2.1/DCL1-DCL2: bandas de 250 pb correspondientes a los 

fragmentos de DCLs. Carriles DCL1Comp-DCL2.1Comp/DCL1Comp-DCL2Comp: fragmentos de DCL 
con extremos complementarios, con un tamaño aproximado de 273 pb. Carril DCL1-2.1-DCL1-2: 
fragmento de 500 pb correspondiente a la suma de tamaños de ambos DCLs. Carril T7DCL1-2.1-
T7DCL1-2: fragmento de 540 pb correspondiente a la fusión de ambos DCLs más la secuencia del 

promotor T7. 
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Ambos construcciones purificadas se reamplificaron usando únicamente el primer T7 

(Figura 36A y Figura 37A). Una vez enriquecido, el producto se ligó en el vector p-GEM T-easy 

(Anexo 1) y  posteriormente clonados en células competentes de E. coli. De las colonias blancas 

obtenidas, se seleccionaron 4 de cada construcción (Figura 36B y Figura 37B); por PCR de colonia, 

usando el par de primer M13, se confirmó que todas contenían a la construcción, pues 

amplificaron una banda de aproximadamente 760 pb (Figura 36C y Figura 37C), la cual 

corresponde al peso de la construcción con una secuencia parcial del plásmido.  

Las colonias transformantes positivas de cada construcción se sembraron de forma 

independiente en medio LB líquido con ampicilina, y se extrajo plásmido con el método de lisis 

alcalina, alcanzando rendimientos de 8.8 µg/µL en promedio.  

Para confirmar la presencia del inserto en el plásmido extraído, se realizó una reacción de 

digestión usando la enzima de restricción NotI (New England Biolabs), obteniéndose una banda 

correspondiente al tamaño de la construcción junto con una banda de 3 kb que corresponde al 

peso del vector usado (Figura 36D y Figura 37D). También se confirmó la presencia de las 

construcciones en el plásmido por medio de PCR usando el primer T7, y se obtuvo una banda 

correspondiente con el tamaño de la construcción (540 pb), mostrados en la Figura 36D y Figura 

37D. El plásmido fue enviado a secuenciar al LANGEBIO para confirmar que la secuencia era 

correcta. 

De la secuenciación se obtuvieron las secuencias de las construcciones en sentido directo 

(F) y reverso (R), mismas que fueron alineadas con las secuencias encontradas en UniProt y 

funRNA para comparar su identidad. El análisis del alineamiento reveló que la construcción 

corresponde con las secuencias reportadas en las bases de datos. 
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Figura 36. Proceso de clonación de la construcción de Aspt-Dcl1/2.1. A Producto de PCR con primers 
T7. B Colonias blancas con construcción.  C PCR de colonia con primers M13. D Análisis de plásmido 

de clona con la construcción Aspt-DCL1/2.1 con enzima de restricción NotI y PCR con primers T7. 
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Figura 37. Proceso de clonación de la construcción de Lpse-Dcl1/2. A Producto de PCR con primers 
T7. B Colonias blancas con construcción.  C PCR de colonia con primers M13. D Análisis de plásmido 

de clona con la construcción Lpse-DCL1/2 con enzima de restricción NotI y PCR con primers T7. 
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Las diferencias que se encontraron en Aspt fueron 13, entre las secuencias del DCL2.1 

reportadas en las bases de datos, por tanto, se hizo un BLAST con la herramienta del NCBI y se 

encontró una secuencia de A. tubingensis reportada como DCL2-1 que sólo tiene 4 diferencias, 

habiendo sustitución de adenina por guanina, como se puede observar en la Figura 38.  

 

Las diferencias que se encontraron en Lpse-DCL1/2 fueron únicamente 2 en la secuencia 

del DCL2 (Figura 39), siendo cambios de adenina por guanina y timina por citosina.  

 

 

 

 

 

Figura 38. Análisis de la secuencia Aspt-DCL1/2.1. Alineamiento entre las secuencias recuperadas de 
la secuenciación y las secuencias obtenidas in silico. Morado: Promotor T7. Azul: DCL1, Verde: 

DCL2.1, Rojo: Diferencias. Aspt_DCL2.1: Secuencia recuperada de la secuenciación. Aspt_DCL2.1Blas: 
Secuencia recuperada del NCBI. 
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8.5.2 Reducción de efectos off-target 

 Con la finalidad de evaluar el espectro de actividad de los RNAi y de reducir la probabilidad 

de efectos de silenciamiento en genes distintos a los genes objetivo del silenciamiento, se realizó 

un análisis de las secuencias recuperadas de la secuenciación de los plásmidos con las 

construcciones. El análisis de las secuencias de las zonas elegidas en los DCLs de A. tubingensis vs 

el género Aspergillus resultó en 22 hits en las siguientes especies: A. tubingensis, Aspergillus 

neoniger, Aspergillus eucalypticola, Aspergillus vadensis, Aspergillus piperis, 

Aspergillusluchuensis, Aspergillus costaricaensis y A. niger en todos ellos hubo alta conservación 

de las secuencias dicer-like 1 y dicer-like2.1 (Figura 40), por lo que es probable que el ldsRNAi 

diseñado para A. tubingensis pueda tener efectos en las especies antes mencionadas, así como 

se demostró que dsRNA para el gen Myo5 en Fusarium asiaticum tuvo efecto en especies muy 

cercanas de Fusarium, incluyendo F. gramminearum y F. oxysporum (Song et al, 2018). 

 

 

 

Figura 39. Análisis de la secuencia Lpse-DCL1/2. Alineamiento entre las secuencias recuperadas de la 
secuenciación y las secuencias obtenidas in silico. Morado: Promotor T7. Azul: DCL1, Verde: DCL2, 

Rojo: Diferencias, Gris: similitud de aminoácidos, Azul: polaridad del aminoácido. Lpse_DCL2: 
Secuencia recuperada de la secuenciación. Lpse_DCL2Blas: Secuencia recuperada del NCBI. 



 

 

 

 

 

 

 

Max Total Query E Per Acc
Se ore Score Covct valúe Ideo! Len

* * * * ’’

471 471 50% 4e-131 99 20% 4560

465 465 50% 2e-129 98 80% 4616

458 458 50% 5e-l27 98 40% 4188

444 444 50% 6e-l23 97 22% 5136

433 433 49% 2e-ll9 96 79% 4584

433 433 50% 2o-119 96 43% 4735

427 427 50% 90-118 9603% 4560

421 421 50% 5e-1l6 9563% 4485

406 406 50% 2e-1l1 94 80% 4356

394 394 49% 6e-1Q8 94 33% 4473

389 3S9 49% 30-106 9393% 4191

383 383 49% 2e-104 93 52% 4365

381 381 50% 7e-104 92 86% 4482

375 375 50% 4e-102 92 46% 4842

371 371 49% 6e-101 9271% 4348

365 365 49% 3e-99 92 31% 4333

302 302 49% 40-80 87 85% 4367

302 302 49% 4e-80 87 85% 4224

291 291 49% le-76 87 04% 4164

142 142 25% 4o-32 85 94% 4804

123 123 26% 30-26 8271% 4789

39 1 391 4% 075 100 00% 7065

Figura 40. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Aspt en el género Aspergillus.
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El análisis de efectos off-target contra Ananas comosus resultó en 20 hits, que 

corresponden con las siguientes proteínas: 3-hidroxiisobutiril-CoA hidrolasa-like protein 3, 

protein BTR1-like, mitocondrial coenzyme A transporter, mRNA-decapping enzyme-like 

protein, FAR1-RELATED SEQUENCE 6-LIKE, DNA replication complex GINS protein PSF2 y zinc 

finger protein CONSTANS-LIKE 13-like (Figura 41). No representan un riesgo para la planta, pues 

no hay más de 19 pb alineadas de manera continua. 

  

 

Figura 41. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Aspt en Ananas comosus. 
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En Homo sapiens, se encontraron 22 hits, pero sólo corresponden a 3 proteínas: CD46 

molecule transcript variant e, i, l, j, m, b, k, f, d, c, n, X8, X7, X6, X2 y X1; OR4K2 olfactory receptor 

family 4 subfamily K member 2 y PIPOX pipecolic acid and sarcosine oxidase (Figura 42). No 

representan riesgo para el humano, ya que se cuenta con un sistema inmune innato que reconoce 

dsRNA, además, los humanos tienen una larga historia de consumo de cantidades considerables 

de dsRNA en su dieta provenientes de plantas infectadas con algún virus, sin presentar efectos 

detectables  (Fletcher et al, 2020). 

Figura 42. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Aspt en Homo sapiens. 
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En búsquedas que excluían al género Aspergillus, sólo se encontraron 5 hits en 4 especies: 

Cryptococcus neoformans var. grubii H99 hypothetical protein,  NAD(P)-binding protein 

[Cutaneotrichosporon oleaginosum], acyl-CoA N-acyltransferase Dothidotthia symphoricarpi y 

hypothetical protein Saprolegnia parasítica (Figura 43). Ninguna de las especies mencionadas es 

de especial atención. 

 

 El análisis de las secuencias de las zonas elegidas en los DCLs de L. pseudotheobromae vs 

el género Lasiodiplodia resultó en únicamente 2 hits en L. theobromae, siendo en los DCLs que se 

usaron para hacer predicción de DCL en L. pseudotheobromae (Figura 44). 

Figura 43. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Aspt que excluye al género Aspergillus. 

Figura 44. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Lpse en el género Lasiodiplodia. 
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 El análisis en la planta de mango resultó en 19 hits que se concentraban en sólo 5 

proteínas: protein LONG AFTER FAR-RED 3, LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase 

FLS2, cyclin-dependent kinase G-2, GRAS family protein RAD1-like y  chaperone protein ClpB-

like (Figura 45). No representa un riesgo para la planta, pues la especificidad es sólo en una 

pequeña zona de no más de 19 pb. 

  

Figura 45. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Lpse en Mangifera. 
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En Homo sapiens, se encontraron 18 hits, y todos corresponden a la misma proteína: 

AXDND1 axonemal dynein light chain domain containing 1 (Figura 46), sin embargo, no 

representa riesgo para el humano por las razones antes mencionadas.  

 

 

 

Figura 46. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Lpse en Homo sapiens. 
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Por último, el análisis excluyendo al género Lasiodiplodia resultó en 5 hits en dos especies: 

MCF.2 cell line derived transforming sequence like (Ochotona curzoniae) y uncharacterized 

LOC110681528 (Aedes aegypti) (Figura 47). Ninguna de las especies mencionadas es de 

preocupación. 

 

 En la la gran mayoría de los alineamientos, se notó que el E-value era alto. De acuerdo al 

NCBI, el E-value es el número de hits que se esperan ver por casualidad, esto es que un E-value 

de 1e-44 significa que se espera ver ese alineamiento 1e-44 veces por casualidad, es decir, no es 

debido al azar. Se puede entender que si el alineamiento no es por casualidad puede ser entonces 

por tener relación biológica, sin embargo, E-values bajos no necesariamente significa que sean 

secuencias homólogas, pero se puede inferir homología. El E-value también está en función de la 

longitud de la cadena y la longitud del emparejamiento. 

 

Figura 47. Resultados del análisis off-target del dsRNA-Lpse que excluye al género Lasiodiplodia. 
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8.5.3 Síntesis de dsRNAi 

La síntesis de ldsRNAi de ambas construcciones se llevó acabo satisfactoriamente, 

obteniéndose productos íntegros (Figura 48). Los rendimientos obtenidos para los RNAi se 

muestran en la Tabla 23. Las bandas se ven ligeramente más pesadas a lo que se espera (500 pb 

y 18-24 pb) de acuerdo al gel, pero esto es explicado debido a que el dsRNA exhibe menor 

movilidad electroforética con respecto del DNA. 

Tabla 23. Rendimientos de ldsRNAi y sdsRNAi. 

Muestra Concentración ng/µL Rendimiento (µg) 

ldsAspt 950 950 

sdsAspt 360 360 

ldsLpse 447 447 

sdsLpse  400 400 

 

Figura 48. Gel de agarosa al 1% con RNAi largo y corto. A A. tubingensis. B L. pseudotheobromae. Las 
bandas arriba de 500 pb corresponden al ldsRNAi mientras que las manchas debajo de 100 pb 

corresponden a los sdsRNAi. 
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8.6 Bioensayos de la actividad fungicida de los dsRNAi 

Los bioensayos de A. tubingensis sobre germinación de esporas en placas petri no 

mostraron diferencias significativas en el número de colonias germinadas entre el control y los 

tratamientos con diferentes concentraciones de dsRNAi, ni en ningún tipo de dsRNAi (ldsRNAi y 

sdsRNAi) (Figura 49; Tabla 24; Tabla 25).  

 

 

 

 

 

Figura 49. Bioensayo de inhibición de germinación de esporas. A Placas con crecimiento de esporas 
de A. tubingensis. B Gráfico de columnas del promedio número de colonias obtenidas para cada 
tratamiento. Las barras de error muestran la desviación estándar (±SD) de 3 réplicas biológicas. 
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Tabla 24. Número de colonias germinadas de A. tubingensis. Datos correspondientes a un experimento 
con 3 réplicas biológicas con diferentes concentraciones de ldsRNAi y sdsRNAi. 

Cantidad 
de ldsRNA 

No. De colonias Promedio DS Tukey 

0 µg 129 180 76 128.3333 52.0032 a 

0.25 µg 160 163 191 171.3333 17.0977 a 

0.5 µg 117 152 51 106.6667 51.2867 a 

1 µg 212 141 125 159.3333 43.3069 a 

Cantidad 
de sdsRNA 

No. De colonias Promedio DS Tukey 

0 µg 72 91 74 79 10.4403 a 

0.25 µg 59 64 114 79 30.4138 a 

0.5 µg 75 87 72 78 7.9372 a 

1 µg 91 62 56 69.6667 18.7171 a 

 

Tabla 25. Análisis de varianza correspondiente al experimento de inhibición de germinación de esporas 
de A. tubingensis. 

ANÁLISIS DE VARIANZA ldsAspt 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 7784.25 3 2594.75 1.3355 0.3293 4.0661 

Dentro de los 
grupos 15542.6666 8 1942.8333 

F<Fcrit 
No hay diferencia entre las medias 

Total 23326.9166   

ANÁLISIS DE VARIANZA sdsAspt 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 184.25 3 61.4167 0.1697 0.9138 4.0661 

Dentro de los 
grupos 2894.6667 8 361.8333 

F<Fcrit 

No hay diferencias significativas entre las medias 
Total 3078.9167   

 

Estos resultados sugieren que DCL no es afectado en los estadíos de germinación de 

espora cuando crece en medio PDA, lo que puede ser explicado debido a la carencia de la 

interacción planta-patógeno que es importante para el fenómeno de entrecruzamiento de reinos 

de RNAi (Wang et al, 2017). Además se ha reportado que el procesamiento previo de dsRNAi por 

la planta mejora la eficiencia de silenciamiento (Song et al, 2018), sin embargo, otros autores 

muestran que dsRNAi dirigidos a genes involucrados en la germinación de esporas o formación 

del apresorio sí afectan la germinación de esporas y desarrollo del hongo (Mumbanza et al, 2013; 

Hu et al, 2020). No obstante, no se descarta la posibilidad de que DCL esté involucrado en la 
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patogénesis del hongo, pues resultados de otros autores muestran que aplicando dsRNAi contra 

DCL en sistemas in vivo reducen la patogenicidad de los hongos así como la progresión de la 

enfermedad que causan (Wang et al, 2016; Islam et al, 2020; Werner et al, 2020; Yin et al, 2020; 

Haile et al, 2021; Qiao et al, 2021), adicionalmente, se ha visto que la eficiencia de SIGS depende 

también de la capacidad del hongo de asimilar los dsRNA y procesarlos (Qiao et al, 2021). Para 

ensayos de germinación de espora se sugiere escoger genes involucrados en la formación de los 

tubos de germinación, formación de estructuras como el haustorio o apresorio, o de síntesis de 

componentes estructurales como quitina o ergosterol (Koch et al, 2016; Mumbanza et al, 2013). 

Además, es importante resaltar que debido a la alta variabilidad en cuanto al número de 

colonias germinadas en los controles, es difícil atribuir diferencias de crecimiento en los 

tratamientos debidas al efecto de los dsRNAi. Se decidió realizar un ensayo in vivo usando como 

fruta modelo la uva, debido a la practicidad de manejo y fácil reproducción de la infección por 

Aspergillus como mostró Qiao, et al (2021). Para el ensayo, se inocularon en uvas 10 µL de sdsRNAi 

a 20 ng/µL o agua, se dejó reposar 24 h y posteriormente fueron inoculados 10 µL de una 

suspensión de esporas de A. tubingensis a 4x104 esp/mL, 24 h después de haber inoculado las 

esporas, se agregó una segunda dosis de 10 µL de sdsRNAi a 20 ng/µL o agua y al 5 dpi se cuantificó 

el diámetro de infección. 

Los resultados del experimento (Tabla 26) mostraron una tendencia de inhibición en el 

tratamiento de sdsAspt con respecto al tratamiento control (Figura 50), habiendo diferencias 

significativas en el diámetro de infección, siendo menor en el grupo tratamiento (Tabla 27). Este 

resultado sugiere que A. tubingensis es susceptible al dsRNAi al igual que lo reportado por Qiao, 

et al (2021) con A. niger, adicionalmente se observó que los sdsRNAi promovieron un efecto de 

inhibición marcado a diferencia de ldsRNAi, sobretodo cuando hay dosis posteriores a la primera. 

Tabla 26. Datos de diámetro de infección en uvas tratadas con sdsAspt. 

Cantidad de sdsAspt Diámetro de infección (cm) Promedio DS TUKEY 

0µg 0.98 0.75 1.10 0.88 0.75 0.892 0.1512 a 

0.5µg 0.09 0.43 0.11 0.33 0.44 0.280 0.17 b 
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Tabla 27. Análisis de varianza correspondiente al experimento de efecto de sdsAspt en uvas. 

ANÁLISIS DE VARIANZA 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 0.9364 1 0.9364 36.1738 0.000318 5.3176 

Dentro de los 
grupos 

0.2071 8 0.0259 F>Fcrit 

Hay diferencias significativas entre las 
medias 

    

Total 1.14344 9 
 

 

Figura 50. Efecto de sdsAspt sobre uvas. A diámetro de infección en uvas tratadas con sdsAspt y 
agua, se observan diferencias en el tamaño de la lesión. B Boxplot con los datos de diámetro de 

infección, se muestran las diferencias significativas con letras distintas. 
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Por otra parte, los resultados de los bioensayos de crecimiento de micelio de L. 

pseudotheobromae en medio líquido no mostraron diferencias significativas en el crecimiento 

entre el control y los tratamientos con diferente concentración de dsRNAi, ni en ningún tipo de 

dsRNAi (ldsRNAi y sdsRNAi) (Figura 51). Este resultado es consistente con lo observado por Islam 

et al (2020), pues muestra que la adición de “naked-dsRNA” contra los DCLs de Botrytis fuckeliana 

no genera cambios en su crecimiento, no así con la aplicación de “minicells” que contienen la 

misma construcción de dsRNAi los cuales sí provocaron un marcado efecto negativo en el 

desarrollo del hongo in vitro. Adicionalmente, el efecto in vitro de una sóla dosis de dsRNAi puede 

no ser suficiente para generar un efecto en el patógeno, como lo observado por Nerva et al 

(2020), quien mostró que la adicción de BcdsRNA-CYP51 cada 12 h en Botrytis cinerea  provoca 

disminución del crecimiento del hongo in vitro. 

 

 

En conjunto con el resultado obtenido y ante la ausencia de formulaciones de 

encapsulamiento de dsRNAi, se optó por montar el patosistema mango-L. pseudotheobromae 

usando micelo ante la imposibilidad de producción de esporas, con una sola concentración de 

ldsRNA-Lpse (500 ng/µL). Se midió el porcentaje de área afectada del fruto y, nuevamente, los 

resultados del experimentro no mostaron diferencias significativas en el desarrollo de la 

enfermedad entre el control y el tratamiento con ldsRNA-Lpse (Tabla 28, Tabla 29, Figura 52). Sin 

embargo, es necesario optimizar el patosistema a fin de determinar mejores parámetros para el 

Figura 51. Bioensayo de crecimiento de micelio de L. pseudotheobromae en medio líquido 
adicionado con dsRNAi (ldsRNA y sdsRNA). 
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establecimiento de la infección, pues a pesar de que se logró inoculando micelo, la cantidad de 

inóculo tomada entre muestra y muestra puede variar debido a la naturaleza de la técnica, 

además de que algunos puntos de inoculación, tanto en los controles como en los tratamientos, 

no mostraron crecimiento del hongo, lo que genera ruido en la toma de medición y análisis 

estadístico. Otro parámetro a optimizar es las dósis de dsRNAi, pues se ha demostrado que 

subsecuentes aplicaciones a la dósis inicial refuerzan el efecto de SIGS a diferencia de los 

tratamientos de unidosis (Nerva, Sandrini, Gambino, & Chitarra, 2020). 

 

Tabla 28. Porcentaje de área infectada en mango por L. pseudotheobromae. Los datos se recabaron tras 
medir el área infectada 5dpi usando el software ImageJ. 

Cantidad 
de ldsRNA 

%Área infectada Promedio DS Tukey 

0 µg 65.39 79.37 46.46 52.97 61.0475 14.5213 a 

0.5 µg 63.02 49.97 0.37 78.45 47.95525 33.7900 a 

 

Tabla 29. Análisis de varianza correspondiente al experimento de inhibición de crecimiento de micelio de 
L. pseudotheobromae. 

ANÁLISIS DE VARIANZA 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 342.9580 1 342.9580 0.5070 0.5031 5.9873 

Dentro de los 
grupos 

4057.9041 6 676.3173 F<Fcrit 
No hay diferencias significativas entre las medias 

Total 4400.8622 
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Figura 52. Ensayo in vivo. A área infectada por L. pseudotheobromae en mangos tratados con 
agua y dsRNA-Lpse. A Progresión de la enfermedad en mango tras 5 dpi. B Gráfico de barras que 

muestra el promedio de área infectada en mango. Las barras de error muestran la desviación 
estándar (±SD) de 4 réplicas biológicas. 

A 

B 
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9. Conclusiones 

 

 De acuerdo a la información genómica reportada en bases de datos, se logró la 

identificación de 3 secuencias DCL en Aspergillus tubingensis y 2 secuencias DCL en Lasiodipllodia 

pseudotheobromae a partir de predicciones con los DCLs de L. theobromae. Para Anthracocystis 

cenchri, se logró amplificar una secuencia probable de DCL a partir del diseño de primers 

degenerados usando secuencias DCL de especies ceracanas, sin embargo es necesario más 

investigación enfocada en recabar su información genómica. 

 Mediante primers diseñados en regiones de baja homología entre los DCLs fúngicos y de 

las plantas huéped, se logró amplificar 2 de las 3 secuencias DCL en A. tubingensis, así como las 2 

secuencias DCL de L. pseudotheobromae. Ambos pares fueron fusionados en una quimera de DNA 

mediante 3 PCRs secuenciales, adicionadas con el promotor T7 en ambos extremos, ligadas en el 

ventor p-GEM T-easy y confirmadas por secuenciación. Las construcciones sirvieron de molde 

para la síntesis de ldsRNAi y sdsRNAi de buena calidad. Las secuencias escogidas no tienen off-

targets significativos en las plantas huésped ni en otros organismos, de acuerdo a las predicciones 

bioinformáticas. 

 Los resultados de los bioensayos in vitro no mostraron reducción de la enfermedad para 

ningún patógeno, lo que sugiere que DCL no es esencial para la germinación de esporas en 

condiciones in vitro, ni el crecimiento del hongo en medio líquido.  

Por otro lado, los resultados de pruebas in vivo usando uvas sugiere que A. tubingensis es 

susceptible al dsRNAi, pues se observó una tendencia de disminución de desarrollo de lesión con 

dos dosis de sdsRNAi. Así mismo, el ensayo in vivo de L. pseudotheobromae en mango no resultó 

en reducción de la enfermedad, sin embargo, es necesario estandarizar los ensayos in vivo para 

ambos hongos, a fin de conocer si los dsRNAi diseñados pueden ofrecer un mayor efecto de 

protección en los frutos.  

 

  



83 

 

10. Perspectivas 

 Con los resultados recabados en esta tesis, se quedan abiertos nuevos puntos de vista por 

resolver. Empezando con Anthracocystis cenchri, cuya secuencia amplificada con primers 

degenerados deberá ser clonada y secuenciada para conocer la secuencia y poder diseñar dsRNAi 

sobre su DCL. Es necesario mayor trabajo de nivel molecular que permita la identificación de 

nuevas secuencias DCL en su genoma, así como de otros blancos moleculares. El siguiente paso 

en futuras investigaciones con las construcciones hechas en el presente trabajo, será la 

estandarización del establecimiento de la infección en los frutos huésped, o en modelos que 

permitan la recolección de datos de forma sencilla.  

Es necesario  optimizar parámetros como la dosis efectiva de dsRNAi, estudiar el efecto 

de aplicaciones posteriores en el sistema in vivo, así como cuestiones de durabilidad del dsRNAi 

en el ambiente o formulaciones que protejan del efecto de nucleasas ambientales o 

fotodegradación por rayos UV,  alargando su vida media. Otra forma de conocer los efectos de 

silenciamiento sería realizando RT-qPCR para determinar si el nivel de abundancia de los 

transcritos de DCL disminuye con los tratamientos de dsRNAi. Es importante resaltar que el 

patógeno Aspergillus tubingensis tiene potencial en SIGS, pues se ha demostrado que Aspergillus 

niger, una especie muy cercana, es capaz de absorber dsRNAi además de ser susceptible a SIGS 

(Qiao et al, 2021). 

 En caso de que la construcción presentada no tenga efectos de reducción de severidad 

de la enfermedad, todavía se pueden abordar otras estrategias como un diseño de dsRNAi sobre 

otras regiones de los DCLs, como puede ser el dominio Helicase C-terminal, o bien, con un diseño 

más largo, pues se ha reportado que mayores tamaños de ldsRNAs pueden generar una mayor 

cantidad de siRNAs efectivos en el silenciamiento (Höfle et al, 2019). Adicionalmente, es 

conveniente mantener la estrategia de fusión de ambos genes, pues también se ha demostrado 

que diseños que vayan dirigidos a más de un gen aumentan su efectividad, ya sea fusionados 

(Koch et al, 2019) o en combinación por dsRNAs individuales (Yang et al, 2021). También se puede 

abordar la elección de genes implicados en procesos como síntesis de componentes estructurales 

esenciales, como ergosterol o quitina, los cuales a su vez son encontrados sólo en hongos, por lo 

que se prevée no tengan efectos off-targen en plantas. 
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Es necesario  mayor conocimiento sobre cómo son entregados los dsRNAi a los patógenos, 

por qué en algunos patosistemas funcionan mejor que en otros, cuáles son los mecanimos 

moleculares de consumo, procesamiento y translocación de los mismos, para poder hacer posible 

las aplicaciones en campo (Pereira & Koch, 2021), así como también conocer si puede tener 

implicaciones negativas en el ambiente. 

Con base en lo conocido hasta ahora, el uso dsRNAi aplicado en SIGS tiene un gran 

potencial para funcionar como estrategia de protección de cultivos de forma amigable con el 

ambiente, sin embargo, todavía estamos en una posición lejana a la comercialización y aplicación 

en campo, no obstante, con el constante desarrollo de esta tecnología cada vez nos acercamos 

más a la nueva generación de biofungicidas. 
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Anexo 1. Preparación y composición de soluciones y reactivos y protocolos 

1. ddH2O + DEPC (1L) 

Se desioniza 1L de agua destilada y se agrega 1mL de DEPC (Sigma, D5758), se mantiene en 

agitación toda la noche. Esterilizar 15min a 15lb/in2 a 121°C. Almacenar a temperatura ambiente. 

2. Buffer TAE 50X (500mL) 

• Tris-base 121g 

• Ácido etildiaminotetraacético (EDTA) 

0.5M 50mL 

• Ácido acético glacial 28.55mL

Disolver el Tris, EDTA y ácido acético en ddH2O + DEPC, se ajusta a pH 8.0 y se afora a 500mL. Se 

almacena a 4°C. 

3. Buffer MOPS (500mL) 

• MOPS 20.927g 

• Acetato de sodio 5.44g 

• EDTA 0.5M 10Ml 

• NaOH 1N para ajuste de pH 

 Disolver el acetato de sodio en ddH2O + DEPC. Adicionar al MOPS y disolver. Agregar el EDTA y 

ajustar a pH 7.0 con NaOH. Aforar a 500mL.  

4. Solución de Lisis 

 • Tris-HCl 50mM  

• EDTA 50mM 

• SDS 3% v/v 

• Mercaptoetanol 1% v/v 

 5. Gel de Agarosa 1% con buffer TAE (100mL) 

 • Agarosa 1g • Buffer TAE 1X 100mL 

 Calentar la mezcla sin hervir hasta que la agarosa se haya derretido completamente. 

6. Gel de Agarosa 1% con Buffer MOPS (100mL) 

• Agarosa 1g 

• Buffer MOPS 10X 10mL 

• Formaldehído 18mL 

• ddH2O + DEPC cbp 100mL 

 Disolver la agarosa en ddH2O + DEPC, dejar enfriar un poco y agregar el resto de los 

componentes. Almacenar a temperatura ambiente. 

7. Solución I (10mL) 

• Tris-HCl 1M 0.25mL 

• EDTA 0.5M 0.2mL 

• ddH2O + DEPC cbp 10mL 

 Mezclar los componentes y guardar a 4°C. 
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8. Solución II (200µL) 

 • NaOH 10N 4µL 

• SDS 10% 20µL 

• ddH2O + DEPC cbp 200µL

9. Solución III (10mL) 

• Acetato de potasio 5M 6mL 

• Ácido acético glacial 1.15mL 

• ddH2O + DEPC cbp 10mL

Mezclar los componentes y almacenar a 4°C. 

10. Medio de cultivo LB Sólido (100mL) 

• Extracto de levadura 0.5g 

• Peptona de caseína 1g 

• NaCl 1g 

• Agar bacteriológico 6g 

• ddH2O + DEPC cbp 100mL  

En un matraz vaciar el agua y en agitación agregar los componentes hasta disolver bien. Esterilizar 

15min a 15lb/  

in2 a 121°C. Enfriar a 40-50°C y agregar 100µL ampicilina 100mg/mL.  

11. Vector de clonación p-GEM T-easy 

Ilustración a.  Estructura del vector p-GEM T-easy. Se muestran 
las enzimas de restricción que se encuentran en el sitio de 
clonaje múltiple (MCS). NotI, enzima usada en el trabajo, corta 
flanqueando el sitio de clonación. 
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12. Extracción de plásmido por el método de lisis alcalina 

 Vaciar el cultivo bacteriano en tubos de 1.5mL y centrifugar a 12krpm x 2min. Vaciar 

gentilmente el sobrenadante por decantación, dejando el pellet bacteriano sin líquido. 

Resuspender el pellet en 100µL de Solución I y agitar por vórtex vigorosamente. Meter la mezcla 

en hielo. 

 Agregar 200µL de la Solución II recién preparada al pellet y mezclar por inversión 10 veces, 

poner seguidamente en hielo. Añadir 150µL de Solución III, cerrar y dispersar la solución mediante 

inversión varias veces; poner en hielo 5min. 

 Centrifugar el lisado bacteriano a 12krpm x 5min a 4°C. Transferir el sobrenadante a tubos 

nuevos. Agregar un volumen igual de fenol-cloroformo-alcohol isoamílico, mezclar por vórtex y 

centrifugar a 12krpm x 2min a 4°C. Transferir la capa superior acuosa a un tubo nuevo. 

 Precipitar el plásmido añadiendo 2 volúmenes de etanol absoluto a temperatura 

ambiente. Mezclar por vórtex y dejar reposar 2min a temperatura ambiente. Centrifugar el 

plásmido a 12krpm x 5min a 4°C. Se obtiene un pellet blanquecino. 

Remover el sobrenadante por aspiración gentil. Se lava el pellet con 1mL de etanol al 70% 

y mezclar por inversión. Centrifugar a 12krpm x 2min a 4°C. Remover el sobrenadante por 

aspiración gentil. Dejar secar a temperatura ambiente. 

Resuspender el pellet en 30µL de ddH2O + DEPC, incubar con RNAsa 30min a 37°C, 

inactivar a 65°C y almacenar a -20°C. 
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Anexo 2. Secuencias de DCL en aminoácidos y nucleótidos 

Aspergillus tubingensis 

Taxonomía  

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Ascomycota  

• Clase: Eurotiomycetes  

• Orden: Eurotiales  

• Familia: Trichocomaceae  

• Género: Aspergillus  

• Especie: A. tubingensis 

DCL1 

Nota: En gris se resaltan las zonas usadas para el diseño del RNAi. 

>Aspt_DCL1_Protein_Sequence 

MPPAHASNMGVNSDLHGPDQNLPVETIKGRAVTMTEDILQEDDRSSDESDNDEHEDQIIAGVSQQRITQNAKFKDLLAQRADSGPIH

DAKVTHDLPNAQLSTAHLIAKQDLGIGTLDPREYQLELFERAKAQNTIAVLDTGSGKTLIAVLLLKHTLEKELNDRAEGKQHRIAFF

LVDSVTLAYQQAAVLRNNLDQSVGHFFGAMGTDLWSKSVWEQHFQKNMVIVCTAEILNQCLLNSYVKMSQINLLIFDEAHHTKKDHP

YARIIRESYLEEDPSKRPRIFGMTASPIDTKGDIVDEATRLEKLLDSRIATTSNMSLLRQVVRRPVERVWSFNRLEQPFATSLYKQL

EDRFGDMACLEGIFRFAWQASSELGRWCSDRAWARALADDVLPKLEGNVRKTANSETSSDVPESAYKEILRITEASEIVKGYEFSSP

EAFGQLSPKVQVLREELVHYFGRPTETKCIVFTQKRYTALILSELFQTLNVPFLRPGVLIGVRSGDLAGMNITFRQQFISLVKFRTG

EINCLFATSVAEEGLDIPDCNLVVRFDLYQTLIQYVQSRGRARHFNSTYASMVERGNLDHEQRLLEVQDAEKMMQNFCRTLPEDRLL

YGIDHDLDTVLQKDEGNRTFKIKSTGAKLTYHSATAILARYASSLQYEKEISAQVTYVVLPINGAFVCEVILPEKSPIRGLTGSPAM

KKSIAKRSAAFDTCLLLRKNKLLDDHFNSIYHRRLPAMRNAKLAITSKRTSEYDMISKPSLWGRKQGMAPKELYGTVITFLPSSQLS

HEARPLLLFTRERLPHFPQFPIFLDDDIETTILTTPLENQILLSEEEVDALTVFTLRVFRDVFHKTYDNEPEKMAYWLAPVRVQSSY

IPSFDPRQILDWESLNYVRDNDSIPFSTEIRPESLVDLFVFDAWDGRCRFFTVGIEESLTPSSPPPPFVARRRHMTDIMNYCSSLSK

NSRAKFLSTCHWDQPVLRAELVRLRRNLLDRMTDTEREVETRCFICLEPLKVSAIPAATAFSCLAFPAIISRIDAYLISLQGCESLN

FTVKLDLALEAFTKDSDNTEEHRAQQIHVQRGMGRNYERLEFLGDCFLKMATSIALFTQNPDDDEFDYHVNRMCLICNKNLFNAAVK

KEIYKYIRSRGFSRHTWYPEGLKLLQGKDHSRKATTESKHALAEKTIADVCEALIGASLLSGGPEHRFDMAVKAVTTLVNSPSHMAE

RWKDYISLYTIPKYQRRAADGAEIHLCRKVEEKLSYRFRYPTLLGSAFTHPSYPSAWAKVPCYQRLEFLGDSLIDMVCVEDLFARYP

DRDPQWLTEHKMAMVSNKFLGALAVKLGLHTHLKYFSAPLQSQITQYAEEIQTAEGESEGAVDYWTVTKDPPKCLPDMVEAYVGAVF

VDSDFNFEVIEKFFRDHIKPFFEDMAIYDSFANKHPTTFLYNRLTNEFGCTNYCLKAGEMPSIDGAPAGVLAAVIVHDVVIAEGTAS

SGRYAKVKASERALAVLDELSSAAFQRKYRCDCRESGDLARPDIGTAI  

>At_DCL1_Gene_sequence 

ATGCCACCAGCTCACGCTTCCAATATGGGAGTAAATTCCGATCTTCATGGGCCTGATCAGAACCTACCCGTGGAAACAATAAAAGGG

CGCGCCGTGACGATGACTGAGGATATACTACAGGAAGATGACAGATCATCGGATGAATCCGACAATGACGAGCACGAAGACCAGATC

ATAGCAGGAGTTTCACAGCAACGTATTACCCAGAACGCAAAGTTCAAAGACCTTCTTGCACAGCGTGCTGATTCAGGCCCCATCCAT

GACGCTAAAGTCACCCATGACCTGCCAAATGCTCAGCTTTCCACTGCGCACTTGATAGCGAAACAAGACCTTGGAATTGGTACGCTG

GATCCAAGAGAGTATCAATTGGAACTATTTGAGAGAGCGAAAGCGCAGAATACAATTGCTGTACTTGACACGGGCTCTGGGAAGACT

TTGATTGCAGTGTTGCTACTTAAACATACACTGGAAAAGGAACTGAATGATCGCGCGGAGGGGAAGCAACATCGAATAGCCTTTTTC

CTTGTGGATAGCGTTACACTCGCATACCAACAGGCCGCGGTACTACGCAATAACTTGGATCAGAGTGTCGGGCATTTCTTTGGAGCT

ATGGGAACTGACCTGTGGAGCAAAAGTGTCTGGGAGCAGCACTTCCAAAAGAACATGGTGATCGTCTGTACAGCGGAGATTTTAAAC

Ilustración b. Estructura de DCL1 de A. tubingensis. Imagen recuperada de funRNA. 
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CAGTGCCTGCTCAACTCCTACGTCAAGATGAGCCAAATTAACCTCCTAATATTCGATGAAGCGCACCATACAAAGAAAGATCATCCC

TATGCACGCATTATACGTGAATCTTACCTCGAAGAAGACCCCTCAAAGCGTCCACGAATATTTGGAATGACTGCATCACCCATTGAC

ACAAAAGGTGATATAGTCGATGAAGCTACGAGACTTGAGAAGTTGCTTGACAGTAGGATAGCTACGACTTCCAACATGTCACTTCTA

CGGCAGGTGGTCAGGCGTCCGGTGGAGAGAGTATGGTCCTTCAACAGGTTGGAGCAACCGTTTGCTACTAGCCTATATAAGCAGCTT

GAAGATCGTTTTGGAGACATGGCGTGCTTGGAGGGTATATTCAGATTTGCTTGGCAGGCCAGCTCTGAGCTAGGCCGATGGTGTTCA

GATCGAGCATGGGCGCGTGCTTTAGCAGATGATGTATTGCCCAAGCTCGAAGGTAATGTTCGTAAGACGGCAAACTCTGAAACATCA

TCTGATGTGCCCGAAAGTGCTTACAAAGAGATCTTGCGGATAACGGAAGCCAGTGAGATAGTGAAGGGCTATGAATTCAGCAGTCCT

GAGGCTTTTGGCCAGCTTAGCCCCAAAGTGCAAGTCCTTCGCGAAGAGCTTGTCCACTATTTTGGACGACCGACGGAGACAAAATGC

ATTGTTTTCACGCAGAAGCGCTACACAGCTTTGATTCTGTCTGAACTTTTTCAAACCCTGAATGTTCCCTTCCTTCGGCCTGGTGTG

CTTATTGGTGTCCGGTCTGGGGATTTAGCAGGAATGAACATAACGTTCCGCCAGCAGTTTATTTCCTTGGTCAAGTTCAGGACCGGC

GAGATCAATTGCTTGTTCGCTACATCAGTTGCTGAAGAGGGTCTGGATATTCCTGATTGTAATCTGGTCGTTAGGTTTGATCTTTAT

CAAACGTTGATCCAATACGTGCAAAGCCGTGGGCGGGCGAGGCATTTCAATTCAACGTATGCGAGTATGGTCGAAAGAGGAAACCTG

GATCATGAGCAGAGGCTACTTGAGGTTCAAGATGCTGAAAAAATGATGCAAAACTTTTGCAGAACCCTCCCCGAGGATAGGCTACTA

TATGGCATTGACCACGATCTTGATACAGTGTTACAGAAAGACGAGGGCAACAGGACTTTCAAAATCAAATCTACAGGTGCTAAGCTA

ACCTATCATTCAGCAACGGCGATACTTGCTCGGTACGCTAGTTCTTTGCAATACGAAAAGGAAATTTCGGCCCAAGTAACATATGTA

GTGCTTCCTATCAACGGTGCCTTTGTTTGCGAGGTTATTCTACCGGAAAAGTCACCTATCCGAGGCCTCACAGGAAGCCCAGCAATG

AAGAAGTCCATTGCGAAGCGCTCTGCGGCCTTTGATACATGTCTTTTACTTCGGAAGAACAAGTTGCTCGATGACCATTTCAATTCA

ATATACCATCGTCGCCTTCCGGCAATGCGAAACGCGAAACTTGCAATAACATCGAAGCGCACCAGCGAGTATGACATGATATCGAAG

CCATCTCTATGGGGCCGGAAACAAGGAATGGCCCCCAAAGAACTTTATGGCACCGTTATCACGTTCTTGCCCTCCAGTCAACTATCG

CACGAGGCCAGACCTTTGCTATTGTTCACACGAGAGAGACTGCCACACTTTCCACAGTTTCCCATCTTCCTCGATGACGACATAGAG

ACTACAATACTCACGACTCCCTTGGAAAATCAGATTCTACTTTCAGAAGAGGAAGTTGATGCCCTCACAGTGTTTACTCTTCGTGTT

TTTCGTGACGTGTTCCACAAGACTTACGACAACGAGCCCGAAAAGATGGCTTACTGGCTAGCCCCGGTAAGGGTTCAAAGCTCATAC

ATCCCGTCATTCGACCCAAGGCAGATCCTTGACTGGGAGAGCCTCAACTACGTGCGCGATAACGATAGCATTCCATTCTCTACGGAG

ATACGCCCAGAGAGCTTGGTTGATCTCTTTGTGTTCGATGCCTGGGATGGAAGATGCCGATTTTTCACAGTAGGAATCGAGGAAAGT

CTGACTCCCTCTTCTCCTCCACCACCCTTTGTAGCCCGGCGCAGACACATGACCGATATTATGAATTACTGCTCGAGCCTCTCCAAG

AACTCCAGGGCTAAATTCTTGTCGACTTGTCACTGGGACCAACCTGTCTTAAGGGCAGAGCTCGTACGACTCCGCAGGAACCTTTTA

GACAGAATGACAGACACCGAGAGAGAAGTTGAAACGAGGTGCTTCATTTGTCTTGAGCCTTTGAAAGTATCTGCTATCCCTGCAGCT

ACAGCATTCTCCTGTCTCGCATTCCCAGCAATCATCTCTAGAATTGATGCATACCTAATCTCTCTCCAAGGCTGCGAAAGCCTAAAC

TTCACCGTCAAGCTGGACCTCGCCCTTGAAGCATTCACAAAAGACTCCGATAATACCGAGGAGCACCGAGCTCAGCAGATACATGTC

CAACGAGGAATGGGAAGAAATTATGAGCGATTGGAATTCCTCGGAGACTGTTTCCTGAAGATGGCTACCTCGATTGCTCTCTTCACA

CAAAACCCAGACGATGATGAGTTTGACTATCACGTAAACCGGATGTGTCTCATTTGCAACAAGAACCTCTTTAATGCAGCCGTAAAA

AAGGAGATCTATAAGTATATTCGTAGTCGAGGATTTTCGAGACATACATGGTATCCAGAGGGTCTGAAGTTACTACAAGGTAAAGAC

CACAGTAGAAAGGCAACCACGGAGAGCAAGCATGCCCTTGCAGAGAAAACAATTGCAGATGTTTGCGAAGCTTTGATAGGGGCGTCT

CTGCTTTCCGGTGGTCCTGAACATCGATTCGACATGGCTGTCAAGGCAGTGACTACTCTGGTGAACAGTCCCAGTCACATGGCTGAG

CGATGGAAGGACTACATTTCTTTATATACGATACCGAAGTATCAGCGCCGAGCGGCGGATGGTGCCGAGATACACCTTTGTCGAAAG

GTCGAAGAGAAGCTGAGCTACCGCTTCCGTTACCCGACGCTTCTTGGATCAGCTTTCACTCATCCTTCGTATCCATCTGCATGGGCT

AAAGTGCCCTGCTATCAGCGCTTGGAGTTTCTTGGTGATTCACTGATCGATATGGTGTGCGTGGAAGACTTGTTTGCCAGGTATCCT

GACCGAGACCCCCAGTGGCTCACAGAACACAAAATGGCCATGGTATCCAACAAGTTTCTGGGTGCTTTAGCCGTGAAATTGGGGCTC

CATACGCATCTAAAATACTTTAGCGCTCCGTTGCAATCTCAGATCACTCAGTACGCCGAAGAAATCCAGACAGCAGAGGGCGAGAGT

GAGGGCGCGGTGGACTATTGGACTGTGACAAAAGACCCTCCTAAGTGTTTGCCCGACATGGTTGAAGCGTATGTAGGTGCAGTTTTC

GTCGACTCCGATTTCAACTTCGAGGTCATTGAGAAGTTCTTCCGGGATCACATCAAACCATTTTTCGAGGACATGGCAATTTATGAC

AGCTTCGCAAATAAGCACCCTACGACTTTCTTGTACAATCGACTGACTAATGAATTCGGCTGCACGAACTATTGTCTGAAAGCTGGT

GAGATGCCCAGCATTGATGGGGCCCCGGCTGGGGTTTTAGCGGCCGTGATCGTGCATGATGTTGTCATTGCCGAAGGTACAGCATCA

TCTGGTCGCTATGCTAAAGTTAAGGCCAGTGAGAGGGCACTCGCAGTGCTGGACGAGCTATCGTCAGCAGCTTTCCAGAGAAAATAT

CGCTGTGATTGTCGAGAGTCAGGAGACTTGGCAAGACCCGACATTGGAACGGCTATCTGA 

DCL2 

>Aspt_helicase_dcl2-2_Protein_sequence 

MASSTDYHADSTPGPTTNMELRIREYQLEMLNESLKRNVIVVMPTGTGKTQVAILRILADIDKGDSDKFVWLLCPTVALSEQHTHTI

RNRVPSMWCRGFTSRDQVEYWKEKKIWDNALLGIKIAVSTYQVLYDALSHGFVKLSQISLLIFDEAHHCKRDHVANKIMQDHYHKMH

QSGAQNLPKILGLTASPILSDLSSLETVESNLGSICKTPRQYYAQLLQFTNRPLILPRLPSYTIPNCTVKAPILEKLCGILFSENEV

PSSSKMKSKQLKHIRRFIQTSESINQELGIWAATEYVRKSIMHFKESMRMGAEKTNISNSGKDFAMEILTKLGKLQDCIPAMQREDV

SPMCLCLLDELSKAYREGFCGLVFVTQRATVLALKWLIENHPLTSHLFTCGTFIGMSTTQYSKTELGNLHDIRNQTETLEKFRQGSI

NLIITTDALEEGIDIPACNTVLNFNSQLSLKSFIQRRGRARRENSQFIIIMEDESGPMYLKQLEMEEIELVSKLQNAERRQIPANEL

Ilustración c. Estructura de DCL2 de A. tubingensis. Imagen recuperada de funRNA. 
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DFDEYERISLSLHVDRTGAQLIMREAVGYLYHLCSKLPAQPYVSNKPLFSYERNNYGRFRAVVRLPSNLDPSLQSFSSSRNWSRRKY

AREDAALEAYKALYQAGLVNDYLVPTQVSDHLDGNTILRSHYSIQNQLDPWQDIAHLWKLDSQLYLHKLRIIRPEEDEIHIHMIFPY

QLDTTVHIPLFIDYCTTYTAILTPGHPITTNVPLCQQVTNLIFQSVYRDHCSRKNIDYAFLLVPGLEEPKLIEFLERYSGSVSLTEL

LNQEATPSALGLLRSHTKPSRPLLVEPWVEGECVLSDDLSISSFTAKVKYMTSRRNFLSQGNLAARKSKRCEPRIGFEANVKGMSVR

DFFVDKLPSMFAQVALLTPSIIHEVEVYIIAQNLRQELSLRSVTPWQRLDLLAIAIRPTSIEHRATFRSLAFIGDALIKYLFARQLF

LHHHLLHEGLLSSLKQRNLSDAGLAYAIYQSGLGKFLISKHLNGKRWAPPLVSRIKSSSNEARQRSIGAATLADMTKAVVGAAFIDG

GLNQAAACASVMFPKLKTWNASSLHDGTYSKTRPANAVAPTAIVDMEELLGYTFTDKSLAVESMTHPSCTGLVQTTSYRRLSFLGAS

VLEWIVVSYLHRHAQVMNPKRMQSLKSAFTNNTFLTFVAITFHQVRERNHIYVDDEHKVHQNVKTCSIRLWDFLRLHSDALSTELTN

FVQVSSEEVDAIKHELWERRFYPWVRLSALGDMRVLSDIIQSTFGAVFIDSQATLTSCNALAEKLGILPLLEHFISHQITTDHPKDI

LQAILRGRKLSYQISVDKEHPGTLRCSALADSSEIASVEGHMNDDVIKMLAAETAVRLLRKGFALSETS  

>At_helicase_dcl2-2_Gene_sequence 

ATGGCCTCATCTACCGATTACCATGCAGACAGTACGCCGGGACCGACAACTAATATGGAGCTTAGAATCAGAGAGTATCAATTGGAG

ATGTTGAACGAGAGTTTGAAACGTAATGTTATCGTTGTGATGCCAACAGGTACTGGGAAAACGCAAGTAGCCATATTACGGATTCTG

GCGGACATAGACAAAGGAGACTCAGATAAGTTCGTATGGCTACTTTGTCCCACAGTTGCTTTATCTGAGCAGCATACACATACAATA

CGAAACCGTGTTCCTTCTATGTGGTGCAGAGGGTTCACCAGTAGAGATCAGGTGGAATATTGGAAAGAGAAGAAAATATGGGATAAT

GCCTTGTTGGGAATAAAGATTGCAGTTTCAACATATCAGGTTCTATATGACGCACTATCCCATGGTTTTGTTAAACTGAGCCAAATT

TCTTTACTCATATTCGATGAAGCCCACCATTGTAAAAGGGATCACGTTGCGAACAAGATAATGCAGGACCATTACCATAAGATGCAC

CAAAGTGGTGCGCAGAATCTACCGAAGATACTTGGTCTGACTGCTTCTCCCATTTTATCCGACTTGTCATCTTTGGAGACCGTGGAA

AGCAACCTGGGCAGTATATGCAAGACCCCTCGCCAATACTACGCGCAACTCCTGCAATTCACAAACCGGCCACTTATATTGCCGCGC

CTACCTTCTTATACGATTCCGAACTGCACTGTCAAGGCACCAATACTGGAAAAGTTATGTGGTATTTTGTTCTCTGAAAATGAAGTA

CCAAGTTCATCGAAGATGAAGAGCAAGCAACTCAAACATATCAGACGCTTCATACAGACTTCGGAAAGCATTAACCAGGAGCTTGGG

ATTTGGGCCGCGACAGAGTACGTGCGAAAATCGATCATGCATTTCAAAGAAAGCATGCGAATGGGCGCTGAGAAGACAAATATCTCC

AATAGTGGGAAAGACTTCGCCATGGAAATTCTTACTAAATTGGGCAAATTGCAGGACTGCATCCCGGCAATGCAACGAGAAGATGTG

TCACCAATGTGCCTGTGCCTATTGGATGAGCTTTCAAAGGCATACAGAGAAGGATTCTGCGGTCTGGTGTTCGTTACGCAGCGAGCG

ACTGTACTTGCATTGAAATGGCTGATAGAGAACCATCCACTTACGAGCCACCTATTTACTTGTGGGACATTCATTGGTATGTCAACG

ACACAATACAGCAAAACAGAGCTCGGAAATCTCCATGACATCCGAAATCAGACTGAAACGCTAGAGAAGTTCCGGCAAGGCTCTATA

AACCTAATCATAACGACCGATGCTCTGGAAGAAGGCATTGATATACCGGCATGCAATACAGTGCTAAACTTCAACAGTCAGCTATCC

TTGAAATCCTTCATTCAGCGACGGGGGCGTGCACGAAGGGAGAACTCCCAGTTTATTATCATTATGGAAGATGAAAGCGGCCCAATG

TACTTGAAACAACTCGAGATGGAGGAAATAGAGCTAGTTTCAAAATTGCAGAATGCCGAGCGAAGGCAAATACCAGCTAACGAGCTG

GACTTCGACGAGTACGAGAGGATTTCGCTTTCCCTTCACGTTGACAGGACCGGAGCGCAGCTGATAATGCGGGAAGCGGTCGGCTAT

TTGTATCATCTTTGTTCAAAGCTACCTGCCCAGCCGTATGTCAGCAACAAGCCCCTGTTTTCTTACGAGCGCAATAACTACGGCCGA

TTCAGGGCGGTAGTCAGATTGCCGAGCAACCTCGACCCTTCCCTTCAGTCATTTTCTAGCTCAAGAAATTGGTCCAGACGCAAGTAT

GCGAGGGAGGACGCAGCATTAGAAGCATATAAAGCGCTTTACCAGGCTGGCCTTGTTAACGATTACTTAGTTCCGACACAGGTCTCA

GACCATTTGGATGGGAATACCATATTACGGTCCCACTACAGTATTCAGAACCAGCTGGATCCTTGGCAGGATATTGCTCATCTATGG

AAACTTGACAGTCAGCTGTATCTTCACAAACTACGAATCATAAGACCAGAAGAGGACGAAATCCACATACATATGATTTTTCCATAT

CAGCTTGACACAACAGTTCACATTCCTCTTTTCATTGATTATTGCACAACCTATACGGCCATTCTCACACCGGGGCATCCAATCACT

ACAAATGTTCCACTTTGCCAGCAAGTGACAAACCTGATCTTCCAGTCGGTTTACCGAGACCATTGTTCTCGCAAGAACATAGACTAT

GCGTTCCTTCTTGTCCCAGGACTGGAAGAACCGAAGCTGATTGAGTTCCTTGAGAGGTATTCTGGATCAGTCAGCCTGACTGAGCTT

CTGAATCAGGAAGCTACGCCGAGTGCGCTTGGACTGCTTCGCAGTCATACGAAACCCAGTCGACCACTTTTGGTTGAGCCTTGGGTA

GAAGGAGAGTGCGTCTTATCAGATGATTTGTCCATTTCGTCCTTCACGGCCAAAGTGAAATACATGACTAGTCGCCGGAACTTTCTC

TCTCAAGGAAATCTAGCTGCTAGGAAATCAAAACGCTGTGAGCCCAGGATAGGCTTTGAAGCTAATGTGAAAGGCATGTCTGTGCGA

GATTTCTTTGTTGATAAGCTACCTTCCATGTTTGCCCAGGTCGCCCTCCTTACACCAAGCATAATCCACGAGGTGGAGGTATATATC

ATAGCGCAAAATTTGCGACAGGAACTATCGTTACGATCAGTCACGCCCTGGCAACGACTTGATTTATTGGCCATTGCTATCAGGCCT

ACAAGTATTGAGCATCGAGCCACCTTCCGCTCATTAGCCTTCATTGGCGATGCACTCATCAAGTATCTCTTCGCAAGGCAATTATTT

CTGCACCATCATTTGTTGCACGAAGGTCTCCTGTCCTCTTTGAAGCAGAGGAATCTGTCTGATGCGGGTCTTGCATATGCTATATAT

CAATCTGGCCTTGGGAAATTCCTCATAAGCAAACATCTCAACGGGAAACGATGGGCGCCACCGCTTGTGTCGAGGATTAAATCCTCC

AGCAATGAAGCCAGGCAGCGATCCATCGGTGCGGCTACGCTGGCTGATATGACGAAAGCAGTTGTTGGGGCTGCCTTCATAGATGGT

GGACTGAACCAGGCTGCTGCATGCGCATCAGTCATGTTTCCCAAACTCAAGACTTGGAATGCATCATCTCTGCATGATGGTACTTAT

TCCAAAACAAGACCGGCAAATGCAGTTGCTCCAACAGCAATAGTCGATATGGAAGAACTCCTTGGATATACTTTCACGGACAAATCC

CTGGCTGTAGAAAGTATGACACATCCATCTTGCACTGGTCTTGTGCAAACAACATCTTATCGGCGTCTCTCATTTCTCGGAGCCAGC

GTGCTAGAATGGATTGTTGTGAGCTATCTACATCGACATGCACAAGTGATGAATCCAAAAAGGATGCAGTCCTTGAAGTCCGCGTTC

ACAAACAACACATTTCTGACCTTTGTGGCAATAACATTCCACCAAGTAAGGGAGCGAAATCATATATATGTTGATGATGAACACAAG

GTCCATCAAAATGTGAAGACATGCTCGATTAGGCTCTGGGATTTTCTTCGCTTGCATAGCGATGCCTTATCCACTGAGTTAACAAAC

TTTGTTCAAGTGTCATCTGAGGAGGTGGATGCTATCAAACATGAACTATGGGAGCGGCGATTTTACCCATGGGTGCGGCTGAGCGCA

CTTGGGGACATGCGAGTGTTGTCTGATATCATTCAGAGCACTTTTGGTGCTGTCTTTATCGATTCTCAAGCAACCCTAACATCCTGC

AATGCTCTGGCAGAAAAACTCGGAATTCTGCCGCTTTTGGAGCATTTCATTTCCCATCAAATCACTACAGACCATCCAAAAGACATT

CTACAAGCCATCCTTCGAGGACGCAAACTCTCTTATCAGATCTCTGTTGACAAAGAACATCCCGGGACACTGCGGTGTTCTGCACTG

GCTGATTCCTCGGAGATCGCCTCAGTGGAAGGCCATATGAATGATGATGTAATCAAGATGCTGGCAGCTGAAACGGCCGTTCGTCTC

CTGCGCAAGGGGTTTGCTTTATCCGAGACATCGTGA 
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DCL2.1 

>Aspt_dicer-like_2-1_Protein_sequence 

MTAAATVLPAGENAPAYRPRSYQVEMFEASLKENIIVTMGTGSGKTHIALLRIMKELESNPHKLIWFLTPTVALCLQQFKFISDNIP

AVRARTLTSLDKVELWTEQPIWDAILKEMQVVVSTHAVLADAMSHGFVKITQLGLMIFDEAHHCMRRHPANKIMQDFYHPALERHGA

EAVPKILGLTASPVVRSNKQELLKIESNLDAVCKTPRTHRSELMTHTHRPYLQQILFTPVLLDDLQAGSRTLKALVNAWTSMRLEDD

PYIKKLRKSPLDGRALQKVLESGKTYCNDQLKRFATRSLHIFRELGEWAADYFIYASVEQLKTRADNSVDSMGWTDEEKAYLLDIVS

KLPTPNLDLTPSDPDRIPISPKFRSLLEFLDAKGEPNFSGLVFAKQRATVSVMEKLLSIHPVTKHRFRCASFVGWSGGGSKDVLGEL

LDARMQRDTLSEFRTGQKNLIIATDVLEEGIDISACSVVVCYDKPPNLKSFVQRRGRARHRKSTYAIMFSTDDESSALSKWEDLEQA

MIEAYEDDERRLREAWALEAINEEVVERLEVPSTGAVLTADTAVAHLNHFCAVLPRQPYASNEPEFSYEKDDADLLRGTVTLPSCVH

PEVRRIQGQRWWQTERAARKEAAFQAYKRLYEFGLLSDHLLPFKRNLELKETDHVNLPALVEVSEQYDPWVDWACSWSSPDVHQTQI

AIKHNGDSHMCIRLTSPTSLPPIEPMTLFWDSETTYTLAFDKPKRMKGIAADSIENMRLATALYLHAASSRQLRPEQDFVTLFGPDL

SDLELAEWLKKHAGDEPALEVYSRKDFPTIMGIVRDRLRYNEPMVFKRWVVSGQDDTPIVELECDAFPKRRNLLHRQTLAAKQLDTE

IPDISSKIRLILAENCTIDKLPYAETIFGRFISVILDRLEATLVATRLCETILRDLEFSSIRHVITAITAPSAQSLTNYQRYEFFGD

SVLKFTVSCQLFFQHPNWHEGYLSEGRDEIVQNSRLARAALDAGLDAFIMNKTFTPRKWTAPLISEKISLTPKQRTISTKVLADVVE

ALIGASYIDGGFAAAHACIHRFLPEVNLEHIDRTTTTAPSTPEGTTNHTLNDDHLMTHIGYTFTHKSLLVESLTHPSCQFDTTTQSY

QRLEFLGDAVLDMAIMSTLLSHPHEIPQGQMTKIKHAVVNANLLAFFCMEFALTEKRSTVQITPSGTASLNPSSVDHKVELWRFMRY

QGAHLQTARDAALSRHASLRKSIIHGLQHSPSYPWKYLSQLNADKFFSDIIESILGAIFIDSHGNLAECEKFLERLGLLWYLRRILK

DEVDVMHPRNIAQQMAKGEIRFEVVRVVNGDGTAGTAGGEDDGATYRCAVTMAGVEGVAVLVEGCLTSEEAEITAAERAVEILVGRG 

>Aspt_dicer-like_gene_sequence_2-1 

ATGACAGCTGCTGCGACTGTACTTCCCGCCGGCGAGAATGCGCCCGCATACCGCCCGCGCAGCTACCAGGTGGAGATGTTTGAGGCG

AGTTTAAAGGAGAATATCATTGTCACGATGGGAACTGGCAGTGGGAAAACTCACATCGCTTTGCTGCGAATCATGAAGGAGCTGGAG

AGTAATCCGCACAAGTTAATCTGGTTCTTAACACCCACTGTCGCCCTATGTCTGCAACAATTCAAATTCATCTCCGACAATATCCCC

GCCGTCCGGGCCCGGACCCTCACCAGTCTAGACAAGGTCGAGCTCTGGACTGAGCAACCCATCTGGGATGCGATCCTGAAGGAGATG

CAGGTGGTGGTGTCCACGCATGCGGTTCTTGCCGATGCGATGAGCCATGGGTTCGTCAAGATCACCCAGCTGGGTCTGATGATTTTC

GATGAAGCCCATCATTGCATGCGACGCCACCCTGCCAATAAGATCATGCAGGACTTTTATCACCCTGCGCTGGAAAGGCATGGCGCG

GAAGCTGTGCCCAAGATTCTGGGCCTCACGGCTAGTCCCGTGGTGAGATCAAATAAACAGGAGCTACTGAAGATTGAGTCAAATCTT

GATGCCGTGTGCAAGACACCACGGACTCATCGGTCAGAGCTTATGACGCATACCCATCGGCCATATTTGCAGCAGATCTTGTTCACC

CCGGTGCTGCTCGACGATCTGCAGGCTGGAAGCAGGACTTTGAAAGCTCTTGTGAACGCATGGACATCTATGAGACTCGAGGATGAT

CCGTACATCAAGAAATTGAGAAAGAGCCCTCTTGACGGAAGGGCGTTACAGAAAGTCCTCGAGTCCGGGAAGACTTACTGTAACGAT

CAGCTGAAAAGATTTGCGACTAGAAGCTTACACATTTTCAGAGAGCTTGGTGAATGGGCTGCCGACTACTTCATATACGCTTCTGTC

GAGCAGCTCAAAACGAGAGCCGATAATTCAGTGGATAGCATGGGCTGGACCGACGAGGAGAAGGCATATCTATTAGATATCGTCTCC

AAGCTACCGACCCCAAATCTCGATCTCACTCCTTCCGACCCGGATAGAATACCTATTTCACCAAAATTCCGATCCCTACTGGAATTC

TTGGATGCAAAGGGAGAGCCCAACTTCTCCGGTCTAGTATTTGCTAAACAGAGGGCTACAGTGAGTGTAATGGAAAAGCTACTGTCT

ATTCATCCTGTAACGAAACATCGTTTTCGATGCGCCTCCTTCGTCGGCTGGTCCGGCGGAGGTAGCAAAGACGTTCTGGGTGAGCTC

CTTGACGCCCGTATGCAGCGCGATACACTGAGCGAGTTCCGGACCGGCCAGAAGAACTTGATTATTGCGACGGATGTGCTGGAGGAG

GGCATTGACATTAGCGCCTGCAGCGTGGTAGTCTGCTATGATAAGCCACCAAACTTGAAATCGTTCGTACAGAGACGAGGTCGTGCG

CGGCACAGGAAATCCACTTATGCCATCATGTTTTCTACAGATGATGAATCTTCTGCACTGAGCAAGTGGGAGGACCTGGAACAGGCC

ATGATTGAAGCGTACGAGGATGACGAAAGGCGACTGCGCGAGGCTTGGGCCCTGGAGGCTATCAACGAAGAAGTGGTGGAAAGGCTT

GAGGTGCCATCTACTGGTGCTGTCTTGACGGCAGACACCGCTGTTGCACATCTCAACCATTTCTGTGCAGTCCTGCCGCGCCAACCG

TATGCGAGTAATGAGCCTGAATTTTCATATGAGAAGGATGATGCAGATCTATTGAGAGGTACTGTCACATTGCCGTCCTGCGTCCAT

CCCGAAGTCCGCCGTATTCAGGGCCAGCGATGGTGGCAGACCGAGCGAGCAGCTCGGAAAGAAGCAGCCTTTCAAGCCTACAAACGG

CTCTACGAGTTTGGTCTTCTGAGCGATCATCTACTTCCATTCAAAAGGAATTTAGAGCTAAAAGAGACCGATCATGTTAACCTGCCA

GCCCTTGTGGAAGTATCGGAACAGTACGATCCATGGGTCGATTGGGCTTGTTCCTGGTCATCCCCTGATGTCCATCAAACGCAAATT

GCTATAAAGCACAATGGGGACTCTCACATGTGTATCAGGTTGACCAGCCCAACGAGTCTACCACCGATTGAACCGATGACCTTATTC

TGGGACAGCGAGACAACCTATACGTTGGCGTTCGACAAACCGAAGCGAATGAAAGGGATCGCCGCTGACAGCATTGAAAATATGAGA

CTAGCAACCGCGCTATACCTCCACGCTGCAAGCTCTAGACAACTGAGACCCGAACAAGACTTTGTTACTCTGTTTGGGCCCGACCTT

TCCGACCTTGAGTTGGCAGAATGGCTTAAGAAGCACGCTGGAGACGAGCCTGCTCTAGAGGTCTACTCTCGCAAGGACTTTCCTACG

ATAATGGGCATTGTGCGGGACCGCTTACGCTACAATGAGCCCATGGTGTTCAAACGGTGGGTTGTGTCCGGACAAGATGACACACCC

ATAGTCGAGCTCGAATGCGACGCCTTCCCAAAGCGACGAAATCTTTTGCACCGGCAAACATTAGCTGCTAAGCAACTTGATACTGAA

ATCCCTGATATCTCCTCAAAGATCCGTCTTATTCTTGCGGAAAACTGCACCATAGACAAACTTCCCTATGCCGAAACCATCTTCGGC

CGCTTCATATCAGTTATACTGGATAGACTAGAAGCCACATTGGTTGCGACTAGACTATGCGAGACCATCCTCCGCGATCTTGAATTC

Ilustración d. Estructura de DCL2.1 de A. tubingensis. Imagen recuperada de funRNA. 
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TCCAGCATTCGTCATGTCATCACGGCCATCACCGCGCCCAGCGCGCAATCACTGACCAACTACCAGCGATACGAGTTCTTCGGCGAC

TCGGTCCTCAAATTCACCGTCTCATGCCAACTCTTCTTCCAGCACCCCAACTGGCACGAAGGCTACCTCTCCGAAGGACGAGACGAG

ATCGTCCAAAACTCCCGTCTCGCCCGAGCGGCCCTCGACGCCGGCCTCGACGCCTTCATCATGAACAAGACGTTCACTCCCCGCAAA

TGGACCGCCCCCCTCATCTCCGAAAAGATCAGCCTCACCCCAAAACAACGAACAATATCCACCAAAGTCCTCGCCGACGTAGTCGAA

GCCCTAATCGGAGCCTCCTACATCGACGGCGGCTTCGCCGCCGCCCACGCCTGCATCCACCGCTTCCTCCCCGAAGTGAACCTCGAG

CACATCGACCGCACCACCACCACAGCCCCCTCAACCCCAGAAGGCACCACCAACCACACCCTAAACGACGACCACCTAATGACACAC

ATCGGCTACACCTTCACACACAAATCCCTCCTCGTCGAATCCCTCACCCACCCATCCTGCCAATTCGACACCACCACCCAATCCTAC

CAACGACTCGAATTCCTCGGCGACGCCGTCCTCGACATGGCCATCATGTCGACCCTCCTCTCCCACCCGCACGAAATCCCCCAAGGC

CAAATGACCAAGATAAAGCACGCCGTCGTGAACGCCAACCTCCTCGCCTTCTTCTGCATGGAATTCGCCCTCACTGAAAAACGCTCC

ACCGTACAAATCACCCCCTCGGGAACCGCCTCCCTCAACCCCTCATCCGTCGACCACAAAGTCGAACTCTGGCGCTTCATGCGCTAC

CAAGGCGCCCATCTCCAAACAGCCCGAGACGCAGCCTTATCCCGCCACGCCTCGCTCCGCAAATCCATCATCCACGGCCTGCAACAC

TCCCCGTCATACCCCTGGAAATACCTCTCCCAGCTCAACGCGGATAAATTCTTCTCCGATATCATCGAGAGTATCCTGGGCGCTATA

TTCATCGATTCGCATGGGAATCTGGCCGAGTGTGAGAAGTTTCTGGAACGGTTGGGGCTGTTGTGGTATTTG 

AGGAGGATTCTGAAGGATGAGGTGGATGTTATGCATCCGAGGAATATTGCGCAGCAGATGGCGAAGGGGGAGATTAGGTTTGAGGTG

GTGAGGGTGGTGAATGGGGATGGTACTGCTGGTACTGCTGGTGGGGAGGATGATGGGGCGACGTATCGGTGTGCGGTGACGATGGCA

GGCGTGGAGGGCGTGGCTGTTCTTGTGGAGGGGTGTTTGACTAGTGAGGAGGCGGAGATTACGGCGGCGGAGAGGGCTGTGGAGATT

CTTGTGGGGAGGGGGGTGTAG 

Lasiodiplodia theobromae 

Taxonomía  

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Ascomycota  

• Clase: Dothideomycetes 

• Orden: Botryosphaeriales  

• Familia: Botryosphaeriaceae 

• Género: Lasiodiplodia 
• Especie: L. theobromae 

DCL1 

>tr|A0A5N5DT14|A0A5N5DT14_9PEZI Dicer-like protein 1 OS=Lasiodiplodia 

theobromae OX=45133 GN=DCL1_1 PE=4 SV=1 

MVLVCTAEVLAQCLMHSFITMEQINLLIFDEAHHAKKGHSYAKIINDYYVPTDQSKRPRIFGMTASPVDAKVDVAQAASDLEALLHC

RIATTSNLDLLRKTISRPDENVVIYAPLEKPFETPLHIKMKEKFADMEAFRTLFQSSKEASSQLGAWCSDMFWFYALQEEEAKKLES

RREQEYHRNKRFKSISALDEEVARLREAAKMVSSHMFGEPQLNLTCLSSKVLELHSWLFRYFERPTKARCIVFVERRDTARLLHRVF

SSIGGQHLKSGMIVGSTGKGNDLNITFRDQVMTLLKFKKGELNCLFATSVAEEGLDVPDCNLVVRFDLYKTMIQYVQSRGRARHKNS

RYLHMIEEGNLRHRQLVLEARQAEKLMRQFCEALPEDRLLKGNDADLDDLILDRTDFRTYTEPSTKAKLTYDSSLSVLAHFTALLPR

QGEVPFDPLYIVSPWSGKFICEVILPENSPIPSAMGRLCARKAISKRSAAFEACVQLREGGYLDENLLPIYTKQLPAMRNARLALNC

KKTSAYDMMTKPQLWAATRGTTPEELHITVIELPDGLERPNQPLAILTRTPLPSLPEFPIFLNSGTASMVQLTPLTSVFKCSFDEVQ

YLTTYTLRVFKDIFNKTYEEDHAKMSYWIAPMKACYQVLDGGFYGLRDILDWAALEEVQKHVEYHWTAEMSDDFLLDKYLVDKWDGG

RRFFTECLKGDLKPTDPVPEDAVKGKTVEHRKDILNYSISLYKMSRAKADSTWNRDQPVIEARQVLHRRNMLAEPERREGDLRSKVY

LCPEPLRISTLHPAAVATIYIFPAVIHRIDQYLIALEACQLLGLDIRPDLALEAVTKDSDNTEEHGEEVLNFRRGMGNNYERLEFMG

DCFLKMATSIALFGENPDDNEFDFHVKRMCLVCNQNLFETAKELQLTKYIRSMAFSRRTWYPDGLKMLEGKGHKRTGEEVIKHGLGD

KTIADVCEALIGAAYLTHDSRDEWKQENWDNAVKAVTNLVASPEHTMKKWSEYFDAYEKPAYLDAEPTAAQMDLVNQAEKEHPYRFR

SAKLLRSAFIHPSYPYTFEKVPSYQRLEFLGDSLIDNACITWLVYNFPDKDPQWLTEHKMAMVSNRFLGAVCVKLGFHKHLKYYHSQ

Ilustración e. Estructura de DCL1 de L. theobromae. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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LEYQIRDYVTEIREAEHNANGARDFWVSVKPPPKCLPDIVEAYVGALFVDSEYDFAEVQKFFEMHIKWYFEDITIYDSYANAHPIVR

LHRLFLEVLGCTEHKVMVQELPTITPGAPVRCIAGVMVHNRIIAEGMASSGKNAKAKAAKFALDDLETMPLFQFKEMYGCDCDEQSD

EEECGDDDDDAGDLVEVGEAEDTHVRIVKRGV 

>ENA|KAB2581198|KAB2581198.1 Lasiodiplodia theobromae Dicer-like protein 1 

ATGGTCCTTGTTTGCACCGCTGAAGTCCTCGCCCAGTGCCTCATGCATTCCTTCATCACCATGGAGCAGATCAATCTACTAATCTTC

GACGAAGCTCATCATGCCAAAAAGGGCCACAGCTACGCTAAGATCATCAATGATTATTACGTCCCTACAGATCAGAGCAAACGTCCC

AGAATATTCGGAATGACAGCCTCGCCGGTGGATGCAAAGGTGGACGTTGCTCAAGCCGCTAGTGATCTCGAAGCACTCTTACATTGC

CGCATCGCAACCACCTCAAACCTGGACCTATTGCGCAAGACAATCAGTCGCCCGGACGAGAACGTGGTGATATACGCTCCACTTGAG

AAGCCGTTCGAGACACCGCTGCACATCAAGATGAAAGAGAAGTTTGCCGACATGGAAGCATTCCGCACTCTCTTTCAGTCTTCCAAA

GAGGCAAGCTCTCAGCTCGGTGCATGGTGCTCGGACATGTTCTGGTTTTATGCTCTCCAGGAGGAAGAGGCAAAGAAGCTTGAGAGC

CGTCGAGAACAAGAATATCACCGGAACAAAAGGTTCAAGTCGATATCGGCCCTCGACGAGGAGGTAGCAAGATTGAGAGAAGCTGCA

AAGATGGTTAGCAGTCATATGTTCGGCGAGCCTCAGCTGAACTTGACATGTCTGAGTTCAAAGGTCTTGGAGCTGCACAGTTGGCTG

TTCCGGTACTTTGAACGGCCAACGAAAGCAAGGTGCATCGTCTTCGTCGAGCGGCGAGACACTGCTCGTCTGTTGCACCGCGTCTTC

AGCAGCATTGGAGGCCAGCACCTCAAATCCGGCATGATCGTCGGTAGTACGGGCAAAGGGAATGACCTCAACATCACCTTCCGCGAC

CAGGTCATGACTCTCTTAAAATTCAAAAAGGGGGAATTGAACTGCCTGTTTGCAACCTCTGTTGCTGAGGAAGGCCTCGACGTACCC

GACTGCAACCTAGTCGTCAGATTCGACCTTTACAAAACGATGATCCAGTATGTGCAGTCCAGGGGCCGAGCCCGGCACAAGAATTCC

CGATACTTGCACATGATTGAGGAGGGCAATTTACGCCACAGGCAGCTTGTTCTGGAAGCTCGCCAGGCAGAGAAGTTGATGCGGCAG

TTCTGCGAGGCTTTGCCGGAGGATCGCCTCCTGAAAGGAAACGACGCGGATCTGGATGACCTCATTCTCGATCGCACAGACTTTAGA

ACTTACACGGAACCCAGCACCAAGGCGAAGCTCACCTATGATTCCAGCCTCAGCGTCCTTGCTCACTTTACAGCACTACTCCCCAGG

CAGGGAGAAGTTCCTTTTGATCCTCTCTATATTGTGTCCCCTTGGTCAGGTAAATTCATCTGTGAGGTTATCCTCCCAGAAAATTCA

CCCATCCCATCAGCAATGGGTCGTCTGTGTGCGCGAAAGGCTATTTCAAAACGCTCAGCAGCCTTCGAAGCATGTGTCCAACTCCGC

GAAGGCGGGTACCTCGACGAGAATCTCCTGCCGATCTACACAAAGCAGCTTCCTGCTATGAGAAACGCCCGGCTGGCATTGAATTGC

AAGAAGACTAGTGCGTACGATATGATGACGAAGCCGCAACTGTGGGCAGCTACCCGTGGTACAACTCCGGAAGAACTACATATCACT

GTCATTGAACTTCCAGATGGTCTTGAAAGGCCGAATCAGCCGCTAGCGATACTTACTCGTACACCTCTCCCAAGCCTTCCGGAGTTT

CCAATTTTCCTCAATTCTGGAACCGCGAGTATGGTCCAGCTGACGCCTTTGACGTCTGTCTTCAAATGCAGCTTCGATGAAGTTCAG

TATTTGACTACATACACACTCAGGGTGTTCAAAGACATCTTCAACAAGACATACGAAGAGGACCACGCCAAGATGTCCTATTGGATT

GCCCCGATGAAGGCTTGCTATCAGGTGCTTGATGGTGGATTTTATGGTTTACGAGACATCCTCGATTGGGCAGCTTTGGAGGAGGTC

CAAAAGCACGTTGAGTACCATTGGACGGCGGAGATGTCGGATGATTTTCTTCTGGACAAGTATCTGGTCGACAAGTGGGACGGAGGT

CGGCGCTTTTTTACGGAATGCCTTAAGGGAGATCTGAAGCCGACAGACCCTGTGCCGGAAGACGCTGTCAAAGGAAAGACGGTTGAA

CACAGGAAAGACATCCTGAACTACTCCATTAGTCTGTATAAGATGTCAAGAGCGAAGGCCGACTCAACCTGGAACCGTGATCAGCCG

GTAATCGAAGCAAGGCAGGTGCTCCATCGCCGCAACATGTTGGCGGAACCCGAGAGGCGTGAAGGCGATCTCCGATCAAAGGTGTAC

CTGTGTCCGGAACCTCTGAGGATATCAACGCTTCATCCCGCAGCTGTGGCCACCATCTACATCTTCCCCGCTGTGATCCATCGCATA

GACCAATATCTCATTGCGTTGGAAGCTTGTCAGCTTCTGGGACTGGACATCCGTCCTGACTTGGCGTTGGAGGCGGTGACGAAGGAT

TCGGACAACACCGAGGAACACGGAGAAGAGGTTCTGAACTTCCGCCGCGGTATGGGCAACAACTACGAGCGTCTTGAATTCATGGGA

GATTGTTTTCTCAAGATGGCCACCTCGATTGCCCTCTTCGGAGAGAATCCGGATGACAATGAGTTCGATTTCCATGTCAAGAGGATG

TGCCTGGTGTGCAACCAAAACCTGTTTGAAACTGCAAAAGAGCTGCAGCTCACCAAGTACATCCGCAGCATGGCATTCTCAAGAAGA

ACGTGGTATCCGGATGGCCTAAAGATGTTGGAAGGCAAAGGCCACAAGAGAACTGGAGAAGAAGTGATCAAGCATGGTCTTGGTGAC

AAGACTATTGCCGACGTCTGCGAGGCTCTCATTGGGGCGGCGTATTTGACACACGACAGTCGAGACGAATGGAAGCAAGAAAACTGG

GATAACGCTGTGAAGGCAGTCACCAATCTCGTGGCCAGCCCAGAACACACCATGAAGAAGTGGTCAGAGTATTTTGACGCATACGAG

AAGCCAGCTTATCTCGATGCGGAGCCCACGGCCGCGCAAATGGATTTAGTCAATCAAGCCGAGAAGGAGCACCCATACCGCTTCCGT

TCAGCGAAGCTGTTGAGATCGGCCTTCATACACCCTTCTTATCCCTACACATTCGAGAAAGTACCCTCCTACCAGCGCTTGGAGTTC

CTGGGCGACTCGCTCATTGACAACGCTTGTATTACCTGGCTAGTCTACAACTTTCCGGACAAAGACCCTCAGTGGCTGACGGAGCAC

AAGATGGCCATGGTGTCCAACAGATTTCTCGGCGCCGTCTGCGTGAAGCTCGGATTCCACAAGCACCTCAAGTACTACCACTCACAG

CTCGAATACCAGATCCGCGACTACGTCACCGAAATCCGCGAGGCCGAGCACAACGCCAACGGAGCGCGCGATTTCTGGGTGTCGGTC

AAGCCGCCGCCGAAGTGCCTTCCCGACATAGTCGAGGCATACGTCGGCGCGCTGTTCGTCGACAGCGAATACGACTTCGCCGAGGTC

CAGAAGTTCTTCGAGATGCACATCAAATGGTACTTCGAGGACATCACCATCTACGACTCGTACGCCAACGCGCACCCCATCGTCCGC

CTCCACCGCCTCTTCCTCGAGGTGCTCGGCTGCACCGAGCACAAGGTCATGGTCCAGGAGCTGCCGACTATCACGCCCGGCGCCCCG

GTCAGGTGCATCGCCGGTGTCATGGTACACAACCGCATTATTGCCGAGGGTATGGCTTCTTCTGGGAAGAACGCCAAGGCCAAGGCT

GCGAAGTTTGCGCTTGACGACCTTGAAACCATGCCGCTGTTCCAGTTCAAAGAGATGTACGGATGTGACTGCGACGAGCAGAGTGAT

GAAGAGGAATGCGGTGATGACGATGACGATGCGGGTGATTTGGTGGAGGTTGGTGAAGCCGAAGATACTCATGTTCGTATTGTGAAG

AGGGGAGTTTGA 
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DCL2 

>tr|A0A5N5D4R5|A0A5N5D4R5_9PEZI Dicer-like protein 2 OS=Lasiodiplodia 

theobromae OX=45133 GN=DCL2 PE=4 SV=1 

MESPNGEPTFFCLRSYQAEMVEESLKQNIIVAMDTGSGKTHVAISRTAAELESCNPDQLVWFIAPTVTLCHQQFCLFEKHLPAYEIR

FLSGNDNVDRWTDQNIWDAVLRNVRIVVSTPAVLLDALTHAFVKLPRLALLIFDEAHMCRGNHPASAIMQRFYHPLLANGDRDSLPK

ILGLTASPVVSANASGLEIIERSLNAIAKTPKIHRTDLLRFTHRPELVQLNYPGQYLDPSAGPPVLAALANVYHAYDILEDPYILSL

RKKASETTDETRDQVLRELEKLLHNRKTYIHEQLKKLYSRALGIYNELGGPPTEFYIRSCIAKFDAFLTNSSHLLLDWSSAEGKHLH

DMLATVAAAPPVSQHTGIHDSLSPKMNTLVDLLLSEWNADFTGIIFVEQRATVAAMDHVLSNHPRLRDLFSVGTFVGTSMTVHRKSH

LGIGDLVEIKHQQQTLEEFRAGKKNLIVATAVLEEGIDVSNCHIVICFEPPKNLKSFIQRRGRARKKDSKFVIMFPDDSTFVKSPEM

WLDLEEQMKEAYLNDQRVVQAAEQREELEEDGDDTYRCESTGALLTLDNAMQHLYHFCAILGDGQHVDLRPRFFFTVDQNDRTTATV

TLPSSPGAYGEGERQFLEFGGESRPALEVYAELQAGLSPTIGLLHPKGVVGAPLMFRRFQIPDISMTEDENLQQEEEATVQVVCSAF

PKRRDFLHYIRDSAQYGMYTKETILPAEGFLMSRLPVAYSMFAAFLPSILHRYELFMIVQELCDTAVRSVGFTNHELVLRAITASST

NENDYQRLEFLGDCILKYSTAVQLMADFLHWPESYLTERKDRIVSNGALAKASRRTGLDKFIITKAFTGSKWRPRYVQDILATSQAA

LQESQTLSTKTLADVVESLIGAAFVEGGIHKAHLCTSTFLTSLEWKSLHHCRTILQDHAAEEHASAPVLHLERVEELIGYTFKNKYL

LLEALTHASFTAPREAASSSYQRLEYLGDAVLDYIISGRLYAHRRKPAANANASNDGGSTIPPRGHAADELPHWTMHSIRAALVNAS

FLAFLCMEATIFEPRTDVVFAPSSTTTAAPLPLSTALANEQPYTVPGTPSRKALWHFLRHSSPTLLASATAATARHERYSEDIWRAL

RQHRRYPWRLFAKVGAEKFFSDIVEAVLGAVFIDSTTNSSLSVGDNEMVDGAEGQEKNGKVVLEEEEELEACERFLEKIGLMDVLDR

FMRDEVDCLHPKTQLGRLAGSDKVVWEWDEGDLDAGEAESPEGGMKGKRFRCRVGLGETWVGDWVDGETRHGAETEAADRAVLTLVA

QGRSWRGMERWEGASGDEIEGGNGDGDEVKSEESEEVDQVVAGAVIGDDSDMDDATPQPSHAI 

>ENA|KAB2572547|KAB2572547.1 Lasiodiplodia theobromae Dicer-like protein 2 

ATGGAGTCGCCGAACGGAGAGCCTACCTTTTTCTGCCTGCGGTCCTACCAGGCTGAAATGGTCGAGGAGAGCTTGAAGCAAAACATC

ATTGTTGCTATGGACACGGGCAGCGGGAAGACCCACGTCGCAATATCCCGTACTGCTGCCGAGCTCGAAAGCTGCAACCCAGACCAG

CTGGTCTGGTTTATTGCGCCTACTGTCACCCTCTGCCACCAGCAGTTCTGTCTCTTTGAGAAGCATCTCCCCGCATATGAGATCCGC

TTTCTCAGCGGCAATGATAACGTCGACCGCTGGACGGATCAGAACATTTGGGATGCCGTTCTCAGAAATGTCCGCATCGTCGTGTCG

ACCCCGGCTGTGCTGCTGGATGCTCTGACCCATGCCTTTGTGAAGCTCCCCCGACTTGCGCTTCTGATATTCGACGAGGCCCACATG

TGTCGAGGCAACCATCCTGCCAGTGCCATCATGCAGAGATTCTACCACCCACTGCTTGCAAATGGCGATCGCGACAGCCTGCCCAAG

ATCCTCGGCTTGACAGCGAGTCCGGTCGTCAGTGCAAACGCAAGCGGCCTGGAGATTATCGAACGCAGCCTCAATGCAATCGCCAAA

ACTCCCAAGATTCATCGAACAGACCTCCTTCGCTTCACACACAGGCCTGAGCTTGTGCAGTTAAATTACCCTGGTCAATATTTAGAC

CCCTCTGCCGGGCCACCAGTCCTTGCTGCTCTGGCTAACGTCTATCACGCGTACGACATCTTGGAGGATCCATACATCCTTAGTCTG

CGTAAAAAAGCATCAGAGACCACGGATGAGACCCGGGACCAAGTCTTAAGAGAGCTGGAGAAGCTGCTACACAATAGAAAGACATAT

ATCCACGAGCAGCTGAAGAAGCTCTACTCGCGAGCGCTCGGTATCTATAATGAGCTTGGTGGACCTCCAACAGAGTTCTACATCCGG

AGTTGCATCGCCAAGTTTGATGCCTTCTTAACCAACTCAAGCCACTTGCTACTTGACTGGTCATCAGCCGAAGGCAAGCATCTCCAC

GACATGCTCGCGACCGTGGCCGCAGCCCCGCCTGTGAGCCAGCATACGGGAATACATGACAGTCTATCACCAAAGATGAATACTCTC

GTCGATCTTCTTCTGTCTGAATGGAATGCTGACTTTACCGGCATCATCTTCGTCGAGCAGCGCGCTACCGTTGCTGCAATGGACCAT

GTTCTGTCGAACCACCCTCGGCTTCGGGACTTGTTCAGTGTCGGCACCTTTGTCGGCACCTCCATGACCGTTCACAGGAAATCCCAT

CTCGGCATCGGCGACCTGGTAGAAATCAAACACCAGCAGCAGACTCTTGAAGAATTCCGCGCTGGCAAGAAAAACCTTATTGTCGCA

ACCGCCGTTCTGGAAGAAGGTATTGATGTATCCAACTGCCATATTGTCATTTGCTTCGAACCCCCCAAGAACCTCAAGTCTTTCATT

CAGCGCCGCGGCCGTGCGAGGAAGAAGGACTCAAAGTTTGTCATCATGTTCCCTGACGACTCCACCTTTGTCAAGTCTCCAGAAATG

TGGTTGGACCTGGAAGAGCAAATGAAGGAGGCGTATTTGAATGATCAACGGGTAGTCCAAGCAGCAGAACAACGCGAAGAACTCGAA

GAGGATGGAGACGACACCTACCGCTGCGAATCCACGGGGGCGCTTCTCACGCTCGATAACGCAATGCAACATCTGTACCATTTCTGC

GCCATTCTCGGCGACGGACAACACGTGGATCTACGGCCTCGGTTCTTCTTCACGGTAGATCAAAATGATCGCACGACTGCTACCGTC

ACCTTGCCGAGCTCACCGGGTGCCTATGGCGAAGGCGAACGCCAGTTTCTAGAGTTTGGCGGTGAAAGCAGACCTGCACTTGAGGTC

TACGCCGAGCTTCAGGCTGGCCTCAGCCCCACGATAGGTCTTCTACATCCGAAAGGAGTTGTAGGCGCCCCTTTGATGTTCCGCCGC

TTCCAAATTCCTGATATCAGCATGACCGAAGACGAGAATCTCCAGCAAGAAGAAGAGGCGACTGTCCAAGTTGTCTGCTCAGCATTT

CCCAAAAGGCGTGACTTCCTGCATTATATCAGAGATTCGGCCCAATATGGCATGTATACGAAGGAAACCATACTACCAGCCGAAGGT

TTCCTCATGAGCAGGCTACCAGTAGCTTATTCCATGTTCGCGGCTTTCCTGCCATCGATTTTGCACCGCTACGAGCTTTTCATGATC

GTTCAAGAGCTTTGCGACACTGCAGTACGCTCCGTTGGTTTTACTAATCATGAACTGGTACTGCGCGCCATCACCGCATCGTCGACG

AACGAAAATGACTACCAGAGACTGGAATTTTTGGGGGATTGCATATTGAAATACAGCACCGCGGTCCAGCTCATGGCAGACTTCCTC

Ilustración f. Estructura de DCL2 de L. theobromae. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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CACTGGCCCGAGAGCTATCTCACTGAACGTAAAGATCGCATTGTTTCCAACGGTGCACTCGCTAAAGCCTCACGCCGCACCGGCCTC

GACAAATTCATCATCACTAAGGCCTTCACGGGCTCCAAATGGCGGCCACGCTATGTGCAAGATATCCTAGCCACATCTCAAGCTGCT

CTACAAGAGAGTCAAACGCTATCTACCAAGACCCTGGCTGATGTGGTCGAGTCGCTCATCGGTGCCGCCTTCGTTGAGGGCGGCATA

CATAAAGCGCACCTCTGCACATCCACCTTCCTCACCAGCCTCGAATGGAAGTCGCTGCACCACTGCCGCACGATCCTGCAGGACCAC

GCGGCGGAGGAACACGCGTCAGCGCCAGTGCTCCACCTCGAGCGCGTTGAGGAGCTCATCGGATACACGTTCAAGAACAAGTACCTC

CTCCTCGAAGCCCTGACACACGCGTCCTTCACCGCGCCCCGGGAAGCCGCCTCCTCATCCTACCAACGTCTCGAGTATCTCGGCGAC

GCCGTCCTCGACTACATCATCTCCGGCCGGCTGTACGCGCACCGCAGAAAGCCAGCAGCCAACGCCAACGCCAGCAACGACGGCGGT

AGCACGATCCCACCCCGCGGCCACGCCGCCGACGAGCTGCCGCACTGGACGATGCACTCCATCCGGGCCGCCCTCGTCAACGCGTCT

TTCCTCGCCTTCCTCTGCATGGAGGCCACCATCTTCGAGCCGCGAACCGACGTCGTTTTCGCTCCTTCATCCACCACGACAGCCGCT

CCCCTTCCCCTTTCGACAGCACTGGCAAACGAGCAACCATACACCGTCCCCGGCACGCCCTCCCGCAAGGCGCTGTGGCACTTCCTG

CGACACTCGTCGCCGACGCTGCTCGCCTCCGCCACGGCCGCTACCGCCCGGCACGAGCGCTATAGCGAAGACATCTGGCGCGCGCTG

CGGCAGCATCGCCGGTACCCCTGGCGGCTGTTCGCCAAGGTTGGGGCGGAGAAGTTCTTTTCGGACATCGTCGAGGCGGTGCTGGGT

GCTGTCTTTATCGATTCGACGACAAACAGTTCTTTGTCTGTTGGTGATAATGAGATGGTTGACGGGGCAGAGGGACAGGAGAAAAAT

GGAAAGGTTGTGCTGGAGGAAGAGGAGGAACTTGAAGCCTGCGAGCGGTTTCTGGAGAAGATCGGATTGATGGACGTGCTGGATAGG

TTCATGAGGGACGAGGTCGACTGTTTGCACCCAAAGACGCAGCTGGGGCGGTTGGCGGGTAGCGATAAGGTGGTTTGGGAGTGGGAC

GAAGGGGACTTGGACGCTGGCGAGGCGGAGTCGCCGGAGGGAGGAATGAAGGGGAAGAGGTTTAGGTGTAGAGTCGGCCTTGGGGAG

ACATGGGTTGGTGACTGGGTTGACGGGGAGACTAGGCACGGTGCAGAAACGGAGGCGGCGGATCGGGCGGTGTTGACCTTGGTGGCG

CAAGGGCGAAGTTGGAGGGGGATGGAGAGGTGGGAGGGTGCGAGTGGCGACGAGATCGAAGGTGGAAATGGTGATGGAGATGAAGTG

AAGAGCGAAGAGAGTGAAGAAGTCGATCAGGTTGTTGCTGGTGCTGTGATTGGGGACGATTCGGACATGGATGATGCTACTCCTCAG

CCATCTCATGCGATTTAA 

Lasiodiplodia pseudotheobromae 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Ascomycota  

• Clase: Dothideomycetes 

• Orden: Botryosphaeriales  

• Familia: Botryosphaeriaceae 

• Género: Lasiodiplodia 
• Especie: L. pseudotheobromae 

Nota: En gris se resaltan las zonas elegidas para el diseño del RNAi. 

DCL1 

>Lpse_DCL1_Protein_sequence 

MVLVCTAEVLAQCLMHSFITMEQINLLIFDEAHHAKKGHSYAKIINDYYVPTDQSKRPRIFGMTASPVDAKVDVAQAASDLEALLHC

RIATTSNLDLLRKTISRPDENVVIYAPLEKPFETPLHIKMKEKFADMEAFRTLFQSSKEASSQLGAWCSDMFWFYALQEEEAKKLES

RREQEYHRNKRFKTISALDEEVARLREAAKMVSSHMFGEPQLNLTCLSSKVLELHSWLFRYFERPTKARCIVFVQRRDTARLLHRVF

SSIGGQHLRSGMIVGSTGKGNDLNITFRGQVMTLLKFKKGELNCLFATSVAEEGLDIPDCNLVVRFDLYKTMIQYVQSRGRARHKNS

RYLHMIEEGNLHHRQLVLEARQAEKLMRQFCEALPEDRLLKGNDADLDDLMLDRKDFRTYTEPCTKAKLTYDSSLSVLAHFTAVLPR

QGEVPFDPLYIVSPRSGKFICEVILPENSPLPSATGRLCARKAIAKRSAAFEACIQLREGGYLDENLLPIYTKQLPAMRNARLALNC

KKTSAYDMMTKPQLWAATRGTTPEELRITVIELPDGLERPNQPLAILTRIPLPSLPEFPIFLNSGTASMVQLTPLTSVFKCSFVEVQ

YLTTYTLRAFKDIFNKTYEEDHAKMSYWLAPMKACYQVLDGGFYGLRDILDWAALEEVEKHVEYHWTAEMSDDFLLDKYLVDKWDGG

RRFFTECLKGDLKPTDPVPDDAVKGKTVEHRKDILNYSISLYKASRAKADPTWNRDQPVIEARQVLHRRNMLAEPERREGDLRSKVY

Ilustración g. Estructura de DCL1 de L. pseudotheobromae. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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LCPEPLRISTLRPAAVATIYVFPAVIHRIDQYLIALEACQLLGLAIRPDLALEAVTKDSDNTEEHGEEVMNFRRGMGNNYERLEFIG

DCFLKMATSISLFGENPDDNEFDFHVKRMCLVCNQNLFETAKELQLTKYIRSMAFSRRTWYPDGLKMLEGKGHKRTGEEVIKHGLGD

KTIADVCEAFIGAAYLTHDSRDEWKQENWDNAVKAVTNLVASPEHTMKKWSEYFDAYEKPSYLDAEPTAAQVDLVNQAEKEHPYRFR

SAKLLRSAFIHPSYPYTFEKVPSYQRLEFLGDSLIDNACITWLVYTFPDKDPQWLTEHKMAMVSNKFLGAVCVKLGFHKHLKYYHSQ

LEYQIRDYVTEIREAEHNANGARDFWVSVKPPPKCLPDIVEAYVGALFVDSEYNFAEVQKFFEMHIKWYFEDITIYDSYANAHPVIR

LHRLFSEVLGCTEHKVMVQELPTIVPGAPVRCIAGVMVHNRIIAEGMASSGKNAKAKAAKFALDDLETMPLFQFKETYGCDCDEQTD

EEGCGDSDDDASDLVEVGEAEDTHARVVKRGV 

>RHKG01000374.1:17397-21410 Lasiodiplodia pseudotheobromae strain CBS 116459 

NODE_548_length_188289_cov_24.514299, whole genome shotgun sequence 

ATGGTCCTTGTCTGCACCGCTGAAGTCCTCGCCCAGTGCCTCATGCATTCCTTCATCACCATGGAGCAGATCAATCTACTAATCTTC

GACGAAGCTCATCATGCCAAAAAGGGCCACAGCTACGCTAAGATCATCAATGATTACTACGTGCCTACAGATCAGAGCAAACGTCCC

AGAATATTCGGAATGACAGCCTCGCCGGTGGATGCAAAGGTGGACGTTGCTCAAGCCGCTAGCGATCTCGAAGCACTATTGCATTGC

CGCATCGCAACCACCTCAAACCTGGACCTACTGCGCAAGACAATCAGCCGCCCGGACGAGAACGTGGTGATATACGCCCCACTTGAG

AAGCCGTTTGAGACACCGCTGCATATCAAGATGAAAGAGAAGTTCGCCGACATGGAAGCATTCCGCACTCTCTTTCAGTCTTCCAAA

GAAGCAAGCTCTCAGCTCGGTGCATGGTGCTCAGACATGTTCTGGTTTTATGCTCTCCAGGAGGAAGAGGCAAAGAAGCTTGAGAGC

CGTCGGGAACAAGAATATCACCGAAACAAAAGGTTCAAGACGATTTCGGCCCTCGACGAGGAGGTAGCAAGATTGAGAGAAGCTGCA

AAGATGGTTAGCAGTCATATGTTCGGCGAACCTCAGCTGAACTTGACATGTCTGAGTTCAAAGGTCTTGGAGCTGCACAGTTGGCTA

TTCCGGTACTTCGAACGGCCAACCAAAGCAAGGTGCATCGTCTTCGTCCAGCGGCGAGACACTGCTCGTCTGTTACACCGCGTCTTC

AGCAGCATTGGAGGCCAGCACCTCAGATCCGGTATGATCGTCGGTAGTACTGGCAAAGGGAATGACCTCAACATCACCTTCCGCGGC

CAGGTCATGACTCTCTTAAAATTCAAAAAGGGGGAATTGAACTGCTTGTTTGCAACCTCTGTTGCTGAGGAAGGCCTCGACATACCC

GACTGCAACCTCGTCGTCCGATTCGACCTTTACAAAACGATGATCCAGTATGTGCAGTCCAGGGGCCGAGCCCGGCACAAGAATTCC

CGATACTTGCACATGATTGAGGAGGGCAATTTACATCACAGGCAGCTTGTTCTGGAAGCCCGCCAGGCAGAGAAGTTGATGCGGCAG

TTCTGTGAGGCTTTGCCGGAGGATCGTCTCCTGAAAGGAAACGACGCGGATCTGGATGACCTCATGCTCGATCGCAAGGACTTCAGA

ACTTACACGGAACCCTGCACCAAGGCGAAGCTCACCTATGATTCCAGCCTCAGCGTCCTTGCTCACTTTACAGCAGTACTCCCCAGG

CAGGGAGAGGTTCCTTTTGATCCTCTCTACATCGTGTCCCCTCGGTCAGGTAAATTCATTTGTGAGGTTATCCTCCCAGAAAATTCA

CCCCTCCCATCAGCAACGGGTCGTCTGTGTGCGCGAAAGGCTATTGCAAAGCGCTCAGCAGCTTTCGAGGCCTGCATTCAACTCCGC

GAAGGCGGGTACCTCGACGAGAATCTCCTGCCGATCTACACAAAGCAGCTTCCTGCTATGAGAAATGCCCGACTGGCGTTGAATTGC

AAGAAGACCAGTGCGTACGATATGATGACGAAGCCGCAACTGTGGGCAGCTACCCGTGGTACAACTCCGGAAGAACTACGTATCACT

GTGATCGAACTTCCAGATGGTCTTGAAAGGCCGAATCAGCCGCTGGCGATACTTACTCGTATACCTCTCCCGAGCCTTCCGGAGTTT

CCAATTTTCCTCAATTCCGGAACCGCGAGTATGGTTCAGCTGACGCCTTTAACGTCCGTCTTCAAATGCAGCTTCGTTGAAGTTCAG

TATTTGACTACATACACACTCAGGGCGTTCAAAGACATCTTCAACAAGACATACGAAGAGGACCACGCCAAGATGTCCTATTGGCTT

GCCCCGATGAAGGCTTGCTATCAGGTACTTGATGGTGGATTTTATGGTTTGCGAGACATTCTCGATTGGGCAGCTTTGGAGGAGGTC

GAAAAGCACGTTGAGTACCATTGGACGGCGGAGATGTCCGATGATTTTCTTCTGGACAAGTATCTGGTCGACAAGTGGGACGGAGGT

CGGCGCTTTTTTACGGAATGCCTTAAGGGAGATCTGAAGCCGACAGACCCTGTGCCGGACGACGCTGTCAAAGGAAAGACAGTTGAA

CACAGGAAAGACATCCTGAACTACTCTATTAGTCTGTACAAGGCATCAAGAGCGAAGGCCGACCCAACCTGGAACCGTGATCAGCCG

GTAATCGAAGCAAGGCAGGTGCTCCATCGTCGCAACATGTTGGCGGAACCCGAGAGGCGTGAAGGTGATCTCCGATCAAAGGTGTAC

CTGTGTCCGGAACCTCTGAGGATATCAACGCTTCGTCCCGCAGCCGTGGCCACCATCTACGTCTTTCCCGCTGTGATCCATCGCATA

GACCAGTATCTCATTGCGCTGGAAGCTTGTCAGCTTCTGGGACTAGCCATTCGTCCTGACTTGGCGTTGGAGGCGGTGACGAAGGAT

TCGGACAATACCGAGGAACACGGAGAAGAGGTTATGAACTTCCGCCGCGGTATGGGCAACAACTACGAGCGTCTTGAGTTCATAGGA

GATTGTTTTCTCAAGATGGCCACCTCGATTTCCCTCTTCGGAGAGAATCCGGATGACAATGAGTTCGATTTCCATGTCAAGAGGATG

TGCCTGGTGTGCAACCAAAACCTGTTTGAAACTGCCAAAGAGCTGCAGCTCACCAAGTACATCCGCAGCATGGCATTCTCAAGAAGA

ACGTGGTATCCGGACGGCCTCAAGATGTTGGAAGGTAAAGGCCACAAGAGGACTGGAGAAGAAGTGATCAAGCATGGTCTTGGTGAC

AAGACCATTGCCGACGTCTGCGAGGCTTTCATTGGGGCCGCGTATTTGACACATGACAGTCGAGACGAATGGAAGCAAGAAAACTGG

GATAACGCCGTCAAGGCAGTCACCAATCTTGTGGCCAGCCCAGAACACACCATGAAGAAGTGGTCAGAGTATTTTGACGCATACGAG

AAGCCTTCTTATCTCGATGCGGAGCCCACGGCTGCACAAGTGGATTTGGTCAATCAAGCCGAGAAGGAGCACCCATACCGCTTCCGT

TCAGCGAAGCTGTTGAGGTCGGCCTTCATACACCCATCCTATCCTTACACGTTTGAGAAAGTGCCTTCGTACCAGCGCTTGGAGTTC

TTGGGCGACTCACTCATTGACAACGCGTGCATTACCTGGCTGGTCTACACCTTCCCGGACAAAGACCCTCAGTGGCTGACGGAGCAC

AAGATGGCCATGGTATCCAACAAATTTCTCGGCGCCGTCTGCGTGAAGCTCGGATTCCACAAGCACCTCAAGTACTACCACTCACAG

CTCGAATACCAGATCCGCGACTACGTCACCGAAATCCGCGAGGCCGAGCACAACGCCAACGGAGCACGCGATTTCTGGGTGTCGGTC

AAGCCGCCGCCGAAGTGCCTTCCCGACATCGTCGAGGCGTACGTCGGCGCGCTGTTCGTCGACAGCGAATACAACTTCGCCGAGGTC

CAGAAGTTCTTCGAGATGCACATCAAATGGTACTTCGAGGACATCACTATCTACGACTCGTACGCCAACGCGCACCCCGTCATCCGC

CTCCACCGCCTCTTCTCCGAGGTGCTCGGCTGCACCGAACATAAGGTCATGGTCCAGGAGCTGCCGACCATCGTGCCTGGCGCCCCG

GTCAGGTGCATCGCCGGCGTCATGGTGCACAACCGCATTATTGCCGAGGGTATGGCTTCTTCGGGGAAGAACGCTAAGGCCAAGGCA

GCGAAGTTTGCGCTTGACGATCTCGAAACCATGCCGCTGTTCCAGTTCAAAGAGACGTACGGATGTGATTGCGACGAGCAGACGGAT

GAAGAGGGATGCGGTGATAGCGATGATGATGCGAGCGATTTGGTGGAGGTTGGTGAAGCCGAAGATACTCATGCTCGTGTTGTGAAG

AGGGGAGTTTGA 
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DCL2 

>Lpse_DCL2_Protein_sequence 

MESPNGDSTPFCLRSYQAEMVEESLKQNIIVAMDTGSGKTHVCNPDQLVWFIAPTVTLCHQQFCLFEKHLPAYEIRFLSGNDNVDRW

TDQNIWDAVLRNVRIVVSTPAVLLDALTHAFVKLPRLALLIFDEAHMCRGNHPASAIMQRFYHPLLANGDHDSLPKILGLTASPVVS

ANASGLEIIERSLNAIAKTPKIHRTDLLRFTHRPELVQLNYPGASLDPSTGPPVLATLANVYHAYDILEDPYILSLRQKASEITDET

RSQVLRELEKLLNNRKTYIHEQLKKLYSRALGIYNELGGPPTEFYIRSCIAKFDAFLTNSSHLLLDWSSAEGKHLHDMLATVAAAQP

VSQNTGMHDNLSPKMNALVDLLLSEWNTDFTGIIFVEQRATVAAMDHVLSNHPRLRDLFSVGTFVGTSMTVHRKSHLGIGDLVEIKH

QQQTLEEFRAGKKNLIVATAVLEEGIDVSNCHIVICFEPPKNLKSFIQRRGRARKKDSKFVIMFPNDSTFVKSPEMWLDLEEQMKEA

YLNDQRVVQAAEQREELKEDGDDTYRCESTGTKVSISMEPQPVTFVILLPQPMLHVPDFLLHWNENIRYTLSSEPMDAITLSNDEVT

SLQHSTRALLFEIFQTRMIEERYDFPFLIARPGACGKGESQFLEFGGESRPALEVYADMQAGLNPTIGLLHPKGVVGAPLMFRRFQT

SDISMTEDENLQQEEETTVQVVCSAFPKRRDFLHYIRDSAQYGMYTKESILPAEGFVMSRLPIAYSMFAAFLPSILHRYELFMIVQE

LCDTVLMADFLHWPESYLTERKDRIVSNGALAKASRRTGLDKFIITKAFTGSKWRPRYVQDILATSSASLQESHTLSTKTLADVVES

LIGAAFVEGGIHKAHLCTSAFLTSLEWKPLHRCRTILQDHAAEEHASAPVLHLERVEELIGYTFKNKYLLLEALTHASFTAPREAAS

SSYQRLEYLGDAVLDYILSGRLYAHRRKPAANASNSGCTIPPRGHAADELPHWTMHSIRASLVNASFLAFLCMEAAIFEPRTDVVFA

PSSTTTTTPLPLSTALANEQPYTVPGTPSRKALWHFLRHSSPTLLASAAAATARHERYSEEIWRALRQDHRYPWRLFAKVGAEKFFS

DIVEAVLGAVFIDSTTNGSLSPGDDEMVDGAEGYEKNGKLVLEEGEELEACERFLEKIGLTEVLERFMRDEVDCLHPKTQLGRLAGS

DKVVWEWDDKGPDADEAASP 

 

>RHKG01000099.1:339142-341402 Lasiodiplodia pseudotheobromae strain CBS 116459 

NODE_109_length_800652_cov_24.983473, whole genome shotgun sequence 

ATGGAGTCGCCGAACGGAGACTCTACCCCTTTCTGCCTGCGGTCCTACCAGGCTGAAATGGTCGAGGAGAGCTTGAAGCAGAACATC

ATTGTTGCTATGGACACGGGCAGCGGGAAGACCCACGTCTGCAACCCAGACCAGCTGGTCTGGTTTATTGCGCCTACTGTCACCCTC

TGCCATCAGCAGTTCTGTCTCTTTGAGAAGCATCTCCCCGCATATGAGATCCGCTTTCTCAGCGGCAATGATAACGTCGACCGCTGG

ACTGATCAGAACATTTGGGATGCCGTTCTCAGAAATGTTCGCATTGTCGTGTCGACCCCGGCTGTGCTGCTGGATGCTCTGACCCAT

GCCTTTGTGAAGCTCCCCCGACTTGCGCTTCTGATATTCGATGAGGCCCACATGTGTCGAGGCAACCATCCTGCTAGCGCCATCATG

CAGAGATTTTACCACCCACTGCTTGCAAATGGCGACCACGACAGCCTGCCCAAGATCCTCGGCTTGACAGCGAGTCCGGTCGTCAGT

GCAAACGCAAGCGGCCTGGAGATTATCGAACGCAGCCTTAATGCAATCGCCAAAACTCCCAAGATCCATAGAACAGACCTCCTTCGC

TTCACACACAGGCCTGAGCTTGTGCAGTTAAATTACCCTGGCGCATCTTTAGACCCCTCTACCGGGCCACCAGTCCTTGCTACTCTA

GCTAACGTCTATCACGCGTACGACATCTTGGAAGATCCGTACATCCTTAGTCTGCGTCAAAAAGCATCAGAGATCACGGATGAGACC

CGGAGCCAAGTCTTAAGAGAGCTGGAGAAGCTGCTAAACAACAGGAAGACTTACATCCACGAGCAGCTGAAGAAGCTCTACTCGCGA

GCGCTCGGTATCTACAATGAACTTGGTGGACCTCCAACAGAGTTCTACATCCGGAGTTGCATCGCCAAATTTGATGCCTTCTTAACC

AACTCAAGCCACTTGCTACTTGACTGGTCATCAGCCGAAGGCAAGCATCTCCACGACATGCTCGCGACCGTGGCCGCAGCCCAGCCT

GTGAGCCAGAATACGGGAATGCATGACAATCTATCGCCAAAGATGAATGCTCTCGTCGATCTTCTTCTGTCTGAATGGAATACTGAT

TTTACCGGCATCATCTTCGTCGAGCAGCGCGCTACCGTTGCTGCAATGGACCATGTTCTCTCGAACCACCCTCGGCTTCGGGACTTG

TTCAGTGTCGGCACCTTTGTCGGCACCTCCATGACCGTTCACCGGAAATCCCATCTCGGCATCGGCGACCTGGTAGAAATCAAACAC

CAGCAGCAGACTCTGGAAGAATTCCGCGCTGGCAAGAAAAACCTTATTGTCGCCACCGCCGTTCTGGAAGAAGGTATTGATGTATCC

AACTGCCATATTGTCATCTGCTTTGAACCCCCAAAGAACCTCAAGTCTTTCATTCAGCGCCGCGGCCGTGCAAGGAAGAAGGACTCA

AAGTTTGTCATCATGTTCCCTAACGACTCCACCTTTGTCAAGTCTCCAGAAATGTGGCTGGACCTGGAAGAACAAATGAAGGAGGCG

TATTTGAATGATCAACGGGTAGTCCAAGCAGCAGAACAACGCGAAGAACTCAAAGAGGATGGGGACGACACCTACCGCTGCGAATCC

ACGGGGACGAAGGTGTCGATATCCATGGAACCACAACCAGTCACATTTGTCATCCTTCTGCCCCAGCCGATGCTGCATGTCCCTGAC

TTCCTACTTCATTGGAACGAGAATATTCGTTACACGCTAAGCAGCGAACCAATGGATGCCATAACTCTCAGCAACGACGAAGTGACA

TCACTCCAACATTCAACGCGGGCTCTTCTATTCGAGATCTTCCAGACACGTATGATCGAAGAAAGATACGATTTCCCTTTCTTAATT

GCTCGACCGGGTGCCTGTGGCAAAGGCGAAAGCCAGTTTCTAGAGTTCGGCGGTGAAAGCAGACCTGCACTTGAGGTCTACGCCGAT

ATGCAGGCTGGCCTCAACCCCACGATAGGTCTTCTACACCCGAAAGGAGTTGTAGGCGCCCCTTTGATGTTCCGCCGCTTCCAAACT

TCTGATATCAGCATGACCGAAGACGAGAATCTCCAGCAAGAAGAAGAGACGACTGTCCAAGTTGTCTGCTCAGCGTTTCCCAAAAGG

CGTGACTTCCTGCATTATATTAGAGATTCGGCCCAATATGGCATGTACACGAAGGAAAGCATACTACCAGCCGAAGGCTTCGTTATG

AGCAGGCTACCCATAGCTTATTCGATGTTCGCGGCTTTCCTACCATCGATTTTGCACCGCTACGAGCTTTTCATGATCGTCCAAGAG

CTTTGCGATACTGTACTCATGGCAGACTTCCTCCACTGGCCCGAGAGCTATCTCACTGAACGTAAAGATCGAATTGTTTCCAACGGT

GCACTTGCTAAAGCCTCACGCCGCACCGGCCTCGACAAATTCATCATCACTAAGGCCTTCACAGGCTCCAAATGGCGGCCACGCTAT

GTGCAAGATATCCTAGCCACATCTTCAGCTTCTCTCCAAGAGAGTCATACACTATCTACCAAGACACTAGCTGATGTGGTCGAGTCG

Ilustración h. Estructura de DCL2 de L. pseudotheobromae. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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CTTATCGGTGCCGCCTTTGTGGAGGGCGGCATACACAAAGCGCACCTCTGCACATCGGCCTTCCTCACCAGCCTCGAATGGAAGCCA

CTACACCGCTGCCGCACCATCCTGCAGGACCACGCGGCGGAGGAACACGCATCAGCGCCAGTGCTCCACCTCGAGCGCGTCGAGGAG

CTCATCGGATACACGTTCAAGAACAAGTATCTCCTCCTCGAAGCCCTGACACACGCGTCGTTCACCGCGCCTCGGGAAGCCGCCTCC

TCGTCCTACCAACGCCTCGAGTATCTCGGCGACGCCGTCCTCGACTACATCCTCTCCGGCCGGCTGTACGCGCACCGCAGAAAACCA

GCCGCCAACGCCAGCAACAGCGGCTGCACAATCCCACCCCGCGGCCACGCCGCCGACGAGCTGCCGCACTGGACGATGCACTCCATC

CGGGCCTCCCTCGTCAACGCGTCTTTCCTCGCCTTCCTCTGCATGGAGGCCGCCATCTTCGAGCCACGCACTGACGTCGTTTTCGCT

CCTTCATCCACCACGACAACCACTCCCCTCCCCCTTTCGACAGCACTAGCAAACGAGCAACCGTACACCGTCCCCGGCACTCCTTCC

CGCAAGGCTCTGTGGCACTTCCTGCGACACTCATCGCCGACGCTGCTCGCCTCTGCCGCGGCCGCCACCGCCCGGCACGAGCGGTAC

AGCGAAGAGATCTGGCGCGCGCTGCGGCAGGATCATCGGTACCCGTGGCGGCTATTCGCCAAGGTTGGTGCGGAGAAGTTCTTTTCG

GACATCGTCGAGGCGGTGCTGGGTGCTGTCTTTATCGATTCGACGACAAACGGTTCTTTGTCTCCTGGTGATGATGAGATGGTTGAC

GGGGCAGAGGGATACGAGAAAAATGGAAAGTTGGTGCTAGAGGAGGGAGAGGAGCTTGAAGCTTGCGAGCGGTTTCTAGAGAAAATT

GGGCTGACGGAGGTGCTGGAGAGGTTCATGAGGGACGAGGTCGACTGCTTGCACCCGAAGACGCAGCTGGGGCGGTTGGCGGGTAGC

GATAAGGTGGTTTGGGAGTGGGATGACAAGGGCCCGGATGCAGACGAGGCGGCGTCACCG 

Relacionados con Anthracocystis cenchri 

Anthracocystis cenchri 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Anthracocystis 
• Especie: A. cenchri 

Las regiones resaltadas en amarillo corresponden a las zonas de mayor similitud entre todas las 
secuencias. 

Anthracocystis flocculosa PF-1 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Anthracocystis 
• Especie: A. flocculosa 
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DCL1 

>tr|A0A061H5E2|A0A061H5E2_9BASI Uncharacterized protein OS=Anthracocystis 

flocculosa PF-1 OX=1277687 GN=PFL1_04802 PE=3 SV=1 

MLKRPWQAARQALDALPIDAQEDDQDALRQQRLKRLKKLAARVVARTAVPPPATKHHKSIDDVEVRSYQSKLFEQAKTRNLIVCLPT

GSGKTLVSVLLLQHMRRLEPVSTRGTDPSPGMADQQGDDLRSGHRLHLSAANIPHSSAGKTASRQGRVSFFLVNLVPLVHQQANVIA

SFSDLRVGKVYGELKDEILDSKLRLDTWRKPEWDALLDAHDVVVATAQCLLGALVHAYVRIDDIDLLVFDEAHHAIKSHPYARIMLY

YRLAAEGQRPKILGMTASPVFSLGDYGEASKLLEQTLDAEIVTAPDKSQVDLQNVVNRPVELVAEYDAVDPAGIEPTALSRLMHERC

ADVSDDFAKTVWPKIEYSLIQHGQLMTDLVWHGSTQEYFTRAQRWQENARKHSARRTLLDDAWTSTAAPQDIFGQKISSSQLSADAE

LNRAMMAVLGEQPPPPSTFDVGPHNCSPKVLRLIEILKCFGCSPSSRAAFCGIIFVQRRQTAAALAELLRRVPELDYLKPEWLIGHD

TAAGLAMDWHDQVEVLDRFRRRAPTNLLIATSVAEEGLDIQAANVVVRFDLFDRHSGFLQSRGRARSQDSRFVVMAERNNLAHYRVI

ASATLTEMGRRDWLAKLAEKTGATARPEVEEDELGYEYFLAEPLTGARLYPQDAPNIVSHYAGYLRVEQGKDSFARPEFEIRIDDTV

WPRTFVCHLKLPANSQLREVVTEPWTTKRAAKRMAALEACRRLRELDLLDEHLMPRMPYRLRWDPAASDSNGAIYAAPAPLRSPTRL

LHFRVRDEFQGWNTLPGLGQALGSDGSLRAFATLVPLERLSRDGDDDDEDEDEDDGGKIRHRSLFLVTAQPLPPTALLQLYGDRGLS

SLGEVGPAQPVVLSAERFDAAQRFTETLLGWITHRQQIHDLQAPFLVLPAEAETSGTGSTPLVDWSAVEAVASGALRNAGDVPLDDI

FDAMIIDRADLVAPGSFYAVGVRRDLTPFSRPPPGSKESEWDSTSYFDHYCKSKARYSGADVARPPADQPLLSVRKLDKWRNQLVPR

PTSTKPGTAAAAAMVGIPSAVASKRQRRTLPRMLIPFYAHVHPLPLSVARSGLLLPSVFYRYDDLLLSQGCSRALLSDRLPGDLVLT

ALTPPARNAGFDYERLEFYGDTVLKLLAACQVFTTRLSETEGELHVASKEILVNQVLEVHAMRLKLWKWVRFSDKWMKKKTFWFDGW

TEGARAAATAAATAATRAQAEGGPADAAAGSNDDDGQDNEGDDDDVAKEGRGEVEERQHLASTANAVPEVPPTTPPTTPTPTIRTRP

TTXXXXXXXPGIRTANAGAGGPADNAADDAGLPTIRTTPDDADLTLAQRLVDVDAAVPVAARDVVPCKALSDMVEALLGASLVHSGI

AGVLQTAVSIGILPDDIAGPSSFHGQLTALSPPPDPSWRSRVDTSALSHLERVFDYTFAAPHLALEAFTHPSLLASVLPSYQRLEYL

GDAFLDYCVILKIRRLYPHLDEGEATALKSNMVSNATLSALCEVLDLTSFIASHSAPLKEAVSTYTDAVRQLRRAEEDRAELGRGGG

GNGGGEPRQYWWTTRNPKAVADVVESSLGAVLVDARFDFDRAERVFEHVYWPFLRRWCTPELAVVPNIKVLTSLLTGKRKCSGWGLA

IQFAYSVGPGQEGLRYLSDAGRGNGGGSGGDSGGNSGGNSGDDGDSDGSDRAARMAEMGAEAVRCRIYSHGVLLAETTERIRSHVQR

QALIQAKRTMAYPQRSAVAASIAARDSLDAENGGYGGHDDKGDASDAEEQESERCVVGQVSLPTFRAVIKAMRWMRPFDASTSFPEI

AARTPPKMVDVVRCSCKKGRRQH 

 

>ENA|EPQ27664|EPQ27664.1 Anthracocystis flocculosa PF-1 hypothetical protein 

ATGCTCAAGCGACCCTGGCAAGCAGCCAGGCAGGCCCTCGACGCGCTCCCCATCGATGCACAAGAAGACGATCAAGACGCCCTGCGG

CAGCAGCGGCTCAAGCGCCTCAAAAAGCTCGCCGCAAGGGTCGTGGCACGCACTGCCGTACCCCCGCCAGCGACCAAGCACCACAAG

TCCATCGACGACGTAGAGGTGCGATCGTATCAGAGCAAGCTCTTCGAACAGGCAAAGACCAGGAACCTCATCGTATGCCTCCCCACC

GGCAGCGGCAAGACGCTCGTGTCTGTCCTGCTTCTACAACACATGAGGCGACTCGAGCCCGTCTCCACCCGCGGCACCGACCCGAGC

CCTGGCATGGCCGACCAGCAGGGCGACGACCTTCGAAGCGGTCACCGACTGCACCTCAGCGCCGCCAACATCCCGCATTCGAGCGCC

GGCAAGACCGCATCGAGGCAGGGCAGGGTCAGCTTCTTCCTCGTCAACCTCGTGCCCCTGGTCCACCAGCAGGCCAACGTCATCGCC

AGCTTCTCCGACCTCCGCGTTGGCAAGGTCTACGGCGAGCTCAAGGACGAGATCCTCGACAGCAAGCTGCGCCTCGACACCTGGCGC

AAGCCCGAGTGGGACGCGCTGCTCGACGCCCACGATGTCGTGGTCGCCACCGCCCAATGCCTCCTCGGAGCCTTGGTGCACGCCTAC

GTCCGCATCGACGACATCGACCTGCTCGTCTTCGACGAGGCCCATCATGCCATCAAGAGCCACCCCTACGCCCGCATCATGCTCTAC

TATCGCCTGGCCGCAGAGGGCCAGCGGCCCAAGATCCTCGGCATGACGGCCAGCCCGGTCTTCTCGCTGGGCGACTACGGCGAGGCC

AGCAAGCTGCTCGAGCAGACGCTCGACGCCGAGATCGTCACCGCGCCCGACAAGAGCCAGGTCGACCTCCAGAATGTCGTCAATCGG

CCCGTCGAGCTCGTCGCCGAGTACGACGCCGTCGATCCCGCCGGCATCGAGCCGACCGCGCTGTCCAGGCTGATGCACGAGCGCTGC

GCCGACGTCTCCGACGACTTTGCCAAGACGGTGTGGCCCAAGATCGAGTACAGCCTGATCCAGCACGGGCAGCTCATGACGGACCTC

GTCTGGCACGGCTCGACACAGGAGTATTTCACGCGCGCACAGCGCTGGCAGGAAAACGCGCGCAAGCACAGCGCCAGGCGCACGCTC

CTCGACGACGCGTGGACGTCGACGGCGGCGCCGCAGGACATCTTCGGGCAGAAGATCTCGTCATCGCAGCTGTCCGCCGACGCCGAG

CTCAACCGCGCCATGATGGCCGTCCTCGGCGAGCAGCCGCCGCCACCTTCCACCTTTGACGTGGGCCCGCACAACTGCAGCCCCAAG

GTCCTCCGCCTCATCGAGATCCTCAAGTGCTTTGGCTGCAGCCCCTCTTCCCGCGCCGCCTTCTGCGGCATCATCTTTGTCCAGCGC

CGCCAGACGGCCGCCGCGCTCGCAGAGCTGCTCCGCCGCGTCCCGGAGCTCGACTACCTCAAGCCCGAGTGGCTCATCGGTCACGAC

ACGGCCGCCGGCCTCGCCATGGACTGGCACGACCAGGTCGAGGTGCTCGACCGCTTCCGCCGCCGGGCACCGACCAACCTTCTGATC

GCCACGTCGGTGGCCGAGGAGGGGCTCGACATCCAGGCTGCCAATGTCGTGGTCCGCTTCGACCTCTTCGATCGCCACAGCGGCTTC

CTCCAGTCGCGGGGGCGAGCGCGGTCCCAGGACAGTCGCTTCGTCGTCATGGCCGAGCGCAACAACCTCGCCCACTACCGCGTCATC

GCCTCGGCCACCCTCACCGAGATGGGACGGCGCGACTGGCTGGCCAAGCTGGCCGAGAAGACCGGCGCGACGGCCCGGCCCGAGGTC

Ilustración i. Estructura de DCL1 de A. flocculosa. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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GAGGAGGACGAGCTCGGATACGAATACTTCCTCGCCGAGCCCCTCACCGGCGCCAGACTTTACCCGCAGGACGCGCCCAACATTGTT

TCGCACTACGCCGGCTACCTGCGCGTCGAGCAGGGCAAGGACTCGTTTGCGCGGCCCGAGTTCGAGATCCGCATCGACGACACGGTG

TGGCCGCGGACGTTTGTCTGCCACCTCAAGCTGCCGGCCAATTCGCAGCTCCGCGAGGTCGTCACCGAGCCGTGGACCACCAAGCGC

GCCGCAAAGCGCATGGCTGCGCTCGAGGCCTGCAGGAGGCTGAGGGAGCTGGACCTGCTCGACGAGCACCTCATGCCGCGCATGCCG

TACCGTCTACGCTGGGATCCGGCCGCCAGCGACAGCAACGGAGCCATCTACGCGGCCCCCGCACCGTTGCGCAGTCCCACCCGGCTC

CTGCACTTCCGGGTCCGCGACGAGTTCCAGGGTTGGAACACGCTGCCTGGCCTCGGCCAAGCGTTGGGCTCGGATGGGTCCCTGCGG

GCGTTTGCGACGTTGGTGCCGCTGGAACGCCTCAGCCGCGACGGCGACGACGACGACGAAGACGAAGACGAAGACGACGGTGGCAAG

ATCCGGCACCGCTCCTTGTTCCTCGTCACGGCACAGCCTCTGCCGCCCACGGCGCTGCTGCAGCTGTACGGCGATCGGGGACTCTCC

AGCCTCGGCGAAGTGGGACCGGCGCAGCCCGTCGTGCTGAGCGCCGAGCGCTTCGACGCGGCCCAGCGCTTCACCGAGACGCTCCTG

GGCTGGATCACGCACAGGCAGCAGATCCACGACTTGCAGGCCCCCTTCCTCGTCCTGCCCGCCGAAGCCGAAACCTCGGGCACCGGA

TCGACGCCGTTGGTCGACTGGTCGGCCGTCGAGGCCGTCGCCTCGGGCGCGCTCCGCAACGCCGGCGACGTGCCGCTCGACGACATC

TTCGACGCCATGATCATCGACCGCGCCGACCTCGTCGCGCCCGGCTCGTTCTACGCCGTCGGGGTGCGGCGCGACCTCACGCCCTTT

TCGCGCCCGCCGCCGGGCTCAAAGGAGTCCGAGTGGGACAGCACCAGCTACTTTGACCACTACTGCAAATCCAAGGCGAGGTACAGC

GGCGCCGACGTGGCTCGTCCGCCCGCGGATCAGCCGCTGCTGTCGGTCAGGAAGCTGGACAAGTGGCGCAACCAGCTCGTGCCCCGG

CCCACCTCGACCAAACCCGGGACGGCGGCCGCCGCCGCCATGGTCGGCATACCGTCGGCCGTCGCGAGCAAGAGGCAGAGGCGGACG

CTGCCGCGGATGCTCATCCCATTCTACGCCCACGTCCACCCGCTGCCGCTCTCGGTGGCGCGCAGCGGCCTGCTGCTCCCCTCGGTC

TTCTACCGCTACGACGACCTGCTCCTCTCGCAGGGGTGCAGCCGCGCCCTCCTGTCGGACCGTCTGCCGGGCGACCTGGTCCTGACG

GCGCTGACGCCGCCCGCGCGCAACGCCGGCTTCGACTACGAGCGGCTCGAGTTCTACGGCGACACGGTGCTCAAGCTGCTGGCCGCC

TGCCAGGTCTTTACCACGCGCCTCAGCGAGACCGAGGGCGAGCTGCACGTGGCGAGCAAGGAGATCCTCGTCAACCAGGTCCTCGAG

GTCCACGCCATGAGGCTCAAGCTCTGGAAGTGGGTGCGCTTCAGCGACAAGTGGATGAAAAAGAAGACCTTCTGGTTCGACGGCTGG

ACCGAGGGCGCACGAGCAGCGGCGACAGCGGCGGCGACGGCAGCGACCCGGGCTCAAGCCGAAGGGGGACCGGCAGACGCAGCGGCC

GGCAGCAACGACGACGACGGCCAGGACAACGAAGGCGACGACGACGACGTGGCGAAAGAGGGTCGTGGCGAGGTCGAGGAGCGGCAG

CACCTGGCATCGACCGCCAACGCCGTGCCGGAGGTCCCGCCGACAACGCCGCCGACGACGCCGACTCCGACGATCCGGACACGCCCG

ACGACNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCACCTGGCATCCGGACCGCCAACGCCGGTGCCGGAGGTCCCGCCGACAACGCCGCCGACGAC

GCCGGACTTCCGACGATCCGGACTACGCCCGACGACGCCGACCTGACGCTGGCCCAGCGCCTCGTTGACGTCGACGCTGCCGTGCCC

GTCGCGGCGCGGGACGTGGTGCCCTGCAAGGCGCTGTCCGACATGGTCGAGGCGCTGCTCGGCGCTTCGCTCGTCCACTCGGGCATC

GCCGGCGTGCTGCAGACGGCCGTCTCGATCGGCATCCTGCCCGACGATATCGCCGGCCCGTCGTCGTTCCACGGGCAGCTGACGGCC

CTCTCGCCGCCGCCGGACCCGAGCTGGCGCTCGCGCGTCGACACGTCGGCGCTGTCGCACCTCGAACGGGTGTTCGACTACACGTTT

GCCGCGCCGCACCTCGCCCTCGAGGCCTTCACTCACCCGTCGCTGCTCGCCTCGGTGTTGCCCTCGTACCAGCGCCTCGAGTACCTG

GGAGACGCCTTCCTCGACTACTGCGTCATCCTCAAGATCCGCCGCCTCTACCCGCATCTCGACGAGGGCGAGGCGACGGCGCTCAAG

AGCAACATGGTCTCGAACGCCACGCTCTCGGCGCTGTGCGAGGTGCTCGACCTGACCAGCTTCATCGCCAGCCACTCGGCGCCGCTC

AAGGAGGCCGTCTCGACCTACACCGACGCCGTCCGCCAGCTGCGGCGCGCCGAAGAGGACAGGGCCGAGCTCGGTCGCGGCGGCGGC

GGCAACGGCGGTGGCGAGCCGAGGCAGTACTGGTGGACGACGCGCAACCCGAAAGCCGTCGCCGACGTCGTCGAGTCGAGCCTCGGC

GCCGTGCTGGTCGATGCCCGCTTCGACTTTGACCGGGCCGAGCGCGTCTTTGAGCACGTCTACTGGCCTTTCCTGCGCCGGTGGTGC

ACGCCCGAGCTGGCCGTCGTACCCAACATCAAGGTGCTGACCAGCCTGCTGACGGGCAAGCGAAAGTGCTCCGGCTGGGGGCTGGCC

ATCCAGTTTGCCTACAGCGTCGGGCCGGGCCAAGAAGGACTGCGGTACCTGTCGGACGCTGGCCGCGGCAACGGTGGCGGCAGCGGT

GGCGACAGCGGCGGCAACAGCGGTGGCAACAGCGGCGACGACGGCGACAGCGATGGCAGCGACCGGGCCGCACGGATGGCCGAGATG

GGCGCGGAAGCGGTGCGATGCCGCATCTACTCGCACGGCGTGCTCCTGGCCGAGACGACCGAGAGGATCCGCTCCCATGTCCAGCGA

CAGGCGCTGATCCAGGCCAAGAGGACGATGGCCTACCCGCAGCGCTCTGCCGTGGCCGCGTCCATCGCCGCCCGGGACAGCCTCGAT

GCCGAGAACGGCGGCTACGGCGGCCACGACGACAAGGGCGACGCGAGCGACGCCGAAGAGCAGGAGTCGGAGCGCTGCGTCGTCGGG

CAGGTCTCGCTGCCCACGTTCCGCGCAGTGATCAAGGCGATGCGCTGGATGCGGCCGTTCGATGCGTCGACGTCGTTCCCGGAGATC

GCGGCCAGGACGCCGCCCAAGATGGTCGACGTCGTACGCTGCAGCTGCAAGAAGGGCCGCCGCCAGCACTGA 

DCL2 

>tr|A0A5C3F3W8|A0A5C3F3W8_9BASI Uncharacterized protein OS=Anthracocystis 

flocculosa OX=84751 GN=PSFLO_04682 PE=3 SV=1 

MPTSPASCPSLIDPRPRSNSLAKVGSLSPGSIPPRSPKEDRAQHALDGPNDVHEQHQGTPDMLKRPWQAARQALDALPIDAQEDDQD

ALRQQRLKRLKKLAARVVARTAVPPPATKHHKSIDDVEVRSYQSKLFEQAKTRNLIVCLPTGSGKTLVSVLLLQHMRRLEPVSTRGT

DPSPGMADQQGDDLRSGHRLHLSAANIPHSSAGKTASRQGRVSFFLVNLVPLVHQQANVIASFSDLRVGKVYGELKDEILDSKLRLD

TWRKPEWDALLDAHDVVVATAQCLLGALVHAYVRIDDIDLLVFDEAHHAIKSHPYARIMLYYRLAAEGQRPKILGMTASPVFSLGDY

Ilustración j. Estructura de DCL2 de A. flocculosa. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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GEASKLLEQTLDAEIVTAPDKSQVDLQNVVNRPVELVAEYDAVDPAGIEPTALSRLMHERCADVSDDFAKTVWPKIEYSLIQHGQLM

TDLVWHGSTQEYFTRAQRWQENARKHSARRTLLDDAWTSTAAPQDIFGQKISSSQLSADAELNRAMMAVLGEQPPPPSTFDVGPHNC

SPKVLRLIEILKCFGCSPSSRAAFCGIIFVQRRQTAAALAELLRRVPELDYLKPEWLIGHDTAAGLAMDWHDQVEVLDRFRRRAPTN

LLIATSVAEEGLDIQAANVVVRFDLFDRHSGFLQSRGRARSQDSRFVVMAERNNLAHYRVIASATLTEMGRRDWLAKLAEKTGATAR

PEVEEDELGYEYFLAEPLTGARLYPQDAPNIVSHYAGYLRVEQGKDSFARPEFEIRIDDTVWPRTFVCHLKLPANSQLREVVTEPWT

TKRAAKRMAALEACRRLRELDLLDEHLMPRMPYRLRWDPAASDSNGAIYAAPAPLRSPTRLLHFRVRDEFQGWNTLPGLGQALGSDG

SLRAFATLVPLERLSRDGDDDDEDEDEDDGGKIRHRSLFLVTAQPLPPTALLQLYGDRGLSSLGEVGPAQPVVLSAERFDAAQRFTE

TLLGWITHRQQIHDLQAPFLVLPAEAETSGTGSTPLVDWSAVEAVASGALRNAGDVPLDDIFDAMIIDRADLVAPGSFYAVGVRRDL

TPFSRPPPGSKESEWDSTSYFDHYCKSKARYSGADVARPPADQPLLSVRKLDKWRNQLVPRPTSTKPGTAAAAAMVGIPSAVASKRQ

RRTLPRMLIPFYAHVHPLPLSVARSGLLLPSVFYRYDDLLLSQGCSRALLSDRLPGDLVLTALTPPARNAGFDYERLEFYGDTVLKL

LAACQVFTTRLSETEGELHVASKEILVNQVLEVHAMRLKLWKWVRFSDKWMKKKTFWFDGWTEGARAAATAAATAATRAQAEGGPAD

AAAGSNDDDGQDNEGDDDDVAKEGRGEVEERQHLASTANAGAGGPADNAADDADSDDPDTPDDADLTLAQRLVDVDAAVPVAARDVV

PCKALSDMVEALLGASLVHSGIAGVLQTAVSIGILPDDIAGPSSFHGQLTALSPPPDPSWRSRVDTSALSHLERVFDYTFAAPHLAL

EAFTHPSLLASVLPSYQRLEYLGDAFLDYCVILKIRRLYPHLDEGEATALKSNMVSNATLSALCEVLDLTSFIASHSAPLKEAVSTY

TDAVRQLRRAEEDRAELGRGGGGNGGGEPRQYWWTTRNPKAVADVVESSLGAVLVDARFDFDRAERVFEHVYWPFLRRWCTPELAVV

PNIKVLTSLLTGKRKCSGWGLAIQFAYSVGPGQEGLRYLSDAGRGNGGGSGGDSGGNSGGNSGDDGDSDGSDRAARMAEMGAEAVRC

RIYSHGVLLAETTERIRSHVQRQALIQAKRTMAYPQRSAVAASIAARDSLDAENGGYGGHDDKGDASDAEEQESERCVVGQVSLPTF

RAVIKAMRWMRPFDASTSFPEIAARTPPKMVDVVRCSCKKGRRQH 

>ENA|SPO39203|SPO39203.1 Anthracocystis flocculosa uncharacterized protein 

ATGCCGACATCACCAGCGTCTTGCCCGTCTCTTATCGACCCTCGTCCTCGGTCCAATTCCTTGGCCAAGGTCGGGTCCCTTTCGCCC

GGCAGCATACCTCCTAGAAGCCCCAAAGAGGACCGCGCCCAGCACGCCCTTGACGGTCCCAACGACGTCCACGAACAGCACCAGGGC

ACGCCCGACATGCTCAAGCGACCCTGGCAAGCAGCCAGGCAGGCCCTCGACGCGCTCCCCATCGATGCACAAGAAGACGATCAAGAC

GCCCTGCGGCAGCAGCGGCTCAAGCGCCTCAAAAAGCTCGCCGCAAGGGTCGTGGCACGCACTGCCGTACCCCCGCCAGCGACCAAG

CACCACAAGTCCATCGACGACGTAGAGGTGCGATCGTATCAGAGCAAGCTCTTCGAACAGGCAAAGACCAGGAACCTCATCGTATGC

CTCCCCACCGGCAGCGGCAAGACGCTCGTGTCTGTCCTGCTTCTACAACACATGAGGCGACTCGAGCCCGTCTCCACCCGCGGCACC

GACCCGAGCCCTGGCATGGCCGACCAGCAGGGCGACGACCTTCGAAGCGGTCACCGACTGCACCTCAGCGCCGCCAACATCCCGCAT

TCGAGCGCCGGCAAGACCGCATCGAGGCAGGGCAGGGTCAGCTTCTTCCTCGTCAACCTCGTGCCCCTGGTCCACCAGCAGGCCAAC

GTCATCGCCAGCTTCTCCGACCTCCGCGTTGGCAAGGTCTACGGCGAGCTCAAGGACGAGATCCTCGACAGCAAGCTGCGCCTCGAC

ACCTGGCGCAAGCCCGAGTGGGACGCGCTGCTCGACGCCCACGATGTCGTGGTCGCCACCGCCCAATGCCTCCTCGGAGCCTTGGTG

CACGCCTACGTCCGCATCGACGACATCGACCTGCTCGTCTTCGACGAGGCCCATCATGCCATCAAGAGCCACCCCTACGCCCGCATC

ATGCTCTACTATCGCCTGGCCGCAGAGGGCCAGCGGCCCAAGATCCTCGGCATGACGGCCAGCCCGGTCTTCTCGCTGGGCGACTAC

GGCGAGGCCAGCAAGCTGCTCGAGCAGACGCTCGACGCCGAGATCGTCACCGCGCCCGACAAGAGCCAGGTCGACCTCCAGAATGTC

GTCAATCGGCCCGTCGAGCTCGTCGCCGAGTACGACGCCGTCGATCCCGCCGGCATCGAGCCGACCGCGCTGTCCAGGCTGATGCAC

GAGCGCTGCGCCGACGTCTCCGACGACTTTGCCAAGACGGTGTGGCCCAAGATCGAGTACAGCCTGATCCAGCACGGGCAGCTCATG

ACGGACCTCGTCTGGCACGGCTCGACACAGGAGTATTTCACGCGCGCACAGCGCTGGCAGGAAAACGCGCGCAAGCACAGCGCCAGG

CGCACGCTCCTCGACGACGCGTGGACGTCGACGGCGGCGCCGCAGGACATCTTCGGGCAGAAGATCTCGTCATCGCAGCTGTCCGCC

GACGCCGAGCTCAACCGCGCCATGATGGCCGTCCTCGGCGAGCAGCCGCCGCCACCTTCCACCTTTGACGTGGGCCCGCACAACTGC

AGCCCCAAGGTCCTCCGCCTCATCGAGATCCTCAAGTGCTTTGGCTGCAGCCCCTCTTCCCGCGCCGCCTTCTGCGGCATCATCTTT

GTCCAGCGCCGCCAGACGGCCGCCGCGCTCGCAGAGCTGCTCCGCCGCGTCCCGGAGCTCGACTACCTCAAGCCCGAGTGGCTCATC

GGTCACGACACGGCCGCCGGCCTCGCCATGGACTGGCACGACCAGGTCGAGGTGCTCGACCGCTTCCGCCGCCGGGCACCGACCAAC

CTTCTGATCGCCACGTCGGTGGCCGAGGAGGGGCTCGACATCCAGGCTGCCAATGTCGTGGTCCGCTTCGACCTCTTCGATCGCCAC

AGCGGCTTCCTCCAGTCGCGGGGGCGAGCGCGGTCCCAGGACAGTCGCTTCGTCGTCATGGCCGAGCGCAACAACCTCGCCCACTAC

CGCGTCATCGCCTCGGCCACCCTCACCGAGATGGGACGGCGCGACTGGCTGGCCAAGCTGGCCGAGAAGACCGGCGCGACGGCCCGG

CCCGAGGTCGAGGAGGACGAGCTCGGATACGAATACTTCCTCGCCGAGCCCCTCACCGGCGCCAGACTTTACCCGCAGGACGCGCCC

AACATTGTTTCGCACTACGCCGGCTACCTGCGCGTCGAGCAGGGCAAGGACTCGTTTGCGCGGCCCGAGTTCGAGATCCGCATCGAC

GACACGGTGTGGCCGCGGACGTTTGTCTGCCACCTCAAGCTGCCGGCCAATTCGCAGCTCCGCGAGGTCGTCACCGAGCCGTGGACC

ACCAAGCGCGCCGCAAAGCGCATGGCTGCGCTCGAGGCCTGCAGGAGGCTGAGGGAGCTGGACCTGCTCGACGAGCACCTCATGCCG

CGCATGCCGTACCGTCTACGCTGGGATCCGGCCGCCAGCGACAGCAACGGAGCCATCTACGCGGCCCCCGCACCGTTGCGCAGTCCC

ACCCGGCTCCTGCACTTCCGGGTCCGCGACGAGTTCCAGGGTTGGAACACGCTGCCTGGCCTCGGCCAAGCGTTGGGCTCGGATGGG

TCCCTGCGGGCGTTTGCGACGTTGGTGCCGCTGGAACGCCTCAGCCGCGACGGCGACGACGACGACGAAGACGAAGACGAAGACGAC

GGTGGCAAGATCCGGCACCGCTCCTTGTTCCTCGTCACGGCACAGCCTCTGCCGCCCACGGCGCTGCTGCAGCTGTACGGCGATCGG

GGACTCTCCAGCCTCGGCGAAGTGGGACCGGCGCAGCCCGTCGTGCTGAGCGCCGAGCGCTTCGACGCGGCCCAGCGCTTCACCGAG

ACGCTCCTGGGCTGGATCACGCACAGGCAGCAGATCCACGACTTGCAGGCCCCCTTCCTCGTCCTGCCCGCCGAAGCCGAAACCTCG

GGCACCGGATCGACGCCGTTGGTCGACTGGTCGGCCGTCGAGGCCGTCGCCTCGGGCGCGCTCCGCAACGCCGGCGACGTGCCGCTC

GACGACATCTTCGACGCCATGATCATCGACCGCGCCGACCTCGTCGCGCCCGGCTCGTTCTACGCCGTCGGGGTGCGGCGCGACCTC

ACGCCCTTTTCGCGCCCGCCGCCGGGCTCAAAGGAGTCCGAGTGGGACAGCACCAGCTACTTTGACCACTACTGCAAATCCAAGGCG

AGGTACAGCGGCGCCGACGTGGCTCGTCCGCCCGCGGATCAGCCGCTGCTGTCGGTCAGGAAGCTGGACAAGTGGCGCAACCAGCTC

GTGCCCCGGCCCACCTCGACCAAACCCGGGACGGCGGCCGCCGCCGCCATGGTCGGCATACCGTCGGCCGTCGCGAGCAAGAGGCAG

AGGCGGACGCTGCCGCGGATGCTCATCCCATTCTACGCCCACGTCCACCCGCTGCCGCTCTCGGTGGCGCGCAGCGGCCTGCTGCTC

CCCTCGGTCTTCTACCGCTACGACGACCTGCTCCTCTCGCAGGGGTGCAGCCGCGCCCTCCTGTCGGACCGTCTGCCGGGCGACCTG

GTCCTGACGGCGCTGACGCCGCCCGCGCGCAACGCCGGCTTCGACTACGAGCGGCTCGAGTTCTACGGCGACACGGTGCTCAAGCTG

CTGGCCGCCTGCCAGGTCTTTACCACGCGCCTCAGCGAGACCGAGGGCGAGCTGCACGTGGCGAGCAAGGAGATCCTCGTCAACCAG

GTCCTCGAGGTCCACGCCATGAGGCTCAAGCTCTGGAAGTGGGTGCGCTTCAGCGACAAGTGGATGAAAAAGAAGACCTTCTGGTTC

GACGGCTGGACCGAGGGCGCACGAGCAGCGGCGACAGCGGCGGCGACGGCAGCGACCCGGGCTCAAGCCGAAGGGGGACCGGCAGAC

GCAGCGGCCGGCAGCAACGACGACGACGGCCAGGACAACGAAGGCGACGACGACGACGTGGCGAAAGAGGGTCGTGGCGAGGTCGAG
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GAGCGGCAGCACCTGGCATCGACCGCCAACGCCGGTGCCGGAGGTCCCGCCGACAACGCCGCCGACGACGCCGACTCCGACGATCCG

GACACGCCCGACGACGCCGACCTGACGCTGGCCCAGCGCCTCGTTGACGTCGACGCTGCCGTGCCCGTCGCGGCGCGGGACGTGGTG

CCCTGCAAGGCGCTGTCCGACATGGTCGAGGCGCTGCTCGGCGCTTCGCTCGTCCACTCGGGCATCGCCGGCGTGCTGCAGACGGCC

GTCTCGATCGGCATCCTGCCCGACGATATCGCCGGCCCGTCGTCGTTCCACGGGCAGCTGACGGCCCTCTCGCCGCCGCCGGACCCG

AGCTGGCGCTCGCGCGTCGACACGTCGGCGCTGTCGCACCTCGAACGGGTGTTCGACTACACGTTTGCCGCGCCGCACCTCGCCCTC

GAGGCCTTCACTCACCCGTCGCTGCTCGCCTCGGTGTTGCCCTCGTACCAGCGCCTCGAGTACCTGGGAGACGCCTTCCTCGACTAC

TGCGTCATCCTCAAGATCCGCCGCCTCTACCCGCATCTCGACGAGGGCGAGGCGACGGCGCTCAAGAGCAACATGGTCTCGAACGCC

ACGCTCTCGGCGCTGTGCGAGGTGCTCGACCTGACCAGCTTCATCGCCAGCCACTCGGCGCCGCTCAAGGAGGCCGTCTCGACCTAC

ACCGACGCCGTCCGCCAGCTGCGGCGCGCCGAAGAGGACAGGGCCGAGCTCGGTCGCGGCGGCGGCGGCAACGGCGGTGGCGAGCCG

AGGCAGTACTGGTGGACGACGCGCAACCCGAAAGCCGTCGCCGACGTCGTCGAGTCGAGCCTCGGCGCCGTGCTGGTCGATGCCCGC

TTCGACTTTGACCGGGCCGAGCGCGTCTTTGAGCACGTCTACTGGCCTTTCCTGCGCCGGTGGTGCACGCCCGAGCTGGCCGTCGTA

CCCAACATCAAGGTGCTGACCAGCCTGCTGACGGGCAAGCGAAAGTGCTCCGGCTGGGGGCTGGCCATCCAGTTTGCCTACAGCGTC

GGGCCGGGCCAAGAAGGACTGCGGTACCTGTCGGACGCTGGCCGCGGCAACGGTGGCGGCAGCGGTGGCGACAGCGGCGGCAACAGC

GGTGGCAACAGCGGCGACGACGGCGACAGCGATGGCAGCGACCGGGCCGCACGGATGGCCGAGATGGGCGCGGAAGCGGTGCGATGC

CGCATCTACTCGCACGGCGTGCTCCTGGCCGAGACGACCGAGAGGATCCGCTCCCATGTCCAGCGACAGGCGCTGATCCAGGCCAAG

AGGACGATGGCCTACCCGCAGCGCTCTGCCGTGGCCGCGTCCATCGCCGCCCGGGACAGCCTCGATGCCGAGAACGGCGGCTACGGC

GGCCACGACGACAAGGGCGACGCGAGCGACGCCGAAGAGCAGGAGTCGGAGCGCTGCGTCGTCGGGCAGGTCTCGCTGCCCACGTTC

CGCGCAGTGATCAAGGCGATGCGCTGGATGCGGCCGTTCGATGCGTCGACGTCGTTCCCGGAGATCGCGGCCAGGACGCCGCCCAAG

ATGGTCGACGTCGTACGCTGCAGCTGCAAGAAGGGCCGCCGCCAGCACTGA 

Sporisorium graminicola 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Sporisorium 
• Especie: S. graminicola 

DCL 

>tr|A0A4U7KR28|A0A4U7KR28_9BASI Uncharacterized protein OS=Sporisorium 

graminicola OX=280036 GN=EX895_004169 PE=3 SV=1 

MTKRSRGLADFEHPLARFHLGDDAEPTPDQLAPSPQAGDRRKRRRILEHISAQTAVDPADQLSSDQLAFEHRTYQIELAELAKAGNV

LVCLDTGSGKTLISVLLLEHVHRLQNVQLPPSPPAPRRPKVSFFLVNLVPLVHQQSSYIAEHSNLSVGKLYGELKGNLRGKGDKLHV

DSWREPQWSALLEAHQVIVSTAQCFLDAVMHGFIKMNDINLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLAPENERPKIFGMTASPIFTGTG

HCSDASRYLQEVMNARIHTVSKGLLQDLREFRQKPDELVIEFDPYLTVLDDESDGAQMSALSKDMVARFGRNPALGEDAELDLAMEH

FETEVRPKLDYIMRHLGPLGCDLFWHSTLLEYRSRARRWANIDRDDRTLINDDWIIDASLRKSIVTPEESQEDEDSVDGGRSDAPAA

SSQLTTGSGLGLGQAVVHLSTHSELNQRIILHMHSQPKLPDKLTFDASNASPKVLRLIETLKCFEPSAQDFCAIIFVERRQTAKLLV

ELIKRVPGLEFIHPEFLLGHEDDSAHGGTPGMDWHVQVQVLNRFRRRKPTNLLVATSIAEEGLDIQAANLVIRFDLFNRHISFLQSR

GRARASQSRFILMAERDNPSHAEVILNAFNTEVSRAKWLDIVAETVHEASNFSQDLQQQLRMATDEAVANEECIFEPTTGARLFAED

APSLISHYAATLHAEYLKDAVLAYKLGSTSNGASAPNTYSCVLELPSTSAVRSVESGEHRGKKQAKRMAAFKACQQLRELGELDEHL

MPKLLDKAALDDGALRTGTINPHHKAWRGSGLPVHVPVKKLDGWARLVCQRDAHSTAAYEATYLALDDFDPACQPLVLLTRGPLPPT

KLLKLVLSSTGRMKDVQATPLGPLPALGKAELELAKRFTRFVFRIIDRNDGHGSSNKGKSSKKQGDPAVLVVPVRKGQGIKTVQSAS

Ilustración k. Estructura de DCL de S. graminicola. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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DLQLDLPTSLNLSGFDLTQSDAEKFQGRILVRQHGCRSHAFYKIESIRHDLTPNSPLDASRPTTDNQARTYLSEHLRMYGRHHTSRN

IAPEQLFDVLSLELANSPLIQVTKLHKLQNLLMPSPQNHTARPAPPRRLIVPYFYKLHPLPVPLLSSILLLPSILVRYDQLLLAHAC

NTKIFAGRLHTDFVLEALTSPAARSAFDYERLEFLGDTFLKLVATCHTFTTRLGQTEAELHLANKAILTNVRLFAEARRLGLERFGV

FGSSAFVVGRFEAPRVGWVGGRLLDDAICASEENRSDDDGSMDVGEARQETGVAAMSEEEEGGQCEAVKEKTLSDIVEALIGSALLS

SGTSLALFVCRTFHLIPPTIHTLSDFNTLLVNLKQRSIAEGWEQRISRSGLDHLEGLFSHTYRYPHLALEAFTHPSLLASVLPSYQR

LEFLGDAWLDLYIVRSILRAHPGLSPGKLTAYKGVLASNHALCALGVRVGLHRYIASDSTVLRDTIARYAAALGEVEDRKSGWVGGQ

YWTLLPPSVVVPKAIADVVEASFASIVVDSGFDEPTIERVFERICRPFYERICRYDSLNIPDTRRMVEVVFATVRRGISHGRVRMVH

IQTNLTAPPALETAQEEEQLVAALLTETRVELSIAGQVVAKAAVLPRSAEHVQRAVKLASEIDALQCVLLPLIAGIEEADGDGDTKA

AAVAVELDRLDELEHLVSQLARTLGWKRVFQPLVPLGDEQCEVCSLAQLRRLILPDEKEEEEDDDGEQCAAAPIQEESTPDDFTKES

Q 

>ENA|TKY86881|TKY86881.1 Sporisorium graminicola hypothetical protein 

ATGACCAAACGCAGTAGAGGGCTGGCTGACTTCGAGCACCCGCTCGCTCGATTCCATCTTGGTGATGATGCAGAGCCTACACCAGAC

CAACTTGCACCCTCTCCTCAAGCAGGAGATCGAAGGAAGCGGCGGAGAATCTTGGAACACATCTCCGCTCAGACCGCTGTCGACCCT

GCAGACCAACTCAGCTCCGACCAGCTCGCTTTCGAACATCGAACCTACCAGATCGAGCTCGCCGAGCTCGCCAAAGCCGGCAACGTC

CTCGTCTGCCTCGATACTGGCAGCGGAAAGACGCTCATCTCGGTACTTCTGCTCGAACATGTTCATCGACTGCAAAACGTCCAGCTA

CCCCCTTCTCCTCCCGCTCCGCGGCGTCCCAAGGTCTCATTCTTCCTAGTCAACCTTGTGCCTCTGGTCCATCAGCAGTCTTCCTAC

ATTGCGGAACATTCCAACCTCTCTGTCGGAAAGCTTTATGGCGAGCTTAAAGGTAACCTACGCGGAAAGGGCGATAAGCTCCATGTT

GATAGCTGGCGTGAGCCGCAATGGTCTGCGCTTCTCGAAGCTCACCAAGTCATCGTCTCCACCGCCCAATGCTTTCTTGACGCCGTT

ATGCACGGATTTATCAAGATGAACGACATCAATCTGCTCATCTTTGACGAGGTACACCATGCGCTGAAGAACCATCCTTTCTTTCGC

ATCATGAAGTACTACAGACTCGCTCCCGAGAACGAGCGCCCCAAGATCTTTGGTATGACTGCGAGCCCCATCTTTACCGGAACCGGT

CACTGTAGCGACGCTTCGCGCTACCTTCAAGAAGTTATGAACGCTCGTATTCACACGGTGTCTAAGGGCTTGTTACAGGATCTTCGC

GAGTTCAGGCAGAAACCAGACGAGCTGGTCATTGAGTTTGACCCCTATCTGACAGTGCTCGATGATGAGTCGGACGGCGCTCAAATG

TCCGCCCTCAGCAAAGACATGGTTGCTCGATTTGGTAGAAATCCCGCATTGGGCGAAGACGCGGAGCTGGACCTGGCTATGGAGCAT

TTCGAAACGGAAGTGCGGCCCAAGCTCGACTATATCATGCGACATCTTGGCCCACTTGGCTGTGATCTTTTCTGGCATAGCACCCTA

CTCGAGTATCGCTCTCGTGCACGCAGATGGGCTAACATCGATCGCGACGACCGTACCCTGATCAATGACGACTGGATTATCGATGCA

AGTCTCCGAAAGTCGATTGTCACCCCCGAGGAGAGCCAGGAGGATGAAGACAGTGTCGATGGTGGCAGAAGCGATGCCCCCGCAGCT

TCGTCTCAACTGACGACTGGGTCTGGACTCGGTCTCGGGCAAGCCGTTGTCCACTTGTCAACACATAGCGAGCTGAATCAACGCATC

ATACTTCATATGCATTCTCAGCCTAAACTTCCCGACAAACTCACATTTGATGCTTCTAATGCGTCACCAAAGGTGCTTCGTCTCATC

GAAACGCTCAAGTGCTTTGAGCCCAGTGCTCAGGATTTCTGCGCTATCATCTTTGTCGAACGGCGACAGACGGCCAAGCTGCTGGTC

GAGCTCATCAAACGTGTCCCTGGTCTCGAGTTTATCCATCCTGAGTTCTTGCTTGGCCACGAGGATGACTCAGCCCACGGTGGTACG

CCGGGCATGGATTGGCACGTTCAGGTTCAAGTGCTCAATCGATTCCGACGCCGAAAGCCGACCAACCTGCTTGTTGCTACTTCGATC

GCCGAAGAAGGTCTCGACATCCAAGCCGCCAACCTGGTTATTCGATTTGATCTCTTCAACCGACACATTTCCTTCCTCCAGTCTCGC

GGCCGTGCACGTGCCAGCCAAAGCCGATTCATCCTCATGGCTGAAAGAGACAATCCGAGTCACGCCGAAGTCATCCTGAACGCGTTT

AACACGGAGGTTAGCCGCGCCAAGTGGCTCGATATTGTCGCTGAAACCGTGCACGAAGCAAGCAATTTCTCACAGGACTTGCAGCAG

CAGCTGCGCATGGCGACGGACGAAGCTGTTGCAAACGAAGAGTGTATTTTTGAACCAACGACGGGGGCTCGGCTATTTGCTGAAGAC

GCACCGAGCCTCATCTCGCACTACGCTGCCACGCTACATGCGGAGTATCTCAAAGATGCGGTGTTGGCGTACAAGCTGGGGTCTACT

AGCAATGGAGCAAGTGCGCCGAATACGTATTCATGCGTTCTGGAGCTGCCCAGCACGTCGGCTGTCCGCAGCGTCGAGTCGGGCGAA

CATCGGGGCAAGAAGCAGGCTAAGCGCATGGCTGCGTTCAAGGCATGTCAGCAGCTCAGAGAGCTGGGCGAGTTGGACGAGCATTTG

ATGCCCAAGTTGCTCGATAAGGCTGCACTGGACGATGGTGCTTTGCGGACGGGCACAATAAATCCGCACCACAAGGCTTGGCGTGGG

AGCGGACTACCGGTGCATGTGCCGGTGAAGAAACTGGATGGCTGGGCGAGGCTTGTATGCCAACGCGATGCTCACAGTACGGCTGCG

TATGAAGCCACGTACCTCGCTCTAGATGACTTTGATCCAGCATGCCAGCCTCTTGTGTTGCTCACGCGCGGGCCTTTGCCGCCGACG

AAGCTGCTCAAGCTGGTGCTCTCTAGTACGGGTCGCATGAAGGACGTCCAGGCGACGCCGTTGGGTCCGCTTCCCGCACTTGGCAAA

GCCGAATTGGAGCTCGCCAAGCGATTTACTCGCTTTGTTTTTCGAATCATCGATCGCAATGATGGGCATGGCAGCAGCAACAAAGGG

AAATCGTCTAAGAAGCAAGGCGACCCGGCTGTACTGGTCGTTCCCGTTCGCAAAGGACAAGGTATCAAGACCGTGCAGTCTGCATCC

GACCTGCAACTCGACTTGCCCACCTCGCTCAACCTCTCGGGGTTTGACCTCACCCAATCCGACGCCGAGAAATTCCAAGGTCGCATC

CTGGTCCGACAACACGGCTGTCGTTCGCACGCGTTCTATAAGATCGAATCTATCCGACACGATCTTACGCCCAACTCTCCCCTCGAT

GCCTCCAGACCCACAACTGACAACCAGGCCCGCACGTACCTCTCTGAGCATCTCAGGATGTACGGTCGTCACCATACGTCGCGCAAT

ATCGCGCCCGAACAACTCTTCGACGTCCTTTCTCTCGAACTTGCCAACTCACCCCTGATCCAAGTGACCAAGCTGCACAAACTGCAA

AACCTGCTCATGCCCTCACCGCAAAACCACACCGCGCGACCCGCTCCACCGCGCCGCTTAATCGTGCCGTACTTCTACAAGCTGCAC

CCACTGCCCGTCCCCCTCCTGTCAAGCATCCTCCTGCTCCCCTCCATCCTCGTGCGCTACGACCAGCTGCTGCTCGCGCACGCCTGC

AACACCAAGATCTTCGCCGGTCGGCTCCACACCGACTTCGTGCTGGAAGCGCTCACCAGCCCTGCCGCGCGGAGTGCGTTCGACTAC

GAGCGGCTCGAGTTTCTAGGAGATACGTTTCTGAAGCTCGTCGCGACGTGCCATACGTTTACGACGCGGTTGGGGCAGACGGAGGCG

GAGCTGCATCTGGCGAACAAAGCGATCCTGACGAATGTGCGGCTGTTTGCGGAGGCGAGGAGATTAGGACTGGAGAGATTTGGCGTG

TTTGGGAGCTCGGCGTTTGTGGTGGGCAGGTTTGAGGCGCCGAGGGTGGGGTGGGTCGGTGGGAGGTTGCTGGACGATGCGATCTGC

GCGAGCGAGGAGAATCGTTCGGACGATGATGGGTCTATGGATGTTGGCGAGGCCCGACAGGAGACTGGTGTGGCAGCGATGTCGGAG

GAGGAGGAAGGAGGACAGTGTGAAGCCGTGAAAGAGAAAACGCTGTCGGACATTGTCGAAGCGCTGATCGGATCAGCCCTTCTCTCA

TCCGGCACCTCACTGGCCCTCTTCGTCTGTCGAACGTTCCACCTCATCCCACCCACCATCCACACCCTCTCTGACTTCAACACACTC

CTCGTCAACCTCAAGCAACGCTCGATCGCCGAAGGCTGGGAACAGCGCATCTCGCGCTCAGGGCTCGACCACCTCGAGGGGCTCTTC

AGCCACACCTACCGCTACCCGCACCTGGCGCTCGAAGCCTTCACGCACCCATCGCTGCTCGCCTCCGTCCTGCCCAGCTACCAGCGT

CTCGAGTTTCTCGGCGATGCCTGGCTGGACCTGTACATTGTGCGCAGCATCTTGCGCGCGCACCCGGGGCTGTCGCCGGGGAAGCTG

ACGGCGTACAAGGGAGTGCTGGCGAGCAATCACGCGCTGTGTGCGCTCGGAGTGCGCGTGGGGCTGCATCGGTATATTGCGAGCGAC

AGTACGGTGTTGAGGGATACGATCGCGCGGTACGCTGCTGCGCTCGGGGAGGTCGAAGATCGTAAGAGCGGCTGGGTCGGGGGGCAG

TACTGGACGCTGTTGCCGCCGAGCGTGGTGGTGCCGAAAGCGATTGCCGACGTAGTAGAGGCGAGCTTTGCGTCGATTGTCGTGGAT

AGTGGCTTCGACGAGCCCACAATCGAGCGCGTATTCGAGCGCATCTGTCGACCGTTCTATGAGCGCATCTGTCGGTACGACTCCCTC

AACATCCCCGATACGCGGCGCATGGTCGAAGTCGTCTTCGCCACGGTGCGACGCGGCATCTCGCACGGACGTGTGCGCATGGTCCAT
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ATCCAAACAAACCTAACGGCGCCCCCGGCGCTTGAAACCGCACAGGAGGAAGAGCAGCTCGTCGCGGCGCTGCTGACCGAGACCCGC

GTCGAGCTGAGCATCGCCGGCCAGGTGGTGGCCAAAGCGGCGGTGCTGCCGCGGAGCGCGGAGCACGTGCAGCGCGCCGTCAAGCTC

GCGAGCGAGATCGACGCGCTCCAGTGCGTGCTGCTTCCGCTGATCGCAGGTATTGAGGAAGCGGATGGCGACGGCGACACGAAAGCA

GCGGCGGTGGCGGTGGAGCTGGATAGGCTGGACGAGTTGGAGCACCTCGTGTCTCAGCTGGCACGCACGCTGGGGTGGAAGCGCGTC

TTCCAGCCGCTTGTTCCGCTGGGGGACGAGCAGTGCGAGGTGTGCAGCCTGGCCCAGTTGCGTAGGCTGATTCTACCTGACGAGAAG

GAGGAGGAGGAGGACGATGACGGCGAGCAGTGCGCAGCAGCGCCCATTCAGGAAGAGAGCACTCCCGACGACTTCACCAAAGAGTCA

CAGTAG 

Sporisorium reilianum f. sp. Reilianum 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Sporisorium 
• Especie: S. reilianum 

DCL 

>tr|A0A2N8UP32|A0A2N8UP32_9BASI Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Sporisorium reilianum f. sp. reilianum OX=72559 GN=SRS1_16838 PE=3 SV=1 

MSKRTRATDELEDPLAQVHLDHAEPSLDAPTISPQEEERRKRQRIVDRISSQTAVDLSDQLRSDQLAFVPRSYQLELAELAKAGNVL

VCLDTGSGKTLISVLLLQHVHEVQNAQRPPSPPQSPAPPAPQRPKVSFFLVNLVPLVHQQSSVIAGHSNLSVGKLYGELKDTVRGKG

NKLTVDGWREPQWSALLESHQVIVSTAQCFLDALIHGFIKMDDLNLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLAPEKERPKIFGMTASPI

FTSTGQFDDASRYLQKVMNARIHTVSKDTLQDLREVKQKPEELVIEFDPYLTVLDDELDGVQMSALSREMVALFGKDLALDEDAELD

LATEHFEKEVRPKLEYTMRHLGPLGCDLLWHSTLLEYRSRARKWVNIDRDKRTLVNDDWILDASMRKSIAVATPEESQESQDDLDSG

DGDGDSPTASSQATTGSGLGLGLAVAHLSTNSELNQRILLHMRSQPTLADTLTFDASNTSHKVLRLIETLKCFEPSAADFCAIIFVE

RRQTATLLVELIKRVAGLEFIHPEFLLGHENGSANGGAPGMDWHDQVQVLNRFRRRKPMNLLVATSIAEEGLDIQAANLVVRFDLFN

RHISFLQSRGRARAKQSRFILMAERDNASHAQAILNAFNTEASRAKWLEGIAEAEHDAGFYAQEWQHQLRVERDEAGAGEECIFEPS

TGARLFPEDAPSLVSHYAATLHSEYLKDAVLAYKLDSIPHGFGVPSTFSCTLELPSTSAVRSVESGEHRSKKQAKRMVAFKACQQLR

DMGELDDYLMPKLLDRAAVLEGAGAGTGKVNAHHKAWRGSGLPVHVPVKNMDGWARFVAAQSGDAAYEATYLALDEFDAACQPLVLL

TRGALPPTKLLKLLLPGAGRMKDVKATPLGPLQALSEEELDCAKRFTWFVFRMLEPKDGHGGSAKGKAWEKGGELAVLVVPVRKAHG

VTAVHSAADVQLDLPTSFDNASFDVTRPDIAEHLQGRILVRQHGYHSYAFYRFECIRHDLGPNSPLDPSSDDAAAPTYLSQHLKMYG

RPHASHPTGQDMLDALSAQLATSPLISVTKMPKIQNLLSPSPRTTSPPARLVVPHFYAVHPLRAPLVSALLLLPSLLVRYDQLLLAH

ACNATLFASRLDTDLVLEALTSPAAGSSFDYERLEFLGDTFLKLVATCHTFTTHLGRTEAELHLANKAILTNVRLLKEARRVRLERW

GVFGSCRCVVRRFAAPRVGGVGGRLVLGEGEEVVVDEDECEAVKEKTLSDMVEALLGAALLTAGPDLALLVCRVFNLLPASITTLAS

FNDLLLTLKQQAIAENWQSRISRSGLDHLQSLFDHTYRYPHLGLEAFTHPSLLASVLPSYQRLEFLGDAWLDFCIVRMIFAEGEDRS

PGEMTAHKGVLASNGALGALGVRLGLHAFVASDSAVLGDSIARYAAALGSVDEKGQYWTRLARGVVVPKAVADVVEASFASIVVDSG

FDARVVQRVFERMCVPFYERFCRYDALQVSEVRRVLEFAFATVRRAITHALPVNTVRVTSNLLDIPTIDGDEERIVEALLTQVHAEL

RIADTVVARITVLPRSAAHLERAVAIARQIDTLQQSLLQLIDHAEHDAQEAGGTAGTVDKLDELQHLTSQLARTLGWKRVFQSIVVE

TESEVCTLARLRVLILGGEAEGEGSRMEVE 

Ilustración l. Estructura de DCL de S. reilianum. Imagen elaborada en SnapGene a partir de información 
en Pfam. 



99 

 

>ENA|SJX66616|SJX66616.1 Sporisorium reilianum f. sp. reilianum related to 

cell cycle control protein dicer 

ATGTCCAAACGCACCCGAGCGACGGACGAGCTCGAGGACCCGCTCGCCCAAGTCCACCTCGATCACGCCGAGCCTTCCCTGGACGCA

CCCACCATCTCTCCTCAGGAAGAAGAGCGCAGGAAGCGCCAAAGGATCGTCGACCGCATCTCCTCCCAAACCGCAGTCGACCTGTCC

GACCAGCTCCGCTCCGACCAGCTAGCCTTCGTACCTCGCTCCTACCAGCTCGAACTCGCCGAGCTCGCCAAGGCGGGCAACGTCCTC

GTCTGCCTCGACACGGGTAGCGGGAAGACGCTCATCTCTGTGCTGCTTCTTCAGCATGTCCACGAAGTGCAAAATGCGCAACGACCT

CCGTCGCCGCCCCAGTCTCCCGCTCCTCCCGCTCCGCAGCGCCCCAAAGTCTCGTTCTTTCTCGTCAACCTCGTGCCGCTCGTGCAT

CAGCAGTCGTCGGTCATTGCGGGTCATTCCAACCTCTCCGTCGGAAAGCTGTACGGCGAGCTCAAGGACACCGTGCGCGGCAAGGGC

AACAAGCTGACCGTCGACGGCTGGCGCGAGCCGCAGTGGTCGGCGCTGCTCGAGTCGCATCAAGTCATCGTCTCCACCGCGCAGTGC

TTCCTCGACGCTCTCATCCACGGCTTTATCAAGATGGACGACCTGAACCTGCTCATCTTCGACGAGGTGCACCATGCGCTCAAGAAT

CATCCCTTCTTCCGCATCATGAAGTACTACCGCCTTGCGCCCGAGAAAGAGCGCCCCAAGATCTTCGGCATGACGGCCAGCCCGATC

TTTACCAGCACCGGTCAGTTTGACGATGCTTCTCGCTACCTGCAAAAGGTGATGAATGCGCGCATTCACACTGTGTCAAAGGATACA

CTACAGGATCTGCGAGAGGTCAAGCAGAAGCCCGAAGAGCTGGTGATCGAGTTTGATCCCTACCTGACGGTGCTGGATGATGAGCTG

GACGGCGTACAGATGTCTGCGCTTAGCAGAGAGATGGTTGCTCTATTTGGCAAAGACCTCGCTCTGGACGAGGATGCGGAACTGGAC

CTTGCCACGGAGCATTTTGAGAAGGAGGTGCGGCCCAAGCTCGAATACACTATGCGGCACCTTGGCCCGCTCGGCTGCGATCTTCTC

TGGCACAGCACGCTGCTCGAGTACCGCTCGCGTGCACGCAAGTGGGTCAACATTGACCGCGATAAGCGCACGCTGGTCAACGACGAC

TGGATCCTCGACGCCAGCATGCGAAAGTCGATTGCCGTTGCTACTCCGGAAGAAAGCCAGGAGAGTCAAGATGATCTGGACAGCGGC

GATGGCGACGGCGATTCGCCCACAGCATCGTCCCAAGCGACAACTGGATCCGGACTCGGCCTCGGACTGGCCGTCGCACACTTGTCC

ACCAACAGCGAGCTCAACCAACGCATCCTGCTGCATATGCGCTCGCAGCCCACCCTCGCCGACACGCTCACCTTTGATGCTTCCAAC

ACGTCGCACAAGGTGCTGCGCCTCATCGAAACGCTCAAATGCTTCGAGCCGAGCGCCGCCGATTTCTGCGCGATCATCTTTGTCGAG

CGTCGCCAGACTGCTACTCTGCTAGTCGAGCTGATCAAGCGTGTCGCCGGACTCGAGTTCATCCACCCGGAGTTCCTTCTCGGCCAC

GAGAACGGCTCGGCCAACGGCGGCGCGCCGGGCATGGACTGGCACGACCAGGTGCAGGTGCTGAACCGCTTCCGCCGGCGCAAGCCG

ATGAACCTGCTCGTCGCCACCTCAATCGCCGAAGAGGGACTCGACATCCAGGCGGCCAACCTCGTGGTGCGCTTCGACCTGTTCAAC

CGCCACATCTCGTTCCTGCAGTCGCGCGGGCGCGCGCGTGCCAAGCAGAGCAGGTTCATCCTCATGGCCGAACGCGACAACGCGAGC

CACGCACAGGCGATCCTCAACGCGTTCAACACCGAAGCGAGCCGCGCCAAGTGGCTCGAGGGTATTGCGGAAGCCGAGCACGATGCC

GGCTTCTATGCGCAAGAGTGGCAGCACCAGCTGCGCGTCGAGCGGGACGAGGCGGGTGCGGGCGAAGAGTGCATTTTCGAGCCTAGC

ACGGGCGCACGCCTGTTCCCGGAGGACGCGCCGTCGCTCGTCTCGCACTACGCGGCGACGCTGCATTCCGAGTACCTCAAGGATGCG

GTGTTGGCGTACAAGCTCGACTCGATCCCCCATGGCTTTGGTGTGCCGAGTACGTTTTCGTGCACTCTGGAGCTGCCGAGTACCTCG

GCGGTGCGCAGCGTAGAGTCGGGCGAGCATCGGAGCAAGAAGCAGGCGAAGCGCATGGTCGCGTTCAAGGCGTGTCAGCAGCTGCGG

GACATGGGCGAGCTGGACGATTATCTGATGCCCAAGCTGCTGGACAGGGCTGCTGTGCTCGAAGGTGCGGGTGCGGGCACGGGCAAG

GTCAACGCGCACCACAAGGCGTGGCGCGGCAGCGGGCTGCCTGTGCACGTGCCCGTGAAGAACATGGATGGATGGGCGCGCTTCGTC

GCCGCGCAAAGTGGCGACGCTGCGTACGAGGCGACGTATCTGGCGCTGGACGAGTTCGATGCGGCGTGCCAGCCTCTTGTGCTGCTC

ACGCGCGGGGCGTTGCCGCCGACCAAGCTGCTCAAGCTGCTGCTTCCCGGCGCGGGGCGTATGAAGGATGTCAAGGCGACGCCGTTG

GGTCCGCTGCAGGCGCTCAGCGAGGAGGAGTTGGACTGCGCCAAGCGATTCACCTGGTTTGTGTTTCGGATGCTCGAGCCCAAGGAC

GGGCATGGTGGCAGTGCGAAGGGCAAGGCGTGGGAGAAGGGTGGCGAGCTCGCTGTGCTCGTCGTACCCGTTCGCAAAGCGCACGGT

GTCACGGCAGTCCACTCTGCCGCCGACGTGCAGCTCGATCTGCCCACCTCGTTCGACAACGCCAGCTTCGACGTCACCCGGCCAGAC

ATCGCCGAGCACCTCCAAGGCCGCATCCTCGTCCGACAGCACGGCTACCACTCGTACGCATTCTACCGCTTCGAATGCATCCGCCAC

GATCTCGGCCCCAACTCTCCGCTCGATCCTTCCAGCGACGACGCGGCGGCACCGACGTATCTCTCACAGCATCTCAAGATGTACGGC

CGTCCGCACGCGTCGCATCCCACCGGGCAAGACATGCTCGACGCGCTATCCGCCCAACTCGCCACATCGCCTCTGATCAGCGTAACC

AAAATGCCCAAGATCCAAAACCTGCTCTCGCCCTCTCCACGCACCACCAGCCCACCCGCGCGCCTGGTCGTGCCGCACTTCTACGCC

GTGCACCCGCTGCGGGCCCCCCTCGTCTCGGCGCTCCTGCTGCTCCCCTCGCTCCTCGTGCGCTACGACCAGCTGCTGCTCGCGCAC

GCGTGCAACGCCACGCTGTTCGCCAGCCGCCTCGACACGGACCTGGTGCTCGAGGCGCTCACATCCCCTGCGGCGGGGAGCAGCTTC

GACTACGAGCGGCTCGAGTTTTTGGGCGATACGTTCCTCAAGCTCGTCGCGACGTGCCATACGTTTACGACGCACTTGGGGCGGACG

GAGGCGGAGCTGCATCTGGCGAACAAGGCGATCCTGACGAATGTGCGGTTGCTCAAGGAGGCGCGGCGCGTGCGCTTGGAGCGGTGG

GGGGTGTTTGGGAGCTGTCGGTGTGTGGTAAGGCGGTTTGCGGCGCCGAGGGTGGGTGGCGTGGGTGGGAGGTTGGTGTTGGGGGAG

GGAGAGGAGGTTGTGGTAGACGAGGACGAGTGCGAAGCGGTGAAGGAAAAAACCCTGTCAGATATGGTCGAAGCGCTGCTGGGCGCA

GCGCTGCTCACCGCGGGCCCGGACCTCGCCCTGCTCGTCTGCCGCGTCTTCAACCTGCTCCCCGCGTCCATCACCACGCTCGCCTCG

TTCAACGACCTGCTGCTCACCCTCAAGCAACAGGCCATCGCCGAAAACTGGCAGTCCCGCATCTCGCGCTCGGGGCTCGACCATCTG

CAATCGCTCTTCGACCACACGTACCGCTACCCGCATCTGGGGCTCGAGGCGTTCACGCACCCGTCGCTGCTGGCCTCGGTGCTGCCG

AGCTACCAGCGGCTCGAGTTTCTCGGCGATGCTTGGCTGGATTTCTGTATTGTGCGTATGATCTTCGCCGAGGGTGAGGACAGGAGT

CCGGGCGAGATGACGGCGCACAAGGGGGTGCTGGCGAGCAACGGGGCGCTGGGGGCGCTCGGGGTGCGGCTGGGGCTGCATGCGTTT

GTGGCGAGCGACAGCGCCGTGTTGGGGGACAGTATTGCGCGGTATGCTGCGGCGCTGGGGAGCGTAGACGAAAAAGGGCAGTACTGG

ACGCGGCTGGCGCGCGGGGTGGTGGTGCCGAAAGCGGTGGCGGACGTGGTCGAGGCGAGCTTTGCGTCGATTGTGGTGGACAGTGGG

TTTGATGCGCGCGTGGTGCAGCGCGTGTTCGAGCGCATGTGCGTGCCGTTCTACGAGCGCTTCTGCCGCTACGACGCGCTGCAGGTC

AGCGAGGTGCGGCGCGTGCTCGAGTTTGCCTTCGCCACCGTGCGCCGCGCCATCACCCACGCTCTCCCTGTCAACACGGTCCGCGTC

ACATCGAACTTGCTGGACATACCCACGATTGACGGCGACGAGGAACGCATCGTCGAAGCGCTCCTCACGCAAGTCCACGCCGAACTG

CGTATCGCCGACACGGTCGTCGCGCGCATCACCGTACTCCCGCGCAGCGCCGCACACCTCGAGCGCGCCGTCGCCATCGCGCGCCAA

ATCGACACTCTCCAACAAAGCTTACTGCAGCTCATCGACCATGCCGAGCACGACGCTCAAGAGGCAGGAGGGACAGCGGGCACAGTG

GACAAGCTCGACGAGCTGCAGCACCTCACGAGCCAGCTCGCGCGCACGTTGGGCTGGAAGCGCGTTTTCCAGTCGATTGTTGTGGAA

ACGGAAAGCGAGGTGTGTACGCTGGCGCGGTTGAGGGTGTTGATTTTGGGTGGCGAGGCGGAAGGGGAGGGGAGCAGGATGGAGGTC

GAGTAG 
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Sporisorium scitamineum 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Sporisorium 
• Especie: S. scitamineum 

DCL 

>tr|A0A127Z7K8|A0A127Z7K8_9BASI Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Sporisorium scitamineum OX=49012 GN=SPSC_00615 PE=3 SV=1 

MSKRTRGLAELEDPLARAHLDDDAATFLNKPTDSSQEQERRKRKRIFNNILSQTAVDPSDQLRSDQLAFVPRSYQLELAELAKAGNV

LVCLDTGSGKTLISVLLLQHVHKLQTVQRPPSPPESPAPSAPPRPKVSFFLVNLVPLVHQQSSVIAGNSDLSVGKLYGELKDTFRGK

NNKQVVDGWREPQWSALLESHQVIVSTAQCFLDALIHGFIKMDDLNLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLAPQQERPKIFGMTASP

IFTGTGHFDDASRYLQKVMNARIHTVSKDTLQDLRAVKQKPEELVIEFDPYLTVLDDQVDGTQMSALSKDMIARFGKDPALDEDAEL

DVATEHFEKEVRPKLKYTMRQLGSLGCDLLWHSTLLEYRSRACKWINIDRDKRTLVNDGWIIDASLRKAIATPEETQESQDSVNSGE

GDSQTTSQATTGSGLGLSLAVAHLSTNSELNQRILLHMRSQPTPPDTLAFDATNTSHKVLRLIETLKCFEPSAKDFCAIIFVERRQT

ASLLVELIKRVPGLEFIHAEFLLGHENGSANSGAPGMDWHDQVQVLNRFRRRNPTNLLIATSIAEEGLDIQAANLVIRFDLFNRHIS

FLQSRGRARAKQSRFILMAEKDNPNHTEVILNAFNTEVGRANWLDDIAASEHDASFFAEDWQQQLRIEPDEAATSQECIFEPTTGAR

LFPEDAPSLISQYAATLHSEYLKDAVLAYKLDSIYNGPGVPNTFSCVLELPSTSAVRSVESGECSSKKQVKRMVAFKACQQLRELGE

LDEYLMPKLIDKAVLEGAGLGIGKTNPHHKVWRGSGLPVHVPVKKLDGWARFAAEAEWGGADGEEIAYEATYFALDDFDPACQPLVL

LTRGPLPPTKLLKLLLPSVGRMKDIQATPLGPLRALGKEELESAKRFTRFVFRIVDRKDGQGSSPKSKSSKKEGEPIVLVVPVRKAQ

GVDNVQSAADLQFDFPASLDLTSFDLTQDDIEQLAGRIFVRQHGYHPYAFYKYESVRHDLTPNSPLDPSATPNDGPVPTYLSQHLKM

YGRHHSSCDVAPEQILDALSLELATSPLLQVTKMPKVQNLLSPAPHAVTPPPPPRLIVPHFYKLHPLPSTLLCSVLLLPSLLVRYDQ

LLLAHYCNTTLFDNRLNTDSVLEALTSPTAGSAFDYERLGFLGDTFLKLVATCHTFTTKLGRTEAELHLANKGILTNVRLLKEARRM

RLERFGVFGSSSCLVRRFEAPRVGGVGGKLVEAGVEGVMEEGEGEECESIKEKTLSDIVESLIGSALLTSTSLALFVCRTFRLIPAT

ILTLSDFNTLLLDLKQRSVTEGWEQRISRSGLDHLEQLFQHQYRYPHLGLEAFTHPSLLASVLPSYQRLEFLGDAWLDFYIVRLIFH

RHPSLSPGEMTAYKGLLASNNALSALGVRMGLHKFIASDSTVLSDTISLYAEALSQVEGGKSEQYWTLLPPTIVVPKAVADVVEASF

ASIVVDTAFDEVMVGKMFSCICLPFYDTFCRYDSLKVVEMHRVVNFIFATLRQRITHRGVRMVQITSNLTTILRAIEDAEEEEPVVE

ALLTELWVELRIAEEVVAKVVSLPRSAVHLQRAVKIVREIEAVKEALAGGAGEEEGSGLVEKLDKLQYLTWQLTKTVGWKSVFQSVT

LQEEEREVYSLAQLRRLILPNEVEE 

>ENA|CDU21985|CDU21985.1 Sporisorium scitamineum related to cell cycle control 

protein dicer 

ATGTCCAAACGCACTAGAGGGCTGGCTGAGCTCGAGGATCCACTCGCTCGGGCCCATCTTGATGATGATGCAGCAACTTTTCTAAAC

AAGCCTACAGACTCTTCCCAGGAGCAAGAGCGGAGGAAACGGAAACGTATTTTCAACAACATATTGTCTCAAACCGCTGTCGACCCT

TCCGATCAGCTTCGCTCCGACCAGCTCGCTTTCGTACCTCGATCCTACCAGCTCGAACTCGCTGAGCTCGCCAAAGCCGGCAACGTC

CTCGTCTGCCTCGACACGGGCAGCGGGAAGACACTCATCTCTGTGCTTCTCCTCCAACATGTACATAAGCTGCAAACCGTCCAACGC

CCACCTTCTCCGCCTGAATCTCCCGCGCCTTCCGCTCCGCCGCGTCCCAAAGTCTCTTTCTTCCTCGTCAACCTCGTGCCTCTGGTC

CACCAACAGTCCTCTGTCATTGCGGGAAACTCCGACCTCTCCGTCGGAAAACTCTACGGCGAGCTCAAGGACACTTTCCGCGGCAAA

AACAACAAGCAAGTCGTCGACGGCTGGCGCGAGCCGCAATGGTCTGCGCTTCTCGAATCCCACCAAGTCATCGTCTCCACCGCCCAA

Ilustración m. Estructura de DCL de S. scitamineum. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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TGCTTTCTCGATGCCCTGATTCACGGTTTCATCAAGATGGACGACCTCAACTTGCTCATCTTTGACGAGGTGCACCATGCCCTCAAG

AACCACCCCTTCTTCCGCATTATGAAATACTATAGACTTGCTCCGCAGCAAGAGCGGCCCAAGATCTTCGGTATGACTGCGAGCCCT

ATCTTTACCGGCACGGGTCACTTTGACGATGCCTCCCGCTATCTTCAGAAGGTGATGAATGCTCGAATTCATACCGTCTCCAAGGAC

ACTTTGCAGGATCTTCGAGCGGTGAAACAAAAGCCAGAGGAGCTGGTTATCGAGTTTGATCCCTATCTTACGGTGCTTGATGACCAG

GTGGACGGCACGCAGATGTCGGCGCTCAGCAAGGATATGATTGCTCGATTCGGCAAAGATCCCGCTCTGGACGAGGATGCGGAGCTC

GATGTAGCAACGGAACATTTCGAAAAGGAGGTGCGGCCCAAGCTCAAATACACCATGCGGCAACTTGGCTCGCTCGGCTGCGATCTG

CTTTGGCATAGCACTCTGCTCGAGTACCGTTCGCGTGCATGCAAGTGGATCAATATCGACCGCGATAAGCGTACCCTGGTCAACGAT

GGTTGGATTATCGATGCCAGTCTGCGAAAGGCGATTGCTACTCCCGAGGAAACTCAGGAGAGCCAAGACAGTGTGAATAGCGGCGAA

GGTGACTCGCAAACAACATCTCAGGCAACGACTGGATCAGGACTCGGTCTGAGCCTGGCCGTTGCACACTTGTCCACCAACAGCGAA

CTCAACCAACGCATCCTGCTGCACATGCGCTCTCAGCCTACTCCGCCCGACACCCTAGCGTTTGATGCAACCAACACGTCGCACAAG

GTGCTGCGCCTTATCGAAACGCTCAAGTGCTTCGAGCCCAGCGCCAAAGACTTCTGCGCCATCATCTTTGTCGAGCGCAGACAGACG

GCTAGTCTGCTGGTCGAGCTGATCAAACGCGTGCCCGGTCTCGAGTTCATTCATGCAGAGTTTCTGCTCGGCCACGAGAACGGTTCA

GCGAACAGTGGCGCTCCTGGCATGGACTGGCACGATCAGGTGCAAGTTTTGAACCGCTTTCGACGTCGAAACCCGACCAACTTGCTC

ATTGCCACTTCGATCGCCGAAGAAGGTCTCGACATTCAAGCCGCCAACCTCGTTATCCGCTTCGACCTGTTCAACCGACACATTTCC

TTCCTCCAATCTCGCGGCCGTGCCCGTGCCAAACAGAGCAGATTCATCCTGATGGCTGAAAAAGACAATCCGAATCACACAGAAGTC

ATCCTCAACGCGTTCAACACCGAAGTCGGTCGCGCTAACTGGCTTGACGACATCGCCGCATCCGAGCACGATGCCAGCTTTTTCGCA

GAAGATTGGCAGCAACAACTGCGCATCGAGCCGGACGAAGCGGCTACGAGCCAAGAGTGCATCTTTGAACCAACAACAGGCGCCCGG

CTGTTCCCGGAGGATGCACCGTCGCTCATCTCGCAATACGCTGCTACGCTGCATTCAGAGTACCTTAAAGACGCGGTGCTGGCGTAC

AAGCTGGATTCGATCTACAATGGGCCAGGCGTGCCAAACACATTTTCGTGCGTTTTGGAGCTGCCGAGTACGTCGGCGGTTCGTAGT

GTCGAGTCGGGTGAATGCAGTAGTAAAAAGCAGGTCAAGCGGATGGTTGCATTCAAGGCGTGTCAGCAGCTGAGGGAGCTGGGCGAG

CTGGATGAGTATTTGATGCCCAAGTTGATTGATAAGGCTGTGCTGGAAGGTGCGGGTTTGGGTATTGGGAAGACGAATCCGCACCAC

AAGGTTTGGCGTGGAAGTGGGCTGCCGGTGCATGTGCCGGTCAAGAAGTTGGATGGATGGGCAAGGTTCGCAGCCGAAGCTGAGTGG

GGTGGTGCAGATGGTGAGGAGATTGCGTACGAGGCGACGTATTTCGCACTGGATGACTTTGATCCAGCGTGTCAGCCTCTTGTACTG

CTCACGCGAGGGCCTTTGCCGCCAACAAAGCTGCTGAAATTGCTGCTTCCCAGTGTTGGACGCATGAAGGATATCCAGGCGACGCCG

TTGGGCCCTCTTCGAGCACTCGGCAAGGAGGAGCTGGAATCCGCCAAGCGATTCACACGCTTTGTGTTCAGAATTGTCGATCGCAAG

GACGGGCAAGGGAGCAGCCCAAAAAGCAAATCGTCGAAGAAGGAGGGCGAGCCCATTGTGTTGGTCGTACCCGTTCGCAAAGCCCAA

GGTGTCGATAACGTGCAGTCCGCTGCCGACCTGCAATTCGATTTCCCCGCCTCGCTCGACCTCACCAGCTTCGACCTCACCCAAGAC

GACATCGAGCAGCTTGCAGGCCGCATCTTCGTCCGACAACACGGCTACCACCCATATGCGTTCTACAAATACGAATCTGTCCGACAC

GATCTCACCCCCAACTCTCCCCTTGATCCCTCTGCGACCCCTAACGACGGTCCTGTTCCGACATATCTCTCACAGCACCTTAAAATG

TACGGTCGTCACCACTCTTCTTGCGACGTTGCACCCGAACAAATCCTCGACGCCCTATCCCTCGAACTCGCCACATCGCCCTTGCTG

CAAGTAACCAAAATGCCCAAAGTGCAAAACCTCCTCTCTCCCGCACCGCACGCAGTAACACCCCCTCCTCCTCCGCGTCTAATCGTG

CCGCACTTTTACAAACTCCACCCTCTCCCCTCTACCCTCCTCTGCAGCGTCCTCCTCCTCCCTTCGCTCCTGGTGCGGTACGACCAG

CTTCTTCTCGCGCACTACTGCAACACCACACTTTTCGACAACAGACTGAATACAGATTCAGTGCTCGAGGCGCTGACGAGCCCGACG

GCGGGGAGCGCGTTCGACTATGAGCGCTTGGGGTTTTTGGGGGATACGTTTTTGAAGTTGGTAGCGACGTGTCATACGTTTACGACG

AAATTGGGACGGACCGAGGCGGAACTGCATTTAGCGAATAAGGGGATTTTGACGAATGTGAGGTTGTTGAAGGAGGCGAGGAGGATG

CGGTTGGAGAGGTTTGGGGTGTTTGGAAGTTCGAGTTGTTTGGTGAGGAGGTTTGAGGCGCCGAGGGTGGGTGGGGTGGGTGGGAAG

CTTGTTGAAGCTGGAGTTGAGGGTGTGATGGAGGAGGGGGAGGGGGAGGAGTGTGAATCGATCAAAGAGAAAACCCTCTCCGACATT

GTCGAATCCCTCATCGGCAGCGCTCTCCTAACCTCGACCTCGCTGGCTCTTTTCGTGTGTCGGACGTTCCGCCTCATACCAGCGACT

ATTTTGACGCTCAGCGATTTCAACACCCTCCTGTTGGACCTCAAACAACGTTCCGTCACTGAAGGTTGGGAACAGCGTATCTCCCGT

TCGGGCCTAGACCATCTCGAGCAGCTCTTCCAACATCAATACCGATACCCGCATTTGGGACTGGAAGCCTTCACGCACCCCTCGCTC

CTCGCATCCGTTCTACCCTCCTACCAGCGACTAGAGTTCTTAGGCGATGCATGGTTAGACTTCTACATTGTCCGACTCATCTTCCAC

CGACACCCATCGCTATCCCCGGGAGAGATGACCGCGTACAAGGGTCTACTCGCGAGCAATAACGCTCTCTCCGCGCTGGGGGTCAGG

ATGGGTCTGCACAAGTTTATCGCGAGTGACAGCACCGTGTTGAGCGATACGATCTCGCTCTATGCCGAAGCACTGTCTCAAGTGGAG

GGTGGCAAATCGGAGCAGTACTGGACACTTCTCCCACCCACCATCGTTGTTCCAAAAGCAGTAGCCGACGTAGTCGAAGCGTCCTTC

GCATCCATCGTTGTCGACACAGCCTTTGACGAAGTCATGGTAGGAAAAATGTTCTCGTGCATCTGCTTACCGTTCTACGACACCTTC

TGTCGCTACGATTCGCTCAAAGTCGTCGAGATGCACAGAGTCGTCAACTTCATCTTTGCCACCCTCCGCCAGCGCATCACCCACCGA

GGCGTACGAATGGTTCAGATCACCTCGAACTTGACCACCATTCTTCGCGCCATCGAAGACGCAGAGGAAGAGGAGCCGGTAGTCGAA

GCGCTGTTAACAGAGTTATGGGTTGAGTTGCGCATCGCCGAGGAGGTGGTTGCAAAGGTGGTGAGTTTGCCGAGAAGCGCTGTGCAC

CTGCAGAGGGCGGTGAAGATTGTGAGGGAGATCGAGGCTGTGAAGGAAGCGCTGGCCGGTGGTGCGGGCGAGGAGGAGGGGAGTGGG

TTGGTGGAAAAGCTAGACAAGCTGCAATATTTGACCTGGCAGTTGACCAAGACTGTGGGGTGGAAGAGCGTCTTCCAATCGGTTACC

CTCCAAGAGGAGGAGCGGGAGGTGTACAGTCTGGCTCAATTGCGAAGGTTGATTCTACCGAACGAGGTGGAAGAATAA 

Ustilago bromivora 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 
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• Género: Ustilago 
• Especie: U. bromivora 

DCL 

>tr|A0A1K0GEH5|A0A1K0GEH5_9BASI Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Ustilago bromivora OX=307758 GN=UBRO_08937 PE=3 SV=1 

MLSHGNRDEQRRLTFVDADDTYSPTLQPTPSSSSSAPPFVEQGPRPPPSSAPAQVASPLSSLKVSDTMSKRTRADSLPHGPRVPRSG

YTATSSSSSSDDLPIPPLEDNDDDDTEESASRRRQKVIAHISAQTSVDPSNQLRSDQLATVPRSYQLELAELAKAGNVLVCLDTGSG

KTLISVLLLQYVHQHSSPARTSSLAPSSEAQPFSSPAPQRKVAFFLVNLVPLVHQQSSVIAGNSRLSVGKLYGELKDSLRSKSSQLA

VDNWRSPQWSALLASHQVIVSTAQCFLDALIHGFIKMSDLNLLIFDEVHHALKNHPFFCIMKYYRLAKEEERPKIFGMTASPIFTGS

GRFDEASEYLQRTMDARIHTVSRGALRELEEVKRRPEEMVVEFEPYLTVVDEPWNAGAVKYSELSMDMIELFSKKVDLEICLDDEEE

VVDPRTLVSDEWIVEAASAHRSASVAPSDSQGPPNSQTTTTITTTQPGLGLGLTVAHLSTNSDLNSRILLHMRSQPCIPDTLGLNAT

NSSPKLLRLIELLHCFEPSKSSFCGIIFVERRQTATLLVELIKRIPGLEFIHPEFLLGHDNGAANGATSIAEEGLDIQAANLVIRFD

LFNRHISFLQSRGRARAKESRFILMAEKGNKEHAGAILNAFKTEANRAKWLDGIAEPHLAMRDWGEDWQQKLRIDADNQEGVGVEGG

KEEECMFEPTTGARLFPEDAPTLVSHYATTLHSEYLKDAVLAYRIEKVDGLPSYKAVLELPSTAAVRSVESDGCRSKKAAKRMAAFR

ACQQLRALGELDEWLMPKLVPRLKKAKDGVVGLVNPHHQAWRGSGKPINVPSKKLDGWARFASSHHHATGQGWCATLLQLDKFDEGY

EPLLLLTRGALPETKLLKLLHAGSGQMKDLHPKPLRIAAELDSELMGKVVEFTKFVFKLISRKDGHLPKGKRLSWQTIEKGQPTVLV

LPVRIAAEEVQSVGDVALDFPPSLDLTQLDLNAEGSEQKLKGRTLVRQHGYHSHSLYQFESIRSGLCPNSPLSSGAAGETYLTQHMK

MYARHQASADEHEVEVLAAQLANQPFLSVRKLPKISNLLSPPPSISFSATPAATQGARLIVPHFYALHPLPSTLLRSILLLPSIFTR

YDQLLLAQACNNDLLEGRLDKDKVLEALTSPSAGSAFDYKRLEFLGDTFLKLVATCHTFTTHLGRTEAELHMANKGIVTNVRLLKEA

KRLGLEKYAILPSCNLLPRRFTAPVIGSVGGALTNDSSMDHDGQVDVVKEKTLSDIVESLIGAALLSPSSSSPSSPSSTSTALFVCR

ILHLIPSTISTLSDFNKLLEELKHESVERNWSSRLNPPSLRHLQSLFSHTYRYPHLALESFTHPSLLASILPSYQRLGFLGDAWIDF

FIVSRIYTEGGGLVVLDPGEMTALKGVLASNAALSALGVKLGLHKFIASNSAVLVESIAKYGKGLEKVLRKGGGEGQYWTKAGMVQV

PKAVADVVEASFASIVVDSGFDQDTAQRVFGRIFTPFYDEHRKWEDLRVGESTFPAVSRGEGVGGGVMLEVSTNLVDLPAIASDVGD

NDGEEAIMRALLTPVNVEFKVRGNTIAKIKGVLAKTPLHLTRALSKLRPLSMDDSPILALNSSDDEEEEEMQTDQPSNLEQPDEEMP

QANAAIPNHQDDQAGPTEALKPQTNQNWEDMIDYQEHLLLQLARTLGWKSTIQTPLTSPATAEEKEEVVMTLAKIRDLILPPPSSSS

SSDSAK 

>ENA|SAM86482|SAM86482.1 Ustilago bromivora related to cell cycle control 

protein dicer 

ATGCTCTCGCATGGGAACAGGGACGAGCAGAGAAGGCTTACCTTTGTCGATGCGGATGATACATATAGCCCAACTCTGCAGCCCACT

CCCTCCTCATCCTCTTCAGCACCTCCCTTCGTCGAGCAAGGTCCCCGTCCTCCCCCTTCTTCCGCACCAGCACAAGTAGCCTCACCA

CTCTCTTCCCTCAAGGTCTCCGACACCATGTCCAAGCGTACACGAGCTGACTCTCTTCCACATGGCCCCCGTGTCCCTCGATCGGGT

TACACTGCAACTTCGTCCTCCTCGTCATCCGACGACCTCCCAATTCCACCCCTCGAAGACAACGATGACGACGACACCGAAGAATCC

GCCTCGCGCAGACGCCAGAAGGTGATAGCTCACATCTCCGCTCAAACCTCCGTCGATCCTTCCAATCAACTCCGCTCCGATCAGCTC

GCCACCGTACCCCGCTCTTACCAACTCGAGCTCGCTGAGTTAGCAAAAGCGGGAAACGTTCTGGTCTGTCTAGATACAGGAAGCGGA

AAGACTCTCATCTCTGTTCTGCTTTTGCAGTATGTTCACCAACACTCTTCTCCTGCTCGTACTTCATCTCTGGCTCCGTCTTCGGAG

GCTCAACCTTTCTCCTCACCCGCTCCGCAGCGCAAAGTCGCCTTCTTCCTCGTAAACCTAGTCCCTCTAGTTCACCAACAATCATCC

GTCATCGCCGGTAACTCCCGCCTCTCGGTCGGTAAGCTCTATGGCGAACTCAAAGATTCTCTCCGCAGCAAATCCTCCCAACTTGCT

GTCGACAATTGGCGTTCTCCGCAATGGTCCGCCCTGCTCGCATCGCACCAAGTGATCGTTTCAACCGCACAATGCTTCCTCGACGCT

CTAATTCACGGTTTTATCAAGATGTCCGATCTCAACCTTCTCATTTTCGATGAAGTTCACCATGCCCTCAAAAATCACCCTTTCTTT

TGCATCATGAAGTATTATAGACTGGCCAAGGAGGAAGAGCGGCCAAAGATCTTTGGGATGACGGCTAGTCCCATTTTTACGGGGTCA

GGCAGATTTGATGAAGCGAGCGAGTATTTGCAACGGACGATGGATGCTAGGATTCACACTGTCAGTAGGGGAGCGTTGAGGGAATTG

GAGGAGGTGAAGAGGCGACCAGAGGAAATGGTGGTTGAGTTTGAGCCTTATCTTACTGTGGTTGATGAACCGTGGAATGCAGGTGCG

GTCAAGTATTCGGAGCTGAGTATGGATATGATTGAGTTGTTCAGCAAGAAGGTCGATCTCGAAATTTGCCTAGACGATGAGGAGGAG

GTGGTGGATCCGAGGACGCTTGTTAGTGATGAATGGATAGTCGAAGCTGCTTCCGCCCATCGCTCTGCCAGTGTAGCTCCCTCTGAC

AGTCAAGGCCCGCCGAACTCCCAAACCACCACCACCATCACCACCACTCAACCTGGCTTAGGACTGGGCCTAACAGTAGCCCATCTC

TCCACCAACTCCGACCTAAATTCTCGCATCCTCCTCCATATGCGATCCCAACCTTGCATCCCCGACACACTCGGCCTCAACGCCACC

AATTCCTCCCCGAAACTTCTCCGCCTAATCGAGCTACTCCACTGCTTTGAACCCAGCAAGTCCTCCTTTTGCGGTATCATCTTCGTC

GAGCGCCGTCAAACAGCCACACTTCTTGTCGAGCTCATCAAGCGCATCCCCGGTCTCGAATTCATCCATCCCGAGTTCTTGCTAGGA

Ilustración n. Estructura de DCL de U. bromivora. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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CACGACAATGGCGCTGCGAATGGTGCGACATCTATCGCCGAAGAAGGCTTGGATATTCAGGCTGCCAACCTCGTCATCCGGTTTGAT

CTGTTTAATCGGCATATTTCCTTCCTGCAGTCGAGAGGGAGGGCGAGAGCGAAGGAGAGTAGGTTCATTTTGATGGCTGAGAAAGGG

AATAAGGAGCACGCCGGGGCCATTCTGAATGCGTTTAAAACCGAGGCTAATAGAGCGAAGTGGTTGGATGGAATTGCTGAACCGCAT

CTCGCTATGCGGGATTGGGGTGAGGATTGGCAGCAAAAACTTCGCATCGACGCCGATAACCAGGAGGGAGTTGGGGTGGAGGGGGGG

AAGGAGGAAGAGTGTATGTTCGAACCAACCACAGGCGCACGTTTGTTCCCGGAAGACGCACCCACGCTTGTCTCTCACTATGCTACC

ACCCTGCATTCCGAGTATCTTAAGGATGCGGTTCTTGCTTACCGCATCGAAAAAGTAGATGGTCTTCCGAGTTACAAAGCTGTACTC

GAGCTACCCTCTACCGCGGCGGTAAGGAGTGTAGAGTCTGATGGGTGTAGGAGCAAGAAAGCGGCTAAACGAATGGCTGCTTTCCGC

GCATGCCAACAACTCCGAGCTTTGGGAGAACTGGATGAATGGTTAATGCCCAAGCTCGTTCCTCGACTCAAAAAGGCTAAGGATGGT

GTAGTGGGATTGGTTAACCCTCATCATCAGGCTTGGCGGGGAAGCGGAAAACCGATCAATGTGCCGAGTAAGAAGCTGGACGGTTGG

GCGCGCTTCGCCTCTTCCCACCACCACGCTACGGGACAGGGATGGTGCGCAACGTTATTGCAACTGGATAAATTCGACGAAGGATAT

GAGCCACTATTGCTGCTAACCCGCGGTGCTTTACCCGAGACGAAGCTCTTGAAGCTGCTCCATGCGGGTTCGGGCCAGATGAAGGAT

CTGCATCCCAAACCTCTCCGGATTGCTGCCGAGCTTGATTCGGAGCTCATGGGAAAGGTGGTAGAGTTCACGAAATTCGTCTTCAAG

CTTATCAGCCGGAAAGATGGGCATTTGCCAAAAGGGAAGAGGTTGAGTTGGCAGACGATTGAGAAGGGGCAGCCGACGGTACTCGTT

CTTCCCGTTCGCATTGCTGCTGAGGAGGTGCAAAGTGTGGGTGATGTAGCATTGGATTTTCCCCCATCGCTGGATCTCACTCAACTA

GATCTGAACGCGGAGGGATCGGAGCAGAAACTGAAGGGTAGAACTCTGGTTAGGCAGCACGGCTACCACTCGCACTCGCTTTACCAG

TTTGAGAGCATTCGATCGGGTCTCTGTCCCAACTCGCCACTCTCGTCTGGTGCAGCAGGGGAAACATATCTAACTCAGCATATGAAG

ATGTACGCTCGTCACCAAGCATCGGCCGACGAGCACGAGGTGGAAGTGCTAGCTGCTCAACTCGCGAATCAACCCTTCCTGAGTGTT

CGGAAGTTGCCCAAGATCAGCAATCTTCTCTCTCCTCCCCCCTCGATTTCTTTCTCCGCCACTCCTGCTGCGACGCAGGGCGCAAGG

TTGATCGTGCCGCACTTTTACGCACTTCATCCGCTCCCTTCCACTCTTCTCCGCTCGATCCTTCTCCTACCCTCCATCTTTACTCGG

TATGACCAACTTCTTTTGGCTCAAGCGTGCAATAATGATCTCCTCGAGGGGAGATTGGACAAAGATAAAGTCCTCGAAGCCCTCACC

TCCCCCTCCGCCGGCTCTGCGTTCGACTATAAACGGCTAGAGTTCCTCGGAGACACCTTCCTAAAACTCGTCGCTACATGTCACACC

TTCACAACCCACCTCGGCCGAACAGAGGCAGAGCTACACATGGCTAACAAAGGCATTGTTACCAATGTTCGCCTTCTGAAAGAAGCA

AAGCGATTGGGGTTGGAAAAGTATGCTATTCTACCCAGCTGTAATCTCTTGCCGCGTCGGTTTACTGCTCCTGTTATCGGCAGTGTA

GGAGGTGCACTCACAAACGATTCATCCATGGATCACGACGGGCAGGTGGATGTAGTGAAAGAAAAAACTCTAAGCGATATAGTAGAA

TCTCTCATCGGCGCTGCTCTCCTCTCCCCTTCCTCCTCCTCCCCCTCCTCTCCTTCCTCCACGTCTACTGCGCTTTTCGTATGTCGA

ATTTTGCACCTGATCCCATCTACCATCTCAACGTTGTCCGATTTCAACAAGCTCTTGGAAGAACTCAAACACGAATCGGTAGAAAGA

AACTGGTCTTCCCGACTCAACCCTCCGTCTCTAAGGCACCTACAATCGCTCTTCTCCCATACATACCGATACCCGCATCTGGCACTA

GAATCTTTCACCCACCCCTCTTTGCTCGCTTCCATCCTGCCCTCCTACCAGCGGTTGGGATTTCTGGGAGATGCTTGGATAGACTTT

TTTATTGTCTCCCGAATCTACACCGAAGGCGGGGGTTTGGTGGTGTTGGATCCTGGAGAAATGACGGCACTCAAAGGCGTACTAGCC

AGCAATGCCGCGCTGAGTGCGTTGGGGGTTAAGTTGGGACTGCATAAGTTTATTGCTAGTAACAGTGCGGTTCTTGTGGAGAGCATT

GCAAAATACGGCAAGGGGTTGGAGAAGGTGTTGCGAAAAGGTGGGGGTGAAGGACAGTATTGGACAAAAGCAGGGATGGTGCAGGTG

CCTAAGGCGGTTGCGGATGTAGTAGAGGCTAGCTTTGCGAGTATAGTTGTGGATAGTGGGTTTGATCAAGATACTGCCCAGCGGGTT

TTTGGGAGGATTTTTACGCCGTTTTATGACGAGCATCGCAAATGGGAGGATTTGAGGGTGGGCGAGAGTACCTTTCCAGCTGTTTCA

AGAGGCGAGGGGGTGGGAGGAGGGGTGATGTTGGAGGTGAGCACGAACTTGGTTGATTTGCCTGCGATCGCAAGCGATGTCGGGGAC

AACGATGGGGAGGAGGCTATCATGCGCGCTCTTCTTACGCCGGTCAACGTCGAGTTTAAGGTGCGCGGGAACACGATTGCGAAGATT

AAAGGCGTGCTGGCTAAGACTCCCTTACATCTGACCCGAGCTCTTTCGAAGCTCAGACCTCTTTCCATGGACGACAGCCCTATTCTG

GCGTTGAATTCGAGCGACGATGAGGAGGAGGAGGAGATGCAAACTGATCAACCATCCAATCTGGAGCAACCGGACGAAGAGATGCCA

CAAGCCAACGCCGCCATTCCGAACCATCAAGACGATCAAGCTGGACCAACGGAGGCATTGAAACCGCAAACAAACCAGAATTGGGAA

GACATGATCGACTACCAAGAGCATCTCCTTCTTCAGCTAGCTAGGACCTTGGGTTGGAAGTCAACCATTCAAACCCCCCTCACTTCT

CCCGCCACTGCTGAGGAAAAGGAAGAGGTAGTGATGACTCTGGCTAAGATTCGAGATCTCATCTTGCCTCCCCCCTCCTCCTCCTCC

TCCTCTGACTCTGCTAAGTGA 

Ustilago trichophora 

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Ustilago 
• Especie: U. trichophora 
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DCL1 

>tr|A0A5C3EQA4|A0A5C3EQA4_9BASI Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Ustilago trichophora OX=86804 GN=UTRI_06681_B PE=3 SV=1 

MSRQGDHEVREGQFALAGSLCAPIDSSFQHTGAGEEVSADEPTFRSVRHEIHSSDTRTRAMGAPPSSSDLPPLSDLKSELLHTTAPA

QLAQDLYALQISENMTKRFRDLGDSPGAGQDDTPTSSPDAIPSPPVEDEDRRKRQRILHHISAQTSVDPCDQLRSDQLAFIPRAYQL

ELAELAKSGNVLVCLDTGSGKTLISVLLLQHVHQQSVERPFSPPESHASASRSRKVSFFLVNLVPLVHQQSSVIAGNSTLSVGKLYG

ELKDSIRGKNDKLTVDTWREPQWSALLVSHQVIVSTAQCFLDALIHGFIKMDDLNLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLAPDHQRP

KIFGMTASPIFTGTGEFDEASRYLQKTMHARIHTVSKETLQSLKEVKQRPEEMVVEYDSYRTVLDDDVDGAQLSDLSLEMIATFGKN

PDVDDEEVLDSVTEHFEKEVRPKLEYTMRHLGPLGCDLLWHSTLLEYRSRARKWINIDRDKRTLVSDDWIVDASMRTSTLTPPESQG

SSNGDGGSPGSGSQSSGSGSGLGLGLAVAHLSTNSELNQRILLQMRSRPILPNALSLNTNNASPKVLRLIEMLKCFEPSKAEFCGII

FVERRQTATLLVELIKRVPGLEFIHPEFLLGHENGSASGGAPGMDWHDQVQVLNRFRRRKPTNLLVATSIAEEGLDIQAANLVIRFD

LFNRHISFLQSRGRARAKESRFIIMAETGNRDHAQAILNAFNTEANRSTWLEGIAENHDAGCWDEEWQHKLRVEADDDDVAGGEVCI

YEESTGARLFAEDAPTLISHYAATLHTEYLQDAILAYKMQVADEVISDAKSFNCVLELPSTSAVRRVESGQCRNKKQAKRMAAFKAC

QQLRELGELDEWLMPKLIDRTEVQKANSAGGKVNPHHKAWRGSGKPIDVPVKKMDGWARFIVSRDAGEEEAKGVYHATYLPLDGFDG

SFQPLVLLVRGGALPETKLLKLFHSSGRLKDVRPKSLGAIPSLSKDDVEAATRFTKFIFKLVGRKDIHRANDKSKNLTPRSDDEDGE

PAVLILPVRRAAGVTEVHTPSDLESDFPTSLDCIPFDLSESQLRDRVLVRQHGYHSHSLYRFNSIRPDLTPNSPLTSNDTDTYLTQH

LRMYGRFHSTRSIPPEDMSTVLALELANTPLLEVTKMAKVQNVLSPNPAQQRNTLPAASRLIVPYFYLVHPLPLSLLHSVLLLPSIL

TRYDQLLLAQACNVDLFSGQIDTDLVLEALTSPSAGSGFDYERLEFLGDTFLKLVATCHTFTTHLSRTEAELHLANKGILTNVRLLS

EAKRLRLDKYGLFAGSRMVAKRFVGPMVGGVGGRLVDRGMVVVDDVEVGKEFEVDRIKEKTLADITEALIGAALLTSGTQCALSICR

RFHLIPHTILTLSDFNTLLLDLKSQSVVESWQSRVSLSALHHLQHLFSHEYRYPHLGLEAFTHPSLLASVLPSYQRLEFLGDAWLDF

HIVMRIYGQNEQLSPGELTALKGLLASNSTLSALGHRLGLDKYVASNSAVLCDTIRNYADSLDSIVKSLDKNKDGAEEEQGQYWHDL

PSHVIVPKAIADVVEASFASIVVDSEFDEETTQRVFDRIFVPFYDTYCRFDAVRVRDVKRMVEYLFGIVRRGVVVGSLGMSFGRVCT

NLMELGLELEGEEGEECLVRAMLSEIIVELKVGDMVVGRCEVLPKSPTHLGRAVGIVKEIEKLQHWFCSSSFFTASSLLAAVGKDDD

DDDDDHDDMEPDEQATRSEIDQVQHDQNQLEETESSKDKPICTTLLSSEATNLVDQLDKHQHLILELIRTLGWKSIFQSLNTSSLIN

HDDGDGDGDGDRGYSLGQLRRLIWHQE 

>ENA|SPO31957|SPO31957.1 Ustilago trichophora related to cell cycle control 

protein dicer 

ATGTCTCGTCAAGGAGACCACGAAGTGCGGGAAGGGCAATTTGCCCTCGCGGGTTCCCTTTGCGCCCCTATAGACTCAAGCTTTCAG

CACACCGGTGCTGGCGAAGAAGTAAGCGCAGACGAGCCTACTTTCCGCAGCGTACGACATGAAATTCACTCTTCGGATACACGAACC

CGCGCAATGGGTGCCCCACCATCTTCGTCCGACCTCCCACCACTTTCCGATTTGAAATCAGAGCTCCTCCATACTACTGCTCCCGCC

CAGCTAGCACAAGATCTCTACGCACTTCAGATTTCCGAAAATATGACCAAGCGGTTTCGTGATCTAGGAGACTCACCTGGTGCAGGC

CAAGATGATACACCGACCTCATCACCTGATGCCATCCCATCTCCTCCCGTGGAAGACGAAGATCGAAGGAAACGGCAGAGGATTCTC

CACCACATCTCTGCTCAAACTTCCGTCGACCCTTGCGACCAGCTACGCTCCGATCAGCTAGCATTTATCCCTCGCGCTTATCAACTC

GAACTTGCTGAGCTCGCCAAGTCCGGCAACGTCCTCGTCTGTCTCGATACTGGCAGCGGAAAGACTCTCATCTCTGTCCTACTTCTG

CAACATGTTCACCAACAAAGCGTCGAACGACCTTTTTCTCCCCCCGAATCTCACGCTTCCGCCTCTAGATCCCGCAAAGTCTCCTTC

TTCCTCGTCAATCTGGTCCCCCTCGTCCACCAGCAATCCTCCGTCATCGCAGGCAACTCCACCCTCTCCGTCGGAAAACTCTACGGT

GAGCTCAAGGACTCCATCCGCGGCAAGAACGACAAGCTCACCGTCGACACCTGGCGTGAACCTCAGTGGTCTGCGCTATTGGTATCA

CATCAAGTCATCGTTTCCACCGCCCAATGCTTCCTCGACGCCCTCATCCACGGTTTCATCAAGATGGACGATCTCAACCTGCTCATC

TTTGACGAGGTCCACCATGCCCTTAAAAACCACCCCTTTTTCCGCATCATGAAGTACTATAGGCTCGCACCTGATCATCAGAGACCC

AAGATCTTTGGCATGACTGCAAGTCCCATTTTCACAGGCACAGGAGAGTTTGATGAAGCGTCGAGGTATTTGCAGAAGACGATGCAT

GCTAGGATCCATACGGTATCAAAGGAGACGCTGCAAAGTTTGAAGGAGGTGAAGCAGAGGCCGGAGGAAATGGTTGTCGAATACGAT

TCGTATAGGACTGTGCTCGATGACGATGTGGATGGGGCACAGTTGTCGGATCTCAGCCTGGAGATGATCGCTACCTTTGGCAAGAAT

CCTGATGTGGACGACGAAGAGGTGCTCGACTCAGTCACGGAGCACTTTGAAAAGGAAGTGCGGCCCAAGCTCGAATACACCATGCGG

CATTTGGGCCCGCTCGGCTGCGACCTGCTTTGGCACAGCACCCTGCTCGAGTACAGATCCCGCGCACGCAAATGGATCAACATCGAT

CGAGATAAGCGCACCCTCGTCAGCGACGACTGGATCGTAGATGCCAGCATGCGCACTTCGACCCTCACTCCTCCCGAGAGTCAAGGT

AGCTCCAATGGAGACGGGGGTAGTCCTGGGAGTGGATCCCAATCGTCCGGCTCCGGGTCGGGCTTGGGACTTGGTCTGGCGGTCGCA

CATCTCTCTACCAACAGCGAGCTGAATCAGCGCATCCTTCTGCAGATGCGATCGAGGCCTATACTGCCGAACGCTCTCTCGCTCAAC

ACAAACAACGCTTCGCCTAAGGTGCTCAGGCTGATCGAGATGCTGAAATGCTTCGAGCCGAGCAAAGCCGAGTTTTGCGGCATCATC

Ilustración o. Estructura de DCL1 de U. trichophora. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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TTTGTCGAGCGTCGCCAGACGGCTACTCTTTTGGTGGAACTGATTAAACGTGTACCTGGTTTGGAGTTTATTCATCCCGAATTCCTG

CTTGGCCACGAGAATGGTAGTGCCTCCGGTGGCGCTCCTGGGATGGACTGGCATGACCAAGTGCAAGTGCTGAATCGCTTCCGCCGT

CGTAAACCCACCAACTTGCTCGTGGCCACCTCGATCGCCGAGGAAGGACTCGACATTCAAGCAGCCAACCTCGTTATCCGCTTCGAC

CTCTTCAACCGCCACATTTCCTTCCTCCAATCACGTGGACGAGCCCGTGCCAAGGAAAGCAGATTCATCATTATGGCCGAGACCGGC

AACCGCGATCACGCACAAGCGATCCTCAACGCTTTCAACACAGAAGCCAATCGGAGCACTTGGCTTGAAGGGATCGCCGAGAACCAC

GATGCGGGGTGCTGGGATGAAGAATGGCAGCACAAGTTGCGGGTTGAAGCGGACGATGATGATGTTGCGGGGGGCGAAGTGTGCATC

TATGAGGAAAGTACGGGTGCAAGGCTGTTTGCGGAAGATGCGCCGACGCTGATCTCCCACTATGCGGCGACTCTCCATACGGAATAC

CTTCAAGATGCAATTTTGGCGTACAAGATGCAAGTCGCTGATGAGGTTATCAGTGATGCCAAATCGTTCAACTGTGTTTTGGAGCTA

CCCAGTACAAGCGCAGTGCGGAGGGTAGAATCGGGGCAATGTCGGAACAAGAAGCAGGCCAAGCGAATGGCCGCTTTCAAAGCCTGT

CAGCAGCTGAGAGAGCTAGGAGAGCTGGATGAGTGGTTGATGCCCAAACTCATCGACAGGACTGAAGTCCAAAAGGCCAACAGTGCA

GGCGGAAAGGTGAATCCGCATCACAAGGCCTGGAGGGGCAGTGGAAAGCCGATCGATGTGCCGGTGAAAAAGATGGATGGTTGGGCG

AGGTTCATTGTCAGCAGGGATGCAGGAGAGGAAGAGGCGAAGGGAGTGTATCATGCGACCTATCTTCCACTGGATGGCTTTGACGGG

TCGTTCCAGCCGCTGGTCCTGCTTGTGCGTGGCGGGGCTTTGCCGGAGACGAAACTGCTGAAGCTATTTCATTCGTCGGGTCGGTTG

AAGGATGTCCGTCCAAAGTCACTCGGCGCGATTCCCTCGCTTAGCAAGGACGATGTCGAAGCTGCTACGCGCTTCACCAAGTTCATA

TTCAAGCTCGTTGGCCGTAAAGACATCCATCGCGCTAATGACAAATCGAAGAATTTGACTCCTCGTAGCGACGACGAAGACGGAGAG

CCGGCAGTCCTCATTCTGCCCGTTCGCAGAGCCGCCGGCGTTACAGAGGTACATACGCCCTCCGACCTCGAATCTGATTTTCCCACC

TCGCTCGATTGCATCCCCTTCGACTTGTCCGAATCACAACTGCGAGACCGCGTCCTGGTCCGACAGCACGGCTACCACTCGCATTCC

TTGTATCGGTTCAACAGCATCCGACCCGATCTGACGCCCAACTCACCCCTCACATCCAACGATACTGACACCTACCTCACCCAGCAT

CTTCGAATGTACGGTCGATTCCACTCGACCCGATCCATCCCACCCGAAGACATGTCTACCGTCCTTGCGCTCGAGCTGGCCAACACA

CCCCTCTTGGAAGTCACCAAGATGGCCAAAGTGCAGAATGTTTTGTCTCCCAACCCTGCACAACAGCGAAACACTTTACCAGCAGCA

TCTCGTTTGATCGTTCCATATTTCTACCTTGTCCATCCACTCCCCCTCTCCCTCCTCCATAGCGTCTTACTCCTCCCCTCGATCTTG

ACGCGGTATGACCAGCTTCTATTGGCGCAAGCTTGCAATGTCGATCTATTCTCTGGCCAGATCGACACCGATTTGGTGCTAGAAGCG

CTGACCAGCCCGTCAGCGGGATCTGGATTCGACTACGAACGGTTGGAGTTTTTGGGAGATACATTTCTCAAACTCGTCGCCACCTGT

CATACGTTTACGACTCATTTGAGTAGGACAGAGGCAGAATTGCATTTGGCCAACAAGGGGATTTTGACCAATGTGAGATTGTTGAGC

GAGGCAAAGAGGTTGAGGTTGGACAAGTATGGGTTGTTTGCCGGATCGAGGATGGTTGCAAAGAGATTTGTGGGTCCGATGGTTGGT

GGGGTGGGTGGGAGACTTGTTGACCGGGGAATGGTTGTGGTGGATGATGTCGAGGTGGGCAAGGAGTTCGAGGTGGATAGGATCAAA

GAAAAGACTCTTGCTGACATCACTGAAGCCTTGATCGGCGCAGCTCTCCTCACCTCGGGCACACAATGCGCTCTCTCCATCTGTCGA

AGATTTCACCTTATCCCTCACACCATCTTGACGCTTTCGGATTTCAACACTCTGCTTCTCGACCTAAAATCGCAATCTGTCGTCGAA

TCCTGGCAATCCCGCGTCTCCTTATCCGCCCTGCATCATCTGCAACACCTTTTCTCTCACGAATATCGATACCCTCATCTTGGTTTG

GAAGCCTTTACCCATCCTTCATTGCTTGCCTCGGTTTTGCCTAGTTACCAGCGGTTGGAGTTCTTGGGAGATGCTTGGTTGGATTTC

CACATTGTGATGCGCATCTATGGGCAAAACGAGCAACTTTCTCCTGGAGAGCTGACCGCGTTGAAGGGTTTACTGGCGAGCAATTCT

ACGCTGTCTGCGTTGGGGCATCGCTTGGGTCTTGATAAATATGTGGCGAGTAACAGTGCGGTGCTATGCGATACGATTAGGAACTAT

GCCGATTCTCTCGACTCTATAGTGAAATCTTTGGATAAAAACAAAGATGGAGCAGAAGAGGAACAAGGGCAGTACTGGCATGATTTG

CCTTCACATGTGATTGTGCCAAAGGCAATTGCGGATGTGGTAGAAGCGTCTTTTGCGAGCATTGTGGTGGATAGCGAATTTGATGAG

GAGACTACGCAGAGGGTGTTTGATCGGATTTTTGTGCCTTTTTATGACACTTATTGTCGATTTGATGCGGTTAGGGTTAGGGATGTC

AAGAGGATGGTTGAATATTTGTTTGGGATTGTGAGGAGGGGGGTGGTGGTTGGAAGTTTGGGGATGAGTTTTGGACGGGTGTGTACG

AATCTGATGGAGTTGGGTTTGGAGTTAGAAGGTGAAGAGGGGGAAGAATGTTTGGTGCGAGCAATGCTAAGCGAGATTATAGTGGAA

TTAAAGGTGGGGGATATGGTGGTGGGGAGATGTGAGGTTTTGCCCAAGAGTCCAACGCATTTGGGTAGAGCGGTTGGGATTGTGAAA

GAGATAGAGAAGTTGCAGCATTGGTTTTGCTCTTCCTCATTCTTTACTGCTTCTTCCTTGCTTGCTGCTGTTGGTAAGGATGACGAT

GATGACGATGACGATCACGATGATATGGAGCCGGACGAGCAAGCAACTAGAAGCGAGATTGATCAAGTTCAACACGATCAGAACCAA

CTTGAAGAAACAGAATCATCAAAAGATAAACCGATTTGCACCACTCTCCTTTCTTCAGAAGCGACAAATTTGGTGGATCAACTGGAT

AAACATCAACATCTCATTTTGGAACTCATACGTACTCTAGGATGGAAGTCAATTTTCCAATCTCTCAACACCTCTTCCCTTATCAAT

CATGATGATGGTGATGGGGATGGGGATGGGGATCGAGGGTACAGTTTGGGTCAATTGCGAAGGTTGATTTGGCATCAAGAGTAA 

DCL2 

>tr|A0A5C3EMF5|A0A5C3EMF5_9BASI Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Ustilago trichophora OX=86804 GN=UTRI_06681 PE=3 SV=1 

MSRRGNHKMRQAQFAHAHAVCAPLDSSSQHAGADGEGSADEPAFRTVKQTYEAHFSDTYPRAMDLPPSSSDFPPPSNLDTELLHTTA

PVQLSQHLSALQISETMTKRTRGLEESPGAGQYDTPTSSPDTTPSPPEQDDRRKRQRIIDHISAQTSVDPSDQLRSDQLACIPRSYQ

LELAELAKSGNVLVCLDTGSGKTLISVLLLQHVHQQSIEPPLSPPSGSHASAFERRKVSFFLVNLVPLVHQQSSVIAGNSNLSVGKL

Ilustración p. Estructura de DCL2 de U. trichophora. Imagen elaborada en SnapGene a partir de 
información en Pfam. 
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YGELKDTIRGKNNKLTVDTWREPQWSALLASHQVIVSTAQCFLDALIHGFVKMDHLNLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLAPVHQ

RPKIFGMTASPIFTSTGEFDEASRYLQKTMDARIHTVSNETLQSLKEVKQKPEEMVVEYDSYNTVLDDEEDGAQLSELSLEMIATFG

KSPDGDDDVVLDPVTEHFEKEVRPKLEYTMRHLGPLGCDLLWHSTLLEYRSRARKWVNIHRDKRTLVSDDWIVDASMRTSTLTPPES

QGSSSGDGGSPGSGSQSTGSGSRLGLGLAVAHLSTNSELNQRILLHMRSQPTLPNTLSLDANNVSPKVLRLIETLKCFEPSKAEFCG

IVFVERRQTATLLVELIKRVPGLEFIHPEFLLGHENGNASGGAPGMDWHDQVQALNRFRRRNPTNLLVATSIAEEGLDIQAANLVIR

FDLFNRHISFLQSRGRARAKESRFIIMAETGNRDHAQAILNAFNTEANRSTWLKGIAENHDAEYWEEEWLQKLRVEADHDVEAGEEE

CIFEEATGARLFAEDAPTLISHYAATLHTEYLQDAVLAYKMEVAEEGFGDAKMFNCVLELPSTSAVRRVESGECRSKKSAKRMAAFK

ACQQLRELGELDEWLLPKLIDRSEVKRANSAGGKVNPHHKAWRGSGKPIDVPVKKMDGWARFVASRDAGEEEGKGVYHAIFLPLDDF

DGSFQPLVLLTRGGALPETKLLKLLHSSGRLKDVRPKSLGAIASLSNDDVEAATRFTRFVFKLIGRKDPHRVHGKSKDSTSRSDDRD

GEPTVLVLPVRRVAGVTKVQTASDVESDFPPSLDRAPFDLSESQLQGRVLVRQHSYHSHSLYRFNRIRPDLTPNSPLASNDTDTYLT

QHLRMYGRFHSTRSIPPEDMSTVLSLELANMPLLEVTKMAKVQNLLSPTPAQQRDTRPTSASRLIVPYFYLLHPLSLNLVQSVLLLP

SILTRYDQLLLARACNADLFSGRIDTDLVLEALTSPSAGSGFDYERLEFLGDTFLKLVATCHTFTTHLSRTEAELHLANKGILTNVR

LLNEARRLKLEKYGLFAGARIVAKRFVGPMAGEVGGRLVAEPGKEEMGVVVDDVEVVKGEDVDRIKEKTLSDITEALIGAALLTSGT

SCALFICRTLHLIPGTILTLSDFNALLLDLKSQSVAESWQSRVSLSALHHLQHVFSHVYRYPHLGLEAFTHPSLLASVLPSYQRLEF

LGDAWLDFYIVTRIYAQHDRLSPGELTALKGLLASNSTLSALGHRLGLHSYVASNSTVLCETIKHYARSLDTIVTALNESKDEAETE

HGQYWQDLPSDVIVPKAIADVVEASFASIVVDSEFDETIAQRVFDRIFAPFYDAYCRFDRVRVRDAKRVVEFLFGIVRREVVVVDVA

GSGGVRVVEVRTNLIELGMEREGEEEEERLVRAMLTEIKVELKVADMVVGRCEVLPKSAMHLTRAIGIVTEIEKLQHQLYFSSYLTA

SPSPQAVDDDDKDENDPDEPSQQDASQDKPSYTSPAQVVEQLDEFQHLLLELAQTIGWKYIFQSTSSPLDDDHGDAGRPYSLAQLRK

FVLGEG 

>ENA|SPO31844|SPO31844.1 Ustilago trichophora related to cell cycle control 

protein dicer 

ATGTCTCGTCGAGGTAACCACAAAATGCGGCAAGCACAATTTGCCCACGCCCATGCCGTCTGCGCACCTTTAGACTCAAGCTCTCAG

CACGCCGGCGCTGATGGAGAAGGAAGTGCAGACGAACCTGCTTTCCGCACCGTCAAACAGACGTATGAAGCCCACTTTTCGGATACA

TATCCTCGCGCAATGGATCTCCCACCATCCTCGTCCGACTTCCCACCACCTTCCAATTTAGATACAGAGCTACTCCACACCACTGCT

CCCGTTCAACTGTCACAGCATCTTTCCGCCCTTCAGATCTCCGAAACTATGACCAAACGTACTCGTGGTCTAGAAGAGTCACCTGGT

GCAGGCCAGTATGATACACCGACCTCTTCACCCGATACGACCCCATCTCCTCCAGAGCAAGACGATCGCAGGAAACGGCAGAGGATT

ATCGACCACATCTCTGCCCAAACCTCTGTCGACCCTTCTGACCAGCTCCGCTCCGATCAGCTAGCATGCATCCCTCGTTCATACCAG

CTTGAACTCGCCGAGCTCGCCAAGTCCGGAAACGTTCTTGTCTGTCTCGATACTGGCAGTGGCAAGACGCTCATCTCTGTCCTACTG

CTGCAGCATGTTCACCAGCAAAGTATCGAACCACCTCTTTCTCCCCCGAGTGGTTCCCACGCTTCCGCCTTCGAGCGCCGCAAAGTT

TCATTCTTTCTCGTCAACCTAGTTCCCCTCGTCCACCAGCAATCCTCCGTCATCGCAGGCAACTCGAACCTCTCCGTCGGAAAACTC

TATGGCGAGCTCAAGGATACCATCCGTGGCAAGAACAACAAGCTCACCGTCGATACCTGGCGTGAACCTCAATGGTCTGCGCTCTTG

GCATCGCATCAAGTCATCGTCTCCACCGCCCAATGCTTCCTCGACGCCCTCATCCACGGTTTCGTCAAGATGGACCATCTCAACCTG

CTCATCTTTGACGAGGTGCATCATGCGCTCAAGAACCATCCCTTTTTCCGCATCATGAAGTACTACAGGCTCGCACCTGTGCATCAG

AGACCCAAGATCTTTGGAATGACTGCAAGCCCGATTTTCACAAGCACGGGGGAGTTTGATGAAGCATCGAGGTATTTGCAGAAGACG

ATGGATGCCAGGATTCATACGGTTTCGAACGAGACACTGCAGAGCTTGAAGGAGGTGAAACAGAAGCCGGAGGAAATGGTTGTAGAG

TACGATTCGTACAACACTGTGCTCGATGATGAAGAGGATGGGGCACAGTTGTCCGAGCTCAGCCTCGAAATGATCGCCACCTTTGGC

AAGAGTCCAGATGGAGACGACGATGTGGTGTTGGATCCAGTCACGGAGCATTTTGAAAAGGAAGTGCGGCCTAAGCTCGAATATACC

ATGCGACATCTGGGACCGCTCGGATGCGATTTGCTGTGGCACAGCACCCTGCTCGAGTACAGATCTCGCGCTCGCAAATGGGTCAAC

ATCCATCGAGATAAGCGCACCCTCGTCAGCGACGACTGGATCGTCGACGCCAGTATGCGCACTTCGACCCTCACGCCTCCCGAAAGT

CAAGGTAGCTCCAGTGGAGACGGTGGTAGTCCTGGGAGTGGATCTCAATCCACCGGCTCTGGGTCGCGCTTGGGACTGGGTCTGGCG

GTGGCACATCTCTCTACCAACAGCGAGCTGAATCAGCGCATCCTGCTGCATATGCGATCGCAGCCTACACTGCCGAACACTCTATCG

CTCGATGCGAACAATGTCTCGCCCAAAGTACTGCGCTTGATCGAGACGCTGAAATGCTTTGAGCCGAGCAAAGCCGAGTTCTGCGGG

ATTGTCTTTGTCGAGCGTCGCCAGACGGCTACTCTTTTGGTGGAACTGATCAAACGTGTGCCTGGTTTGGAGTTTATTCATCCCGAA

TTCCTGCTTGGCCACGAGAACGGTAATGCCTCAGGTGGCGCTCCTGGGATGGACTGGCATGACCAAGTGCAAGCGCTCAACCGATTC

CGGCGTCGTAATCCCACCAACTTGCTCGTAGCCACCTCGATCGCTGAAGAAGGGCTCGACATCCAAGCCGCCAACCTCGTGATCCGC

TTTGACCTCTTCAACCGCCACATCTCGTTCCTCCAATCGCGCGGACGAGCCCGAGCCAAAGAGAGCCGTTTCATCATCATGGCCGAG

ACCGGCAATCGCGATCACGCACAAGCGATCCTCAACGCGTTCAACACAGAAGCTAATCGCAGTACATGGCTCAAAGGCATCGCCGAG

AATCACGATGCGGAATACTGGGAGGAAGAATGGCTGCAAAAGCTGCGGGTCGAAGCAGATCATGACGTGGAGGCGGGTGAAGAGGAG

TGCATCTTTGAGGAGGCTACGGGTGCAAGGCTGTTTGCCGAGGACGCACCGACGCTGATCTCGCACTACGCGGCGACCCTTCATACC

GAGTACCTTCAAGATGCGGTACTGGCATACAAGATGGAAGTGGCTGAGGAGGGGTTTGGTGATGCAAAGATGTTCAACTGCGTTTTG

GAGCTACCGAGTACGAGTGCAGTGCGGAGAGTCGAATCGGGGGAGTGTAGGAGCAAGAAAAGTGCCAAACGAATGGCCGCTTTCAAG

GCCTGTCAGCAGCTGAGAGAGCTAGGAGAGCTGGACGAGTGGTTGTTACCCAAGCTCATCGATCGGTCCGAAGTGAAAAGGGCCAAC

AGTGCAGGTGGAAAGGTGAATCCGCATCACAAGGCTTGGAGGGGCAGTGGGAAACCGATCGATGTGCCGGTGAAAAAGATGGATGGC

TGGGCGAGGTTCGTTGCCAGCCGGGATGCGGGAGAGGAAGAGGGAAAGGGAGTGTATCATGCGATTTTCCTTCCACTGGATGACTTT

GACGGGTCGTTTCAGCCGCTGGTGCTGCTCACGCGGGGCGGGGCTTTGCCGGAGACAAAACTGCTCAAGCTGCTTCATTCGTCGGGT

CGGTTGAAGGATGTCCGTCCAAAGTCACTCGGCGCGATTGCCTCGCTTAGCAACGACGATGTCGAGGCAGCTACGCGCTTCACCAGG

TTCGTATTCAAGCTGATCGGCCGTAAAGATCCCCATCGCGTCCATGGCAAGTCGAAGGATTCGACTTCTCGCAGCGACGACCGAGAC

GGTGAGCCGACAGTCCTCGTTTTGCCCGTTCGCAGAGTTGCCGGCGTCACAAAAGTGCAAACCGCCTCGGACGTCGAATCTGATTTC

CCCCCCTCGCTCGATCGTGCCCCCTTCGACCTCTCCGAATCGCAATTGCAAGGCCGTGTACTCGTTCGACAGCACAGCTACCACTCG

CACTCTCTGTATCGGTTCAACCGCATCCGACCCGATCTGACACCCAACTCACCCCTCGCATCCAACGATACAGACACCTACCTCACC

CAGCATCTCCGAATGTACGGTCGATTCCACTCGACCCGATCCATCCCACCCGAAGACATGTCGACCGTTCTCTCGCTCGAGCTGGCC

AACATGCCTCTGTTGGAAGTCACCAAGATGGCCAAAGTGCAAAATCTTCTCTCTCCCACCCCTGCACAGCAGAGAGACACTCGGCCA

ACATCAGCATCTCGATTGATCGTTCCCTATTTCTACCTCCTTCACCCGCTTTCCCTCAACCTCGTTCAAAGCGTCTTACTTCTCCCT

TCCATTCTGACGCGGTACGACCAGCTTCTCCTGGCGCGAGCTTGCAACGCCGATCTGTTCTCCGGCCGAATCGATACCGATCTGGTG
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CTGGAAGCGCTGACCTCCCCTTCCGCAGGATCTGGATTCGACTACGAACGGTTGGAGTTTTTAGGAGATACATTTCTCAAGCTCGTC

GCCACCTGTCATACGTTTACCACGCATCTGAGTAGGACAGAGGCAGAGTTGCATTTGGCCAACAAGGGGATTTTGACCAATGTGAGG

TTGTTGAACGAGGCGAGGAGGTTGAAGTTGGAAAAGTATGGGTTGTTTGCGGGGGCGAGGATTGTTGCGAAGAGATTTGTTGGGCCT

ATGGCTGGGGAGGTGGGTGGAAGGCTTGTTGCCGAACCGGGGAAGGAGGAGATGGGGGTGGTGGTGGATGATGTTGAGGTGGTCAAG

GGGGAAGATGTGGATAGGATCAAAGAGAAGACTCTGTCCGACATCACTGAGGCTCTCATCGGTGCAGCTCTCCTCACCTCCGGTACA

TCATGTGCGCTCTTCATCTGTCGAACACTCCACCTTATCCCTGGTACCATCTTGACGCTCTCGGATTTCAACGCTCTGCTTCTCGAC

TTGAAATCGCAGTCGGTCGCCGAATCCTGGCAATCCCGCGTATCCTTATCCGCCCTACATCACCTGCAACACGTCTTCTCGCACGTG

TATCGATACCCGCATCTGGGCTTGGAAGCCTTTACCCATCCATCGTTGCTCGCCTCGGTATTGCCTAGCTACCAGCGGTTGGAGTTT

TTGGGAGATGCATGGTTAGACTTCTACATTGTGACGCGGATCTACGCGCAACACGACCGACTTTCACCTGGAGAGTTGACGGCGTTG

AAAGGTCTACTGGCGAGCAACTCCACCCTGTCTGCGCTGGGTCATCGGTTGGGTCTGCACAGCTATGTGGCGAGTAACAGTACCGTG

CTTTGCGAAACGATCAAACACTATGCCAGATCTCTAGACACGATCGTAACAGCTCTCAACGAGAGCAAGGATGAAGCCGAAACAGAA

CACGGGCAGTACTGGCAGGACTTGCCATCCGACGTGATCGTACCAAAGGCAATTGCGGATGTGGTCGAAGCGTCTTTTGCCAGCATA

GTGGTGGATAGCGAATTTGACGAGACGATTGCGCAGCGCGTCTTCGATCGGATCTTTGCACCTTTCTACGATGCGTATTGTCGATTT

GATCGGGTGAGGGTTAGGGATGCGAAGAGGGTGGTTGAGTTTTTGTTTGGGATTGTGAGGAGGGAGGTGGTGGTGGTGGATGTAGCT

GGAAGTGGTGGGGTGAGGGTGGTTGAGGTGCGTACGAATCTGATCGAGTTGGGAATGGAAAGAGAAGGTGAAGAGGAGGAAGAGAGA

TTAGTTCGGGCGATGCTAACCGAGATCAAAGTGGAGCTCAAGGTGGCGGATATGGTGGTTGGGAGATGTGAGGTTTTGCCCAAGAGT

GCAATGCATTTGACGAGGGCGATTGGGATTGTGACAGAGATCGAGAAGTTACAGCACCAACTTTATTTTTCGTCCTACCTCACTGCC

TCTCCTTCACCTCAAGCTGTCGATGATGATGACAAGGACGAAAACGATCCGGACGAACCATCGCAGCAGGATGCATCCCAAGACAAA

CCGAGCTACACCTCACCAGCCCAAGTAGTCGAACAACTCGACGAGTTTCAGCATCTCCTCTTGGAACTGGCACAAACAATTGGATGG

AAGTACATTTTCCAATCTACCTCCTCTCCTCTCGATGATGACCATGGTGATGCGGGACGACCGTACAGTTTGGCTCAATTGCGAAAG

TTTGTTTTGGGCGAAGGGTAA 

Ustilago hordei (strain Uh4875-4)  

Taxonomía 

• Dominio: Eukaryota  

• Reino: Fungi  

• Filo: Basidiomycota 

• Clase: Ustilaginomycetes 

• Orden: Ustilaginales  

• Familia: Ustilaginaceae 

• Género: Ustilago 
• Especie: U. hordei 

DCL 

>tr|I2FNB7|I2FNB7_USTH4 Related to cell cycle control protein dicer 

OS=Ustilago hordei (strain Uh4875-4) OX=1128400 GN=UHOR_08937 PE=3 SV=1 

MSKRTRADSLPHGPRIPRSGYIATSSSSSSNDLPIPPLVDSDDDDTEESASRRRQKIIARISAQTSVDPSDQLRSDQLATVPRSYQL

ELAELAKAGNVLVCLDTGSGKTLISVLLLQYVHQHSSPPPTPSLAPSSGAQPFSSPAPQRKVAFFLVNLVPLVHQQSSVIAGNSRLS

VGKLYGELKDSLRSKSSQLAVDDWRSPQWSALLASHQVIVSTAQCFLDALIHGFIKMSDLNLLIFDEVHHALKNHPFFRIMKYYRLA

KEEERPKIFGMTASPIFTGSGRFDEASQYLQRAMDARIHTVSRGALRELEEVKRRPEEMVVEFEPYLTVVDEPWNADAVKYSELSME

MIELFSKKVDLEICLDDEEEEVDPLTEAFEKEVRPKLEYTMRHLGPIGCDFFWHSTLLEYRSRARKWANIDRNQRTLVSDEWIVEAA

STHRSSSVAPSDSQGPPNSQTTTTTITTTTQPGFGLGLTVAHLSTNSDLNSRILLHMRSQPCIPDTLGLNATNSSPKLLRLIELLHC

FEPSKSSFCGIIFVERRQTATLLVELVKRIPGLEFIHPEFLLGHDNGAANGGAPGMDWHDQVQVLNRFRRRKPTNLLIATSIAEEGL

DIQAANLVIRFDLFNRHISFLQSRGRARAKESRFILMAEKGNQEHAGTILNAFKTEANRAKWLDGIAEPHLAMPDWGEDWQQKLRID

TDSQEGVGVEGGEEEKCMFEPTTGARLFPEDAPTLVSHYAASLHSEYLKDAVLAYRIEKVDGLPSYKAVLELPSTAAVRSVESDGCR

Ilustración q. Estructura de DCL de U. hordei. Imagen elaborada en SnapGene a partir de información 
en Pfam. 
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SKKAAKRMAAFRACQQLRALGELDEWLMPKLVPRLKKAKDGVVGLVNAHHQAWRGSGKPINVPSKKLDGWARFASSHHHAMGQGWCA

TLLQLDKFDEGYEPLLLLTRGPLPETKLLKLLHAGSGQMKDLHPKPLRIAPELDSELIGKVVEFTKFVFKLISRKDGHSPKGKRLSW

QTIEKGQPTVLVLPVRIAAEEVQSVGDVALDFPPSLDLTQLDLNAEGSEQKLKGRTLVKQHGYHSHSLYQFESIRSDLCPNSPLSSG

AAGETYLTQHMKMYARHQASADEHEVEVLAAQLANQPLLSVRKLPKISNLLSPPPSISFSATPATTQGARLIVPYFYALHPLPSTLL

RSILLLPSIFTRYDQLLLAQACNNDLLEGRLDNDKVLEALTSPSAGSAFDYERLEFLGDTFLKLIATCHTFTTHLGRTEAELHMANK

GIVTNVRLLKEAKRLGLEKYAILPSCNLLPRRFTAPVICNVGGALTNDPSMDHDGQVDVVKEKTLSDIVESLIGAALLSPSSSSPSS

SSPFFLLPFLSFLHVYCAFQRNWSSRLNPPSLRHLQSLFSHTYRYPHLALESFTHPSLLASILPSYQRLEFLGDAWIDFFIVSRIYT

EGGGLVVLDPGEMTALKGVLASNAALSALGVKLGLHKFIASNSAVLVESIAKYGKGLEKVLRKGGGEGQYWTKAGMVQVPKAVADVV

EASFASIVVDSGFDQDTAQRVFGRIFTPFYDEHCKWEDLRVGEVKRVIEYLSSCFKRRGGGGGVMLEVSTNLVDLPAIASDVGDKDG

EEAIMCALLTPVNVEFKVRGTTIAKIKGVLAKTPLHLTRAVGIARELHELEPQMAKLSKLRPLSMDDSPVLALNSSDDEEEEEEMQT

DQSSNLEQPDEEMPQANTAISNHQDDQAAPTEASKPQTNENWEDLIDHQEHLLLQLARTLGWKSTIQTPLTSPATAEEKEEVVMTLA

KIRDLILPPLLF 

>ENA|CCF48410|CCF48410.1 Ustilago hordei related to cell cycle control protein 

dicer 

ATGTCCAAGCGTACACGAGCTGACTCTCTTCCACATGGCCCCCGTATCCCTCGATCGGGTTACATTGCAACTTCGTCCTCCTCGTCA

TCCAACGACCTCCCAATTCCACCCCTCGTAGACAGCGATGACGACGACACCGAAGAATCCGCCTCGCGCAGACGCCAGAAGATCATA

GCTCGCATCTCCGCTCAAACCTCCGTCGACCCTTCCGATCAACTCCGCTCCGATCAGCTCGCCACCGTACCCCGCTCTTACCAACTC

GAGCTCGCTGAGTTAGCAAAAGCGGGAAACGTTCTGGTCTGTCTAGATACAGGAAGCGGAAAGACCCTCATCTCTGTTCTGCTTTTG

CAGTATGTTCACCAACACTCTTCTCCTCCTCCTACTCCATCTCTGGCTCCGTCTTCGGGGGCTCAACCTTTCTCCTCACCCGCTCCG

CAGCGCAAAGTCGCCTTCTTCCTCGTAAACCTAGTCCCTCTAGTTCACCAACAATCATCCGTCATCGCCGGTAACTCCCGCCTCTCG

GTCGGTAAGCTCTATGGCGAACTCAAAGATTCTCTCCGCAGCAAATCCTCCCAACTTGCTGTCGACGATTGGCGTTCTCCGCAATGG

TCCGCCCTGCTCGCATCGCACCAAGTGATCGTTTCAACCGCACAATGCTTCCTCGATGCTTTAATTCACGGTTTTATCAAGATGTCC

GATCTCAACCTTCTCATTTTCGATGAAGTTCATCATGCCCTCAAAAACCACCCCTTCTTCCGCATCATGAAGTATTATAGGCTGGCC

AAGGAGGAAGAGCGGCCAAAGATCTTTGGCATGACGGCTAGTCCCATTTTTACGGGGTCAGGGAGATTTGATGAAGCGAGCCAGTAT

TTGCAACGGGCGATGGATGCTAGGATTCACACTGTCAGTAGGGGAGCGTTGAGGGAATTGGAGGAGGTGAAGAGGCGACCAGAGGAA

ATGGTGGTTGAGTTTGAGCCCTATCTTACTGTGGTTGATGAACCGTGGAATGCAGATGCGGTCAAGTATTCGGAGCTGAGTATGGAG

ATGATTGAGTTGTTCAGCAAGAAGGTCGATCTCGAAATTTGCCTAGACGATGAGGAGGAGGAGGTGGATCCGCTGACAGAGGCATTC

GAGAAAGAAGTGAGACCAAAGCTAGAGTATACGATGCGACATCTCGGTCCTATAGGATGCGACTTTTTCTGGCATAGCACTCTTCTC

GAGTATCGATCCCGTGCGAGGAAGTGGGCCAATATCGATCGTAATCAGAGGACGCTTGTTAGTGATGAATGGATAGTCGAAGCTGCT

TCCACCCATCGCTCTTCCAGTGTAGCTCCCTCTGACAGTCAAGGCCCGCCGAACTCCCAAACCACCACCACCACCATCACCACCACC

ACTCAACCTGGCTTCGGACTGGGCCTAACAGTAGCCCATCTCTCCACCAACTCCGACCTAAATTCTCGTATCCTCCTCCATATGCGA

TCCCAACCTTGCATCCCTGACACACTCGGCCTCAACGCCACCAATTCCTCCCCGAAACTTCTCCGCCTAATCGAGCTACTCCACTGC

TTTGAACCCAGCAAGTCCTCCTTTTGCGGTATCATCTTCGTCGAGCGCCGTCAAACAGCCACACTTCTTGTCGAGCTCGTCAAGCGC

ATCCCCGGTCTCGAATTCATCCATCCCGAGTTCTTGCTAGGACACGACAATGGCGCTGCAAACGGTGGTGCTCCGGGCATGGACTGG

CATGATCAAGTTCAAGTGCTGAACAGGTTTAGGAGGAGGAAACCGACGAATTTACTCATAGCGACATCTATCGCCGAAGAAGGGTTG

GATATTCAGGCTGCCAACCTCGTCATCCGGTTTGATCTGTTTAATCGGCATATTTCCTTCCTGCAGTCGAGAGGGAGGGCGAGAGCG

AAGGAGAGTAGGTTCATTTTGATGGCTGAGAAAGGGAATCAGGAGCACGCCGGGACCATTCTGAATGCGTTTAAAACCGAGGCTAAT

AGAGCAAAGTGGTTGGATGGAATTGCTGAACCGCATCTCGCTATGCCGGATTGGGGTGAGGATTGGCAGCAAAAACTTCGCATCGAC

ACCGATAGCCAGGAGGGAGTTGGGGTGGAGGGGGGAGAGGAGGAAAAGTGTATGTTCGAACCAACCACAGGCGCACGTTTGTTCCCG

GAAGACGCACCCACGCTTGTCTCTCACTATGCTGCCAGCCTGCATTCCGAGTATCTTAAGGATGCGGTTCTTGCTTACCGCATCGAA

AAAGTAGATGGTCTTCCGAGTTACAAAGCTGTACTCGAGCTACCCTCTACCGCGGCGGTAAGGAGTGTAGAGTCTGATGGGTGTAGG

AGCAAGAAAGCGGCTAAACGAATGGCTGCTTTCCGCGCATGCCAACAACTCCGAGCTTTGGGAGAACTGGATGAATGGTTGATGCCC

AAGCTCGTTCCTCGACTCAAAAAGGCTAAGGATGGTGTAGTGGGATTGGTTAACGCTCATCATCAGGCTTGGCGGGGAAGCGGAAAA

CCGATCAATGTGCCGAGTAAGAAGCTGGACGGTTGGGCGCGCTTCGCCTCCTCCCACCACCACGCTATGGGACAGGGGTGGTGCGCA

ACGTTATTGCAACTGGATAAATTCGACGAGGGATATGAGCCACTATTGCTGCTAACCCGCGGTCCTTTACCCGAGACGAAGCTCTTG

AAGCTGCTCCATGCGGGTTCGGGCCAGATGAAGGATCTGCATCCCAAACCTCTCCGGATTGCTCCCGAGCTTGATTCGGAGCTCATA

GGAAAGGTGGTAGAGTTCACGAAATTCGTCTTCAAGCTTATCAGCCGGAAAGATGGGCATTCGCCAAAAGGGAAGAGGTTGAGTTGG

CAGACGATTGAGAAGGGGCAGCCGACGGTACTCGTTCTTCCCGTTCGCATTGCTGCTGAGGAGGTGCAAAGTGTGGGTGATGTAGCA

TTGGATTTTCCCCCATCGCTGGATCTCACTCAACTAGATCTGAACGCGGAGGGATCGGAGCAGAAGCTGAAGGGTAGAACTCTGGTT

AAGCAGCACGGCTATCACTCGCACTCGCTTTACCAGTTTGAGAGCATTCGATCGGATCTCTGCCCCAACTCGCCACTCTCGTCTGGT

GCAGCGGGGGAAACATATCTAACCCAGCATATGAAGATGTACGCTCGTCACCAAGCATCGGCCGACGAGCACGAGGTGGAAGTGCTA

GCTGCTCAACTCGCGAATCAACCCTTGCTGAGTGTTCGGAAGTTGCCCAAGATCAGCAATCTTCTCTCTCCTCCCCCCTCGATTTCT

TTCTCCGCCACTCCTGCTACGACGCAGGGCGCAAGGTTGATCGTGCCGTACTTTTACGCACTTCATCCGCTCCCTTCCACTCTTCTC

CGCTCGATCCTTCTCCTACCCTCCATCTTTACTCGGTATGACCAACTTCTTTTGGCTCAAGCGTGCAATAATGATCTCCTCGAGGGG

AGATTGGACAACGATAAAGTCCTCGAAGCCCTCACCTCCCCCTCCGCCGGCTCTGCGTTCGATTATGAACGACTAGAGTTTCTCGGA

GACACCTTCCTAAAACTCATCGCTACATGTCACACCTTCACAACCCACCTCGGTCGAACAGAGGCAGAGCTACACATGGCTAACAAA

GGCATTGTTACCAATGTTCGCCTTCTGAAAGAAGCAAAGCGATTAGGGTTGGAAAAGTATGCTATTCTACCCAGCTGTAATCTCTTG

CCGCGTCGGTTTACTGCTCCTGTTATCTGCAATGTAGGAGGTGCACTCACAAACGATCCATCCATGGATCACGACGGGCAGGTGGAT

GTAGTGAAAGAAAAAACTCTAAGCGATATAGTAGAATCTCTCATCGGCGCTGCTCTCCTCTCCCCTTCCTCCTCCTCCCCTTCCTCC

TCCTCCCCTTTTTTCCTCCTCCCCTTCCTCTCCTTCCTCCACGTCTACTGCGCTTTTCAAAGAAACTGGTCTTCCCGACTCAACCCT

CCGTCTCTAAGGCACCTACAATCGCTCTTCTCCCATACATACCGATACCCGCATCTGGCACTAGAATCTTTCACCCACCCCTCTTTG

CTCGCTTCCATCCTGCCCTCCTACCAGCGGTTGGAATTTCTGGGAGATGCTTGGATAGACTTTTTTATTGTCTCCCGAATCTACACC

GAAGGTGGGGGTTTGGTGGTGTTGGATCCTGGAGAAATGACGGCACTCAAAGGCGTACTAGCCAGCAATGCCGCGCTGAGTGCGTTG

GGGGTTAAGTTGGGACTGCATAAGTTTATTGCTAGTAACAGTGCGGTTCTTGTGGAGAGCATTGCAAAATACGGCAAGGGGTTGGAG
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AAGGTGTTGCGAAAAGGTGGGGGTGAAGGACAGTATTGGACAAAAGCAGGGATGGTGCAGGTGCCTAAGGCGGTTGCGGATGTAGTA

GAGGCTAGTTTTGCGAGTATAGTTGTGGATAGTGGGTTTGATCAAGATACTGCCCAGCGGGTTTTTGGGAGGATTTTTACGCCGTTT

TATGACGAGCATTGCAAATGGGAGGATTTGAGGGTGGGCGAGGTGAAGAGGGTCATAGAGTACCTTTCCAGCTGTTTCAAGAGGCGA

GGGGGGGGAGGAGGGGTGATGTTGGAGGTGAGCACGAACTTGGTTGATTTGCCTGCGATCGCAAGCGATGTCGGGGACAAGGATGGG

GAGGAGGCTATCATGTGCGCTCTTCTTACGCCGGTCAACGTCGAGTTCAAGGTGCGCGGGACCACGATTGCCAAGATTAAAGGCGTG

CTGGCTAAGACTCCCTTACATCTGACCCGAGCTGTGGGTATTGCGAGGGAGCTGCACGAACTTGAACCTCAAATGGCGAAGCTTTCG

AAGCTCAGACCTCTTTCCATGGACGACAGCCCTGTTCTGGCGTTGAATTCGAGTGACGATGAGGAGGAGGAGGAGGAGATGCAAACT

GATCAATCATCCAATCTGGAGCAACCGGACGAAGAGATGCCGCAAGCCAACACCGCCATTTCGAACCATCAAGACGATCAAGCTGCA

CCAACGGAGGCATCGAAACCGCAAACAAACGAGAATTGGGAAGACCTGATCGACCACCAAGAGCATCTCCTTCTTCAGCTAGCTAGG

ACCTTGGGTTGGAAGTCAACCATTCAAACCCCCCTTACTTCTCCCGCCACTGCTGAGGAAAAGGAAGAGGTAGTGATGACTCTGGCT

AAGATTCGAGATCTCATCTTGCCTCCCCTCCTCTTCTGA 
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Anexo 3. Evidencia de las corridas experimentales 

Cuadro a. Datos de corridas experimentales para inhibición de germinación de esporas con lds y sdsAspt. 

 

 

 

 

 

 

Corrida experimental 1 ldsAspt 

Concentración de 
ldsRNA 

No. De colonias Promedio DS TUKEY 

0 µg 116 157 87 1533.3333 35.6417 a 

0.25 µg 112 61 75 82.6667 26.3502 b 

0.5 µg 106 88 108 100.6667 11.0151 ab 

1 µg 81 57 50 62.6667 16.2583 b 

Corrida experimental 2 ldsAspt 

0 µg 132 110 130 124 12.1655 a 

0.25 µg 117 147 116 126.6667 17.6162 a 

0.5 µg 114 195 162 157 40.7308 a 

1 µg 252 156 146 184.6667 58.5263 a 

Corrida experimental 2 sdsAspt 

0 µg 9 19 16 14.6667 5.1316 a 

0.25 µg 6 10 21 12.3333 7.7674 a 

0.5 µg 8 25 33 22 12.7671 a 

1 µg 25 21 13 19.6667 6.1101 a 

Corrida experimental 3 sdsAspt 

0 µg 79 87 93 86.3333 7.0237 a 

0.25 µg 32 54 53 46.3333 12.4230 b 

0.5 µg 31 37 48 38.6667 8.6216 b 

1 µg 46 42 46 44.6667 2.3094 b 
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Cuadro b. Análisis de varianza de las corridas experimentales para inhibición de germinación de esporas 
con lds y sdsAspt. 

ANÁLISIS DE VARIANZA ldsAspt 1 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 5417 3 1805.6667 3.1172 0.08819 4.0661 

Dentro de los grupos 4634 8 579.25   
  
  

    

Total 10051 11   

ANÁLISIS DE VARIANZA ldsAspt 2 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 7369.5833 3 2456.52778 1.7728 0.2299 4.0662 

Dentro de los grupos 11085.3333 8 1385.66667   
  
  

    

Total 18454.9167 11   

ANÁLISIS DE VARIANZA sdsAspt 2 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 177.6667 3 59.2222 0.8254 0.5159 4.0662 

Dentro de los grupos 574 8 71.75   
  
  

    

Total 751.6667 11   

ANÁLISIS DE VARIANZA sdsAspt 3 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 4279.3333 3 1426.4444 20.1380 0.0004 4.0662 

Dentro de los grupos 566.6667 8 70.8333   
  
  

    

Total 4846 11   
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Ilustración r. Repeticiones de bioensayo de inhibición de germinación de esporas. A Placas con 
crecimiento de esporas de A. tubingensis. B Gráfico de columnas del promedio número de colonias 
obtenidas para cada tratamiento. Las barras de error muestran la desviación estándar (±SD). 
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Cuadro c. Datos de la 2da corrida experimental para efecto de sdsAspt en uvas. 

Cantidad de sdsAspt Diámetro de infección (cm) Promedio DS TUKEY 

0µg 0.82 1.06 0.96 1.02 1.16 1.004 0.1260 a 

0.5µg 0.90 0.70 0.81 0.90 0.10 0.682 0.3355 a 

Cuadro d. Análisis de varianza para 2da corrida experimental de efecto de sdsAspt en uvas. 

ANÁLISIS DE VARIANZA 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 0.2595 1 0.2592 4.034 0.0795 5.3176 

Dentro de los 
grupos 

0.5140 8 0.0642 F<Fcrit 
No hay diferencias significativas entre las 

medias 

    

Total 1.14344 9 
 

 

Ilustración s. 2da corrida experimental efecto de sdsAspt. A diámetro de infección en uvas tratadas 
con sdsAspt y agua, se observan ligeras diferencias en el tamaño de la lesión. B Boxplot con los 
datos de diámetro de infección, no hay diferencias significativas, pero se observa una tendencia 
de menor tamaño de lesión en las uvas tratadas con sdsAspt. 
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Cuadro e. Datos de la segunda corrida experimental, porcentaje de área infectada en mango por L. 
pseudotheobromae. 

Concentración 
de ldsRNA 

%Área infectada Promedio DS Tukey 

0 µg 29.38 29.15 12.10 8.60 45.17 24.88 17.1220 a 

0.5 µg 64.08 26.30 28.08 23.68 45.31 37.49 14.82 a 

 

Cuadro f. Análisis de varianza correspondiente a la 2da corrida experimental de ldsLpse-mango. 

ANÁLISIS DE VARIANZA 

Origen de las 
variaciones 

Suma de 
cuadrados 

Grados de 
libertad 

Promedio de los 
cuadrados 

F Probabilidad Valor crítico 
para F 

Entre grupos 397.4909 1 397.4909 1.5503 0.2483 5.3176 

Dentro de los 
grupos 

2051.0744 8 256.3843 F<Fcrit 
No hay diferencias significativas entre las medias 

Total 2448.5654 
  

Ilustración t. Repeticiones de bioensayo de crecimiento de micelio de L. pseudotheibromae en medio 
líquido adicionado con dsRNAi (ldsRNA y sdsRNA). 
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Ilustración u. Repetición de bioensayo in vivo. A área infectada por L. pseudotheobromae en mangos 
tratados con agua y dsRNA-Lpse. A Progresión de la enfermedad en mango tras 5dpi. B Gráfico de 
barras que muestra el promedio de área infectada en mango. Las barras de error muestran la 
desviación estándar (±SD) de 5 réplicas biológicas. 


