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Andlisis de Cebadores - Periodo: 2018, Mes: todos los meses Puntaje total: 0.91

Mejor Set: 4) Gonzalez-Barrios et al. 2017. Ref. 01.

Espaciamiento directo-reverso: 105 bases

Directo: GNGANGAT GCAACNGCHGG
Posicion: 395-413 | Identidad: 88.42% | Puntaje: 16.80

Comparacion con secuencia consenso:
Consenso: GCGAAGATGCAACAGCAGG

[~ET~TTEErrr =1
Di rect o: GNGANGATGCAACNGCHGG

Sonda: ACRACAAGAGCNCTTGINCG
Posicién: 466-485 | Identidad: 93.00% | Puntaje: 18.60

Comparacién con secuencia consenso:
Consenso: AGGACAAGAGCACTTGITCG

LR =L~
Sonda: AGRACAAGAGCNCTTGTNCG

Reverso: GCARGGT TCAACHCTBCCNA
Posicién: 519-538 | Identidad: 92.00% | Puntaje: 18.40

Comparacién con secuencia consenso:
Consenso: GCAAGGTTCAACACTTCCCA

LR 1=l
Rever so: GCARGGTTCAACHCTBCCNA

Secuencia Consenso Completa:

VTGAGTGACAYCRARRYHATGGCGTCTCAAGGCACCAAACGATCATATGAACAAATGGAGACT GGTGGRGAGCGCCAGGA
TACCACAGAAATHAGAGCATCTGTTGGAAGAATGATTGRTGGAATCGGGAGATTCTACATCCAAATGTGCACTGAACTAA
AACTCAGTGATTATGATGGACGACTAATCCAGAAYAGCATAACAATAGAGAGRATGGTDCTTTCTGCTTTTGATGAGAGA
AGAAATAAATACCTAGAAGAGCATCCAAGTGCTGGRAAGGACCCTAAGAAAACAGGAGGACCCATCTATMGAAGAATAGA
CGGAAAATGGACRAGAGAACTCATCCTTTATGACAAAGAAGAAATAAGGAGAGTTTGGCGCCAAGCAAACAAT GESENEE
BEEEREEREE  cTTACTCATATCATGATTTGGCATTCCAATCTGAATGATGCCACATAY cAG
BcC~CTGGRATGGATCCCAGAATGTGCTCTCTAAT BTSSR cGcAGGTCTGGTGCCGCAGGTGC

TGCAGTAAAAGGAGTTGGDACDATAGCTATGGAGTTAATCAGAATGATAAARCGTGGAATCAATGACCGAAATTTCTGGA
GGGGTGAAAATGGACGRAGGACAAGAGTTGCTTATGAAAGAATGTGCAATATCCTCAAAGGAAARTTTCAAACAGCTGCC
CAGAGGGCAATGATGGATCAAGTDAGAGAAAGTCGRAVCCCAGGAAACGCTGAGATTGAAGACCTCATTTTCCTGGCACG
DTCAGCACTCATTYTGAGAGGATCAGTTGCACATAAATCHTGYCTGCCTGCTTGTGTGTATGGGCTTGCAGTAGCAAGTG
GCCATGACTTTGAAAGGGAAGGGTACTCACTGGTCGGGATAGACCCATTCAAATTACTYCAAAACAGTCAAGTGDTCAGY
CTGATGAGACCAAATGAAAATCCAGCTCAYAAGAGTCAATTGGTATGGATGGCATGCCACTCTGCTGCATTTGAAGATTT

1041 AAGAGTATCAAGTTTCATAAGRGGAAAGAAAGTGATCCCAAGAGGAAAGCTTTCCACAAGAGGGGTTCAGATTGCTTCAA
1121 AYGAGAATGT GGAAACCATGGACTCCAATACCCTGGAACTAAGAAGCAGATACTGGGCCATAAGAACCAGGAGT GGAGGA
1201 AATACCAATCAACAGAAGGCATCHGCAGGCCARATCAGTGTGCAGCCTACATTCTCAGTGCARCGAAATCTCCCTTTTGA
1281 AAGAGCAACHRTTATGGCAGCATTCAGYGGGAACAATGAAGGACGGACATCCGACATGCGAACAGAAGTTATAAGAAT GA
1361 TGGAAAGYGCAAAGCCAGAGGATTTGTCCTTCCAGGGGCGGGGAGTCTTCGAGCTCTCGGACGAAAAGGCAACGAACCCG
1441 ATCGTGCCTTCCTTTGACATGAGTAATGAAGGGTCTTATTTCTTCGGAGACAATGCAGAGGAGTATGACAATTGA



