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RESUMEN

Con el objetivo de identificar genes candidatos para resistencia a Phytophthora infestans, en
papas nativas locales (PNL) de tres poblaciones de Ayacucho (Anco, Chungi y Ticllas), se
evalud la diversidad genética de 144 PNL. Con 10 marcadores SSR se distinguieron 67 alelos
polimorficos, 14 genotipos y 18 alelos unicos. EI AMOVA mostro que el 27.92 % de la
diversidad alélica esta distribuida entre las poblaciones, y el 72.08 % esta distribuido dentro
de las poblaciones, con Fst promedio de 0.279. Se encontrd alta diversidad intra e inter
poblacional, y cada una constituyen poblaciones genéticamente cerradas. Se fenotiparon 20
accesiones de papa nativa expuesta a P. infestans POX-67. Se seleccionaron las accesiones
Wira Pasfia (CIP 704270) y Sumaq Perga (CIP 703777) de la especie Solanum goniocalix,
como resistente y susceptible, respectivamente. Las dos accesiones seleccionadas fueron
inoculadas con P. infestans POX-67, se extrajo ARN de muestras foliares a 0 y 48 hpi. En
el transcriptoma (Solanum goniocalix) se cuantificé 40,336 transcritos en las librerias
ARNseq, cada libreria con una profundidad promedio de 28.02 millones de lecturas
(secuenciamiento lllumina). Las lecturas se alinearon al genoma de referencia con una
eficiencia de mapeo de 92.01%. Se reportan 19,666 genes alineados que no distorsionan el
modelamiento en todas las repeticiones y al menos en un tratamiento. En la accesion
resistente CIP-704270 (Wira Pasfia) se identificaron 303 genes relacionados con la resistencia
a P. infestans. Considerando la direccion de su expresion diferencial, se contabiliz6 136
genes sobre-expresados y 167 genes sub-expresados, relacionados a resistencia en S.
goniocalix a P. infestans (Log2FC >2 y FDR < 0.001). Del analisis de enriquecimiento GO
(Gene Ontology) y de rutas metabdlicas KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes) se identificaron 20 genes candidatos relacionados a resistencia contra P. infestans
POX-67 a 48 hpi.

Palabras clave: AMOVA, SSR, Fenotipado, ARNseq, Genes, Phytophthora infestans.



ABSTRACT

With the aim of identifying resistance genes candidates against Phytophthora infestans, in
native potatoes landrace (NPL) of three populations of Ayacucho (Anco, Chungi and
Ticllas). The genetic diversity of 144 NPL was evaluated. A total 10 SSR markers were
screened and produced 67 polymorphic alleles, 14 genotypes and 18 unique alleles were
distinguished. The AMOVA test showed that 27.92% of allelic diversity was distributed
among populations, and 72.08% within populations, with an average Fst of 0.279. High intra
and inter populational diversity was found, and each constitute genetically closed
populations. Twenty native potato accessions were phenotyped after being exposed to P.
infestans POX-67. Accessions Wira Pasfia (CIP 704270) and Sumaq Perga (CIP 703777) of
the Solanum goniocalix species were selected as resistant and susceptible samples,
respectively. The two selected accessions were inoculated with P. infestans POX-67. RNA
was extracted from samples at 0 and 48 hpi. In the transcriptome (Solanum goniocalix),
40,336 transcripts within the RNAseq libraries, each library with an average depth of 28.02
million readings (lllumina sequencing). Reads were aligned at reference genome with a
mapping efficiency of 92.01%. In total 19,666 aligned genes were kept for downstream
analysis that had more than 10 reads per library in at least three biological replicates. In the
resistant accession CIP-704270 (Wira Pasfia) 303 resistance-related genes to P. infestans
were identified. Considering the direction of its differential expression, 136 up-expressed
genes and 167 down-expressed genes as resistance S. goniocalix to P. infestans (Log2FC >
2 and FDR < 0.001). From the GO (Gene Ontology) enrichment analysis and KEGG
metabolic pathways (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), 20 candidate resistance-

related genes against P. infestans POX-67 were identified at 48 hpi.

Keywords: AMOVA, SSR, Phenotyping, ARNseq, Genes, Phytophthora infestans.



. INTRODUCCION

El Oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, es el causante de la enfermedad
denominada Tizon Tardio (late blight). Esta enfermedad es considerada como a una de la
mas devastadoras, de plantas, especialmente del cultivo de papa (Agrios 2005); no solo el
follaje es destruido, sino también los tubér culos son infectados destruyéndolos rapidamente.
El fitomejoramiento ha utilizado genes mayores (R) para la obtencidn de nuevas variedades
con resistencia cualitativa, pero generalmente poco duradera. Se estima un impacto de
pérdidas de hasta USA $6 billones anuales a causa de esta enfermedad (Haverkort et al.
2016). Numerosos fungicidas son usados para proteger la papa. En Estados Unidos, solo en
el afo 2001, mas de 2000 toneladas de fungicida ha sido usado para controlar esta
enfermedad (Rjboudwi 2019). En Ayacucho, las papas nativas son el principal sustento
econdmico y alimenticio del poblador alto andino; sin embargo, sufre el ataque de
Phytophthora infestans, mermando su economia y poniendo en riesgo la seguridad
alimentaria de la poblacion. El impacto del cambio climéatico también es aumentar el uso
intensivo de fungicidas (Metalaxil), haciendo perder calidad para exportacion, afectando la
salud de los agricultores y consumidores.

La papa (Solanum tuberosum L..), familia Solanaceae, es una planta herbacea y tuberosa cuyo
cultivo es de gran importancia a nivel mundial (FAO 2008). Es el tercer cultivo mas
importante en el mundo, despues del arroz y el trigo (Devaux et al. 2014); ademas el mas
importante cultivo alimenticio no cereal, con una produccion mundial alrededor de 376.8
millones de toneladas (FAOSTAT 2019). Las papas pigmentadas contienen altos niveles de
nutrientes importantes para la salud humana, incluye vitamina C, hierro (Gibson y Kurilich
2013), carotenos (Lachman et al. 2016) y antioxidantes (Andre et al. 2007; Ah-Hen et al.
2012) y, por lo tanto, han sido considerado como un alimento funcional (Campos et al. 2006;
Charepalli et al. 2015). La papa crece en ambientes secos y himedos, desde el nivel del mar
hasta mas de 4,000 m.s.n.m., desempefiando un papel importante en la seguridad alimentaria

de los pobladores altoandinos (Devaux et al. 2014; Tobin et al. 2016). S. tuberosum es



tetraploide (2n = 4 x = 48), existiendo parientes silvestres desde diploides hasta hexaploides,
con un namero béasico de 12 cromosomas (Scurrah et al. 2008).

Para los agricultores peruanos es muy importante la papa nativa S. goniocalix (2n = 2X =
24), la que prevalece en zonas altoandinas en las regiones Cerro de Pasco, Junin,
Huancavelica, Ayacucho, Apurimac y Cusco, formando parte de su seguridad alimenticia y
con valor comercial en el mercado de exportacion. En el catdlogo de papas nativas de
Huancavelica (CIP 2006) el 24.3% de dicha muestra pertenecen a la especie S. goniocalix,
y ninguno a S. phureja; ademéas que 3.4 % corresponden a S. stenotonum, 54.3 % a S.
andigena, 15.9% a S. chaucha, 0.69 % a S. juzepzukii y 1.38 % a S. curtilobum. Estudios de
expresion diferencial con ARNseq de las papas nativas cultivadas sélo se han realizado con
S, phureja, estresada con Phytophthora infestans por Evers et al. (2006) y Massa et al.
(2011); mientras que Rodriguez Fuerte et al. (2014) la estresaron con Spongospora

subterranea, pero ninguna en Solanum goniocalix.

Para el secuenciamiento del genoma de la papa se utiliz6 una linea de papa nativa Solanum
t. del grupo Phureja (DM1-3 516 R44), lo cual ha permitido construir una base de datos
importantisima para identificar genes de resistencia a factores bidticos y abioticos. Entonces,
con la tecnologia actual de ARNseq, y bioinformatica, podemos generar respuestas al
problema planteado: ¢Cuantos y cudles son los genes que confieren resistencia genética
duradera contra Phytophthora infestans, en papas nativas (diploides) cultivadas como

Solanum goniocalix?.

La secuencia del genoma de la papa fue publicado por el Consorcio Mundial para el
Secuenciamiento del Genoma de la Papa (PSGC) (Xu et al. 2011). Las universidades
peruanas UNSCH y UPCH contribuyeron directamente a este logro. El reto es utilizar esta
informacidn para poner en valor los genes de las papas nativas y convertirlo en fuente de
ingreso para los agricultores. La demanda interna y especialmente la exportacion de papas
nativas en las ultimas décadas ha crecido. Peru tiene el potencial de seguir consolidandose
como el principal productor mundial de papa nativa; sobre todo en los Gltimos 5 afios esta
exportacion crecio en 211% (Peru2l 2016). En contraste, el primer semestre del 2017 se
importo papa tipo “snack” por U$ 2.3 millones a un precio de U$ 5.23 kilo (Koo 2017). Sin

embargo, una importante limitacion es que los cultivos son muchas veces diezmados por el



ataque del Tizén tardio y el agricultor se ve obligado a usar fungicidas, como el metalxyl,
que hacen perder calidad de exportacién, como papa nativa “organica”, ademas de

contaminar el medio ambiente, dafio a la salud de los agricultores y consumidores.

Lozano et al. (2012) identificaron in silico genes R que podrian conferir resistencia contra
diferentes patdgenos, entre ellos a Phytophthora infestans. Los resultados de evaluaciones
in vivo del presente proyecto contribuiran a confirmar e identificar otros genes candidatos
de resistencia en el pool genético de papas nativas diploides de la region, utilizando el
secuenciamiento masivo ARNseq y el andlisis comparativo de la expresion genética;
también para QTLs de resistencia al Tizon Tardio (Li et al. 2012; Hidalgo y Andrea 2015).
Estos serviran para disefiar planes de mejoramiento genético asistido con marcadores
moleculares, disminuir el uso de pesticidas, tendiendo al uso de resistencia genética e
incrementando el rendimiento y calidad para exportacion de las papas nativas, entre ellas

Solanum goniocalix.

El objetivo general es caracterizar la expresion del transcriptoma del germoplasma de papas

cultivadas nativas (Solanum goniocalix), en la resistencia a Phytophthora infestans.

Los objetivos especificos son:
1. Determinar la variabilidad genética de 144 accesiones de papas nativas de la zona
norte de Ayacucho usando Marcadores Moleculares SSR.
2. Fenotipar accesiones de papas nativas por su reaccion contra Phytophthora infestans
e identificar clones resistente y susceptible.
3. ldentificar genes candidatos de resistencia a Phytophthora infestans, cuantificando
genes diferencialmente expresados en hojas, entre el tratamiento inoculado y control

(sin inocular), de accesiones resistente y susceptible en S. goniocalix.



Il. REVISION DE LITERATURA

2.1. PAPA NATIVA CULTIVADA, CLASIFICACION

En combinacién con los analisis morfoldgicos (Huaman y Spooner 2002), y una evaluacion
de la historia de la identificacion de las colecciones en el CIP, (Spooner et al. 2007)
propusieron una reclasificacion de las papas cultivadas en cuatro grupos varietales: (i) Grupo
S. tuberosum, con dos sub-grupos de cultivares: el primero, andigenum de genotipos alto-
andinos que contienen diploides (S. Phureja, S. stenotomum vy S. goniocalix), triploides (S.
chaucha) y tetraploides (S. andigena); y el segundo, chilotanum de variedades chilenas
tetraploides de tierras bajas; (ii) Grupo S. ajanhuiri (diploide); (iii) Grupo S. juzepczukii
(triploide); y (iv) Grupo S. curtilobum (pentaploide). Spooner et al. (2007) no utilizaron el
signo de multiplicacion (X) para indicar el origen hibrido de ninguno de estos taxones porque
son estables en la naturaleza y tienen un largo historial de uso como especie. Esta
clasificacion fue ratificada por Ovchinnikova et al. (2011) al realizar la taxonomia de papas

cultivadas (Solanum seccion Petota: Solanaceae) que se muestra en la Tabla siguiente:

KEY TO CULTIVATED POTATO LANDRACES
The following key and descriptions, modified from Huamén & Spooner (2002), highlight typical traits. The qualifier terms
‘mostly’ or ‘usually’ could be employed throughout the key, but are not used for simplicity.

1. Plants semi-rosette to semi-erect; pedicel articulation indistinct to only slightly distinct, located in the upper
one-fifth of the pedicel; frost tolerant (of putative hybrid origin with the frost-tolerant species S. acaule or S.

IEGESEACTOLOBIIM). ..ot bbbttt bbb et ettt 2
1. Plants ascending to erect; pedicel articulation evident, located below the upper one-fifth of the pedicel; generally
DO FTOSE BOLETANT. ...\ eevve ettt ettt er e bbbt b e et e e be e e 4
2. Most distal lateral leaflets broadly decurrent; plants diploid...........cocovvviviiiiiiiiiiinenn, 1. 8. ajanhuiri (Fig. 1)
2. Most distal lateral leaflets not or only slightly decurrent; plants triploid or pentaploid..............coocovivviviinnne 3
3. Plants low growing, 62-98 em tall; triploid...........ccoovviiiiiiiiiii e 3. S. juzepczukii (Fig. 3)
3. Plants of medium height, 96-125 cm tall; pentaploid..........c...cooviiiiiiiinieiii e, 2. S. curtilobum (Fig. 2)
4, Plants adapted to short-day flowering and tuberization; upper leaves diverged from stem at 40°-50°; diploid,
triploid or tetraploid.........c.covviivviiiiiiie e 4. S. tuberosum Andigenum group (Fig. 4)
4. Plants adapted to long-day flowering and tuberization; upper leaves diverged from stem at angle of 50°-90°......
..................................................................................................................................................... 5
5. Landrace populations native to south-central Chile.......................... 4. 8. tuberosum Chilotanum group (Fig. 5)

5. Modern varieties originally derived from breeding populations in the Northern Hemisphere, now grown worldwide;
of many complex hybrid origins from the Chilotanum and Andigenum groups and other cultivar groups bred up to
the earlier 20th century............cooooiviiiniiiinii e 4. S. tuberosum relatively modern varieties

FUENTE: Ovchinnikova et al. (2011).



El Perd, centro de origen de la papa (Spooner et al. 2005), posee gran diversidad genética de
este cultivo (Ochoa 1999); uno de los retos es poner en valor los genes de las papas nativas

y desarrollar como fuente de ingreso para los agricultores.

2.2. MARCADOR SSR Y DIVERSIDAD MOLECULAR DE PAPA

Marcadores de secuencias simples repetidas (SSR), de bibliotecas gendémicas de ADN
complementario (ADNCc) y de secuencia expresada etiquetada (EST) (Milbourne et al. 1998;
Ashkenazi et al. 2001; Ghislain et al. 2004; Feingold et al. 2005; Ghislain et al. 2009) se han
utilizado para caracterizar la diversidad genética de papa (Chimote et al. 2004, Ispizla et al.
2007, De Haan et al. 2013, Roca 2015, Monteros-Altamirano et al. 2017); establecer
colecciones centrales (Anoumaa et al. 2017), para estudios filogenéticos (Ghislain et al. 2009);
para ayudar en la clasificacion taxondmica de papa (Raker y Spooner 2002, Spooner et al.
2007, Ovchinnikova et al. 2011, Spooner et al. 2014); identificar duplicados en bancos de
germoplasma (Escribano et al. 2008, Maras et al. 2017); evaluar la resistencia a enfermedades
(Ghislain et al. 2001, Dorado 2014); estudiar la migracion de germoplasma (Rios et al. 2007);
y para evaluar los andlisis de genotipo parental (Spanoghe et al. 2015). Los SSR se usan
ampliamente, no solo en la papa sino también en otras especies como Mangifera indica L.
(Singh et al. 2007), Ipomoea batatas (L.) Lam. (Ashkenazi et al. 2001, Meng et al. 2018),
Theobroma cacao L.(Londofio Murillo et al. 2011) y Rubus glaucus Benth (Delgado et al.
2014).

Los SSR ofrecen alta reproducibilidad (Jones et al. 1997, Novékova et al. 2010) en la
identificacion de variedades. Coombs et al. (2004) propusieron una combinacién de SSR,
STMO0019, STMO0031, STGBSS1 y marcadores POTM1-2, para la técnica denominada
Fingerprinting aplicada en la identificacion de variedades de papa. Ghislain et al. (2004)
seleccionaron 22 de 156 SSR como particularmente Utiles para la caracterizacion molecular del
germoplasma de papa. Posteriormente, Ghislain et al. (2009) seleccionaron 24 SSR con valores
de contenido de informacion polimorfica (PIC) de 0.250 a 0.884, y las evaluaciones fueron
exitosas en todos los niveles de ploidia, desde papas cultivadas diploides a pentaploides.
Ademas, sobre la base de los altos valores PIC, la distribucion generalizada en el genoma de
la papa y la alta calidad de amplificacion, Ghislain et al. (2009) definieron un grupo de 18
marcadores SSR para cubrir todos los cromosomas de la papa. Karaagac et al. (2010)
seleccionaron un subconjunto de seis marcadores SSR (STI0001, STI0003, STMO0031,



STM1106, STM0037 y STMO0030) con los valores més altos de PIC y demostraron que son
capaces de diferenciar 54 variedades de papa. Del mismo modo, Zhuk et al. (2008) tomaron el
fingerprinting de 59 cultivares de papa usando cuatro marcadores SSR, a saber, STM1021,
STM1004, STM3016 y STM0037, y Marchezi et al. (2010) solo utiliz6 STM0030 y STM2013
para lograr el fingerprintig exitoso de 14 variedades de papa brasilefias. Kishine et al. (2017)
empled ocho marcadores SSR para discriminar claramente 72 de las 76 variedades de papas de

Japon y los Estados Unidos.

Soto et al. (2014) analizaron el grado de diversidad genética de una muestra aleatoria de 79
variedades nominales de papa nativa (Solanum spp.) procedentes de cinco regiones politicas
del Pert (Ayacucho, Cajamarca, Cusco, Huancavelica y Puno), utilizando 18 marcadores
microsatélites. La region de Cuzco presentd el mayor nimero de alelos (130 alelos). De los
166 alelos caracterizados, 72 alelos (43.37%) fueron comunes o compartidos con las 5 regiones
de colecta. La regién de Puno presento el mayor nimero de alelos exclusivos (8 alelos). Las
42 variedades nominales de S. tuberosum subsp. andigena tuvieron una diversidad promedio

de 0.74 y las 18 variedades nominales de S. x chaucha una diversidad promedio de 0.70.

Ispizua et al. (2007) reportaron la diversidad de 155 accesiones de papa conservadas en el
Genebank de INTA (Balcarce) que fue evaluado con cuatro microsatélites; tres variedades
comerciales del grupo Tuberosum y una accesion del grupo Curtilobum fueron usadas como
“outgroups”. Los resultados muestran la distribucion de la diversidad genética indicando la
presencia de sitios con alta diversidad genética en la provincia de Jujuy. Recomendando que la
conservacion deberia realizarse basandose en los genotipos dentro y entre cultivares nativos

con el objetivo de preservar la variabilidad de las especies cultivadas.

Torres (2012) integré marcadores microsatélites en el mapa ultradenso de Solanum tuberosum
y su comparacion con el de Solanum phureja. La comparacién de los mapas genéticos de
RHB89-039-16 y DM1-3516R44 reveld la existencia de colinearidad en grandes fragmentos de
los cromosomas I, V y VI, mientras que los cromosomas I, IV, X'y XII presentan diferencias
en cuanto al contenido de ciertos marcadores. Los cromosomas VII y IX muestran la presencia
de rearreglos cromosomicos que podrian ser inversiones o translocaciones, ademas la presencia

de loci duplicados en los cromosomas V111, 1'y 11, lo cual indicaria la ocurrencia de eventos de



duplicacion intra e intercromosomicos. Sin embargo, para verificar tales cambios serd

necesario cartografiar mas microsatélites y saturar la zona cromosomica de interés

Maras et al. (2017) evaluaron 26 accesiones de papa caracterizandolos con 12 marcadores SSR
en SASA (Science and Advice for Scottish Agriculture): trece accesiones mostraron perfil
molecular diferente, siete accesiones fueron similares a cultivares conocidos, dos perfiles
fueron repeticion de otros dos cultivares, y cuatro perfiles fueron Unicos que ingresaron a la
base de datos de SASA.

Sharma y Nandineni (2014) estudiaron la diversidad genética de papa de la India usando
marcadores basados en SSR y retrotransposones. Cuarenta variedades de papa fueron obtenidas
del Central Potato Research Institute (CPRI), en Shimla, Himachal Pradesh, India. Uitlizaron
23 marcadores SSR. Aunque los marcadores de SSR son muy eficientes para la evaluacion
sistematica de la diversidad genética, andlisis de ligamiento, evaluacion de germoplasma e
identificacion de cultivares en especies altamente heterocigotas incluyendo papa, los
marcadores basados en RTN (repeat retrotransposons) son una nueva técnica de marcador
molecular; ain no completamente explotada, para analizar diversidad genética y realizar
estudios de identificacién de variedades y programas de mejoramiento en papa. La alta
reproducibilidad, el bajo costo y la facilidad de recopilacién de datos para los marcadores
basados en RTN los convierten en sondas moleculares de barrido del genoma altamente
eficientes para estudios genéticos poblacionales. Los marcadores IRAP (Inter-Retrotransposon
Amplified Polymorphism) demostraron la mayor capacidad de discriminacién entre los tres

sistemas de marcadores estudiados

Ghislain et al. (2004, 2009) evaluaron 742 papas de la coleccion conservada en el CIP con 51
marcadores SSR (simple sequence repeat, o0 microsatellites) estableciendo un kit de SSR para
la identificacién genética de papa. Todos los marcadores SSR fueron evaluados con la
coleccidn de variedades de todas las especies de papa cultivada con rangos de ploidia desde

diploides hasta pentaploides.

Norero et al. (2002) identificaron y validaron que con solo cuatro SSR logro discriminar entre

37 papas comerciales cultivadas en INTA (Argentina). Los valores PIC fueron en el rango de



0.63 a 0.73 y la separacion de alta resolucion fue en electroforesis con agarosa. Los patrones
de banda obtenidos fueron muy claros y a bajo costo, el cual podria ser una técnica de rutina

para identificacion de cultivares.

2.3. Phytophthora infestans, RESISTENCIA GENETICA

El origen de P. infestans segun recientes estudios sugiere que fue en México, y
subsecuentemente migro a los Andes (Goss et al. 2014), teniendo en este centro de origen
altos niveles de diversidad genética y fenotipica (Yoshida et al. 2013). Phytophthora
infestans presenta gran variabilidad en la region de los Andes peruanos y bolivianos, la
misma que es considerada el centro de la diversidad de la papa. Las cepas analizadas de esta
region indicaron que la coleccion tenia cinco linajes clonales EC-1, US-1, PE-3, PE-5 y PE-
6 (Perez et al. 2001). La poblacion de P. infestans que ataca a la papa cultivada en el Per(
consiste mayormente de cepas que pertenecen al mismo linaje clonal EC-1. Este linaje
aparecié en los afios 90 remplazando al linaje anterior US-1; y aunque se trata de un linaje
clonal, las cepas demuestran una gran variacion en virulencia (Delgado 2019),
caracterizandose ademas por ser resistente a metalaxyl y por ser ampliamente virulento
(Perez et al. 2001).

Phytophthora infestans fue identificado como patégenos hace mas de 150 afios, y todavia
contintla “emergiendo”, y generando muchas publicaciones cada afio, relacionado a la
enfermedad tizén tardio. Hay varias razones para que este Oomiceto mantenga atencion
constante: La tragedia historica de la hambruna en Irlanda (siglo XIX), la apariciéon de
nuevas devastaciones sorprendentes en nuevas localidades, indica que la poblacion de P.
infestans en el mundo se encuentra en movimiento, generando cambios en su manejo. La
gendmica esta ayudando a entender la biologia molecular de P. infestans, pero ain quedan

muchas preguntas por responder (Fry et al. 2015).

Combinaciones de genes mayores, 0 genes R, pueden conferir casi inmunidad contra ciertas
razas del patogeno (Vanderplak 1984). Esta resistencia es cualitativa de tipo raza-especifico.
Solanum demisum (Malcolmson y Black 1966, Haynes et al. 1998) y Solanum stoloniferum
(Schick et al. 1958) fueron usados como fuente de resistencia cualitativa. Esta resistencia
puede mostrar inestabilidad debido a que las razas compatibles del patégeno son

seleccionadas rapidamente en condiciones de campo. El otro tipo de resistencia, la



cuantitativa, se basa en mdultiples genes de efectos relativamente pequefios, la que
técnicamente rinden resistencia parcial al hospedante para todas las razas del patdgeno
(Vanderplak 1984). La resistencia cuantitativa es considerada mas durable, sin embargo la
expresion de la resistencia cuantitativa puede ser afectada por las condiciones
medioambientales, por lo cual su estabilidad debe ser evaluada usando diferentes pruebas o
condiciones de produccion (Wulff et al. 2007).

La teoria convencional sugiere que el fenotipo mas extremo en resistencia se basa en el
concepto de gen por gen, y es eficaz sélo contra razas del patdgeno que portan y expresan
un alelo de avirulencia (Avr), el cual es compatible con un gen mayor de resistencia (R) en
el hospedero. Aunque la resistencia del gen R proporciona un fenotipo de resistencia
extrema, es vulnerable a los cambios en la poblacidn de patogenos (Flor 1971). El fenotipo
de resistencia al tizon tardio en la papa se ha clasificado en dos categorias, vertical y
horizontal, donde la resistencia vertical (gen R) se expresa generalmente como completa,
con pocos o ningun sintoma de la enfermedad, generalmente se mide como presente o
ausente. La resistencia horizontal es, en teoria, eficaz contra todas las razas de patégenos y
generalmente se evalla mediante una medida del progreso de la enfermedad a través del
tiempo, ya sea midiendo la tasa de aumento de la enfermedad o el area bajo la curva de
progreso de la enfermedad. Recientemente, se propuso una escala de intervalo para convertir
las medidas de resistencia sindptica en valores mas facilmente interpretables entre 0 y 9
(Forbes 2012). Esta escala tiene una estructura de intervalo, se ancla a un cultivar control
para tener en cuenta los efectos ambientales, y se considera que proporciona una
comparacion robusta de la susceptibilidad de los genotipos a P. infestans entre afios y lugares
(Yuen y Forbes 2009). Utilizando la escala de 0 a 9 evaluaron genotipos mejorados de papa
(Lindqvist-Kreuze et al. 2014) encontrando que el polimorfismo de un solo nucleétido (SNP)
marcador en el cromosoma 9 esta asociado con la resistencia al tizon tardio: Los genotipos
con combinaciones AACC o AAAC para este SNP eran altamente resistentes solo en algunos
ambientes, mientras que los genotipos con la combinacion AAAA tenian niveles mas

moderados de resistencia pero eran estables en todos los ambientes.



2.4, GENOMICA DE LA PAPA

El Consorcio Mundial para el Secuenciamiento del Genoma de la Papa (The Potato Genome
Sequencing Consorcium (PGSC), del cual las universidades peruanas UNSCH y UPCH son
partes integrantes, realizo la primera secuencia del genoma de la papa utilizando un clon
doble monoploide (referido como DM), ensamblando el 86% de las 844 megabases del
genoma; también, secuenciaron un diploide heterocigota (referido como RH) identificando
mutaciones y variantes genéticas (Xu et al. 2011). Usaron S. tuberosum grupo Phureja DM1-
3 516 R44 para integrar los datos de las secuencias del heterocigota diploide linea mejorada
S. tuberosum grupo Tuberosum RH89-039-16 (Xu et al. 2011). Los resultados constituyen
una base de datos importante y/o una plataforma para el mejoramiento de la papa. Estos
resultados, méas la biotecnologia moderna contribuiran a encontrar soluciones para los

problemas bioticos y abidticos que limitan la productividad de la papa nativa en el Peru.

Anaélisis gendmicos comparativos han demostrado que los genomas de las plantas pueden
codificar varios cientos de genes de resistencia (R) en las plantas como NBS (nuleotide-
binding site)-LRR (leucine-rich repeat) los que son proteinas dominantes, y que ocurren con
gran diversidad en namero y distribucion de estos genes (Porter et al. 2009; Wang et al.
2004; Shang et al. 2009). La distribucién de los genes NBS-LRR parece ser irregular en
muchas especies estudiadas, con muchos cromosomas caracterizados por tener mas genes
NBS-LRR que otros. Por ejemplo, en papa, la mayor cantidad de genes NBS-LRR son
encontrados en los cromosomas 4 y 11 (alrededor 15% de genes mapeados), con un menor
namero en el cromosoma 3 (1%) (Jupe et al. 2013; Lozano et al. 2012). En un estudio previo
realizado en la Unidad de Gendmica-UPCH se identifico in-silico las secuencias y
posiciones gendmicas de 362 genes de resistencia (R) en el genoma de Solanum tuberosum

Grupo Phureja (Lozano et al. 2012).

El descubrimiento de efectores silenciados en las poblaciones del patégeno pueden guiar al
uso de genes R especificos en los programas de mejoramiento genetico. Por ejemplo, en el
contexto de los Andes, donde el linaje clonal EC-1 de Phytophthora infestans predomina, se

deberia evaluar el uso potencial del gen Rpi-vntl ((Izarra y Lindqvist-Kreuze 2016).

La tendencia en los ultimos diez afios, de las tecnologias de secuenciamiento de ultima

generacion (next generation sequencing, NGS) que procesan cientos de miles de fragmentos
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de ADN en paralelo, es disminuir el costo por base de secuencia generada y elevar el
rendimiento medido en la escala de gigabases (Gb); incluso, avances recientes han hecho
posible dirigir el secuenciamiento hacia regiones definidas (Mamanova et al. 2010). Sin
embargo, secuenciar en su totalidad genomas largos y complejos en condiciones de bajo
desarrollo econémico aun resulta en un alto costo, pudiendo contratar la secuenciacion en

laboratorios externos con costo de aproximadamente 450 délares por muestra (UCLA 2017).

Entre el 2013 al 2016 se desarroll6 en el Peru, el proyecto “Creacion de una Plataforma
Bioinformatica basada en el Analisis de Datos de Tecnologias de Secuenciamiento de Alto
Rendimiento para identificar, en la biodiversidad de papas nativas de Ayacucho, Genes de
Resistencia a Parasitos”, realizado entre UPCH y la UNSCH con financiamiento del
FINCYT. Este trabajo de investigacion permitié ganar experiencia de secuenciar el ADN
de papas nativas con fenotipo resistente contra el nematodo Globodera spp y compararlo
con una variedad susceptible de papa. De esa manera se lograron identificar y aislar genes
candidatos para ser utilizados en futuros programas de mejoramiento de papa. También este
experimento sirvié como “prueba de concepto” estableciendo e instalando en la UPCH una
plataforma bioinformatica capaz de analizar informacion gendémica para ser utilizada en el
andlisis de muchas caracteristicas en papa y otras plantas de interés alimenticio (FINCYT
2016).

2.5. EXPRESION DIFERENCIAL DE GENES EN PAPA NATIVA

Wang et al. (2004) investigo la expresion diferencial de los genes pall y hmgr2 usando
analisis con Northern blot en dos cultivares de papa (Russet Burbank (RB), susceptible y
Kennebec (KB), moderadamente tolerante) despues de inocular con dos aislamientos de
Phytophthora infestans correspondientes a los genotipos (US-1) y (US-8). Evaluaron el
efecto de la ubicacion y/o lugar de inoculacion en la hoja, demostrando la translocacion de

la sefial desde el sitio de inoculacién hacia toda la planta.

(Evers et al. 2006) evaluaron la expresion diferencial del Tizon tardio, de dos loci del gen
PR-1, los genes PR-1b1 y PR-1b2 que, clonados y aislados, codifican para proteinas toxicas
para patdgenos. Los genes fueron aislados de Solanum phureja, una papa nativa con
resistencia horizontal al Tizon tardio. Demostaron, usando mapeo genético, que PR-1
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comprende una pequefia familia de multigenes localizado en el cromosoma IX. La expresion

de PR-1 fue diferente en genotipos resistentes y susceptibles al Tizon tardio.

Gao et al. (2013), utilizando lineas transgénicas de Solanum tuberosum, var Russet
Burbanck, realizé el analisis de ARNseq interactuando con Phytophthora infestans a las 48
horas post inoculacion de tubérculos, encontrd alta expresion de ARN para el anélisis de
expresion diferencial. Resultados similares, relacionado con mayor expresion diferencial a
las 48 horas post inoculacion, fueron reportado también por Wang et al. (2004), Stefanczyk
et al. (2017), Romero y Xavier (2010), Wang et al. (2005), Ali et al. (2014) y Monsalve-
Fonnegra et al. (2012) trabajando en diferentes condiciones. En otros como Avrova et al.
(2003) observaron alta expresion diferencial a solo 15 horas post inoculacién en el cultivar
Bintje de Solanum tuberosum interactuando con razas de P. infestans 80029, 88133 y T30-
4 en la Universidad de Wageningen. Gao y Bradeen (2016) analizaron la expresion
diferencial a las 6 horas post inoculacion en lineas transgenicas de Solanum tuberosum var
Russet Burbanck. Evers et al. (2005) encontraron mayor expresion diferencial entre las 36 y

48 horas post inoculacion al evaluar S. phureja inoculada con Phytophthora infestans.
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I1l. MATERIALES Y METODOS

3.1. PARAEL ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD GENETICA DE PAPAS NATIVAS
Ciento cuarenta y cuatro variedades cultivadas de papas nativas locales (PNL) procedentes
de la region norte de Ayacucho, fueron colectadas en campo de agricultores conservadores
y en ferias comunales. La identificacion de las papas colectadas de cada zona se reporta en
el Anexo 01. En la provincia de La Mar se colect6 en los distritos de Anco (latitud Sur
13°03"33", longitud Oeste 73242°26", altitud 3155 m.s.n.m.) y Chungui (latitud Sur
13213720 Sur, longitud Oeste 73337°27", altitud 3572 m.s.n.m.), poblaciones A y C
respectivamente. En la provincia de Huamanga en el distrito de San José de Ticllas (latitud
Sur 13°07°56", longitud Oeste 72° 20°00", altitud 3267 m.s.n.m), poblacion T. En la Figura

1 se muestra la ubicacion geografica de los sitios de muestreo.

CAMISEA

" PISCO

Figura 1: Ubicacion geografica de los sitios de muestreo de papas nativas: San José de
Ticllas (T), Anco (A) y Chungui (C) en la zona del Proyecto de Gas de
Camisea, norte de Ayacucho, Peru. El gasoducto (linea verde), conduce el gas
liquido desde Camisea, cruzando la zona norte de Ayacucho, hasta llegar a

Pisco.

FUENTE: Dammert y Molinelli (2006) y http://bvpad. indeci. gob. pe/doc/estudios_
CS/Region_Ayacucho/ayacucho/ayacucho.pdf



La extraccion del DNA genomico de las papas nativas se realizd de las hojas apicales. Se
utilizé el método CTAB de Doyle y Doyle (1990) modificado. La resuspension del “pellet-
DNA” con 75 pL de solucion TioE:, ademés de 1 a 2 pL de ARNasa 10 ng/pL (libre de

DNAsa) y se incubd a 37°C hasta el dia siguiente; luego conservado a 4°C.

Se utilizé diez cebadores de SSR desarrollado por Ghislain et al. (2009) para el estudio de
diversidad genética de papa; las amplificaciones de los microsatélites se realizaron segun el
protocolo estandar del Centro Internacional de la Papa (CIP) (Ghislain et al. 1997) y fueron
visualizados mediante electroforesis con gel de acrilamida, utilizando el secuenciador LI-
COR 4300.

Con el objetivo de evaluar y cuantificar la diversidad genética entre las poblaciones de papa
de la zona de muestreo, el andlisis de los datos se centré en los resultados del set de
marcadores SSR para la toma de huellas dactilares de ADN de las papas nativas
(fingerprinting_DNA). Las bandas de amplificacion de SSR fueron escoreadas en la matriz
de datos, registrando la presencia de una banda de un alelo dado con el valor 1 y su ausencia
con 0. Dado que las muestras de papa tienen diferentes niveles de ploidia no identificados,
cada banda SSR amplificada se consideré un alelo y tratado como dominante. Las
diferencias entre las poblaciones se visualizaron mediante el analisis de componentes
principales (PCA) y el anélisis de correspondencia (CA), con el paquete FactoMineR en

software R version 3.5 (Paradis et al. 2004).

Se calcul6 el nimero y el tamafio de los alelos y se cuantificd el indice de polimorfismo
(PIC). El PIC de cada marcador SSR se calculd de acuerdo a Nei (1973): PIC = 1 - Ypi?,
donde pi es la frecuencia alélica del i-th alelo de un determinado locus SSR. Para el anélisis
de diversidad genética de 144 papas nativas locales (PNL) la matriz de similitud se calculo
utilizando el coeficiente de Dice, y se construyé un dendrograma utilizando el método de
agrupamiento jerarquico UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic mean),
empleando el software NTSY Spc version 2.3.0 (Rohlf 1988). La validacion de la agrupacion
se realizé por correlacion cofenetica r = ((ZXiYi - £XiXYi) nt) (SxiSxi) 1, donde Xi e Yi
son los valores de similitud o distancia de la matriz original y de la matriz cofenética,
respectivamente. Sxi y Sxi son las desviaciones estandar para cada variable (Sokal y Rohlf
1995, de Vicente et al. 2004).
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El andlisis de la varianza molecular (AMOVA), basado en la matriz de disimilitud pareada,
se llevo a cabo utilizando la versiéon 3.5 de Arlequin (Excoffier y Lischer 2010), lo que
explica la variacion en la estructura genética de los 144 PNL del norte de Ayacucho. La
probabilidad de la interpolacion de los resultados de los componentes de la varianza se
determind a través de 1.000 permutaciones aleatorias. Las relaciones genéticas se
confirmaron con CA utilizando el software R version 3.5 (Paradis et al. 2004). La distancia
genética entre poblaciones (Sg), basada en el promedio de todas las comparaciones pareadas
de alelos SSR, se calculé utilizando el software Arlequin version 3.5. Tomando los valores
de varianza (c2) obtenidos del AMOVA, el indice de fijacion (Fst) se calcul6 de acuerdo con
Fst = 64 (06%) %, donde o4 es la varianza entre poblaciones y o2 es la varianza total entre
individuos (de Vicente et al. 2004). El valor Fst mide el grado de diferenciacion genética
entre las tres poblaciones nativas de papa (Anco, Chungui y Ticllas) en funcion de las

frecuencias alélicas SSR.

3.2. PARA EL FENOTIPADO DE PAPAS NATIVAS A Phytophthora infestans.

Las accesiones de papa nativa para el fenotipado, por su reaccion a Phytophthora infestans
como resistente o susceptible, fue proporcionado por el Centro Internacional de la Papa
(CIP) y la Universidad Nacional San Cristobal de Huamanga (UNSCH) (Tabla 1). EI CIP
proporciond 10 accesiones del material genético pre-seleccionado por Pérez et al. (2014),
conservado en el Banco de Germoplasma In vitro del CIP. La UNSCH, 10 PNL del norte de
Ayacucho pre-seleccionado en condiciones de campo (Ayacucho, distrito de Acocro, lugar

Carhuaschoque) y laboratorio por Quicafio (2017).

Veinte papas nativas pre-seleccionadas (Tabla 1) fueron micropropagadas en el laboratorio
de cultivo de tejidos vegetales del Instituto de Biotecnologia (IBT) de la Universidad
Nacional Agraria la Molina (UNALM). Las plantulas se aclimataron y crecieron en

invernaderos climatizados del CIP.

El in6culo de Phytophthora infestans fue obtenido del banco de cepas cryopreservadas del
CIP. La inoculacién se realizé con 3,000 esporangios/ml de la cepa POX-67, linaje clonal
EC-1, aislado en PerG (Pérez et al. 2014). Esta cepa fué utilizada en estudios de expresion
diferencial por lzarra y Lindqvist-Kreuze (2016).
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Tabla 1: Accesiones de papa nativa utilizadas para el fenotipado por su respuesta a

Phytophthora infestans. POX-67, proporcionados por el CIP y la UNSCH

Banco de Germoplasma CIP

Coleccion UNSCH

Codigo  Grupo Nombre Codigo  Grupo Nombre

CIP Taxonémico  Comun Taxonémico Comun

CIP Solanum Wira Pasiia a4 Solanum Yuraqcarpas/
704270 goniocalix chaucha Royaq Halle
CIP Solanum Sumagq Perga c6 Solanum Runtus/
703777 goniocalix goniocalix Amarilla
CIpP Solanum Cantu papa al4 Solanum Yuraq Sisa
703745 goniocalix chaucha

CIpP Solanum Yana Cambru t84 Solanum Qeqorani
705476  stenotonum stenotonum

CIpP Solanum Yuraq t66 Solanum Huayro
703446 stenotonum Chogllo chaucha hembra

CIpP Solanum Amayllo c8 Solanum t. Muru
703625 stenotonum andigena Tambina
CIP Solanum s/n c49 Solanum t. Leona
704330 stenotonum andigena

CIpP Solanum Ughpamanga cl7 Solanum Yuraq Chaska/
701025 phureja curtilobum Suytu

CIpP Solanum Ibia Tosada a20 Solanum Pucapucrus/
703506 phureja stenotonum  Sangre de toro
CIpP Solanum s/n t89 Solanum t. s/n

703593 phureja andigena

Antes de la floracion, las plantas de papas fueron inoculados mediante dos métodos: En

placas de Petri usando foliolos y asperjando en planta entera.(Pérez et al. 2014; Chang-Kee

2016).

La seleccion de dos accesiones de Solanum goniocalix (2n=2x=24), una resistente y otra

susceptible a Phytophthora infestans, cepa POX-67, se realizd observando la respuesta

fenotipica foliar y la severidad de la infeccion cuantificada como area bajo la curva de

progreso de la enfermedad (AUDPC, Area Under Disease Progress Curve), incluyendo a la

variedad Yungay como control susceptible (Jiang et al. 2018; Pérez et al. 2014). Los calculos

del AUDPC se realizaron siguiendo las indicaciones de Forbes et al. (2014).



3.3. PARA LA CUANTIFICACION DE GENES DIFERENCIALMENTE
EXPRESADOS

El disefio experimental para identificar y cuantificar genes expresados diferencialmente, se

muestra en la Tabla 2. Se utilizd tres clones de la accesion resistente y otras tres de la

susceptible (Repeticiones I, 11, y I11). Las muestras de hojas fueron tomadas antes de inocular

con Phytophthora infestans, registrandose como 00 horas post inoculacion (hpi) y luego

después de inoculado a 48 hpi.

Las seis muestras obtenidas de la accesion resistente fueron identificadas como R48A,
R48B, R48C, ROD, ROE y ROF. Las seis muestras de la accesion susceptible fueron
identificadas como S48G, S48H, S481, S0J, SOK y SOL. Inmediatamente extraidas las
muestras foliares fueron introducidas en nitrégeno liquido para su cryoconservacion y
traslado al laboratorio

Tabla 2: Distribucién de las muestras biologicas de dos accesiones de Solanum
goniocalix, resistente (R) y susceptible (S), a P. infestans. Las muestras de
tejido foliar fueron tomados en dos momentos a 0 y 48 hpi, considerando tres

repeticiones en cada uno.

lanum . :
SO? . . Tratamientos REPETICION
goniocalix

(Accesiones) (hpi) I I i
Inoculado
con P. infestans R48A R48B R48C
(R) (48)
Control, sin
P. infestans ROD ROE ROF
(00)
Inoculado
con P. infestans S48G S48H S48l
(48)
S Control, sin
P. infestans S0J SOK SOL
(00)
(hpi), horas pos inoculacion




3.3.1. EXTRACCION Y SECUENCIAMIENTO DEL ARN

La extraccion de ARN de las 12 muestras foliares de Solanum goniocalix, se realizé en los
laboratorios de la Unidad de Gendmica - LID de la Universidad Peruana Cayetano Heredia
(UPCH). Se utiliz6 muestras de hojas conservados en camara ultra fria (-80 °C) y el
protocolo de extraccion de (Espinoza 2017): Se inicid con la trituracion de 1-2 g de tejido
foliar, utilizando nitrégeno liquido. Luego se emple6 triReagent® (Sigma) (1ml/100g de
tejido) y cloroformo (200ul/1ml de Tri®Reagent agregado) para asi continuar con la serie
de centrifugacion bajo cadena de frio (4°C) y evitar la degradacion del ARN. La
precipitacion del “pellet” se logré con isopropanol y el lavado con Etanol al 75%. Las
muestras fueron tratadas con DNA-freeTM Kit (Ambion, USA), para garantizar que se

encuentren libre de ADN y tengan la calidad y cantidad 6ptima de ARN total.

3.3.2. SECUENCIAMIENTO DEL ARN

Se construyeron 12 librerias pariend-end (PE) a partir de cDNA. EIl secuenciamiento se
realiz6 en la plataforma Illumina Hi-Seq 2500, a través de Novogene Corporation Inc.
(California, USA). Los resultados fueron remitidos en formato fastq, 12 archivos de lecturas
en direccion 5a 3" (forward) con indice 1, y otros 12 archivos de las lecturas en direccion

3"a 5°(reverse) con indice 2.

3.3.3. ANALISIS BIOINFORMATICO DE LAS SECUENCIAS

El analisis estadistico de las secuencias se realizd utilizando los siguientes programas
bioinformaticos, que estan listados en orden l6gico de uso, basado en antecedentes de
Gollery (2006) y Carrefio (2017). Se utiliz6 los servidores y plataforma bioinformética
(UPCH-UNSCH) instalado en la Unidad de Genomica LID-UPCH.

a. Calidad de las secuencias: Las lecturas resultantes del secuenciamiento se
archivaron en formato *.fastg, Considerando que la calidad de secuenciamiento cada
base nucleotidica se rige bajo un puntaje denominado “Phred Score”, que viene a ser
la probabilidad de que una base sea incorrecta. Estos valores fueron interpretados por
el programa  bioinformatico FastQC (Leggett et al. 2013)
(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/ projects/fastqc/), generando graficos y
ventanas interactivas, para una mejor visualizacion e interpretacion de la calidad de

cada libreria originadas del secuenciamiento. Se consideré bases nucleotidicas
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fiables a las bases con valor de calidad Q > 33. Este criterio se basa en el limite
propuesto por el programa FastQC para las bases nucleotidicas de buena calidad,
(ubicados entre Q=28 y Q=40), valor numérico que esta relacionado con adecuada

extraccion de ARN y secuenciamiento.

Limpieza de las secuencias. Se cortd los adaptadores de Illumina empleando
Trimmomatix (Bolger et al. 2014) (https://github.com/kbaseapps/kb_trimmomatic).
Los argumentos para la limpieza fueron -treads 6, phred 33,
*Illumina_adapters.fa:2:30:10, SLIDINGWINDOWS 5:20 y MINLEN 145.

Mapeo genomico. Para el mapeo genémico se empled, como genoma de referencia,
la Gltima version de las secuencias ensambladas del genoma de la papa, datos
generados por “Potato Genome Sequencing Consortium” (PGSC) (Xu et al. 2011).
Previa ejecucion del programa STAR (Dobin y Gingeras 2015) que gener6 archivos
indices acelerando el alineamiento de las secuencias al genoma de referencia. Los
argumentos para el alineamiento fueron: java -jar —-runMode, genomeGenerate, --
genomeDir, --genomeFastaFiles, --sjdbGTFfile, --sjdbOverhang 99. STAR cred

archivos de alineamiento en formato *.sam (aligned.out.sam) para cada biblioteca.

Manipulacion de archivos de alineamiento SAM/BAM. Debido a que los archivos
con extension *.sam son extensos, estos son convertidos con el programa SAMtools
(Li etal. 2009) (http://htslib.org/ for the new 1.x). Usando comandos Samtools_view
y los argumentos —b, -0, BAM -@6, los archivos *.sam fueron convertidos a formato
menos extenso de tipo binario *.bam; con Samtools_sort fueron ordenados y con
Samtools_index fueron indexados para obtener archivos *sorted.bam.bai para cada

libreria.

Cuantificacion de transcritos. Utilizando el software SUBREAD, “featureCounts”
cuantifico los transcritos generados de cada libreria, en un transcriptoma unificado.
Para ello se usaron los argumentos —t exon, -g gene_id, -T6, -a, -0, *.sorted.bam. Las
carpetas generadas del analisis con “featureCounts” se agruparon en un archivo de

formato .txt (*counts.txt), al cual denominamos “Tabla de Conteo de Genes”.
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“featureCounts” cuantifico los niveles de expresion de los genes entre los
tratamientos. Los niveles de expresion de los genes normalizados fueron comparados
con valores de Conteos por Millon (CPM) derivados del STAR entre las dos

accesiones de papa Solanum goniocalix resistente y susceptible.

Anélisis de expresion diferencial de genes. La identificacion y cuantificacion
diferencial de genes de Solanum goniocalix en respuesta al ataque de Phytophthora
infestans se realizo utilizando la tabla de conteo con el software Rstudio. Se utilizo
los comandos de los paquetes “edgeR” que permite hacer filtrados, eliminacion y
normalizacion de los genes diferencialmente expresados; “complexHeatmap” y
“ggplot2” permiten hacer los gréficos tipo smear, volcanoplot y heatmap, El analisis
de seleccion de genes candidatos para resistencia a Phytophthora infestans se

establecid basados en los criterios de:

— pValue <0.0001: probabilidad de significancia de los valores CPM de los genes
que reportan cambios a nivel de su expresion de manera altamente significativa.

— Log2 Fold Change (Log2FC): Comparacién de la expresion génica, con Log2FC
> 2, up-expresed y con Log2FC < -2, down-expresed entre individuos de
fenotipos contrastantes (resistente y susceptible).

— FDR < 0.001: Probabilidad de significancia corregida, con el método de
Benjamini-Hochberg, altamente significativa de descubrir lecturas falso

positivos.

Se utiliz6 el Software Venny 2.1 (Oliveros 2016), para graficar los conjuntos de
genes expresados en cada accesion, tratamiento y conjunto interseccion de genes que

comparten ambas accesiones, en diagrama de Venn Euler.

La evaluacién de la significancia estadistica del analisis de enriquecimiento GO
(Gene Ontology) v la significancia del enriquecimiento de los genes expresados
diferencialmente (DEGS) en rutas metabolicas KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes

and Genomes) se realizo con el software g:Profiler (Raudvere et al. 2019), utilizando
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la base de datos de Solanum tuberosum PGSC_GENE. Se considerd significativo
con valor p ajustado (Padj) < 0.05.

El flujo de las principales etapas y actividades realizadas desde la colecta del germoplasma
de papa nativa hasta la identificacion de genes candidatos en Solanum goniacalix para la

resistencia a Phytophthora infestan se observa en la Figura 2.
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Figura 2: Esquema general del flujo de las principales etapas y actividades realizadas

para lograr los objetivos especificos.



IV. RESULTADOS Y DISCUSION

4.1. VARIABILIDAD GENETICA DE 144 PAPAS NATIVAS LOCALES (PNL) DE
LA ZONA NORTE DE AYACUCHO

4.1.1. POLIMORFISMO DE LOS MARCADORES MOLECULARES

En los tres sitios de muestreo (A, C y T) se distinguieron 67 alelos SSR diferentes, de los
cuales 65 fueron polimorficos y dos monomdrficos. Todos los cebadores utilizados
generaron bandas bien definidas. La Figura 3 muestra la imagen y el polimorfismo de las
bandas revelado con el primer STG0016. La evaluacion del polimorfismo de los marcadores
SSR en las PNL del norte de Ayacucho permitid identificar a la papa Ruyru Mendez (c7)
mostrando el mayor nimero de alelos SSR polimérficos (26 alelos), y con el menor nimero
(8 alelos), a Tara Gallu (a18) y Huayro Puca (t66). También, se detect6 entre 3 a 9 alelos por
locus SSR (Tabla 3). En contraste, Kuroda et al. (2009) encontraron entre 5y 28 alelos por
locus en soya usando 20 loci SSR. Tiwari et al. (2013) caracterizaron la coleccién de papa
andigena de 77 genotipos, en la India, usando 24 SSRs, encontrando entre 6 a 14 alelos por
locus SSR.

PM 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 5960 61 6263 64 65 66 6768 69 70 7172 73 74 7576 7778 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 8990 91 92 93 94 95 96 PM

—175bp
- -
Lad
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Figura 3: Genotipado (ADN fingerprinting) de 48 muestras de papa nativa de la zona
norte de Ayacucho (Zona T) con primer SSR STG0016 (dye 800, gel de
acrilamida LI-COR 4300). Carriles extremo derecha e izquierda
corresponden al marcador de peso molecular (PM)



El PIC promedio de los 10 SSR fue de 0.7410. El PIC més bajo (0.2655) lo presentd STI10033
y el PIC més alto (0.8386) fue de STM 5127 (Tabla 3). Los SSR con valores bajos de PIC

(STI0033 y STG0025) también presentaron menor nimero de bandas polimérficas.

En el presente estudio, al utilizar 10 marcadores SSR, se encontré valores PIC que fluctuaron
entre 0.2655 a 0.8386,; mientras Cadima et al. (2013) reportaron PIC entre 0.40 y 0.74 para
los marcadores STIO033 y STGO0016, respectivamente; utilizando 22 SSR en 1,474
accesiones de papa de la coleccion de germoplasma boliviano. El polimorfismo del marcador

STI10033 fue menor en ambos estudios.

Tabla 3: Numero de alelos e indice del contenido polimdérfico (PI1C) de 10 microsatélites
(SSRs) en 144 papas nativas locales (PNL) del norte de Ayacucho, Peru.

Grupo Tamafio de N°
- P N° fragmento  Set de alelos detectados (Tamafio de Alelos
SSR de . . PIC
Li . Alelos  (bp) fragmento : bp) Poli-
igamiento -
observado morficos
STIo012 IV 8 182 -208 182,185, 187, 191, 200, 202, 204, 208 8 0.7628
STI0033 VI 3 135-145 135, 140, 145 2 0.2655
STM5127 | 9 258-285 258, 263, 265, 266, 268, 270, 276, 279, 285 9 0.8386
STGO0016 | 8 137-170 137,140, 146,150, 154, 158, 161, 170 8 0.7577
STPoAc58 V 8 238 -258 238,240,242,245, 250, 253, 255,258 8 0.7433
STM5121  XII 4 300-309 300, 303, 306, 309 4 0.6499
STI0004 VI 7 83-129 83, 88, 94, 100, 115, 125, 129 7 0.6514
STMO0031  VII 8 178-211 178,183, 191, 194, 197, 202, 204, 211 8 0.6902
STI0003 VI 9 142-180 142,144, 153, 161, 163, 165, 168,173,180 9 0.7566
STG0025 X 3 208 -220 208, 210, 220 2 0.5535

* Para informacion sobre los Primers y sus caracteristicas ver Ghislain et al. (2009).

Coincidentemente, Cadima et al. (2013) utilizaron algunos de los mismos marcadores que
nosotros, incluyendo STI0033, STG0016, STPoAc58 y STMO0031. Otros investigadores,
como Tiwari et al. (2013), también utilizaron el kit de cebadores PGI desarrollado por
Ghislain et al. (2009). En el estudio actual encontramos valores altos de PIC en el rango de
0.613 (STMO0037) a 0.896 (ST10014). Monte et al. (2018) obtuvieron un PIC méaximo de
0.87 (ST10023). Coté et al. (2013) también utilizaron tres iniciadores SSR, multiplex, para
diferenciar con éxito entre variedades de papa en la Agencia Canadiense de Inspeccion de

Alimentos. Duan et al. (2019) caracterizaron 217 variedades de papa de programas chinos



de mejoramiento de papa, usando 20 marcadores SSR con valores de PIC de 0.64 a 0.93, y
basados en el PIC seleccionaron 11 SSR que reproducen con claridad las bandas
amplificadas con tamarfios de fragmentos entre 80 a 380 pb. Estos genotipados y los analisis
de diversidad genética, brindan informacién atil para la proteccion de la propiedad
intelectual, asi como para la exploracién y utilizacién de variedades de papa generadas en
China.

4.1.2. ALELOS SSR UNICOS

Cada uno de los 10 SSRs amplificaron al menos un alelo Unico en las tres poblaciones de
papa nativa muestreada (Tabla 4). EI mayor nimero de alelos unicos fueron amplificados
por los SSRs STI0012 y STMO0003, con cuatro alelos exclusivos cada uno, mientras que
STI0023, STM5121 y STG0016 amplificaron solo un alelo Gnico cada uno.

Como se observa en la Tabla 4, resultaron cinco PNL de la zona A con alelos Unicos,
destacando la PNL Ccabillas con tres alelos Unicos y las denominadas Huantina y Linhuas
con dos alelos Unicos cada uno. En la zona C fueron tres PNL con alelos Unicos, destacando
Yana Warfia como la entrada con dos alelos tUnicos. En tanto que en la zona T fueron cuatro

PNL, cada uno de ellos, con un alelo Unico.

El nimero de alelos Unicos en cada zona de muestreo fue diferente. En la zona A fueron 10
alelos Unicos en 6 PNL, mientras en la zona C fueron 4 alelos tnicos en 3 PNL y 4 alelos

Unicos en lazona T en 4 PNL.

Los marcadores morfoldgicos y bioquimicos tienen muchas desventajas como marcadores
adecuados para la identificacion de cultivares por su sujecion a la influencia ambiental y
epistatica, mientras que los marcadores moleculares de ADN no son afectados por dichos
factores. Los marcadores moleculares de ADN se pueden utilizar para identificar variedades
individuales y, por lo tanto, convertirse en un sistema idoneo para identificar lineas
parentales, variedades locales y parientes silvestres, junto con nuevas variedades que

conforman el conjunto del germoplasma (Archak 2000).
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Tabla 4: Relacion de alelos Unicos detectados con marcadores de secuencia simple
repetida en cada lugar de muestreo: Anco (A), Chungui (C) y Ticllas (T)

o N°®
Codigo Nombre Alelos Unicos pb N Alelos
alelos S
(Distrito)
a55 LINHUAS (STI0012-c) y (STI0012-d) 200y 202 2
a6 CCABILLAS (STI0012-e) , (ST10033-a)*y 191,145y88 3
(ST10004-f)
a35 WINKICHA STI0012-g 185 1 10 (A)
al2 HUANTINA (STM5127-¢) y (STI0004-a) 266y 129 2
als ULPA STPoAc58-a 255 1
a2l CHILI STPoAC58-e* 245 1
c10 YANA WARNA rG0016-h)* y (STM5121-a) 137y310 2
c38 RUYRU MARIBA ~ STMO0031-c 194 1 4(C)
c39 PUCA AVILLAS STI0003-b 165 1
80 HUACRILLO STM5127-al* 285 1
PUKAMILLCCO
t76 PUTIS STG0016-c 158 1 4(T)
t79 WAYRU MACHO  STI0003-f 144 1
178 CUCHIPA ACAN STI10003-g* 142

Los agricultores utilizan marcadores morfoldgicos para nombrar los cvs de papas nativas;
Sin embargo, este sistema no es del todo seguro debido a variaciones ambientales y/o
genéticas. Los SSR utilizados en nuestro estudio revelaron que algunas de las papas nativas
con el mismo nombre, a pesar de ser recolectadas en diferentes lugares, podrian mostrar
diferente DNA_fingerprinting: este es el caso de Azucena colectado en Anco (a28) con
Azucena colectado en Chungui (c35), genéticamente diferentes, a pesar de recibir el mismo
nombre. Del mismo modo, Bomba de Anco (a22) con la de Chungui (c42), Duraznillo de
Chungui (c1) con la de Anco (a23)), Ritipa Sisan de Chungui (c27) con la de Ticllas (t74) y
Yuraq Chasca ambos de Chungui (c17 y c42). Ademas, el poder discriminante de estos SSR
revel6 accesiones con diferentes nombres que sinembargo tienen los mismos
DNA _fingerprinting. Este es el caso de tres PNL Yana Llipucha (a29), Chunguina o Yana
(a38) con Llipucha (a31) y de otras dos, Paula (a30) con Ccakas (a34).

Es relevante el rol que desempefian los agricultores en el manejo de las papas nativas, son
los principales conservadores del germoplasma en sus respectivas cuencas hidrograficas,
generando mayor diversidad, haciendo seleccion y mejoramiento bajo el concepto de su

cultura ancestral, economia y religiosidad andina aun viva en la region de Ayacucho, Perd.



4.1.3. ANALISIS DE COMPONENTES PRINCIPALES DE PNL

El resultado del andlisis de componentes principales (PCA) de 144 accesiones de papas
nativas nos muestra que el primer componente principal (eje DIM1) agrupa el 42.06% de la
variabilidad, y el segundo componente principal (eje DIM2), el 13.69% de la variabilidad.
Por tanto, el plano formado por dichos ejes nos muestra la proyeccién de la ubicacion de las
coordenadas de las 144 accesiones considerando el 55.75 % de la variacion acumulada. Las
PNL se agruparon en tres grupos definidos, alejandose del centro. El grupo de papas nativas
de la poblacion Anco (A) se agrupan hacia el lado izquierdo del plano, en tanto que las papas
de la poblacion de Chungui (C) en mayoria estan ubicadas en el cuadrante superior derecho,
mientras que las de la poblacion Ticllas (T) se agrupan en el cuadrante inferior de la derecha.
Algunas papas resultaron fuera de grupo como t59 (Diacol Capiro), c52 (Beso de Novia),
c51 (Blanca Maria) y ¢17 (Yurag Chaska).
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Figura 4: Analisis de components principales (PCA) de 144 papas nativas locales (PNL)
de San José de Ticllas (T), Anco (A) y Chungui (C) en la zona norte de
Ayacucho, Peru. Las lineas circulares indican la tendencia de agrupacion de
la PNL. El control accesion t59, hibrido de origen colombiano, esta fuera de
los grupos.

El estudio del PCA muestra una tendencia geogréafica para la diferenciacion genética de los
NPL analizados, debido a que todos los NPL se agruparon en relacién con la localidad de la
cual fueron muestreados (Figura 4 y 5). Sukhotu et al. (2005), Pissard et al. (2008) y Kolech



et al. (2016) reportaron resultados similares en S. tuberosum ssp. Andigena (Juz. Y Bukasov)
Hawkes. Los resultados de este estudio respaldan la hipdtesis que las fuerzas de seleccion se
aplican de manera uniforme en los Andes peruanos y que la reproduccion sexual, la mutacion
y la deriva genética puedieron haber jugado un papel en la diferenciacion genética de las
especies de acuerdo con las regiones geogréficas y las cuencas hidrogréficas en la region

andina.

Como se observa en el PCA, Diacol Capiro (59t) esta posicionado distante del resto de la
PNL en el PCA; hace de control externo (out-group) para el agrupamiento (Figura 4). Esta
es una variedad mejorada, originada en Colombia, a través de cruzamientos entre Tuquerrefia
(CCC 61) con la Linea 1967(C)(9)(CCC751) en el Instituto Colombiano de Agricultura
(Andrade-Piedra y Torres 2011). EIl otro control, Yungay (t82), una variedad mejorada
peruana, se localiza dentro de la poblacion T. Ambos controles validan la metodologia del

anélisis.

Debido a las coordenadas de ubicacion de los genotipos en el plano del PCA (Fig. 4), las
papas de la poblacion C probablemente son las que mas se diferencian genéticamente
respecto de las poblaciones Ay T. Las PNL ¢35, ¢33, ¢8, ¢32 y ¢67 se ubicaron en el extremo
superior derecho y a48, al7 y al8 en la parte inferior izquierda del grafico del PCA, al igual
que los grupos externos ¢52, c51y ¢17, lo que sugiere que podrian ser genotipos Unicos con
mayor contribucion a la diversidad genética (p < 0.05). Resultados similares fueron
encontrados por Sharma y Nandineni (2014) quienes identificaron 40 variedades de papa
diferenciadas en el Instituto Central de Investigacion de la Papa (CPRI) en India. Del mismo
modo, Maras et al. (2017) identificaron cuatro perfiles unicos al evaluar una coleccion de 52
accesiones utilizando 12 marcadores SSR.

Los resultados de PCA indican que las poblaciones A, C y T son poblaciones cerradas, con
genotipos especificos en cada zona de muestreo, que tienen muy poco flujo de genes entre
ellos. La agrupacion de la diversidad genética de los 144 PNL esta altamente correlacionada
con su adaptabilidad a ciertos nichos ecologicos y/o cuencas en su centro de origen. Esto
probablemente se debe a su modo clonal de multiplicacion, la presencia de barreras
geograficas, las montafias que delimitan las cuencas hidrograficas, y las barreras culturales

intrinsecas que separan a cada poblacion de Anco, Ticllas y Chungui. Soto et al. (2014)
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analizaron el grado de diversidad genética de una muestra aleatoria de 79 variedades de papa
nativas nominales (Solanum spp.) de cinco regiones politicas del Pert (Ayacucho,
Cajamarca, Cuzco, Huancavelica y Puno) usando 18 marcadores SSR y encontraron una

relacién directa entre la forma de agrupacion y los sitios de recoleccion.

4.1.4. ANALISIS DEL AGRUPAMIENTO MOLECULAR DE PNL

Mediante el agrupamiento UPGMA, en base a la matriz de distancia de Dice, las 144
accesiones de papa nativa forman dos grupos primarios a nivel de un coeficiente similitud
de Dice de 0.45 (Figura 5, recuadro superior izquierda). EI primer grupo contiene solo PNL
de la poblacién A, y el segundo grupo PNL de las poblaciones C y T. Sin embargo, cuando
el punto de corte es al nivel de un coeficiente de similitud de 0.495, se forman tres grupos
secundarios de diversidad, que corresponden a poblaciones A, C y T. El resultado del anélisis
cofenético (r = 0.70; pvalue < 0.01) indica buena correlacion de similaridad con la matriz
original. La alta correlacién cofenética valida el uso de los métodos de agrupamiento (Anexo
2)

El grupo secundario (A), con 47 accesiones de papa nativa de la poblacion Anco (A) poseen
alelos SSR en el rango de 8 a 21 (Tabla 1). En el punto de corte 0.69 de coeficiente de
similaridad, report6 14 grupos terciarios, de los cuales 3 grupos estan formados por PNL
Unicas (a55, a21 y a40). El andlisis detectd que en esta agrupacion secundaria existen dos
grupos terciarios formados por duplicados, que tienen diferente identificacion, pero
genéticamente son similares con marcadores SSR (coeficiente de similaridad = 1.0): El
primer grupo de duplicados esta formado por las PNL a29, a38 y a3; el segundo grupo, por
a30 y a34. El grupo secundario C estd conformado por 49 PNL, de los cuales 47 son de
Chungui (C) que poseen alelos SSR en el rango de 9 a 26 (Tabla 1), ademas de las PNL de
Anco y Ticllas, a6 y t87, respectivamente. En el punto de corte al nivel de un coeficiente de
similaridad de 0.69 forman 19 grupos terciarios, de los cuales 6 grupos estan conformados
por accesiones unicas (a6, c39, c¢1, c48, c17 y c42). El grupo secundario T, que poseen alelos
SSR en el rango de 8 a 22 (Tabla 1), agrupa a 48 PNL; de ellos, 47 corresponden a Ticllas
(T) y una PNL a Chungui (c46). Se formaron 18 grupos terciarios en el punto de corte con
un coeficiente de similaridad de 0.69, de los cuales 5 grupos terciarios estan formados por
PNL dnicas (c46, t54, t77, t89 y t59).
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Figura 5: Andlisis de conglomerado UPGMA (unweighted pair-group method
analyses). El recuadro superior izquierda revela tres grupos de clusters
secundarios (A, C and T). En el recuadro amplificado, la linea vertical
revela la formacion de grupos terciarios con 144 PNL de los distritos de
San José de Ticllas (T), Anco (A) y Chungui (C), del norte de Ayacucho,
Peru, usando 67 alelos de 10 loci SSR.



La validacion del agrupamiento puede ser realizado de dos formas: Validacion externa,
cuando comparamos la matriz de distancia con otra informacion que no ha sido usada en los
calculos de agrupamiento. La segunda, validacion interna, cuando se cuantifica la distorcion
debido al método de agrupamiento usado, una nueva matriz de similaridad o distancia, la
matriz cofenética, se crea directamente a partir del mismo dendograma. La validacion es
calculada por la media de una matriz de correlacion; finalmente se evalta si las matrices
originales son conservadas (Sokal y Rohlf 1995). El bootstrap y el analisis de correlacion
cofenética son dos métodos independientes para la validacion del agrupamiento (de Vicente
et al. 2004). La validacién de este agrupamiento con el anélisis cofenético (r=0.70) indica
que el método UPGMA no ha generado distorcion significativa de la matriz de distancia

original.

Para optimizar sus recursos en muchos bancos de germoplasma se establecen colecciones
ndcleo debido al alto costo que significa la conservacion clonal ex situ (De Haan et al. 2013).
Se podria establecer la coleccion nlcleo usando los genotipos representativos de la
diversidad genética en base a los resultados del agrupamiento UPGMA (coeficiente de
similitud de Dice, 0.69) y el PCA (55.75 % de la variacion acumulada), con 52 accesiones
(14 de la poblacion Anco, 19 de Chungui y 19 de Ticllas) que representarian la diversidad
de las 144 accesiones. Anoumaa et al. (2017) evaluaron 138 accesiones de papa en la region
montafiosa de Camerun, usando 12 SSRs (PIC promedio, 0.74), y establecié una coleccién
nacleo con 27 individuos (19.57% de la coleccion total), y de esa manera conservé el 99.15

% del total de alelos.

Una forma de evaluar la riqueza genetica de una poblacion es la identificacion de alelos y
genotipos unicos. La identificacion de PNL (Ccabillas, Chili, Yana Wara, Huacrillo and
Cuchipa Acan), portadores de alelos SSR Unicos en el norte de Ayacucho (Tabla 4), ademas
de 14 genotipos Unicos de PNL (3 en la poblacion de Anco, 6 en Chungui y 5 en Ticllas)
(Figura 5), constituye una muestra de la riqueza genética local. Esta base genética podria ser
usada para la implementacion del programa de mejoramiento genético de papa en la region,
buscando genes que confieran resistencia a factores limitantes biodticos y abioticos de la
region de Ayacucho, como Phytophthora infestans, Globodera pallida, virus del
enrollamiento foliar (PLRV), sequia, calor y fructuaciones de frio (heladas), relacionados

con los cambios globales del clima.

31



Perd es el principal centro de origen y domesticacion de la papa, y las poblaciones silvestres
en PerU contienen una gran diversidad genética (Ochoa 1999), y muchas variedades
autoctonas que se han adaptado durante mucho tiempo al medio ambiente local y a los
sistemas agricolas (Zeven 1998). Ayacucho se encuentra en la sierra central del Perd;
comprende una altitud de 1.100 a 4.500 m.s.n.m., e incluye diversos ecosistemas con
poblaciones de papas endémicas. Estas diversas condiciones ecoldgicas favorecen una gran
diversidad morfoldgica entre las poblaciones de papa, lo que se refleja en la amplia gama de
diversos nombres locales en quechua, espafiol y quechua-espafiol. Una misma variedad local
de papa se puede conocer con diferentes nombres, mientras que, en otras ocasiones, se
conocen diferentes variedades locales con el mismo nombre, lo que genera confusion y error
en los registros de germoplasma. Otro problema actual es que la mayoria de los bancos de
germoplasma de papa estan limitados al verdadero almacenamiento de semillas (Boada et
al. 2010, Elsayed et al. 2011); en consecuencia, es necesario explorar la diversidad y la
variacion genética de la papa adaptada a los diferentes nichos ecoldgicos del Per( para
proporcionar criterios valiosos para apuntalar la conservacion del material genético. Esto es
particularmente importante en la region de América Latina, donde existen factores bi6ticos
y abidticos que limitan el rendimiento como resultado de los cambios climatoldgicos

recurrentes causados por el fenémeno climatico de El Nifio (Vargas 2009).

4.1.5. ANALISIS MOLECULAR DE LA VARIANCIA GENETICA

El resultado de la evaluacion de la varianza genética de 144 accesiones de papa nativa
agrupado en dos niveles jerarquicos, entre poblaciones (A, C y T) y dentro de poblaciones
se presenta en la Tabla 5 (recuadro A). El analisis molecular de varianza (AMOVA) resulto
significativo en ambos niveles, cuya significancia fue validado con 1000 permutaciones
(p<0.001), confirmando que las diferencias son altamente significativas entre y dentro de las
poblaciones de las PNL del norte de Ayacucho. El 27.92 % de la diversidad alélica de los
SSR esta distribuida entre poblaciones A, C y T; mientras que el 72 % esta distribuido dentro
de las poblaciones. El indice de fijacion Fst promedio global fue de 0.279, mientras que el
indice de fijacion (Fst) para cada una de las poblaciones A, C y T resulté 0.28098, 0.27715
y 0.27939, respectivamente.
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Tabla 5: Andlisis molecular de la variancia (AMOVA) general entre poblaciones A vs.
C vs. T de PNL del norte de Ayacucho, Peru. El resultado presentado en el
recuadro A es de la comparacion entre poblaciones A, Cy T. En el recuadro

B, de la comparacion entre grupos Avs (Cy T)

A Fuente gl S.C Compe |.F. Variacion %
Entre Poblaciones (A) vs (C) vs (T) 2  259.92 257 0.28 27.92

Dentro de Poblaciones 141 935.37 6.63 72.08

Total 143 1195.29 9.2 100

B Fuente gl S.C Compoe |.F. Variacion %
Entre Grupos (A) vs (C,T) 1 17432 1.39 0.14 14.34

Entre Poblaciones/Grupos 1 8559 164 17.02

Dentro de Poblaciones 141 935.37 6.63 68.64

Total 143 1195.29 9.2 100

gl, grados de libertad; S.C. suma de cuadrados; Comp o, Componentes de variancia; I.F., Indice de Fijacion.
Poblacién de San José de Ticllas (T), Anco (A) y Chungui (C) Ayacucho, Peru.

Adicionalmente, debido a que las poblaciones C y T tienen el mismo nudo en el dendograma
y la poblacién A present6 agrupacion diferenciada significativa en el PCA, se realizo el
AMOVA asumiendo dos agrupaciones. EI primer grupo, la poblacion A vy el resto de
poblaciones (C-T) como segundo grupo (Tabla 5, B). El resultando muestra que el 14.34 %
de la variacion alélica esta distribuido entre los grupos, el 17.02 % dentro de grupos y la
mayor variacion alélica se debe a los individuos dentro de las poblaciones (68.64%). En este

analisis, el indice de fijacion (Fst) entre los dos grupos fue de 0.143 (p<0.001).

El resultado AMOVA indica que la mayor variacion genética (72.23 %) ocurre dentro de
cada poblacion A, Cy T. Resultado similar fue reportado por Anoumaa et al. (2017) quienes
usaron 138 accesiones de papa colectado on-farm de 13 localidades montafiosas en el oeste
de Camerun. EI AMOVA reveld que mucha de la variacion genética (>90%) fue dentro de
regiones geograficas. Tiwari et al. (2013) analizaron el AMOVA de una coleccién nucleo
conformado por 77 accesiones de papa andigena del CPRSI (Central Potato Research Station
India) y encontro que el 7% de la variacion alélica de SSR fue distribuido entre paises (Peru,
Colombia, Bolivia, Argentina y Chile), mientras que el 92.67 % fue distrinbuido dentro de
paises. Haynes et al. (2017) usaron 24 marcadores SSR de Ghislain et al. (2009) para
distinguir accesiones de Solanum chacoense, el AMOVA les reveld una variancia genética

de 31.4% entre accesiones, 22.1 % entre genotipos dentro de accesiones y 46.5% dentro de



genotipos. Ispizua et al. (2007) reportaron el AMOVA de 155 accesiones de papa con cuatro
SSRs, revelando que mucha de la variacion genética ocurrié entre sitios dentro de distritos

y entre genotipos locales.

Segun de Vicente et al. (2004) un Fst mayor de 0.25 esta relacionado con alta diversidad
genética, y bajos valores de Fst se presenta cuando las poblaciones que se comparan
comparten muchos alelos entre si (De Haan et al. 2013). En el presente estudio el valor
promedio de Fst es 0.279, confirma que la variacion molecular y la diversidad genética entre
las tres poblaciones Anco, Chungui y Ticllas es muy alta. Consecuentemente, si un alelo es
tomado al azar en cada poblacién, la probabilidad de que los tres alelos sean diferentes es
alto. De forma similar, Bali et al. (2018) reportaron alto Fst (= 0.270) cuando evaluaron 264
clones de papa colectados a partir de siete programas de mejoramiento de papa en los Estados
Unidos. En contraste, Roca (2015) después de evaluar la diversidad genética de 444
accesiones papa de siete comunidades en tres provincias de Junin (Peru), obtuvieron un bajo
Fst (0.019), indicando que las estructuras genéticas de las poblaciones no estaban
diferenciadas entre las comunidades. Juyé (2012), en 146 papas nativas diploides (S.
phureja), con 43 SSR, encontré Fst muy bajo (0.089), pero alto coeficiente de endogamia
(Fim=0.98) entre cinco poblaciones diploides, debido a que incluyeron poblaciones de papas
diploides mejoradas producto de cruzamientos. Cuando De Haan et al. (2013) comparo el
germoplasma de papa de Huancavelica entre poblaciones de in situ con ex situ, encontraron
un bajo Fst de 0.012, indicando que las dos poblaciones no presentaban buena
diferenciacion. La muestra del germoplasma del norte de Ayacucho (144 accesiones) esta
conformada por papas con diferentes niveles de ploidia, el cual incrementa el indice de
diversidad genética (Fst) entre y dentro de las tres poblaciones evaluadas. Monteros-
Altamirano et al. (2017), cuando compararon la distribucion de la diversidad genética entre
niveles de ploidia 2x, 3x y 4x de 154 accesiones de papas del Ecuador, obtuvieron un Fst of
0.157, demostrando alta significacion entre las diferentes ploidias. Resultados semejantes
obtuvo Erazzu et al. (2009) con papa 2x y 4x.

4.1.6. ANALISIS DE CORRESPONDENCIA DE POBLACIONES
El anélisis CA entre los 144 NPL muestra la correspondencia de las PNL en tres grupos
poblacionales ubicados en el diagrama de matriz de referencia (Figura 6), indicando

claramente las diferencias genéticas entre las poblaciones Anco, Chungui y Ticllas (Sitios
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de muestyreo A, C y T), tanto como la relacion de correspondencia alélica entre PNL en
cada poblacion. Como consecuencia, resultaron cinco PNL sin agruparse de la poblacion A
(a6, al2, al7, a28 and a55), tres de la poblacion C (c51, ¢52 y ¢42) y uno de la poblacién T
(t78).

Sp: 0.274
Sp: 0.188

05
1

Dim 2
0.0

Dim 1

Figura 6: Analisis de correspondecia en las relaciones genéticas intra- e inter-
poblacional entre PNL de Ancco (A), Chungui (C) y Ticllas (T) del norte de
Ayacucho, Peru. Sg = distancia genética.

El indice de distancia genética (Sg) cuantifica la distancia genética entre dos poblaciones
utilizando las frecuencias alélicas. El indice Sg entre poblaciones Anco-Chungui y entre
Anco-Ticllas fueron de 0.274 y 0.364, valores altos respectivamente; sin embargo, entre
Chungui-Ticllas fue menor (0.188). El Sg entre cada par de poblaciones y el CA de 144 PNL
del norte de Ayacucho confirman que las poblaciones son cerradas, bien estructuradas y
presentan estructura poblacional diferenciada en Anco, Chungui y Ticllas. Probablemente
las cuencas hidrogréaficas (Anco y Chungui en la cuenca del VRAEM, Ticllas en la cuenca
del rio Cachi) como barreras geogréaficas, mas la propagacion vegetativa de las papas nativas,
mitigan el flujo genético en este cultivo, permitiendoles mantener distancia genética marcada
entre cada poblacion. Extrapolando esta informacion a otras zonas (cuencas) como centro y

sur de Ayacucho, abre la posibilidad de establecer la hipétesis que cada cuenca hidrogréfica



podria constituirse en pool genético con estructura poblacional propia, con grupos geneticos

particulares, alelos Unicos y accesiones esclusivas.

Se han publicado catalogos de diversidad de papa de diferentes regiones del Peru, incluidos
Huancavelica (CIP 2006), Apurimac (Fonseca et al. 2014), La Libertad (CIP et al. 2015) y
Junin (MINAGRI et al. 2017), pero no hay una documentacion adecuada de la diversidad
de papa de Ayacucho o un catélogo de diversidad local de papas nativas. En consecuencia,
hay poca informacion disponible sobre la diversidad genética de las papas nativas y
cultivadas de esta region. Posiblemente, la violencia social que ha envuelto a Ayacucho
desde 1980 ha contribuido a esta brecha de conocimiento. Es necesario llenar este vacio de
informacion con respecto a la diversidad de la papa andina, con el fin de explotar su acervo

genético inexplorado para el mejoramiento genético de la papa.

4.2. FENOTIPADO DE PAPA NATIVA Solanum goniocalix.

Las accesiones de papa nativa resultaron con diferentes grados de severidad al ataque de
Phytophthora infestans POX-67. En la Tabla 6 se muestran los valores de AUDPC de cada
uno de las veinte accesiones fenotipadas. Las accesiones del Banco de Germoplasma del CIP
resultaron resistentes: CIP 704270 (S. goniocalix), CIP 703593 (S. phureja), CIP 705476 y
CIP 703446 (S. stenotonum); y resultaron susceptibles: CIP 703777 y CIP 703745 (S.
goniocalix), CIP 703625 y CIP 704330 (S. stenotonum), CIP 701025 y CIP 703506 (S.
phureja). EI AUDPC tiene relacion directa con la severidad del ataque de Phytophthora

infestans.

El fenotipado de las 10 PNL de la coleccion UNSCH, resultd en todas susceptibles a P.
infestans, cepa POX-67, a pesar que tenian antecedentes de mostrar resistencia. Se debe,
probablemente, que en la zona de Ccarhuaschoge (donde fue pre-evaluado) no prevalece la
cepa POX-67, debe ser otra cepa nativa (no identificada) de la region de Ayacucho. Por lo
tanto los resultados de las evaluaciones de Quicafio (2017) son validas para dichas
condiciones y por ello, resultaron susceptibles al fenotipado con POX-67.
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Tabla 6: Resultado del fenotipado de 20 accesiones de papas nativas (Accesiones
proporcionadas por el CIP y la UNSCH) por su respuesta a Phytophthora
infestans POX-67. Método foliolos en placas de Petri. Yungay, fué la

variedad control

Especie Cadigo ID AUDPC Fenotipo
Solanum goniocalix CIP 704270 0.2 R
Solanum goniocalix CIP 703777 7.9 S
Solanum goniocalix CIP703745 6.9 S
Solanum stenotonum CIP705476 0.3 R
Solanum stenotonum CIP703446 0.4 R
Solanum stenotonum CIP703625 6.9 S
Solanum stenotonum CIP704330 7.1 S
Solanum phureja CIP701025 6.4 S
Solanum phureja CIP703506 6.2 S
Solanum phureja CIP703593 0.2 R
Solanum chaucha a4 8.1 S
Solanum goniocalix c6 6.8 S
Solanum chaucha ald 8.2 S
Solanum stenotonum t84 7.4 S
Solanum chaucha t66 8.9 S
Solanum andigena c8 8.6 S
Solanum andigena c49 7.6 S
Solanum curtilobum cl7 8.6 S
Solanum stenotonum a20 8.7 S
Solanum andigena t89 7.8 S
Solanum tuberosum Yungay 9 S

AUDPC, Area bajo la curva de progreso de la enfermedad. R, Resistente; S, susceptible.

Sin embargo, las 10 accesiones de papas nativas mantenidas en el Banco del CIP,
conformados por accesiones de S. stenotonum, S. phureja y S. goniocalix con antecedentes
de fenotipados a Phytophthora infestans cepa POX-67 (Pérez et al. 2014) respondieron a la
infeccion del patogeno de forma diferente, de acuerdo al genotipo de cada especie. Los
resultados en la Tabla 6, confirman la respuesta de las accesiones resistentes y susceptibles
del CIP vy ratifican los resultados de Pérez et al. (2014), ademas de la respuesta muy
susceptible (control) de la variedad Yungay, que también Jiang et al. (2018) lo utilizaron

como control para la evaluacion de resistencia.

Dos accesiones de Solanum goniocalix, CIP 704270 resistente con bajo valor AUDPC (0.2)
y CIP 703777 susceptible con alto valor AUDPC (7.9), fueron seleccionados por su respuesta

al fenotipado in vitro con Phytophthora infestans POX-67, como se muestra en la Figura 7.



Figura 7: Respuesta al fenotipado de papa nativa Solanum goniocalix de las accesiones
CIP 704270 (Wira Pasiia) y CIP 703777 (Sumaq Perga). Método, foliolos
inoculados con Phytophthora infestans cepa POX-67 en placas de Petri.
Despues de 5 dias de inoculado. Variedad control, Yungay (derecha).

Ratificando el fenotipado in vitro, las accesiones CIP 704270 (Wira Pasfia) y CIP 703777
(Sumag perga) respondieron como resistente y susceptible respectivamente a la re-

evaluacion con el método de asperjado en planta entera (Figura 8).

Figura 8: Respuesta al fenotipado de papa nativa Solanum goniocalix: Wira Pasia
(CIP 704270) y Sumaq Perga (CIP 703777), método inoculacion de
asperjado en planta entera con Phytophthora infestans, cepa POX-67.Antes
de inocular y después de 5 dias de inoculado.

En consecuencia, para el estudio de la expresion diferencial de genes se seleccioné a la
especie Solanum goniocalix (2n=2x=24), accesiones Wira Pasiia (CIP 704270) y Sumaq

Perga (CIP 703777) como resistente y susceptible, respectivamente, al ataque de



Phythophthora infestans POX-67. La accesion Wira pasfia forma parte del pool genético de
Ayacucho, y se encuentra entre las 144 PNL colectada en la zona norte de Ayacucho, distrito

de San José de Ticllas, con el cddigo t72 (Anexo 1).

4.3. CUANTIFICACION DE GENES DIFERENCIALMENTE EXPRESADOS EN
HOJAS, ENTRE EL TRATAMIENTO INOCULADO Y CONTROL, DE
ACCESIONES RESISTENTE Y SUSCEPTIBLE A Phytophthora infestans EN

Solanum goniocalix

4.3.1. CANTIDAD, PUREZA E INTEGRIDAD DE ARN

La cantidad de ARN total extraido (ng/ul) de cada una de las 12 muestras se presenta en la
Tabla 7. Se extrajo cantidades de ARN en el rango de 93.13 a 468.01 ng/ul, con un promedio
de 297.63 ng/ul. En un volumen promedio de 69.66 ul.

Tabla 7: Cantidad (ng/ul) de ARN extraido de muestras de hoja de papa Solanum
goniocalix, e indicadores de pureza mediante espectrofotometria a través de
los coeficientes de absorbancia A260/A280 y A260/A230

N° Nombre Conc Vol. A260/A280 A260/A230
muestra (ng/ul) (L)
1 R48A 468.01 70 2.15 2.26
2 R48B 284.83 69 2.14 2.12
3 R48C 384.39 70 2.12 2.37
4 ROD 198.62 69 2.13 2.23
5 ROE 189.24 71 2.18 2.13
6 ROF 281.37 71 2.14 2.36
7 S48G 320.84 68 2.14 2.00
8 S48H 454.08 70 2.15 2.14
9 S48l 93.13 71 211 2.29
10 S0J 355.16 70 2.14 2.00
11 SOK 293.59 69 2.15 2.36
12 SOL 248.38 68 2.13 2.23
Promedio 297.63 69.66 2.14 2.24

Los valores de pureza del ARN evaluado mediante espectrofotometria resultaron en un rango
de 2.11 a 2.18 del coeficiente de absorbancia A260/A280, con un promedio de 2.14. El rango

de valoracion de ARN con pureza dptima fue de 2.0 a 2.2 (Maniatis et al. 1984), por lo tanto



el ARN extraido resulté con pureza adecuada y libre de contaminantes. Por otro lado, la
evaluacion de pureza con el coeficiente A260/A230 resultd en un rango de 2.00 a 2.37, y el
promedio fue de 2.23. Esta ultima relacion, en una muestra de ARN de pureza 6ptima debe
ser 2 0 ligeramente mayor, por lo tanto, también el promedio esta en el margen establecido
para ARN de pureza Optima, libre de contaminantes organicos e inorganicos. El resultado de
la calidad de la integridad del ARN, evaluado con electroforesis en gel de agarosa se muestra
en la Figura 9. Se observo ausencia de ADN vy la integridad de las bandas de ARN 28S y
18S
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Figura 9: Pureza e Integridad del ARN extraido en 12 muestras de papa Solanum

goniocalix.

A, B, C = plantas de papa RESISTENTE inoculado con Phytophthora (48 hpi)
G, H, I = plantas de papa SUSCEPTIBLE inoculado con Phytophthora (48 hpi)
D, E y F=plantas de papa RESISTENTE sin Phytophthora (0 hpi)

J, Ky L = plantas de papa SUSCEPTIBLE sin Phytophthora (0 hpi)

La integridad del ARN fue re-evaluado por NOVOGENE usando Bioanalizador Agilent
2100 y su reporte se basa en el numero de segmentos de ARN integros (RIN, RNA Integrity
Number). Los valores se presentan en la Tabla 8, estuvieron en rango de 7.7 a 8.6, con
promedio de 8.13 de RIN. El valor minimo del RIN debe ser 7. Los valores obtenidos de las
extracciones de ARN estuvieron por encima de 7.7, por el cual fueron aceptados para

secuenciamiento.



Tabla 8: Valores del nimero de segmentos integros de ARN (RIN) en las extracciones
de ARN de 12 muestras de Solanum goniocalix

N° Nombre muestra Novogene ID RIN
1 R48A USR18037181 7.7
2 R48B USR18037182 8.4
3 R48C USR18037183 8.2
4 ROD USR18037193 8
5 ROE USR18037194 8
6 ROF USR18037195 8
7 S48G USR18037184 8.4
8 S48H USR18037185 7.8
9 S48l USR18037186 8.4
10 S0J USR18037196 8.1
11 SOK USR18037197 8.6
12 SOL USR18037198 8

4.3.2. SECUENCIAMIENTO CON ILLUMINA

Las 12 muestras fueron secuenciadas considerando lecturas pareadas (PE), es decir, fueron
leidas en dos direcciones “Forward” (se identificé adicionando _1 al codigo de la libreria) y
en “Reverse” (identificados con _2) resultando 24 librerias (Tabla 9). El usar lecturas
pareadas mejora la exactitud del mapeo de las lecturas al genoma de referencia. El rango de
rendimiento del secuenciamiento fue entre 22°426,271 a 32°315,289 de lecturas (“reads”)

por libreria, todos con buena calidad, y un promedio de 27°370,780 de lecturas /libreria.

Tabla 9: Resultado del rendimiento del secuenciamiento Illumina Hiseq 2500,

considerando lecturas paredas (PE) (cddigo_1y codigo _2)

N°® cddigo libreria  Total seq Qpobre  N° codigo libreria = Total seq Qpobre
1 ROD_1_fastqc 22426271 0 13 SOJ_1_fastqc = 22214831 0
2 ROD_2_fastqc 22426271 0 14 SOJ_2_fastqc = 22214831 0
3 ROE_1_fastqc 26603758 0 15 SOK_1_fastqc 26865248 0
4 ROE_2 fastqc 26603758 0 16  SOK_2_fastqc 26865248 0
5 ROF_1_fastqc 32315289 0 17 SOL_1_fastqc 29550226 0
6 ROF_2_fastgc =~ 32315289 0 18 SOL_2_fastqc 29550226 0
7 R48A_1_fastqc 24450439 0 19  S48G_1 fastqgc 30339609 0
8 R48A_2_fastqc 24450439 0 20  S48G_2_fastqc 30339609 0
9 R48B_1_fastqc 26292429 0 21  S48H_1_fastqc 28334636 0
10  R48B_2_fastqc 26292429 0 22 S48H_2 fastqc 28334636 0
11 R48C_1_fastqc 29745260 0 23 S481_1_fastqgc 37080049 0
12 R48C_2_fastqc 29745260 0 24 S48I_2_fastgc 37080049 0

4.3.3. CALIDAD DE LAS LECTURAS
Fueron evaluados once parametros relacionados con calidad de las lecturas en las 24 librerias

de Solanum goniocalix secuenciadas con plataforma Illumina. En la Tabla 10 se presenta el



resultado de nueve parametros de calidad de las lecturas de las 24 librerias utilizando FastQC

version 0.11.2.

Tabla 10: Valores relacionados con los nueve parametros de calidad reportados por
Fastqc de las lecturas secuenciadas en las 12 librerias Par Ends (PE) de

Solanum goniocalix, mediante plataforma Illumina.

codigo libreria CsPB CsPL PCPS/Phred cGC CNPB DLS ORS CA
1 ROD_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 149 - 151 pb 0.00% 105 ->5%
2 ROD_2_fastqc 36 Azul 36 10-> 43% 0% 150 - 151 pb 0.00% 105 -> 5%
3 ROE_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 151- 151 pb 0.00% 134 ->2%
4 ROE_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 152 - 151 pb 0.00% 135->2%
5 ROF_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 153 - 151 pb 0.00% 136 ->2%
6 ROF_2_fastqc 36 Azul 36 10-> 43% 0% 154 - 151 pb 0.00% 137 -> 2%
7 R48A_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 155 - 151 pb 0.00% 138->2%
8 R48A_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 156 - 151 pb 0.00% 139->2%
9 R48B_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 157 - 151 pb 0.00% 140 -> 2%
10 R48B_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 158 - 151 pb 0.00% 141->2%
11 R48C_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 159 - 151 pb 0.00% 142 -> 2%
12 R48C_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 160 - 151 pb 0.00% 143 ->2%
13 SOJ_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 161- 151 pb 0.00% 144 -> 2%
14 SOJ_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 162 - 151 pb 0.00% 145 -> 2%
15 SOK_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 163 - 151 pb 0.00% 146 -> 2%
16 SOK_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 164 - 151 pb 0.00% 147 -> 2%
17 SOL_1_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 165 - 151 pb 0.00% 148 -> 2%
18 SOL_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 166 - 151 pb 0.00% 149 -> 2%
19 $48G_1_fastqc 36 Azul 36 10-> 43% 0% 167 - 151 pb 0.00% 150 -> 2%
20 $48G_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 168 - 151 pb 0.00% 151->2%
21 S48H_1_fastqc 36 Azul 36 10-> 43% 0% 169 - 151 pb 0.00% 152 -> 2%
22 S48H_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 170 - 151 pb 0.00% 153 -> 2%
23 5481_1_fastqc 36 Azul 36 10-> 43% 0% 171-151pb 0.00% 154 -> 2%
24 S481_2_fastqc 36 Azul 36 10 -> 43% 0% 172 - 151 pb 0.00% 155 -> 2%
CSPB Calidad de secuencia por base
CSPL Calidad de secuencia por linea
PCPS Puntuacion de calidad por secuencia
CNPB Contenido de N por base
CA Contenido en Adaptadores
DLS Distribucion longitud de secuencias
CPBS Contenido por base secuenciada
CGC Contenido GC
ORS Secuencias Sobre expresadas

Parametro aprobado
I  Pardmetro no aprobado

La calidad de secuencia por base (CSPB) se presenta en la Figura 10. El resultado de calidad
con éste parametro en la libreria ROD_1_fq fue de 36 (eje Y), homogenea zona de color
verde indicando muy buena calidad de las secuencias. La linea azul indica el promedio de
calidad que también esté en la zona verde, sobre el valor de 36. FastQC muestra que las 24

librerias evaluadas presentan el mismo patron de muy buena calidad.



@Per base sequence quality

Quality scores across all bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding)
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Figura 10: Calidad de secuencia por bases (CSPB) en la libreria ROD_1 fq de Solanum
goniocalix. La misma calidad fue reportada para las otras librerias.

El gréafico de la calidad de secuencia por linea (CSPL) de la libreria ROD_1 fq se presenta
en el Anexo 3. Los nucleotidos estan ubicados de acuerdo a las coordenadas del eje X y del
eje Y. Este parametro calcula la calidad promedio de cada nucleétido secuenciado. El color
azul es sefal de buena calidad, si en alguna coordenada se observa el color rojo indica que
ese nucledtido tiene mala calidad de secuenciamiento. FastQC report6 las coordenadas con
valores en el eje Y desde 1101 hasta 2672 y en el eje X de 1 a 150, las coordendas presentan
color azul para la libreria ROD_1 fq. Todas las librerias del experimento presentan el mismo
color azul, indicando que la maquina que secuencid no tiene ningin defecto técnico y las

secuencias son de buena calidad.

En el Anexo 4 se presenta el resultado reportado por FastQC de la libreria ROD_1 fq. El
histograma muestra valores phred en un rango de 35 a 37, cuyo pico mas alto (mayor de 16
millones de lecturas) le corresponde puntuacion phred de 36. La plataforma de secuenciacion
Illumina generd un archivo FASTQ adjuntando el puntaje Phred, un puntaje asociado a la

calidad por base secuenciada, que se basa en una probabilidad de error estimada. El puntaje



phred minimo es 30, que resulta de multiplicar -10 por el logaritmo en base diez de la
probabilidad de error (Cock et al. 2010; Endrullat et al. 2016). EI mé&ximo error permitido
es de Phred = 30, es decir un nucledtido errado por cada 1000 nucleétidos secuenciados.
Todas las librerias evaluadas con FastQC reportaron los mismos puntajes phred de 36,
superiores al valor minimo, por lo cual la probabilidad de que un nucle6tido este errado es
de 1/4000 con una probabilidad de certeza de 99.9%, respaldando la buena calidad.

La calidad del contenido por base secuenciada (CPBS), en el Anexo 5, se muestra el
resultado de este parametro de la libreria ROD-1_fq, que presenta las frecuencias de las
cuatro bases muy heterogéneas (entre 20 a 40%) hasta la base nimero 10, a partir del cual
se homogenizan y tienden a linearizarse, conservando la frecuencia de 22%las bases GC y
28% las bases TA. Por lo general en secuenciadores Illumina es normal encontrar este
“ruido” hasta las 13 primeras bases, debido a la presencia de los adaptadores. Este nivel de
calidad se ha presentado para todas las librerias del experimento. En el caso de
secuenciamiento para ARNseq normalmente se espera heterogeneidad a lo largo de la
secuencia debido a que no estamos tomando regiones al azar del genoma de tal modo que el
promedio seria constante, estamos tomando solo regiones codificantes y estas regiones tiene
menor contenido GC que las otras regiones del genoma. FastQC no aprob6 y report6 sefial
(rojo) de advertencia, el cual indica que debe ser limpiado por la presencia de adaptadores.

El contenido GC (CGC) se presenta en el Anexo 6 para las lecturas de la libreria ROD_1 fc
que en promedio fue de 43 % y alrededor del cual hay una distribucion normal. El
modelamiento tedrico también presenta el mismo promedio y la tendencia de distribucion
normal se superpone. Este parametro permite saber si hay contaminacion de la secuencia con
la de otro organismo (bacteria, hongo o contaminacion humana) dado que cada organismo
tiene diferente porcentaje de GC, cuando esto sucede se observa curvas bimodales (con dos
picos) y las tendencias binomiales no se superponen. EI mismo valor GC y la misma
distribucion normal superponiéndose con la tedrica resultd para todas las lecturas de las 24

librerias del experimento, indicando no haber contaminacion con genoma de otro organismo.

Respecto al contenido de nucle6tidos no identificado por base (CNPB), FastQC reportd no
haber encontrado nucleotidos no identificados en las lecturas de la libreria ROD_1_fc (Anexo

7), el cual corresponde a una calidad excelente. EI mismo resultado fue reportado para todas
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las lecturas de las 24 librerias del experimento.

La distribucién de la longitud de secuencias (DLS) es el rango de tamafio de las lecturas, en
la libreria ROD_1 fc, fue de 149 a 151 pb, con un promedio de 150 pb (Anexo 8). FastQC
califica de buena calidad el tamafio promedio de las lecturas de las 24 librerias del

experimento, debido a que todas las lecturas estan en el rango mostrado.

El nivel de duplicacién de secuencias (NDPS) reportado por FastQC para las lecturas de la
libreria ROD_1 fc, fue de 55% de secuencias con nivel 1 de duplicacion, 20% con nivel 2 'y
fue disminuyendo el porcentaje de secuencias hasta cero po rciento con mayor de 1K de
dupicacion (Anexo 9). Cuando se trata de secuencias de ADN no se espera que existan
duplicaciones, en ARNSseq si se espera que se presenten duplicaciones debido a los diferentes
genes con diferentes niveles de expresién. Los genes con mas abundancia de lecturas
presentaran muchas duplicaciones hasta menos de 1000 copias; y no deben presentarse
duplicaciones mayores de 1000 copias, pues ellas corresponderian a ARN mitocondrial
contaminante, o también a duplicados Opticos cuando el flow cell fue mal disefiado y
presentan muchos cluster de lecturas duplicadas. Todas las librerias evaluadas presentaron
los mismos resultados de duplicacién hasta antes de 1K copias, sin contaminacion con ARN
ribosomal como se espera para ARNSseq, por lo cual la sefial (roja) de advertencia reportado

del FastQC no es relevante.

Respecto a secuencias sobre representadas (ORS), FastQC report6 para las 24 librerias que
en ellas no hubo sobre representacion. Estas secuencias cuando los hay, pueden estar
compuestas por adaptadores, o sesgos de muestreo y/o de secuenciamiento, el cual no se

presentd en las librerias del experimento.

FastQC reporto para la libreria ROD_1_fc, la presencia minima de secuencias de adaptadores
Illumina (CA) a partir de la base 135, en una frecuencia menor de 2%. Los mismos resultados
presentaron las 24 librerias del experimento (Anexo 10). Aunque FastQC reporta sefial de

conformidad, es necesario la limpieza de estos adaptadores.

Finalmente, se obtiene el parametro contenido Kmer. Para ello, la secuencia completa es
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analizada por fragmentos de 7pb, con lo cual cabe esperar que estos fragmentos se
encuentren en el genoma aproximadamente en la misma proporcién. Asi, cuando alguna de
estas pequefias secuencias predomina sobre las demas puede ser motivo de sospecha de
contaminacion, de adaptadores o que en la reaccion de PCR se haya dado una amplificacion
preferente hacia dicho fragmento. Este parametro mide el niUmero de cada k-mer de tamafio
7 en cada posicion de la libreria y usa un andlisis binomial para buscar desviaciones. El
contenido Kmer evaluado por FastQC reporta una sefial (rojo) de advertencia en la libreria
ROD_1 fc, debido a que en las primeras posiciones de los K-mer hay error posicional, sin
embargo, a partir de la tercera posicion se observa mayor estabilidad (Anexo 11). Los

mismos resultados presentaron las 24 librerias evaluadas.

Ademas de FastQC, que es muy utilizado, existen otras herramientas bioinformaticas como
MGA (Hadfield y Eldridge 2014), MultiQC (Ewels et al. 2016), FastQ Screen (Wingett y
Andrews 2018). Cualquier sesgo importante presente en los datos crudos producidos por el
secuenciador puede identificarse utilizando uno de varios programas dedicados al control de
calidad que utilizan las secuencias en crudo proporcionadas en formato fastq. Siempre
muestran reportes estadisticos basicos para permitir una evaluacion rapida de si las
secuencias tienen la calidad esperada. Generalmente los parametros de salida incluyen el
namero de lecturas, el porcentaje de GC, puntaje de calidad de secuencia de base, por
contenido de secuencia de base (una representacion de cada nucleétido en cada posicion de
base para visualizar el sesgo de posicion / secuencia), por Contenido de base N (un grafico
de nucledtidos no llamados (N's) en cada posicién de base), lecturas duplicadas (tipicamente
como resultado de la sobreamplificacion de PCR durante la preparacion de la biblioteca) y

secuencias y K-mers sobrerrepresentadas.

4.3.4. LIMPIEZA DE LAS LECTURAS

El resultado de la limpieza de los reads con Trimmomatic se muestra en la Tabla 11. Se
observa que ingresaron al proceso de limpieza las 12 librerias conteniendo 28°018,170.42
lecturas por libreria en promedio (Minimo 22°214,831, méximo 37°080,049), de los cuales
sobrevivieron en promedio el 93.66% al proceso de limpieza con los parametros
determinados; el resultado de sobrevivencia fue en promedio de 26°270,256.33 lecturas por
libreria (Minimo 20°398,374 y maximo 34°921,050).
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Tabla 11: Resultado de la limpieza de los reads de las 12 librerias de Solanum
goniocalix utilizando el programa Trimomatric, el promedio de

supervivencia fue de 93.66 %

Libreria Lecturas Input  Lecturas output ~ Sobreviven %
R48A 24450439 22827755 93.36
R48B 26292429 24745408 94.12
R48C 29745260 279752586 94.05
ROD 22426271 20398374 90.96
ROE 26603758 24975298 93.88
ROF 32315289 30386620 94.03
S48G 30339609 28640618 94.4
S48H 28334636 26478467 93.45
S48l 37080049 34921050 94.18
S0J 22214831 20582748 92.65
SOK 26865248 25272790 94.07
SOL 29550226 28038690 94.88
Total 3367218,045 3157243,076

Promedio 28°018,170.42  26°270,256.33 93.66

Para la limpieza de las lecturas de ARNseq existen herramientas como Cutadap (Martin
2011) una herramienta de linea de comandos que admite 454, Illumina y datos SOLID
(espacio de color), otros como Trim Galore (Babraham 2017). Con plataforma Illumina se
usé Trimmomatic ejecutado a través de Java (Bolger et al. 2014) que identifica el adaptador
u otras secuencias contaminantes dentro de un conjunto de datos, optimizando la sensibilidad
(asegurando que se eliminen todas las secuencias contaminantes) y la especificidad (dejando
intactos todos los datos de secuencias no contaminantes). En la Figura 11 se muestra la
ejecucidn de Trimmomatic en el conjunto de lecturas pareados, la limpieza ocurrio tanto en
las lecturas directas (R48A-1.fq) como inversas (R48_2.fq). Después del nombre del usuario
german@tesla, se observa los nombres de los directorios y ficheros
(/german/RNAseq_Papa_Phyto/Data) y luego los comandos para la ejecucion de
Trimmomatic utilizando Java -jar. Lineas abajo se observa las secuencias de los adaptadores
que utilizé Illumina para el secuenciamiento que fueron cortados o limpiados de los reads.
El tamafio limite de corte fue de 145 pb. También se eliminaron las secuencias de baja

calidad.



genomica@tesla: ~/german/RNAseq_Papa_Phyto/Data

tesla:~/german/RNAseq_Papa_Phyto/Data/Trim$ cd ..
mica@tesla:~/german/RNAseq_Papa_Phyto/Data$ java -jar /home/genumtca/software/Trtmmonattc-e.36//trtmmomattc-e.36.jar PE -threads 6 -phred33 R48A_1.
R48A_2.fq -baseout R48A_trim ILLUMINACLIP:/home/genomt:a/german/RNAseq_Papa_Phyto/Data/Tr\m/Illunlna_adapters.fa:z:se:le SLIDINGWINDOW:5:20 MINLEN:4

rimmomaticPE: Started with arguments:
-threads 6 -phred33 R48A_1.fq R48A_2.fq -baseout R48A_trim ILLUMINACLIP:/home/genontca/gernan/RNAseq_Papa_Phyto/Data/Trtn/lllumtna_adapters.fa:z:ae:le
SLIDINGWINDOW:5:20 MINLEN:47
Using templated Output files: R48A_trim_1P R48A_trim_1U R48A_trim_2P R48A_trim_2U
Using Long Clipping Sequence: ' GTTCAGAGTTCTACAGTCCGACGATC'
i Using Long Clipping Sequence: ' CGACAGGTTCAGAGTTCTACAGTCCGACGATC'
Using Long Clipping Sequence: ' AATGATACGGCGACCACCGACAGGTTCAGAGTTCTACAGTCCGA'
Using Medium Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGA"
skipping duplicate Clipping Sequence: ' AATGATACGGCGACCACCGACAGGTTCAGAGTTCTACAGTCCGA'
Using Long Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCGTGATGTGACTGGAGTTC'
Using Long Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATACATCGGTGACTGGAGTTC'
Using Long Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATGCCTAAGTGACTGGAGTTC'
Using Long Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTGGTCAGTGACTGGAGTTC'
skipping duplicate Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGA'
Using Medium Clipping Sequence: ' TTAGCACCCCTGGCCAAGG'
Using Long Clipping Sequence: *ACACTCTTTCCCTACACGACGCTCTTCCGATCT'
skipping duplicate Clipping Sequence: ' AATGATACGGCGACCACCGACAGGTTCAGAGTTCTACAGTCCGA'
skipping duplicate Clipping Sequence: ' CAAGCAGAAGACGGCATACGA' !
Using Long Clipping Sequence: 'CAA(SCAGAMZM:CCCA'I’ACGAG!‘\T(21'}\GCC(.'.T(ZACT(E(II\GTTCCYYGGCACCCGAGAATTCCI\I
Using Long Clipping Sequence: 'CMGCAGMGACGGCATACGAGATMCCTAGTGACTGGACTTCCTTGGCACCCCACMTTCCA
) | Using Long Clipping Sequence: ' GATCGTCGGACTGTAGAACTCTGAAC' I
"7 Using Long Clipping Sequence: 'CMGCAGMGACGGCATACGAGATCGGTCTCGGCATYCCTGCTGMCCCCTCYTCCGATCY
Using Medium Clipping Sequence: 'CATGTGTGTTGAGAGCTTC' L
| skipping duplicate Clipping Sequence: ! CAAGCAGAAGACGGCATACGA :
Using Long Clipping Sequence: ‘CMCCAGAAGACGGCATACGAGATTACMGGTGACTGGAGTYCCTTGGCACCCCAGAATTCCA'
Using Long Clipping Sequence: 'CMGCAGAAGACGGCATACGAGATTTGACTGTCACTGGAGTTCCTTGGCACCCGAGAATTCCA'
| using Long Clipping Sequence: 'CMGCAGMGACGGCATACGAGATGGAACTGTCACTGGAGTTCCTTGGCACCCGAGAATTCCA.
Using Long Clipping Sequence: ‘CMGCAGMGACGGCATACGAGATTGACAYGTGACTGGACTTCCTTGGCACCCGAGAATTC(A
Using Long Clipping Sequence: 'CCACTACGCCTCCGCTTTCCTCTCTATGGCCACTCGGTGAT i
Using Long Clipping Sequence: 'CAAGCAGAAGACGGCAYACGAGATGGACGGGTGACTGGAGTTCCTTCCCACCCGAGAATTCCA
. 3 CMGCACMCACGGCATACGAGATCTCTACGYGACTGGAGTTCCTTGCCACCCGAGAATTCCA'

Long Clipping Sequence:
:ﬁt:‘:g Lo:g Cltg:‘.ng Se:uen:e: 'CMGCAGAAGACGGCATACGAGATGCGCACGTCACTGGAGTTCCTTGCCAC(CGAGMTTCCA'

ipping Sequence: | CTGCCCCGGGTTCCTCATTCTCTCAGCAGCATG!
UStnq e P | euence: ‘CMGCAGMGACGGCATACGACATTTTCACGTGACTGGAGTTCCTTGGCACCCGAGAATTCCA'

Figura 11: En entorno Linux, los adaptadores Illuminay los cebadores utilizados en el
RNA-Seq fueron separado con los comandos de Trimmomatic.

El conjunto de técnicas y herramientas empleadas en el proceso de secuenciacion y limpieza
de secuencias, producen una enorme cantidad de datos que deben ser tratados con distintos
software basados en principios matematicos, que permitan llevar a cabo su analisis de una
manera rapida y secuencia ldgica; ante esta necesidad surgieron diferentes software libre de
fuente abierta como TopHat y Cufflinks dentro del protocolo Tuxedo (Trapnell et al. 2012)
que reportan resultados en RPKM 6 FPKM (normalizan reduciendo ambas diferencias,
tamafio de la biblioteca y longitud). Sin embargo en el proceso de normalizacion de los datos
(con RPKM y FPKM) en los recuentos para el sesgo de longitud pueden introducir sesgos
adicionales (Oshlack y Wakefield 2009; Bullard et al. 2010; Dillies et al. 2013; Finotello et
al. 2014). Otros métodos estiman y corrigen la dependencia de los recuentos en la longitud
del gen y otras covariables especificas de la secuencia, como el contenido de GC y la
composicion de dinucledtidos, utilizando la regresion cuantil (Risso et al. 2011; Hansen et
al. 2012) y modelos lineales generalizados. Por ello, algunos autores recomiendan usar
edgeR y DESeq (Seyednasrollah et al. 2016, Soneson y Delorenzi 2013) que se basa en la
distribucion binomial negativa que relaciona dos parametros, la media y la dispersién, y por
lo tanto permite modelar mas relaciones de la varianza con la media, donde la varianza es
mayor que la media, ademas que la distribucion binomial negativa incorpora la variabilidad

entre las repeticiones bioldgicas que se presentan en RNA-seq (Bullard et al. 2010).



4.3.5. MAPEO DE LAS LECTURAS AL GENOMA DE REFERENCIA

El resultado de la ejecucién del programa STAR y en base al alineamiento al genoma
indexado de referencia, reporto cuatro tipos de lecturas (Tabla 12): Primero, lecturas totales
que fueron mapeadas en promedio 92.01%. Segundo, lecturas multiples (lecturas que
mapean a mas de un sitio en el genoma de referencia, probablemente a regiones repetitivas
del genoma) cuyo porcentaje promedio fue 4.08%. Tercero, lecturas de mapeo Unico
(lecturas que mapean a un sitio Unico en el genoma de referencia, lugares que no son
repetitivos del genoma) cuyo porcentaje promedio fue 87.93%, y las lecturas no mapeadas

al genoma de referencia fue de 7.99%.

El hecho de tener 92.01% de lecturas mapeadas, indica que si son secuencias que
corresponden a la especie, que el genoma de referencia usado es de buena calidad. EI 7.99%
de secuencias no mapeadas indica que el espacio génico del genoma de referencia usado
posiblemente no contiene este grupo de genes de Solanum goniocalix por la diferencia de
especies ya que el genoma de referencia esta mas relacionado con Solanum phureja (Xu et
al. 2011). Se descarta cualquier contaminacion al preparar la libreria antes de
secuenciamiento (Libreria preparada por Novogene Corporation Inc), por ello el resultado

del mapeo es suficientemente bueno para continuar con los analisis siguientes.

Es desable tener mayor porcentaje de secuencias alineadas al genoma de referencia; el
resultado de mapeo en este estudio reportd alineamiento de secuencias Unicas (87.93%) que
€S mayor en comparacion a otros trabajos. Gao et al. (2013) luego de alinear secuencias de
papa transgénica estimuladas con Phytophthora infestans, obtuvieron 78.7 % de
alineamientos Unicos, ademés de un rendimiento de 13.4 millones de reads pareados (PE)
por muestra, el 90.3 % pasaron el filtro de calidad y 3.5% de alineamientos multiples;
tambien, Yang et al. (2018) quienes obtuvieron un rango de 57.29-72.13% de mapeos Unicos
contra el genoma de referencia de papa, al evaluar una linea de papa mejorada (SD20)

resistente a Phythophthora infestans cepa CN152 aislada en China.

Se tienen alineadores como SOAP (Li et al. 2008), SOAP3 (Luo et al. 2013) y Bowtie2
(Langmead y Salzberg 2012) que hacen alineamientos directos y no completan los gaps que
se pueden presentar en el alineamiento entre exones consecutivos, solo alinean al exon con

mayor puntuacién descartando al otro exon de baja puntuacion; son Utiles cuando se esta
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alineando secuencias de ADN contra un genoma de referncia o cuando ARNseq se alinea
contra un transcriptoma de referencia que ya no tiene intrones que pudiran causar gap.
STAR, TopHat2 (Kim et al. 2013), Hisat2 (Kim et al. 2015) y bbmap son programas que si
completan los gaps (gaps aliner) entre exones consecutivos, por lo cual permiten alinear
ARNseq a un genoma de referencia con més precision. Sin embargo, el programa TopHat2
ya no es mantenido por sus creadores, en su lugar han creado el Hisat2 que es muy rapido
pero su calidad de alineamiento aun es discutible. Por ello, se optd utilizar el programa STAR
(Dobin y Gingeras 2015).

Tabla 12: Numero y porcentaje de lecturas mapeados de 12 librerias de Solanum
goniocalix al genoma de referencia de papa

Solanum_tuberosum.Soltub.3.0.dna.toplevel.fa.gz

% %
Nombre Lecturas Total Y%total Conmapeo Mapeo Conmapeo Mapeo No
librerias Totales mapeados  mapeados maltiple  mdltiple Unico Gnico  mapeados
R48A 47398026 43353448 91.47% 1654926 3.49% 41698522  87.98% 8.53%
R48B 51218548 46818700 91.41% 1847371 3.61% 44971329  87.80% 8.59%
R48C 57910202 53204824 91.87% 1976333 3.41% 51228491  88.46% 8.13%
S48G 59893568 54666092 91.27% 2045387 3.42% 52620705 87.86% 8.73%
S48H 54708012 49917835 91.24% 1964538 3.59% 47953297 87.65%  8.39%
S48I1 72287734 66225093 91.61% 2615413 3.62% 63609680 88% 7.69%
ROD 41740904 38532626 92.31% 1607250 3.85% 36925376  88.46%  7.29%
ROE 52261774 48450142 92.71% 2062379 3.95% 46387763  88.76% 7.44%
ROF 52261774 58632077 92.56% 2716340 4.29% 55915737  88.27% 7.18%
S0J 42225972 39194192 92.82% 1901763 4.50% 37292429 88.32%  6.99%
SOK 52638960 48959396 93.01% 3788764 7.20% 45170632  85.81% 6.99%
SOL 58355444 53596973 91.85% 2381674 4.08% 51215299 87.76%  8.15%
Total 653981980 601551398 26562138 574989260

Promedio 54498498  50129283.2 92.01% 22135115 4.08%  47915771.7 87.93% 7.99%

En el resultado de las lecturas mapeadas al genoma de referencia
(Solanum_tuberosum.Soltub.3.0.dna.toplevel.fa.gz) y anotadas al genoma de anotacion
(Solanum_tuberosum.Soltub.3.0.43.gtf.gz), empleando el programa STAR
(https://github.com/alexdobin/STAR), como lo sefialan Dobin y Gingeras (2015), funciond
como filtro y descart6 a las secuencias ajenas al genoma, permitiéndonos identificar las
secuencias mapeadas gque constituyen el total de secuencias expresadas por los tejidos de las
hojas de papa. Las ventajas de la alineacion con un genoma de referencia incluyen una
computacion mas eficiente y la eliminacion de lecturas contaminantes, por ejemplo de

genomas microbianos, ya que es poco probable que se alineen correctamente (Martin 2011).



Sin embargo, la eficiencia de mapeo depende de la calidad del genoma de referencia

disponible.

Bowtie (Langmead y Salzberg 2012) de la suite Tuxedo mapea eficientemente las lecturas a
un genoma de referencia. Aunque permite una alineacién con espacios, Bowtie es adecuado
para alinear las lecturas de ADN gendmico ya que no considera intrones en los empalmes.
Otra opcion es TopHat 2, que utiliza Bowtie, pero ademas analiza los resultados del mapeo
para identificar las uniones de empalme (Kim et al. 2013; Vodnala et al. 2019). Una mejor
alternativa es STAR, que también es sensible al empalme pero, lo mas importante es 50
veces mas rapido en la alineacion que TopHat 2 con una mejor precision y sensibilidad de
alineacion (Dobin et al. 2013). Confirman la alta eficiencia de STAR v2.4.0 (Mi et al. 2018;
Garrett-Bakelman et al. 2019). Ambos alineadores (Bowtie o STAR) finalmente generan un
archivo SAM como salida. El resultado de SAMTools, Figura 12, muestra los archivos
* bam que contienen la informacion de las secuencias de los transcritos alineados en formato
binario. Ademas, se tiene acceso a los alineamientos y es méas facil navegar en ellos. Para
facilitar la navegacién fueron indexados en los archivos *.bam.bai de las 12 librerias de

Solanum goniocalix.

En la Figura 12 se observa los archivos *.sam, convertidos en archivo binarios *.bam e
indexados como archivos *.bam.bai con SAMtools, de las 12 librerias ARNseq de Solanum
goniocalix. Para la ejecucion de la linea de comando, se usé los archivos *.sam (procedentes
del analisis con STAR) de cada libreria. Asi también, se uso la secuencia del genoma de la
papa como genoma de referencia (genome.fa) para el ensamblaje de lecturas, ademas del
archivo de anotacion del genoma de la papa (formato:*.gtf), que describe la posicion y/o

ubicacion de las secuencias de los genes dentro del genoma de referencia.
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Phyto/Results ls. -1lh

qeﬁonica@tesla:~/german/RNAseq:papd:

total 4,06K

E «drwxr-xr-x 2 genomica lab 4,0K jul 16 11:04 Ma i
. = S PPing
F___J genomxca@tesla:~/german/RNAseq_Papa_Phyto/Resu1t$ cd Mappi

~/german/RNAseq_Papa_Phyto/Result/Mappings L1

genomica@tesla:
l total 22G
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Figura 12: En entorno Linux y usando SAMtools son convertidos los archivos *.sam a

* bam.

4.3.6. TABLA DE CONTEO DE LECTURAS
EL resultado de featureCounts, utilizando los archivos *.bam de las 12 librerias de Solanum

goniocalix (Figura 13), nos reporta el total de fragmentos mapeados en archivos de salida
papa_phyto Counts.txt (Figura 13). En el entorno Linux, con el comando cat se observa la
tabla conteniendo la relacion de 40,336 transcritos (total de genes que estan anotados) en las
doce librerias. Luego del proceso de filtrado de los conteos con edgeR, el software reportd
19,666 genes alineados que no distorsionan el modelamiento en todas las repeticiones y al
menos en un tratamiento y 20,670 genes que distorcionan el modelamiento. Gao et al. (2013)
en papa transgénica encontr6 29,319 genes basados en FPKM (fragmentos por kilobase de
exon por millén de reads mapeados) a partir de 36 muestras de ARN-seq. La diferencia de

resultados posiblemente se debe a que se usaron diferentes especies de papa, y diferentes

métodos de analisis de los datos de ARNSseq.

Los resultados del andlisis con “featureCounts” se muestra en la parte inferior de la Figura
13; una tabla de doble entrada (La primera columna, en la derecha, la identificacién de los
genes (GenelD), seguido de 12 columnas con la identificacion de las 12 librerias de genes
de Solanum goniocalix expresandose en respuesta al estres con Phytophthora infestans. En
la Figura 13, se observa el conteo de nueve genes de S. goniocalix y los valores dentro de la
Tabla son conteos totales de exones. Se presenta el resultado del conteo de genes expresados
en el genoma de Solanum goniacalix al ser estresado con Phytophthora infestans. En la



primera linea superior de la figura se observa la ejecucion del comando (*/featureCounts $
cat Papa_Phyto_Counts.txt/head). Nos reporta solo las 10 primeras lineas de la tabla de
conteo. En la linea de comando inferior ejecutando (*/featureCounts$ cat
PapaPhyto_geneCounts.txt/head) se tiene el resultado de la tabla ordenada en trece
columnas. La primera columna corresponde a la identificacion de los genes (Gene id), y las
12 columnas siguientes corresponde a las seis librerias de la accesion resistente (ROD, ROE,
ROF, R48A, R48B) y las otras seis a la accesion susceptible (S0J, SOK, SOL, S48G, S48H y
S48l).
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3 2145 1443 1811 2433 3384 ~ 2482 4829
PGSCO003DMGA00022767
0

225225;225990;226630; 2

;; 1;1;1;;; 11 276814;2;7328;27:134;278360;278605;279692;279946 277054;277919;278271;2

] e 0
PGSCO003DMG400022768 1;1;1  283995;284887;285982 284220;285022; 286543 +i4i+ 924 [} ()
9enonlca@tesla:-/gernan/RNAseq_Papa_Phyto/Result/fcaturoCountsS cat PapaPhyto_geneCounts. txt|head 20

head: cannot open ‘20’ for reading: No such file or directory

‘ genon'_\r.a@tesh:-/gernan/RNAseq_Papa_Phyto/Rosult/feature(ountsS cat PapaPhyto_geneCounts. txt|head
g Geneid OF ROF R4BA  R48B  R4BC SO SOK seL

RED 548G
PGSCO003DMG400015133 12 0 (] ) e 0 1 4

5 PGSCOOO3DMG400015132 30 197 268 188 200 220 515
PGSCO003DMG400022764 82 88 231 67 32 130 87
PGSCOO03DMG460022799 26 9 13 0 (] (]
PGSCO003DMG400022786 2161 2205 1718 1746 1562 1795 2063

' PGSCO0O3DMG400022766 2374 2825 1933 1443 1811 2433
PGSCO003DMG400022767 e (] (] () e 0
PGSCO003DMG400022768 (] () [} e () 0

) PGSCOOO3DMGA00022787 163 112 127 69 122 65

Figura 13: Obtencidn de la tabla de conteo con featureCounts.

4.3.7. ANALISIS DE EXPRESION DIFERENCIAL

En la tabla de conteo se tiene a todos los transcritos expresados (40,336) entre las accesiones
resistente y susceptible de las 12 librerias, cuya distribucion espacial se observa en el analisis
de componentes principales (PCA) antes de la normalizacién, resultado del andlisis con
“edgeR” (Figura 14, izquierda). Las tres muestras de la accesion resistente de 00 hpi
7(ROD,ROE y ROF) y las tres de 48 hpi (R48A, R48B y R48C) se agruparon en ubicaciones
de manera diferencial (colores rojo y azul respectivamente). En la accesion susceptible las
tres muestras de 00 hpi (S0J, SOK y SOL) y las otras tres de 48 hpi ( S48G, S48H y S48l)

también agruparon en ubicaciones opuestas y contrastantes (colores verde y negro



respectivamente). En todos los casos alejados del centro y en ubicaciones opuestas. Esta
distribucion de las librerias en las coordenadas del PCA asegura encontrar diferencias
significativas en todos los grupos debido a que las muestras y las repeticiones se agrupan en
funcién a sus tratamientos, y no hay agrupaciones mezcladas. También Gao et al. (2013)
reportaron el PCA mostrando clara separacion entre muestras analizando el ARN-seq de
papa transgénica inoculada con Phytophthora infestans, en tres tiempos (0, 24 y 48 hpi).
Estos resultados indica que los tres factores en evaluacion: los tratamientos (con y sin
inoculacion con el patdgeno), tiempos de obtencion de muestras (hpi) y genotipos (resistente

y susceptible) presentan adecuada varianza dentro y entre cada factor.
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Figura 14: lzquierda, PCA de las 12 librerias. Derecha, librerias normalizadas de
Solanum goniocalix con edgeR en Rstudio.

La normalizacion se usa para corregir las diferencias en los tamafios de las bibliotecas. En
el boxplot de la Figuran 14 (derecha), se muestra los promedios de cada libreria ya
estandarizada y normalizada, de los 19,666 transcritos correspondientes a genes activos,
expresandose en hojas de Solanum goniocalix y en las condiciones dadas. Las doce librerias
tiene lecturas con distribuciones y promedios parecidos; es decir, los datos ya estan
preparados para el anélisis diferencial. Li et al. (2012) propusieron un método de
normalizacion que asume un modelo de recuento de Poisson y estima la profundidad de
secuenciacion. Sin embargo, se utilizd edgeR que hace un modelamiento y ajuste a
distribucion binomial negativa para normalizar. EdgeR, al igual que "DESeq" (Anders y

Huber 2010), calcula las relaciones entre los recuentos de genes en cada muestra, la media



geométrica de los recuentos de genes en todas las muestras y el tamafio de la biblioteca se
calcula como la mediana de estas proporciones entre los genes. Diferentes estudios (Finotello
et al. 2014; Dillies et al. 2013) sefialan a los métodos “edgeR” y "DESeq" como los mas
indicados para la normalizacién del tamario de la biblioteca (Lovén et al. 2012; Rapaport et
al. 2013; Finotello y Di Camillo 2015; Liu et al. 2015), debido a que usan los conteos

directos calculando la media y la varianza.

Soneson y Delorenzi (2013) evaluaron once métodos de analisis de expresion diferencial
usando datos de ARN-seq (Métodos paramétricos: DESeq, edgeR, NBPSeq, TSPM,
voom+limma, baySeq, EBSq, NOISeq, vst+limma. Métodos no paramétricos: SAMseq y
ShrinkSeq), concluyeron que no hay un método Unico 6ptimo bajo todas las circunstancias,
y se debe sincronizar el método con la situacion particular y las condiciones experimentales.
Sin embargo resaltan, cuando el tamafio de muestra es pequefio (2 a 5 muestras por
condicion), los mejores resultados fueron generalmente obtenido por DESeq y edgeR. En
nuestro caso, el tamafio de la muestra es pequefia, tenemos 3 muestras por condicion (Tabla

2), por ello se eligié edgeR para realizar el analisis.

a. Efecto del tratamiento (patdgeno) en la expresion diferencial de genes

e Expresion diferencial de genes sélo en la accesion susceptible (EDG-S)
El analisis se realizd con “edgeR” usando las librerias normalizadas. Se analiz6 solo
el transcriptoma de la accesion susceptible (S) Sumaq Perga (CIP-703777), para
comparar los genes expresados por estimulo del patégeno (Phytophthora infestans
POX 67) a 48 hpi vs los genes expresados sin el estimulo del patégeno a 00 hpi
(control). Después de 48 horas de la inoculacién con el patdgeno, se observo la
expresion de 19,666 genes, de los cuales 856 (Anexo 12) presentaron patrones de
expresion estadisticamente diferentes entre el tratamiento estimulado por el patégeno
(48 hpi) vs el tratamiento sin el estimulo (00 hpi). La distribucion y agrupamiento de
los genes expresados diferencialmente con Log2FC > 2 (FDR < 0.001) se muestra
en la Figura 15, en los recuadros A (smearplot) y B (volcanoplot). Los puntos de
color azul representan a los genes sobre-expresados (Up) y sub-expresados (Down)
con logFC +2 y LogFC-2, respectivamente. En el Heatmap (Figura 15, C), se muestra

la tendencia del agrupamiento, verticalmente se observa cinco grupos de genes; de
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ellos, dos grupos tienen alta intensidad de expresion al ser estimulados con el
tratamiento P. infestans a 48 hpi (repeticiones S48l1, S48G y S48H), los mismos genes
sin estimulo del tratamiento a 00 hpi (repeticiones SOL, S0J y SOK) tienen una
expresion muy baja; tres grupos de genes con respuesta inversa. La intensidad de
calor (heat) esta relacionado con la intensidad de expresion de estos genes. En la
leyenda la gradiente de colores, marron indica mayor intensidad de expresion (> E)

y el blanco menor intensidad de expresion (<E).
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Figura 15: Perfil de expresién de 865 genes expresados diferencialmente sélo en la
accesion susceptible (S) Sumagperqga (CIP-703777) por estimulo del
patdgeno (Phytophthora infestans POX 67).



De los 856 genes expresados diferencialmente en base a los dos tratamientos: Sin
estimulo del patégeno a 00 hpi (repeticiones S0J, SOK y SOL) y estimulados por el
patogeno a 48 hpi (repeticiones S48G, S48H y S481). Considerando las intensidades
de calor (heat) en el dendograma de los 865 genes se observa 5 grupos. Las expresion
diferencial de estos genes es unicamente por el factor tratamiento (patégeno) y se
observa que muchos genes se sobre-expresan intensamente a 48 hpi, mientras que los

mismos genes estan sub-expresados a 00hpi.

Expresion diferencial de genes sélo en la accesion resistente (EDG-R)
Considerando sélo el transcriptoma de la accesion resistente (R) Wira Pasfia,
(accesion CIP-704270), mediante la comparacién de los genes expresados por
estimulo del patdégeno (Phytophthora infestans POX 67) a 48 hpi vs los expresados
sin el estimulo del patégeno a 00 hpi (basal). El resultado, después de 48 horas de
inoculado con el patdgeno, mostrd la expresion de 19,966 genes, de los cuales 654
genes (Anexo 13) presentan patrones de expresion estadisticamente diferentes entre
el tratamiento estimulado por el patdgeno (48 hpi) vs cuando no ocurre el estimulo
(00 hpi).

El resultado de la distribucién y agrupamiento de los genes expresados
diferencialmente con Log2FC de 2 (FDR < 0.001) se muestra en la Figura 16. En los
recuadros A (smearplot) y B (volcanoplot) los puntos de color azul representan a los
genes sobre-expresados (Up) y sub-expresados (Down) con logFC positivos (>+2)
y LogFCnegativos (<-2), respectivamente. En el Heatmap (Figura 16, C), se muestra
la tendencia del agrupamiento de los 654 genes expresados diferencialmente en base
a los dos tratamientos sin estimulo del patdgeno a 00 hpi ( repeticiones ROD, ROE y
ROF) y estimulados por el patdgeno a 48 hpi (repeticiones R48A, R48B y R48C):
considerando las intensidades de calor (heat) en el dendograma de los 654 genes se
observa 3 grupos verticalmente en las seis librerias de esta accesion resistente. Un
grupo de genes por estimulo del patdégeno P. infestans a 48 hpi, tienen alta expresion
(marron), y estos mismos genes tienen baja expresion (amarillo) cuando no estan
estimulados por el patégeno (00 hpi). En dos grupos de genes sucede lo contrario. En
la leyenda la gradiente de colores, el marron indica mayor intensidad de expresion (>

E), el blanco menor intensidad de expresion (<E).
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La expresion diferencial de estos genes es unicamente por el factor tratamiento
(patégeno P. infestans), y se observa que muchos genes se sobre-expresan

intensamente a 48 hpi, mientras que los mismos genes se sub-expresan a 00hpi.
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Figura 16: Perfil de expresion de 654 genes expresados diferencialmente solo en la
accesion resistente (R) Sumaq Perga por estimulo del patégeno
(Phytophthora infestans POX 67).



e Cuantificacion de genes diferencialmente expresados entre EDG-S vs EDG-R a
48 hpi como reaccion al tratamiento (patogeno)
El diagramas de Venn-Euler muestra, Figura 17, en forma global, que 531 genes se
expresan diferencialmente solo en la accesion susceptible Sumaq Perga (del total
856 genes expresados del resultado EDG-S) y 329 genes que solo se expresan
diferencialmente en la accesion resistente Wira Pasfia (del total expresado de 654
genes, mostrado en el resultado EDG-R) estimulados por Phytophthora infestans a
48 hpi. La interseccion de ambos transcriptomas muestra los genes que se expresan
en ambas accesiones, susceptible y resistente (325 genes), estimulados por P.
infestans después de 48 hpi. El conjunto de la interseccion de genes agrupa a genes
que, por efecto del patdgeno se encuentran sobre y sub-expresados indistintamente
en ambas accesiones (R,S). El andlisis de la cuantificacion méas detallada de dichos

genes se muestra en la Figura 18.

Sumagq Perqa Wira Pasiia

SP48/SP00 WP48/WP00

329

(27.8%)

856 genes 654 genes

Figura 17: Diagrama de Venn-Euler de genes diferencialmente expresados entre la
accesion susceptible (S) y la accesion resistente (R) de S. goniocalix, al ser

estimulados con Phytophthora infestans POX-067 a 48 hpi.

De los 856 genes expresados diferencialmente en en la accesion susceptible Sumaq
Perga, como se muestra en la Figura 18 (flecha hacia arriba indica sobre-expresion y
flecha hacia abajo, sub-expresion de genes ), resultaron 481 genes sobre-expresados
(Log2FC > +2, FDR < 0.001); de ellos, 315 genes Unicos se sobre-expresan
(subconjunto azul, Figura 18). Ademas, resultaron 375 genes sub-expresados
(Log2FC < -2, FDR < 0.001), de ellos 216 son genes unicos sub-expresados en la

accesion susceptible (subconjunto verde) por efecto del patdgeno.



En la accesion resistente Wira Pasfia (Figura 18), de los 654 genes expresados
diferencialmente, 336 genes resultaron sobre-expresados (Log2FC > +2, FDR <
0.001); de ellos, 186 son genes unicos sobre-expresados (subconjunto amarillo,
Figura 18). Ademas, resultaron 318 genes sub-expresados (Log2FC > -2, FDR <
0.001); de ellos, 143 son genes Unicos sub-expresados de la accesion resistente (
subconjunto rojo) por efecto del patégeno.

Se registraron19 genes siempre sobre-expresados en ambas accesiones (sub conjunto
azul-amarillo), y 28 genes siempre sub-expresados también en ambas accesiones (sub
conjunto interseccion verde-rojo, Figura 18). Esto hace un total de 47 genes que no
son diferenciales, genes que estan sobre o sub- expresados, a 48 hpi, en ambas

accesiones.

Se identificaron dos grupos de genes con expresion diferencial muy marcada. El
primer grupo conformado por 131 genes (sub conjunto interseccion amarillo-verde)
que se sobre-expresaron en la accesion resistente Wira Pasfia y estos mismos genes
se sub-expresan en las accesion susceptible Sumaq Perga al estimulo de P. infestans.
El segundo grupo, cuyo perfil de expresion es de manera inversa, lo conforman 147
genes (sub conjunto interseccidon, color morado) que se sobre-expresan en la accesion

susceptible y sub-expresan en la accesion resistente por efecto del patégeno.
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Sumaq Perqa Wira Pasna
S 836 genes: 634 genes: R
481 Up logFC>+2 336 Up logFC>+2
375 Down LogFC<-2 318 Down LogFC<-2
Up Wira Pasna Dow Sumaq Perqa
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(15.7%)
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(18.2%)
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Figura 18: Genes agrupados, en Diagrama de Venn-Euler, sobre-expresados (Up) y
sub-expresados (Down) en cada accesién de S. goniocalix a partir de lo
expresado diferencialmente en forma individual por estimulo del patdgeno
(Phytophthora infestans POX-067) a 48 hpi.

En base al andlisis y comparacién de la expresion diferencial, considerando solo el
efecto de los tratamientos, con estimulo del patogeno (Phytophthora infestans POX
67) (48 hpi) y ausencia de dicho estimulo (00 hpi), en cada una de las dos accesiones
de Solanum goniocalix (Wira Pasiia resistente y Sumaq Perca susceptible), se ha
obtenido genes expresados diferencialmente en cada accesiéon al comparar con el
control. Estos resultados nos permite aceptar la hipétesis planteada, la ocurrencia de
genes con expresion diferencial en la accesion resistente Wira Pasfia; de un total de
654 genes, por estimulo de P. infestans se sobre-expresan 186 genes y se sub-
expresan 143 genes Unicamente en la accesion resistente. Ademas, de 131 genes que

en la accesion resistente se sobre-expresan y los mismos se sub-expresan en la



accesion susceptible; y 147 genes que se sobre-expresan en la accesion susceptible y
los mismos se sub-expresan en la accesion resistente. Probablemente estos cuatro
grupos de genes (186, 143, 131 y 147) que suman 607 genes diferencialmente
expresados, son los que confieren el caracter de resistente a la accesion Wira Pasfia
y 809 genes (315,147, 216 y 131), el carécter de susceptible a Sumaqg perga, contra
Phytophthota infestans.

Efecto de las accesiones de papa + patdgeno en la expresion diferencial de genes

Efecto de las accesidnes de papa en la expresion diferencial de genes entre wira
pasfia resistente vs sumagq perga susceptible, sin estimulo del patégeno a 00 hpi
(EDG-RS-00)

Al comparar los transcriptomas de las dos accesiones de papa Solanum goniocalix
sin el estimulo del patégeno, entre accesion resistente Wira Pasfia y la accesion
susceptible Sumg Perga, a 00 hpi, resultaron 400 genes diferencialmente expresados
en la accesion Wira Pasfia (Anexo 14). Dichos genes son los que diferencian
transcriptdbmicamente a Wira Pasfia de Sumag Perga cuando no estan estimulados
por el patdégeno (00 hpi). En la Figura 19, se muestra la distribucion de los genes
expresados con Log2FC de 2 (FDR < 0.001), en los recuadros A (smearplot) y B
(volcanoplot): los puntos de color azul representan a los genes diferencialmente
sobre-expresados con log2FC >+2 y sub-expresados con log2FC<-2. En el Heatmap,
recuadro C, se muestra la tendencia del agrupamiento de los 400 genes de la accesion
Wira Pasfia (resistente) en 4 clusters verticales con diferentes intensidades (heat) de
expresion en las seis librerias a 00 hpi; tres corresponden a Wira Pasfia (ROD, ROE y
ROF) y otras tres, a Sumaq Perga (S0J, SOK y SOL). La intensidad de la expresion de
los genes agrupados se relaciona con la intensidad del color, cuanto mas oscuro mas
sobre-expresado (>E) el gen, y cuanto menos intenso el color hasta llegar a blanco

los genes se expresan muy poco (<E).
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Figura 19: Perfil de expresion diferencial de 400 genes entre las accesiones resistente
(R), Wira Pasfia, vs accesion susceptible (S), Sumaq Perqa, sin estimulo del
patdgeno (P. infestans) a 00 hpi.



Efecto de las accesiones de papa + tratamiento en la expresion diferencial de
genes, entre wira pasia resistente vs sumaq perqa susceptible con estimulo del
patégeno a 48 hpi (EDG-RS-48)

Al comparar los transcriptomas de las dos accesiones de Solanum goniocalix
resistente (R) y susceptible (S), ademas estimuladas con Phytophthora infestans
POX-067 a 48 hpi (efecto accesidénes + tratamientos), resultaron 303 genes
diferencialmente expresados en la accesion resistente (Anexo 15). Dichos genes son
los que diferencian transcriptomicamente a Wira Pasfia de Sumag Perga cuando estan
afectados por dos factores: Estimulado por el patdgeno (48 hpi) y el efecto de las
accesiones (Wira Pasfia y Sumag Perga). La Figura 20 muestra la distribucion de los
genes expresados con Log2FC de 2 (FDR < 0.001). En el recuadro A (smearplot) y
B (volcanoplot) los puntos de color azul representan a los genes sobre-expresados
(Up) y sub-expresados (Down) diferencialmente. En el recuadro C (Heatmap), se
muestra la tendencia del agrupamiento de los 303 genes diferenciales en 3 clusters
verticales con diferentes intensidades (heat) de expresion en las librerias de Sumaq
Perga (S48G, S48H y S481) y Wira Pasiia (R48A, R48B y R48C) a 48 hpi. De los
tres clusters, se diferencia dos grupos de genes que se sobre-expresan y un grupo
que se sub-expresan en la accesion resistente por el efecto combinado de los factores
acceciones mas tratamiento (patdgeno). La intensidad de la expresién de los genes
agrupados se relaciona con la intensidad del color. Cuanto mas oscuro mas sobre-
expresado (>E) el gen, y cuanto menos intenso hasta llegar a blanco los genes se

expresan muy poco (<E).
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Figura 20: Perfil de expresion diferencial de 303 genes entre la accesion resistente (R),

Wira Pasiia, por el efecto combinado de accesiones (Sumaq Perga y Wira
pasfia) mas el efecto del tratamiento (patdégeno Phytophthora infestans a 48

hpi).

Cuantificacion de genes diferencialmente expresados por el efecto combinado
accesiones+patogeno (EDG-RS 48 hpi) y el efecto accesiones (EDG-RS-00 hpi)
El resultado de la cuantificacion global, del conjunto formado por 303 genes

expresados diferencialmente por el efecto combinado (mostrados en el resultado



EDG-RS-48) y los 400 genes expresados por efecto de las accesiones (mostrados en
el resultado EDG-RS-00), se presenta en el diagrama de Venn-Euler de la Figura 21.
Se observa que en la accesion resistente Wira Pasiia son 77 genes Unicos expresados
diferencialmente, estimulados por el efecto combinado accesiones + tratamiento
(A+T) a 48 hpi. Son 174 genes unicos expresados diferencialmente por el efecto de
las accesiones (A) a 00 hpi. En tanto que, son 226 genes (interseccion) que se
expresan estimulados por el efecto combinado accesiones+patogeno (T,A) y tambien
por el efecto accesiones (A). En la figura 22 se muestra el analisis de cuantificacion

con mas detalles.

Wira Pasia

EDG-RS-48 | WP48/SP48 WPO00/SP00 | EDG-RS-00

303 genes 400 genes

Figura 21: Diagrama de Venn-Euler de los genes expresados diferencialmente en Wira
Pasiia por el efecto combinado de accesiones (A) de S. goniocalix y
tratamientos (T) a 48 hpi,

El efecto combinado accesiones+patégeno (A+T), a 48 hpi, estimul6 a 303 genes
expresarse diferencialmente en la accesion resistente Wira Pasfia, de ellos 136 genes
(Figura 22, todo el conjunto azul) estan sobre-expresados (Log2FC > +2, FDR <
0.001), aunque 101 de estos genes se sub-expresan a 00 hpi; de este grupo son 35
genes unicamente sobre-expresados (subconjunto azul). Ademas, son 167 genes
(conjunto verde) sub-expresados (Log2FC > -2, FDR < 0.001) y de este ultimo
grupo, 42 genes unicamente sub-expresados (subconjunto verde) en la accesion
resistente por el efecto (A+T).



El efecto de las accesiones (A) estimulé a 400 genes (Figura 22) expresados
diferencialmente en la accesion resistente Wira Pasfia a 00 hpi; de ellos, 177 genes
(todo el conjunto amarillo) estan sobre-expresados (Log2FC > +2, FDR < 0.001),
aunque 125 de estos genes se sobre-expresan a 48 hpi; de este grupo, solo 52 genes
(sub conjunto amarillo) estan unicamente sobre-expresados por el efecto accesion
(A). Ademas, son 223 genes (conjunto rojo) sub-expresados (Log2FC > -2, FDR <
0.001) y de este ultimo grupo son 122 genes unicamente sub-expresados (sub

conjunto rojo) por el efecto accesion (A).

En la accesion resistente Wira Pasfia, se cuantificO 226 genes con expresion
diferencial (subconjuntos con 101 y 125 genes) que se expresan en direccidn opuesta
por efecto de los factores accesiones (A) y accesiones+tratamiento (A+T). Los 101
genes diferenciales se sobre-expresan por el efecto combinado (A+T) y estos mismos
se sub-expresan por el efecto accesion (A). En tanto que, los 125 genes estan sobre-
expresados por el efecto accesion (A) y se sub-expresan por estimulos del factor
combinado (A+T) a 48 hpi.
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Wira Pasfia sobre Sumagq Perga a 00 hpi
Sumagq Perqga a 48 hpi . - 400 genes
303 genes Wira Pasfia 177 Up logFC>+2
136 Up logFC>+2 223 Down logFC<-2
167 Down logFC<-2
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Figura 22: Genes agrupados, en Diagrama de Venn-Euler, sobre-expresados (Up) y
sub-expresados (Down), representando a los expresados diferencialmente

de Wira Pasfia (resistente) estimulados por efecto combinado accesiones
(A) y tratamientos (T) a 48 hpi.



La relacion final de los genes seleccionados sobre y sub-expresados en el
transcriptoma de Solanum goniocalix accesion resistente CIP-704270 (Wira Pasfia),
luego de compararlos considerando el efecto combinado (accesiones + tratamiento)
a 48 hpi y el efecto accesiones (00hpi), con Log2FC > 2, FDR < 0.001 se presenta
en la Tabla 13; se cuantificd 303 genes relacionados con el proceso de resistencia a
P. infestans. De lo analizado y considerando la direccion de su expresion diferencial
se contabiliza 136 genes sobre-expresados (35 +101 genes) y 167 genes sub-
expresados (42 +125 genes) como candidatos relacionados con la resistencia de S.
goniocalix contra P. infestans con Log2FC > 2 y FDR < 0.001 (Tabla 13). De ellos
se puede identificar cuatro grupos de genes: Dos grupos de genes con respuestas
diferenciales por efecto del tratamiento+accesion (T+A): 35 genes Unicamente sobre-
expresados y 42 genes unicamente sub-expresados a 48 hpi. Ademas, otros dos
grupos, 101 y 125 genes que se sobre y sub-expresan en direcciones contrarias por el
efecto combinado (A+T) y el efecto (A).
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Tabla 13: Relacion de 303 genes candidatos expresados diferencialmente en Solanum

goniocalix, accesion resistente CIP-704270, Wira Pasfa, a 48 hpi. otorgando

resistencia contra Phytophthora infestan POX-67.

AT

ENSRNAOA49A58286
PGSCOOO2DMGA400001845
PGSCOOO3DMGA400036825
PGSCOOO3DMGA400040086
PGSCOO0O0O3DMGA40002544a4
PGSCOOO2DMGA4000320149
PGSCOOO3DMGA401028834
PGSCOOO3DMGA400024005
PGSCOOO3DMGA400013171
PGSCOOO32DMG400013120
PGSCOOO3DMGA400011989
PGSCOOO3DMGA401031172
PGSCOOO3DMGA400021882
PGSCOOO32DMGA404008678
PGSCOOO32DMGA400005060
PGSCOOO3DMGA400014736
PGSCOOO3DMGA401022140
PGSCOOO2DMGA400010867
PGSCOOO32DMGA4000133246
PGSCOOO3DMGA400006727
PGSCOOO3DMGA400015872
PGSCOOO32DMGA400014767
PGSCOOO32DMGA401004946
PGSCOOO3DMGA402015976
PGSCOOO3DMGA401021681
PGSCOOO3DMGA400003936
PGSCOOO32DMGA4000173230
PGSCOOO3DMGA400005731
PGSCOOO3DMGA400017508
PGSCOOO2DMGA401017241
PGSCOOO32DMGA400007066
PGSCOOO3DMGA400021831
PGSCOOO3DMGA400009326
PGSCOOO3DMGA400026556
PGSCOOO2DMGA4000069323

AT

(A+T) down v (A) up

az2genes exclusively "Dow

weras/spas’

PGSCOO0O32DMGA400007547
PGSCOOO2DMGA400022355
PGSCOOO3DMGA400019506
PGSCOOO3DMGA400025333
PGSCOOO3DMGA400021270
PGSCOOO2DMGA400016517
PGSCOOO3DMGA400001631
PGSCOOO3DMGA400009959
PGSCOOO3DMGA400031822
PGSCOOO2DMGA400006737
PGSCOOO3DMGA400031521
PGSCOOO3DMGA400003544
PGSCOOO3DMGA400012174
PGSCOOO32DMG401014864
PGSCOOO32DMGA400020139
PGSCO0OO0O3DMGA400024644
PGSCOOO3DMGA400010427
PGSCOOO2DMG400002091
PGSCOOO32DMGA400016518
PGSCOOO3DMGA400043507
PGSCOOO3DMGA00026872
PGSCOOO2DMGA400031557
PGSCOOO32DMGA400001915
PGSCOOO3DMGA400029362
PGSCOOO3DMGA400022083
PGSCOOO3DMGA400026864
PGSCOOO32DMGA4000243277
PGSCOOO3DMGA400030470
PGSCOOO3DMGA400027614
PGSCOOO32DMGA401019771
PGSCOOO2DMGA400037627
PGSCOOO3DMGA400031522
PGSCOOO3DMGA400015307
PGSCOOO32DMGA400021867
PGSCOOO2DMGA400017277
PGSCOOO3DMGA400042128
PGSCOOO3DMGA400006296
PGSCOOO3DMGA400016023
PGSCOOO2DMGA400018000
PGSCOOO3DMGA400033042
PGSCOOO3DMGA400022961
PGSCOOO32DMGA400010213

125 common elements in

Up WpOO/SPOO™ and
wepas/spas"

PGSCOOO3DMGA400031156
PGSCOOO2DMGA400002276
PGSCOOO3DMGA40000547 1
PGSCOOO0O3DMGA400003342
PGSCOOO3DMGA401015009
PGSCOOO2DMGA400023641
PGSCOOO32DMGA00026863
PGSCOOO0O3DMGA400024829
PGSCOOO3DMGA400021289
PGSCOOO3DMGA400020153
PGSCOOO2DMGA401007871
PGSCOOO3DMGA02022579
PGSCOOO3DMGA400018462
PGSCOOO3DMGA402017380
PGSCOOO2DMGA400007271
PGSCOOO0O3DMGA400000862
PGSCOOO3DMGA400015707
PGSCOOO3DMGA401032501
PGSCOOO2DMGA400029504
PGSCOOO3DMGA400013090
PGSCOOO3DMGA400010738
PGSCOOO3DMGA400027929
PGSCOOO0O2DMGA400002408
PGSCOOO3DMGA403029631
PGSCOOO3DMGA02025828
PGSCOOO3DMGA400022592
PGSCOOO0O2DMGA400003446
PGSCOOO3DMGA400020636
PGSCOOO3DMGA401022708
PGSCOOO3DMGA400006075
PGSCOOO2DMGA400002221
PGSCOOO3DMGA02024222
PGSCOOO3DMGA400029128
PGSCOOO3DMGA400018290
PGSCOOO2DMGA400021728
PGSCOOO3DMGA400018169
PGSCOOO3DMGA00006722
PGSCOOO3DMGA400007605
PGSCOOO2DMGA4010320815
PGSCOOO3DMGA400022170
PGSCOOO0O3DMGA400014299
PGSCOOO3DMGA01032256
PGSCOOO2DMGA400017240
PGSCOOO3DMGA400002217
PGSCOOO0O3DMGA400021247
PGSCOOO3DMGA400021567
PGSCOOO2DMGA400029132
PGSCOOO2DMGA400007639
PGSCOOO3DMGA400033348
PGSCOOO3DMGA400007870
PGSCOOO3DMGA400024432
PGSCOOO2DMGA402017239
PGSCOOO3DMGA400017185
PGSCOOO3DMGA400018822
PGSCOOO3DMGA400003811
PGSCOOO2DMGA400002658
PGSCOOO3DMGA400016904
PGSCOOO3DMGA400028435
PGSCOOO3DMGA400007925
PGSCOOO2DMGA4000298201
PGSCOOO3DMGA400037235
PGSCOOO3DMGA400022744
PGSCOOO3DMGA400019080
PGSCOOO2DMGA400029474
PGSCOOO0O3DMGA400014588
PGSCOOO3DMGA00006632
PGSCOOO3DMGA401013613
PGSCOOO0O2DMGA400005098
PGSCOOO3DMGA400001172
PGSCOOO3DMGA400017323
PGSCOOO3DMGA01025785
PGSCOOO2DMGA400027309
PGSCOOO3DMGA400012074
PGSCOOO3DMGA401030805
PGSCOOO3DMGA400029129
PGSCOOO2DMGA000279232
PGSCOOO3DMGA400021956
PGSCOOO3DMGA400023126
PGSCOOO3DMGA400004730
PGSCOOO2DMGA4000322516
PGSCOOO3DMGA400021822
PGSCOOO0O3DMGA400000996
PGSCOOO3DMGA400047102
PGSCOOO2DMGA4000324531
PGSCOOO32DMGA400017452
PGSCOOO3DMGA400013730
PGSCOOO3DMGA400016067
PGSCOOO3DMGA402007888
PGSCOOO2DMGA400023479
PGSCOOO3DMGA400016045
PGSCOOO3DMGA02032256
PGSCOOO3DMGA400022070
PGSCOOO2DMGA400009169
PGSCOOO3DMGA402023368
PGSCOOO3DMGA400008628
PGSCOOO3DMGA400019604
PGSCOOO2DMGA400015071
PGSCOOO0O3DMGA400004600
PGSCOOO3DMGA00027455
PGSCOOO3DMGA402012062
PGSCOOO0O2DMGA400015480
PGSCOOO3DMGA400021875
PGSCOOO03DMGA400042461
PGSCOOO3DMGA400016372
PGSCOOO2DMGA400024134
PGSCOOO3DMGA00035539
PGSCOOO3DMGA400032496
PGSCOOO3DMGA401012062
PGSCOOO0O2DMG400015040
PGSCOOO3DMGA400021985
PGSCOOO3DMGA400013210
PGSCOOO3DMGA401023369
PGSCOOO2DMGA402016602
PGSCOOO3DMGA400014286
PGSCOOO3DMGA400019774
PGSCOOO3DMGA00029523
PGSCOOO2DMGA4000132161
PGSCOOO0O3DMGA400004683
PGSCOOO3DMGA01024222
PGSCOOO3DMGA400028085
PGSCOOO2DMGA4000218274
PGSCOOO32DMGA400031515
PGSCOOO0O3DMGA400004599
PGSCOOO3DMGA400022094
PGSCOOO2DMGA400013036

Dow

(A+T) Up v (A) down

PGSCOOO3DMGA00029752
PGSCOOO2DMGA400029822
PGSCOOO3DMGA400031547
PGSCOOO3DMGA00000655
PGSCOOO3DMGA00025547
PGSCOOO2DMGA400023485
PGSCOOO2DMGA400011670
PGSCOOO3DMGA00027639
PGSCOOO3DMGA00037701
PGSCOOO3DMGA400038425
PGSCOOO2DMGA400002886
PGSCOOO3DMGA00028873
PGSCOOO3DMGA400004979
PGSCOOO3DMGA400031274
PGSCOOO2DMGA4000321277
PGSCOOO3DMGA400021749
PGSCOOO3DMGA00034093
PGSCOOO3DMGA400036554
PGSCOOO2DMGA400021279
PGSCOOO3DMGA400034710
PGSCOOO3DMGA00007755
PGSCOOO3DMGA00026063
PGSCOOO2DMGA400021397
PGSCOOO3DMGA400025418
PGSCOOO3DMGA400042297
PGSCOOO3DMGA400019558
PGSCOOO2DMGA400024277
PGSCOOO3DMGA400027530
PGSCOOO3DMGA00027638
PGSCOOO3DMGA400031032
PGSCOOO2DMGA400040013
PGSCOOO3DMGA402028118
PGSCOOO3DMGA400045937
PGSCOOO3DMGA400011724
PGSCOOO2DMGA400007664
PGSCOOO0O3DMGA400004420
PGSCOOO3DMGA00007666
PGSCOOO3DMGA400002433
PGSCOOO2DMGA400021267
PGSCOOO3DMGA00013225
PGSCOOO3DMGA400022069
PGSCOOO3DMGA00015727
PGSCOOO2DMGA403029613
PGSCOOO2DMGA401013738
PGSCOOO3DMGA400031278
PGSCOOO3DMGA00004465
PGSCOOO2DMGA400022859
PGSCOOO2DMGA400031541
PGSCOOO3DMGA400024364
PGSCOOO3DMGA400002871
PGSCOOO3DMGA400024980
PGSCOOO2DMGA400024287
PGSCOOO3DMGA400005590
PGSCOOO3DMGA400008596
PGSCOOO3DMGA400029750
PGSCOOO2DMGA4000321271
PGSCOOO0O3DMGA400003345
PGSCOOO3DMGA400017246
PGSCOOO3DMGA400014468
PGSCOOO2DMGAO0O00O23762
PGSCOOO3DMGA401021841
PGSCOOO3DMGA01029613
PGSCOOO3DMGA400002847
PGSCOOO2DMGA400023357
PGSCOOO3DMGA400020377
PGSCOOO3DMGA400013559
PGSCOOO3DMGA400014589
PGSCOOO2DMGA400012950
PGSCOOO3DMGA00008593
PGSCOOO3DMGA00024363
PGSCOOO3DMGA400031303
PGSCOOO2DMGA400018253
PGSCOOO3DMGA400013109
PGSCOOO3DMGA400025108
PGSCOOO3DMGA400001269
PGSCOOO2DMGA400021726
PGSCOOO32DMGA400011517
PGSCOOO3DMGA400040729
PGSCOOO3DMGA00026566
PGSCOOO2DMGA400025686
PGSCOOO3DMGAOOO025772
PGSCOOO3DMGA400003380
PGSCOOO3DMGA401031520
PGSCOOO0O2DMGA400040510
PGSCOOO2DMGA00012083
PGSCOOO3DMGA00023826
PGSCOOO3DMGA402031520
PGSCOOO3DMGA400013478
PGSCOOO2DMGA400026876
PGSCOOO3DMGA400017234
PGSCOOO3DMGA400030581
PGSCOOO3DMGA400002427
PGSCOOO2DMGA400010320
PGSCOOO3DMGA400022699
PGSCOOO3DMGA02018777
PGSCOOO3DMGA400000325
PGSCOOO2DMGA400012466
PGSCOOO3DMGA00026877
PGSCOOO3DMGA400007469
PGSCOOO3DMGA00005577
PGSCOOO2DMGA400014369



Los valores de los pardmetros de seleccion (pValue, Log2FC y FDR) de los genes
diferencialmente expresados permiten estimar cuan estricto es la seleccion de dichos
genes. Gao et al. (2013) utilizando FDR<0.001 y con valores FPKM encontro 1,110
genes diferencialmente expresados en papa Solanum tuberosum transgénico “Russet
Burbank”, linea WT y SP2211 (susceptible y resistente respectivamente) inoculado
con Phytophthora infestans cepa US940480. De ellos, se encontraron en la accesion
resistente, 17 genes diferencialmente expresados a 48 hpi. Ninguno de los genes
reportados coinciden con los que hemos encontrado en Solanum goniocalix accesion
resistente Wira Pasfia, posiblemente por la diferencia de método de andlisis de datos,
ellos con FPKM y el nuestro con CPM, ademas por la diferencia de especies, a la que
se suma la condicion 4X de “Russet Burbank” y 2X de Wira Pasfia. Tambien, Gao y
Bradeen (2016) analizando con FDR<0.01 para hojas y FDR <0.001 para tubérculos
y con valores FPKM evalud la expresion diferencial de papas transgénicas a 00, 6,
24 y 48 hpi estimuladas con Phytophthora infestans a nivel de tubérculos y hojas,
reportd genes diferenciales en tubérculos (1102 genes) y en hojas (475 genes), con
13 genes de alta expresion: 4 genes en hojas (PGSC0003DMG400001419,

PGSC0003DMG400012274, PGSC0003DMG400014368 y
PGSC0003DMG400024991 ) y 5 genes en tubérculos (PGSC0003DMG400002930,
PGSC0003DMG400018916, PGSC0003DMG400009399,

PGSC0003DMG400029967 y PGSC0003DMG400030843), ademas de 4 genes que
siempre se expresan en hojas o tubérculos (PGSC0003DMG400002292,
PGSC0003DMG400011633, PGSC0003DMG400014880 y
PGSC0003DMG400014013). Ninguno de los 13 genes citados se encuentran
reportados en nuestros resultados a 48 hpi en Solanum gonocalix posiblemente por
la diferencia de genomas evaluados, ademas hay que considerar que nuestros

parametros de seleccion fueron mas exigentes (pValue < 0.0001 y FDR < 0.001).

Incluso hay analisis con FDR de 5%, como el de Massa et al. (2013) con FDR<0.05
y utilizando hojas de Solanum phureja DM1-3 516 R44 inoculadas a 24, 48 y 72
horas con Phytophthora infestans, la expresion diferencial génica fue calculado con
los software Cuffdiff y Cufflink (Trapnell et al. 2010) en FPKM. Reportaron datos
globales, como 18428 transcritos diferenciales totales, 13333 transcritos expresados

en el tratamiento con el patdgeno inoculado, 14183 genes en el control y 1219 genes
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expresados diferencialmente. Goyer et al. (2015) seleccionaron genes con expresion
diferencial considerando el pValue < 0.001 con valores FPKM y FDR < 0.05, cuando
evaluaron el ARN-seq de papa (Solanum tuberosum), variedades Premier Russet y
Russet Burbank (resistente y susceptible respectivamente) durante la etapa temprana
de infeccién viral (PVY).

El analisis de expresion diferencial de este estudio se realizd con el parametro
Log2FC > 2, lo que significa que estamos seleccionando genes con mas del cuadruple
de expresion respecto al control. Sin embargo hay reportes de estudios con logFC de
1, como el de Yogendra y Kushalappa (2016), quienes evaluaron papas tetraploides
genotipos resistentes (F06025 y F06037) y susceptible (Russet Burbank) a
Phytophthora infestans (linaje US-8, A2-1661 de Canada). Las hojas inoculadas
fueron cosechadas a 48 hpi. El analisis de la expresion diferencial de genes lo
realizaron con DEseq, FDR<0.05 y log2FC > 1, con los cuales detectaron un total de
53302, 52958 y 52402 transcritos en los dos accesiones resistentes (F06025 and
F06037) y susceptible (Russet Burbank) respectivamente, con un promedio de 80%
del total de transcritos anotados al genoma de referencia. De ellos, 2063 genes
diferencialmente expresados (784 up regulados y 1279 down regulados) en la
accesion F06025, y 2153 genes (655 up regulados y 1498 down regulados) en la
accesion F06037. No utilizamos la valla de logFC > 1, por que con este valor
estariamos seleccionado genes con solo doble expresion, el cual es muy bajo, y con

la probabilidad de seleccionar genes con bajo nivel de expresion.

Por lo tanto, basado en el andlisis de expresion diferencial (Log2FC > 2 y FDR <
0.05), considerando ambos efectos (accesiones y patdgeno) y los antecedentes
referidos, nos permite considerar que los mecanismos genéticos de resistencia en
Solanum goniocalix (Wira Pasfia) tendria carateristicas propias en esta especie y
probablemente involucran al menos a 303 genes en el proceso de resistencia a P.
infestans POX 067. De ellos, considerando la direccion de su expresion diferencial

136 genes se sobre-expresan y 167 genes se sub-expresan para conferir resistencia.
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4.4. ANALISIS DE ENRIQUECIMIENTO GO (GENE ONTOLOGY)

Para obtener una vision general de la categoria funcional de los genes que participan en la
respuesta a la infeccidn con Phytophthora infestans, los 303 genes diferencialmente
expresados (DEG) se sometieron a un analisis de enriquecimiento GO. Fueron analizados
los DEGs sub-expresados, separado de los sobre-expresados de Solanum goniocalix accesion
resistente CIP-704270 (Wira Pasfia)

Los 167 DEGs sub-expresados fueron enriquecidos en las tres categorias principales del GO
(Anexo 16). La Figura 23 muestra los 65 genes que corresponden a términos de proceso
bioldgico (GO.BP), 20 a componente celular (GP.CC) y nueve enriquecidos a funcion
molecular (GO.MF).
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Figura 23: Resultado del anélisis de enriquecimiento GO (Gene Ontology), utilizando
g:Profiler, de los 167 DEGs sub-expresados de Solanum goniocalix CIP-
704270, (Wira Pasia).

En la categoria funcion molecular, la funcion de unién (binding) (GO:0003674) resulto con
la mas alta significacion (Padj. 1.937x107%), seguido de las funciones de actividad catalitica
(GO:0003824) y union de acidos nucleicos (nucleic acid binding) (GO:0003676) (padij.
1.668x107° y 1.432x10™ respectivamente). Las otras funciones moleculares resultaron con

valores menos significativos.



Para la categoria proceso bioldgico, el proceso metabdlico (GO:0008152) y el proceso
celular (GO:0009987) fueron los grupos con mas alta significacion (ambos con Padj,
1.006x103Y). Luego los procesos metabolicos de sustancias organicas (GO:0071704),
procesos metabolicos primarios (GO:0044238), proceso metabdlico celular (GO:0044237),
procesos metabolicos de compuestos nitrogenados (GO:0006807), procesos metabdlicos de
macromoleculas (GO:0043170) y procesos metabolicos de macromoléculas celular
(GO:0044260) tuvieron alta significacion en el rango de Padj. 1.547x1026a9.836x10%2. Los

otros procesos bioldgicos resultaron menos significativos.

En la categoria componentes celulares, componentes de membrana (GO:0005623) tuvo alta
significacion (Padj. 4.119x107%), seguido del componente intracelular (GO:0005622),
componentes intrinsicos de la membrana, organelos (GO:0031224), organulo intracelular
unido a la membrana (GO:0043231) tuvieron Padj. en rango de 2.178x10%% a 2.425x10%.

Los otros componentes celulares resultaron menos significativos.

Los 136 DEGs sobre-expresados fueron enriquecidos en las tres categorias principales del
GO (Anexo 17). La Figura 24 muestra a los 46 genes que corresponden a términos de proceso
biolégico (GO.BP), 15 a componente celular (GO.CC) y 16 enriquecidos a funcion
molecular (GO.MF).
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Figura 24: Resultado del anélisis de enriquecimiento GO (Gene Ontology), utilizando
g:Profiler, de los 136 Up DEG de Solanum goniocalix CIP-0777, (Wira

Pasfa).



En la categoria funcién molecular, la funcion de pegado (binding) (GO:0005488) resultd con
la mas alta significacion (Padj. 1.937x107), seguido de las funciones de actividad catalitica
(GO:0003824), pegado de componentes heterociclicos (GO:1901363) y componentes de
ciclos organicos (GO:0097159) con Padj. en rango 4.131x10° a 1.047x10%), y la funcion
actividad hidrolasa (GO:0016787) con Padj. de 1.011x10*. Las otras funciones moleculares

resultaron menos significativas.

Para la categoria proceso biologico, el proceso metabdlico (GO:0008152) y el proceso
celular (GO:0009987) fueron los grupos con mas alta significacion (Padj, 1.574x10%° y
1.202x103? respectivamente). Luego los procesoso celulares (GO:0009987), procesos
metabdlicos de sustancias orgéanicas (GO:0071704), procesos metabolicos primarios
(G0O:0044238), proceso metabolico celular (GO:0044237), procesos metabdlicos de
compuestos nitrogenados (GO:0006807), procesos metabolicos de macromoleculas
(GO:0043170) y procesos de biosintesis (GO:0009058) tuvieron alta significacion en el
rango de Padj. 1.202x10°3? a 1.587x10*2. Los otros procesos bioldgicos resultaron menos

significativos.

En la categoria componentes celulares, componentes celulares (G0:0044464) y el
componente intracelular (GO:0005622) tuvieron alta significacion (Padj. 1.703x10°% y
1.359x103! respectivamente), seguido por componentes intracelulares (GO:0044424),
membrana (G0O:0016020), componentes intrinsicos de la membrana (GO:0031224) con
Padj. en rango 1.703x10%° y 1.359x10°. Los otros componentes celulares resultaron menos
significativos. También Yang et al. (2018) encontr6 el término membrana (GO:0016020)
con mayor DEGs, ademas de seis términos GO de respuesta a inmunidad y dos términos GO
de tipo respuesta de hipersensibilidad en la categoria de procesos biologicos y en categoria

de funcion molec ular encontraron siete términos GO significativos.

45. ANALISIS DE ENRIQUECIMIENTO DE RUTAS METABOLICAS KEGG
(KYOTO ENCYCLOPEDIA OF GENES AND GENOMES)

KEGG sirve como una plataforma basica para el analisis sistematico de la funcion génica en

términos de redes o rutas metabdlicas de productos génicos. Fue utilizado para identificar

las vias biosintéticas que estan activas en la papa Solanum goniocalix CIP-704270 (Wira

Pasfia) infectada con Phytophthora infestans POX-67.
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De la anotacion de 167 DEGs sub-expresados en KEGG, las principales rutas con alta
significacion fueron las rutas metabolicas (KEGG:01100) y la ruta de biosintesis de
metabolitos secundarios (KEGG:01110) con Padj. 9.849x103%' y 4.873x107*?
respectivamente. También resaltan las rutas significativas, de sefiales de transduccién de
hormonas vegetales (KEGG:04075) y la ruta de splicesome (KEGG:03040) con padj de
2.458x107 y 2.022x1072 respectivamente. Las otras rutas resultaron no significativas.

Term name Term ID i Padi i =logsg(pag)) e
KEGG root term KEGG00000 4941x10°3% I
Metabolic pathways KEGG01100 9.849x10°% I
Biosynthesis of secondary metabolites KEGG:01110 487310712

Plant hormone signal transduction KEGG:04075 2458x10°

Spliceosome KEGG:03040 2.022x10°

Ribosome KEGG:03010 3.665%10°

Ribosome biogenesis in eukaryotes KEGG:03008 5.186x10°"

Glutathione metabolism KEGG:00480 5.186x 10"

Arginine and proline metabolism KEGG:00330 5.335x10""

Terpenoid backbone biosynthesis KEGG:00900 9450x10°

Figura 25: Resultado del analisis de enriquecimiento de rutas KEGG, utilizando
g:Profiler, de los 167 DEGs sub-expresados en Solanum goniocalix CIP-

0777, (Wira Pasfa). Se consideran significativos aquellos con Padj < 0.05.

De los 136 genes DEGs sobre-expresados que fueron anotados al KEGG, dos principales
rutas enriquecidas fueron altamente significativas, las rutas metabodlicas (KEGG:01100) y la
ruta de biosintesis de metabolitos secundarios (KEGG:01110) con Padj. 2.123x107%! y
3.027x10*2 respectivamente. También se visualizo la ruta de interaccion planta-patdgeno
(KEGG:04626) con padj de 3.114x10! no significativo. Las otras rutas también resultaron

no significativas.



Term name Term ID k| Padj . —logis(paq))

KEGG root term KEGG:00000 4.941x1032 ]
Metabolic pathways KEGG:01100 21231073 ]
Biosynthesis of secondary metabolites KEGG:01110 3.027%10°12

)gen interaction KEGG:04626
KEGG:03420
KEGG:00790
KEGG:03030
KEGG:03020
KEGG:00908
KEGG:00562
KEGG:03440
KEGG:00900
KEGG:03430

Figura 26: Resultado del analisis de enriquecimiento de rutas KEGG, utilizando
g:Profiler, de los 136 DEGs sobre-expresados en Solanum goniocalix CIP-
704270, (Wira Pasfia). Se consideran significativos aquellos con Padj <
0.05.

Gao y Bradeen (2016) evaluaron con ARNseq el transcriptoma de Solanum tuberosum
transgénico a 0, 6 y 24 hpi en follaje, revel6 un total de 475 genes diferencialmente
expresados entre inoculados con agua y P. infestans, las rutas de metabolismo secundario,
hormonas (Etileno y Jasmonico) y peroxidasas fueron significativamente sobre-expresados.
También, estudios transcriptomicos en Citrus estresado con Phytophtora parasitica (Naveed
et al. 2019) las anotaciones KEGG reportaron rutas altamente significativas a las
metabolicas, biosintesis de metabolitos secundarios, sefiales de transduccion de hormonas,
ademas de sefales de interaccion Planta-patogeno. Las sefiales de transduccién de homonas
vegetales, auxina, citoquinina y giberelina fueron sub-expresados, mientras que rutas para
Etileno, acido absiciso, acido jasmodnico y acido salicilico fueron sobre-expresados. En
nuestro estudio de Solanum goniocalix estresado con Phytophthora infestans POX 067 las
rutas para sefiales de transduccién de hormonas fueron significativos para genes sub
expresados en presencia del patdgeno, mientras que las rutas para biosintesis de metabolitos
secundarios resultdé altamente significativo tanto para genes sub-expresados como para

sobre-expresados (Figura 26).



4.6. IDENTIFICACION DE GENES CANDIDATOS ESPECIFICOS DE Solanum

goniocalix CIP- PARA RESISTENCIA CONTRA Phytophthora infestans POX67
La asignacion functional de los 303 DEGs involucrados en la resistencia de Solanum
goniocalix CIP-704270 (Wira Pasfia) a la infeccion de Phytophthora infestans POX-67 se
encuentra en los Anexos 18 y 19, correspondientes a los 167 DEGs sub-expresados y 136
DEGs sobre-expresados respectivamente.

De acuerdo al andlisis de enriquecimiento de los 167 genes sub-expresados a 48 hpi, se
encontrd diez genes (Tabla 14) relacionados con la resistencia a patogenos en general: Un
gen para resistencia a virus tipo Tospovirus PGSC0003DMG402016602, un gen a bacterias
(PGSC0003DMG401012062), cuatro genes para proteinas de resistencia tipo NBS-LRR
(PGSC0003DMG401007871, PGSC0003DMG400007605, PGSC0003DMG400002217 y
PGSC0003DMG400007870), dos genes (PGSC0003DMG400016372 y
PGSC0003DMG400018462) para proteinas que confiere resistencia a enfermedades y un
gen PGSC0003DMG400005471 de tipo RLK, y un gen PGSC0003DMG402024222 para
“BRASSINOSTEROID INSENSITIVE 1-associated receptor kinase”.

Entre los diez genes identificados con expresion diferencial, cuatro corresponde a la familia
de genes NBS-LRR, uno tipo RLK, ademés de un gen para “BRASSINOSTEROID
INSENSITIVE 1-associated receptor kinase” que se encontraban sobre-expresados a 00 hpi
y en presencia del patdgeno Phytophthora infestans a 48 hpi se sub-expresaron (Tabla 14),
los diez genes son consideramos genes candidatos para conferir resistencia a Solanum

goniocalix contra Phytophthora infestans.

Los genes del dominio NBS-LRR (nucleotide binding site, leucine-rich repeats) estan
relacionadas con las proteinas R de resistencia. Las proteinas R son responsables para el
reconocimiento de proteinas del patégeno llamados efectores, los cuales permiten la reaccion
de hipersensibilidad previniendo la infeccion, incluyendo genes de papa para resistencia a
“late blight”, como lo resalta Stefanczyk et al. (2017), quiene evaluaron cruzamientos entre
Solanum tuberosum cv. Sarpo Mira, la expresion diferencial de dos genes R (Rpi-
10 Smiral y Rpi-phul). Los genes PR (pathogenesis-related proteins) clasificados en 17
familias (Shi et al. 2011), es descrito por Evers et al. (2005, 2006) quienes aislaron y

caracterizarone genes R del tipo PR de Solanum phureja para resistencia a “late blight” en
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condiciones de campo. Ellos evaluaron mRNA de genes PR-1 en dos cultivares de papa
contrastantes para resistencia, ratificaron el rol de PR-1 para la resistencia en campo contra
“late blight”. Nosotros reportamos cinco genes R del dominio NBS-LRR, cuatro se sub-
expresaron y uno se sobre-expreso estimulados por P. infestans, probablemente dichos genes
permiten la reaccion de hipersensibilidad previniendo la infeccion; Ademas en Anexo 19 se
reportaron dos genes Rpi-vntl (PGSC0003DMG400024364 y PGSC0003DMG400024363).
Genes ancestrales Rpi de papa silvestre Solanum bulbocastanum son mostrados por van der

Vossen et al. (2003) que confieren amplia resistencia contra Phytophthora infestans.

Yang et al. (2018) encontraron genes diferencialmente expresados del tipo RLK, al realizar
estudios de ARNseq en papa tetraploide, sugieren que estos RLKs son importantes genes de
receptores de reconocimiento planta-patdgeno en las etapas tempranas del ataque de
Phytophthora a la papa genotipo SD20; nosotros reportamos al gen
PGSC0003DMG400005471 del tipo RLK.

Tabla 14: Relacion de genes candidatos sub-expresados, relacionados con la resistencia
de Solanum goniocalix CIP-704270 (Wira Pasfia) a Phytophthora infestans
POX-67, a 48 hpi. Anotados utilizando g:Profiler y la base de datos de

PGSC_GENES
Log2FC Log2FC FDR
ID del gen Descripcion 00 hpi 48 hpi

PGSC0003DMG402016602 Tospovirus resistance protein C 8.20 -1112 1x10*
PGSC0003DMG401007871 NBS-LRR protein 222 235 1x10°®
PGSC0003DMG400007605 NBS-LRR protein 6.03 -6.95 5x10°°
PGSC0003DMG400002217 NBS-LRR resistance protein 5.57  -5.67 5x10°°
PGSC0003DMG400007870 NBS-LRR protein 528 -5.93 7x10°°
PGSC0003DMG400016372 Resistance protein PSH-RGH7 6.70 -7.64 2x10°*
Bacterial spot disease resistance 8.39 -8.48 7x10°

PGSC0003DMG401012062 protein 4
PGSC0003DMG400018462 Disease resistance protein 377 -4.26 5x10°
PGSCO003DMG400005471 RLK_6-phosphoglucono-lactonase ~ 371 -2.38 4x10°
PGSC0003DMG402024222 Brassinosteroid insensitive 3.75  -4.67 1x10°

1-associated receptor kinase

También, del analisis de enriquecimiento de los 136 DEGs sobre-expresados a 48 hpi,
resaltan diez genes relacionados con la resistencia de Solanum goniocalix contra P. infestans
(Tabla 15). De ellos un gene ( PGSC0003DMG400008596) de la familia de proteinas de
resistencia NBS-LRR, dos genes (PGSC0003DMG400025547 y



PGSC0003DMG400003380) a proteinas de resistencia contra “Late blight”, el gene
PGSC0003DMG400005590 para proteina de resistencia a enfermedades en general, el gen
PGSC0003DMG400002427 para proteina4 de resistencia contra enfermedad bacteriana, tres
genes (PGSC0003DMG400031277, PGSC0003DMG400036554 y
PGSC0003DMG400031279) para factores de traduccion, un gen
PGSC0003DMG400008593 para “Flavonoid glucoyltransferase UGT73E2” y el gen
PGSC0003DMG400017234 para “Auxin-induced protein SNG4”.

Entre los diez genes resaltan, uno para el gen NBS-LRR mas dos genes para proteinas de
resistencia contra “Late blight”, que se encontraban sub-expresados a 00 hpi, en presencia
del patégeno Phytophthora infestans a 48 hpi se sobre-expresaron (Tabla 15). Estos diez
genes los consideramos genes candidatos para conferir resistencia a Solanum goniocalix

contra Phytophthora infestans.

Tabla 15: Relacion de genes candidatos Sobre-expresados, relacionados con la
resistencia de Solanum goniocalix CIP-704270 (Wira Pasia) a
Phytophthora infestans POX-67, a 48 hpi anotados utilizando g:Profiler y
la base de datos de PGSC_GENES

Log2FC Log2FC FDR

ID del gen Descripcion 00 hpi 48 hpi
PGSC0003DMG400008596  Cc-nbs-Irr resistance protein -8.29 8.47  3x10°
PGSC0003DMG400025547  Late blight resistance protein -11.59 1159  8x10*
PGSC0003DMG400003380  Late blight resistance protein homolog R1A-4  -3.88 408  1x10°
PGSC0003DMG400005590  Disease resistance protein -1.54 732 2x10*
PGSC0003DMG400002427  Bacterial spot disease resistance protein 4 402 303 1x10*
PGSC0003DMG400031277  F-box domain-containing protein -100 1001 2x10*
PGSC0003DMG400036554  F-box protein -9.48 9.48  1x10*
PGSC0003DMG400031279  F-box domain-containing protein -10.15 10.15  1x10*
PGSC0003DMG400008593  Flavonoid glucoyltransferase UGT73E2 -4.25 590  1x10*
PGSC0003DMG400017234  Auxin-induced protein SNG4 -2.49 290 1x10*

Considerando el nivel de expresion (Log2FC) a 00 hpi y a 48 hpi se identifico en total 20
DEGs que confieren resistencia en Solanum goniopcalix contra Phytophthora infestans. De
ellos, cuatro genes para “NBS-LRR resistance protein” se sub-expresan (Tabla 14) en
presencia del patdgeno y el gen PGSC0003DMG400008596 para “NBS-LRR resistance
protein” se sobre-expresa en presencia del patdgeno a 48 hpi (Tabla 15). Yang et al. (2018)

al evaluar el perfil de expresion génica de Solanum tuberosum tetraploide, genotipo SD20,



para resistencia contra Phytophthora infestans, identifico cuatro genes NBS-LRR, de ellos
dos genes (PGSC0003DMG400007999 y PGSC0003DMG400027797) para proteina de
resistencia a enfermedades presentaron expresion diferencial sobre-expresada a las 48 hpi (
Log2FC de 0.72 a 2.7 respectivamente), otros dos genes PGSC0003DMG402004425 y
PGSC0003DMG400006800 estuvieron sub-expresados (Log2FC de -0.02 a -1.35
respectivamente) en presencia del patogeno a 48 hpi. Aunque son diferentes genes NBS-
LRR en comparacién con los identificados en el presente estudio, se evidencia que en
Solanum tuberosum (Yang et al. 2018) algunos genes se sub-expresan y otros se sobre-
expresan para la resistencia a Phytophthora infestans; de la misma manera como hemos

encontrando para Solanum goniocalix.

Muchas evidencias basadas en cruzamientos y estudios en las desendencias indican que, el
acervo genético de especies silvestres de Solanum contiene genes de resistencia. Spooner
(1990) sefiala, basado en resultados de evaluaciones de resistencia a P. infestans, a muchas
especies silvestres de papa como portadores de genes para resistencia especifica y general
(Killick y Malcolmson 1973), como S. berthaulti, S. bulbocastanum, S. circaeifolium, , S.
demisum, S. microdontum, S. phureja, S. pinnatisectum, S. polyadenium, S. stoloniferum, S.
tarijense, S. tuberosum subsp. Andigena, S. vernei, S. verrucosum. En el presente trabajo
reportamos genes de Solanum goniocalix, en base al estudio de expresion diferencial de
genes, a genes candidatos para resistencia general y especifica sobre expresados a 48 hpi
(Log2FC > 2 y FDR<0.001).

Dos genes especificos para “Late blight resistance protein” (PGSC0003DMG400025547,
PGSC0003DMG400003380) y tres genes para factores de traduccion “F-box protein”
(PGSC0003DMG400031277, PGSC0003DMG400036554 y PGSC0003DMG400031279)

se sobre-expresaron a 48 hpi (Tabla 15) en presencia del patdgeno.

Tambien, es importante resaltar que de 303 DEGs se tienel03 genes con funcion
desconocida (Gene of unknown function), probablemente sean genes propios de Solanum
goniocalix CIP-704270 (Wira Pasiia), de ellos 55 genes se sub-expresan y 48 genes se sobre-

expresan en presencia de Phytophthora infestans a 48 hpi.
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V. CONCLUSIONES

1. Ladiversidad genética de 144 PNL de la zona norte de Ayacucho es alta a nivel intra
e interpoblacional, y cada una de las tres poblaciones de muestreo (Anco, Chungui y
San José de Ticllas) constituyen poblaciones cerradas. Con 10 marcadores SSR se
distinguieron 67 alelos SSR polimérficos, 14 genotipos unicos (3 en la poblacion de
Anco, 6 en Chungui y 5 en Ticllas) y 18 alelos Unicos. Ademas, el 27.92 % de la
diversidad alélica de los SSR esta distribuido entre las tres poblaciones, mientras que
el 72.08 % estd distribuido dentro de las poblaciones. El indice de fijacion Fst

promedio global fue de 0.279.

2. Del fenotipado de 20 accesiones de papa nativa por su reaccion contra Phytophthora
infestans POX-67, in vitro y asperja do en planta entera, se seleccion6 a la especie
Solanum goniocalix (2n=2x=24), accesiones Wira Pasfia (CIP 704270) y Sumaq
Perga (CIP 703777) como resistente (AUDPC 0.2) y susceptible (AUDPC 7.9)
respectivamente. La accesion Wira Pasfia forma parte del pool genético del norte de
Ayacucho y se encuentra entre las PNL del distrito de San Jose de Ticllas (codigo
t72).

3. En el transcriptoma de Solanum goniocalix, accesién CIP-704270 resistente (Wira
Pasfia) se cuantificd 303 genes relacionados con el proceso de resistencia a P.
infestans POX-67. Considerando la direccion de su expresion diferencial se
contabilizd 136 genes sobre-expresados y 167 genes sub-expresados confiriendo
resistenciaa S. goniocalix contra P. infestans (Log2FC >2 y FDR < 0.001). De ellos,
se identificaron cuatro grupos de genes con respuestas diferenciales: 35 genes
unicamente sobre-expresados, 42 genes Unicamente sub-expresados a 48 hpi por
efecto del tratamiento+accesion (T+A), 101 genes sobre-expresados a 48 hpi/sub-
expresados a 00 hpi, ademas de 125 genes sobre-expresados a 00 hpi/sub-expresados
a 48 hpi por efecto combinado de (A+T) mas el efecto (A).



4. Del andlisis de enriquecimiento GO se identificaron 20 genes candidatos confiriendo
resistencia a Solanum goniocalix contra Phytophthora infestans POX-67: Diez genes

estando sobre-expresados a 00 hpi se sub-expresaron a 48 hpi

(PGSC0003DMG402016602, PGSC0003DMG401007871,
PGSC0003DMG400007605, PGSC0003DMG400002217,
PGSC0003DMG400007870, PGSC0003DMG400016372,
PGSC0003DMG401012062, PGSC0003DMG400018462,

PGSC0003DMG400005471 y PGSC0003DMG402024222). Ademas, otros diez

genes que estando sub-expresados a 00 hpi se sobre-expresaron a 48 hpi

(PGSC0003DMG400008596, PGSC0003DMG400025547,
PGSC0003DMG400003380, PGSC0003DMG400005590,
PGSC0003DMG400002427, PGSC0003DMG400031277,
PGSC0003DMG400036554, PGSC0003DMG400031279,

PGSC0003DMG400008593 y PGSC0003DMG400017234).
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VI. RECOMENDACIONES

1. Completar estudios de diversidad genética de las papas nativas y silvestres de
Ayacucho, especialmente del centro y sur de dicha region (areas poco exploradas).
Es necesario llenar este vacio de informacion con el fin de conservar, proteger,
monitorizar y poner en valor su acervo genético para el mejoramiento genético

biotecnologico de este cultivo.

2. Continuar con los estudios de validacion de los 20 DEGs, candidatos para Resistencia
a Phytophthora infestans, mediante técnicas de g-PCR.

3. Hacer estudio de diversidad genética e identificar la(s) cepa(s) predominante(s) de
Phytophthora infestans en las regiones de Ayacucho, Apurimac y Huancavelica,

regiones productoras de papa.

4. Promover estudios de prospeccion molecular basadas en secuenciamiento de acidos
nucléicos de alto rendimiento, como genotipado por secuenciacién (GbS), estudios
de mapeo por asociacion amplia del genoma (GWS), transcriptomica (RNAseq),
factores de transcripcién y metagendémica en las poblaciones de Solanaceas, entre
ellos la papa nativa y silvestre de Ayacucho, y fortalecer los programas de

mejoramiento genético de Solanaceas andinas.
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VIII. ANEXOS

ANEXO 1: Identificacion de 144 papas nativas, colectadas en el norte de Ayacucho
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MURUQARU
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MENDEZ

LLUMCHUYHUACCACHI

YURAQPUTIS
RITIPASISAN
HUANTINA
CHIQCHIPUTIS
YURAQSISA
ULPA
MANCARNAHUI
TARAGALLU
ALLCCAPUTIS
PUCAPUCRUS
CHILI

BOMBA
DURAZNILLO
YANAQACAS
CHITURIANO
GUILLERMO
TUIRUS
AZUCENA

YANA LLIPUCHA
PAULA
LLIPUCHA
BASUL
WARKATINA
CCAKAS
WINCHINA
MURU PALTA
WINCUS
CHUNGUINA O YANA
MURUHUAYRO
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37
38
39
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43
44
45
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57
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65
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70
71
72
73
74
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77
78
79
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82

a40
a4l
a43
a4b
a46
a47
a48
a49
a5l
a53
ab4
ass
cl

c2

c3

c4

c5

c6

c7

c8

c9

cl0
cll
cl13
cla
cl15
cl6
cl7
cl8
c20
c23
c24
c25
c26
c27
c28
c29
c30
c31
c32
c33
c34
¢35
c36
c37
c38

JILLURUNTUS
WIRAPASNA
LOCOSUYTU
SARDAPUTIS
HATUN PUTIS
GARRASGO ROSADO
YANA LAKYA
SUYTU MURU GARU
LUNAREJA
PUCAGARRU
HUINCHINA
LINHUAS
DURAZNILLO
RUYRU PUTIS
SUITU SARDU PUTIS
INTI PUTIS

SUITU YURAQ PUTIS
RUNTUS

RUYRU MENDEZ
MURU TAMBINA
CHUNGUINA

YANA WARNA
ALLQAY WARMI

MI PERU
YURAQMACU
YUCA PAPA

PALTA MARIVA
YURAQ CHASKA
PUCA DURAZNILLU
YANA CASPA
YURAQ UCHUCHAQUI
MURO GARRU
PUCA GARRU

SUSU YURAQ CISA
RITIPA SISAN

LUCU SUITU

ALLQA YURAQSISA
SAHUINTU

YURAQ LINHAS
PUCA LINHUAS
PUCA UCHUCHAQUI
YANA PAULA
AZUCENA

PUCA CHASCA
RUYRU TUMBAY
RUYRU MARIBA

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Anco

La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
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La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
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La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
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Anco

Anco

Anco
Osccoccocha
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Huayllahura
Orongoy
Orongoy
Orongoy
Orongoy
Orongoy
Orongoy
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
Feria Chungui
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113
114
115
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120
121
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c39
c40
c4l
c42
c43
c44
c45
c46
c48
c49
c50
c51
c52
c53
t49
t50
t51
t52
t53
t54
t55
t56
t57
t58
t59
t60
t61
t62

63

t64
t65
t66
t67
t68
t69
t70
t71
t72
t73
t74
t75
t76
t77
t78

PUCA AVILLAS
BOMBA
PUCALLIPU
YURAQ CHASCA
YURAQ AMAPOLA
PUCA TUMBAY
YURAQ ALCARRAZ
YURAQ PAULA

HUAJRILLO VERDADERO

LEONA |
LEONA 1|

BLANCA MARIA
BESO DE NOVIA
KUCHI PELO

YANA SUNQU
COLOREADA
YURAQ

ROJIZA
ALARGADA
WACA UMA
NEGRA YANA MARIA
ALLCCA POLUYA
RUCUMA LUCUMA
CHINGO
DIACOLCAPIRO
PUMA MAKI
CAMOTILLO
PUCCIA PUTIS
YURAQ SISA
DURAZNILLA
YURAQ PUTIS
PERUANITA
HUAYRO (PUCA)
BOLONA

YANA SUCRE
MUSUQ 1

TUKUPA RINRIN
HUANTINA
WIRAPASNA
PUMAPA MAKIN
RITIPAN SISAN
CAMOTILLO ROJO
PUKAMILLCCO PUTIS
SOQO WAQOTO
CUCHIPA ACAN

La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
La Mar / Chungui
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
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Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
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Huamanga / Ticllas
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Huamanga / Ticllas
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Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas

108

Chungui
Chungui
Tantarpata
Tantarpata
Tantarpata
Tantarpata
Tantarpata
Tantarpata
Tantarpata
Anguia

Anguia

Anguia

Anguia

Anguia
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Chullumpampa
Ticllas

Ticllas

Ticllas

Ticllas

Ticllas
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Ticllas
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Ticllas
Yantayuq
Yantayuq
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t79
t80
81
t82
t83
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t85
86
t87
t88
t89
t90
t91
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t93
t94
t95
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WAYRU MACHO
HUACCRILLO
HUACCRILLO PUTIS
YUNGAY

KUCHIPA ISPAYNIN
QECORANI
MUSUQ 2

MUSUQ 3

YURAQ SOLE

MORAR NAYRA MARY

DESCONOCIDA

ANDAHUAYLINA 1
ANDAHUAYLINA 2
ANDAHUAYLINA 3
ANDAHUAYLINA 4
ANDAHUAYLINAS
ANDAHUAYLINA 6
ANDAHUAYLINA7

Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
Huamanga / Ticllas
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Huamanga / Ticllas
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Incapampa
Incapampa
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Feria Ticllas
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Feria Ticllas
Feria Ticllas
Feria Ticllas
Feria Ticllas
Feria Ticllas
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ANEXO 2: Andlisis cofenético valida los métodos de agrupamiento utilizado, indicando
que la distribucion de los datos originales no han sido significativamente distorcionados
con respecto a los datos de la matriz calculada con el software NTSYS. Existe una

correlation de r = 0.70 (p value < 0.01).
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ANEXO 3: Calidad promedio de CSPL de los reads de las 24 librerias de Solanum
goniocalix. El color azul indica muy buena calidad.

@Per tile sequence quality

Quality per tile

1 2345678 9 1519 30-34 4549 6064 7579 90-94 105-109 125-129 145-149
Position in read (bp)
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ANEXO 4: Valor phed score, en base a la puntuacion por calidad por secuencia

(PCPS), fue de 36 para las 24 librerias secueciadas de Solanum goniocalix.

@Per sequence quality scores

1.6E7

1.4E7

1.2E7

1.0E7

2000000

&000000

4000000

2000000

Quality score distribution over all sequences

Average Quality per read

13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37

Mean Sequence Quality (Phred Score}
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ANEXO 5: Calidad del contenido por base secuenciada (CPBS) promedio de las 24

librerias secuenciadas de Solanum goniocalix.

@Per base sequence content

Sequence content across all bases
100
%T
%C
a0 %4

%G
a0
70
60
50

40

30

20

10

1 23 4567 8 9 1519 30-34 45-49 60-64 75-79 90-84 105-109 120-124 135-139 150
Position in read (bp)
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ANEXO 6: Contenido de GC (CGC) promedio en las 24 librerias secuenciadas de

Solanum goniocalix.

@Per sequence GC content

GC distribution over all sequences

GC count per read

1400000 Theoretical Distribution

1200000
1000000
800000
600000
400000

200000

02468 11 15 16 23 27 31 35 38 43 47 51 55 58 63 67 71 75 79 83 87 0961 95 g9
Mean GC content (%)
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ANEXO 7: Contenido de nuclétidos no identificados por base (CNPB) promedio en las
24 librerias secuenciadas de Solanum goniocalix.

@Per base N content

N content across all bases
100
Yl
80
80
70
60
50
40
30

20

10

1 23 4586 7 8 9 1519 30-34 45-49 60-64 75-79 90-94 105-109 120-124 135-139 150
Position in read (bp)
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ANEXO 8: Distribucion de la longitud de secuencia (DLS) en los reads de las 24 liberias

secuenciadas de Solanum goniocalix.

@Sequence Length Distribution

Distribution of sequence lengths over all sequences

Sequence Length

2.0E7
1.75E7
1.5E7
1.25E7
1.0E7
7500000
5000000

2500000

149 150 151
Sequence Length (bp)
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ANEXO 9: Nivel de duplicacion por secuencia (NDPS) promedio de los reads de las 24

librerias secuenciadas de Solanum goniocalix.
@Sequence Duplication Levels
Percent of seqs remaining if deduplicated 37.94%

100
% Deduplicated sequences

% Total sequences
a0

80
70
60
50
40
30
20

10

1 2 3 4 5 6 7 8 9 =10 =50 =100 =500 =1k =5k =10k
Sequence Duplication Level
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ANEXO 10: Contenido de Adaptadores (CA) en las 24 librerias secuenciadas de

Solanum goniocalix.

@Adapter Content

% Adapter
100
lllumina Universal Adapter

lllurnina Small RNA Adapter
90 Nextera Transposase Sequence

80
70
60
50
40
30

20

—

123456780912131819 24-25 30-31 36-37 42-43 48-49 54-55 60-61 66-67 72-73 78-79 84-85 60-01 96-97 104-105 114115 124125 134-135
Position in read (bp)
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ANEXO 11: Contenido Kmer promedio en las 24 librerias secuenciadas de Solanum

goniocalix.
@Kmer Content
Log2 Obs/Exp
CGGGGGG
CGCGGGA
12 e~
CGGGGGA
JI
100
II
|
|
]
6
4
2
§\‘4557<isg‘2g2Eg:;!S_===a:::::¥2;7‘15§27%~ ,4ih~a<$f-\;qg§€9'\\, =
0

1 2 3 45 6 7 8 8 1519 25-29 35-39 45-49 55-58 65-69 75-79 85-89 95-99 110-114 125-129 140-144
Fosition in read (bp)

119



ANEXO 12: Tabla de 856 genes diferencialmente expresados solo en Sumaq Perga
(Solanum goniocalix) entre 48 hpi vs 00 hpi con LogFC de 2 y FDR < 0.001

Gene ID logFC logCPM F PValue FDR
PGSC0003DMG401029613 -5.152017 4.85489058 609.544807 2.93E-11 5.63E-07
PGSC0003DMG400006075 4.7460989 6.56345133 522.437298 6.95E-11 5.63E-07
PGSC0003DMG400000110 6.87406035 5.86545829 502.073784 8.68E-11 5.63E-07
PGSC0003DMG400015707 3.62847379 3.23783519 463.103441 1.36E-10 5.75E-07
PGSC0003DMG400006226 -3.06716596 6.66669783 446.309134 1.67E-10 5.75E-07
PGSC0003DMG400024593 -4.07151651 5.29226946 441622854 1.77E-10 5.75E-07
PGSC0003DMG400021728 5.86851534 4.13762328 401.402503 3.02E-10 8.04E-07
PGSC0003DMG400020636 3.72146362 3.65955451 394.907094 3.31E-10 8.04E-07
PGSC0003DMG400021567 7.01550899 3.92384125 346.038005 6.88E-10 1.43E-06
PGSC0003DMG401030815 6.02354956 3.81554426 341.937463 7.35E-10 1.43E-06
PGSC0003DMG400013036 14.7735453 5.70161833 1203.15093 1.81E-09 3.19E-06
PGSC0003DMG400004599 13.5552876 4.24806792 1146.74878 2.16E-09 3.25E-06
PGSC0003DMG400002221 3.61928346 3.73073588 280.946776 2.17E-09 3.25E-06
PGSC0003DMG401021841 -7.76477144 3.79876759 261.69162 3.21E-09 4.30E-06
PGSC0003DMG400026863 2.74187118 4.31914802 258.919436 3.40E-09 4.30E-06
PGSC0003DMG400003380 -3.17817203 4.92602789 253.700001 3.80E-09 4.30E-06
PGSC0003DMG401007871 2.80818863 4.53365796 253.682462 3.80E-09 4.30E-06
PGSC0003DMG400002871 -10.334081 3.91488574 251.522302 3.98E-09 4.30E-06
PGSC0003DMG400002123 -2.30564665 6.63713032 244.576346 4.64E-09 4.75E-06
PGSC0003DMG400028783 -3.16383351 4.33209414 231.409001 6.28E-09 6.11E-06
PGSC0003DMG400028435 6.41050226 1.98920501 229.047774 6.64E-09 6.15E-06
PGSC0003DMG400018290 4.54054111 3.3640866 221.44019 7.99E-09 7.06E-06
PGSC0003DMG400012950 -4.48071633 3.7737266 217.945675 8.71E-09 7.36E-06
PGSC0003DMG400022094 13.691292 4.40108956 328.415515 1.24E-08 9.60E-06
PGSC0003DMG401024222 12.1606789 2.8747529 709.355531 1.26E-08 9.60E-06
PGSC0003DMG400002732 -5.76309214 4.11101104 202.914193 1.28E-08 9.60E-06
PGSC0003DMG400005471 2.90517498 4.64350741 196.461373 1.53E-08 1.09E-05
PGSC0003DMG400029752 -14.3959791 6.03541564 668.174952 1.57E-08 1.09E-05
PGSC0003DMG400004683 12.5458521 3.06456022 654.423791 1.69E-08 1.10E-05
PGSC0003DMG400011517 -3.91522201 2.94242761 191.782652 1.74E-08 1.10E-05
PGSC0003DMG400005590 -8.78802427 3.06220155 190.902192 1.79E-08 1.10E-05
PGSC0003DMG400028085 12.0916522 2.92446569 643.155254 1.81E-08 1.10E-05
PGSC0003DMG400000655 -7.87298265 5.14095699 188.332239 1.92E-08 1.13E-05
PGSC0003DMG400014867 -4.59572995 4.64735764 186.065012 2.05E-08 1.17E-05
PGSC0003DMG400010738 4.26369749 2.54564001 183.964877 2.18E-08 1.19E-05
PGSC0003DMG400003084 -3.31839567 4.65034396 183.660724 2.20E-08 1.19E-05
PGSC0003DMG402009818 -2.0065424 4.93621497 181.218474 2.37E-08 1.24E-05
PGSC0003DMG400021882 -3.13367698 5.49746962 180.149601 2.44E-08 1.25E-05
PGSC0003DMG400020377 -6.97122436 3.1012181 178.997385 2.53E-08 1.26E-05
PGSC0003DMG400021351 -2.07848267 4.36946332 176.984016 2.69E-08 1.31E-05
PGSC0003DMG400023126 9.3896732 1.65318271 175.696922 2.79E-08 1.33E-05

PGSC0003DMG400012164 -3.43632755 5.34103847 173.03217 3.03E-08 1.40E-05
PGSC0003DMG403029631 4.39619402 3.13624222 170.860302 3.25E-08 1.40E-05
PGSC0003DMG402008955 2.51531644 4.7129241 170.591182 3.28E-08 1.40E-05
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PGSC0003DMG400030581
PGSC0003DMG400026877
PGSC0003DMG400003095
PGSC0003DMG400031271
PGSC0003DMG400014200
PGSC0003DMG400003342
PGSC0003DMG400035573
PGSC0003DMG400024980
PGSC0003DMG400017398
PGSC0003DMG402024222
PGSC0003DMG400040510
PGSC0003DMG400000783
PGSC0003DMG400021875
PGSC0003DMG400020761
PGSC0003DMG400021289
PGSC0003DMG400005734
PGSC0003DMG400025108
PGSC0003DMG402022579
PGSC0003DMG400011682
PGSC0003DMG400018253
PGSC0003DMG400002658
PGSC0003DMG400017323
PGSC0003DMG400022859
PGSC0003DMG400016207
PGSC0003DMG402017380
PGSC0003DMG400000063
PGSC0003DMG400023485
PGSC0003DMG401031520
PGSC0003DMG400008805
PGSC0003DMG400002552
PGSC0003DMG400024829
PGSC0003DMG400027852
PGSC0003DMG400010050
PGSC0003DMG400022039
PGSC0003DMG400011950
PGSC0003DMG400022744
PGSC0003DMG400016517
PGSC0003DMG400022263
PGSC0003DMG400013161
PGSC0003DMG400021874
PGSC0003DMG400022022
PGSC0003DMG400016518
PGSC0003DMG400010422
PGSC0003DMG400021985
PGSC0003DMG400018351
PGSC0003DMG400002559
PGSC0003DMG400030804

-3.29865603
-2.65276448
4.06715122
-7.3595717
4.03484081
2.64108743
-7.32883697
-11.4306442
2.50287298
4.05018624
-3.4814012
-2.69664619
11.3687483
-2.71906623
3.14998733
2.52020884
-3.60337065
3.84101776
2.11518532
-4.52618545
8.0378896
9.55644603
-9.84439263
2.63977662
3.22372711
-2.51706375
-11.1031108
-5.27962354
2.34014757
-3.79580137
2.87136709
-3.66935566
-3.29861798
3.44607747
2.88056413
8.78826873
2.89048829
2.77986995
12.5009187
12.7936612
2.22207656
3.9520865
2.63732234
10.762608
2.59984436
2.6956346
3.14358718

2.48092753
5.34246486
2.36803196
8.47361711
5.7005451
3.63671385
3.55051897
3.05511208
3.24279577
4.47377798
3.40855414
9.16239341
1.63331037
4.09138658
4.12182758
8.49823592
6.72218393
5.47850526
4.32148589
2.54110401
3.15051092
1.57911477
3.62215214
8.08163056
4.215241
5.07854595
1.73882265
4.37445759
3.94934787
8.9975548
3.05319105
3.40991097
6.85431163
5.90500526
7.86083907
2.31942587
2.98306195
8.61766027
3.02328993
3.54499847
9.34237657
2.21373562
6.48749646
1.37511805
8.27386053
7.39796845
5.08233613
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168.743091
164.799791
164.770255
163.886567
162.095266
160.60349
160.363571
243.563497
158.296575
154.549768
154.150543
153.384591
464.372825
151.771741
149.745703
149.522566
147.593545
146.40922
146.124442
143.35551
143.022121
142.545075
142.344422
141.934381
141.288857
141.030622
407.024815
139.199476
138.556677
137.750649
137.090432
136.090899
135.756265
135.503308
135.17073
133.955048
133.592885
132.941682
375.781793
370.055434
129.651655
129.507761
129.083582
363.354559
127.809863
127.250348
125.713317

3.47E-08
3.94E-08
3.95E-08
4.06E-08
4.31E-08
4.53E-08
4.56E-08
4.86E-08
4.89E-08
5.56E-08
5.64E-08
5.79E-08
5.94E-08
6.12E-08
6.58E-08
6.63E-08
7.11E-08
7.42E-08
7.49E-08
8.30E-08
8.40E-08
8.55E-08
8.61E-08
8.75E-08
8.96E-08
9.05E-08
9.61E-08
9.70E-08
9.94E-08
1.03E-07
1.05E-07
1.09E-07
1.11E-07
1.12E-07
1.13E-07
1.19E-07
1.21E-07
1.24E-07
1.29e-07
1.36E-07
1.41E-07
1.42E-07
1.45E-07
1.45E-07
1.52E-07
1.56E-07
1.66E-07

1.44E-05
1.54E-05
1.54E-05
1.55E-05
1.61E-05
1.64E-05
1.64E-05
1.65E-05
1.65E-05
1.83E-05
1.83E-05
1.85E-05
1.86E-05
1.89E-05
1.98E-05
1.98E-05
2.09E-05
2.14E-05
2.14E-05
2.30E-05
2.30E-05
2.30E-05
2.30E-05
2.30E-05
2.32E-05
2.32E-05
2.42E-05
2.42E-05
2.45E-05
2.49E-05
2.53E-05
2.59E-05
2.59E-05
2.59E-05
2.59E-05
2.66E-05
2.67E-05
2.70E-05
2.78E-05
2.91E-05
2.94E-05
2.94E-05
2.94E-05
2.94E-05
3.05E-05
3.09E-05
3.26E-05



«continuacion»

PGSC0003DMG400017974
PGSC0003DMG400014286
PGSC0003DMG400008596
PGSC0003DMG400017246
PGSC0003DMG400012083
PGSC0003DMG400019774
PGSC0003DMG400031547
PGSC0003DMG400002173
PGSC0003DMG400000569
PGSC0003DMG400026162
PGSC0003DMG400014369
PGSC0003DMG400000521
PGSC0003DMG400002146
PGSC0003DMG402015926
PGSC0003DMG400027639
PGSC0003DMG400018789
PGSC0003DMG400031303
PGSC0003DMG400029159
PGSC0003DMG400013478
PGSC0003DMG400013210
PGSC0003DMG400021287
PGSC0003DMG400024644
PGSC0003DMG400002847
PGSC0003DMG400018839
PGSC0003DMG400014172
PGSC0003DMG400030834
PGSC0003DMG400043507
PGSC0003DMG400008488
PGSC0003DMG400006085
PGSC0003DMG400037701
PGSC0003DMG400029750
PGSC0003DMG400016453
PGSC0003DMG400021783
PGSC0003DMG400016287
PGSC0003DMG400017997
PGSC0003DMG400002217
PGSC0003DMG400014299
PGSC0003DMG400000862
PGSC0003DMG400024459
PGSC0003DMG400018446
PGSC0003DMG400025098
PGSC0003DMG400004639
PGSC0003DMG400008628
PGSC0003DMG400027019
PGSC0003DMG400015687
PGSC0003DMG401030805
PGSC0003DMG400015071

-2.27057514
10.3646388
-8.27337284
-6.21221189
-3.3905553
11.4559672
-11.7471046
2.75309911
2.37878962
6.02699532
-2.04466266
-2.38146448
2.12134138
3.18048639
-8.75951155
-5.16514124
-7.45944302
3.39048521
-2.27587374
10.7496936
3.07381914
4.56289697
-4.74208994
-2.13978071
3.18683892
3.22399651
5.32576791
2.90657254
2.44760353
-10.7273181
-8.3611655
2.31250909
-5.42190873
-2.64710143
2.61873489
5.93394424
5.65339815
3.66606141
-2.02069356
2.44639641
2.89261029
2.61156388
9.66290248
-3.85297414
-2.36340989
10.2599561
10.1351551

3.00619358
1.52848351
1.80749092
2.53904571
2.62170297
2.12597538
2.64199924
5.49926472
8.0562361
1.61089278
6.4903654
3.30777724
8.23928388
6.40754096
1.52656481
6.32435225
2.41283294
5.52358457
4.98957809
1.41817042
10.575271
4.92001634
3.41120504
3.29703062
5.02157672
6.94559574
2.98428184
11.3066556
7.00055965
1.20663109
3.77063396
9.29629675
3.00090847
4.4784506
5.18058071
3.35433656
3.27518362
1.11856145
4.31908485
7.17592706
5.11107762
9.2993287
0.56181454
3.3673735
3.70158261
0.44468609
0.90095566
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124.591792
343.38086
123.690493
122.852435
122.848087
337.457214
335.049718
121.617522
120.467855
119.949063
119.760499
117.093612
117.016008
116.810407
169.200026
115.75356
115.70692
115.686242
115.661491
308.952172
115.237764
114.670216
114.548497
114.223346
113.883188
113.394628
112.254106
112.107694
111.094749
288.97726
109.967063
109.835888
108.819997
108.35154
108.015602
107.954767
107.669277
107.04881
106.946755
106.392027
105.581394
105.205321
150.594467
104.98365
104.465517
149.328971
265.276341

1.74E-07
1.78E-07
1.81E-07
1.88E-07
1.88E-07
1.90E-07
1.95E-07
1.98E-07
2.08E-07
2.13E-07
2.14E-07
2.41E-07
2.42E-07
2.44E-07
2.51E-07
2.56E-07
2.57E-07
2.57E-07
2.57E-07
2.62E-07
2.62E-07
2.69E-07
2.71E-07
2.75E-07
2.79E-07
2.85E-07
3.01E-07
3.03E-07
3.18E-07
3.34E-07
3.35E-07
3.37E-07
3.54E-07
3.62E-07
3.68E-07
3.69E-07
3.74E-07
3.85E-07
3.87E-07
3.98E-07
4.14E-07
4.21E-07
4.23E-07
4.26E-07
4.37E-07
4.39E-07
4.55E-07

3.32E-05
3.37E-05
3.39E-05
3.41E-05
3.41E-05
3.42E-05
3.45E-05
3.47E-05
3.58E-05
3.63E-05
3.63E-05
3.99E-05
3.99E-05
3.99E-05
4.00E-05
4.00E-05
4.00E-05
4.00E-05
4.00E-05
4.02E-05
4.02E-05
4.08E-05
4.08E-05
4.11E-05
4.14E-05
4.21E-05
4.33E-05
4.33E-05
4.51E-05
4.65E-05
4.65E-05
4.65E-05
4.84E-05
4.92E-05
4.95E-05
4.95E-05
4.96E-05
4.96E-05
4.96E-05
4.99E-05
5.13E-05
5.14E-05
5.14E-05
5.15E-05
5.21E-05
5.21E-05
5.36E-05



«continuacion»

PGSC0003DMG400011670
PGSC0003DMG400002408
PGSC0003DMG400006381
PGSC0003DMG400029132
PGSC0003DMG400016293
PGSC0003DMG401023369
PGSC0003DMG400013696
PGSC0003DMG400026876
PGSC0003DMG400019080
PGSC0003DMG400042461
PGSC0003DMG400029523
PGSC0003DMG400006727
PGSC0003DMG400016961
PGSC0003DMG400033084
PGSC0003DMG400035539
PGSC0003DMG400021389
PGSC0003DMG400025547
PGSC0003DMG400030172
PGSC0003DMG400024765
PGSC0003DMG400015040
PGSC0003DMG400015480
PGSC0003DMG401012062
PGSC0003DMG400032556
PGSC0003DMG400018462
PGSC0003DMG401022708
PGSC0003DMG400020141
PGSC0003DMG400041071
PGSC0003DMG400002626
PGSC0003DMG400000926
PGSC0003DMG400007672
PGSC0003DMG400031822
PGSC0003DMG400022448
PGSC0003DMG401028709
PGSC0003DMG400003446
PGSC0003DMG400002901
PGSC0003DMG402028574
PGSC0003DMG400007469
PGSC0003DMG400023826
PGSC0003DMG400017550
PGSC0003DMG400002427
PGSC0003DMG400009888
PGSC0003DMG400001078
PGSC0003DMG400024363
PGSC0003DMG400003345
PGSC0003DMG402009228
PGSC0003DMG400038425
PGSC0003DMG400029822

-10.8435965
3.96405092
2.00572556
6.69200054
2.17180961
11.4073206
-4.8917968
-3.24543197
7.5442361
10.4179109
12.5242952
-3.64832014
2.57728396
5.74105376
11.187521
4.23220683
-11.1989806
5.27081215
-3.86751891
11.0652776
10.5241505
10.3628981
2.3949422
2.56035569
5.47127266
3.0257833
-2.24290217
2.73067601
2.14378597
-2.68389277
2.98777836
2.78811573
2.05366106
4.32627343
2.95360524
2.04564854
-2.031833
-2.80596262
-3.24991377
-3.80182383
2.98420377
2.1201487
-3.80950578
-5.67294531
3.49804906
-10.6697724
-11.8850697

1.3533166
2.2562951
7.03331949
2.62869404
5.93541291
1.84316434
4.55899769
3.18317646
1.99153177
1.08805225
2.79043772
4.18358159
6.79370187
5.43414701
1.54933472
1.73534605
2.1117301
4.95829537
4.49755651
1.50220834
1.12861081
1.11153263
4.13600903
2.44271404
-0.03192776
6.99409651
3.66292574
9.59339106
10.8463529
7.78463777
3.69873126
3.59876086
4.07481292
4.44631896
6.72793327
6.83802301
3.69830054
2.27491186
4.75419598
4.27267354
4.15008445
8.1942909
2.52194444
2.80675401
2.42580598
1.63449522
2.40971654
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263.722042
102.765317
102.327527
102.24548
101.947663
258.330646
101.644679
101.580017
101.566995
257.179312
256.332432
100.553547
99.9715105
99.8734036
249.826093
99.0376818
248.298399
98.893369
98.3019358
245.613252
244992733
138.848429
97.6589016
97.5437139
97.464732
97.1314855
96.2609899
96.1700442
96.1592065
95.9956392
95.7638528
95.7536376
95.5523503
95.3001575
95.2609562
94.6612293
94.5948402
94.3708732
93.6592686
93.1689237
93.0617341
92.1841973
92.085207
91.7111262
91.6430912
222.145761
221.196597

4.64E-07
4.76E-07
4.87E-07
4.89E-07
4.96E-07
5.00E-07
5.04E-07
5.05E-07
5.06E-07
5.09E-07
5.15E-07
5.33E-07
5.49E-07
5.52E-07
5.65E-07
5.76E-07
5.77E-07
5.80E-07
5.99E-07
6.00E-07
6.06E-07
6.07E-07
6.19E-07
6.23E-07
6.26E-07
6.37E-07
6.67E-07
6.70E-07
6.71E-07
6.76E-07
6.85E-07
6.85E-07
6.93E-07
7.02E-07
7.04E-07
7.27E-07
7.30E-07
7.39E-07
7.68E-07
7.89E-07
7.93E-07
8.33E-07
8.37E-07
8.55E-07
8.58E-07
8.62E-07
8.75E-07

5.44E-05
5.54E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.56E-05
5.57E-05
5.66E-05
5.80E-05
5.80E-05
5.91E-05
5.94E-05
5.94E-05
5.94E-05
6.05E-05
6.05E-05
6.05E-05
6.05E-05
6.11E-05
6.11E-05
6.11E-05
6.13E-05
6.30E-05
6.30E-05
6.30E-05
6.33E-05
6.35E-05
6.35E-05
6.39E-05
6.42E-05
6.42E-05
6.51E-05
6.51E-05
6.53E-05
6.73E-05
6.85E-05
6.86E-05
7.17E-05
7.18E-05
7.29E-05
7.29E-05
7.29E-05
7.35E-05



«continuacion»

PGSC0003DMG400000204
PGSC0003DMG400024243
PGSC0003DMG400017240
PGSC0003DMG402023368
PGSC0003DMG400023479
PGSC0003DMG400014589
PGSC0003DMG401015527
PGSC0003DMG402018777
PGSC0003DMG400007925
PGSC0003DMG400027638
PGSC0003DMG400006722
PGSC0003DMG400017778
PGSC0003DMG400030998
PGSC0003DMG401032501
PGSC0003DMG400032496
PGSC0003DMG400001915
PGSC0003DMG400011295
PGSC0003DMG400007870
PGSC0003DMG400026281
PGSC0003DMG400005060
PGSC0003DMG400030994
PGSC0003DMG400018169
PGSC0003DMG402009291
PGSC0003DMG400019363
PGSC0003DMG402017239
PGSC0003DMG400006569
PGSC0003DMG400019604
PGSC0003DMG400007427
PGSC0003DMG400014588
PGSC0003DMG400013975
PGSC0003DMG400019883
PGSC0003DMG400019823
PGSC0003DMG400024197
PGSC0003DMG400011269
PGSC0003DMG400025737
PGSC0003DMG400013109
PGSC0003DMG400024277
PGSC0003DMG400006913
PGSC0003DMG400004979
PGSC0003DMG400005661
PGSC0003DMG400031165
PGSC0003DMG400026566
PGSC0003DMG400027673
PGSC0003DMG400024391
PGSC0003DMG402025828
PGSC0003DMG400028873
PGSC0003DMG400028958

2.54432698
-4.06657844
8.01895983
10.5521221
10.2270036
-11.2391026
-4.77964332
-2.72813228
7.50119387
-6.85635658
5.30897939
3.43127883
3.05487097
4.07275556
10.1813815
5.05843273
2.74712534
5.97327597
2.05242546
-4.61113311
-4.39024761
6.82659887
2.29671008
2.23554675
7.80481839
-2.24729043
10.8604527
2.1965639
7.68550586
-3.97873074
3.15891785
2.85935255
-3.14738755
2.07880872
2.5778505
-4.28868598
-10.0080758
-2.73904448
-10.3997567
-2.1076649
2.48461737
-3.22620787
2.16922656
2.27793434
4.28499966
-10.5426666
3.50348783

9.59370272
1.62303173
0.98867848
1.00475532
0.71817303
1.93767181
2.43120802
7.55605313
-0.14932796
3.88304554
3.82002525
5.72094159
7.94114316
2.01572017
1.01429116
4.39120321
8.83131672
1.43189161
6.84262466
0.94403636
3.86773732
2.55089325
8.80727389
6.81882358
1.70125842
3.40129809
1.23238596
45273013
0.47410283
4.6999409
6.73635377
7.16110982
7.1923434
3.15020629
5.67767303
1.16636981
0.43214821
5.15947441
1.37240029
5.17214008
1.79999148
2.66062175
6.07281999
3.19581579
1.28138616
1.10855388
3.50102807
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90.9948856
90.9027495
90.7531072
218.781987
218.72019
126.502693
90.3629257
90.1870835
90.1079027
89.9060365
89.8451607
89.6600693
89.4173623
88.9907176
213.308829
88.9234136
88.7202284
88.4718859
87.7074382
87.4622414
87.2362749
87.1610384
86.2439176
86.1805894
119.357645
85.8688437
202.556893
85.7792221
118.778423
85.5876853
85.2814164
85.2407962
84.7554541
84.487293
84.4333593
84.384459
197.644513
84.0993153
195.886917
83.782142
83.1140047
83.0855759
82.9621271
82.8387528
82.8195367
192.301085
82.4944465

8.90E-07
8.95E-07
9.02E-07
9.11E-07
9.12E-07
9.15E-07
9.22E-07
9.32E-07
9.36E-07
9.47E-07
9.50E-07
9.60E-07
9.73E-07
9.97E-07
9.97E-07
1.00E-06
1.01E-06
1.03E-06
1.07E-06
1.09E-06
1.10E-06
1.11E-06
1.17E-06
1.17E-06
1.18E-06
1.20E-06
1.20E-06
1.20E-06
1.21E-06
1.22E-06
1.24E-06
1.24E-06
1.28E-06
1.30E-06
1.30E-06
1.31E-06
1.31E-06
1.33E-06
1.35E-06
1.36E-06
1.41E-06
1.41E-06
1.42E-06
1.44E-06
1.44E-06
1.45E-06
1.47E-06

7.40E-05
7.41E-05
7.44E-05
7.45E-05
7.45E-05
7.45E-05
7.48E-05
7.52E-05
7.52E-05
7.57E-05
7.57E-05
7.62E-05
7.66E-05
7.79E-05
7.79E-05
7.79E-05
7.85E-05
7.93E-05
8.22E-05
8.31E-05
8.39E-05
8.39E-05
8.65E-05
8.65E-05
8.68E-05
8.70E-05
8.70E-05
8.70E-05
8.70E-05
8.70E-05
8.78E-05
8.78E-05
8.94E-05
9.01E-05
9.01E-05
9.01E-05
9.01E-05
9.08E-05
9.14E-05
9.14E-05
9.35E-05
9.35E-05
9.35E-05
9.35E-05
9.35E-05
9.35E-05
9.40E-05



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400004355
PGSC0003DMG400022070
PGSC0003DMG400007177
PGSC0003DMG400002293
PGSC0003DMG400037235
PGSC0003DMG400032590
PGSC0003DMG400036554
PGSC0003DMG400003313
PGSC0003DMG400004600
PGSC0003DMG400026913
PGSC0003DMG400014264
PGSC0003DMG400025444
PGSC0003DMG400007571
PGSC0003DMG400014284
PGSC0003DMG400022699
PGSC0003DMG400028382
PGSC0003DMG400017330
PGSC0003DMG400012888
PGSC0003DMG400012522
PGSC0003DMG400013559
PGSC0003DMG400033357
PGSC0003DMG400012577
PGSC0003DMG400025239
PGSC0003DMG400042297
PGSC0003DMG400024812
PGSC0003DMG400016996
PGSC0003DMG400011530
PGSC0003DMG400032160
PGSC0003DMG400029474
PGSC0003DMG400029504
PGSC0003DMG400045937
PGSC0003DMG400016067
PGSC0003DMG400007664
PGSC0003DMG400015897
PGSC0003DMG400034093
PGSC0003DMG400034710
PGSC0003DMG400034531
PGSC0003DMG400022676
PGSC0003DMG400014384
PGSC0003DMG400021727
PGSC0003DMG400027671
PGSC0003DMG401015009
PGSC0003DMG402028319
PGSC0003DMG400008358
PGSC0003DMG400018934
PGSC0003DMG400011628
PGSC0003DMG400031279

2.38506928
9.94504425
2.3296522
2.11232612
7.7709467
-3.30103204
-10.2246916
-3.72608405
9.96079961
2.31020924
2.06666491
-9.471878
2.08348414
2.85647344
-2.62742344
2.10792437
-3.04108175
2.70445393
-2.63094628
-4.84156295
-4.67683113
-2.30020812
3.95472418
-10.0623135
2.15566463
-3.60790315
2.50168246
-2.12694831
7.47726359
3.70613507
-9.80964221
9.86522417
-9.75482208
-3.88100961
-10.2763317
-10.1531958
9.71915563
3.23110995
-2.86701796
2.12232766
2.10483163
2.54399241
2.14263678
-2.2237357
-3.38518138
4.01294438
-10.1906342

10.5073636
0.64064597
4.15398826
2.68165525
0.02050912
1.0641677
0.64159042
3.58949375
0.84011179
9.10822453
4.36422657
1.25889548
8.75493045
2.10179555
2.75864803
8.89209347
2.83537796
8.53745331
6.48795017
2.97902927
1.99941769
7.71416143
2.58194635
1.00325126
8.37334576
3.97165146
11.4822218
7.53119638
1.84454557
2.57283951
0.51567709
0.47614161
0.39993183
2.82821791
0.63020994
1.28869656
0.30244927
1.523314
2.23858218
10.9800401
10.05341
1.80485212
6.23061212
5.32093843
2.80311582
0.36598744
0.90005915
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82.3972546
191.108815
81.9381203
81.7541774
112.001503
81.1934458
186.848437
80.936886
186.209991
80.8080054
80.7249223
80.670401
80.5810781
80.4444779
80.3360828
80.0848512
80.0287296
79.9610553
79.9540921
79.9413964
79.814856
79.5039334
79.136732
180.337151
78.9881808
78.9828559
78.9605602
78.8917723
78.8400206
78.8399422
179.369287
107.64546
179.178616
78.3759967
177.662045
177.255465
176.597746
77.7938785
77.6923896
77.6880093
77.6408255
77.3495286
77.2637739
77.176689
77.1630405
76.8623278
173.061375

1.47E-06
1.48E-06
1.52E-06
1.53E-06
1.56E-06
1.59E-06
1.60E-06
1.61E-06
1.62E-06
1.63E-06
1.64E-06
1.64E-06
1.65E-06
1.66E-06
1.68E-06
1.70E-06
1.71E-06
1.72E-06
1.72E-06
1.72E-06
1.73E-06
1.77E-06
1.81E-06
1.82E-06
1.83E-06
1.83E-06
1.83E-06
1.84E-06
1.84E-06
1.84E-06
1.86E-06
1.86E-06
1.86E-06
1.90E-06
1.92E-06
1.94E-06
1.96E-06
1.97E-06
1.98E-06
1.98E-06
1.99E-06
2.03E-06
2.04E-06
2.05E-06
2.05E-06
2.09E-06
2.11E-06

9.40E-05
9.40E-05
9.55E-05
9.63E-05
9.75E-05
9.87E-05
9.93E-05
9.95E-05
9.95E-05
9.95E-05
9.98E-05
9.98E-05
0.00010003
0.00010058
0.00010095
0.0001016
0.0001016
0.0001016
0.0001016
0.0001016
0.0001018
0.00010351
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010439
0.00010442
0.00010581
0.00010619
0.00010668
0.0001075
0.00010756
0.00010756
0.00010756
0.00010756
0.000109
0.00010913
0.00010913
0.00010913
0.00011098
0.00011146



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400024432
PGSC0003DMG400021822
PGSC0003DMG400000493
PGSC0003DMG400027047
PGSC0003DMG400018657
PGSC0003DMG400000718
PGSC0003DMG400018174
PGSC0003DMG400021831
PGSC0003DMG400000996
PGSC0003DMG401019239
PGSC0003DMG400002068
PGSC0003DMG400031523
PGSC0003DMG400023762
PGSC0003DMG400021749
PGSC0003DMG401014864
PGSC0003DMG400000398
PGSC0003DMG400014468
PGSC0003DMG400010844
PGSC0003DMG400013730
PGSC0003DMG400033042
PGSC0003DMG400031277
PGSC0003DMG400024594
PGSC0003DMG400000125
PGSC0003DMG400024181
PGSC0003DMG400005632
PGSC0003DMG400027759
PGSC0003DMG400009169
PGSC0003DMG400029129
PGSC0003DMG400027129
PGSC0003DMG400029099
PGSC0003DMG400027357
PGSC0003DMG400017234
PGSC0003DMG400013551
PGSC0003DMG400002433
PGSC0003DMG400031274
PGSC0003DMG400011953
PGSC0003DMG400021247
PGSC0003DMG400014386
PGSC0003DMG400017318
PGSC0003DMG400015872
PGSC0003DMG400016444
PGSC0003DMG400006737
PGSC0003DMG402012062
PGSC0003DMG400004576
PGSC0003DMG400022592
PGSC0003DMG400004168
PGSC0003DMG401022140

7.03303021
9.45034579
4.34198567
6.02528252
2.61280382
3.29080804
3.85506623
-2.41967039
9.94046355
3.79214653
5.79038577
-7.24475131
-10.1028359
-10.2932224
3.35308766
-2.61092516
-7.78023065
-6.89351235
9.89582364
10.0389321
-10.3040196
-5.377393
2.34034939
3.10261352
3.82403573
-2.93050066
10.8077836
9.91611224
2.14751654
-2.6247838
-2.07163742
-2.49010689
2.52922344
-9.56277781
-10.3782087
5.44326153
5.43360161
2.61260629
-4.40317097
-3.40614206
2.04271342
3.01075592
10.0870766
-4.93486114
4.24072035
2.64733017
-3.33991563

0.48576085
0.1106047
11.7991216
6.21417223
7.6951315
2.8050572
2.09680902
8.09914536
0.41193153
2.4629664
1.43512558
8.78843085
2.90153063
0.91311739
1.95468022
9.33616032
0.95477743
1.19855753
0.48647675
0.55556913
0.89430298
4.5850402
7.42434795
2.81554119
0.52631291
3.13168305
1.13590933
0.24742642
7.02680488
2.48114972
2.71126291
2.80337598
7.95866612
0.46038609
0.73535308
8.53059596
3.76260385
11.131988
2.18472499
5.55126106
9.5693072
4.15750278
0.91031365
1.17295799
3.50325483
6.27907122
3.14437573
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76.668537
172.656275
76.522968
76.3718421
76.2907073
76.2825154
76.2781655
75.967592
170.251003
75.6392869
75.6188899
75.6151876
102.715336
168.903675
75.3155431
75.0146565
74.9530949
74.59722
165.848871
100.942079
165.407492
74.1639896
74.0070562
73.9379724
73.4829481
73.4485707
161.369553
160.970609
72.6653975
72.4476455
72.3382947
72.2160068
72.184075
158.047809
157.679457
71.6834838
70.9341496
70.760737
70.6578572
70.6467033
70.5208393
70.2861511
152.930812
70.2465558
70.1964497
70.0294903
69.8625333

2.12E-06
2.13E-06
2.14E-06
2.16E-06
2.17E-06
2.18E-06
2.18E-06
2.22E-06
2.24E-06
2.27E-06
2.27E-06
2.27E-06
2.28E-06
2.30E-06
2.32E-06
2.37E-06
2.38E-06
2.43E-06
2.45E-06
2.46E-06
2.48E-06
2.50E-06
2.53E-06
2.54E-06
2.62E-06
2.63E-06
2.71E-06
2.73E-06
2.77E-06
2.81E-06
2.84E-06
2.86E-06
2.87E-06
2.91E-06
2.94E-06
2.97E-06
3.13E-06
3.17E-06
3.19E-06
3.19E-06
3.22E-06
3.27E-06
3.27E-06
3.28E-06
3.29E-06
3.33E-06
3.37E-06

0.00011179
0.00011179
0.00011213
0.00011256
0.00011256
0.00011256
0.00011256
0.00011337
0.00011381
0.00011445
0.00011445
0.00011445
0.00011445
0.00011499
0.00011565
0.00011638
0.00011638
0.00011827
0.00011827
0.00011827
0.00011893
0.0001197
0.00012035
0.00012035
0.00012351
0.00012351
0.0001262
0.00012671
0.00012813
0.00012945
0.00012981
0.00013059
0.00013059
0.00013209
0.00013288
0.00013363
0.00013919
0.00013993
0.00014042
0.00014042
0.00014103
0.00014203
0.00014203
0.00014203
0.00014203
0.00014248
0.00014386



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400040729
PGSC0003DMG400022170
PGSC0003DMG400027672
PGSC0003DMG400018434
PGSC0003DMG403017205
PGSC0003DMG400003696
PGSC0003DMG400026139
PGSC0003DMG400032814
PGSC0003DMG400000327
PGSC0003DMG400017189
PGSC0003DMG400029700
PGSC0003DMG400023288
PGSC0003DMG400011724
PGSC0003DMG400019100
PGSC0003DMG400019211
PGSC0003DMG400023193
PGSC0003DMG400007666
PGSC0003DMG400032149
PGSC0003DMG400008098
PGSC0003DMG400020818
PGSC0003DMG400004493
PGSC0003DMG400018822
PGSC0003DMG400021144
PGSC0003DMG400012591
PGSC0003DMG400002091
PGSC0003DMG402001341
PGSC0003DMG401013613
PGSC0003DMG400031267
PGSC0003DMG400006632
PGSC0003DMG402017241
PGSC0003DMG400006652
PGSC0003DMG400016045
PGSC0003DMG400022069
PGSC0003DMG401032256
PGSC0003DMG400027259
PGSC0003DMG400012398
PGSC0003DMG400021690
PGSC0003DMG400031522
PGSC0003DMG400031019
PGSC0003DMG400031521
PGSC0003DMG400027530
PGSC0003DMG400026409
PGSC0003DMG400015685
PGSC0003DMG401025785
PGSC0003DMG400008640
PGSC0003DMG400017452
PGSC0003DMG400016372

-4.60521852
5.57171532
2.07540117
2.50692049
2.11204953
2.00905924
-4.65093126
-3.99593566
2.20324117
2.00642852
5.07812263
-2.58857002
-9.77455319
2.91052424
2.2121162
-8.15462419
-9.59622939
2.81211475
-7.14645857
2.29460381
2.44152895
6.86381501
2.39250146
2.89937437
2.72116685
2.35145775
8.94023856
-9.45600579
9.45062973
6.52345385
-3.5461374
9.85172744
-9.39983426
5.27597292
5.20147116
-3.17195946
2.80148227
7.62796033
-2.71858914
2.86427021
-10.0075807
3.41281197
2.55605501
9.45705909
2.12976323
9.48746094
9.42603949

1.99152868
1.80354661
9.15267952
6.7682734
3.08288786
7.45960216
3.32821263
0.4154875
6.28226961
4.13933644
1.34084579
3.65362534
-0.04568262
6.01700352
3.4729907
2.30593451
0.34260646
4.59292757
2.96065932
5.65076014
2.60115004
0.10664684
10.4924983
7.95777708
1.50359372
3.68569299
-0.46425859
0.00931055
-0.18424903
1.63550571
-0.10807686
0.53628788
0.12262027
0.29476199
2.7172487
1.5800211
2.08999898
0.59164836
3.51325153
2.418925
1.7308144
11.9818424
3.16606331
-0.11471228
6.95644043
0.2131028
0.69064079
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69.7361689
69.6157675
69.4731123
69.358436
69.3258882
69.2648367
69.1614058
68.9770451
68.9071998
68.8664635
68.7102663
68.6897475
147.415435
68.4543413
68.2886955
68.0446815
146.179418
68.0214818
68.0189758
67.9178135
67.7146141
90.3270825
67.587981
67.3275195
67.2780518
67.0358867
89.258055
141.914807
141.5031
66.3298251
66.2051833
140.349371
140.045323
65.7098009
65.5419669
65.3481921
65.2988125
65.29122
65.2819696
65.212188
137.648833
65.1467963
65.1111345
137.286408
64.9684436
136.680375
85.9469862

3.40E-06
3.43E-06
3.47E-06
3.50E-06
3.50E-06
3.52E-06
3.55E-06
3.59E-06
3.61E-06
3.62E-06
3.66E-06
3.67E-06
3.73E-06
3.73E-06
3.78E-06
3.84E-06
3.84E-06
3.85E-06
3.85E-06
3.88E-06
3.94E-06
3.97E-06
3.97E-06
4.05E-06
4.06E-06
4.14E-06
4.18E-06
4.27E-06
4.31E-06
4.36E-06
4.40E-06
4.44E-06
4.47E-06
4.57E-06
4.62E-06
4.69E-06
4.71E-06
4.71E-06
4.71E-06
4.74E-06
4.75E-06
4.76E-06
4.78E-06
4.80E-06
4.83E-06
4.87E-06
4.91E-06

0.00014421
0.00014514
0.00014598
0.00014624
0.00014626
0.00014659
0.00014705
0.00014837
0.0001488
0.00014892
0.00015004
0.00015004
0.00015149
0.00015149
0.00015268
0.00015388
0.00015388
0.00015388
0.00015388
0.00015428
0.00015595
0.00015644
0.00015644
0.00015913
0.00015939
0.00016192
0.00016245
0.00016465
0.00016544
0.00016658
0.0001678
0.00016864
0.00016961
0.00017243
0.0001736
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017428
0.00017481
0.00017551
0.00017681
0.00017752
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PGSC0003DMG400037923
PGSC0003DMG400024109
PGSC0003DMG400018706
PGSC0003DMG400002288
PGSC0003DMG400024260
PGSC0003DMG400030910
PGSC0003DMG400008309
PGSC0003DMG400028254
PGSC0003DMG400020505
PGSC0003DMG400029800
PGSC0003DMG400005577
PGSC0003DMG400030483
PGSC0003DMG400018919
PGSC0003DMG400023949
PGSC0003DMG400017747
PGSC0003DMG400015641
PGSC0003DMG400014736
PGSC0003DMG402000198
PGSC0003DMG400021073
PGSC0003DMG400042768
PGSC0003DMG401023672
PGSC0003DMG400019558
PGSC0003DMG400002296
PGSC0003DMG400016904
PGSC0003DMG400029632
PGSC0003DMG400030925
PGSC0003DMG400012666
PGSC0003DMG400010065
PGSC0003DMG400029591
PGSC0003DMG400030140
PGSC0003DMG400029754
PGSC0003DMG400025972
PGSC0003DMG400005098
PGSC0003DMG400019508
PGSC0003DMG400029852
PGSC0003DMG400017509
PGSC0003DMG400029362
PGSC0003DMG400008299
PGSC0003DMG400003743
PGSC0003DMG400005058
PGSC0003DMG400044149
PGSC0003DMG400020515
PGSC0003DMG400002886
PGSC0003DMG400012466
PGSC0003DMG400000721
PGSC0003DMG400017185
PGSC0003DMG400003865

9.43723691
2.15971796
2.4338402
-3.60353934
-3.42035808
3.95842985
3.62482601
-9.49510843
2.62705758
2.00035376
-2.43269355
-5.51667938
2.43574227
-3.51151342
2.12459315
2.06061156
-3.68792613
2.29033671
-2.19686984
2.00520756
3.10759395
-10.0215167
-3.97260359
6.89055841
-2.32286276
-6.39459788
2.93478849
2.1679912
2.05595247
-10.1979055
-4.11237324
3.3182103
8.91025025
3.08726778
-3.13046685
2.03073068
3.08133719
5.15421057
-4.28745342
-4.06898538
-2.89757865
2.72269812
-10.6421439
-2.1133797
2.58469477
7.737089
4.3157907

0.01269972
8.74688857
3.56844434
1.73638063
2.65652829
1.37898625
4.68851825
0.09775638
9.63118568
4.95848684
2.12723971
3.08653352
3.93481778
3.85025026
2.80806737
7.9787639
2.97361507
2.75852468
3.4894896
4.1574052
3.12515222
0.71850556
0.78067684
0.1679665
5.24299224
2.16088623
10.8798578
5.86210512
5.06510338
0.7610926
5.11857207
4.72660691
-0.45210169
10.3877141
2.14853541
4.80916344
1.86827195
4.19683492
2.40453009
2.89608094
3.86601862
6.85179424
0.84835823
4.69450977
3.10541517
-0.17081277
6.25560305
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136.330038
64.6342152
64.5503508
64.413383
64.3419594
64.289067
63.8825801
84.5790885
63.8040984
63.7414943
63.6919475
63.654786
63.6314437
63.5298072
63.4886832
63.3711185
63.2021339
63.1309942
63.1044785
62.9318569
62.7252107
129.842784
62.220939
82.1010001
62.1296982
61.9795499
61.9676636
61.9301898
61.9052805
81.0920843
61.5010974
61.4566858
126.830345
61.4280363
61.3833605
61.3763057
61.3749837
61.3694145
61.3360074
61.3277823
61.3209758
61.3054539
126.22722
61.1983664
61.198038
80.5118835
61.0073738

4.92E-06
4.95E-06
4.98E-06
5.03E-06
5.06E-06
5.08E-06
5.24E-06
5.26E-06
5.28E-06
5.30E-06
5.32E-06
5.34E-06
5.35E-06
5.39E-06
5.40E-06
5.45E-06
5.53E-06
5.56E-06
5.57E-06
5.64E-06
5.73E-06
5.84E-06
5.97E-06
5.97E-06
6.01E-06
6.08E-06
6.09E-06
6.10E-06
6.12E-06
6.29E-06
6.31E-06
6.34E-06
6.35E-06
6.35E-06
6.37E-06
6.38E-06
6.38E-06
6.38E-06
6.40E-06
6.40E-06
6.40E-06
6.41E-06
6.45E-06
6.47E-06
6.47E-06
6.49E-06
6.57E-06

0.00017752
0.00017835
0.00017916
0.00018037
0.0001809
0.00018108
0.00018564
0.00018564
0.00018564
0.00018564
0.00018582
0.00018602
0.00018602
0.00018685
0.00018685
0.00018811
0.00018991
0.00019062
0.00019068
0.00019291
0.00019501
0.00019799
0.00020093
0.00020093
0.0002015
0.00020338
0.00020338
0.00020364
0.00020369
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020721
0.00020771
0.00020771
0.00020771
0.00020794
0.00020967
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PGSC0003DMG400021863
PGSC0003DMG400011355
PGSC0003DMG402007888
PGSC0003DMG400020719
PGSC0003DMG400004465
PGSC0003DMG400024452
PGSC0003DMG400031278
PGSC0003DMG400029716
PGSC0003DMG400024182
PGSC0003DMG400029745
PGSC0003DMG400018853
PGSC0003DMG400007547
PGSC0003DMG400027433
PGSC0003DMG402027133
PGSC0003DMG400007605
PGSC0003DMG400028238
PGSC0003DMG400010213
PGSC0003DMG400017523
PGSC0003DMG400016504
PGSC0003DMG400014402
PGSC0003DMG400019446
PGSC0003DMG402031520
PGSC0003DMG402032256
PGSC0003DMG400033650
PGSC0003DMG400004800
PGSC0003DMG400007755
PGSC0003DMG400025418
PGSC0003DMG400015125
PGSC0003DMG400040013
PGSC0003DMG400032516
PGSC0003DMG400021068
PGSC0003DMG400001567
PGSC0003DMG400030971
PGSC0003DMG401000527
PGSC0003DMG400005178
PGSC0003DMG400025481
PGSC0003DMG400004458
PGSC0003DMG400016808
PGSC0003DMG400026892
PGSC0003DMG400015132
PGSC0003DMG402019255
PGSC0003DMG400001016
PGSC0003DMG400030663
PGSC0003DMG400006296
PGSC0003DMG400014894
PGSC0003DMG400035816
PGSC0003DMG400016529

-2.04722212
-2.6449615
8.74210451
2.85838206
-9.25093127
7.20958976
-9.29315477
-2.80594302
2.83016089
-2.37540924
-2.29482344
2.11902926
3.02749034
-4.81999089
4.44284347
2.47356897
10.3007202
-2.06921942
2.60837419
2.4384876
2.07900774
-3.29371275
9.57922322
2.17314367
-4.08995568
-10.1450211
-10.0806548
-2.09543632
-9.82120356
9.37131309
-4.3708182
-2.02647042
2.51676114
2.13544117
-8.38340351
-3.20762741
2.75790594
-2.02791774
-2.42805567
3.88778473
-3.6136472
-4.57275587
-2.91034585
9.45110213
3.22557942
-3.3465261
-5.53891511

3.89526828
3.53891092
0.02143746
4.93022866
-0.18885677
0.48412073
-0.19144121
1.86908729
11.7958015
4.4161538
4.63653505
2.3590038
2.94665401
3.15778634
1.65913453
8.79022029
0.90899228
4.86455936
8.23345857
5.44114638
3.29041538
3.22369012
0.45386245
6.53249113
4.61143731
0.76833846
0.4828664
3.33706522
0.64534857
0.00829626
-0.36368823
8.68981041
5.55039015
6.56819897
0.58337347
4.23791494
6.33277581
3.8260257
1.5700565
1.96071299
5.1770045
1.94055742
5.88814258
-0.00731257
3.64724687
1.17437611
3.37048518
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60.7296397
60.5342038
124.242783
60.420238
123.759035
60.3305496
123.02493
59.9276325
59.4261846
59.3468315
59.1906133
59.1334081
59.0669514
59.0609099
59.0130642
59.0104178
77.2782129
59.000033
58.9731817
58.8575914
58.8424857
58.8116377
119.259068
58.6453842
58.5369144
118.624662
118.535885
58.375031
117.962833
76.1911733
58.2008397
58.154165
57.970494
57.9699999
57.7848795
57.7608203
57.6948084
57.5683073
57.5664073
57.562172
57.4709889
57.422169
57.3806363
74.5034981
57.1155613
57.0977897
57.0516151

6.71E-06
6.82E-06
6.82E-06
6.88E-06
6.92E-06
6.93E-06
7.06E-06
7.16E-06
7.46E-06
7.51E-06
7.61E-06
7.64E-06
7.68E-06
7.69E-06
7.72E-06
7.72E-06
7.72E-06
7.73E-06
7.74E-06
7.82E-06
7.83E-06
7.85E-06
7.88E-06
7.95E-06
8.03E-06
8.03E-06
8.05E-06
8.13E-06
8.19E-06
8.20E-06
8.25E-06
8.29E-06
8.41E-06
8.41E-06
8.54E-06
8.56E-06
8.61E-06
8.70E-06
8.70E-06
8.71E-06
8.77E-06
8.81E-06
8.84E-06
9.01E-06
9.04E-06
9.05E-06
9.09E-06

0.00021237
0.00021373
0.00021373
0.00021466
0.00021506
0.00021509
0.00021845
0.00022115
0.00022855
0.00022967
0.00023226
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023238
0.00023302
0.00023302
0.00023302
0.00023363
0.00023552
0.0002366
0.0002366
0.00023686
0.00023831
0.00023912
0.00023912
0.0002393
0.00023983
0.00024174
0.00024174
0.00024491
0.00024491
0.00024591
0.00024684
0.00024684
0.00024684
0.00024766
0.00024832
0.00024882
0.00025176
0.00025176
0.00025176
0.00025181



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400032534
PGSC0003DMG400008296
PGSC0003DMG401019771
PGSC0003DMG400006905
PGSC0003DMG400009887
PGSC0003DMG400031515
PGSC0003DMG400024134
PGSC0003DMG400017730
PGSC0003DMG402028118
PGSC0003DMG400008585
PGSC0003DMG400004420
PGSC0003DMG400027455
PGSC0003DMG400018106
PGSC0003DMG400033348
PGSC0003DMG400022249
PGSC0003DMG400003028
PGSC0003DMG400001203
ENSRNA049458286

PGSC0003DMG400027233
PGSC0003DMG400029938
PGSC0003DMG400034105
PGSC0003DMG400012590
PGSC0003DMG400010718
PGSC0003DMG400013548
PGSC0003DMG400001934
PGSC0003DMG400029746
PGSC0003DMG400007621
PGSC0003DMG400014646
PGSC0003DMG402016989
PGSC0003DMG401031172
PGSC0003DMG400001406
PGSC0003DMG400024259
PGSC0003DMG400029408
PGSC0003DMG400016749
PGSC0003DMG400018129
PGSC0003DMG400031548
PGSC0003DMG400008035
PGSC0003DMG400031156
PGSC0003DMG400028751
PGSC0003DMG400011134
PGSC0003DMG400015355
PGSC0003DMG400025628
PGSC0003DMG400014094
PGSC0003DMG400003369
PGSC0003DMG400024586
PGSC0003DMG400010984
PGSC0003DMG400031729

3.14834445
-2.61949288
5.93180209
-4.48745835
2.01905678
11.4321676
10.4580087
4.43690267
-9.81559837
2.23714198
-9.70018351
10.8133104
2.2535446
6.43968093
2.072827
-2.83399095
4.01185455
-10.6208897
-2.82588362
2.02638173
-2.13256868
3.061564
3.49739048
-11.0279225
2.95154709
-2.69069851
4.33009092
-2.62993375
-5.44202219
-4.12653516
2.92622093
-3.15565693
-2.76871735
-8.90753878
-4.48618567
-4.77443075
-5.54405051
2.14633551
-3.04314404
3.26133379
-3.05160386
5.23770688
-4.19489847
-2.06052577
3.03940843
8.82920319
2.07070967

8.27469789
4.78911426
0.39629739
1.85695719
5.5658035
3.55688838
1.12453914
1.00552423
0.53251881
7.1182832
0.37437607
1.27861259
3.25747318
1.22839374
10.0213845
1.31959755
1.09149718
0.67714193
1.51407073
11.8093471
2.26419568
8.89460084
2.78978905
1.21719332
6.10394819
4.88385341
5.61791761
4.91402405
1.44467616
5.38168773
2.2791463
1.79562282
12.4398473
5.09445786
2.65056814
2.66229779
0.6752423
2.19661085
1.25504064
1.90923087
1.37068768
2.63367677
2.0561567
5.48258251
1.76038485
-0.76859576
3.21287601
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57.0250177
57.0039318
56.8931448
56.70835
56.6345042
73.6904293
113.230675
56.5877806
113.114598
56.5381085
113.067309
73.4693432
56.3882342
56.248323
56.1541818
56.029469
55.9424182
111.353011
55.8903116
55.8306643
55.7404395
55.7238892
55.6994625
71.8589222
55.3187745
55.3145741
55.3107441
55.2966936
55.198883
55.1144768
55.1024805
55.0128344
547776166
70.8708189
54.6947724
54.6689561
54.607575
54.5206371
54.3269402
54.3236752
54.2678838
54.2295075
54.1718584
54.1160594
54.0875281
106.318154
54.0482227

9.11E-06
9.12E-06
9.21E-06
9.36E-06
9.41E-06
9.44E-06
9.45E-06
9.45E-06
9.48E-06
9.49E-06
9.50E-06
9.56E-06
9.61E-06
9.73E-06
9.81E-06
9.91E-06
9.99E-06
1.00E-05
1.00E-05
1.01E-05
1.02E-05
1.02E-05
1.02E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.06E-05
1.07E-05
1.07E-05
1.07E-05
1.08E-05
1.11E-05
1.11E-05
1.11E-05
1.12E-05
1.12E-05
1.13E-05
1.15E-05
1.15E-05
1.16E-05
1.16E-05
1.17E-05
1.17E-05
1.17E-05
1.18E-05
1.18E-05

0.00025202
0.00025211
0.00025377
0.00025597
0.0002568
0.0002568
0.0002568
0.0002568
0.00025695
0.00025695
0.00025695
0.00025831
0.0002584
0.0002607
0.00026209
0.00026418
0.00026515
0.00026515
0.00026518
0.00026546
0.0002668
0.0002668
0.0002668
0.00027103
0.00027103
0.00027103
0.00027103
0.00027103
0.00027299
0.0002742
0.0002742
0.00027516
0.00027843
0.00027901
0.00027901
0.00027928
0.00028007
0.00028132
0.00028459
0.00028459
0.00028563
0.00028623
0.00028733
0.0002883
0.0002883
0.0002883
0.0002883



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400025885
PGSC0003DMG400004015
PGSC0003DMG400015190
PGSC0003DMG403029613
PGSC0003DMG400015727
PGSC0003DMG400024364
PGSC0003DMG400021867
PGSC0003DMG400010923
PGSC0003DMG400003811
PGSC0003DMG400013556
PGSC0003DMG400001598
PGSC0003DMG400037309
PGSC0003DMG400027929
PGSC0003DMG400015607
PGSC0003DMG400027945
PGSC0003DMG402014864
PGSC0003DMG400003058
PGSC0003DMG400025443
PGSC0003DMG400006455
PGSC0003DMG400007876
PGSC0003DMG400037627
PGSC0003DMG400013346
PGSC0003DMG400025144
PGSC0003DMG400024128
PGSC0003DMG400022414
PGSC0003DMG400030149
PGSC0003DMG400001172
PGSC0003DMG400031032
PGSC0003DMG400026063
PGSC0003DMG400013417
PGSC0003DMG400020899
PGSC0003DMG400026872
PGSC0003DMG401004946
PGSC0003DMG400008292
PGSC0003DMG401022197
PGSC0003DMG400019266
PGSC0003DMG400032157
PGSC0003DMG400022083
PGSC0003DMG400031110
PGSC0003DMG400004158
PGSC0003DMG400031771
PGSC0003DMG400047102
PGSC0003DMG400031216
PGSC0003DMG400026864
PGSC0003DMG400012977
PGSC0003DMG400022820
PGSC0003DMG400004690

2.35116929
-3.2242992
-3.24355721
-9.38257566
-9.39535692
-8.93175535
7.45682672
-3.5113621
7.15172857
-2.58216054
-2.76431466
8.73245944
3.18807326
2.47335718
-2.11066577
10.3347763
-6.91125491
-5.78118605
-3.60499563
-3.7398776
6.21406667
-2.55812931
2.27185793
2.17773672
2.40698018
-6.31686205
8.49245322
-9.85255246
-10.0986483
2.89873884
-2.24166832
3.5722367
-2.63072413
-2.28579992
-2.6724441
2.01768172
-2.00237175
3.84419224
2.70152296
4.61645766
-3.63502786
9.29177757
-3.21250699
4.40452566
-3.79076924
7.66529094
-9.71609404

3.24579821
0.77871086
5.22440927
0.22880972
0.05825916
-0.09373458
0.88646908
2.29329263
0.27957885
2.96781074
8.97906015
-0.44325255
0.23643375
3.9671927
4.68925182
0.25374637
4.68862544
-0.6830559
2.38552379
3.27506077
-0.04220135
1.59529597
3.18089271
1.87638351
3.4129106
3.56708649
-0.63810057
0.7754444
0.95914719
3.67656561
3.31985549
2.31597981
3.21871109
1.18327482
5.59902616
7.64695337
3.29325171
1.99872248
5.04120833
3.9600263
4.0109618
0.08852779
1.57184682
0.5836975
3.98375993
0.62760603
0.6280612
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54.0241382
54.0195627
53.9985322
105.969648
105.94355
105.531181
53.748939
53.724677
69.3901147
53.5899818
53.5355708
104.699472
53.3190892
53.1886054
53.1388244
68.5476947
53.0538391
52.9628206
52.8441393
52.7955352
52.7889043
52.7772569
52.7028149
52.6625786
52.605666
52.5186501
102.070354
102.064048
101.878848
52.3809035
52.2750901
52.256993
52.1524775
52.1315311
52.1232493
51.8928249
51.7839396
51.6426913
51.598753
51.5891265
51.4377508
98.9630225
51.2952136
51.0976817
50.9430718
50.9195726
65.2954222

1.18E-05
1.18E-05
1.18E-05
1.19E-05
1.19E-05
1.21E-05
1.21E-05
1.21E-05
1.22E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.24E-05
1.26E-05
1.27E-05
1.28E-05
1.28E-05
1.29E-05
1.30E-05
1.31E-05
1.32E-05
1.32E-05
1.32E-05
1.33E-05
1.33E-05
1.34E-05
1.35E-05
1.36E-05
1.36E-05
1.37E-05
1.37E-05
1.38E-05
1.38E-05
1.40E-05
1.40E-05
1.40E-05
1.43E-05
1.44E-05
1.46E-05
1.47E-05
1.47E-05
1.49E-05
1.51E-05
1.51E-05
1.54E-05
1.56E-05
1.56E-05
1.57E-05

0.0002883
0.0002883
0.00028848
0.00028881
0.00028881
0.00029201
0.00029201
0.00029228
0.00029247
0.00029398
0.00029468
0.00029634
0.00029813
0.00030065
0.00030093
0.00030093
0.0003021
0.00030422
0.00030675
0.00030713
0.00030713
0.00030713
0.00030846
0.00030892
0.00031007
0.00031068
0.00031068
0.00031068
0.00031228
0.00031237
0.00031392
0.000314
0.00031597
0.00031607
0.00031607
0.00032094
0.00032267
0.00032576
0.00032662
0.00032662
0.00032895
0.0003318
0.0003318
0.00033603
0.00033947
0.00033947
0.00033947
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PGSC0003DMG400004575
PGSC0003DMG400001269
PGSC0003DMG400008298
PGSC0003DMG400010320
PGSC0003DMG400017034
PGSC0003DMG400021397
PGSC0003DMG400025333
PGSC0003DMG400017737
PGSC0003DMG400012225
PGSC0003DMG400019773
PGSC0003DMG400010186
PGSC0003DMG400002026
PGSC0003DMG400021956
PGSC0003DMG400028479
PGSC0003DMG400012074
PGSC0003DMG400012405
PGSC0003DMG400029583
PGSC0003DMG400029128
PGSC0003DMG400017508
PGSC0003DMG400025346
PGSC0003DMG400000951
PGSC0003DMG400002561
PGSC0003DMG400029801
PGSC0003DMG400009992
PGSC0003DMG401024691
PGSC0003DMG400026312
PGSC0003DMG400023461
PGSC0003DMG400013415
PGSC0003DMG402016602
PGSC0003DMG400020153
PGSC0003DMG401022752
PGSC0003DMG400005219
PGSC0003DMG400036825
PGSC0003DMG402028141
PGSC0003DMG400026934
PGSC0003DMG400018811
PGSC0003DMG400013225
PGSC0003DMG400008000
PGSC0003DMG400021776
PGSC0003DMG401013738
PGSC0003DMG401028834
PGSC0003DMG400003626
PGSC0003DMG400017662
PGSC0003DMG400008878
PGSC0003DMG400040086
PGSC0003DMG400004948
PGSC0003DMG400025686

-12.0860417
-3.78142675
4.2659443
-2.36834201
3.94915869
-10.0979563
2.25505941
-2.21118911
2.0994129
8.12723383
8.95528752
-3.01942144
8.57318515
2.42796151
8.80909529
2.02345711
2.29614644
4.21043975
-2.22906917
4.26543452
-2.09334425
-2.43352984
6.17239465
2.01837833
5.08396134
-2.81310193
2.33754304
2.96831847
8.20515592
2.58526987
3.93189455
-3.15358314
-7.18898581
3.87844362
4.78186554
2.20452581
-9.40054383
-4.27809044
-5.05192345
-9.30524558
-4.59972503
3.6431591
2.81963932
-2.82631232
-8.61393448
-5.81075598
-3.22245981

2.68265877
1.15889857
7.44758401
1.65678823
0.66478028
1.05526943
2.44593693
5.20966597
6.99799158
2.20812044
-0.70177298
3.62605787
-0.37315286
2.31164334
-0.40375662
7.40965293
3.02448774
1.81400688
6.48451069
2.13730942
5.92148992
1.42450565
0.04911275
9.03589128
1.48103495
2.46435742
7.68159406
5.05848895
1.01623867
1.5654215
3.03513595
2.77354548
-0.37158532
1.92611216
2.09865214
6.3359566
0.02586669
3.85293837
2.76308416
0.01591353
1.19276858
5.03852559
2.62947762
4.52700799
-0.73504707
-0.44360251
2.04542989
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65.2887582
50.8799505
50.8585663
50.7026626
50.6975007
97.3573041
50.6369833
50.5973061
50.4877853
64.3634407
96.1154645
50.1166186
95.8384638
50.0939759
95.7657128
50.0124483
49.9682099
49.7251563
49.7009394
49.6591742
49.5407127
49.4357481
49.4213411
49.3187765
49.2917636
49.2602851
49.1454963
49.1427123
92.8239856
48.9373817
48.9192677
48.8895501
62.3608796
48.8376047
48.7733347
48.7266954
92.1509316
48.5135721
48.2935197
90.9855343
48.1831047
48.1250591
48.0207879
47.9537293
90.1109751
47.8530457
47.7833462

1.57E-05
1.57E-05
1.57E-05
1.60E-05
1.60E-05
1.60E-05
1.61E-05
1.61E-05
1.63E-05
1.66E-05
1.67E-05
1.69E-05
1.69E-05
1.69E-05
1.69E-05
1.70E-05
1.71E-05
1.75E-05
1.75E-05
1.76E-05
1.78E-05
1.80E-05
1.80E-05
1.82E-05
1.82E-05
1.83E-05
1.85E-05
1.85E-05
1.89E-05
1.89E-05
1.89E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.91E-05
1.92E-05
1.93E-05
1.93E-05
1.97E-05
2.01E-05
2.02E-05
2.03E-05
2.04E-05
2.06E-05
2.08E-05
2.09E-05
2.10E-05
2.11E-05

0.00033947
0.00033947
0.00033976
0.000343
0.000343
0.00034305
0.00034418
0.00034453
0.00034711
0.00035213
0.00035321
0.00035437
0.00035437
0.00035437
0.00035462
0.00035596
0.00035707
0.00036304
0.0003631
0.00036415
0.00036633
0.00036896
0.00036896
0.00037155
0.00037198
0.00037271
0.00037536
0.00037536
0.00037927
0.00037927
0.00037954
0.00037995
0.00037995
0.00038096
0.00038254
0.00038387
0.00038484
0.00039026
0.00039665
0.00039888
0.00040012
0.00040185
0.00040385
0.00040588
0.00040826
0.00040908
0.00041106
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PGSC0003DMG400004730
PGSC0003DMG400007389
PGSC0003DMG402013731
PGSC0003DMG400012298
PGSC0003DMG400016162
PGSC0003DMG400016931
PGSC0003DMG400019146
PGSC0003DMG400031541
PGSC0003DMG400002386
PGSC0003DMG400038727
PGSC0003DMG400002927
PGSC0003DMG400030734
PGSC0003DMG400008804
PGSC0003DMG400021651
PGSC0003DMG400002213
PGSC0003DMG400013132
PGSC0003DMG400009822
PGSC0003DMG400033160
PGSC0003DMG400030890
PGSC0003DMG400021481
PGSC0003DMG400024287
PGSC0003DMG402001531
PGSC0003DMG400034588
PGSC0003DMG400030546
PGSC0003DMG400012224
PGSC0003DMG400015307
PGSC0003DMG400014644
PGSC0003DMG400018000
PGSC0003DMG400017779
PGSC0003DMG401007028
PGSC0003DMG400018651
PGSC0003DMG400013518
PGSC0003DMG400010172
PGSC0003DMG400028451
PGSC0003DMG400018631
PGSC0003DMG400010585
PGSC0003DMG400008659
PGSC0003DMG400011895
PGSC0003DMG400026434
PGSC0003DMG402023052
PGSC0003DMG400016023
PGSC0003DMG400020376
PGSC0003DMG400017728
PGSC0003DMG400011033
PGSC0003DMG401030580
PGSC0003DMG400016814
PGSC0003DMG400019243

8.86391684
-2.33493134
-8.7860402
3.36094167
2.03161298
2.11792089
10.9739509
-9.03469202
2.15643186
-9.66803953
3.92184217
3.02393155
3.24002252
-4.65403908
6.77756062
2.16182137
2.7382813
-2.64846375
-2.15555563
7.25994398
-8.70711275
-3.44998364
8.37431499
-2.73044865
2.0028816
6.76719562
-9.98395554
8.26972859
2.9946254
2.05204864
-2.80488862
-5.13795268
10.47938
-4.26152915
9.22301577
-2.78590579
2.0123786
3.98060325
-3.2796517
-3.49529633
8.59241678
-3.46996541
-2.49152759
-2.26047269
-5.00197669
-2.21613285
3.94556866

-0.23310312
3.18142393
-0.93035456
1.69805021
5.4526699
2.14483651
0.81641617
-0.04273213
5.23017125
0.05586334
0.83801699
1.66289551
7.80072215
1.61377214
1.03597046
3.79765333
4.46215324
1.6433679
6.08984163
-0.26163667
-0.33957901
3.47446692
-0.87596398
3.32062866
6.1866503
-0.27927833
0.75979549
-0.39635524
1.71478325
4.14843001
7.3469733
-0.77674874
0.69650177
-0.72363867
-0.03518151
3.18217383
4.31058296
-0.066794
0.49621105
1.2825954
-0.44949948
1.87614062
1.67087633
5.10469066
0.91340063
4.1228084
1.53633777
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89.8161918
47.7376247
60.6899309
47.7127839
47.6751488
47.6469253
60.5635313
89.4237422
47.5280157
60.2366901
47.3584341
47.3436657
47.2504075
47.2386246
59.9423517
47.1608152
47.1113705
47.0241549
47.0030328
47.001211
87.7793161
46.9302344
87.4960798
46.774265
46.71892
46.6650129
86.7796425
86.7653125
46.5144057
46.5033945
46.4888482
46.4870168
86.5246834
46.4564861
86.414379
46.3907706
46.3891724
46.2623796
46.0130155
46.0054276
85.3027908
45.9054697
45.7733684
45.6381627
45.5758055
45.5560375
45.5348261

2.11E-05
2.12E-05
2.12E-05
2.13E-05
2.13E-05
2.14E-05
2.14E-05
2.15E-05
2.16E-05
2.19E-05
2.20E-05
2.20E-05
2.22E-05
2.23E-05
2.23E-05
2.24E-05
2.26E-05
2.28E-05
2.28E-05
2.28E-05
2.29E-05
2.30E-05
2.31E-05
2.33E-05
2.35E-05
2.36E-05
2.38E-05
2.38E-05
2.39E-05
2.40E-05
2.40E-05
2.40E-05
2.40E-05
2.41E-05
2.42E-05
2.42E-05
2.42E-05
2.46E-05
2.52E-05
2.52E-05
2.53E-05
2.55E-05
2.58E-05
2.62E-05
2.63E-05
2.64E-05
2.64E-05

0.00041126
0.00041194
0.00041194
0.00041201
0.00041255
0.00041262
0.00041262
0.00041338
0.00041642
0.00041985
0.00042143
0.00042164
0.00042459
0.00042459
0.00042459
0.0004257
0.00042724
0.0004286
0.0004286
0.0004286
0.00042961
0.00043039
0.00043236
0.00043504
0.0004366
0.00043854
0.0004408
0.0004408
0.00044115
0.00044115
0.00044115
0.00044115
0.00044115
0.00044115
0.00044194
0.00044196
0.00044196
0.00044679
0.00045554
0.00045554
0.00045564
0.00045847
0.00046209
0.00046676
0.00046889
0.00046889
0.00046889
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PGSC0003DMG400022674
PGSC0003DMG400010353
PGSC0003DMG400030535
PGSC0003DMG400028965
PGSC0003DMG400013460
PGSC0003DMG401018257
PGSC0003DMG400013091
PGSC0003DMG400029315
PGSC0003DMG400000871
PGSC0003DMG400032155
PGSC0003DMG400000941
PGSC0003DMG400027441
PGSC0003DMG402005074
PGSC0003DMG400013399
PGSC0003DMG400030633
PGSC0003DMG400015126
PGSC0003DMG400015123
PGSC0003DMG400024531
PGSC0003DMG400027705
PGSC0003DMG400042128
PGSC0003DMG402010623
PGSC0003DMG400002740
PGSC0003DMG400025772
PGSC0003DMG400009529
PGSC0003DMG400007521
PGSC0003DMG400004251
PGSC0003DMG400020829
PGSC0003DMG400015793
PGSC0003DMG400004564
PGSC0003DMG402028595
PGSC0003DMG400025593
PGSC0003DMG400009837
PGSC0003DMG400014865
PGSC0003DMG400005884
PGSC0003DMG400015693
PGSC0003DMG400024286
PGSC0003DMG400008822
PGSC0003DMG401015876
PGSC0003DMG400000392
PGSC0003DMG400017419
PGSC0003DMG400017338
PGSC0003DMG400033113
PGSC0003DMG400005961
PGSC0003DMG400007639
PGSC0003DMG401022737
PGSC0003DMG400007271
PGSC0003DMG401026585

3.22643668
2.23618377
-2.84760901
-9.8394378
3.39855171
-8.00225868
2.25950204
-3.12708976
-6.00721981
3.23144522
9.89227796
-2.37190342
2.73717481
-2.75479618
-2.25194888
-2.32283743
-9.48288979
2.20050697
2.6682337
8.17521425
2.21690047
5.31094919
-2.84245012
-5.32151532
-2.62747902
2.18173628
-5.72860472
3.09194718
3.42603459
-2.98639919
-8.52254043
-2.56340339
10.3789545
4.04667333
-3.09795612
4.50998135
-2.47998671
2.04202363
7.08875598
2.4051209
2.40551578
-4.72736465
2.58210779
5.61307626
-2.17770717
2.63430243
-8.86985336

4.86111212
3.44029342
2.72003928
0.00067472
10.0761214
0.79514461
3.21174204
6.90307272
0.34984825
9.71771559
0.30769442
1.00250581
1.81596223
5.87786145
8.21305314
1.99918402
0.40056929
5.96037803
4.19853973
-0.70572325
3.52088386
0.80494725
2.98175422
2.58850967
5.98815457
3.10224717
3.56143906
1.51841749
0.61498194
0.78440482
-0.75399464
3.3446905
0.21827349
3.98728535
2.02024037
0.39295935
3.5805646
3.81513122
-0.66169562
1.55231591
0.31249034
0.65767709
1.25755075
3.48160958
5.45067854
1.54022383
-0.16426383
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45.5335011
45.5329865
45.5306866
57.4946941
45.5040488
83.1248041
45.0304625
44.9943574
44.9408634
44.9244701
81.7685216
44.5626804
44.5472968
44.5164987
44.4820896
44.4569516
81.3447835
44.3580407
44.1085101
80.5393505
44.0679833
44.0551688
44.0298403
43.9969478
43.8382096
43.7961412
43.7811898
43.7313933
43.7312884
43.6900709
79.4756553
43.5974956
79.238591
43.5164343
43.4893658
43.4383369
43.1068684
43.0887193
42.8303551
42.8019736
42.741862
42.7376086
42.578602
42.5542888
42.3938702
42.2939988
76.1241433

2.64E-05
2.64E-05
2.64E-05
2.65E-05
2.65E-05
2.76E-05
2.78E-05
2.79E-05
2.81E-05
2.81E-05
2.92E-05
2.92E-05
2.93E-05
2.94E-05
2.95E-05
2.95E-05
2.97E-05
2.98E-05
3.06E-05
3.08E-05
3.08E-05
3.08E-05
3.09E-05
3.10E-05
3.15E-05
3.16E-05
3.17E-05
3.19E-05
3.19E-05
3.20E-05
3.22E-05
3.23E-05
3.25E-05
3.26E-05
3.27E-05
3.29E-05
3.40E-05
3.41E-05
3.51E-05
3.52E-05
3.54E-05
3.54E-05
3.60E-05
3.61E-05
3.68E-05
3.72E-05
3.73E-05

0.00046889
0.00046889
0.00046889
0.00046931
0.00046931
0.0004833
0.00048484
0.00048565
0.00048746
0.00048785
0.00050109
0.00050109
0.00050145
0.00050262
0.00050397
0.00050485
0.00050683
0.00050829
0.00051943
0.00052001
0.00052001
0.00052007
0.0005207
0.00052144
0.00052702
0.00052792
0.00052792
0.0005283
0.0005283
0.00052941
0.00053103
0.00053205
0.00053467
0.00053555
0.00053626
0.00053818
0.0005519
0.00055205
0.00056144
0.00056199
0.00056334
0.00056334
0.00057128
0.00057176
0.00057751
0.00058097
0.00058212
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PGSC0003DMG400025821
PGSC0003DMG400013516
PGSC0003DMG400017119
PGSC0003DMG400000771
PGSC0003DMG400014767
PGSC0003DMG400012492
PGSC0003DMG400020791
PGSC0003DMG402013738
PGSC0003DMG400027968
PGSC0003DMG400004671
PGSC0003DMG400018713
PGSC0003DMG400025192
PGSC0003DMG402012500
PGSC0003DMG400013781
PGSC0003DMG400013090
PGSC0003DMG400008245
PGSC0003DMG400025076
PGSC0003DMG400008300
PGSC0003DMG400019872
PGSC0003DMG400031014
PGSC0003DMG400014405
PGSC0003DMG402011377
PGSC0003DMG400032289
PGSC0003DMG400005697
PGSC0003DMG400016050
PGSC0003DMG400012550
PGSC0003DMG400010471
PGSC0003DMG400000402
PGSC0003DMG400026220
PGSC0003DMG400013774
PGSC0003DMG400004737
PGSC0003DMG400012665
PGSC0003DMG400017556
PGSC0003DMG400031092
PGSC0003DMG400006394
PGSC0003DMG400008101
PGSC0003DMG400029194
PGSC0003DMG400028837
PGSC0003DMG400011603
PGSC0003DMG400023445
PGSC0003DMG400013018
PGSC0003DMG400007880
PGSC0003DMG400016451
PGSC0003DMG400021814
PGSC0003DMG400013573
PGSC0003DMG400018991
PGSC0003DMG400011672

2.80045571
4.99748089
2.55045531
-2.56505136
-2.58986055
-3.42362315
9.44133805
-8.73402861
2.46490964
-4.88675691
3.28556081
-2.84439842
3.25733097
8.42784944
2.84457503
7.29185624
-2.50396608
2.44580663
2.03940894
3.04094178
-3.12195981
-2.60600449
5.86895509
4.78455887
3.19417508
-2.11353842
-3.05057619
4.15217993
-5.16110229
9.06453544
-4.12771998
-2.26717059
2.45336263
2.66223942
2.50085014
-8.15171344
-4.55665929
-8.42278818
2.88794448
-3.77624948
2.32921861
-2.26484274
-2.39417866
458214253
3.4543606
3.84012595
-3.63808346

2.55331649
3.88271307
5.63318066
1.76925414
4.18016173
1.3962255
0.15976754
-0.32781136
3.0583642
0.72833336
1.31378861
4.18276075
0.55374719
-0.81753331
2.97304805
-0.09267676
1.84018243
4.86541796
5.29919958
6.67482183
6.98456722
5.48519074
2.95391107
1.08652271
1.05724387
5.22746612
3.63026968
4.78964729
5.20029658
0.0748091
3.73064383
3.72190185
10.201195
1.83519073
4.53249919
3.18180154
0.12100528
-0.87105736
7.33889847
3.39786608
2.83143395
5.33883187
3.68008817
3.06828619
0.55787931
1.14577321
0.90031455
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42.1574333
42.0347906
42.0343172
41.9937098
41.9507852
41.9211172
75.2866105
75.2085561
41.8694947
41.8579408
41.8212674
41.729557
41.7272818
74.8007354
41.6665697
51.8185667
41.496889
41.4766287
41.4593446
41.4519671
41.4353598
41.4296458
41.4295519
41.4190326
51.6515959
41.2651644
41.2597864
41.167939
41.1667169
51.3226373
41.1558637
41.1402103
41.0897609
41.0770914
40.9821917
50.9902132
40.8242484
72.534472
40.7047728
40.6592345
40.6302702
40.5683194
40.5289101
40.5126305
40.4394217
40.4209293
40.4003125

3.77E-05
3.82E-05
3.82E-05
3.84E-05
3.86E-05
3.87E-05
3.87E-05
3.89E-05
3.89E-05
3.90E-05
3.91E-05
3.95E-05
3.95E-05
3.96E-05
3.98E-05
4.05E-05
4.05E-05
4.06E-05
4.07E-05
4.07E-05
4.08E-05
4.08E-05
4.08E-05
4.09E-05
4.10E-05
4.16E-05
4.16E-05
4.20E-05
4.20E-05
4.21E-05
4.21E-05
4.22E-05
4.24E-05
4.25E-05
4.29E-05
4.32E-05
4.37E-05
4.39E-05
4.42E-05
4.45E-05
4.46E-05
4.49E-05
4.51E-05
4.52E-05
4.56E-05
4.57E-05
4.58E-05

0.00058634
0.00059234
0.00059234
0.00059355
0.00059585
0.00059683
0.00059683
0.00059711
0.00059737
0.00059765
0.0005991
0.00060334
0.00060334
0.00060344
0.00060599
0.00061547
0.00061593
0.00061683
0.00061714
0.00061714
0.00061714
0.00061714
0.00061714
0.00061737
0.00061871
0.00062588
0.00062588
0.00063019
0.00063019
0.00063019
0.00063019
0.0006308
0.00063318
0.00063318
0.00063851
0.0006418
0.00064784
0.00064948
0.00065255
0.0006548
0.0006548
0.00065498
0.00065684
0.00065684
0.00066022
0.0006606
0.00066115
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PGSC0003DMG400014770
PGSC0003DMG400024478
PGSC0003DMG400022887
PGSC0003DMG400000794
PGSC0003DMG400018916
PGSC0003DMG400021880
PGSC0003DMG400031108
PGSC0003DMG402009485
PGSC0003DMG400011445
PGSC0003DMG400012655
PGSC0003DMG400002908
PGSC0003DMG400025638
PGSC0003DMG400024786
PGSC0003DMG400019851
PGSC0003DMG400019200
PGSC0003DMG400030291
PGSC0003DMG400014271
PGSC0003DMG400009525
PGSC0003DMG400013120
PGSC0003DMG400008097
PGSC0003DMG400024249
PGSC0003DMG401014997
PGSC0003DMG401033165
PGSC0003DMG400022578
PGSC0003DMG400018102
PGSC0003DMG400018930
PGSC0003DMG400012174
PGSC0003DMG400028541
PGSC0003DMG400013716
PGSC0003DMG400009601
PGSC0003DMG400014274
PGSC0003DMG400026290
PGSC0003DMG400022286
PGSC0003DMG400006058
PGSC0003DMG400003774
PGSC0003DMG400006793
PGSC0003DMG400001053
PGSC0003DMG400027960
PGSC0003DMG400011618
PGSC0003DMG400030472
PGSC0003DMG400010236
PGSC0003DMG400011313
PGSC0003DMG400035689
PGSC0003DMG400005061
PGSC0003DMG400026801
PGSC0003DMG400016506
PGSC0003DMG400016719

-2.03074462
-2.96695949
2.00499854
-2.7349445
-5.75132799
8.47253959
-8.97072833
3.0322472
5.97095615
-4.15669912
-3.29482495
9.54526456
-7.8163873
3.09308197
2.40942056
-3.18456232
-2.29705854
-3.74191489
-3.53888074
-12.6183293
2.11363321
5.07079424
-8.20926181
2.06770032
-3.77122718
3.71620029
2.46073388
7.7217842
-8.21963559
2.05270035
-2.63771566
2.03965044
3.58560631
10.2138948
2.25951041
2.97999193
-3.00239048
3.56531096
2.93872855
-2.68094639
2.1022467
3.21146729
3.105315
-3.9992886
2.28795438
3.1926191
2.26533712

4.56472263
3.47347356
4.57363061
4.05063287
5.46118615
-0.49742101
-0.38420212
0.82988306
-0.71633468
3.13993264
0.59687297
0.02806546
0.41109696
0.7237795
2.76063027
2.13021477
1.91824827
1.64351481
0.32446296
2.82756766
4.36597069
4.42334654
-0.60579595
2.66433023
4.49852583
3.78482062
1.90151223
0.33039455
-0.67565374
3.9819173
2.78938532
6.32661754
0.84954272
1.15552147
5.11853047
3.15476188
0.90897205
3.84033722
2.78718346
4.60674263
6.64829936
4.23000482
5.36962833
0.34036395
1.15760443
3.17768088
2.16977099
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40.3786225
40.332622
40.3191773
40.1471103
40.1429167
70.8912058
70.8623529
40.0591523
49.6406483
39.7752749
39.7649803
70.0364118
70.0206102
39.6629711
39.6600047
39.5736659
39.4708927
39.4025411
39.3975868
69.1341451
39.320269
39.3082555
69.0126567
39.2259067
39.1883785
39.1781858
39.1117395
39.0358723
68.4183931
38.9999674
38.9663773
38.9328604
38.9220117
47.8257217
38.6547826
38.6447904
38.6304508
38.6095824
38.51603
38.4114831
38.3828855
38.2962015
38.2803323
38.2540553
38.2380254
38.1307441
38.1275438

4.59E-05
4.61E-05
4.62E-05
4.71E-05
4.71E-05
4.75E-05
4.76E-05
4.76E-05
4.81E-05
4.91E-05
4.92E-05
4.95E-05
4.95E-05
4.98E-05
4.98E-05
5.03E-05
5.09E-05
5.13E-05
5.13E-05
5.17E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.20E-05
5.23E-05
5.25E-05
5.26E-05
5.30E-05
5.35E-05
5.36E-05
5.37E-05
5.39E-05
5.41E-05
5.42E-05
5.59E-05
5.59E-05
5.60E-05
5.61E-05
5.62E-05
5.68E-05
5.75E-05
5.77E-05
5.83E-05
5.84E-05
5.86E-05
5.87E-05
5.94E-05
5.95E-05

0.00066178
0.00066423
0.00066474
0.00067409
0.00067409
0.00067652
0.00067652
0.00067652
0.00068215
0.00069588
0.00069592
0.00069849
0.00069849
0.00070021
0.00070021
0.00070409
0.00071037
0.00071482
0.00071482
0.00071907
0.00071912
0.0007196
0.00072181
0.00072541
0.00072699
0.00072733
0.00073188
0.00073733
0.00073733
0.00073823
0.00073954
0.00074084
0.00074125
0.00076085
0.00076085
0.0007612
0.00076194
0.00076236
0.00076948
0.00077785
0.00077992
0.00078569
0.00078661
0.00078794
0.00078834
0.00079425
0.00079425
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PGSC0003DMG400025537
PGSC0003DMG400023932
PGSC0003DMG400018028
PGSC0003DMG400017830
PGSC0003DMG400030995
PGSC0003DMG400020443
PGSC0003DMG400005538
PGSC0003DMG400042108
PGSC0003DMG400029415
PGSC0003DMG400043108
PGSC0003DMG400006841
PGSC0003DMG400022961
PGSC0003DMG400023741
PGSC0003DMG400010369
PGSC0003DMG402008965
PGSC0003DMG400023386
PGSC0003DMG401027561
PGSC0003DMG400004931
PGSC0003DMG400024969
PGSC0003DMG400020498
PGSC0003DMG400031534
PGSC0003DMG400000645
PGSC0003DMG401003864
PGSC0003DMG400003057
PGSC0003DMG400000869
PGSC0003DMG400007801
PGSC0003DMG400013171
PGSC0003DMG400036966
PGSC0003DMG400013040
PGSC0003DMG400007171
PGSC0003DMG400007740
PGSC0003DMG400009375
PGSC0003DMG400007920
PGSC0003DMG400024967
PGSC0003DMG400007809
PGSC0003DMG400040317
PGSC0003DMG403006826
PGSC0003DMG400017142
PGSC0003DMG400014664
PGSC0003DMG400017190
PGSC0003DMG400002169
PGSC0003DMG400016188
PGSC0003DMG403019589
PGSC0003DMG400004468
PGSC0003DMG400022067
PGSC0003DMG400011951
PGSC0003DMG400020597

4.82815754
3.47065053
-5.26351624
2.62609882
2.53909399
2.01835157
-2.61238101
4.2962097
-5.33548236
3.88644144
-2.4753111
7.89275827
2.16589241
-5.30056259
-4.2298011
3.20600806
-8.88099515
8.80366305
-3.66478483
-2.04217557
-3.76754241
10.1851662
2.15293845
-7.00491505
-4.26257129
10.4036574
-3.5905464
2.20345242
2.06784473
6.42041609
2.3571421
3.48256881
3.35820533
-2.5595351
8.83300837
-7.50097862
-4.22679866
8.48435996
5.43738811
-4.46177855
-3.11210489
4.85206776
-2.1226494
2.14242548
-9.38852175
3.94247038
2.79723334

1.06640551
1.20677141
-0.93439178
1.19813534
5.58212721
7.64269815
2.8928467
3.04098046
1.38972004
2.62318166
4.77069409
-0.24500041
4.85548341
5.10740894
2.042253
-0.19380909
-0.3837679
-0.67481487
0.10957819
5.90238474
3.15315647
0.67147948
2.4504442
5.67841572
1.27334571
1.58699686
1.57864987
2.93425074
3.13451783
0.84971579
3.04052011
0.28249614
-0.11826415
7.24352041
-0.23239647
0.45485434
1.49752552
-0.89155629
-0.05850357
-0.23785092
6.50781989
1.39802307
2.90502392
2.40211184
0.03393638
5.5972143
0.56740239
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47.0068013
38.0042031
37.9956217
37.9587377
37.9419016
37.9321435
37.9300324
37.9273494
37.9178257
37.9069726
37.7921522
46.5792598
37.638669
37.6097595
37.5708872
37.4814762
64.606279
64.5205562
37.2167968
37.2025543
37.1155214
45.6543862
37.069734
37.0499115
37.0413887
63.6683468
36.9624181
36.8150689
36.8149744
36.7479657
36.7429151
36.7039339
36.6012286
36.595586
44.9031297
44.8395269
36.4391014
62.3738451
36.2696385
36.2552714
36.21913
36.1902585
36.1852381
36.1727019
61.7735315
36.0965035
36.0760231

5.98E-05
6.03E-05
6.04E-05
6.06E-05
6.08E-05
6.08E-05
6.09E-05
6.09E-05
6.09E-05
6.10E-05
6.19E-05
6.21E-05
6.30E-05
6.32E-05
6.35E-05
6.42E-05
6.50E-05
6.53E-05
6.62E-05
6.64E-05
6.71E-05
6.72E-05
6.74E-05
6.76E-05
6.77E-05
6.83E-05
6.83E-05
6.95E-05
6.95E-05
7.01E-05
7.01E-05
7.05E-05
7.13E-05
7.14E-05
7.18E-05
7.22E-05
7.28E-05
7.31E-05
7.43E-05
7.44E-05
7.48E-05
7.50E-05
7.51E-05
7.52E-05
7.55E-05
7.59E-05
7.61E-05

0.00079843
0.00080331
0.00080331
0.00080468
0.00080513
0.00080513
0.00080513
0.00080513
0.00080528
0.00080576
0.00081536
0.00081627
0.00082332
0.00082348
0.00082619
0.00083329
0.00084078
0.00084367
0.00085228
0.00085308
0.0008575
0.00085845
0.00085941
0.00086064
0.00086065
0.00086661
0.00086661
0.00087868
0.00087868
0.00088413
0.00088413
0.00088602
0.00089597
0.00089601
0.00089909
0.00090357
0.00090913
0.00091305
0.00092213
0.00092213
0.00092498
0.00092706
0.00092706
0.0009279
0.00093067
0.00093247
0.00093364
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PGSC0003DMG400045810
PGSC0003DMG400004370
PGSC0003DMG400014095
PGSC0003DMG400020939
PGSC0003DMG400018131
PGSC0003DMG400016283
PGSC0003DMG403019771
PGSC0003DMG400030125
PGSC0003DMG400034790
PGSC0003DMG400018406
PGSC0003DMG400003507
PGSC0003DMG400008636
PGSC0003DMG400007240

4.54266166
-6.51627399
-2.49014352
-6.16603544
-2.23440247
4.76712591
9.90465756
2.24269002
-5.27673897
-8.90050363
-3.25156218
-5.34181536
3.17721172

1.00993773
0.11362591
7.7664277
0.39637935
3.65787348
1.1221528
0.47622705
2.24617744
6.90807083
-0.61871765
1.31834836
1.24509061
2.12321292
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36.0528118
44.0775192
35.8995167
35.850283
35.8097875
35.7880134
60.7510883
35.6460583
35.5318744
60.3747128
35.4395926
35.428818
35.3823329

7.63E-05
7.72E-05
7.77E-05
7.82E-05
7.86E-05
7.88E-05
7.99E-05
8.02E-05
8.14E-05
8.16E-05
8.23E-05
8.24E-05
8.29E-05

0.00093572
0.000945
0.00094935
0.00095274
0.00095408
0.00095498
0.00096447
0.00096803
0.00097863
0.00097863
0.00098586
0.00098657
0.0009917



ANEXO 13: Tabla de 654 Genes Expresados Diferencialmente solo en el transcriptoma
de Wira Pasiia (Solanum goniocalix); entre 48 hpi vs 00 hpi con LogFC de 2, pValue <
0.0001 y FDR < 0.001

Gene ID logFC logCPM F PValue FDR
PGSC0003DMG400006075 -5.46125819 6.56345133 638.091795 2.27E-11 2.10E-07
PGSC0003DMG401029613 5.21301186 4.85489058 626.376852 2.52E-11 2.10E-07
PGSC0003DMG400002221 -6.03668784 3.73073588 598.897525 3.23E-11 2.10E-07
PGSC0003DMG400020636 -4.36194398 3.65955451 512.347405 7.75E-11 3.77E-07
PGSC0003DMG400000110 6.74367897 5.86545829 472.822297 1.21E-10 4.72E-07
PGSC0003DMG400003380 4.08612165 4.92602789 388.434734 3.62E-10 1.17E-06
PGSC0003DMG400007679 3.83615458 5.04223629 368.231059 4.87E-10 1.35E-06
PGSC0003DMG400007302 2.62381823 5.27781293 303.922956 1.41E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG400006131 3.21859857 3.44282053 296.711189 1.61E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG400013036 -15.2344493 5.70161833 1219.04354 1.72E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG402017089 2.63844776 3.6490442 291.666471 1.77E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG400026863 -2.92611595 4.31914802 287.563566 1.91E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG400002276 -5.81018064 1.82144693 284.49239 2.03E-09 3.03E-06
PGSC0003DMG401030815 -5.31835415 3.81554426 278.213143 2.29E-09 3.18E-06
PGSC0003DMG400004599 -13.5790403 4.24806792 1086.84625 2.63E-09 3.41E-06
PGSC0003DMG400000655 11.9620996 5.14095699 251.542325 3.98E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400008368 3.05122475 4.84702085 248.833559 4.22E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400030087 2.49520559 6.91518936 248.31753 4.27E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400002871 8.99626885 3.91488574 246.792444 4.42E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400015707 -2.51661862 3.23783519 246.205871 4.48E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400028435 -6.52056755 1.98920501 245.039457 4.60E-09 4.26E-06
PGSC0003DMG400021726 5.67602242 2.52482363 242.213856 4.90E-09 4.33E-06
PGSC0003DMG401021841 6.59318925 3.79876759 233.528742 5.98E-09 5.05E-06
PGSC0003DMG400029752 15.9276423 6.03541564 852.168848 6.43E-09 5.07E-06
PGSC0003DMG403029631 -5.61874382 3.13624222 229.832328 6.52E-09 5.07E-06
PGSC0003DMG400005471 -3.19086601 4.64350741 227.227834 6.94E-09 5.19E-06
PGSC0003DMG400018462 -4.26534179 244271404 225.203387 7.28E-09 5.25E-06
PGSC0003DMG400018290 -4.51817774 3.3640866 220.48209 8.18E-09 5.68E-06
PGSC0003DMG400013478 3.24816296 4.98957809 217.212371 8.87E-09 5.95E-06
PGSC0003DMG401014805 2.31705848 5.32301548 214.934426 9.39E-09 6.09E-06
PGSC0003DMG400004597 -3.17486803 4.15243605 213.24358 9.80E-09 6.15E-06
PGSC0003DMG400024980 10.2870069 3.05511208 314516704 1.51E-08 8.92E-06
PGSC0003DMG401024222 -12.2176997 2.8747529 672.466779 1.53E-08 8.92E-06
PGSC0003DMG400012950 4.20351805 3.7737266 195.75502 1.56E-08 8.92E-06
PGSC0003DMG400031420 4.9647868 6.9610225 193.539947 1.66E-08 9.22E-06
PGSC0003DMG400021567 -4.61714137 3.92384125 192.35453 1.71E-08 9.26E-06
PGSC0003DMG400028222 3.65397688 8.04049017 189.873187 1.84E-08 9.48E-06
PGSC0003DMG400028085 -12.3728305 2.92446569 634.150082 1.90E-08 9.48E-06
PGSC0003DMG401007871 -2.35492142 4.53365796 185.180812 2.11E-08 1.01E-05
PGSC0003DMG400014369 2.58990803 6.4903654 184.743263 2.13E-08 1.01E-05
PGSC0003DMG400022094 -9.82374445 4.40108956 287.516003 2.28E-08 1.06E-05
PGSC0003DMG400025862 -2.52447325 6.42128563 177.663966 2.63E-08 1.12E-05
PGSC0003DMG400004683 -12.1946079 3.06456022 578.397112 2.66E-08 1.12E-05
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PGSC0003DMG400001559
PGSC0003DMG402017902
PGSC0003DMG402024222
PGSC0003DMG400016551
PGSC0003DMG400000325
PGSC0003DMG400022791
PGSC0003DMG400010017
PGSC0003DMG400025108
PGSC0003DMG400009689
PGSC0003DMG400011141
PGSC0003DMG400022859
PGSC0003DMG400007066
PGSC0003DMG400014133
PGSC0003DMG400000521
PGSC0003DMG400005590
PGSC0003DMG400021289
PGSC0003DMG400023680
PGSC0003DMG400022294
PGSC0003DMG400025299
PGSC0003DMG400031271
PGSC0003DMG400026289
PGSC0003DMG402027085
PGSC0003DMG400010819
PGSC0003DMG400023485
PGSC0003DMG400025434
PGSC0003DMG400003342
PGSC0003DMG400031000
PGSC0003DMG400031310
PGSC0003DMG400017100
PGSC0003DMG402001341
PGSC0003DMG400029750
PGSC0003DMG400030950
PGSC0003DMG400030581
PGSC0003DMG400006101
PGSC0003DMG400031557
PGSC0003DMG400011517
PGSC0003DMG400014286
PGSC0003DMG400031547
PGSC0003DMG400008596
PGSC0003DMG400027639
PGSC0003DMG400016589
PGSC0003DMG400016207
PGSC0003DMG400002847
PGSC0003DMG400007672
PGSC0003DMG400011639

2.59132349
2.31678992
-4.38764484
2.00775093
3.63050912
2.64513287
2.40621828
3.85646355
2.56585935
-5.15899931
9.58645945
2.2426947
-2.78303871
-2.75298649
7.32781794
-3.1375193
2.39598076
2.26698664
2.42014214
6.68720656
3.3906728
2.75054014
2.83434962
10.9589072
2.00059865
-2.45545175
-2.37174756
3.85583312
-3.02858826
3.52850807
9.05694079
2.621285
2.85965173
2.44890608
-8.49261607
3.13537406
-11.1794188
12.1287009
8.4725759
10.8542687
2.07942909
2.49860019
5.10689128
-3.16114384
2.77295864

2.81587964
6.35302223
4.47377798
6.42816476
6.68707818
5.4320145
5.60180999
6.72218393
6.42454391
3.04614267
3.62215214
4.98966333
4.04995762
3.30777724
3.06220155
4.12182758
6.01186987
8.47526163
7.57132126
8.47361711
4.88167511
3.46031076
5.57930866
1.73882265
5.4680188
3.63671385
7.63925774
1.50249179
3.79813614
3.68569299
3.77063396
4.73266911
2.48092753
5.92791995
1.9310672
2.94242761
1.52848351
2.64199924
1.80749092
1.52656481
7.28996432
8.08163056
3.41120504
7.78463777
4.87686457
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176.830721
176.4202
176.088419
172.704757
171.767134
168.09656
165.145815
165.000959
163.755806
161.836302
154.537608
153.339339
151.594765
151.56466
148.867913
146.686776
146.073899
144.968677
144.307261
143.440645
143.023046
142.610076
141.848797
413.258686
140.874179
139.709496
139.604722
139.350871
138.20724
138.024977
136.997975
134.658271
133.419811
132.878542
132.655814
132.255868
375.842454
374.46119
130.15151
193.182218
128.661929
128.549289
128.114347
127.878014
127.465111

2.70E-08
2.73E-08
2.76E-08
3.07E-08
3.16E-08
3.54E-08
3.90E-08
3.92E-08
4.08E-08
4.34E-08
5.56E-08
5.80E-08
6.16E-08
6.17E-08
6.79E-08
7.34E-08
7.51E-08
7.82E-08
8.01E-08
8.27E-08
8.40E-08
8.53E-08
8.78E-08
9.09E-08
9.10E-08
9.51E-08
9.55E-08
9.64E-08
1.01E-07
1.01E-07
1.06E-07
1.16E-07
1.21E-07
1.24E-07
1.25E-07
1.27E-07
1.29e-07
1.30E-07
1.38E-07
1.39E-07
1.47E-07
1.48E-07
1.50E-07
1.52E-07
1.54E-07

1.12E-05
1.12E-05
1.12E-05
1.22E-05
1.23E-05
1.35E-05
1.41E-05
1.41E-05
1.44E-05
1.51E-05
1.90E-05
1.94E-05
2.00E-05
2.00E-05
2.15E-05
2.27E-05
2.28E-05
2.34E-05
2.36E-05
2.40E-05
2.40E-05
2.40E-05
2.44E-05
2.46E-05
2.46E-05
2.50E-05
2.50E-05
2.50E-05
2.56E-05
2.56E-05
2.63E-05
2.85E-05
2.95E-05
2.97E-05
2.97E-05
2.98E-05
2.98E-05
2.98E-05
3.07E-05
3.07E-05
3.19E-05
3.19E-05
3.20E-05
3.20E-05
3.20E-05
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PGSC0003DMG400021874
PGSC0003DMG400021875
PGSC0003DMG400003936
PGSC0003DMG400023126
PGSC0003DMG400017246
PGSC0003DMG401022886
PGSC0003DMG400008455
PGSC0003DMG400007469
PGSC0003DMG400021882
PGSC0003DMG401015009
PGSC0003DMG400005661
PGSC0003DMG400007946
PGSC0003DMG400013161
PGSC0003DMG402017380
PGSC0003DMG400003345
PGSC0003DMG400001841
PGSC0003DMG400023762
PGSC0003DMG400027638
PGSC0003DMG400014299
PGSC0003DMG400021985
PGSC0003DMG400017234
PGSC0003DMG400020377
PGSC0003DMG400016915
PGSC0003DMG400021725
PGSC0003DMG400016050
PGSC0003DMG400019774
PGSC0003DMG400012466
PGSC0003DMG400022355
PGSC0003DMG400005987
PGSC0003DMG400009378
PGSC0003DMG400010738
PGSC0003DMG400029132
PGSC0003DMG400003083
PGSC0003DMG400013989
PGSC0003DMG400024829
PGSC0003DMG400006838
PGSC0003DMG400021728
PGSC0003DMG400013696
PGSC0003DMG400033357
PGSC0003DMG400030341
PGSC0003DMG400002552
PGSC0003DMG400007741
PGSC0003DMG400013210
PGSC0003DMG400024720
PGSC0003DMG400024363
PGSC0003DMG400036966
PGSC0003DMG400014158

-12.9276098
-10.3303806
2.79629292
-6.46472702
6.44406592
2.40922542
2.14939252
2.34438019
2.54076708
-3.37861045
-2.59725736
3.23519582
-12.157024
-2.95562084
7.20953819
2.28615157
9.52330659
10.0327216
-6.35180575
-10.5877422
3.30958481
4.88793851
2.60735425
2.41132101
-10.3930694
-11.4154268
3.00836729
-2.36666624
2.27484463
2.38004199
-3.22290524
-8.18295011
2.56165663
2.62133885
-2.58094826
-3.27514367
-2.62348397
-5.16878429
5.71262221
2.93211962
-3.3195194
2.62033954
-10.6889498
-2.7580315
4.22736307
4.14367502
2.05167811

3.54499847
1.63331037
7.41615294
1.65318271
2.53904571
5.08832546
4.13999455
3.69830054
5.49746962
1.80485212
5.17214008
3.73829586
3.02328993
4.215241
2.80675401
6.51925877
2.90153063
3.88304554
3.27518362
1.37511805
2.80337598
3.1012181
6.91235949
3.31610677
1.05724387
2.12597538
4.69450977
5.86157676
6.1075008
5.47998394
2.54564001
2.62869404
7.66773944
3.55002088
3.05319105
5.35262409
4.13762328
4.55899769
1.99941769
4.71621447
8.9975548
4.21365028
1.41817042
8.50147537
2.52194444
2.93425074
6.37957681
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356.230913
352.293751
125.204716
125.145607
125.020781
124.231628
123.449378
123.392813
123.366601
122.784019
122.541316
122.467369
332.434241
120.977379
120.494617
120.395967
176.354834
120.017196
120.001754
326.859555
119.671759
119.535084
118.315302
117.569895
171.319797
313.156386
116.315195
116.082886
114.820666
114.586818
114.294825
113.816413
113.424954
113.363466
112.378326
112.212417
111.718026
110.697128
110.526891
110.304054
110.026026
109.467592
284.353941
108.640467
108.390209
108.095554
107.646185

1.56E-07
1.63E-07
1.70E-07
1.70E-07
1.71E-07
1.77E-07
1.83E-07
1.83E-07
1.83E-07
1.88E-07
1.90E-07
1.91E-07
2.01E-07
2.03E-07
2.08E-07
2.09E-07
2.09E-07
2.12E-07
2.12E-07
2.13E-07
2.15E-07
2.17E-07
2.29E-07
2.36E-07
2.38E-07
2.49E-07
2.50E-07
2.52E-07
2.67E-07
2.70E-07
2.74E-07
2.80E-07
2.85E-07
2.86E-07
2.99E-07
3.01E-07
3.08E-07
3.24E-07
3.26E-07
3.30E-07
3.34E-07
3.43E-07
3.54E-07
3.57E-07
3.61E-07
3.66E-07
3.74E-07

3.20E-05
3.26E-05
3.33E-05
3.33E-05
3.33E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.37E-05
3.53E-05
3.61E-05
3.61E-05
3.68E-05
3.68E-05
3.69E-05
3.80E-05
3.81E-05
3.83E-05
3.89E-05
3.91E-05
3.91E-05
4.07E-05
4.07E-05
4.14E-05
4.29E-05
4.29E-05
4.30E-05
4.33E-05
4.39E-05
4.42E-05
4.42E-05
4.44E-05
4.48E-05
4.53E-05
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PGSC0003DMG400025547
PGSC0003DMG400030418
PGSC0003DMG400024501
PGSC0003DMG400005666
PGSC0003DMG400023419
PGSC0003DMG400037701
PGSC0003DMG400003619
PGSC0003DMG400017323
PGSC0003DMG400007605
PGSC0003DMG400020489
PGSC0003DMG400009638
PGSC0003DMG400024219
PGSC0003DMG400038425
PGSC0003DMG400011278
PGSC0003DMG400019900
PGSC0003DMG400015071
PGSC0003DMG400014588
PGSC0003DMG400011670
PGSC0003DMG400002217
PGSC0003DMG400026750
PGSC0003DMG400002408
PGSC0003DMG400025772
PGSC0003DMG400013533
PGSC0003DMG400016848
PGSC0003DMG400006319
PGSC0003DMG400008628
PGSC0003DMG401002721
PGSC0003DMG400042461
PGSC0003DMG400024391
PGSC0003DMG400001406
PGSC0003DMG400018163
PGSC0003DMG400027929
PGSC0003DMG400037460
PGSC0003DMG400013090
PGSC0003DMG400009704
PGSC0003DMG400024527
PGSC0003DMG400013559
PGSC0003DMG400005930
PGSC0003DMG400019233
PGSC0003DMG400004979
PGSC0003DMG400002658
PGSC0003DMG400033641
PGSC0003DMG400017204
PGSC0003DMG402030822
PGSC0003DMG400009959

11.5993875
2.3351165
2.27502427
3.84970543
3.73776837
10.1953921
2.25358415
-7.63310961
-6.95059058
2.42876261
2.37486561
2.95063143
11.1471722
2.22312468
-2.61036094
-10.2489443
-10.0563646
10.3941358
-5.67225342
3.70223045
-3.92226756
4.60297378
3.14085118
2.20413043
3.99438596
-8.06990957
2.54534646
-10.3506198
2.48353661
3.94858064
-3.97130433
-4.60024141
-3.56796518
-4.70455658
2.59194978
3.31634283
5.26873437
-2.28160654
-2.79864885
10.881192
-5.7793428
-3.55540819
-2.3065824
-2.76545808
-3.58200348

2.1117301
4.79652923
7.69990004
2.63044846
5.59013577
1.20663109
5.46172715
1.57911477
1.65913453

3.6363423
3.84110802
7.37476081
1.63449522
4.09140511

3.7243056
0.90095566
0.47410283

1.3533166
3.35433656
5.49960033

2.2562951
2.98175422
2.14212165
4.00732484

3.8965817
0.56181454
4.62453838
1.08805225
3.19581579

2.2791463
1.60113226
0.23643375
2.70680534
2.97304805
3.78549596

3.3238818
2.97902927
6.88638732
4.07890934
1.37240029
3.15051092
4.97299529
4.14080441

6.4993714
6.74403532

142

279.861045
107.0734
106.321149
106.093002
105.850694
270.699738
104.457916
104.225428
103.781675
103.74345
102.26588
102.176878
255.494865
100.400898
100.075897
252.164307
141.908753
251.557455
99.6356052
99.4710478
99.3360859
99.2075861
98.095555
97.395406
96.7571527
136.528785
96.0854504
235.768859
95.2647595
94.1902601
94.1837779
94.0471352
93.9211731
93.8376901
93.485271
93.1489218
93.1485221
93.1093298
92.9735807
226.207797
92.4293153
92.2268593
91.3203272
91.2788223
91.1209334

3.75E-07
3.85E-07
3.99E-07
4.04E-07
4.08E-07
4.23E-07
4.37E-07
4.42E-07
4.52E-07
4.53E-07
4.88E-07
4.90E-07
5.21E-07
5.37E-07
5.46E-07
5.46E-07
5.51E-07
5.51E-07
5.58E-07
5.63E-07
5.67E-07
5.71E-07
6.05E-07
6.28E-07
6.50E-07
6.53E-07
6.73E-07
6.96E-07
7.04E-07
7.46E-07
7.46E-07
7.52E-07
7.57E-07
7.60E-07
7.75E-07
7.90E-07
7.90E-07
7.91E-07
7.97E-07
8.08E-07
8.22E-07
8.31E-07
8.74E-07
8.76E-07
8.84E-07

4.53E-05
4.59E-05
4.73E-05
4.76E-05
4.78E-05
4.89E-05
5.00E-05
5.03E-05
5.07E-05
5.07E-05
5.27E-05
5.27E-05
5.51E-05
5.61E-05
5.64E-05
5.64E-05
5.64E-05
5.64E-05
5.69E-05
5.70E-05
5.70E-05
5.70E-05
6.01E-05
6.14E-05
6.32E-05
6.32E-05
6.48E-05
6.67E-05
6.71E-05
6.98E-05
6.98E-05
7.00E-05
7.01E-05
7.01E-05
7.08E-05
7.13E-05
7.13E-05
7.13E-05
7.15E-05
7.18E-05
7.18E-05
7.18E-05
7.41E-05
7.41E-05
7.44E-05
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PGSC0003DMG400028245
PGSC0003DMG400015480
PGSC0003DMG400031758
PGSC0003DMG400000783
PGSC0003DMG400034710
PGSC0003DMG400007870
PGSC0003DMG400006722
PGSC0003DMG401023369
PGSC0003DMG400029822
PGSC0003DMG400024457
PGSC0003DMG400029474
PGSC0003DMG400023826
PGSC0003DMG400024097
PGSC0003DMG400032496
PGSC0003DMG400026281
PGSC0003DMG401032256
PGSC0003DMG400031423
PGSC0003DMG400022592
PGSC0003DMG400012164
PGSC0003DMG400042297
PGSC0003DMG401012062
PGSC0003DMG400015011
PGSC0003DMG400015040
PGSC0003DMG400007670
PGSC0003DMG402025828
PGSC0003DMG400020685
PGSC0003DMG400006346
PGSC0003DMG400027530
PGSC0003DMG400029523
PGSC0003DMG400035539
PGSC0003DMG400030220
PGSC0003DMG400014468
PGSC0003DMG400021624
PGSC0003DMG400025303
PGSC0003DMG400018635
PGSC0003DMG400008315
PGSC0003DMG400016827
PGSC0003DMG400006841
PGSC0003DMG400036082
PGSC0003DMG400013629
PGSC0003DMG400028873
PGSC0003DMG402017239
PGSC0003DMG400001858
PGSC0003DMG400011907
PGSC0003DMG400010320

-2.59463605
-10.3217203
4.08770921
-2.0133584
10.9010651
-5.93670239
-5.36793111
-10.8397691
11.5166982
-2.27673087
-8.64250222
2.70789271
2.58850495
-10.4281057
2.0467546
-7.03908768
-3.87902617
-4.93670962
-2.33144153
10.46947
-8.48179014
2.09351847
-10.4893379
-2.42066724
-4.47152044
-2.06079751
2.32621165
11.6204024
-11.5155552
-10.4239257
2.80547327
7.36652215
-2.12836377
2.34259689
2.8302799
3.23821012
2.63711078
-3.88459635
-2.12339741
3.37502323
10.2076479
-10.4458335
2.12517368
-10.2082885
3.07065635

4.47515696
1.12861081
2.03224198
9.16239341
1.28869656
1.43189161
3.82002525
1.84316434
2.40971654
3.4592877
1.84454557
2.27491186
3.33628809
1.01429116
6.84262466
0.29476199
3.97152245
3.50325483
5.34103847
1.00325126
1.11153263
5.77318838
1.50220834
6.70363027
1.28138616
4.28306965
3.62292091
1.7308144
2.79043772
1.54933472
5.92867935
0.95477743
4.35249259
4.2851415
8.27762383
2.90829455
3.99127675
4.77069409
4.55719175
4.52991092
1.10855388
1.70125842
6.29077467
0.84454997
1.65678823
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90.7511205
218.603654
90.121168
90.0283102
216.771959
89.9221609
89.9169753
216.205585
215.236562
89.2064446
89.1902619
88.1638102
88.1324793
208.520011
87.2795719
87.1894388
87.0649455
87.0636228
86.8648176
206.08162
120.371656
86.6942888
204.220214
86.0108404
85.709504
85.6402505
85.5756412
201.048539
200.473571
200.15968
84.7037963
84.3042166
83.8782762
83.6253182
83.6208772
83.1029791
82.9005305
82.0757926
82.014851
81.8236414
187.696956
111.499267
81.0207262
111.230839
80.9798659

9.02E-07
9.13E-07
9.35E-07
9.40E-07
9.41E-07
9.46E-07
9.46E-07
9.50E-07
9.66E-07
9.85E-07
9.86E-07
1.05E-06
1.05E-06
1.08E-06
1.10E-06
1.11E-06
1.11E-06
1.12E-06
1.13E-06
1.13E-06
1.14E-06
1.14E-06
1.17E-06
1.19E-06
1.21E-06
1.21E-06
1.22E-06
1.23E-06
1.25E-06
1.25E-06
1.28E-06
1.31E-06
1.35E-06
1.37E-06
1.37E-06
1.41E-06
1.43E-06
1.50E-06
1.51E-06
1.53E-06
1.58E-06
1.59E-06
1.61E-06
1.61E-06
1.61E-06

7.53E-05
7.59E-05
7.62E-05
7.62E-05
7.62E-05
7.62E-05
7.62E-05
7.62E-05
7.70E-05
7.80E-05
7.80E-05
8.12E-05
8.12E-05
8.35E-05
8.42E-05
8.42E-05
8.42E-05
8.42E-05
8.45E-05
8.45E-05
8.46E-05
8.46E-05
8.56E-05
8.57E-05
8.64E-05
8.64E-05
8.64E-05
8.73E-05
8.78E-05
8.80E-05
8.97E-05
9.12E-05
9.30E-05
9.31E-05
9.31E-05
9.51E-05
9.59E-05
0.00010055
0.00010059
0.0001012
0.00010334
0.0001039
0.0001039
0.0001039
0.0001039
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PGSC0003DMG400000511
PGSC0003DMG401019682
PGSC0003DMG400045937
PGSC0003DMG400004600
PGSC0003DMG400019960
PGSC0003DMG400013283
PGSC0003DMG400008593
PGSC0003DMG400023479
PGSC0003DMG400000843
PGSC0003DMG402023368
PGSC0003DMG400031156
PGSC0003DMG400003446
PGSC0003DMG401019681
PGSC0003DMG401021681
PGSC0003DMG401018257
PGSC0003DMG400031279
PGSC0003DMG400007664
PGSC0003DMG400027630
PGSC0003DMG400002433
PGSC0003DMG400011692
PGSC0003DMG400018706
PGSC0003DMG401014189
PGSC0003DMG400022070
PGSC0003DMG400024277
PGSC0003DMG401031520
PGSC0003DMG400037235
PGSC0003DMG400026411
PGSC0003DMG400027259
PGSC0003DMG401032501
PGSC0003DMG400013266
PGSC0003DMG400011906
PGSC0003DMG402016602
PGSC0003DMG400023416
PGSC0003DMG400026461
PGSC0003DMG400020898
PGSC0003DMG400007815
PGSC0003DMG400018822
PGSC0003DMG400010587
PGSC0003DMG400021749
PGSC0003DMG400015342
PGSC0003DMG400032182
PGSC0003DMG400036554
PGSC0003DMG400010585
PGSC0003DMG400019080
PGSC0003DMG400040510

2.7268806
2.30237457
9.73628345
-10.2814516
2.03306612
2.83785164
5.90651931
-9.7558357
-5.38441098
-9.9987743
-2.66270514
-3.86193783
4.15418786
3.09882627
10.9004587
10.1521666
9.54344981
2.24323598
9.85715216
3.34767895
2.70444192
-2.25391002
-9.91622285
9.25713795
3.53869466
-9.07989009
3.49036015
-6.53836715
-3.7968422
-2.18696498
-7.23355286
-11.1200133
2.25416413
2.38382211
-4.29622421
3.58704404
-9.41215366
-3.41274809
10.0631932
-3.09626754
2.43600708
9.48102395
-3.59193416
-5.5241897
2.29887787

6.25136092
4.28814821
0.51567709
0.84011179
5.96713789
3.00605174
2.24088258
0.71817303
3.47978277
1.00475532
2.19661085
4.44631896
5.5880496
2.0252757
0.79514461
0.90005915
0.39993183
4.63953009
0.46038609
2.65945327
3.56844434
2.82324273
0.64064597
0.43214821
4.37445759
0.02050912
1.24924278
2.7172487
2.01572017
3.23273074
3.2758213
1.01623867
8.1537729
4.9881007
0.99541483
6.75912203
0.10664684
6.00383273
0.91311739
7.20073229
3.70260023
0.64159042
3.18217383
1.99153177
3.40855414
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80.9495769
80.5616636
185.221439
184.78867
80.1041121
80.0597961
79.9666811
183.310472
79.6704798
181.129633
79.2739458
79.2438689
79.1328856
78.9607718
179.90382
179.869485
179.361642
78.6400345
177.422683
78.0778084
77.9791711
77.727681
176.017176
174.839039
77.2540752
104.707237
76.8205913
76.6581657
76.4838484
76.2703211
75.8630008
170.01071
75.6199714
75.6190607
75.417368
75.3960715
102.369186
75.3538568
168.489219
74.7104001
74.5661715
166.09168
73.7639241
73.7181919
73.7080815

1.61E-06
1.65E-06
1.65E-06
1.67E-06
1.70E-06
1.71E-06
1.72E-06
1.72E-06
1.75E-06
1.79E-06
1.79E-06
1.80E-06
1.81E-06
1.83E-06
1.84E-06
1.84E-06
1.86E-06
1.87E-06
1.93E-06
1.94E-06
1.95E-06
1.98E-06
1.98E-06
2.03E-06
2.04E-06
2.09E-06
2.10E-06
2.12E-06
2.15E-06
2.18E-06
2.24E-06
2.25E-06
2.27E-06
2.27E-06
2.30E-06
2.31E-06
2.31E-06
2.31E-06
2.32E-06
2.41E-06
2.44E-06
2.44E-06
2.57E-06
2.58E-06
2.58E-06

0.0001039
0.00010518
0.00010518
0.00010571
0.00010736
0.00010736
0.00010736
0.00010736
0.00010829
0.00011021
0.00011021
0.00011021
0.00011064
0.00011099
0.00011099
0.00011099
0.00011108
0.00011138
0.00011442
0.00011442

0.0001148

0.0001163

0.0001163
0.00011876
0.00011886
0.00012119
0.00012119
0.00012177
0.00012208
0.00012309
0.00012535
0.00012558
0.00012602
0.00012602
0.00012602
0.00012602
0.00012602
0.00012602
0.00012605
0.00013045
0.00013119
0.00013119
0.00013616
0.00013616
0.00013616
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PGSC0003DMG400031277
PGSC0003DMG400014657
PGSC0003DMG400027614
PGSC0003DMG400030666
PGSC0003DMG400019604
PGSC0003DMG400002732
PGSC0003DMG400014867
PGSC0003DMG400009992
PGSC0003DMG400009926
PGSC0003DMG400024432
PGSC0003DMG400017969
PGSC0003DMG400018934
PGSC0003DMG400007925
PGSC0003DMG400040677
PGSC0003DMG400033643
PGSC0003DMG400016904
PGSC0003DMG400021247
PGSC0003DMG400021822
PGSC0003DMG400022608
PGSC0003DMG400005539
PGSC0003DMG400031303
PGSC0003DMG400007666
PGSC0003DMG400034531
PGSC0003DMG400005486
PGSC0003DMG400018417
PGSC0003DMG400006726
PGSC0003DMG400011601
PGSC0003DMG400012398
PGSC0003DMG400034093
PGSC0003DMG400026136
PGSC0003DMG400031230
PGSC0003DMG400023741
PGSC0003DMG402012062
PGSC0003DMG400011953
PGSC0003DMG400023751
PGSC0003DMG400024128
PGSC0003DMG400024786
PGSC0003DMG400013730
PGSC0003DMG400022069
PGSC0003DMG400007271
PGSC0003DMG400000862
PGSC0003DMG400021803
PGSC0003DMG400003058
PGSC0003DMG400016961
PGSC0003DMG400032817

10.0090639
2.65631835
-7.73536167
2.6112961
-10.1062549
-2.97675935
-2.62224628
2.4877754
-5.80011212
-7.64181505
-5.03164435
3.14051575
-6.25586139
9.41725243
-5.33585576
-9.54740573
-5.35626993
-9.31348486
2.08472757
-4.34368055
4.5487196
9.58528782
-9.43681299
4.26225846
2.90935581
-4.50207413
2.63841405
3.18489141
9.35128528
2.96208248
-2.34235105
3.0151728
-10.3082632
5.30038118
2.72314552
-2.53924692
10.4698339
-9.62929067
9.32391956
-3.47247622
-2.80831438
-10.8146189
-10.0716357
2.07114299
3.60311596

0.89430298
7.51329037
1.47850939
2.03645662
1.23238596
4.11101104
4.64735764
9.03589128
1.28105081
0.48576085
3.10245265
2.80311582
-0.14932796
2.31515006
2.22986737
0.1679665
3.76260385
0.1106047
5.28597457
3.46241675
2.41283294
0.34260646
0.30244927
3.56726111
1.92089793
0.48594284
1.22500755
1.5800211
0.63020994
1.73817943
4.92597193
4.85548341
0.91031365
8.53059596
4.68213327
1.87638351
0.41109696
0.48647675
0.12262027
1.54022383
1.11856145
0.93592061
4.68862544
6.79370187
4.79666993
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162.683665
73.4019722
73.3597847
73.0863485
161.523752
73.0462361
72.698577
72.3694564
72.2077544
72.0608057
71.9252852
71.5641764
71.3491786
70.8576321
70.8437515
95.2816991
70.7185872
154.146211
70.6596436
70.6014326
70.4099701
153.252211
153.098092
70.129624
70.0736037
69.9499007
69.9429179
69.901484
151.517691
69.5406077
69.1622208
68.9169479
148.664388
68.7545562
68.701122
67.9072746
145.46928
144.75655
144.74888
67.4194421
67.2791189
89.8080193
67.0999187
67.0474863
66.9785334

2.63E-06
2.64E-06
2.64E-06
2.69E-06
2.70E-06
2.70E-06
2.77E-06
2.83E-06
2.86E-06
2.89E-06
2.92E-06
2.99E-06
3.04E-06
3.14E-06
3.15E-06
3.15E-06
3.17E-06
3.18E-06
3.19E-06
3.20E-06
3.24E-06
3.25E-06
3.26E-06
3.31E-06
3.32E-06
3.35E-06
3.35E-06
3.36E-06
3.38E-06
3.45E-06
3.55E-06
3.61E-06
3.62E-06
3.65E-06
3.66E-06
3.88E-06
3.91E-06
3.98E-06
3.98E-06
4.02E-06
4.06E-06
4.07E-06
4.12E-06
4.13E-06
4.15E-06

0.00013781
0.00013789
0.00013792
0.00013867
0.00013867
0.00013867
0.00014052
0.00014336
0.00014348
0.00014457
0.00014556
0.00014738
0.00014819
0.00015029
0.00015029
0.00015029
0.0001505
0.0001505
0.0001505
0.00015076
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015179
0.00015203
0.00015466
0.00015781
0.00015977
0.00015977
0.00016066
0.00016091
0.00016741
0.00016827
0.00016913
0.00016913
0.00017046
0.00017161
0.00017161
0.000173
0.00017314
0.00017314
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PGSC0003DMG402007888
PGSC0003DMG400002275
PGSC0003DMG400011287
PGSC0003DMG400001430
PGSC0003DMG400031515
PGSC0003DMG400005577
PGSC0003DMG400000996
PGSC0003DMG400026566
PGSC0003DMG400025537
PGSC0003DMG400029920
PGSC0003DMG400002427
PGSC0003DMG400009511
PGSC0003DMG400009837
PGSC0003DMG400030468
PGSC0003DMG400016067
PGSC0003DMG401003179
PGSC0003DMG400031274
PGSC0003DMG400024765
PGSC0003DMG400031850
PGSC0003DMG400004172
PGSC0003DMG400019558
PGSC0003DMG400016372
PGSC0003DMG400030300
PGSC0003DMG400013265
PGSC0003DMG400031267
PGSC0003DMG400018264
PGSC0003DMG400027327
PGSC0003DMG400015878
PGSC0003DMG400025439
PGSC0003DMG400016650
PGSC0003DMG400026876
PGSC0003DMG400020391
PGSC0003DMG400023288
PGSC0003DMG400024005
PGSC0003DMG400031776
PGSC0003DMG400022744
PGSC0003DMG400030533
PGSC0003DMG400003211
PGSC0003DMG400029801
PGSC0003DMG400028596
PGSC0003DMG400040013
PGSC0003DMG400016045
PGSC0003DMG400003688
PGSC0003DMG400024594
PGSC0003DMG400002091

-9.67474544
-4.54778377
2.8483451
3.68814776
-9.04507088
2.45933634
-9.40270785
2.84092298
10.4344081
-2.40191434
3.03781864
5.798413
3.19571169
3.97357694
-7.7084917
3.78653549
9.47391914
-3.00281613
-6.59225804
2.22101046
9.93845298
-7.64859599
2.91672219
4.32082647
8.97660459
-3.59338989
2.13897275
4.03051893
-4.77073869
-2.9297152
2.46970997
6.60677717
2.42979223
4.8849797
-2.63467783
-4.74331664
2.40204669
-2.14408896
-7.01308923
2.38823964
9.9918506
-9.79505196
-4.23038408
-4.78392977
-2.56449468

0.02143746
0.27370137
5.79500325
4.37302057
3.55688838
2.12723971
0.41193153
2.66062175
1.06640551
7.34242129
4.27267354
2.65664136
3.3446905
0.60463656
0.47614161
2.59495839
0.73535308
4.49755651
1.35455538
2.82804837
0.71850556
0.69064079
2.24617581
1.32960433
0.00931055
2.75804878
7.72140378
-0.57644153
0.42824927
4.81189579
3.18317646
4.1798844
3.65362534
0.99151352
1.32696269
2.31942587
2.60829103
2.746536
0.04911275
3.16359137
0.64534857
0.53628788
3.76633244
4.5850402
1.50359372
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142.912998
66.7164982
66.6164753
66.4985689
88.3057549
66.0378942
139.725346
65.6822284
86.9398959
65.3383553
65.0828721
64.9139923
64.8268

64.6807791
85.4485667
64.4132069
135.351847
64.1923352
63.9154912
63.8802071
133.752289
84.517077

63.7080399
63.7078679
132.945611
63.4325229
63.4315482
63.4171055
63.1556019
63.1138127
63.1127454
62.6791993
62.6069019
62.5924879
62.4429284
62.2854029
62.2485385
62.2239774
62.1257656
62.0450756
128.550306
128.385423
61.7643815
61.7011649
61.4825614

4.16E-06
4.24E-06
4.27E-06
4.30E-06
4.37E-06
4.45E-06
4.51E-06
4.57E-06
4.67E-06
4.69E-06
4.79E-06
4.85E-06
4.88E-06
4.93E-06
5.03E-06
5.03E-06
5.05E-06
5.12E-06
5.23E-06
5.24E-06
5.26E-06
5.28E-06
5.31E-06
5.31E-06
5.38E-06
5.43E-06
5.43E-06
5.43E-06
5.55E-06
5.56E-06
5.56E-06
5.76E-06
5.79E-06
5.79E-06
5.86E-06
5.94E-06
5.95E-06
5.96E-06
6.01E-06
6.05E-06
6.05E-06
6.08E-06
6.18E-06
6.21E-06
6.32E-06

0.00017314
0.00017419
0.00017512
0.00017628
0.00017868
0.00018128
0.00018306
0.000184
0.00018595
0.00018635
0.00018806
0.00019009
0.00019097
0.00019232
0.00019549
0.00019549
0.00019552
0.00019724
0.00020067
0.00020082
0.00020097
0.00020097
0.00020112
0.00020112
0.00020304
0.00020369
0.00020369
0.00020369
0.00020695
0.00020695
0.00020695
0.00021146
0.00021146
0.00021146
0.00021315
0.00021499
0.00021521
0.00021523
0.00021649
0.00021692
0.00021692
0.00021738
0.00021957
0.00021979
0.00022322



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400017452
PGSC0003DMG400033348
PGSC0003DMG400009169
PGSC0003DMG400037933
PGSC0003DMG400004062
PGSC0003DMG400008062
PGSC0003DMG400008098
PGSC0003DMG400025686
PGSC0003DMG400007639
PGSC0003DMG400009035
PGSC0003DMG400024364
PGSC0003DMG400029128
PGSC0003DMG400033674
PGSC0003DMG400016749
PGSC0003DMG400029129
PGSC0003DMG400003313
PGSC0003DMG400023341
PGSC0003DMG401017288
PGSC0003DMG400007755
PGSC0003DMG400012083
PGSC0003DMG400024259
PGSC0003DMG402032256
PGSC0003DMG402028118
PGSC0003DMG400027937
PGSC0003DMG400020588
PGSC0003DMG400018253
PGSC0003DMG401030805
PGSC0003DMG400018169
PGSC0003DMG400029159
PGSC0003DMG403029613
PGSC0003DMG400013120
PGSC0003DMG400037923
PGSC0003DMG400031032
PGSC0003DMG400018789
PGSC0003DMG400012502
PGSC0003DMG400011502
PGSC0003DMG400004465
PGSC0003DMG400004420
PGSC0003DMG400015722
PGSC0003DMG400005731
PGSC0003DMG400018713
PGSC0003DMG400003811
PGSC0003DMG400026063
PGSC0003DMG400022335
PGSC0003DMG400021397

-9.49178403
-7.3690094
-9.93322801
-4.40768222
2.2635401
2.12094518
-6.71038584
3.70036104
-7.42827808
3.00568721
9.3278979
-4.76304684
3.59643941
-14.1010716
-9.00759817
-3.11363179
3.43705152
2.10311867
9.91966627
2.22932356
-3.25892698
-9.86522
9.76043115
3.07173616
8.29331653
2.66518566
-5.63672113
-5.4824077
2.29048207
9.57100858
4.54229201
-9.11753578
10.2140055
-3.35219263
3.79225716
-2.65780898
8.75589742
9.55993284
4.10704622
2.09374443
-4.0205107
-9.45906255
10.3541132
-3.82254063
10.5337518

0.2131028
1.22839374
1.13590933

2.8810918

7.3185722
3.09451481
2.96065932
2.04542989
3.48160958
6.69884884
-0.09373458
1.81400688
0.67049751
5.09445786
0.24742642
3.58949375

6.0564511
6.42794069
0.76833846
2.62170297
1.79562282
0.45386245
0.53251881
4.86731466
0.42590914
2.54110401
0.44468609
2.55089325
5.52358457
0.22880972
0.32446296
0.01269972

0.7754444
6.32435225
1.00966802
4.88759994
-0.18885677
0.37437607
1.94097704
5.84514753
1.31378861
0.27957885
0.95914719
0.80208141
1.05526943
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126.245202
61.1953911
125.147619
60.7395713
60.6449533
60.6120913
60.5270383
60.4384689
60.2553258
60.2215915
122.783958
59.6675172
59.4302748
77.8332523
120.457453
59.1496612
58.8945419
58.8066685
118.458826
58.3021012
58.1173256
117.438882
117.30911
57.996663
57.8639013
57.8400826
75.5250032
57.798049
57.7931507
116.516824
57.7548203
116.345711
115.865295
57.3455755
57.3383051
57.3038922
115.145536
115.04459
57.049031
56.7434695
56.6022258
73.5935092
112.745756
56.185471
111.870361

6.45E-06
6.47E-06
6.65E-06
6.71E-06
6.76E-06
6.78E-06
6.82E-06
6.87E-06
6.98E-06
6.99E-06
7.11E-06
7.32E-06
7.46E-06
7.49E-06
7.61E-06
7.63E-06
7.79E-06
7.85E-06
8.07E-06
8.18E-06
8.31E-06
8.32E-06
8.35E-06
8.39E-06
8.49E-06
8.51E-06
8.51E-06
8.54E-06
8.54E-06
8.55E-06
8.57E-06
8.59E-06
8.72E-06
8.87E-06
8.87E-06
8.90E-06
8.91E-06
8.94E-06
9.09E-06
9.33E-06
9.44E-06
9.49E-06
9.59E-06
9.78E-06
9.86E-06

0.00022566
0.00022588
0.00023104
0.00023262
0.00023398
0.00023418
0.00023495
0.00023621
0.00023888
0.00023911
0.00024188
0.00024641
0.00024996
0.00024996
0.00025338
0.00025376
0.00025781
0.00025924
0.00026552
0.00026801
0.00027049
0.00027049
0.00027064
0.0002717
0.00027305
0.00027305
0.00027305
0.00027305
0.00027305
0.00027305
0.00027315
0.00027318
0.0002762
0.00027911
0.00027911
0.00027911
0.00027912
0.00027953
0.0002829
0.00028893
0.00029196
0.00029265
0.00029432
0.0002992
0.00030103



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400035878
PGSC0003DMG400031278
PGSC0003DMG400011295
PGSC0003DMG400004061
PGSC0003DMG400020153
PGSC0003DMG402002919
PGSC0003DMG400015106
PGSC0003DMG400031168
PGSC0003DMG400005098
PGSC0003DMG401030580
PGSC0003DMG400003544
PGSC0003DMG400012522
PGSC0003DMG400017277
PGSC0003DMG400001074
PGSC0003DMG400027757
PGSC0003DMG400002213
PGSC0003DMG400030777
PGSC0003DMG401025785
PGSC0003DMG404008678
PGSC0003DMG400015727
PGSC0003DMG400031548
PGSC0003DMG400007876
PGSC0003DMG400028352
PGSC0003DMG400006632
PGSC0003DMG400013109
PGSC0003DMG400014509
PGSC0003DMG400024134
PGSC0003DMG400025418
PGSC0003DMG400000685
PGSC0003DMG400023445
PGSC0003DMG400018000
PGSC0003DMG400017185
PGSC0003DMG400019461
PGSC0003DMG400031541
PGSC0003DMG400003743
PGSC0003DMG400008796
PGSC0003DMG400004667
PGSC0003DMG400022738
PGSC0003DMG400021956
PGSC0003DMG400019278
PGSC0003DMG400024287
PGSC0003DMG400021574
PGSC0003DMG400011724
PGSC0003DMG400005961
PGSC0003DMG400019072

-5.18741235
8.67944802
2.1193079
-2.37179744
-2.77402981
2.97139054
-7.57441848
3.39048708
-8.66798601
5.43487629
-2.80618199
-2.13705783
-10.4020528
2.39462218
-5.67307407
-10.2546584
4.98700795
-8.76470225
3.34243824
9.17949728
4.59847335
3.72196405
-7.0261064
-8.5768659
3.22477325
2.72531462
-10.3759894
9.26075937
2.50687922
-4.51911751
-9.24647419
-8.63358653
2.52062793
9.34402645
-4.01498906
3.25185937
2.12173095
-2.83351475
-9.12595727
-5.09083041
9.02326775
2.50225897
8.10125983
-2.93565673
2.10342314

7.3001217
-0.19144121
8.83131672
2.35648081

1.5654215
1.75246414
1.76821597
4.34054239
-0.45210169
0.91340063
2.12356026
6.48795017
0.34048468
3.73375022
-0.25843324
1.03597046
0.01852376
-0.11471228
1.07717677
0.05825916
2.66229779
3.27506077
0.96490089
-0.18424903
1.16636981
10.0247804
1.12453914

0.4828664
7.90525257
3.39786608
-0.39635524
-0.17081277
2.10323935
-0.04273213
2.40453009
6.94872886
6.44520118
4.11402808
-0.37315286
2.47417587
-0.33957901
6.16571616
-0.04568262
1.25755075
4.69773648
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56.0767092
111.025853
55.4371392
55.3949156
55.3051473
55.2477
55.2306898
55.0689149
109.02141
54.9835899
54.6986714
54.6979159
70.8253275
54.3540467
54.2295985
70.0571163
54.1491826
106.525943
54.1210473
105.885199
53.8574604
53.8503937
53.5899576
104.506563
53.0290199
53.0110899
103.514885
103.279299
52.7606387
52.6087364
102.127163
67.586016
52.4084689
101.679534
52.3099508
52.266178
52.2005247
52.1282985
101.018684
52.0465622
100.71475
51.9530349
100.683624
51.8942319
51.8542819

9.87E-06
1.01E-05
1.04E-05
1.05E-05
1.06E-05
1.06E-05
1.06E-05
1.08E-05
1.08E-05
1.09E-05
1.11E-05
1.11E-05
1.12E-05
1.15E-05
1.16E-05
1.17E-05
1.17E-05
1.17E-05
1.17E-05
1.19E-05
1.20E-05
1.20E-05
1.23E-05
1.25E-05
1.29E-05
1.29E-05
1.29E-05
1.30E-05
1.32E-05
1.34E-05
1.35E-05
1.36E-05
1.36E-05
1.38E-05
1.38E-05
1.38E-05
1.39E-05
1.40E-05
1.41E-05
1.41E-05
1.42E-05
1.42E-05
1.42E-05
1.43E-05
1.44E-05

0.00030106
0.00030433
0.00031176
0.00031216
0.0003139
0.00031447
0.00031447
0.00031699
0.00031699
0.00031843
0.00032403
0.00032403
0.00032435
0.00033247
0.00033564
0.00033637
0.00033637
0.00033637
0.00033637
0.00034169
0.000342
0.000342
0.00034899
0.00035453
0.00036175
0.00036175
0.00036175
0.00036307
0.00036683
0.00037031
0.00037272
0.00037289
0.00037391
0.00037621
0.00037621
0.00037718
0.00037785
0.00037951
0.00038067
0.00038107
0.00038286
0.00038286
0.00038286
0.00038362
0.00038409



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400014589
PGSC0003DMG400022057
PGSC0003DMG400001269
PGSC0003DMG400015190
PGSC0003DMG400016828
PGSC0003DMG402027687
PGSC0003DMG400037309
PGSC0003DMG400013984
PGSC0003DMG400014459
PGSC0003DMG400018924
PGSC0003DMG400033675
PGSC0003DMG400001172
PGSC0003DMG401013613
PGSC0003DMG400018916
PGSC0003DMG400003757
PGSC0003DMG400030210
PGSC0003DMG400002886
PGSC0003DMG400010867
PGSC0003DMG400013346
PGSC0003DMG400008389
PGSC0003DMG400023764
PGSC0003DMG400001773
PGSC0003DMG401019239
PGSC0003DMG400030998
PGSC0003DMG400012380
PGSC0003DMG400017654
PGSC0003DMG400031019
PGSC0003DMG400047102
PGSC0003DMG400024365
PGSC0003DMG400004553
PGSC0003DMG401013738
PGSC0003DMG400017768
PGSC0003DMG400038332
PGSC0003DMG400014644
PGSC0003DMG400029504
PGSC0003DMG400000416
PGSC0003DMG400021867
PGSC0003DMG400011768
PGSC0003DMG402002094
PGSC0003DMG400015123
PGSC0003DMG400019721
PGSC0003DMG400009037
PGSC0003DMG400031519
PGSC0003DMG400013225
PGSC0003DMG400001327

4.76019002
3.77462002
3.81345097
-3.16895057
3.22831363
2.68871967
-8.86438192
-0.44174421
4.42281107
7.45833581
6.01353449
-8.68720557
-6.68104089
-8.33770527
-3.64232678
-2.37271513
9.25761922
3.30277811
2.5350039
-5.83028855
3.36252257
2.11020869
-3.04853786
2.21337048
-2.73235362
-3.00317035
2.31972769
-9.42246759
2.44465769
-2.89422868
9.19850605
-5.12435285
-3.39528552
10.0636616
-2.80091217
2.29472657
-6.46057341
2.59577167
2.33152695
9.7998929
-3.20512008
-5.31457427
-4.02138746
9.11022903
-0.75727421

1.93767181
1.05117456
1.15889857
5.22440927
6.71891519
2.03044539
-0.44325255
4.91285943
7.04251814
-0.12703262
0.71465482
-0.63810057
-0.46425859
5.46118615
1.01810892
3.29744326
0.84835823
0.85287051
1.59529597
1.61288542
4.81378177
2.16084418
2.4629664
7.94114316
2.95553183
1.14913441
3.51325153
0.08852779
2.58399538
0.54561132
0.01591353
0.28788766
5.04345937
0.75979549
2.57283951
4.27116076
0.88646908
2.00160176
2.85162792
0.40056929
1.73923945
1.2011312
4.09215295
0.02586669
0.16438312
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66.6402886
51.8173065
51.738488
51.6873637
51.4754461
51.4593515
99.0906514
51.2983132
51.2806101
51.1832506
50.9762794
98.1235614
65.3200892
50.760787
50.7455721
50.7123995
97.2457676
50.6222077
50.5262622
50.3659061
50.2995098
50.2850173
50.2793794
50.2499917
49.6223559
49.5830903
49.5295588
93.9709391
49.3659713
49.2190628
93.4070707
48.9725212
48.9507491
92.6034731
48.7547933
48.6614966
48.6380974
48.6274369
48.6162554
91.9180135
48.3109383
48.1051125
48.0377733
90.4384379
60.9729015

1.44E-05
1.44E-05
1.45E-05
1.46E-05
1.49E-05
1.49E-05
1.50E-05
1.51E-05
1.51E-05
1.53E-05
1.56E-05
1.56E-05
1.56E-05
1.59E-05
1.59E-05
1.60E-05
1.61E-05
1.61E-05
1.62E-05
1.65E-05
1.66E-05
1.66E-05
1.66E-05
1.67E-05
1.77E-05
1.77E-05
1.78E-05
1.81E-05
1.81E-05
1.84E-05
1.85E-05
1.88E-05
1.88E-05
1.90E-05
1.92E-05
1.94E-05
1.94E-05
1.94E-05
1.95E-05
1.95E-05
2.01E-05
2.05E-05
2.06E-05
2.06E-05
2.08E-05

0.00038434
0.00038434
0.00038572
0.00038577
0.0003923
0.00039235
0.00039503
0.00039503
0.00039513
0.00039817
0.00040265
0.00040265
0.00040418
0.00040918
0.00040922
0.00040955
0.00041158
0.00041178
0.00041386
0.00041903
0.00041937
0.00041937
0.00041937
0.00041937
0.00043917
0.00044025
0.00044193
0.00044696
0.0004471
0.00045146
0.00045234
0.00045909
0.00045947
0.00046314
0.00046647
0.00046865
0.00046865
0.00046865
0.00046865
0.00046932
0.00047975
0.00048766
0.00048967
0.00048992
0.000492



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400010807
PGSC0003DMG400000766
PGSC0003DMG400012074
PGSC0003DMG400026188
PGSC0003DMG400013965
PGSC0003DMG401033165
PGSC0003DMG400009825
PGSC0003DMG400004730
PGSC0003DMG400011989
PGSC0003DMG400033340
PGSC0003DMG400010427
PGSC0003DMG400007770
PGSC0003DMG401006579
PGSC0003DMG401026585
PGSC0003DMG400019773
PGSC0003DMG400025550
PGSC0003DMG400009245
PGSC0003DMG400029349
PGSC0003DMG400042128
PGSC0003DMG400022170
PGSC0003DMG400029572
PGSC0003DMG400025974
PGSC0003DMG400016023
PGSC0003DMG400031454
PGSC0003DMG400000731
PGSC0003DMG400009115
PGSC0003DMG400001615
PGSC0003DMG400040086
PGSC0003DMG400003812
PGSC0003DMG402013738
PGSC0003DMG400007496
PGSC0003DMG402009879
PGSC0003DMG400013716
PGSC0003DMG400030630
PGSC0003DMG400036825
PGSC0003DMG400010923
PGSC0003DMG400001330
PGSC0003DMG400014798
PGSC0003DMG400027455
PGSC0003DMG400043830
PGSC0003DMG400018182
PGSC0003DMG400009513
PGSC0003DMG400004370
PGSC0003DMG401016617
PGSC0003DMG400029247

-6.42132735
-10.5203481
-8.87589388
3.11542472
-3.07521722
8.9102528
-6.75128247
-9.15210504
3.86609826
-5.18548532
-2.89011371
2.34817742
-2.09202577
9.22198906
-10.9534822
-4.08808652
-2.07786585
-2.01733179
-8.78638133
-4.20828663
-6.11090013
2.70113298
-8.97485244
-5.01325064
-3.32631481
-2.5284837
-2.77853971
8.22536609
2.3331589
9.00963051
-5.0086224
2.22999554
8.76713197
-2.924429
8.23430159
3.12542247
-3.34441728
2.01469856
-8.3650202
4.1577459
-3.48188256
491670717
9.30768379
-6.38617916
8.43301155

-0.07176987
4.42661151
-0.40375662
3.09059708
1.96598917
-0.60579595
3.97762866
-0.23310312
4.35478646
0.83558639
1.46875854
1.52819035
1.11271113
-0.16426383
2.20812044
0.44318876
6.11031683
4.16817598
-0.70572325
1.80354661
1.58036717
1.34516186
-0.44949948
3.98714879
5.32294061
4.99102413
1.33281739
-0.73504707
3.26015097
-0.32781136
1.89622707
3.04414247
-0.67565374
1.27621982
-0.37158532
2.29329263
1.53244974
4.37316751
1.27861259
1.29559353
4.51667407
5.2390999
0.11362591
2.19654495
4.53656191
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47.7341492
47.6969062
89.1747153
47.5017563
47.4901921
88.6344004
47.2922965
88.4591913
47.1150911
47.1019171
47.06501
46.9769205
46.966282
87.755874
59.5325028
46.8320004
46.7200093
46.6512387
86.6893067
46.5242772
46.5068755
46.3981976
86.1104416
46.2817576
46.2735066
46.1470859
46.1283643
85.5143632
46.0179019
85.343331
45.9589531
45.7466792
84.3637293
45.6072904
57.5420502
45.4693699
45.3887086
45.2792934
56.8893776
45.0259813
44.9065906
44.6027194
56.1333276
44.4974257
44.4938346

2.12E-05
2.13E-05
2.17E-05
2.17E-05
2.17E-05
2.21E-05
2.22E-05
2.23E-05
2.25E-05
2.26E-05
2.27E-05
2.29E-05
2.29E-05
2.29E-05
2.30E-05
2.32E-05
2.35E-05
2.36E-05
2.39E-05
2.39E-05
2.40E-05
2.42E-05
2.44E-05
2.45E-05
2.45E-05
2.48E-05
2.49E-05
2.50E-05
2.52E-05
2.52E-05
2.53E-05
2.59E-05
2.62E-05
2.62E-05
2.64E-05
2.66E-05
2.68E-05
2.71E-05
2.77E-05
2.78E-05
2.82E-05
2.91E-05
2.92E-05
2.94E-05
2.94E-05

0.00049874
0.00049897
0.00050667
0.00050677
0.00050677
0.0005143
0.0005143
0.00051598
0.00051812
0.00051812
0.00051833
0.00051925
0.00051925
0.00051925
0.00052021
0.00052336
0.0005276
0.0005292
0.00053289
0.0005329
0.00053322
0.00053845
0.00054214
0.00054214
0.00054214
0.00054723
0.00054764
0.00054979
0.00055191
0.00055223
0.00055396
0.00056411
0.00057025
0.00057025
0.00057286
0.00057512
0.00057859
0.00058252
0.00059233
0.00059524
0.00059997
0.00061177
0.0006135
0.00061585
0.00061585
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PGSC0003DMG400030413
PGSC0003DMG400014095
PGSC0003DMG400002775
PGSC0003DMG401028834
PGSC0003DMG400028185
PGSC0003DMG400004311
PGSC0003DMG400022344
PGSC0003DMG400028049
PGSC0003DMG400026986
PGSC0003DMG400018631
PGSC0003DMG400025593
PGSC0003DMG400022822
PGSC0003DMG400022961
PGSC0003DMG400017508
PGSC0003DMG400013009
PGSC0003DMG400013171
PGSC0003DMG400032516
PGSC0003DMG400001934
PGSC0003DMG400011933
PGSC0003DMG400012527
PGSC0003DMG400020809
PGSC0003DMG400022396
PGSC0003DMG400030140
PGSC0003DMG400034588
PGSC0003DMG400004109
PGSC0003DMG400026300
PGSC0003DMG401022140
PGSC0003DMG400042108
PGSC0003DMG400015307
PGSC0003DMG400041652
PGSC0003DMG400020909
PGSC0003DMG400010984
PGSC0003DMG400022749
PGSC0003DMG400014055
PGSC0003DMG400001845
PGSC0003DMG400003146
PGSC0003DMG400002288
PGSC0003DMG400013744
PGSC0003DMG400024377
PGSC0003DMG400039214
PGSC0003DMG400017286
PGSC0003DMG402008965
PGSC0003DMG400019498
PGSC0003DMG400017301
PGSC0003DMG400015104

-5.7945424
-2.79958919
-6.36408878
4.34100701
2.25557258
-5.62771683
-9.58035969
-3.4680057
2.21388275
-9.23126191
8.30132531
-6.69880276
-6.8046248
2.06857935
2.14450603
4.02481484
-6.41029318
2.57160775
-2.31917769
4.56017426
-6.45104189
-3.25797173
5.69574554
-8.30600823
2.80499883
-8.63084607
2.53476423
-4.65995335
-5.4453151
-7.61682328
-2.32749681
-7.96217977
-5.73814502
-2.77813309
8.40400628
2.77119316
2.7756203
-2.27039403
-4.2323802
-3.61662693
-4.87316876
4.50508861
-2.81298962
3.18215079
-5.50257962

3.20429979
7.7664277
1.41409995
1.19276858
3.26057733
2.01918482
3.53994921
2.11867409
1.69102015
-0.03518151
-0.75399464
-0.35197301
-0.24500041
6.48451069
4.33884348
1.57864987
0.00829626
6.10394819
2.32181418
0.01260223
2.70929153
3.52093497
0.7610926
-0.87596398
3.16199074
4.16137405
3.14437573
3.04098046
-0.27927833
3.35265961
4.05797939
-0.76859576
0.7943573
2.76377399
0.16855513
1.28903298
1.73638063
4.76214548
1.21537288
5.34060693
1.597971
2.042253
0.83746392
4.83289243
0.75684701
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44.3263418
44.2634238
44.1967881
44.0992067
44.041008
43.8783707
43.8360223
43.8324797
43.7360762
79.6454528
79.0500172
43.3800214
54.3831275
43.3072107
43.2507903
43.2328659
54.2355699
43.2003889
43.1775719
43.1600719
43.0781905
43.0613719
53.9963178
78.0203775
43.0099478
42.9823865
42.9633428
42.7848518
42.3044296
422421725
42.2421411
76.0653001
42.1650832
42.163938
52.7361155
42.0919768
42.0300681
42.006862
41.9703372
41.7369343
41.6836762
41.6082638
41.55178
41.2595316
41.1957261

2.99E-05
3.01E-05
3.03E-05
3.07E-05
3.08E-05
3.14E-05
3.15E-05
3.15E-05
3.19E-05
3.20E-05
3.28E-05
3.31E-05
3.33E-05
3.33E-05
3.35E-05
3.36E-05
3.36E-05
3.37E-05
3.38E-05
3.39E-05
3.42E-05
3.42E-05
3.42E-05
3.43E-05
3.44E-05
3.45E-05
3.46E-05
3.52E-05
3.71E-05
3.74E-05
3.74E-05
3.74E-05
3.77E-05
3.77E-05
3.77E-05
3.80E-05
3.82E-05
3.83E-05
3.85E-05
3.95E-05
3.97E-05
4.00E-05
4.03E-05
4.16E-05
4.19E-05

0.00062334
0.0006263
0.00062933
0.00063241
0.00063426
0.00064246
0.00064354
0.00064354
0.00064942
0.00065082
0.00066199
0.00066609
0.00066852
0.00066905
0.00067238
0.00067244
0.00067244
0.00067244
0.00067244
0.00067244
0.00067638
0.00067638
0.00067638
0.00067638
0.00067729
0.00067799
0.00067799
0.00068648
0.00071547
0.00071791
0.00071791
0.00071791
0.00072095
0.00072095
0.00072095
0.00072536
0.00072743
0.00072743
0.00072961
0.00074338
0.00074628
0.00075175
0.00075481
0.00077593
0.00078056
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PGSC0003DMG400010464
PGSC0003DMG400035945
PGSC0003DMG400021880
PGSC0003DMG400030470
PGSC0003DMG400027225
PGSC0003DMG400037627
PGSC0003DMG400027617
PGSC0003DMG402031520
ENSRNA049458286

PGSC0003DMG400007908
PGSC0003DMG400020969
PGSC0003DMG400018392
PGSC0003DMG400032498
PGSC0003DMG400009117
PGSC0003DMG401021549
PGSC0003DMG400013879
PGSC0003DMG400007960
PGSC0003DMG400015246
PGSC0003DMG400028837
PGSC0003DMG400019883
PGSC0003DMG400030082
PGSC0003DMG400004690
PGSC0003DMG400007839
PGSC0003DMG400007801
PGSC0003DMG401017089
PGSC0003DMG401013112
PGSC0003DMG400024197
PGSC0003DMG400012839
PGSC0003DMG400027191
PGSC0003DMG400014580
PGSC0003DMG400025546
PGSC0003DMG400020791
PGSC0003DMG400025209
PGSC0003DMG400010231
PGSC0003DMG400003907
PGSC0003DMG400031108
PGSC0003DMG400008375
PGSC0003DMG400018509
PGSC0003DMG402017241
PGSC0003DMG400007181
PGSC0003DMG400003057
PGSC0003DMG400032483
PGSC0003DMG400008309
PGSC0003DMG400019210
PGSC0003DMG402019589

2.57764741
9.25406003
-8.95159853
-3.63658894
3.30247853
-5.03110603
3.04310073
2.66169517
8.55917901
2.75410187
-8.6415063
3.86911865
-3.50652715
-2.83909975
-2.65645379
-4.37481638
2.17104217
2.11990982
8.12202775
2.06826661
-6.09295391
5.70124833
-8.55341774
-11.247928
5.34551124
-4.14181458
-2.06354136
4.42254532
-9.87283686
2.49645091
5.6001111
-9.43123281
-2.09746521
-2.3163109
-3.16615609
8.62200976
2.63258564
-2.15259207
-4.91903102
-5.06971004
-8.06909952
-2.15024769
2.69809687
4.60819098
-6.90115255

0.78629151
-0.44899674
-0.49742101
1.59428668
5.74449247
-0.04220135
4.50377406
3.22369012
0.67714193
4.45412796
-1.05197698
2.68727706
4.34041515
3.15209329
6.64295313
6.58701647
6.51340654
3.120442
-0.87105736
6.73635377
4.26448006
0.6280612
1.36348736
1.58699686
0.31295362
3.05985469
7.1923434
8.2024254
-0.02452896
3.70819882
-0.71137104
0.15976754
2.19570159
4.16494775
-0.13345266
-0.38420212
1.02654508
4.9951827
1.63550571
2.34295975
5.67841572
0.53583578
4.68851825
0.69516114
2.30052469
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41.158505
73.4565905
73.3986797
40.9375534
40.8714974

40.737377
40.6587868
40.5893914
71.8579565
40.4616316
71.7326497
40.3725737
40.3191502
40.3035041
40.3007728
40.2879191
40.0455715
39.9150729
70.4968141
39.8983217
39.8769798
49.5120972
39.8000418

70.093994
39.7206651
39.7026962
39.6988793
39.6700457
69.7658998
39.5476337
39.4180448
69.3150779
39.3237652
39.1633887
38.9883698
68.3158786
38.9723013
38.9660512
38.9110604
38.8512884
38.8306427
38.8240013
38.7461213
38.7165893
38.7012276

4.21E-05
4.21E-05
4.22E-05
4.31E-05
4.34E-05
4.41E-05
4.45E-05
4.48E-05
4.54E-05
4.55E-05
4.56E-05
4.59E-05
4.62E-05
4.63E-05
4.63E-05
4.64E-05
4.77E-05
4.84E-05
4.84E-05
4.85E-05
4.86E-05
4.86E-05
4.90E-05
4.94E-05
4.94E-05
4.95E-05
4.96E-05
4.97E-05
5.01E-05
5.04E-05
5.12E-05
5.13E-05
5.17E-05
5.27E-05
5.38E-05
5.38E-05
5.39E-05
5.39E-05
5.43E-05
5.46E-05
5.48E-05
5.48E-05
5.53E-05
5.55E-05
5.56E-05

0.00078222
0.00078222
0.00078305
0.00079421
0.00079784
0.00080676
0.00081311
0.00081638
0.00082403
0.00082449
0.00082576
0.00082871
0.00083216
0.00083234
0.00083234
0.00083278
0.00085312
0.00086067
0.00086073
0.00086073
0.00086161
0.00086161
0.0008633
0.00086779
0.00086779
0.00086779
0.00086779
0.00086919
0.00087566
0.00087815
0.00088414
0.00088422
0.00088785
0.00090025
0.00091389
0.00091389
0.00091389
0.00091389
0.00091614
0.00092063
0.00092063
0.00092063
0.00092579
0.00092818
0.00092904
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PGSC0003DMG400002608
PGSC0003DMG400013781
PGSC0003DMG400027199
PGSC0003DMG400007258
PGSC0003DMG400016122
PGSC0003DMG400017096
PGSC0003DMG400025063
PGSC0003DMG400020139
PGSC0003DMG400013481
PGSC0003DMG402023052
PGSC0003DMG402030469
PGSC0003DMG400015591
PGSC0003DMG400020736
PGSC0003DMG400010186
PGSC0003DMG401027561
PGSC0003DMG400013955
PGSC0003DMG400029226
PGSC0003DMG400016515
PGSC0003DMG400035573
PGSC0003DMG400000547
PGSC0003DMG402022215
PGSC0003DMG400003152
PGSC0003DMG400005111
PGSC0003DMG400029362

-2.13330664
-8.38331759
3.11202162
-2.17168161
2.10029223
-2.38656892
-4.72123678
-2.16042101
2.01087676
3.06449669
-2.96376074
2.25907902
-3.87385371
-7.95414375
8.77832306
8.30245119
-2.53248782
2.31658138
-2.91401396
6.65294532
2.38165842
2.71364467
-8.06530753
-2.30184981

4.33972988
-0.81753331
1.94250246
4.61618361
4.03837047
5.65104805
5.83320902
3.45783378
4.27134414
1.2825954
6.67149066
4.37257051
1.43561419
-0.70177298
-0.3837679
-0.77314477
3.31474717
5.1897403
3.55051897
-0.57830548
3.32330632
4.40485033
6.78578204
1.86827195
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38.6444883
67.2710291
38.5258142
38.4651293
38.4399046
38.386204
38.3620944
38.3527503
38.3427662
38.2856461
38.2733544
38.2230125
38.206591
66.4931226
66.4762472
47.1462444
38.1476013
38.1197364
38.0867934
38.0814601
37.8692241
37.7894896
37.7815961
37.7048293

5.60E-05
5.67E-05
5.67E-05
5.71E-05
5.73E-05
5.77E-05
5.78E-05
5.79E-05
5.80E-05
5.84E-05
5.84E-05
5.88E-05
5.89E-05
5.90E-05
5.90E-05
5.91E-05
5.93E-05
5.95E-05
5.97E-05
5.98E-05
6.13E-05
6.19E-05
6.19E-05
6.25E-05

0.00093198
0.00093853
0.00093853
0.0009439
0.00094558
0.00094912
0.000951
0.00095124
0.00095155
0.00095498
0.00095498
0.00095853
0.00095957
0.00096016
0.00096017
0.0009611
0.00096302
0.00096457
0.00096493
0.00096493
0.00098204
0.00098648
0.00098659
0.0009919



ANEXO 14: Tabla de 400 Genes Expresados Diferencialmente entre el transcriptoma
de Solanum goniocalix, Wira Pasfia (R) 00 hpi vs Sumag Perqga (S) 00 hpi con LogFC2,
pValue <0.0001 y FDR < 0.001.

Gene ID logFC logCPM F PValue FDR

PGSC0003DMG400006075 5.63811459 6.56345133 669.36345 1.73E-11 2.57E-07
PGSC0003DMG401029613 -5.21442567 4.85489058 620.979822 2.64E-11 2.57E-07
PGSC0003DMG400002221 5.02506247 3.73073588 446.177627 1.68E-10 1.09E-06
PGSC0003DMG400020636 3.57733308 3.65955451 366.334369 5.02E-10 2.24E-06
PGSC0003DMG400003380 -3.88376343 4.92602789 357.191278 5.77E-10 2.24E-06
PGSC0003DMG401030815 5.88812224 3.81554426 326.802332 9.44E-10 3.06E-06
PGSC0003DMG400026863 3.0612699 4.31914802 311.329477 1.23E-09 3.43E-06
PGSC0003DMG400005471 3.71183301 4.64350741 294.645405 1.67E-09 3.97E-06
PGSC0003DMG402017089 -2.63396851 3.6490442 289.591174 1.84E-09 3.97E-06
PGSC0003DMG400013036 14.7735453 5.70161833 1142.55882 2.19E-09 3.98E-06
PGSC0003DMG400015707 2.68243831 3.23783519 276.318872 2.38E-09 3.98E-06
PGSC0003DMG401021841 -8.00201435 3.79876759 274.724006 2.46E-09 3.98E-06
PGSC0003DMG400004599 13.5552876 4.24806792 1082.47014 2.67E-09 3.99E-06
PGSC0003DMG400002871 -10.4382716 3.91488574 256.151451 3.60E-09 4.70E-06
PGSC0003DMG403029631 6.0079877 3.13624222 255.864667 3.63E-09 4.70E-06
PGSC0003DMG400021567 5.4126118 3.92384125 248.409559 4.26E-09 5.18E-06
PGSC0003DMG400016551 -2.4145891 6.42816476 242.098144 4.91E-09 5.62E-06
PGSC0003DMG400029752 -15.9276423 6.03541564 828.303759 7.13E-09 7.71E-06
PGSC0003DMG400001559 -2.91839947 2.81587964 216.184269 9.10E-09 9.32E-06
PGSC0003DMG400007302 -2.09241942 5.27781293 201.316853 1.34E-08 1.20E-05
PGSC0003DMG400024980 -12.9303922 3.05511208 322.226615 1.35E-08 1.20E-05
PGSC0003DMG400000655 -8.20934252 5.14095699 200.71295 1.36E-08 1.20E-05
PGSC0003DMG400028435 5.69604036 1.98920501 195.16873 1.58E-08 1.25E-05
PGSC0003DMG401024222 12.1606789 2.8747529 665.35247 1.59E-08 1.25E-05
PGSC0003DMG400010050 -4.09059354 6.85431163 194.568264 1.61E-08 1.25E-05
PGSC0003DMG400004597 3.00169711 4.15243605 192.995404 1.68E-08 1.26E-05
PGSC0003DMG402009818 -2.063123 4.93621497 190.742916 1.79E-08 1.29E-05
PGSC0003DMG400018290 4.0935165 3.3640866 186.95434 2.00E-08 1.39E-05
PGSC0003DMG400004683 12.5458521 3.06456022 615.519908 2.12E-08 1.42E-05
PGSC0003DMG400018462 3.77530418 244271404 182.561507 2.27E-08 1.44E-05
PGSC0003DMG400028085 12.0916522 2.92446569 602.683924 2.29E-08 1.44E-05
PGSC0003DMG400022094 9.76737813 4.40108956 284.669549 2.39E-08 1.45E-05
PGSC0003DMG400007679 -2.51401777 5.04223629 178.512142 2.57E-08 1.47E-05
PGSC0003DMG400012950 -3.95297146 3.7737266 176.748883 2.71E-08 1.50E-05
PGSC0003DMG400020377 -6.89808223 3.1012181 175.858098 2.78E-08 1.50E-05
PGSC0003DMG400021289 3.46060941 4.12182758 173.887741 2.95E-08 1.55E-05
PGSC0003DMG400014369 -2.48878399 6.4903654 171.844302 3.15E-08 1.61E-05
PGSC0003DMG400021728 3.33535472 4.13762328 171.00404 3.23E-08 1.61E-05
PGSC0003DMG401007871 2.22718198 4.53365796 166.947679 3.68E-08 1.79E-05
PGSC0003DMG400030581 -3.24016768 2.48092753 163.231857 4.15E-08 1.92E-05
PGSC0003DMG400003342 2.62420219 3.63671385 157.61583 5.00E-08 2.26E-05
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PGSC0003DMG400022859
PGSC0003DMG400010738
PGSC0003DMG401031520
PGSC0003DMG400013478
PGSC0003DMG400005590
PGSC0003DMG400025862
PGSC0003DMG400021875
PGSC0003DMG400011517
PGSC0003DMG400025108
PGSC0003DMG400031271
PGSC0003DMG400002276
PGSC0003DMG400031000
PGSC0003DMG400029750
PGSC0003DMG400023485
PGSC0003DMG402024222
PGSC0003DMG400023126
PGSC0003DMG400008368
PGSC0003DMG400022252
PGSC0003DMG400024829
PGSC0003DMG402017380
PGSC0003DMG400031547
PGSC0003DMG400023762
PGSC0003DMG400017323
PGSC0003DMG400013161
PGSC0003DMG400021874
PGSC0003DMG401015009
PGSC0003DMG400008596
PGSC0003DMG400031303
PGSC0003DMG400021985
PGSC0003DMG400009689
PGSC0003DMG400018934
PGSC0003DMG400014299
PGSC0003DMG400029132
PGSC0003DMG400016015
PGSC0003DMG400002658
PGSC0003DMG400027639
PGSC0003DMG400014286
PGSC0003DMG400019774
PGSC0003DMG400002847
PGSC0003DMG400025303
PGSC0003DMG400016050
PGSC0003DMG400023680
PGSC0003DMG400017246
PGSC0003DMG400014504
PGSC0003DMG400013210
PGSC0003DMG400015687
PGSC0003DMG400026877

-10.2832575
3.80093187
-5.44707824
-2.58764809
-7.5439334
2.26663177
11.3687483
-3.29924799
-3.51752783
-6.55023756
3.86877211
2.36669481
-9.54391513
-10.9589072
3.75784644
6.71024308
-2.14094251
-2.57871785
2.80529824
3.06938997
-12.1287009
-13.0372525
8.49687205
12.5009187
12.7936612
3.40575439
-8.29478705
-7.76601787
10.762608
-2.1759356
-4.39616056
6.3449017
8.38567329
-2.37131221
6.72984145
-8.83981787
10.3646388
11.4559672
-4.76739075
-2.77929101
10.1574703
-2.06969563
-5.81738817
2.52045408
10.7496936
-2.41984037
-2.10525345

3.62215214
2.54564001
4.37445759
4.98957809
3.06220155
6.42128563
1.63331037
2.94242761
6.72218393
8.47361711
1.82144693
7.63925774
3.77063396
1.73882265
447377798
1.65318271
4.84702085
557237641
3.05319105
4215241
2.64199924
2.90153063
1.57911477
3.02328993
3.54499847
1.80485212
1.80749092
241283294
1.37511805
6.42454391
2.80311582
3.27518362
2.62869404
4.50051109
3.15051092
1.52656481
1.52848351
2.12597538
3.41120504
4.2851415
1.05724387
6.01186987
2.53904571
3.05509652
1.41817042
3.70158261
5.34246486

155

154.264452
152.331804
146.171716
146.147183
146.119762
145.93271
434.908182
142.331287
141.69466
139.341536
139.201861
139.049966
138.271531
395.067398
135.975253
133.2521
132.124388
131.017663
130.612678
129.264294
359.700726
188.533851
126.897859
353.367308
348.035533
124.391844
124.166405
124.018584
338.539559
121.301795
120.85135
119.742841
118.729508
118.508762
118.043139
172.065152
318.051615
315.446802
115.47369
112.950039
162.759427
111.621106
110.158421
110.074151
287.735958
108.967594
107.807475

5.61E-08
6.00E-08
7.48E-08
7.49E-08
7.50E-08
7.55E-08
7.55E-08
8.62E-08
8.83E-08
9.65E-08
9.70E-08
9.75E-08
1.00E-07
1.07E-07
1.10E-07
1.22E-07
1.28E-07
1.34E-07
1.36E-07
1.43E-07
1.51E-07
1.55E-07
1.58E-07
1.61E-07
1.70E-07
1.76E-07
1.77E-07
1.78E-07
1.88E-07
2.01E-07
2.04E-07
2.15E-07
2.24E-07
2.27E-07
2.31E-07
2.33E-07
2.36E-07
2.43E-07
2.60E-07
2.91E-07
2.99E-07
3.10E-07
3.32E-07
3.33E-07
3.39E-07
3.51E-07
3.71E-07

2.47E-05
2.49E-05
2.82E-05
2.82E-05
2.82E-05
2.82E-05
2.82E-05
3.16E-05
3.18E-05
3.33E-05
3.33E-05
3.33E-05
3.37E-05
3.50E-05
3.50E-05
3.83E-05
3.89E-05
4.00E-05
4.00E-05
4.17E-05
4.31E-05
4.36E-05
4.40E-05
4.41E-05
4.47E-05
4.51E-05
4.51E-05
4.51E-05
4.69E-05
4.88E-05
4.91E-05
5.09E-05
5.25E-05
5.25E-05
5.27E-05
5.27E-05
5.27E-05
5.37E-05
5.67E-05
6.23E-05
6.32E-05
6.48E-05
6.82E-05
6.82E-05
6.87E-05
6.98E-05
7.25E-05



«continuacion»

PGSC0003DMG400017997
PGSC0003DMG400006101
PGSC0003DMG400007469
PGSC0003DMG400012466
PGSC0003DMG400035643
PGSC0003DMG400023288
PGSC0003DMG400025547
PGSC0003DMG400002427
PGSC0003DMG400037701
PGSC0003DMG400012398
PGSC0003DMG400017974
PGSC0003DMG401014189
PGSC0003DMG400033357
PGSC0003DMG401032501
PGSC0003DMG400015071
PGSC0003DMG400002408
PGSC0003DMG400038425
PGSC0003DMG400027259
PGSC0003DMG400027852
PGSC0003DMG401023369
PGSC0003DMG400029523
PGSC0003DMG400002217
PGSC0003DMG400028167
PGSC0003DMG400011670
PGSC0003DMG400042461
PGSC0003DMG400001430
PGSC0003DMG402017239
PGSC0003DMG400035539
PGSC0003DMG400017234
PGSC0003DMG400015040
PGSC0003DMG400015480
PGSC0003DMG400003084
PGSC0003DMG400003345
PGSC0003DMG400022744
PGSC0003DMG400013559
PGSC0003DMG400027638
PGSC0003DMG400004979
PGSC0003DMG400008628
PGSC0003DMG400006722
PGSC0003DMG400014589
PGSC0003DMG400014468
PGSC0003DMG402025828
PGSC0003DMG400005666
PGSC0003DMG400024363
PGSC0003DMG400007741
PGSC0003DMG400018169
PGSC0003DMG400034710

2.61846817
-2.17689451
-2.172059
-2.84802288
-2.20685018
-3.27601167
-11.5993875
-4.02517637
-10.1953921
-4.06815309
-2.03527005
2.60116252
-5.33369621
4.39946789
10.1351551
3.89903771
-11.1471722
7.55586405
-3.03356703
11.4073206
12.5242952
5.57263925
2.89018277
-10.3941358
10.4179109
-4.69443923
11.4079646
11.187521
-2.87835153
11.0652776
10.5241505
-2.27213113
-5.70735627
5.98484011
-5.24218968
-6.88196767
-10.881192
7.73144542
5.3641667
-11.1832759
-8.51689747
4.56507297
-3.4450097
-3.71855291
-2.32114502
7.04432438
-10.9010651

5.18058071
5.92791995
3.69830054
4.69450977
6.47422933
3.65362534

2.1117301
4.27267354
1.20663109

1.5800211
3.00619358
2.82324273
1.99941769
2.01572017
0.90095566

2.2562951
1.63449522

2.7172487
3.40991097
1.84316434
2.79043772
3.35433656
4.53255669

1.3533166
1.08805225
4.37302057
1.70125842
1.54933472
2.80337598
1.50220834
1.12861081
4.65034396
2.80675401
2.31942587
2.97902927
3.88304554
1.37240029
0.56181454
3.82002525
1.93767181
0.95477743
1.28138616
2.63044846
2.52194444
4.21365028
2.55089325
1.28869656

156

107.718717
107.122913
107.027734
105.445635

105.02263
104.556552
268.373438
102.503374
257.764766
101.396051
101.331744
101.184644
99.5843272
98.3812473
245.887586
98.2357964
244.680226
97.5074508
97.3592775

241.75425
241.359433
96.7979529
96.6830096
239.804477

238.99044
96.2238532
135.340411
233.636946
93.8803976
229.454559
227.910531
92.5667734

92.550043
91.6130419
91.0110187
90.4005057
216.432548
125.499781
89.7800141
125.021779
89.3185565
88.7206002
88.2373451
88.2156686
87.8645719
87.6188633
207.491335

3.73E-07
3.84E-07
3.86E-07
4.17E-07
4.25E-07
4.35E-07
4.36E-07
4.82E-07
5.04E-07
5.10E-07
5.12E-07
5.16E-07
5.60E-07
5.96E-07
5.98E-07
6.01E-07
6.09E-07
6.24E-07
6.29E-07
6.36E-07
6.39E-07
6.48E-07
6.52E-07
6.55E-07
6.63E-07
6.68E-07
6.79E-07
7.19E-07
7.59E-07
7.67E-07
7.86E-07
8.15E-07
8.16E-07
8.60E-07
8.89E-07
9.20E-07
9.47E-07
9.48E-07
9.53E-07
9.64E-07
9.79E-07
1.01E-06
1.04E-06
1.04E-06
1.06E-06
1.08E-06
1.10E-06

7.25E-05

7.35E-05

7.35E-05

7.87E-05

7.95E-05

8.00E-05

8.00E-05

8.71E-05

8.96E-05

8.96E-05

8.96E-05

8.96E-05

9.64E-05
0.00010074
0.00010074
0.00010074
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010105
0.00010149
0.00010156
0.00010243
0.00010676
0.00011178
0.00011222
0.00011327
0.00011504
0.00011504
0.00011946
0.00012115
0.00012433
0.00012616
0.00012616
0.00012616
0.00012669
0.00012778
0.00013136
0.00013346
0.00013346
0.00013515
0.00013548
0.00013711



«continuacion»

PGSC0003DMG400014588
PGSC0003DMG400029822
PGSC0003DMG400000325
PGSC0003DMG402023368
PGSC0003DMG400023479
PGSC0003DMG400011639
PGSC0003DMG400023419
PGSC0003DMG401012062
PGSC0003DMG400032496
PGSC0003DMG400042297
PGSC0003DMG400008035
PGSC0003DMG400037235
PGSC0003DMG400027530
PGSC0003DMG400040510
PGSC0003DMG400022592
PGSC0003DMG402030822
PGSC0003DMG401030805
PGSC0003DMG400024128
PGSC0003DMG400019604
PGSC0003DMG400007605
PGSC0003DMG400031156
PGSC0003DMG400001700
PGSC0003DMG400022869
PGSC0003DMG401019239
PGSC0003DMG400031310
PGSC0003DMG400000862
PGSC0003DMG402022579
PGSC0003DMG400024457
PGSC0003DMG400024432
PGSC0003DMG400028873
PGSC0003DMG401015362
PGSC0003DMG400012577
PGSC0003DMG400022070
PGSC0003DMG400045937
PGSC0003DMG400029474
PGSC0003DMG400026876
PGSC0003DMG400005577
PGSC0003DMG400025772
PGSC0003DMG400029852
PGSC0003DMG401032256
PGSC0003DMG400037460
PGSC0003DMG400009638
PGSC0003DMG401018257
PGSC0003DMG400004600
PGSC0003DMG400031279
PGSC0003DMG400007925
PGSC0003DMG400003446

9.36059964
-11.5166982
-2.44219096

10.5521221

10.2270036
-2.22728623
-3.28477737

8.39172461

10.1813815

-10.46947
-6.98741776

9.46750438
-11.6204024
-2.45950845

4.77539595

2.60567739

7.00948783

2.81279648

10.8604527

6.03106732

2.70066857
-2.34693788
-2.02259261

3.98044024
-2.76488408

3.0810903

2.68027802

2.13186229

8.00192396
-10.2076479
-2.20623824

-2.2763486

9.94504425
-9.73628345

8.01582611

-2.7870695
-2.70494655
-3.91705302
-3.56477831

6.59876905

3.18881297
-2.03062638
-10.9004587

9.96079961
-10.1521666

6.4786667

3.77197145

0.47410283
2.40971654
6.68707818
1.00475532
0.71817303
4.87686457
5.59013577
1.11153263
1.01429116
1.00325126
0.6752423
0.02050912
1.7308144
3.40855414
3.50325483
6.4993714
0.44468609
1.87638351
1.23238596
1.65913453
2.19661085
3.97827275
5.94260129
2.4629664
1.50249179
1.11856145
5.47850526
3.4592877
0.48576085
1.10855388
3.58886357
7.71416143
0.64064597
0.51567709
1.84454557
3.18317646
2.12723971
2.98175422
2.14853541
0.29476199
2.70680534
3.84110802
0.79514461
0.84011179
0.90005915
-0.14932796
4.44631896

157

120.982987
206.066859
86.250143
203.725131
203.170482
85.9204717
85.1843165
117.81152
197.7109
196.806691
84.0327057
114.937148
193.082851
82.6600393
82.4474359
82.0407584
112.702439
81.8220316
189.073368
81.2552698
81.2331311
80.9036019
80.8306503
80.2362739
80.0532407
79.5491184
79.227574
78.8372928
78.7221555
178.810116
78.3705589
77.988626
176.958227
176.125587
77.6056785
77.2952232
77.2775697
77.2415587
77.2028976
77.1358761
77.0133529
76.6281858
172.455879
172.26532
171.400802
76.1897989
76.1225804

1.11E-06
1.13E-06
1.17E-06
1.18E-06
1.19E-06
1.19E-06
1.25E-06
1.25E-06
1.31E-06
1.33E-06
1.34E-06
1.39E-06
1.43E-06
1.45E-06
1.47E-06
1.51E-06
1.52E-06
1.53E-06
1.54E-06
1.58E-06
1.58E-06
1.62E-06
1.63E-06
1.69E-06
1.71E-06
1.76E-06
1.80E-06
1.84E-06
1.86E-06
1.88E-06
1.90E-06
1.95E-06
1.95E-06
1.98E-06
2.00E-06
2.04E-06
2.04E-06
2.04E-06
2.05E-06
2.06E-06
2.07E-06
2.13E-06
2.14E-06
2.14E-06
2.18E-06
2.19E-06
2.20E-06

0.00013711
0.00013814
0.00014213
0.00014213
0.00014232
0.00014232
0.00014665
0.00014665
0.00015166
0.00015276
0.00015276
0.00015771

0.0001594

0.0001604
0.00016158
0.00016291
0.00016331
0.00016331
0.00016338
0.00016664
0.00016664
0.00016903
0.00016903
0.00017269
0.00017378
0.00017847
0.00018121
0.00018293
0.00018334
0.00018435
0.00018563
0.00018754
0.00018754
0.00018979
0.00019024
0.00019053
0.00019053
0.00019053
0.00019053
0.00019053
0.00019115
0.00019485
0.00019485
0.00019485
0.00019703
0.00019703
0.00019703



«continuacion»

PGSC0003DMG400007664
PGSC0003DMG400003095
PGSC0003DMG400002433
PGSC0003DMG400024277
PGSC0003DMG400018822
PGSC0003DMG400027759
PGSC0003DMG400007870
PGSC0003DMG400034531
PGSC0003DMG400021749
PGSC0003DMG400021822
PGSC0003DMG400023826
PGSC0003DMG400000996
PGSC0003DMG400036554
PGSC0003DMG400014657
PGSC0003DMG400011033
PGSC0003DMG400031277
PGSC0003DMG400013730
PGSC0003DMG400025470
PGSC0003DMG400017240
PGSC0003DMG400012083
PGSC0003DMG400009035
PGSC0003DMG400018253
PGSC0003DMG400009169
PGSC0003DMG400026289
PGSC0003DMG400027929
PGSC0003DMG400029129
PGSC0003DMG400013090
PGSC0003DMG400032590
PGSC0003DMG400000511
PGSC0003DMG400007876
PGSC0003DMG400007666
PGSC0003DMG400022608
PGSC0003DMG400016067
PGSC0003DMG400016904
PGSC0003DMG400019080
PGSC0003DMG400034093
PGSC0003DMG400031019
PGSC0003DMG400023949
PGSC0003DMG400011141
PGSC0003DMG402012062
PGSC0003DMG400024097
PGSC0003DMG400024786
PGSC0003DMG400010320
PGSC0003DMG400022069
PGSC0003DMG400026434
PGSC0003DMG400018635
PGSC0003DMG400021783

-9.54344981
2.56065391
-9.85715216
-9.25713795
9.33554563
-2.94026784
5.28783967
9.71915563
-10.0631932
9.45034579
-2.4231521
9.94046355
-9.48102395
-2.6210137
-2.88921187
-10.0090639
9.89582364
-3.01633178
6.33865503
-2.49085347
-3.28284
-2.99656802
10.8077836
-2.24711908
3.88564191
9.91611224
3.91665323
-3.02064397
-2.48628615
-4.34971166
-9.58528782
-2.03837904
7.93419421
9.30778789
5.22885104
-9.35128528
-2.75902721
-3.61917355
3.09221691
10.0870766
-2.21473699
-10.4698339
-2.72191325
-9.32391956
-3.97223582
-2.45596645
-3.97588667

0.39993183
2.36803196
0.46038609
0.43214821
0.10664684
3.13168305
1.43189161
0.30244927
0.91311739

0.1106047
2.27491186
0.41193153
0.64159042
7.51329037
5.10469066
0.89430298
0.48647675
5.14746575
0.98867848
2.62170297
6.69884884
2.54110401
1.13590933
4.88167511
0.23643375
0.24742642
2.97304805

1.0641677
6.25136092
3.27506077
0.34260646
5.28597457
0.47614161

0.1679665
1.99153177
0.63020994
3.51325153
3.85025026
3.04614267
0.91031365
3.33628809
0.41109696
1.65678823
0.12262027
0.49621105
8.27762383
3.00090847

158

170.319528
75.6410577
168.919068
165.578587
100.344214
73.761399
73.7199586
163.256786
160.43071
159.075205
71.9695361
157.820216
157.497199
71.6342276
71.1960214
154.842088
153.604198
70.4587665
70.4341712
70.3264508
70.0081807
69.738607
150.608761
69.34978
69.1396705
149.212491
68.9421227
68.9240177
68.5648471
68.0954916
145.591654
67.6864806
90.3140579
89.9039981
67.196513
143.509566
66.9547788
66.8669552
66.6623761
141.657592
66.3853681
139.177787
65.460652
137.222138
65.0112816
64.9031866
64.5746586

2.23E-06
2.27E-06
2.30E-06
2.47E-06
2.52E-06
2.57E-06
2.58E-06
2.60E-06
2.76E-06
2.85E-06
2.91E-06
2.93E-06
2.95E-06
2.98E-06
3.07E-06
3.13E-06
3.22E-06
3.23E-06
3.24E-06
3.26E-06
3.34E-06
3.40E-06
3.46E-06
3.50E-06
3.55E-06
3.57E-06
3.60E-06
3.61E-06
3.70E-06
3.83E-06
3.90E-06
3.94E-06
3.97E-06
4.05E-06
4.09E-06
4.10E-06
4.16E-06
4.19E-06
4.25E-06
4.30E-06
4.34E-06
4.57E-06
4.65E-06
4.81E-06
4.81E-06
4.85E-06
4.97E-06

0.00019918
0.00020082
0.00020143
0.00021341
0.00021688
0.00021858
0.00021858
0.00021858
0.00022575
0.00023073
0.00023483
0.00023536
0.0002361
0.00023739
0.00024178
0.00024379
0.00024803
0.00024803
0.00024803
0.00024894
0.00025068
0.00025454
0.00025766
0.00025871
0.00026065
0.00026078
0.00026078
0.00026078
0.00026466
0.00027181
0.00027475
0.000276
0.00027679
0.00028025
0.00028198
0.00028198
0.000285
0.000285
0.00028824
0.00028912
0.00029117
0.0003015
0.00030567
0.00031302
0.00031302
0.0003135
0.00032034



«continuacion»

PGSC0003DMG400014384
PGSC0003DMG402017241
PGSC0003DMG400010464
PGSC0003DMG400018417
PGSC0003DMG400031548
PGSC0003DMG400010923
PGSC0003DMG400018264
PGSC0003DMG400003812
PGSC0003DMG400043830
PGSC0003DMG400006632
PGSC0003DMG400017185
PGSC0003DMG400016045
PGSC0003DMG400001546
PGSC0003DMG400016324
PGSC0003DMG400031274
PGSC0003DMG400019558
PGSC0003DMG401025785
PGSC0003DMG400009837
PGSC0003DMG400017452
PGSC0003DMG400031267
PGSC0003DMG400037923
PGSC0003DMG400026188
PGSC0003DMG400013109
PGSC0003DMG400033641
PGSC0003DMG400014770
PGSC0003DMG400011355
PGSC0003DMG400031850
PGSC0003DMG400016650
PGSC0003DMG400012527
PGSC0003DMG400040013
PGSC0003DMG400004564
PGSC0003DMG400002288
PGSC0003DMG400004109
PGSC0003DMG400002835
PGSC0003DMG400005961
PGSC0003DMG400003811
PGSC0003DMG400033348
PGSC0003DMG400024120
PGSC0003DMG400031423
PGSC0003DMG400021726
PGSC0003DMG400024364
PGSC0003DMG400007960
PGSC0003DMG400005098
PGSC0003DMG400024749
PGSC0003DMG400019210
PGSC0003DMG400002296
PGSC0003DMG400030140

-2.59302065
6.56354965
-3.37523721
-2.76937625
-5.23493934
-3.86691966
3.58627472
-2.79104246
-5.35532211
9.45062973
9.43371411
9.85172744
-2.0116134
-2.51620162
-9.47391914
-9.93845298
9.45705909
-3.09864509
9.48746094
-8.97660459
9.43723691
-3.62845922
-3.56538123
2.797599
-2.52484919
-2.63866609
6.36993126
2.8524514
-6.11543569
-9.9918506
425222141
-3.45550984
-3.39240568
2.46106567
3.14324212
9.6372524
7.1881782
-3.28809896
3.07079364
-2.30341944
-9.3278979
-2.65867883
8.91025025
-2.27210474
-6.54308017
-3.79188417
-9.79630441

2.23858218
1.63550571
0.78629151
1.92089793
2.66229779
2.29329263
2.75804878
3.26015097
1.29559353
-0.18424903
-0.17081277
0.53628788
3.67378065
3.18263684
0.73535308
0.71850556
-0.11471228
3.3446905
0.2131028
0.00931055
0.01269972
3.09059708
1.16636981
4.97299529
4.56472263
3.53891092
1.35455538
4.81189579
0.01260223
0.64534857
0.61498194
1.73638063
3.16199074
4.87463157
1.25755075
0.27957885
1.22839374
6.74443964
3.97152245
2.52482363
-0.09373458
6.51340654
-0.45210169
5.94720757
0.69516114
0.78067684
0.7610926

159

64.5146098
64.0768466
63.9581279
63.8385375
63.6116436
63.4762786
63.1556812
62.9100052
62.7618708
130.447539
82.7490597
129.873331
62.0042257
61.9555598
128.291782
127.311179
126.554589
61.2516478
125.970956
125.629504
125.606121
60.9816567
60.7420007
60.6335508
60.3558055
60.1864331
60.1783588
60.1328685
60.0759271

122.4464
59.7937577
59.7038878
58.9787381
58.7044744
58.6394542
76.6447454
58.4910823
58.2530423
58.0162476
57.9862249
116.434841
57.7317803
116.042283
57.2139166
57.1288304
57.0942605
74.0375362

5.00E-06
5.17E-06
5.21E-06
5.26E-06
5.35E-06
5.41E-06
5.55E-06
5.65E-06
5.72E-06
5.75E-06
5.77E-06
5.84E-06
6.07E-06
6.09E-06
6.10E-06
6.26E-06
6.39E-06
6.44E-06
6.50E-06
6.56E-06
6.57E-06
6.58E-06
6.71E-06
6.77E-06
6.92E-06
7.01E-06
7.02E-06
7.04E-06
7.08E-06
7.18E-06
7.24E-06
7.29E-06
7.74E-06
7.92E-06
7.96E-06
8.00E-06
8.06E-06
8.22E-06
8.38E-06
8.40E-06
8.57E-06
8.58E-06
8.67E-06
8.96E-06
9.03E-06
9.06E-06
9.26E-06

0.00032075
0.00033055
0.00033139
0.00033336
0.00033813
0.00033947
0.00034687
0.00034977
0.00035199
0.00035268
0.00035318
0.00035485
0.00036593
0.00036593
0.00036593

0.0003725
0.00037694
0.00037733
0.00037854
0.00037869
0.00037869
0.00037869
0.00038489
0.00038711
0.00039353
0.00039689
0.00039689
0.00039719
0.00039787

0.0003998
0.00040128
0.00040307
0.00042288
0.00043012
0.00043086
0.00043086
0.00043175
0.00043909
0.00044412
0.00044412
0.00044999
0.00044999
0.00045345
0.00046623
0.00046833
0.00046845
0.00047629
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PGSC0003DMG400019267
PGSC0003DMG402007888
PGSC0003DMG400007755
PGSC0003DMG401030580
PGSC0003DMG400030804
PGSC0003DMG402028118
PGSC0003DMG403029613
PGSC0003DMG400031032
PGSC0003DMG400030663
PGSC0003DMG400002213
PGSC0003DMG401013613
PGSC0003DMG402032256
PGSC0003DMG400031758
PGSC0003DMG400019773
PGSC0003DMG400021247
PGSC0003DMG400004420
PGSC0003DMG400004465
PGSC0003DMG400028254
PGSC0003DMG400030220
PGSC0003DMG400017550
PGSC0003DMG400026063
PGSC0003DMG400026359
PGSC0003DMG401017089
PGSC0003DMG400021397
PGSC0003DMG400004690
PGSC0003DMG400029504
PGSC0003DMG400006726
PGSC0003DMG400015413
PGSC0003DMG400002275
PGSC0003DMG400024134
PGSC0003DMG400022888
PGSC0003DMG400012502
PGSC0003DMG400031278
PGSC0003DMG400026750
PGSC0003DMG400013009
PGSC0003DMG400031420
PGSC0003DMG400015355
PGSC0003DMG400015342
PGSC0003DMG402023052
PGSC0003DMG400022818
PGSC0003DMG402018777
PGSC0003DMG400015727
PGSC0003DMG400020898
PGSC0003DMG400028185
PGSC0003DMG400015878

-2.31244186
8.74210451
-9.91966627
-5.64816063
2.00397249
-9.76043115
-9.57100858
-10.2140055
-2.85818434
10.3946792
7.0108935
9.57922322
-3.03673666
11.9254289
4.59850353
-9.55993284
-8.75589742
-8.81181943
-2.19992675
-2.40400591
-10.3541132
-2.00279871
-7.60995469
-10.5337518
-10.0338836
2.96276655
3.89324139
-4.39723665
4.04561058
10.4580087
-2.00430774
-3.65656179
-8.67944802
-2.56493104
-2.39848623
-2.29191445
-3.00380863
2.54029939
-3.76764855
3.23311885
-2.01496174
-9.17949728
3.48056394
-2.4691648
-3.53684022

4.07893147
0.02143746
0.76833846
0.91340063
5.08233613
0.53251881
0.22880972
0.7754444
5.88814258
1.03597046
-0.46425859
0.45386245
2.03224198
2.20812044
3.76260385
0.37437607
-0.18885677
0.09775638
5.92867935
4.75419598
0.95914719
5.84232298
0.31295362
1.05526943
0.6280612
2.57283951
0.48594284
2.90582968
0.27370137
1.12453914
5.94673409
1.00966802
-0.19144121
5.49960033
4.33884348
6.9610225
1.37068768
7.20073229
1.2825954
2.96899002
7.55605313
0.05825916
0.99541483
3.26057733
-0.57644153
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56.7696706
113.249232
112.715335
56.2364327
56.0424656
111.56546
110.693013
110.514008
55.5489697
72.1221101
71.929366
110.002548
55.3887735
71.8133865
55.2177884
109.264058
108.595144
70.9207254
54.6442275
54.5288167
107.590681
54.3802056
54.3763473
106.87011
70.0888048
53.8891883
53.8200503
53.7329478
53.6797649
105.254779
53.64402
53.559614
104.627486
52.8737841
52.8663064
52.7264184
52.6364211
52.6037377
52.462779
52.3869853
51.8787949
100.250437
51.7647875
51.6574093
51.5256782

9.31E-06
9.44E-06
9.60E-06
9.74E-06
9.90E-06
9.95E-06
1.02E-05
1.03E-05
1.03E-05
1.03E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.05E-05
1.06E-05
1.07E-05
1.09E-05
1.11E-05
1.12E-05
1.13E-05
1.13E-05
1.14E-05
1.14E-05
1.16E-05
1.17E-05
1.19E-05
1.20E-05
1.21E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.23E-05
1.25E-05
1.31E-05
1.31E-05
1.33E-05
1.34E-05
1.34E-05
1.36E-05
1.37E-05
1.43E-05
1.44E-05
1.45E-05
1.46E-05
1.48E-05

0.00047638
0.00048091
0.00048726
0.00048957
0.00049639
0.00049639

0.0005076
0.00050901
0.00050901
0.00050901

0.0005108

0.0005108

0.0005108

0.0005118
0.00051506

0.0005154
0.00052141
0.00052627
0.00052914
0.00052952
0.00052952
0.00053266
0.00053266
0.00053691
0.00053982
0.00055082

0.0005529
0.00055588
0.00055636
0.00055636
0.00055636
0.00055794
0.00056201
0.00058419
0.00058419
0.00059025
0.00059236
0.00059277
0.00059632
0.00059909

0.0006236
0.00062425
0.00062425
0.00062904
0.00063488
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PGSC0003DMG400016372
PGSC0003DMG400007271
PGSC0003DMG400026411
PGSC0003DMG400023764
PGSC0003DMG400025686
PGSC0003DMG400008166
PGSC0003DMG400029246
PGSC0003DMG400008593
PGSC0003DMG400025418
PGSC0003DMG400001074
PGSC0003DMG400013975
PGSC0003DMG400010984
PGSC0003DMG401022708
PGSC0003DMG400000718
PGSC0003DMG400018713
PGSC0003DMG400031541
PGSC0003DMG400026566
PGSC0003DMG400037309
PGSC0003DMG400022699
PGSC0003DMG400024287
PGSC0003DMG400027455
PGSC0003DMG400001615
PGSC0003DMG400015132
PGSC0003DMG400024243
PGSC0003DMG400011724
PGSC0003DMG400016257
PGSC0003DMG400007639
PGSC0003DMG400001172
PGSC0003DMG400030210
PGSC0003DMG400002886
PGSC0003DMG400001203
PGSC0003DMG400047102
PGSC0003DMG400021690
PGSC0003DMG400001269
PGSC0003DMG400029128
PGSC0003DMG400022170
PGSC0003DMG400007389
PGSC0003DMG400010807
PGSC0003DMG400026892
PGSC0003DMG400000771
PGSC0003DMG401013738
PGSC0003DMG400004667
PGSC0003DMG400000408
PGSC0003DMG400014644
PGSC0003DMG400020391
PGSC0003DMG400010186

6.70934228
2.98127789
-2.75153165
-3.40361151
-3.35223174
-3.96905258
-2.10036121
-4.25622455
-9.26075937
-2.31032118
-2.93850755
8.82920319
3.45268374
2.5999924
3.76537259
-9.34402645
-2.44113101
8.73245944
-2.03744707
-9.02326775
8.87857138
2.90057975
3.57533437
-2.90349317
-8.10125983
-2.79649243
6.54650442
8.49245322
2.32728912
-9.25761922
3.69394952
9.29177757
2.36399037
-3.66509802
4.19548051
4.27408618
-2.33594364
6.41299979
-2.19334964
-2.73972111
-9.19850605
-2.00955334
4.19736432
-10.0636616
-5.32405433
8.95528752

0.69064079
1.54022383
1.24924278
4.81378177
2.04542989
2.77584413
1.98715479
2.24088258
0.4828664
3.73375022
4.6999409
-0.76859576
-0.03192776
2.8050572
1.31378861
-0.04273213
2.66062175
-0.44325255
2.75864803
-0.33957901
1.27861259
1.33281739
1.96071299
1.62303173
-0.04568262
4.53986374
3.48160958
-0.63810057
3.29744326
0.84835823
1.09149718
0.08852779
2.08999898
1.15889857
1.81400688
1.80354661
3.18142393
-0.07176987
1.5700565
1.76925414
0.01591353
6.44520118
3.84651816
0.75979549
4.1798844
-0.70177298
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66.1757536
51.1923696
51.1919617
51.1832772
51.1698265
50.9785041
50.9729224

50.885515
97.7948285
50.7997623
50.6968912
97.1865851
50.5656833
50.5001287
50.3818123
96.4297504
50.0423876

95.519329
49.9725337
95.2607168
63.7269955
49.8104028
49.7056256
49.7006006
94.2647773
49.4450265
49.1317926
92.7728598
48.8843927
91.9396203

48.511865
90.9732836
48.0693502
48.0450358
47.9696272
47.7342509
47.6844714
47.5269649
47.4711682
47.2846223
88.4572582
47.1631389
47.1570926
88.2231924
47.0788044
88.0274022

1.48E-05
1.53E-05
1.53E-05
1.53E-05
1.53E-05
1.56E-05
1.56E-05
1.57E-05
1.57E-05
1.58E-05
1.60E-05
1.61E-05
1.62E-05
1.63E-05
1.65E-05
1.65E-05
1.70E-05
1.71E-05
1.71E-05
1.72E-05
1.73E-05
1.74E-05
1.75E-05
1.75E-05
1.79E-05
1.80E-05
1.85E-05
1.89E-05
1.90E-05
1.95E-05
1.97E-05
2.02E-05
2.05E-05
2.06E-05
2.07E-05
2.12E-05
2.13E-05
2.16E-05
2.18E-05
2.22E-05
2.23E-05
2.24E-05
2.25E-05
2.25E-05
2.26E-05
2.27E-05

0.00063488
0.00064237
0.00064237
0.00064237
0.00064237
0.00064998
0.00064998
0.00065248
0.00065318
0.00065491
0.00065982
0.00066323
0.00066514
0.00066641
0.00066911
0.00066996

0.00068
0.00068026
0.00068026
0.00068477
0.00068656
0.00068656
0.00069094
0.00069094
0.00070015
0.00070052
0.00071782
0.00072639
0.00072639
0.00074096
0.00074564
0.00076255
0.00077238
0.00077272
0.00077693
0.00079199
0.00079435
0.00080217
0.00080502
0.00081533
0.00081669
0.00081917
0.00081917
0.00081917
0.00082085
0.00082085
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PGSC0003DMG400016931
PGSC0003DMG400011445
PGSC0003DMG400015123
PGSC0003DMG400012074
PGSC0003DMG400030994
PGSC0003DMG400021956
PGSC0003DMG400013018
PGSC0003DMG400020376
PGSC0003DMG400033160
PGSC0003DMG400013225
PGSC0003DMG402031520
PGSC0003DMG400033643
PGSC0003DMG402019255
PGSC0003DMG400027225
PGSC0003DMG400033340
PGSC0003DMG400040729
PGSC0003DMG400021574
PGSC0003DMG400032516
PGSC0003DMG400020153
PGSC0003DMG401033165
PGSC0003DMG402016602
PGSC0003DMG400020588
PGSC0003DMG401026585
PGSC0003DMG400008245
PGSC0003DMG400017640
PGSC0003DMG400004730
PGSC0003DMG402002919
PGSC0003DMG400024677
PGSC0003DMG400010231
PGSC0003DMG400029801
PGSC0003DMG400031515
PGSC0003DMG400015793
PGSC0003DMG402013738

2.11223289
8.88663166
-9.7998929
8.80909529
-3.07111558
8.57318515
2.52003076
-3.49157347
-2.62887231
-9.11022903
-2.87027645
4.13205408
-3.17049158
-3.53779368
5.10340827
-3.60949312
-2.32728404
6.61493865
2.49493438
-8.9102528
8.20515592
-6.34041588
-9.22198906
9.74951783
2.44361291
8.86391684
-2.63449136
-3.61222379
2.4859609
5.8951502
6.89955406
3.12980186
-9.00963051

2.14483651
-0.71633468
0.40056929
-0.40375662
3.86773732
-0.37315286
2.83143395
1.87614062
1.6433679
0.02586669
3.22369012
2.22986737
5.1770045
5.74449247
0.83558639
1.99152868
6.16571616
0.00829626
1.5654215
-0.60579595
1.01623867
0.42590914
-0.16426383
-0.09267676
6.0868917
-0.23310312
1.75246414
-0.53481521
4.16494775
0.04911275
3.55688838
1.51841749
-0.32781136
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47.0386963
59.5090842
87.4812968
87.4697121
46.7416682
87.1902006
46.4504215
46.3561144
46.2643041
85.571564
45.9997952
45.9416342
45.8559443
45.7933491
45.758412
45.6385317
45.5317169
57.4896188
45.423693
83.7626676
83.3749338
45.2017132
83.1435816
56.8313389
44.8432
82.0785077
44.6327138
44.6208201
445653282
44.3599607
55.646551
44.1532848
80.7098959

2.27E-05
2.30E-05
2.32E-05
2.32E-05
2.34E-05
2.34E-05
2.41E-05
2.43E-05
2.45E-05
2.50E-05
2.52E-05
2.54E-05
2.56E-05
2.57E-05
2.58E-05
2.62E-05
2.64E-05
2.65E-05
2.67E-05
2.69E-05
2.73E-05
2.73E-05
2.76E-05
2.78E-05
2.84E-05
2.88E-05
2.90E-05
2.90E-05
2.92E-05
2.98E-05
3.03E-05
3.05E-05
3.05E-05

0.00082147
0.00082885
0.00083128
0.00083128
0.00083587
0.00083587
0.00085214
0.00085869
0.00086509
0.00087866
0.00088528

0.0008887
0.00089343
0.00089623
0.00089748
0.00090377

0.0009087
0.00090966
0.00091554

0.0009174
0.00093003
0.00093003

0.0009345
0.00094032
0.00095498
0.00096169
0.00096541
0.00096541
0.00096778
0.00098531
0.00099377
0.00099818
0.00099818



ANEXO 15: Tabla de 303 Genes Expresados Diferencialmente en Solanum goniocalix,
entre Wira Pasia vs Sumaq Perga 48 hpi con LogFC>2 y FDR< 0.001

Gene ID logFC logCPM F PValue FDR
PGSC0003DMG401029613 5.1506032 4.85489058 614.911965 2.79E-11 5.42E-07
PGSC0003DMG400020636 -4.50607452 3.65955451 543.503256 5.57E-11 5.42E-07
PGSC0003DMG400006075 -4.56924251 6.56345133 492.251057 9.69E-11 6.28E-07
PGSC0003DMG400015707 -3.46265411 3.23783519 427.587799 2.12E-10 8.69E-07
PGSC0003DMG400002221 -4.63090883 3.73073588 423.794301 2.23E-10 8.69E-07
PGSC0003DMG400021728 -5.1566446 4.13762328 327.834368 9.27E-10 3.01E-06
PGSC0003DMG400013036 -15.2344493 5.70161833 1279.81503 1.44E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG401030815 -5.45378148 3.81554426 292.936173 1.73E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG400021567 -6.22003856 3.92384125 287.307354 1.92E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG400003380 3.38053025 4.92602789 282.344107 2.11E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG400004599 -13.5790403 4.24806792 1151.14613 2.13E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG400028435 -7.23502945 1.98920501 279.96227 2.21E-09 3.59E-06
PGSC0003DMG401007871 -2.93592806 4.53365796 274.739605 2.45E-09 3.67E-06
PGSC0003DMG400018290 -4.96520235 3.3640866 256.100166 3.61E-09 5.01E-06
PGSC0003DMG400002871 8.89207823 3.91488574 242.157775 4.90E-09 5.73E-06
PGSC0003DMG400000655 11.6257397 5.14095699 239.052249 5.26E-09 5.73E-06
PGSC0003DMG400012950 4.73126292 3.7737266 237.817844 5.41E-09 5.73E-06
PGSC0003DMG400026863 -2.60671724 4.31914802 236.516229 5.58E-09 5.73E-06
PGSC0003DMG400021882 3.68249822 5.49746962 236.347693 5.60E-09 5.73E-06
PGSC0003DMG401021841 6.35594634 3.79876759 220.631884 8.15E-09 7.92E-06
PGSC0003DMG400022094 -13.7476584 4.40108956 331.280245 1.19E-08 1.07E-05
PGSC0003DMG401024222 -12.2176997 2.8747529 716.523716 1.21E-08 1.07E-05
PGSC0003DMG400029752 14.3959791 6.03541564 691.785948 1.38E-08 1.17E-05
PGSC0003DMG400028085 -12.3728305 2.92446569 674.851109 1.51E-08 1.21E-05
PGSC0003DMG402024222 -4.67998464 4.47377798 195.73144 1.56E-08 1.21E-05
PGSC0003DMG400005590 8.57190882 3.06220155 193.883879 1.64E-08 1.23E-05
PGSC0003DMG400004683 -12.1946079 3.06456022 617.044222 2.10E-08 1.46E-05
PGSC0003DMG400013478 2.93638861 4.98957809 182.124015 2.30E-08 1.54E-05
PGSC0003DMG400011517 3.75134809 2.94242761 180.984306 2.38E-08 1.54E-05
PGSC0003DMG400025108 3.94230637 6.72218393 171.11837 3.22E-08 2.02E-05
PGSC0003DMG400031271 7.4965407 8.47361711 168.024855 3.55E-08 2.14E-05
PGSC0003DMG400023126 -9.14415713 1.65318271 167.368607 3.63E-08 2.14E-05
PGSC0003DMG400024980 8.78725887 3.05511208 235.572084 5.65E-08 3.23E-05
PGSC0003DMG403029631 -4.00695015 3.13624222 146.521559 7.39E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400007066 2.16640248 4.98966333 143.936341 8.12E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400010738 -3.68567085 2.54564001 143.760388 8.17E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400023485 11.1031108 1.73882265 425.307952 8.19E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400040510 3.32077062 3.40855414 143.246136 8.33E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400022859 9.14759455 3.62215214 142.582143 8.54E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400003342 -2.47233699 3.63671385 142.527138 8.56E-08 4.06E-05
PGSC0003DMG400030581 2.91814008 2.48092753 138.60386 9.92E-08 4.46E-05
PGSC0003DMG400014286 -11.1794188 1.52848351 401.864737 1.01E-07 4.46E-05
PGSC0003DMG400017246 6.83888964 2.53904571 137.916239 1.02E-07 4.46E-05
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PGSC0003DMG400005471
PGSC0003DMG400018462
PGSC0003DMG400021875
PGSC0003DMG402017380
PGSC0003DMG400021874
PGSC0003DMG400014369
PGSC0003DMG400008596
PGSC0003DMG400018253
PGSC0003DMG400027639
PGSC0003DMG400002847
PGSC0003DMG400013161
PGSC0003DMG400021985
PGSC0003DMG400031547
PGSC0003DMG400021289
PGSC0003DMG400020377
PGSC0003DMG400019774
PGSC0003DMG400021726
PGSC0003DMG400026877
PGSC0003DMG400003345
PGSC0003DMG400017323
PGSC0003DMG400027638
PGSC0003DMG400024829
PGSC0003DMG400002658
PGSC0003DMG400013210
PGSC0003DMG400037701
PGSC0003DMG400024363
PGSC0003DMG400023826
PGSC0003DMG400008628
PGSC0003DMG400002217
PGSC0003DMG400007469
PGSC0003DMG400003936
PGSC0003DMG400029750
PGSC0003DMG400019080
PGSC0003DMG400012083
PGSC0003DMG400014299
PGSC0003DMG400016518
PGSC0003DMG400011670
PGSC0003DMG400015071
PGSC0003DMG400007870
PGSC0003DMG400002408
PGSC0003DMG400022744
PGSC0003DMG400025547
PGSC0003DMG400026566
PGSC0003DMG400042461
PGSC0003DMG401012062
PGSC0003DMG400014588

-2.38420798
-3.0503933
-10.3303806
-3.10995798
-12.9276098
2.1457867
8.45116169
4.19480309
10.7739624
5.08159048
-12.157024
-10.5877422
11.7471046
-2.82689722
4.96108064
-11.4154268
3.78088073
2.23130971
7.17512724
-8.69268359
10.0071105
-2.64701711
-7.08739094
-10.6889498
10.7273181
4.31831594
3.09070323
-10.0013666
-6.03355842
2.20415419
2.59692369
7.87419116
-7.83957476
3.12902539
-5.6603022
-3.53961233
10.8435965
-10.2489443
-6.62213869
-3.98728077
-7.54674527
11.1989806
3.62599984
-10.3506198
-10.4529636
-8.38127084

4.64350741
2.44271404
1.63331037
4.215241
3.54499847
6.4903654
1.80749092
2.54110401
1.52656481
3.41120504
3.02328993
1.37511805
2.64199924
4.12182758
3.1012181
2.12597538
2.52482363
5.34246486
2.80675401
1.57911477
3.88304554
3.05319105
3.15051092
1.41817042
1.20663109
2.52194444
2.27491186
0.56181454
3.35433656
3.69830054
7.41615294
3.77063396
1.99153177
2.62170297
3.27518362
2.21373562
1.3533166
0.90095566
1.43189161
2.2562951
2.31942587
2.1117301
2.66062175
1.08805225
1.11153263
0.47410283
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137.601103
133.987354
380.783753
132.758864
378.299991
131.068687
129.672798
128.916328
190.287507
127.173067
354.702156

351.53743
349.672026

123.73407
122532777

335.14669
121.584366
121.013861
119.632128
119.518427
119.514681
118.492145
116.860023
305.532161
302.200698
112.460857
112.095083
161.867254
110.842718
110.225565
109.748557
108.645313
108.420478
108.383807
107.925769
107.095395
275.683127
271.645678
105.156518
103.884262
103.117024
259.652043
101.295405
253.916725
141.457694

139.97488

1.03E-07
1.19E-07
1.23E-07
1.25E-07
1.25E-07
1.33E-07
1.41E-07
1.46E-07
1.48E-07
1.56E-07
1.59E-07
1.64E-07
1.67E-07
1.81E-07
1.90E-07
1.95E-07
1.98E-07
2.03E-07
2.16E-07
2.17E-07
2.17E-07
2.27E-07
2.44E-07
2.73E-07
2.84E-07
2.98E-07
3.03E-07
3.06E-07
3.21E-07
3.31E-07
3.38E-07
3.57E-07
3.60E-07
3.61E-07
3.69E-07
3.84E-07
3.96E-07
4.17E-07
4.23E-07
4.50E-07
4.68E-07
4.91E-07
5.13E-07
5.33E-07
5.58E-07
5.85E-07

4.46E-05
4.98E-05
4.98E-05
4.98E-05
4.98E-05
5.01E-05
5.18E-05
5.24E-05
5.25E-05
5.41E-05
5.41E-05
5.50E-05
5.51E-05
5.86E-05
6.06E-05
6.12E-05
6.12E-05
6.17E-05
6.29E-05
6.29E-05
6.29E-05
6.39E-05
6.78E-05
7.47E-05
7.56E-05
7.83E-05
7.84E-05
7.84E-05
8.12E-05
8.25E-05
8.33E-05
8.46E-05
8.46E-05
8.46E-05
8.55E-05
8.79E-05
8.95E-05
9.22E-05
9.23E-05
9.73E-05
9.95E-05
0.00010167
0.000105
0.00010791
0.00011199
0.00011471



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400003446
PGSC0003DMG400016517
PGSC0003DMG400029132
PGSC0003DMG400017234
PGSC0003DMG400015480
PGSC0003DMG400038425
PGSC0003DMG400019506
PGSC0003DMG401023369
PGSC0003DMG400029822
PGSC0003DMG400000862
PGSC0003DMG402022579
PGSC0003DMG400002091
PGSC0003DMG400022355
PGSC0003DMG400032496
PGSC0003DMG400015040
PGSC0003DMG400029474
PGSC0003DMG400033357
PGSC0003DMG400006722
PGSC0003DMG400035539
PGSC0003DMG400029523
PGSC0003DMG400029362
PGSC0003DMG400024277
PGSC0003DMG400021247
PGSC0003DMG400004979
PGSC0003DMG400026876
PGSC0003DMG400028873
PGSC0003DMG400007925
PGSC0003DMG400004600
PGSC0003DMG400023479
PGSC0003DMG402023368
PGSC0003DMG400036554
PGSC0003DMG400022070
PGSC0003DMG400013559
PGSC0003DMG400042297
PGSC0003DMG400045937
PGSC0003DMG400007664
PGSC0003DMG400034710
PGSC0003DMG400007605
PGSC0003DMG400034093
PGSC0003DMG401030805
PGSC0003DMG400006727
PGSC0003DMG402025828
PGSC0003DMG400031279
PGSC0003DMG402016602
PGSC0003DMG400013346
PGSC0003DMG400031515

-4.41623981
-2.43972707
-6.48927736
2.92134017
-10.3217203
10.6697724
-2.18851234
-10.8397691
11.8850697
-3.39328549
-2.95537892
-3.25180172
-2.09002264
-10.4281057
-10.4893379
-8.1039397
5.05575713
-5.3127438
-10.4239257
-11.5155552
-3.78207791
10.0080758
-6.191368
10.3997567
2.92807243
10.5426666
-7.27838856
-10.2814516
-9.7558357
-9.9987743
10.2246916
-9.91622285
4.86810765
10.0623135
9.80964221
9.75482208
10.1531958
-5.36236673
10.2763317
-8.88718937
3.18270365
-4.19144713
10.1906342
-11.1200133
3.23247376
-13.5776845

4.44631896
2.98306195
2.62869404
2.80337598
1.12861081
1.63449522
3.95389391
1.84316434
2.40971654
1.11856145
5.47850526
1.50359372
5.86157676
1.01429116
1.50220834
1.84454557
1.99941769
3.82002525
1.54933472
2.79043772
1.86827195
0.43214821
3.76260385
1.37240029
3.18317646
1.10855388
-0.14932796
0.84011179
0.71817303
1.00475532
0.64159042
0.64064597
2.97902927
1.00325126
0.51567709
0.39993183
1.28869656
1.65913453
0.63020994
0.44468609
4.18358159
1.28138616
0.90005915
1.01623867
1.59529597
3.55688838
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98.584239
98.2115708
97.3681081
96.0435547

235.56585

232.78509
94.5805569
232.514234
230.459351
93.5165495
93.4560961
92.9626613
92.6186203
224.268949
220.084523
90.5252004
90.3104801
89.9825321
215.957105
215.115907
88.1972267
207.312534
86.9884355
205.488133

86.051169

201.31614
85.1083379
198.920124
198.553583
195.871208
195.786083
190.155797
82.0015174
189.452775
188.506129
188.333553
186.265586
80.8140892
186.078398
110.610925
80.4438886
79.8367974
181.548916
181.445645
78.8503417
106.851382

5.90E-07
6.02E-07
6.29E-07
6.75E-07
6.98E-07
7.28E-07
7.30E-07
7.32E-07
7.55E-07
7.74E-07
7.76E-07
7.98E-07
8.13E-07
8.33E-07
8.91E-07
9.14E-07
9.25E-07
9.42E-07
9.54E-07
9.68E-07
1.04E-06
1.10E-06
1.12E-06
1.14E-06
1.18E-06
1.23E-06
1.25E-06
1.28E-06
1.29E-06
1.35E-06
1.36E-06
1.51E-06
1.51E-06
1.53E-06
1.55E-06
1.56E-06
1.62E-06
1.63E-06
1.63E-06
1.65E-06
1.66E-06
1.73E-06
1.78E-06
1.78E-06
1.84E-06
1.92E-06

0.00011471
0.00011471
0.00011876
0.00012621
0.00012808
0.00013055
0.00013055
0.00013055
0.00013356
0.00013484
0.00013484
0.00013732
0.00013752
0.00013969
0.00014821
0.00015066
0.00015122
0.00015277

0.0001534
0.00015429

0.0001651
0.00017334
0.00017429
0.00017609
0.00018126
0.00018657
0.00018873
0.00019155
0.00019155
0.00019693
0.00019693
0.00021614
0.00021614

0.0002162
0.00021658
0.00021658
0.00022138
0.00022138
0.00022138
0.00022278
0.00022335
0.00023047
0.00023215
0.00023215
0.00023724
0.00024377
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PGSC0003DMG400021749
PGSC0003DMG400019604
PGSC0003DMG400027929
PGSC0003DMG400016372
PGSC0003DMG400031277
PGSC0003DMG400006933
PGSC0003DMG400013109
PGSC0003DMG401015009
PGSC0003DMG400000325
PGSC0003DMG401032256
PGSC0003DMG400016067
PGSC0003DMG400021822
PGSC0003DMG400037235
PGSC0003DMG400022592
PGSC0003DMG400002433
PGSC0003DMG400034531
PGSC0003DMG400005731
PGSC0003DMG400031274
PGSC0003DMG400031822
PGSC0003DMG400029504
PGSC0003DMG400021270
PGSC0003DMG402012062
PGSC0003DMG400013730
PGSC0003DMG401031520
PGSC0003DMG402017239
PGSC0003DMG400011724
PGSC0003DMG402007888
PGSC0003DMG400007666
PGSC0003DMG400025444
PGSC0003DMG400012466
PGSC0003DMG400024432
PGSC0003DMG400014468
PGSC0003DMG400000996
PGSC0003DMG401022140
PGSC0003DMG400031267
PGSC0003DMG400018822
PGSC0003DMG401022708
PGSC0003DMG400022069
PGSC0003DMG401004946
PGSC0003DMG400022170
PGSC0003DMG400027530
PGSC0003DMG400023762
PGSC0003DMG400029801
PGSC0003DMG401032501
PGSC0003DMG400030470
bRA

10.2932224
-10.1062549
-3.90267275
-10.3652932

10.3040196

2.07921415

3.94807799
-2.51684846

2.28381331
-5.71629155
-9.63952166
-9.31348486
-7.38333241
-4.40203402

9.56277781
-9.43681299

2.4258032

10.3782087
-2.58039174
-3.54428069
-2.42790286
-10.3082632
-9.62929067

3.37123995
-6.84268725

9.77455319
-9.67474544

9.59622939

7.3932812

2.27372411

-6.6729213

6.62985532
-9.40270785

3.31215099

9.45600579
-6.94042304

-4.5101212

9.39983426

3.06749364
-5.50591577

10.0075807

6.58888993
-7.29033368
-3.47012987

-5.0187341
-2.94450979

0.91311739
1.23238596
0.23643375
0.69064079
0.89430298
3.60404044
1.16636981
1.80485212
6.68707818
0.29476199
0.47614161
0.1106047
0.02050912
3.50325483
0.46038609
0.30244927
5.84514753
0.73535308
3.69873126
2.57283951
4.75153341
0.91031365
0.48647675
4.37445759
1.70125842
-0.04568262
0.02143746
0.34260646
1.25889548
4.69450977
0.48576085
0.95477743
0.41193153
3.14437573
0.00931055
0.10664684
-0.03192776
0.12262027
3.21871109
1.80354661
1.7308144
2.90153063
0.04911275
2.01572017
1.59428668
3.45783378
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177.049443
174.647378
77.0473789
104.783332
173.358661
76.6680637
76.0826202
75.9453355
75.9331453
75.6700517
102.67151
167.629657
101.625863
74.6906872
166.423643
166.254053
74.4683982
165.076552
73.6241748
73.0696315
72.8085677
160.039515
156.853753
71.1338243
95.5185993
154.843006
154.59788
153.850169
70.4086641
70.195581
69.9474631
69.9268264
151.83897
69.4620296
149.489717
92.3648595
68.8777064
147.616447
68.3188664
68.3181436
145.122684
90.4017242
67.648435
67.57896
67.0016921
66.8218549

1.94E-06
2.04E-06
2.07E-06
2.09E-06
2.10E-06
2.12E-06
2.20E-06
2.22E-06
2.23E-06
2.26E-06
2.28E-06
2.36E-06
2.38E-06
2.42E-06
2.42E-06
2.43E-06
2.45E-06
2.50E-06
2.60E-06
2.70E-06
2.75E-06
2.79E-06
2.99E-06
3.08E-06
3.12E-06
3.13E-06
3.15E-06
3.21E-06
3.24E-06
3.29E-06
3.35E-06
3.36E-06
3.36E-06
3.47E-06
3.55E-06
3.60E-06
3.62E-06
3.71E-06
3.77E-06
3.77E-06
3.94E-06
3.95E-06
3.96E-06
3.98E-06
4.15E-06
4.20E-06

0.00024396
0.00025289

0.0002547
0.00025479
0.00025479
0.00025622
0.00026323
0.00026323
0.00026323
0.00026379
0.00026412
0.00027033
0.00027128
0.00027198
0.00027198
0.00027198
0.00027274
0.00027579
0.00028547
0.00029478
0.00029842

0.0003011
0.00032163
0.00032776
0.00032943
0.00032943
0.00032951
0.00033167
0.00033393
0.00033678
0.00033678
0.00033678
0.00033678
0.00034614
0.00035231
0.00035547
0.00035547
0.00036286
0.00036459
0.00036459
0.00037532
0.00037532
0.00037532

0.0003754
0.00038975
0.00039173
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PGSC0003DMG402018777
PGSC0003DMG400022699
PGSC0003DMG400033042
PGSC0003DMG400016904
PGSC0003DMG401021681
PGSC0003DMG400016045
PGSC0003DMG400010320
PGSC0003DMG400017452
PGSC0003DMG400019558
PGSC0003DMG400002276
PGSC0003DMG400009169
PGSC0003DMG400013090
PGSC0003DMG400025772
PGSC0003DMG400002886
PGSC0003DMG400029129
PGSC0003DMG400004465
PGSC0003DMG400031303
PGSC0003DMG400031278
PGSC0003DMG401013613
PGSC0003DMG400021831
PGSC0003DMG400029128
PGSC0003DMG402015976
PGSC0003DMG400037923
PGSC0003DMG402032256
PGSC0003DMG400015872
PGSC0003DMG400009326
PGSC0003DMG400021867
PGSC0003DMG400007755
PGSC0003DMG400025418
PGSC0003DMG400040013
PGSC0003DMG400026556
PGSC0003DMG400015307
PGSC0003DMG400020153
PGSC0003DMG400024644
PGSC0003DMG400033348
PGSC0003DMG400005098
PGSC0003DMG400004420
PGSC0003DMG402028118
PGSC0003DMG400001845
PGSC0003DMG400043507
PGSC0003DMG401025785
PGSC0003DMG400007271
ENSRNA049458286

PGSC0003DMG400014767
PGSC0003DMG400036825
PGSC0003DMG400024005

2.30830184
2.35820021
-9.39341666
-7.13017625
2.79412271
-9.79505196
2.71708512
-9.49178403
10.0215167
-2.22368911
-9.93322801
-3.63247838
3.52837087
10.6421439
-9.00759817
9.25093127
4.24214476
9.29315477
-8.61038596
2.16547865
-4.77800608
3.04710436
-9.11753578
-9.86522
3.12670148
2.15904718
-7.98673798
10.1450211
10.0806548
9.82120356
2.14475026
-7.64989782
-2.8643653
-3.08143016
-6.62051214
-8.66798601
9.70018351
9.81559837
9.85675341
-3.58939664
-8.76470225
-3.12550075
10.6208897
3.10114224
9.22099741
4.6322825

7.55605313
2.75864803
0.55556913
0.1679665
2.0252757
0.53628788
1.65678823
0.2131028
0.71850556
1.82144693
1.13590933
2.97304805
2.98175422
0.84835823
0.24742642
-0.18885677
2.41283294
-0.19144121
-0.46425859
8.09914536
1.81400688
0.58900875
0.01269972
0.45386245
5.55126106
2.32616914
0.88646908
0.76833846
0.4828664
0.64534857
2.79584558
-0.27927833
1.5654215
4.92001634
1.22839374
-0.45210169
0.37437607
0.53251881
0.16855513
2.98428184
-0.11471228
1.54022383
0.67714193
4.18016173
-0.37158532
0.99151352
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66.8025487
66.6156603
87.9336996

87.527285
65.6314816
138.839438
64.9829569
136.962804
136.312872
64.5124566
135.558631
64.0638692
63.2988076
131.936722
131.642147
130.579265
62.7087272
129.753027
82.3924349
62.0379435
61.5807239
61.5220902
126.870339
126.824319
61.2742867
60.9473087
60.8422489
124.432239
124.280685
124.018388
59.7633495

59.583429

59.106008
59.1002272
58.9657477
119.615485
118.897401

118.87782
75.7087969
57.9182328
116.779217
57.7634432
116.346063
57.4924214
74.7593501

57.242287

4.21E-06
4.27E-06
4.45E-06
4.54E-06
4.59E-06
4.61E-06
4.82E-06
4.84E-06
4.92E-06
5.00E-06
5.02E-06
5.17E-06
5.48E-06
5.52E-06
5.57E-06
5.73E-06
5.74E-06
5.86E-06
5.88E-06
6.05E-06
6.27E-06
6.30E-06
6.34E-06
6.35E-06
6.43E-06
6.60E-06
6.65E-06
6.79E-06
6.82E-06
6.87E-06
7.26E-06
7.37E-06
7.66E-06
7.66E-06
7.75E-06
7.80E-06
7.96E-06
7.97E-06
8.42E-06
8.45E-06
8.48E-06
8.56E-06
8.59E-06
8.76E-06
8.88E-06
8.94E-06

0.00039173
0.00039529
0.00041046
0.00041477
0.00041726
0.00041726
0.00043379
0.00043379
0.00043911
0.00044099
0.00044099
0.00045107
0.00047629
0.00047678
0.00047693
0.00048351
0.00048351
0.00048888
0.00048888

0.0004988
0.00051443
0.00051443
0.00051443
0.00051443
0.00051887
0.00053037
0.00053265
0.00054106
0.00054117
0.00054299
0.00056934
0.00057542

0.0005887

0.0005887

0.0005887
0.00059013
0.00059842
0.00059842
0.00062731
0.00062731
0.00062731

0.0006307
0.00063074
0.00064034
0.00064669
0.00064669
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PGSC0003DMG400018169
PGSC0003DMG400006632
PGSC0003DMG400025686
PGSC0003DMG400002427
PGSC0003DMG400010427
PGSC0003DMG401014864
PGSC0003DMG400010213
PGSC0003DMG401017241
PGSC0003DMG403029613
PGSC0003DMG400024364
PGSC0003DMG400015727
PGSC0003DMG400032516
PGSC0003DMG400017330
PGSC0003DMG400024134
PGSC0003DMG400018000
PGSC0003DMG400022961
PGSC0003DMG400026872
PGSC0003DMG400021956
PGSC0003DMG400031521
PGSC0003DMG400001915
PGSC0003DMG400031522
PGSC0003DMG400037309
PGSC0003DMG400005060
PGSC0003DMG400013120
PGSC0003DMG400001269
PGSC0003DMG400001172
PGSC0003DMG404008678
PGSC0003DMG400031032
PGSC0003DMG400026063
PGSC0003DMG400007547
PGSC0003DMG400025333
PGSC0003DMG400017277
PGSC0003DMG400007639
PGSC0003DMG400006737
PGSC0003DMG401019771
PGSC0003DMG400014736
PGSC0003DMG400005577
PGSC0003DMG400017508
PGSC0003DMG402031520
PGSC0003DMG400037627
PGSC0003DMG400003544
PGSC0003DMG400031156
PGSC0003DMG400014589
PGSC0003DMG400017240
PGSC0003DMG400021397
PGSC0003DMG400047102

-5.26468219
-8.5768659
3.5705891
2.8144661
-3.21194638
-2.85416196
-10.0462611
2.2399569
9.38257566
8.93175535
9.39535692
-9.16666762
2.46659449
-10.3759894
-9.24647419
-9.60471475
-3.69557795
-9.12595727
-2.61330917
-3.77906573
-6.94318967
-8.86438192
3.34156398
4.40039661
3.9297797
-8.68720557
3.34764997
9.85255246
10.0986483
-2.01800599
-2.33062337
-8.70560573
-6.49484993
-2.58447473
-5.71438497
3.31922366
2.18708334
2.30691952
3.08513146
-6.21334925
-2.7339757
-2.10837208
4.81601664
-5.93191006
10.0979563
-9.42246759

2.55089325
-0.18424903
2.04542989
4.27267354
1.46875854
1.95468022
0.90899228
4.37543341
0.22880972
-0.09373458
0.05825916
0.00829626
2.83537796
1.12453914
-0.39635524
-0.24500041
2.31597981
-0.37315286
2.418925
4.39120321
0.59164836
-0.44325255
0.94403636
0.32446296
1.15889857
-0.63810057
1.07717677
0.7754444
0.95914719
2.3590038
2.44593693
0.34048468
3.48160958
4.15750278
0.39629739
2.97361507
2.12723971
6.48451069
3.22369012
-0.04220135
2.12356026
2.19661085
1.93767181
0.98867848
1.05526943
0.08852779
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57.2227594
114.905044
56.8837625

56.867859
56.8260067
56.5427098
73.4363761
56.2573404
111.731596
111.706265
111.666726
72.8084036
55.9993132
111.468641
111.058426
72.0669294
55.4897816
110.055793
55.2740521
55.1287882

55.104795
108.376879
54.7715964
54.7573892
54.6392982
107.598912
54.4502812
107.326306
106.978535
54.0092957
53.9524854
69.5969369
53.5727608
53.4161045
53.3926817
53.3893157
53.2028119
52.9869833
52.9681548

52.894578
52.8265502
52.8110824
68.0250375
52.7190559
102.266991
102.025399

8.96E-06
8.98E-06
9.22E-06
9.23E-06
9.26E-06
9.49E-06
9.58E-06
9.72E-06
9.90E-06
9.91E-06
9.92E-06
9.93E-06
9.94E-06
9.98E-06
1.01E-05
1.04E-05
1.04E-05
1.04E-05
1.06E-05
1.07E-05
1.07E-05
1.10E-05
1.11E-05
1.11E-05
1.12E-05
1.13E-05
1.14E-05
1.14E-05
1.15E-05
1.18E-05
1.19E-05
1.20E-05
1.23E-05
1.25E-05
1.25E-05
1.25E-05
1.27E-05
1.30E-05
1.30E-05
1.31E-05
1.31E-05
1.32E-05
1.32E-05
1.33E-05
1.35E-05
1.36E-05

0.00064669
0.00064669

0.0006576

0.0006576

0.0006576
0.00067118
0.00067512
0.00068276
0.00068565
0.00068565
0.00068565
0.00068565
0.00068565
0.00068615
0.00069261
0.00070395
0.00070395
0.00070499
0.00071228
0.00071787
0.00071787
0.00073241
0.00073241
0.00073241

0.0007331
0.00073722
0.00073882
0.00073882
0.00074228
0.00075538
0.00075538
0.00076065
0.00077623
0.00078143
0.00078143
0.00078143
0.00079204
0.00080376
0.00080376
0.00080409
0.00080409
0.00080409
0.00080409
0.00080409
0.00081195
0.00081613



«continuaciéon»

PGSC0003DMG400013171
PGSC0003DMG400006296
PGSC0003DMG400033641
PGSC0003DMG400027455
PGSC0003DMG400003811
PGSC0003DMG400008593
PGSC0003DMG401028834
PGSC0003DMG400040729
PGSC0003DMG401031172

PGSC0003DMG400012174
PGSC0003DMG400017185
PGSC0003DMG400012074
PGSC0003DMG400030149
PGSC0003DMG400013225
PGSC0003DMG400022083
PGSC0003DMG400004730
PGSC0003DMG401013738
PGSC0003DMG400040086
PGSC0003DMG400010867
PGSC0003DMG400027614
PGSC0003DMG400042128
PGSC0003DMG400001681
PGSC0003DMG400031541
PGSC0003DMG400016023
PGSC0003DMG400011989
PGSC0003DMG400009959
PGSC0003DMG400024377
PGSC0003DMG400031557
PGSC0003DMG400024287
PGSC0003DMG400026864

4.49165274
-8.97021932
-2.53521904
-10.2997593
-6.97353872

4.53549
4.7446567

3.71277776

3.93625038
-2.83754198
-6.93696141
-8.87589388

6.08922042

9.40054383
-3.79061254
-9.15210504

9.30524558

8.61393448

3.27159048
-5.27767481
-8.78638133
-2.49397152

9.03469202
-8.97485244

3.97080541
-2.50769006
-4.65617187

-3.7165548

8.70711275
-4.29487944

1.57864987
-0.00731257
4.97299529
1.27861259
0.27957885
2.24088258
1.19276858
1.99152868
5.38168773
1.90151223
-0.17081277
-0.40375662
3.56708649
0.02586669
1.99872248
-0.23310312
0.01591353
-0.73504707
0.85287051
1.47850939
-0.70572325
1.51344697
-0.04273213
-0.44949948
4.35478646
6.74403532
1.21537288
1.9310672
-0.33957901
0.5836975
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52.265915
66.7522967
51.7541909
66.5246821
66.3245671
51.4972404

51.472246
51.3575386
51.2163516
50.8525101
65.1039372
97.5221752

50.682708
97.1210547
50.4632241
96.3613993

95.976276
95.6256425
49.9026796
49.8256562
94.9001543

49.672178
94.5660693

94.016302

49.307174
49.1641486
49.1144372

49.112776
93.0970401
48.9858405

1.38E-05
1.43E-05
1.45E-05
1.45E-05
1.47E-05
1.48E-05
1.49E-05
1.50E-05
1.52E-05
1.57E-05
1.59E-05
1.59E-05
1.60E-05
1.61E-05
1.63E-05
1.66E-05
1.68E-05
1.70E-05
1.72E-05
1.73E-05
1.75E-05
1.76E-05
1.77E-05
1.81E-05
1.82E-05
1.85E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.87E-05
1.88E-05

0.00082496
0.00084512
0.00084951
0.00084951
0.00085766
0.0008582
0.0008582
0.00086221
0.00087097
0.00089301
0.000894
0.000894
0.00089422
0.00089908
0.00090755
0.00091863
0.00092358
0.00092893
0.00093534
0.00093956
0.00094437
0.00094805
0.00095069
0.0009674
0.00097344
0.0009807
0.0009807
0.0009807
0.00098192
0.00098498



ANEXO 16: GO analisis de los 167 genes DOW expresados en S. goniocalix.
GO: Funcion Molecular Dow DEG

Term nary erm 1D & | pe o, —1010(Paa) "
molecular_function GO:0003674 4.941%10-324 \I—
binding GO:0005488 1.937x10-1 ]
catalytic activity GO:0003824 1.668x10°
nucleic acid binding GO:0003676 1.432x104
protein binding GOI0005515 7.018x10"3
heterocyclic compound binding GO:1901363 1.427%10°2
organic cyclic compound binding GO:0097159 1.427%10°2
hydrolase activity GO:0016787 1.891x10°2
transferase activity GO:0016740 3.542x10%
DNA binding GO:0003677 5.999%10
purine ribonucleoside triphosphate binding GOi0035639 272210
drug binding GO:0008144 1.687%10"
cation binding GO:0043169 4,501 %10
ion binding GO:0043167 4501 =10
metal lon binding GO:0046872 4.501 =10
ATP binding GO:0005524 4.844x10"
catalytic activity, acting on a protein GO:0140096 4.844%10
RNA binding GO:0003723 6.110%101
tre porter activity GOI0005215 7.480%10"
coenzyme binding GO0050662 8.013=10"
transmembrane t sporter activity GO10022857 8.102%10"
Kinase activity GO:0016301 9.480% 10!
small mc ule binding GO:0036094 9.480x10"
anion binding GO:0043168 9.815x10"
inorganic molecular entity transmembrane transporter GO:0015318 1.000
N-methyltre activity GO:0008170 1.000
peptidase activity GO0008233 1.000
cysteine-type peptidase activity GO:0008234 1.000
protein methyltr tivity GO:0008276 1.000
cation transmerr porter activity GO:0008324 1.000
. ; -
GO: Procesos Bioldgicos Dow DEG
Term name Term ID S pag 1o ~'0910Pa) il
biological_process G0:0008150 4.941:10°324 ]
metabolic process G0:0008152 1.006%10°31 1
cellular process GO:0009987 3.537%10° ]
organic substance metabolic process GO:0071704 1.547%10°26 1
primary metabolic process GO:0044238 3.490%10°24 ]
cellular metabolic process GO:0044237 4.969%10°34 ]
nitragen compound metabolic process GO:0006807 2.726%10°'¢ ]
macromolecule metabolic process GO:0043170 2.502=10""5 ]
cellular macromolecule metabolic process GO:0044260 9.836x10°"2 ]
oraanic cyclic compound metabolic process 6011901360 2.598x10° | —
biosynthetic process GO:0009058 3.163%10°* | —
cellular aromatic compound metabolic process GO10006725 3.477x10°° | —
heterocycle metabolic process GO:0046483 5.712=10° | —
organic substance biosynthetic process GO:1901576 1.076x10°8 | —
cellular biosynthetic process GO:0044249 1.784%10°8 | —
cellular nitrogen compound metabolic process GO:0034641 1.784x10° | —
nucleot compoun process GO:0006139 2.628=10°° | —
nucleic acid metabolic process GO10090304 6.967=10°0 | —
aene expression GOI0010467 1.157%107 | —
biological requlation GO0065007 1.047 =107 |
macromaolecule biosynthetic process GO:0009059 1.047%10°6 I
RNA metabolic process GO:0016070 1.172%10°¢ |
cellular macromolecule biosynthetic process GO:0034645 1.548x10°® |
organonitrogen compound metabolic process GO:1901564 3.391x10°® |
requlation of gene expression GOI0010468 3.777=10°¢ |
oraanic cyclic compound biosynthetic process GO:11901362 5.260%10°¢ |
requlation of biosynthetic process GO:0009889 6.130%10°0 |
requlation of cellular biosynthetic process 6010031326 6.258%10°° |
requlation of macromolecule biosynthetic process GO10010556 7.419=10°6 |
requlation of cellular macromolecule biasynthetic proc... G0:2000112 8.221=10°6 |
aromatic compound biasynthetic process G0:0019438 8.429%10°6 |
requlation of nucleobase-containing compound meta... GO:0019219 8.429x10°¢ |
heterocycle blosynthetic process GO0018130 8.905%10°¢ I

GO: Componente Celular DOW DEG

Term name Term 1D Pad)
cellular_component GO0005575 494110924
cell GO0005623 3.007%10°3
cell part GO:0044464 441010721
membrane GO:0016020 41191029
intracellular GOI0005622 2178x 1036
membrane part GO:0044425 9.826x 1026
intracellular part GO:0044424 7.445%10-2%
intrinsic compenent of membrane GO:0031224 7.194%10-24
integral component of membrane GO:0016021 8.876% 1034
organelle GO:0043226 5.465x 1023
intracellular organelie 1043229 5.643%10°2%
membrane-bounded organelie GO:0043227 7.734%10-22
intracellular membrane-bounded organelle GO:0043231 2.425%1032
nucleus GO0005634 1.745%10°19
organelle part GO:0044422 1.588%10¢
intracellular organelie part GO0044446 1.588%10¢
cytoplasmic part GO:0044444 1.048x 104
cytoplasm GOI0005737 1.553= 10"
protein-containing complex GO0032991 5.547%10%
extracellular region GOWO05576 4.924%102
nuclear part GO:0044428 1,596 101
cell periphery GO:0071944 2.687%10-
intracellular non-membrane-bounded organelle [< 0043232 2.716x10°1
non-membrane-bounded organelie GO:0043228 2.716%107
catalytic complex GO:1902494 2.716%107
onucleoprotein complex GO:1990904 7.879%10°"
endopeptidase complex GO:1905369 9,809 101
peptidase complex GO:1905368 9.899% 10
eytoplasmic region GO:0099568 9.899%10-
vesicle tethering complex GO:0099023 9.899x10-1
cell cortex part GO:I0044448 9.899= 10"
protes me core complex GO:0005839 9.899%10"1
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ANEXO 17: GO analisis de los 136 genes UP expresados en S. goniocalix.

GO: Funcién Molecular UP DEG

Term name Term 1D £ Paay
molecular_function GO:0003674 4.941=107334
binding GO:0005488 4.806=10""7
catalytic activity GO:0003824 4.131=10°2
heterocyclic compound binding GO:1901363 1.047%108
organic cyclic compound binding GO0097159 1.047 =108
hydrolase activity GO:0016787 1.011=10%
ion binding GO:0043167 2.74a4=10%
protein binding GO:0005515 1.141=102
nucleic acid binding GO:0003676 1.366=102
cation binding GO:0043169 2.847=102
metal ion binding GO:0046872 2.847=102
anion binding GO:0043168 2.847=10"2
small molecule binding GO:0036094 2.847%102
transferase activity GO:0016740 2.847=102
nucleaside phosphate binding GO:1901265 4576102
nucleatide binding GO:0000166 4.576=107
carbohydrate derivative binding GO:0097367 8.862=102
purine ribonucleoside triphosphate binding GOI0035639 8.862%102
icleotide binding 600032553 9.485=10"2
leatide a GO:0032555 9.744x 103
ne nucleotide bind GO:0017076 9.744%10
drug bindina GO:0008144 1.052%10"
oxidoreductase activity GO:0016491 1.098x10°1
cofactor binding G0:0048037 1.438=10"
ATP binding GO:0005524 1.676=10"
adenyl ribonucleotide binding GO:0032559 1.676=10"
adenyl nucleotide bindinag GO:0030554 1.676=10""
transition metal ion binding GO:0046914 1.823=10""
catalytic activity, acting on a protein G0:0140096 2.575=10"
tetrapyrrole binding GO:0046906 4.272x107"
heme binding GO:0020037 5.069%10"1
~ GO00s0a6 sdaax10-1
. ;.
GO: Procesos Bioldgicos UP DEG
Term name Term 1D Padj o T1og10(Pa)

biological_process GO:0008150 4.941%10924 I
metabolic process GO:0008152 1.574% 1032 1
cellular process GOi0009987 1.202x1032 1
organic substance metabolic process GOI0071704 4.848x10-27 I
primary metabolic process GO:0044238 5.644= 10726 |
cellular metabolic process GO10044237 33051025 1

nitrogen compound metabolic process GO:0006807 7.858=107"7  _
macromolecule metabolic process GO:0043170 9.009=1071% ]
biosynthetic process 6010009058 1.587=10"12 1
organic substance biosynthetic process GO1901576 7.527=10""2 |
cellular biosynthetic process GO0044249 1.416x10"1" ]
cellular macromolecule metabolic process GO:0044260 2.380%10°" |
biological requlation GOI0065007 1.558x109 |
requlation of cellular process GO:0050794 3.988=10"% ]
requlation of biological process GO:0050789 3.988%10°8 | —

gene expression GO:0010467 6.132=10® |
organonitrogen compound metabolic process GO11901564 5.073=10"7 I
response to stimulus GO:0050896 1.034=10°%

protein metabolic process 6010019538 3.054x10°5

cellular nitrogen compound metabolic process GO:0034641 5.720%10°%

requlation of metabolic process GO:0019222 7.095%10°%

cellular protein metabolic process 6010044267 9.527=10°%

requlation of gene expressian GO:0010468 1.013=10%

requlation of macromolecule metabolic process GO:0060255 1.027=10%

organic cyclic compound metabolic process GO:1901360 3.936=10%

cellular aromatic compound metabalic process GO:0006725 4.594=10"%

heterocycle metabolic process GO:0046483 5.600=10"%

nucleobase-containing compound metabalic process GO:0006139 1.126% 103

nucleic acid metabolic process GO:0090304 3.647=103

oxidation-reduction process GO10055114 4.485= 103

requlation of cellular metabolic process GO:0031323 4.681=1077

callilar racnanea fa ctim e GOONS1716 4681=10°3

GO: Componente Celular UP DEG

Term name Term 1D ] Padi

o1} A
cellular_component GO:0005575 4.941x10324 ]
cell GO:0005623 6.956%10°38 1
cell part GO:0044464 1.703=10°3% 1
intracellular GO:0005622 1.359%1031 1
intracellular part GO0044424 5.826=10°30 1
membrane GO0016020 1.535210°20 1

membrane part GO:0044425 2.841x1077 ]
intrinsic component of membrane GO:0031224 6.994%10°1¢ ]
integral component of membrane GO:0016021 7.890=1071% ]
protein-containing complex GO:0032991 1.152x10°%

oraanelle GO:0043226 1.278x10°%

intracellular organelle GO:0043229 1.278x10°%

membrane-bounded organelie GO:0043227 9.571=1073

intracellular membrane-bounded organelle GO:0043231 1.169%10%

nucleus GO:0005634 8.461=103

cytoplasm GO:0005737 1.200x= 10"

cytoplasmic part GO0044444 2.032x107"

thylakoid GO:0009579 4.431=107"

organelle part GO:0044422 5.155x10"

intracellular organelle part GO0044446 5.155x10"

thylakoid part GO0044436 5499101

photosynthetic membrane GO0034357 5.579x=10"

membrane protein complex GO0098796 5.579x=10"1

outer mitochondrial membrane protein complex GO:0098799 9.999x10""

mitochondrial protein complex GO:0098798 99995101

bounding membrane of organelle GO:0098588 9.999x10"

whole membrane GO:0098805 9.999x 10

mitochondrial part GO:0044429 9.999% 107

mit hdrial envelope GO:0005740 9.999% 107

mitochondrion GOI0005739 9.999x10"

mitochondrial membrane part GO:0044455 9.999x 10"

mitochondrial outer membrane GO:0005741 9.999x10""
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ANEXO 18: Asignacion Funcional de 167 DEGs Down de Wira Pasfia (S. goniocalix) que confieren resistencia a P. infestans.

name ""description""
""PGSCO003DMG400031156"" | ""Ankyrin repeat-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031156]""
""PGSCO003DMG400002276"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400002276]""
""PGSCO003DMG400005471"" | ""RLK6-phosphogluconolactonase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005471]""
""PGSCO003DMG400003342"" | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003342]""
""PGSCO003DMG401015009"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG401015009]""
""PGSCO003DMG400033641"" | ""Multidrug resistance-associated protein 1
""PGSC0003DMG400026863"" | ""SET domain protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026863]""
""PGSCO003DMG400024829"" | ""F-box family protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024829]""
""PGSCO003DMG400021289"" | ""DNA-directed RNA polymerases |
""PGSCO003DMG400020153"" | ""DENN domain containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400020153]""
""PGSC0003DMG401007871"" | ""NBS-LRR protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401007871]""
""PGSCO0003DMG402022579"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402022579]""
""PGSCO003DMG400018462"" | ""Disease resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400018462]""
""PGSCO003DMG402017380"" | ""NOI [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG402017380]""
""PGSCO0003DMG400007271"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007271]""
""PGSCO0003DMG400000862"" | ""UDP-galactose transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400000862]""
""PGSCO003DMG400015707"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015707]""
""PGSCO0003DMG401032501"" | ""RWP-RK domain-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401032501]""
""PGSCO003DMG400029504"" | ""Hero resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029504]""
""PGSCO003DMG400013090"" | ""Leucine-rich repeat-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013090]""
""PGSC0003DMG400010738"" | ""E3 ubiquitin ligase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400010738]""
""PGSCO003DMG400027929"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400027929]""
""PGSCO003DMG400002408"" | ""26S protease regulatory subunit 6B homolog [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002408]""
""PGSC0003DMG403029631"" | ""F-box family protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG403029631]""
""PGSCO003DMG402025828"" | ""Beta-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402025828]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400022592"" | ""ATP binding protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400022592]""
""PGSCO003DMG400003446"" | ""Undecaprenyl pyrophosphate synthetase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003446]""
""PGSCO003DMG400020636"" | ""60S ribosomal protein L10 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400020636]""
""PGSCO003DMG401022708"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401022708]""
""PGSCO003DMG400006075"" | ""CYP72A56 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400006075]""
""PGSCO0003DMG400002221"" | ""Deacetylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002221]""
""PGSCO003DMG402024222"" | ""BRASSINOSTEROID INSENSITIVE 1-associated receptor kinase 1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402024222]""
""PGSC0003DMG400029128"" | ""Kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029128]""
""PGSCO003DMG400018290"" | ""Serine/threonine-protein kinase Haspin [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400018290]""
""PGSCO003DMG400021728"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021728]""
""PGSC0003DMG400018169"" | ""Cyclin D2.1 protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400018169]""
""PGSCO003DMG400006722"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400006722]""
""PGSC0003DMG400007605"" | ""NBS-LRR protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007605]""
""PGSCO0003DMG401030815"" | ""Alcohol dehydrogenase-like 1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401030815]""
""ATNMNAT (A. THALIANA NICOTINATE/NICOTINAMIDE MONONUCLEOTIDE ADENYLTRANSFERASE)
""PGSCO0003DMG400022170"" | [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022170]""
""PGSCO003DMG400014299"" | ""40S ribosomal protein S15a-1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400014299]""
""PGSCO0003DMG401032256"" | ""RNA-directed DNA polymerase (Reverse transcriptase) [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401032256]""
""PGSCO003DMG400017240"" | ""Desacetoxyvindoline 4-hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400017240]""
""PGSCO003DMG400002217"" | ""NBS-LRR resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002217]""
""PGSCO003DMG400021247"" | ""Glutathione S-transferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021247]""
""PGSCO003DMG400021567"" | ""UDP-glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400021567]""
""PGSCO003DMG400029132"" | ""UDP-glucose:glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029132]""
""PGSC0003DMG400007639"" | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007639]""
""PGSCO003DMG400033348"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400033348]""
""PGSC0003DMG400007870"" | ""NBS-LRR protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007870]""
""PGSCO003DMG400024432"" | ""Exocyst subunit EXO70 A1l [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024432]""
""PGSCO003DMG402017239"" | ""Desacetoxyvindoline 4-hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402017239]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400017185"" | ""1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017185]""
""PGSCO003DMG400018822"" | ""Cyclin-dependent kinases regulatory subunit [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400018822]""
""PGSCO003DMG400003811"" | ""Nutrient reservoir [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003811]""
""PGSCO003DMG400002658"" | ""Esterase/lipase superfamily protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400002658]""
""PGSCO0003DMG400016904"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016904]""
""PGSCO003DMG400028435"" | ""Serine-threonine protein kinase

""PGSCO0003DMG400007925"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007925]""
""PGSCO003DMG400029801"" | ""Ubiquitin-protein ligase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400029801]""
""PGSCO003DMG400037235"" | ""UDP-glucose:glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400037235]""
""PGSC0003DMG400022744"" | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400022744]""
""PGSC0003DMG400019080"" | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400019080]""
""PGSCO003DMG400029474"" | ""Cytochrome P450 monooxygenase CYP82E3 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029474]""
""PGSCO003DMG400014588"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400014588]""
""PGSCO003DMG400006632"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400006632]""
""PGSCO0003DMG401013613"" | ""RWP-RK domain-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401013613]""
""PGSCO0003DMG400005098"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005098]""
""PGSCO003DMG400001172"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400001172]""
""PGSCO003DMG400017323"" | ""CYP72A56 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017323]""

""PGSCO0003DMG401025785"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401025785]""
""PGSCO003DMG400037309"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400037309]""
""PGSCO003DMG400012074"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400012074]""
""PGSCO003DMG401030805"" | ""UDP-glucose:glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401030805]""
""PGSCO003DMG400029129"" | ""Stress-induced receptor-like kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029129]""
""PGSCO003DMG400037923"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400037923]""
""PGSCO003DMG400021956"" | ""Leucine-rich repeat resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021956]""
""PGSCO003DMG400023126"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400023126]""
""PGSCO003DMG400004730"" | ""Reverse transcriptase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400004730]""
""PGSCO003DMG400032516"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400032516]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400021822"" | ""Multidrug resistance protein 1

""PGSCO003DMG400000996"" | ""Receptor-kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400000996]""
""PGSCO003DMG400047102"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400047102]""
""PGSCO003DMG400034531"" | ""Leucine-rich repeat receptor kinase PEPR2 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400034531]""
""PGSCO003DMG400017452"" | ""Ubiquitin-protein ligase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017452]""
""PGSCO003DMG400013730"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400013730]""
""PGSCO0003DMG400016067"" | ""Acireductone dioxygenase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016067]""
""PGSCO003DMG402007888"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402007888]""
""PGSCO003DMG400023479"" | ""Amine oxidase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400023479]""
""PGSCO003DMG400016045"" | ""RNA-directed DNA polymerase (Reverse transcriptase)"; Ribonuclease H [Source:PGSC_GENE;"Acc:PGSC0003DMG400016045]""
""PGSCO003DMG402032256"" | ""Pre-pro-cysteine proteinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402032256]""
""PGSCO003DMG400022070"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022070]""
""PGSCO003DMG400009169"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400009169]""
""PGSCO0003DMG402023368"" | ""Amine oxidase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402023368]""
""PGSCO003DMG400008628"" | ""RNase H family protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400008628]""
""PGSCO003DMG400019604"" | ""Protein phosphatase 2c [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400019604]""
""PGSCO003DMG400015071"" | ""Single-stranded nucleic acid binding R3H [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015071]""
""PGSCO003DMG400004600"" | ""Cysteine proteinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400004600]""
""PGSCO0003DMG400027455"" | ""Ribonuclease t2 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400027455]""
""PGSCO003DMG402012062"" | ""N protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG402012062]""

""PGSCO003DMG400015480"" | ""Endonuclease/exonuclease/phosphatase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015480]""
""PGSCO003DMG400021875"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021875]""
""PGSCO003DMG400042461"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400042461]""
""PGSCO003DMG400016372"" | ""Resistance protein PSH-RGH7 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016372]""
""PGSCO003DMG400024134"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024134]""
""PGSCO003DMG400035539"" | ""Sugar transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400035539]""
""PGSCO003DMG400032496"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400032496]""
""PGSCO003DMG401012062"" | ""Bacterial spot disease resistance protein 4 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401012062]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400015040"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015040]""
""PGSCO003DMG400021985"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021985]""
""PGSCO003DMG400013210"" | ""Proteasome subunit beta type [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013210]""
""PGSCO0003DMG401023369"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401023369]""
""PGSCO003DMG402016602"" | ""Tospovirus resistance protein C [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402016602]""
""PGSCO0003DMG400014286"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400014286]""
""PGSCO0003DMG400019774"" | ""Cytochrome P450 hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400019774]""
""PGSC0003DMG400029523"" | ""Major latex [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029523]""
""PGSCO0003DMG400013161"" | ""Transducin family protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013161]""
""PGSCO003DMG400004683"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400004683]""
""PGSCO003DMG401024222"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401024222]""
""PGSCO003DMG400028085"" | ""TNP2-like transposon protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400028085]""
""PGSC0003DMG400021874"" | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021874]""
""PGSCO003DMG400031515"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400031515]""
""PGSCO0003DMG400004599"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400004599]""
""PGSCO003DMG400022094"" | ""Major latex [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400022094]""
""PGSCO003DMG400013036"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013036]""
""PGSCO003DMG400007547"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007547]""
""PGSCO0003DMG400022355"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022355]""
""PGSC0003DMG400019506"" | ""Thioredoxin Il [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400019506]""
""PGSCO003DMG400025333"" | ""Short chain alcohol dehydrogenase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025333]""
""PGSCO003DMG400021270"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021270]""
""PGSCO003DMG400016517"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016517]""
""PGSCO003DMG400001681"" | ""Phosphatidylinositol n-acetylglucosaminyltransferase subunit p [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400001681]""
""PGSCO003DMG400009959"" | ""Ornithine decarboxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400009959]""
""PGSC0003DMG400031822"" | ""Kinesin heavy chain [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400031822]""
""PGSCO003DMG400006737"" | ""Cold-induced glucosyl transferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400006737]""
""PGSCO003DMG400031521"" | ""Tospovirus resistance protein B [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031521]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400003544"" | ""Serine-threonine protein kinase

""PGSCO003DMG400012174"" | ""ATP binding protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400012174]""
""PGSCO003DMG401014864"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG401014864]""
""PGSCO003DMG400020139"" | ""Auxin-induced protein 22B [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400020139]""
""PGSCO003DMG400024644"" | ""101 kDa heat shock protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024644]""
""PGSCO003DMG400010427"" | ""Kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400010427]""
""PGSCO0003DMG400002091"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002091]""
""PGSCO003DMG400016518"" | ""Succinic semialdehyde reductase isofom2 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016518]""
""PGSCO003DMG400043507"" | ""Cation-transporting atpase plant [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400043507]""
""PGSCO003DMG400026872"" | ""Splicing factor 3B subunit [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026872]""
""PGSCO003DMG400031557"" | ""Translocation transactivator/inclusion body protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400031557]""
""PGSCO003DMG400001915"" | ""Flavonoid 3-hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400001915]""
""PGSCO003DMG400029362"" | ""Potassium transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029362]""
""PGSCO0003DMG400022083"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022083]""
""PGSCO0003DMG400026864"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026864]""
""PGSCO0003DMG400024377"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024377]""
""PGSCO003DMG400030470"" | ""RAB6-interacting protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400030470]""
""PGSCO0003DMG400027614"" | ""Cell wall peroxidase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400027614]""
""PGSCO0003DMG401019771"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401019771]""
""PGSCO003DMG400037627"" | ""F-box family protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400037627]""
""PGSCO003DMG400031522"" | ""Peptidylprolyl isomerase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400031522]""
""PGSCO003DMG400015307"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015307]""
""PGSC0003DMG400021867"" | ""Cyprosin [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO003DMG400021867]""
""PGSCO003DMG400017277"" | ""Receptor-like kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017277]""
""PGSCO003DMG400042128"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400042128]""
""PGSCO003DMG400006296"" | ""Tospovirus resistance protein A [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400006296]""
""PGSCO003DMG400016023"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400016023]""
""PGSCO003DMG400018000"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400018000]""
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«continuaciéon»

""PGSCO003DMG400033042"" | ""Abc transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400033042]""
""PGSCO003DMG400022961"" | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSCO0003DMG400022961]""
""PGSCO0003DMG400010213"" | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400010213]""
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ANEXO 19: Asignaciéon Funcional de 136 DEGs Up de Wira Pasiia (S. goniocalix) que confieren resistencia a P. infestans.

"initial_alias ""description™"

"ENSRNA049458286 ""None""

"PGSC0003DMG400001845 | "“Purine transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400001845]""
"PGSC0003DMG400036825 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400036825]""
"PGSC0003DMG400040086 | ""Regulator of ribonuclease activity A [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400040086]""
"PGSC0003DMG400025444 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025444]""
"PGSC0003DMG400030149 | ""Serine-threonine protein kinase

"PGSC0003DMG401028834 | ""RNA-directed DNA polymerase (Reverse transcriptase) [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401028834]""
"PGSC0003DMG400024005 | ""'Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024005]""
"PGSC0003DMG400013171 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013171]""
"PGSC0003DMG400013120 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013120]™"
"PGSC0003DMG400011989 | ""LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400011989]"
"PGSC0003DMG401031172 | ""PRAL family protein F3 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401031172]™"
"PGSC0003DMG400021882 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021882]"
"PGSC0003DMG404008678 | ""'Protein kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG404008678]™

"PGSC0003DMG400005060 | ""Anthranilate N-benzoyltransferase protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005060]""
"PGSC0003DMG400014736 | ""Serine-threonine protein kinase

"PGSC0003DMG401022140 | ""Mitochondrial import receptor subunit TOMZ20 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401022140]™"
"PGSC0003DMG400010867 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400010867]""
"PGSC0003DMG400013346 | ""RNApol24 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013346]™"

"PGSC0003DMG400006727 | ""'Cyclic nucleotide-gated ion channel 15 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400006727]""
"PGSC0003DMG400015872 | ""'NBS-LRR type resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015872]""
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«continuaciéon»

"PGSC0003DMG400014767 | ""CNDA41

"PGSC0003DMG401004946 | ""'S-locus-specific glycoprotein S13 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401004946]""
"PGSC0003DMG402015976 | ""'Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402015976]""
"PGSC0003DMG401021681 | "'Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401021681]""
"PGSC0003DMG400003936 | "“Primary amine oxidase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003936]""
"PGSC0003DMG400017330 | ""Serine-threonine protein kinase

"PGSC0003DMG400005731 | ""Lipid transfer protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005731]""
"PGSC0003DMG400017508 | ""UDP-glucose:solanidine glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017508]""
"PGSC0003DMG401017241 | ""Desacetoxyvindoline 4-hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401017241]™"
"PGSC0003DMG400007066 | ""'Gamma-glutamylhydrolase 1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007066]""
"PGSC0003DMG400021831 | ""Inositol-3-phosphate synthase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021831]""
"PGSC0003DMG400009326 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400009326]™"
"PGSC0003DMG400026556 | ""Ubiquitin-protein ligase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026556]""
"PGSC0003DMG400006933 | ""SET protein

"PGSC0003DMG400029752 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029752]""
"PGSC0003DMG400029822 | ""Replication factor A [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029822]""
"PGSC0003DMG400031547 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031547]""
"PGSC0003DMG400000655 | ""'Serine/threonine-protein phosphatase 7 long form homolog [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400000655]"
"PGSC0003DMG400025547 | ""Late blight resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025547]""
"PGSC0003DMG400023485 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400023485]""
"PGSC0003DMG400011670 | ""Transposon protein

"PGSC0003DMG400027639 | ""'Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400027639]""
"PGSC0003DMG400037701 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400037701]""
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«continuaciéon»

"PGSC0003DMG400038425 | ""CG15040 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400038425]""
"PGSC0003DMG400002886 | ""'Serine-threonine protein kinase

"PGSC0003DMG400028873 | ""TNP2 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400028873]""

"PGSC0003DMG400004979 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400004979]""
"PGSC0003DMG400031274 | ""S haplotype-specific F-box protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031274]""
"PGSC0003DMG400031277 | ""'F-box domain-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031277]""
"PGSC0003DMG400021749 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021749]™"
"PGSC0003DMG400034093 | ""'Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400034093]""
"PGSC0003DMG400036554 | ""'F-box protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400036554]""
"PGSC0003DMG400031279 | ""'F-box domain-containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031279]""
"PGSC0003DMG400034710 | ""Purine transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400034710]™
"PGSC0003DMG400007755 | ""'SFBBbeta protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007755]™"
"PGSC0003DMG400026063 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026063]""
"PGSC0003DMG400021397 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021397]""
"PGSC0003DMG400025418 | ""Retrotransposon protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025418]""
"PGSC0003DMG400042297 | ""Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400042297]1™"
"PGSC0003DMG400019558 | ""Stromal antigen [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400019558] ™"
"PGSC0003DMG400024277 | "' Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024277]""
"PGSC0003DMG400027530 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400027530]""
"PGSC0003DMG400027638 | ""Mutator transposase-like polypeptide [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400027638]""
"PGSC0003DMG400031032 | ""RNA-directed DNA polymerase (Reverse transcriptase) [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031032]""
"PGSC0003DMG400040013 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400040013]""
"PGSC0003DMG402028118 | ""'FK506-binding protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402028118]""

181




«continuaciéon»

"PGSC0003DMG400045937 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400045937]""

"PGSC0003DMG400011724 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400011724]™

"PGSC0003DMG400007664 | ""RNA-directed DNA polymerase (Reverse transcriptase) [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007664]""

"PGSC0003DMG400004420 | ""Transposon protein

"PGSC0003DMG400007666 | ""Orf120a protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007666]""

"PGSC0003DMG400002433 | ""'F-Box protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002433]""

"PGSC0003DMG400031267 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031267]""

"PGSC0003DMG400013225 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013225]""

"PGSC0003DMG400022069 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022069]""

"PGSC0003DMG400015727 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400015727]""

"PGSC0003DMG403029613 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG403029613]""

"PGSC0003DMG401013738 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401013738]""

"PGSC0003DMG400031278 | ""F-box protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031278] ™"

"PGSC0003DMG400004465 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400004465] "

"PGSC0003DMG400022859 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022859]""

"PGSC0003DMG400031541 | ""TNP2-like transposon protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031541]""

"PGSC0003DMG400024364 | ""Rpi-vntl [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024364]™"

"PGSC0003DMG400002871 | ""Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002871] ™"

"PGSC0003DMG400024980 | ""Polyprotein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024980]""

"PGSC0003DMG400024287 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024287]""

"PGSC0003DMG400005590 | ""'Disease resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005590]™

"PGSC0003DMG400008596 | ""'Cc-nbs-Irr resistance protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400008596]""

"PGSC0003DMG400029750 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400029750]""
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"PGSC0003DMG400031271 | ""AAA ATPase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031271]""
"PGSC0003DMG400003345 | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003345]""
"PGSC0003DMG400017246 | "'1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017246]™"
"PGSC0003DMG400014468 | ""MtN19 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400014468]""

"PGSC0003DMG400023762 | ""Globulin [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400023762]""

"PGSC0003DMG401021841 | ""'Replication factor A [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401021841]""
"PGSC0003DMG401029613 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401029613]""
"PGSC0003DMG400002847 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002847]""
"PGSC0003DMG400033357 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400033357]""
"PGSC0003DMG400020377 | ""'70 kDa subunit of replication protein A [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400020377]""
"PGSC0003DMG400013559 | ""UDP-glucosyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013559]""
"PGSC0003DMG400014589 | ""Calmodulin binding protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400014589]""
"PGSC0003DMG400012950 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400012950]""
"PGSC0003DMG400008593 | ""Flavonoid glucoyltransferase UGT73E2 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400008593] ™"
"PGSC0003DMG400024363 | ""Rpi-vntl [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400024363]""

"PGSC0003DMG400031303 | ""F-box domain containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400031303]™"
"PGSC0003DMG400018253 | ""Leucine rich repeat-type serine/threonine receptor-like kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400018253]™"
"PGSC0003DMG400013109 | ""Metal transporter [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013109]™
"PGSC0003DMG400025108 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025108]""
"PGSC0003DMG400001269 | "'Receptor kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400001269]""
"PGSC0003DMG400021726 | "“Furin [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400021726]""

"PGSC0003DMG400011517 | "*HITR2GHL1 protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400011517]™"
"PGSC0003DMG400040729 | ""FERONIA receptor-like kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400040729]""
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«continuaciéon»

"PGSC0003DMG400026566 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026566]""
"PGSC0003DMG400025686 | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025686]""
"PGSC0003DMG400025772 | ""Tip120 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400025772]""

"PGSC0003DMG400003380 | ""Late blight resistance protein homolog R1A-4 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400003380]""
"PGSC0003DMG401031520 | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG401031520]""
"PGSC0003DMG400040510 | ""Ubiquitin-protein ligase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400040510]""
"PGSC0003DMG400012083 | ""Receptor kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400012083]""
"PGSC0003DMG400023826 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400023826]""
"PGSC0003DMG402031520 | ""Cytochrome P450 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402031520]™"
"PGSC0003DMG400013478 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400013478]""
"PGSC0003DMG400026876 | ""Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026876]""
"PGSC0003DMG400017234 | ""Auxin-induced protein 5SNG4 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400017234]™
"PGSC0003DMG400030581 | ""Receptor kinase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400030581]™"
"PGSC0003DMG400002427 | ""Bacterial spot disease resistance protein 4 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400002427]™"
"PGSC0003DMG400010320 | ""11S globulin isoform 4 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400010320]""
"PGSC0003DMG400022699 | ""Resistance gene [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400022699]""
"PGSC0003DMG402018777 | ""LEDI-5c protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG402018777]™"
"PGSC0003DMG400000325 | ""Ultraviolet-B-repressible protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400000325]™"
"PGSC0003DMG400012466 | ""'Conserved gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400012466]""
"PGSC0003DMG400026877 | ""'Gene of unknown function [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400026877]""
"PGSC0003DMG400007469 | "“NRCL1 [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400007469]""

"PGSC0003DMG400005577 | ""NB-ARC domain containing protein [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400005577]""
"PGSC0003DMG400014369 | "'Dimethylallyltransferase [Source:PGSC_GENE";"Acc:PGSC0003DMG400014369]""
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ANEXO 20: Publicaciones Derivados de la Presente Investigacion.

1. Articulo publicado en revista cientifica internacional, indexada en Scopus, con impact
factor mayor de 1.0.

En American Journal of Potato Research. Afio 2020: "Simple Sequence Repeat-Based
Genetic Diversity and Analysis of Molecular Variance among On-Farm Native Potato
Landraces from the influence zone of Camisea Gas Project, Northern Ayacucho, Peru”,
Autores: German De la Cruz 12« Tomés Yuret Miranda 2 « Ratil Humberto Blas® » Edgar
Neyra* ° « Gisella Orjeda *°. doi: https://doi.org/10.1007/s12230-020-09763-7

2. Ponencia en Congresos Internacionales y/o Nacionales.

I Congreso Internacional de Biotecnologia e Innovacién ICBI, Afio 2018. Premiado en
exposicion oral: “Potato Candidates Genes for Resistance to Globodera pallida, identified
with ARNseq of the radicular transcriptome”. Autores: De la Cruz, G. F.}; Carrefio, H.2 ;
Ponce 0.2 ; Lozano, R®y Neyra, E?.

IV Congreso Mejoramiento Genético y Biotecnologico de Plantas MGBP, Afio 2019.
Premiado en exposicion oral. “Avances en la busqueda de genes de resistencia en papas
nativas a Phytophthora infestans usando ARN-seq”. Autores: German De la Cruz*? Willmer
Pérez®, Raul Blas'y Edgar Neyra*

3. Atrticulo cientifico internacional publicado en el transcurso de la investigacion doctoral,
y relacionada con el tema de investigacién doctoral. Indexado en Scopus.

En la Revista Peruana de Biologia (Scopus, Q3), Afio 2020: “Trancriptomic profiling
against Globodera pallida in resistant and susceptible potato Roots” Autores: Hans Carreflo,
Olga Ponce, Regina Casanova, Germadn De la Cruz* y Edgar Neyra. doi:
http://dx.doi.org/10.15381/rpb.v27i1.17576
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