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DESCRIPCION

Ensayos diagnésticos basados en sondas de dcidos nucleicos para organismos procariotas y eucariotas.
Campo técnico

La presente invencion se refiere a la identificacion de secuencias diana para su uso en ensayos de dcido nucleico
para la deteccion e identificacion de organismos procariotas y eucariotas.

Antecedentes en la técnica

El gen ssrA, que codifica un transcrito de ARN (ARNtm) pequefio, estable de alto nimero de copias, se encuentra
en todas las bacterias y recientemente se ha identificado en cloroplastos y diatomeas. Tiene una doble funcién como
una molécula de ARNt y de ARNm y estd implicado en el rescate de los ARNm truncados que han perdido codones
de terminacion, facilitando la trans-traduccién de péptidos truncados antes de la degradacidon de proteasa (Keiler,
K.C. y col. (1996), Science, 271, 990-993). La exclusiva funcién de los ARNtm ha llevado a los investigadores a
analizar la relacion de la estructura secundaria de estas moléculas con su funcidn. Estos estudios se han centrado en
la conservacion de la estructura secundaria de los ARNtm de diferentes microorganismos y en el significado evolutivo
y la relevancia funcional de dicha conservacion estructural. Los estudios se llevaron a cabo por Matveeva, O y col
(1998), vol. 16, N°. 13, 1374-1375 para investigar la unién de los oligonucledtidos a las moléculas de ARN usando
ARNtm como un modelo de ARN que contiene la estructura secundaria. Los estudios también se llevaron a cabo por
Williams y col (RNA (1996), 2:1306 - 1310) y Williams et al. (Nucleic Acids Research, 1998, Vol. 26. N°: 1) en la
estructura y funcién del ARNtm. Los estudios implicaron el alineamiento de las secuencias del gen del ARNtm y el
andlisis de la homologia de secuencia y la estructura secundaria del ARNtm, asi como la creacién de una base de
datos de 37 secuencias de ARNtm para comprender mejor la estructura del ARNtm y los aspectos inusuales de la
trans-traduccion. Los estudios no tenfan como objetivo la identificacién de los sitios del ARNtm con el objetivo de
disefiar oligonucle6tidos antisentido con fines terapéuticos.

El nimero de dianas/sondas de dcidos nucleicos para diagndsticos bacterianos estd actualmente limitado. Como
tal, la necesidad de identificar y caracterizar nuevas dianas de ADN y ARN con fines de diagndstico ahora se ve como
una prioridad. Secuencias diana de 4cido nucleico para el desarrollo de sondas pueden ser por ejemplo, pldsmidos,
genes de ARN ribosomal, regiones intergénicas, genes que codifican los factores de virulencia o fragmentos de ADN
genémicos aleatorios. Ademads, se han descrito varias moléculas de ARN que se usan como dianas para la deteccién
basada en ARN por ejemplo, ARN ribosomal y RNasa P.

La base de cualquier ensayo de sondas basado en el 4cido nucleico es el requisito para secuencias bien caracte-
rizadas de dcido nucleico que estdn presentes en todos los procariotas y eucariotas bajo estudio. Para la deteccién
fiable de un organismo procariota o eucariota, las sondas de 4cido nucleico usadas deben ser altamente especificas (es
decir, no reaccionar en cruzado con dcidos nucleicos de otros organismos) y altamente sensibles (es decir, la mayoria
o todas las cepas del organismo a detectar deben reaccionar con la sonda). Por lo tanto, las secuencias diana preferidas
estarfan presentes en todas las cepas del organismo de que se trate. Estas secuencias tendrian variabilidad significativa
de secuencia para permitir la diferenciacién de la especie de que se trate de otra estrechamente relacionada con la
especie pero, por otra parte, tendria suficiente conservacién de secuencia para permitir la deteccion de todas las cepas
de la especie en cuestion. En general, la identificacién exacta de una secuencia de 4cido nucleico, que podria cons-
tituir la base de un ensayo de sonda especifico de 4cido nucleico, es tediosa, dificil e incierta. Hasta la fecha existen
escasas estrategias generales que facilitarian el desarrollo de sondas de dcido nucleico para una amplia diversidad de
microorganismos. Las secuencias de dcido nucleico que se han identificado como dianas potencialmente ttiles para el
desarrollo de sondas son, por ejemplo, los genes de ARNr y la regidn intergénica 16S/23S del ARNr

La mayoria de los ensayos de sonda/diana de 4cido nucleico se centran en el elevado niimero de copias de los
ARN ribosomales (ARNr) y regiones espaciadoras 16S y 23S del ARNr (patente europea N°: 0 395 292) de la célula
bacteriana con fines de deteccion e identificacion. Se han comercializado varios kits de diagnéstico bacteriano de éxito
comercial basdndose en estas sondas/dianas de ARNr para la detecciéon de una diversidad de microorganismos. Estos
incluyen una amplia variedad de kits de sonda comerciales basados en el gen 16S del ARNr comercializados por Gen-
probe Inc. San Diego California y en sondas de ADN basadas en la regién espaciadora 16S/23S comercializados por
Innogenetics N.V. Gante, Bélgica. Sin embargo, muchos de estos kits de diagndstico tienen limitaciones, incluyendo
la falta de sensibilidad debido al reducido nimero de copias de las secuencias diana y a la falta de especificidad debido
a la identidad de secuencia entre organismos estrechamente relacionados en muchos casos.

Los procedimientos basados en 4cido nucleico que podrian aplicarse directamente a muestras para dar una indi-
cacion de la viabilidad de cualquier microbio presente en ella serfan de enorme trascendencia para aplicaciones en la
alimentacion, industriales, ambientales y médicas.

Una desventaja de los procedimientos basados en el ADN, es que no diferencian entre organismos vivos y muertos.
Algunos estudios se han centrado sobre el uso del ARNr y ARNm como indicadores de viabilidad celular (Sheridan,
G.E.C. y col (1998) Applied and Environmental Microbiology, 64, 1313-1318) Sin embargo, estas secuencias no son
dianas satisfactorias ya que el ARNr y el ARNm pueden estar presentes en las células bacterianas hasta 48 horas
después de la muerte de las células.
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Con la llegada del formato de tipo micromatriz basado en dcido nucleico, que incorpora el control simultdneo
de miiltiples dianas de dcido nucleico, actualmente existe una clara necesidad para identificar y caracterizar nuevas
secuencias de dcido nucleico para su uso como regiones de sondas y/o dianas para detectar e identificar células proca-
riotas y eucariotas viables.

Descripcion de la invencion

La invencién proporciona el uso del gen ssrA o un fragmento del mismo constituido al menos por diez nucleétidos
como una region diana en un ensayo de sonda de 4dcido nucleico para la deteccion e identificacién de un organismo
procariota y eucariota.

Por lo tanto, la invencién tiene aplicacion en relacién con todos los organismos distintos a virus.

No se ha descrito ningtn otro ensayo de sonda de 4cido nucleico que use regiones del gen ssrA como una regién
diana para detectar e identificar especies de procariotas y eucariotas con las consiguientes ventajas.

De acuerdo con una realizacién de la invencién, como una regidn diana universal puede usarse un fragmento de
la molécula del gen de ssrA correspondiente a una regién de alta homologia desde el extremo 5’ de la molécula de
ADN.

En una realizacion alternativa de la invencion, un fragmento de la molécula de gen de ssrA correspondiente a una
region de alta homologia desde el extremo 3’ de la molécula de ADN puede usarse como una regién diana univer-
sal.

En una realizacién adicional de la invencién de un fragmento de la molécula de gen de ssrA correspondiente a
una regién de baja homologia puede usarse como una regién diana en un ensayo de sonda de dcido nucleico para
diferenciar entre especies.

En otra realizacién mds de la invencion un fragmento de la molécula del gen ssrA correspondiente a una regién de
baja homologia puede usarse como una regién diana para la generacion de una sonda especifica de género.

Como se describe en lo sucesivo en el presente documento las alineaciones de las secuencias de nucleétidos de las
secuencias del gen ssrA de diferentes organismos muestran que las regiones 5’ y 3’ de estas moléculas demuestran un
alto grado de homologia y por lo tanto, son ttiles como regiones diana universales. Los genes ssrA también demuestran
un grado mads significativo de variabilidad de secuencia de nucledtidos entre organismos estrechamente relacionados
que cualquier otro ARN bacteriano de niimero de copias elevado. Estas regiones variables son dianas ideales en
ensayos de 4cido nucleico para diferenciar entre especies.

La invencién también proporciona el uso del ARNtm, un transcrito del ARN del gen ssrA, o un fragmento del
mismo constituido al menos por diez nucledtidos como una regién diana en un ensayo de sonda de dcido nucleico para
la deteccion e identificacién de un organismo procariota o eucariota.

De acuerdo con una realizacién de este aspecto de la invencién, como una regién diana universal puede usarse
un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente a una regién de alta homologia desde el extremo 5’ de la
molécula de ARNtm.

De manera alternativa, como una regién diana universal puede usarse un fragmento de una molécula de ARNtm
correspondiente a una regién de alta homologia desde el extremo 3’ de la molécula de ARNtm como una regién diana
universal.

De acuerdo con una realizacion adicional de este aspecto de la invencidn, como una regién diana puede usarse
un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente a una region de baja homologia en un ensayo de sonda de
acido nucleico para diferenciar entre especies.

La sonda de 4cido nucleico (ADN o ARN) de acuerdo con la invencién tipicamente estd constituida al menos
por 10 nucledtidos del transcrito del gen ssrA y/o ARNtm o su secuencia complementaria y se usa en un ensayo de
hibridacién de sonda de dcido nucleico para un organismo procariota o eucariota. La hibridacién de la sonda con su
secuencia complementaria se revela tipicamente marcando la sonda de dcido nucleico con un marcador radiactivo o
no radiactivo (p. ej. colorimétrico o fluorimétrico).

En realizaciones preferidas dicho fragmento del gen ssrA o dicho fragmento del ARNtm puede usarse como base
de un cebador que se usard en un procedimiento de amplificacion.

De acuerdo con la invencidn, pueden usarse cebadores oligonucleotidicos universales dirigidos a las regiones 5’
y 3’ del gen de ssrA o a la secuencia de ARNtm para amplificar el gen ssrA o su ARNtm codificante a partir de una
amplia diversidad de bacterias, facilitando la amplificacién de un amplia variedad de organismos simultineamente, al
mismo tiempo que también permite la hibridacion y la deteccion especifica de la sonda de dcido nucleico.
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Preferentemente, el producto del procedimiento de amplificacion se usa como una regién diana en un ensayo de
sonda de dcido nucleico.

Ademéds, preferentemente, como una sonda en un ensayo de hibridacién de 4cidos nucleicos se usa un transcrito
de ADNc o una molécula de ARNtm.

Estos ensayos pueden llevarse a cabo in situ o in vitro.

La regién diana como se define en el presente documento puede utilizarse como base de un ensayo para diferenciar
entre organismos procariotas o eucariotas, vivos y muertos.

A diferencia del ARNr y del ARNm, que pueden estar presentes en las células bacterianas después de la muerte
de las células, el ARNtm se degrada rdpidamente en organismos muertos. Por lo tanto, el ARNtm puede ser una diana
util para diferenciar entre organismos procariotas o eucariotas, vivos y muertos, directamente por hibridacién de sonda
del 4cido nucleico con ARN bacteriano aislado, o combinando la amplificacién del ARN y la hibridacién de sonda del
dcido nucleico con el producto amplificado.

Preferiblemente, la regién diana se usa en un formato de sonda multiple para la deteccién a amplia escala y/o la
identificacién de organismos procariotas o eucariotas.

Una sonda del gen ssrA o una sonda del transcrito de ARNtm de acuerdo con la invencién pueden unirse a un
sistema de chip génico de micromatriz para la deteccidon de alto rendimiento a gran escala y la identificacién de
organismos procariotas o eucariotas.

También puede usarse una regién diana de acuerdo con la invencién como una sonda en un ensayo para detectar
organismos procariotas o eucariotas en una muestra material.

Dicha muestra material puede incluir muestras bioldgicas tales como muestras de tejido de las vias respiratorias,
del tracto uro-genital o del tracto gastrointestinal, o fluidos corporales tales como sangre y fracciones de sangre, esputo
o liquido cefalorraquideo.

De acuerdo con la invencién, también puede realizarse un ensayo en muestras de alimentos, muestras ambientales,
incluyendo muestras de aire, agua, muestras marinas y procedentes de suelo y muestras procedentes de animales y
plantas.

De acuerdo con la invencién también puede usarse un fragmento del gen ssrA o del transcrito de ARNtm en un
ensayo para obtener un perfil de ADN de un organismo procariota o eucariota y, por lo tanto, diferenciar entre cepas
de la misma especie.

Los alineamientos de la secuencia de 4dcido nucleico han demostrado que la variacién de la secuencia se produce
en el gen ssrA y en el transcrito del ARNtm dentro de las especies individuales. Esta variacién de secuencia intra-
especies puede usarse para diferenciar entre cepas de la misma especie para epidemiologia, seguimiento de agentes
infecciosos por ejemplo, en brotes, o para estudios de poblacion.

Otras aplicaciones de la invencién incluyen el uso del gen ssrA, el transcrito de ARNtm o una secuencia de
ADN complementaria correspondiente, o un fragmento de éstos, para disefiar un agente dirigido contra organismos
infecciosos de procariotas o eucariotas con fines terapéuticos.

Estos agentes pueden incluir un ARNm antisentido u oligonucledtidos, ribozimas y péptidos antagénicos y son
adecuados para su uso en cualquier tipo de afecciéon médica.

Por lo tanto, la invencion puede usarse para la deteccién de microorganismos viables s6lo en muestras bioldgicas
usando el ARNtm diana. Por lo tanto, durante y después de cualquier tratamiento con firmacos de agentes anti-
infecciosos, el ARNtm diana puede usarse para controlar la eficacia de la terapia sobre esos agentes infecciosos
especificos (por ejemplo, tratamientos antimicrobianos y/o antiparasitarios).

En una realizacién, la regién diana se usa para controlar la eficacia de las terapias con farmacos contra agentes
infecciosos.

En otra realizacion, la region diana se usa para controlar la viabilidad y el nivel de organismos que son beneficiosos
para la salud en el tracto gastrointestinal.

Este aspecto de la invencién se refiere, por ejemplo, a la introduccién, en la flora intestinal, de organismos que
son beneficiosos para la salud (probidticos) contenidos, por ejemplo, en el yogur u otros alimentos para mejorar la
salud. Existe un interés y una necesidad de controlar continuamente la presencia y los niveles de estos organismos
para garantizar su funcién continua en beneficio de la salud. La region del ARNtm puede usarse como una diana para
detectar organismos viables, por ejemplo en las heces, con objeto de controlar la presencia de organismos que son
beneficiosos para la salud.



20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2345243 T3

En una realizacién adicional, el ensayo se usa para la cuantificacién de organismos procariotas o eucariotas.

Cuando se usa la hibridacién de sonda y/o la amplificacién in vitro para detectar organismos en una muestra es
posible determinar el nimero de organismos presentes, basdndose en la intensidad de la sefial. También pueden usarse
procedimientos en tiempo real de amplificacion in vitro para permitir la cuantificaciéon de los organismos en una
muestra. Por lo tanto, la capacidad para cuantificar el nlimero de organismos en una muestra puede ser importante
en situaciones clinicas para fines de tratamiento, por ejemplo para los tratamientos con antibiéticos u otros o para
controlar la eficacia del tratamiento.

Una aplicacién atin mas de la invencidn es el uso de una base de datos de secuencias de genes ssrA para identificar
un organismo procariota o eucariota.

La invencién proporciona una diversidad de sondas para las regiones homdlogas 5° y 3’ y las regiones variables de

las secuencias del gen ssrA y del ARNtm, derivdndose las sondas de estas secuencias o de secuencias complementarias
de estas. Las secuencias representativas son las siguientes:

ssrA de Actinobacillus actinomycetemcomitans

GGGGCTGATTCTGGATTCGACGGGATTAGCGAAGCCCGAAGTGC
ACGTCGAGGTGCGGTAGGCCTCGTAAATAAACCGCAAAAAAATA
GTCGCAAACGACGAACAATACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGC
CTTTAGCCTTCGCTCCCCAGCTTCCGCTCGTAAGACGGGGATAAA
GCGGAGTCAAACCAAAACGAGATCGTGTGGAAGCCACCGTTTGA
GGATCGAAGCATTAAATTAAATCAAAGTAGCTTAATTGTCGCGT
GTCCGTCAGCAGGATTAAGTGAATTTAAAGACCGGACTAAACGT
GTAGTGCTAACGGCAGAGGAATTTCGGACGGGGGTTCAACTCCC
CCCAGCTCCACCA SECIDN: 1

ARNtm de Actinobacillus actinomycetemcomitans

GGGGCUGAUUCUGGAUUCGACGGGAUUAGCGAAGCCCGAAGU
GCACGUCGAGGUGCGGUAGGCCUCGUAAAUAAACCGCAAAAAA
AUAGUCGCAAACGACGAACAAUACGCUUUAGCAGCUUAAUAAC
CUGCCUUUAGCCUUCGCUCCCCAGCUUCCGCUCGUAAGACGGG
GAUAAAGCGGAGUCAAACCAAAACGAGAUCGUGUGGAAGCCA
CCGUUUGAGGAUCGAAGCAUUAAAUUAAAUCAAAGUAGCUUA
AUUGUCGCGUGUCCGUCAGCAGGAUUAAGUGAAUUUAAAGAC
CGGACUAAACGUGUAGUGCUAACGGCAGAGGAAUUUCGGACG
GGGGUUCAACUCCCCCCAGCUCCACCA SECIDN®: 2
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Parcial, interna de ssrA de Aeromonas salmonicida

AAGATTCACGAAACCCAAGGTGCATGCCGAGGTGCGGTAGGCCT
CGTTAACAAACCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAAAACTA
CGCACTAGCAGCtTAATAACCTGCATAGAGCCCTTCTACCCTAGC
TTGCCTGTGTCCTAGGGAATCGGAAGGTCATCCTTCACAGGATC
GTGTGGAAGTCCTGCTCGGGGCGGAAGCATTAAAACCAATCGAG
CTAGTCAATTCGTGGCGTGTCTCTCCGCAGCGGGTTGGCGAATGT
AAAGAGTGACTAAGCATGTAGTACCGAGGATGTAGTAATTTTGG
ACGGGG SECIDN®: 3

Parcial, interna de ARNtm de Aeromonas salmonicida

AAGAUUCACGAAACCCAAGGUGCAUGCCGAGGUGCGGUAGGCC
UCGUUAACAAACCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAAAACU
ACGCACUAGCAGCUUAAUAACCUGCAUAGAGCCCUUCUACCCU
AGCUUGCCUGUGUCCUAGGGAAUCGGAAGGUCAUCCUUCACAG
GAUCGUGUGGAAGUCCUGCUCGGGGCGGAAGCAUUAAAACCA
AUCGAGCUAGUCAAUUCGUGGCGUGUCUCUCCGCAGCGGGUUG
GCGAAUGUAAAGAGUGACUAAGCAUGUAGUACCGAGGAUGUA
GUAAUUUUGGACGGGG SECID N°: 4

ssrA de Alcaligenes eutrophus

TGGGCCGACCTGGTTTCGACGTGGTTACAAAGCAGTGAGGCATA
CCGAGGACCCGTCACCTCGTTAATCAATGGAATGCAATAACTGC
TAACGACGAACGTTACGCACTCGCTTAATTGCGGCCGTCCTCGC
ACTGGCTCGCTGACGGGCTAGGGTCGCAAGACCACGCGAGGTAT

TTACGTCAGATAAGCTCCGGAAGGGTCACGAAGCCGGGGACGA
AAACCTAGTGACTCGCCGTCGTAGAGCGTGTTCGTCCGATGCGC
CGGTTAAATCAAATGACAGAACTAAGTATGTAGAACTCTCTGTG
GAGGGCTTACGGACGCGGGTTCGATTCCCGCCGGCTCCACCA
SECID N°: 5
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ARNtm de Alcaligenes eutrophus

5 UGGGCCGACCUGGUUUCGACGUGGUUACAAAGCAGUGAGGCA
UACCGAGGACCCGUCACCUCGUUAAUCAAUGGAAUGCAAUAAC
UGCUAACGACGAACGUUACGCACUCGCUUAAUUGCGGCCGUCC
UCGCACUGGCUCGCUGACGGGCUAGGGUCGCAAGACCACGCGA
GGUAUUUACGUCAGAUAAGCUCCGGAAGGGUCACGAAGCCGG
GGACGAAAACCUAGUGACUCGCCGUCGUAGAGCGUGUUCGUCC
GAUGCGCCGGUUAAAUCAAAUGACAGAACUAAGUAUGUAGAA

2 CUCUCUGUGGAGGGCUUACGGACGCGGGUUCGAUUCCCGCCGG
CUCCACCA SECIDN®: 6

25

ssrA de Aquifex aeolicus

30

GGGGGCGGAAAGGATTCGACGGGGACAGGCGGTCCCCGAGGAG
CAGGCCGGGTGGCTCCCGTAACAGCCGCTAAAACAGCTCCCGAA
GCTGAACTCGCTCTCGCTGCCTAATTAAACGGCAGCGCGTCCCC
GGTAGGTTTGCGGGTGGCCTACCGGAGGGCGTCAGAGACACCCG
40 CTCGGGCTACTCGGTCGCACGGGGCTGAGTAGCTGACACCTAAC
CCGTGCTACCCTCGGGGAGCTTGCCCGTGGGCGACCCGAGGGGA

35

45

AATCCTGAACACGGGCTAAGCCTGTAGAGCCTCGGATGTGGCCG
50 CCGTCCTCGGACGCGGGTTCGATTCCCGCCGCCTCCACCA
SECID N°: 7

55

60

65



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 345 243 T3

ARNtm de Aquifex aeolicus

GGGGGCGGAAAGGAUUCGACGGGGACAGGCGGUCCCCGAGGA
GCAGGCCGGGUGGCUCCCGUAACAGCCGCUAAAACAGCUCCCG
AAGCUGAACUCGCUCUCGCUGCCUAAUUAAACGGCAGCGCGUC
CCCGGUAGGUUUGCGGGUGGCCUACCGGAGGGCGUCAGAGACA
CCCGCUCGGGCUACUCGGUCGCACGGGGCUGAGUAGCUGACAC
CUAACCCGUGCUACCCUCGGGGAGCUUGCCCGUGGGCGACCCG
AGGGGAAAUCCUGAACACGGGCUAAGCCUGUAGAGCCUCGGAU
GUGGCCGCCGUCCUCGGACGCGGGUUCGAUUCCCGLCCGCcuUce
ACCA SECID N®: 8

Parcial, interna de ssrA de Bacillus megaterium

AGGGTAGTTCGAGCTTAGGTTGCGAGTCGAGGAGATGGCCTCGT
TAAAACATCAACGCCAATAATAACTGGCAAATCTAACAATAACT
TCGCTTTAGCTGCATAATAGTAGCTTAGCGTTCCTCCCTCCATCG
CCCATGTGGTAGGGTAAGGGACTCACTTTAAGTGGGCTACGCCG
GAGTTCGCCGTCTGAGGACGAAGGAAGAGAATAATCAGACTAG
CGACTGGGACGCCTGTTGGTAGGCAGAACAGCTCGCGAATGATC
AATATGCCAACTACACTCGTAGACGCTTAAGTGGCCATATTTCTG
GACGTGG SECIDN®:9

Parcial, interna de ARNtm de Bacillus megaterium

AGGGUAGUUCGAGCUUAGGUUGCGAGUCGAGGAGAUGGCCUC
GUUAAAACAUCAACGCCAAUAAUAACUGGCAAAUCUAACAAU
AACUUCGCUUUAGCUGCAUAAUAGUAGCUUAGCGUUCCUCCCU
CCAUCGCCCAUGUGGUAGGGUAAGGGACUCACUUUAAGUGGGC
UACGCCGGAGUUCGCCGUCUGAGGACGAAGGAAGAGAAUAAU
CAGACUAGCGACUGGGACGCCUGUUGGUAGGCAGAACAGCUCG
CGAAUGAUCAAUAUGCCAACUACACUCGUAGACGCUUAAGUGG
CCAUAUUUCUGGACGUGG SECID N°: 10
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ssrA de Bacillus subtilis

GGGGACGTTACGGATTCGACAGGGATGGATCGAGCTTGAGCTGC
GAGCCGAGAGGCGATCTCGTAAACACGCACTTAAATATAACTGG
CAAAACTAACAGTTTTAACCAAAACGTAGCATTAGCTGCCTAAT
AAGCGCAGCGAGCTCTTCCTGACATTGCCTATGTGTCTGTGAAG
AGCACATCCAAGTAGGCTACGCTTGCGTTCCCGTCTGAGAACGT
AAGAAGAGATGAACAGACTAGCTCTCGGAAGGCCCGCCCGCAG
GCAAGAAGATGAGTGAAACCATAAATATGCAGGCTACGCTCGTA

'GACGCTTAAGTAATCGATGTTTCTGGACGTGGGTTCGACTCCCAC

CGTCTCCACCA SECIDN®: 11

ARNtm de Bacillus subtilis

GGGGACGUUACGGAUUCGACAGGGAUGGAUCGAGCUUGAGCU
GCGAGCCGAGAGGCGAUCUCGUAAACACGCACUUAAAUAUAAC
UGGCAAAACUAACAGUUUUAACCAAAACGUAGCAUUAGCUGCC
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UAAUAAGCGCAGCGAGCUCUUCCUGACAUUGCCUAUGUGUCUG
UGAAGAGCACAUCCAAGUAGGCUACGCUUGCGUUCCCGUCUGA
GAACGUAAGAAGAGAUGAACAGACUAGCUCUCGGAAGGCCCGC
CCGCAGGCAAGAAGAUGAGUGAAACCAUAAAUAUGCAGGCUA
CGCUCGUAGACGCUUAAGUAAUCGAUGUUUCUGGACGUGGGU
UCGACUCCCACCGUCUCCACCA SECID N°: 12
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ssrA de Bordetella pertussis

GGGGCCGATCCGGATTCGACGTGGGTCATGAAACAGCTCAGGGC
ATGCCGAGCACCAGTAAGCTCGTTAATCCACTGGAACACTACAA
ACGCCAACGACGAGCGTCTCGCTCTCGCCGCTTAAGCGGTGAGC
CGCTGCACTGATCTGTCCTTGGGTCAGGCGGGGGAAGGCAACTT
CACAGGGGGCAACCCCGAACCGCAGCAGCGACATTCACAAGGA
ATCGGCCACCGCTGGGGTCACACGGCGTTGGTTTAAATTACGTG
AATCGCCCTGGTCCGGCCCGTCGATCGGCTAAGTCCAGGGTTAA
ATCCAAATAGATCGACTAAGCATGTAGAACTGGTTGCGGAGGGC

TTGCGGACGGGGGTTCAATTCCCCCCGGCTCCACCA
SEC ID N°: 13

ARNtm de Bordetella pertussis

GGGGCCGAUCCGGAUUCGACGUGGGUCAUGAAACAGCUCAGGG
CAUGCCGAGCACCAGUAAGCUCGUUAAUCCACUGGAACACUAC
AAACGCCAACGACGAGCGUCUCGCUCUCGCCGCUUAAGCGGUG
AGCCGCUGCACUGAUCUGUCCUUGGGUCAGGCGGGGGAAGGCA
ACUUCACAGGGGGCAACCCCGAACCGCAGCAGCGACAUUCACA
AGGAAUCGGCCACCGCUGGGGUCACACGGCGUUGGUUUAAAUU
ACGUGAAUCGCCCUGGUCCGGCCCGUCGAUCGGCUAAGUCCAG
GGUUAAAUCCAAAUAGAUCGACUAAGCAUGUAGAACUGGUUG
CGGAGGGCUUGCGGACGGGGGUUCAAUUCCCCCCGGCUCCACC
A SECIDN® 14
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ssrA de Borrelia burgdorferi

GGGGATGTTTTGGATTTGACTGAAAATGTTAATATTGTAAGTTGC
AGGCAGAGGGAATCTCTTAAAACTTCTAAAATAAATGCAAAAAA
TAATAACTTTACAAGCTCAAATCTTGTAATGGCTGCTTAAGTTAG
CAGAGGGTTTTGTTGAATTTGGCTTTGAGGTTCACTTATACTCTT
TTCGACATCAAAGCTTGCTTAAAAATGTTTTCAAGTTGATTTTTA
GGGACTTTTATACTTGAGAGCAATTTGGTGGTTTGCTAGTATTTC
CAAACCATATTGCTTAATAAAATACTAGATAAGCTTGTAGAAGC
TTATAGTATTATTTTTAGGACGCGGGTTCAATTCCCGCCATCTCC
ACCA SECID N®: 15

ARNtm de Borrelia burgdorferi

GGGGAUGUUUUGGAUUUGACUGAAAAUGUUAAUAUUGUAAGU
UGCAGGCAGAGGGAAUCUCUUAAAACUUCUAAAAUAAAUGCA
AAAAAUAAUAACUUUACAAGCUCAAAUCUUGUAAUGGCUGCU
UAAGUUAGCAGAGGGUUUUGUUGAAUUUGGCUUUGAGGUUCA
CUUAUACUCUUUUCGACAUCAAAGCUUGCUUAAAAAUGUUUU
CAAGUUGAUUUUUAGGGACUUUUAUACUUGAGAGCAAUUUGG

UGGUUUGCUAGUAUUUCCAAACCAUAUUGCUUAAUAAAAUAC
UAGAUAAGCUUGUAGAAGCUUAUAGUAUUAUUUUUAGGACGC

GGGUUCAAUUCCCGCCAUCUCCACCA SECID N®: 16
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ssrA de Campylobacter jejuni

GGGAGCGACTTGGCTTCGACAGGAGTAAGTCTGCTTAGATGGCA
TGTCGCTTTGGGCAAAGCGTAAAAAGCCCAAATAAAATTAAACG
CAAACAACGTTAAATTCGCTCCTGCTTACGCTAAAGCTGCGTAA

GTTCAGTTGAGCCTGAAATTTAAGTCATACTATCTAGCTTAATTT
TCGGTCATTTTTGATAGTGTAGCCTTGCGTTTGACAAGCGTTGAG
GTGAAATAAAGTCTTAGCCTTGCTTTTGAGTTTTGGAAGATGAGC
GAAGTAGGGTGAAGTAGTCATCTTTGCTAAGCATGTAGAGGTCT

TTGTGGGATTATTTTTGGACAGGGGTTCGATTCCCCTCGCTTCCA

CCA SECID N°: 17

ARNtm de Campylobacter jejuni

GGGAGCGACUUGGCUUCGACAGGAGUAAGUCUGCUUAGAUGG
CAUGUCGCUUUGGGCAAAGCGUAAAAAGCCCAAAUAAAAUUA
AACGCAAACAACGUUAAAUUCGCUCCUGCUUACGCUAAAGCUG
CGUAAGUUCAGUUGAGCCUGAAAUUUAAGUCAUACUAUCUAG
CUUAAUUUUCGGUCAUUUUUGAUAGUGUAGCCUUGCGUUUGA
CAAGCGUUGAGGUGAAAUAAAGUCUUAGCCUUGCUUUUGAGU
UUUGGAAGAUGAGCGAAGUAGGGUGAAGUAGUCAUCUUUGCU
AAGCAUGUAGAGGUCUUUGUGGGAUUAUUUUUGGACAGGGGU
UCGAUUCCCCUCGCUUCCACCA SECIDN®: 18
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ssrA de Chlamydia trachomatis (D/UW-3/CX)

GGGGGTGTAAAGGTTTCGACTTAGAAATGAAGCGTTAATTGCAT
GCGGAGGGCGTTGGCTGGCCTCCTAAAAAGCCGACAAAACAATA
AATGCCGAACCTAAGGCTGAATGCGAAATTATCAGCTTCGCTGA
TCTCGAAGATCTAAGAGTAGCTGCTTAATTAGCAAAGTTGTTACC
TAAATACGGGTGACCCGGTGTTCGCGAGCTCCACCAGAGGTTTT
CGAAACACCGTCATGTATCTGGTTAGAACTTAGGTCCTTTAATTC
TCGAGGAAATGAGTTTGAAATTTAATGAGAGTCGTTAGTCTCTAT
AGGGGTTTCTAGCTGAGGAGACATAACGTATAGTACCTAGGAAC
TAAGCATGTAGAGGTTAGCGGGGAGTTTACTAAGGACGAGAGTT
CGACTCTCTCCACCTCCACCA SEC ID N°: 19

ARNtm de Chlamydia trachomatis (D/UW-3/CX)

GGGGGUGUAAAGGUUUCGACUUAGAAAUGAAGCGUUAAUUGC
AUGCGGAGGGCGUUGGCUGGCCUCCUAAAAAGCCGACAAAACA
AUAAAUGCCGAACCUAAGGCUGAAUGCGAAAUUAUCAGCUUC
GCUGAUCUCGAAGAUCUAAGAGUAGCUGCUUAAUUAGCAAAG
UUGUUACCUAAAUACGGGUGACCCGGUGUUCGCGAGCUCCACC
AGAGGUUUUCGAAACACCGUCAUGUAUCUGGUUAGAACUUAG
GUCCUUUAAUUCUCGAGGAAAUGAGUUUGAAAUUUAAUGAGA
GUCGUUAGUCUCUAUAGGGGUUUCUAGCUGAGGAGACAUAAC
GUAUAGUACCUAGGAACUAAGCAUGUAGAGGUUAGCGGGGAG
UUUACUAAGGACGAGAGUUCGACUCUCUCCACCUCCACCA
SEC ID N°: 20
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ssrA de Chlamydia trachomatis (neumonitis murina)

GGGGGTGTAAAGGTTTCGACTTAGAAATGAAGCGTTAATTGCAT

GCGGAGGGCGTTGGCTGGCCTCCTAAAAAGCCGACAAAACAATA
AATGCCGAACCTAAGGCTGAATGCGAAATTATCAGCTTCGCTGA

TCTTAATGATCTAAGAGTTGCTGCTTAATTAGCAAAGTTGTTACC

TAAGTACTGGTAACCCGGTGTTCGCGAGCTCCACCAGAGGTTTTC
GAAACGCCGTCATTTATCTGGTTAGAATTAGGGCCTTTTAACTCT

CAAGGGAACTAATTTGAATTTTAATGAGAGTCGTTGGTCTCTATA
GAGGTTTCTAGCTGAGGAGATATAACGTAAAATATTCTAGAAAC

TAAGCATGTAGAGGTTAGCGGGGAGTTTACTAAGGACGAGAGTT
CGAATCTCTCCACCTCCACCA SECID N®: 21

ARNtm de Chlamydia trachomatis (neumonitis murina)

GGGGGUGUAAAGGUUUCGACUUAGAAAUGAAGCGUUAAUUGC
AUGCGGAGGGCGUUGGCUGGCCUCCUAAAAAGCCGACAAAACA
AUAAAUGCCGAACCUAAGGCUGAAUGCGAAAUUAUCAGCUUC
GCUGAUCUUAAUGAUCUAAGAGUUGCUGCUUAAUUAGCAAAG
UUGUUACCUAAGUACUGGUAACCCGGUGUUCGCGAGCUCCACC
AGAGGUUUUCGAAACGCCGUCAUUUAUCUGGUUAGAAUUAGG
GCCUUUUAACUCUCAAGGGAACUAAUUUGAAUUUUAAUGAGA
GUCGUUGGUCUCUAUAGAGGUUUCUAGCUGAGGAGAUAUAAC
GUAAAAUAUUCUAGAAACUAAGCAUGUAGAGGUUAGCGGGGA
GUUUACUAAGGACGAGAGUUCGAAUCUCUCCACCUCCACCA
SEC ID N°: 22
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ssrA de Chlorobium tepidum

GGGGATGACAGGCTATCGACAGGATAGGTGTGAGATGTCGTTGC
ACTCCGAGTTTCAGCATGGACGGACTCGTTAAACAAGTCTATGT
ACCAATAGATGCAGACGATTATTCGTATGCAATGGCTGCCTGAT
TAGCACAAGTTAATTCAGAAGCCATCGTCCTGCGGTGAATGCGC
TTACTCTGAAGCCGCCGGATGGCATAACCCGCGCTTGAGCCTAC
GGGTTCGCGCAAGTAAGCTCCGTACATTCATGCCCGAGGGGGTG
TGCGGGTAACCAATCGGGATAAGGGGACGAACGCTGCTGGCGGT
GTAATCGGACCACGAAAAACCAACCACCAGAGATGAGTGTGGT
AACTGCATCGAGCAGTGTCCTGGACGCGGGTTCAAGTCCCGCCA
TCTCCACCA SEC ID N°: 23

ARNtm de Chlorobium tepidum

GGGGAUGACAGGCUAUCGACAGGAUAGGUGUGAGAUGUCGUU
GCACUCCGAGUUUCAGCAUGGACGGACUCGUUAAACAAGUCUA
UGUACCAAUAGAUGCAGACGAUUAUUCGUAUGCAAUGGCUGC
CUGAUUAGCACAAGUUAAUUCAGAAGCCAUCGUCCUGCGGUGA
AUGCGCUUACUCUGAAGCCGCCGGAUGGCAUAACCCGCGCUUG
AGCCUACGGGUUCGCGCAAGUAAGCUCCGUACAUUCAUGCCCG
AGGGGGUGUGCGGGUAACCAAUCGGGAUAAGGGGACGAACGC
UGCUGGCGGUGUAAUCGGACCACGAAAAACCAACCACCAGAGA
UGAGUGUGGUAACUGCAUCGAGCAGUGUCCUGGACGCGGGUU
CAAGUCCCGCCAUCUCCACCA SECID N°: 24
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ssrA de Cyanophora paradoxa (alga)

GGGGCTGTTTAGGTTTCGACGTTTTTTTCTAATTATGTTTGTTAAG
CAAGTCGAGGATTTGTTCTATCTCGAAAATCAAGAACTCTCAAA
ATTTAAACGCAACTAATATTGTACGTTTTAACCGTAAAGCAGCTT
10 TCGCTGTTTAATAATTACTTTTAATTTAAAAACCTAATTTTTTITAG
GAATTTATTTATTTATTGTTTATCCTGCTTAATGAATTAAAAAAA
15 GCTATACTTGTGAATAAACGCATAATTTAAAAAAACGGACGTGG
GTTCAAATCCCACCAGCTCCACCA SECID N°: 25

20 ARNtm de Cyanophora paradoxa (alga)

GGGGCUGUUUAGGUUUCGACGUUUUUUUCUAAUUAUGUUUGU

25 UAAGCAAGUCGAGGAUUUGUUCUAUCUCGAAAAUCAAGAACU
CUCAAAAUUUAAACGCAACUAAUAUUGUACGUUUUAACCGUA
AAGCAGCUUUCGCUGUUUAAUAAUUACUUUUAAUUUAAAAAC
CUAAUUUUUUUAGGAAUUUAUUUVAUUUAUUGUUUAUCCUGCU
UAAUGAAUUAAAAAAAGCUAUACUUGUGAAUAAACGCAUAAU
UUAAAAAAACGGACGUGGGUUCAAAUCCCACCAGCUCCACCA
SEC ID N°: 26

30

35

40
Parcial 3’ de ssrA de Clostridium acetobutylicuml

AATCTGGCGTCGAGAGCGGGGAAACGAGCCTTACAAAGCTTTGA

GTAAGGAACGGAATTTATGAAGCTACTGAAGTGAAAAGCTTGTT

TGTAGGCGTTTCATGGAGGGAATGTTAAAATACAAACTGCACTC

50 GGAGATGCTTAATGAAACCATTTTCGGACAGGGGTTCGATTCCC‘
CTCGCCTCCACCA SEC ID N°: 27

45

55  Parcial 3’ de ARNtm de Clostridium acetobutylicum

AAUCUGGCGUCGAGAGCGGGGAAACGAGCCUUACAAAGCUUU

©  GAGUAAGGAACGGAAUUUAUGAAGCUACUGAAGUGAAAAGCU
UGUUUGUAGGCGUUUCAUGGAGGGAAUGUUAAAAUACAAACU

. GCACUCGGAGAUGCUUAAUGAAACCAUUUUCGGACAGGGGUU
CGAUUCCCCUCGCCUCCACCA SEC ID N°: 28
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ssrA de Deinococcus radiodurans

GGGGGTGACCCGGTTTCGACAGGGGAACTGAAGGTGATGTTGCG
TGTCGAGGTGCCGTTGGCCTCGTAAACAAACGGCAAAGCCATTT
AACTGGCAACCAGAACTACGCTCTCGCTGCTTAAGTGAGATGAC
GACCGTGCAGCCCGGCCTTTGGCGTCGCGGAAGTCACTAAAAAA
GAAGGCTAGCCCAGGCGATTCTCCATAGCCGACGGCGAAACTTT
ATGGAGCTACGGCCTGCGAGAACCTGCCCACTGGTGAGCGCCGG
CCCGACAATCAAACAGTGGGATACACACGTAGACGCACGCTGGA

CGGACCTTTGGACGGCGGTTCGACTCCGCCCACCTCCACCA
SEC ID N°: 29

ARNtm de Deinococcus radiodurans

GGGGGUGACCCGGUUUCGACAGGGGAACUGAAGGUGAUGUUG

CGUGUCGAGGUGCCGUUGGCCUCGUAAACAAACGGCAAAGCCA
UUUAACUGGCAACCAGAACUACGCUCUCGCUGCUUAAGUGAGA
UGACGACCGUGCAGCCCGGCCUUUGGCGUCGCGGAAGUCACUA

AAAAAGAAGGCUAGCCCAGGCGAUUCUCCAUAGCCGACGGCGA
AACUUUAUGGAGCUACGGCCUGCGAGAACCUGCCCACUGGUGA

GCGCCGGCCCGACAAUCAAACAGUGGGAUACACACGUAGACGC
ACGCUGGACGGACCUUUGGACGGCGGUUCGACUCCGCCCACCU
CCACCA SECID N°: 30

Parcial, interna de ssrA de Desulfovibrio desulfuricansl

GGGACTGGAACCGTAGCGGCAGGTCGAGGCGCCGCTGGCCTCGT
AAAAAGCGGCACAAAAGTAATTGCCAACAACGATTACGACTAC
GCTTACGCTGCCTAATAACAGCGAGGCAATGACCGTTTAACGGT
CGCGCCGATCAGGGCCATGCCTGATAACCCTGATTGGCGACACT
TATCAGGCTGGCGAAAACCGGCTCTCGCCGGGGTTTTTCGCGAG
GAGTTTACCGGCGGGATTGCTGCGTTGTGCCTGGTCAGGGGCCA
ACAGCGCGGTGAAATACATACTTGACCTAAACCTGTAATGCTTC
GTGTGGAATGTTCTCGGACGGGG SEC ID N°: 31
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Parcial, interna de ARNtm de Desulfovibrio desulfuricans

GGGACUGGAACCGUAGCGGCAGGUCGAGGCGCCGCUGGCCUCG
UAAAAAGCGGCACAAAAGUAAUUGCCAACAACGAUUACGACU
ACGCUUACGCUGCCUAAUAACAGCGAGGCAAUGACCGUUUAAC
GGUCGCGCCGAUCAGGGCCAUGCCUGAUAACCCUGAUUGGCGA
CACUUAUCAGGCUGGCGAAAACCGGCUCUCGCCGGGGUUUUUC
GCGAGGAGUUUACCGGCGGGAUUGCUGCGUUGUGCCUGGUCA
GGGGCCAACAGCGCGGUGAAAUACAUACUUGACCUAAACCUGU
AAUGCUUCGUGUGGAAUGUUCUCGGACGGGG SECID N°: 32

Parcial 3’ de ssrA de Dichelobacter nodosus

CTCGAGGTGCATGTCGAGAATGAGAGAATCTCGTTAAATACTTT
CAAAACTTATAGTTGCAAACGACGACAACTACGCTTTAGCGGCT
TAATTCCCGCTTTCGCTTACCTAGATTTGTCTGTGGGTTTACCGTA
AGCGACATTAACACAGAATCGCTGGTTAACGCGTCCGCTGTTAA
TCGGTTAAATTAAGCGGAATCGCTTGTAAAATGCCTGAGCGTTG
GCTGTTTATGAGTTAAACCTAATTAACTGCTCTAAACATGTAGTA
CCAAAAGTTAAGGATTCGCGGACGGGGGTTCAAATCCCCCCGCC
TCCACCA SECID N°®: 33

Parcial 3’ de ARNtm de Dichelobacter nodosusl

CUCGAGGUGCAUGUCGAGAAUGAGAGAAUCUCGUUAAAUACU
UUCAAAACUUAUAGUUGCAAACGACGACAACUACGCUUUAGCG
GCUUAAUUCCCGCUUUCGCUUACCUAGAUUUGUCUGUGGGUUU
ACCGUAAGCGACAUUAACACAGAAUCGCUGGUUAACGCGUCCG
CUGUUAAUCGGUUAAAUUAAGCGGAAUCGCUUGUAAAAUGCC
UGAGCGUUGGCUGUUUAUGAGUUAAACCUAAUUAACUGCUCU
AAACAUGUAGUACCAAAAGUUAAGGAUUCGCGGACGGGGGUU
CAAAUCCCCCCGCCUCCACCA SECID N*®: 34
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ssrA de Enterococcus faecalis

GGGGGCGTTACGGATTCGACAGGCATAGTTGAGCTTGAATTGCG
TTTCGTAGGTTACGGCTACGTTAAAACGTTACAGTTAAATATAAC
TGCTAAAAACGAAAACAATTCTTTCGCTTTAGCTGCCTAAAAAC

CAGCTAGCGAAGATCCTCCCGGCATCGCCCATGTGCTCGGGTCA
GGGTCCTAATCGAAGTGGGATACGCTAAATTTTTCCGTCTGTAAA

ATTTAGAGGAGCTTACCAGACTAGCAATACAGAATGCCTGTCAC
TCGGCACGCTGTAAAGCGAACCTTTAAATGAGTGTCTATGAACG
TAGAGATTTAAGTGGCAATATGTTTGGACGCGGGTTCGACTCCC
GCCGTCTCCACCA SECID N®: 35

ARNtm de Enterococcus faecalis

GGGGGCGUUACGGAUUCGACAGGCAUAGUUGAGCUUGAAUUG
CGUUUCGUAGGUUACGGCUACGUUAAAACGUUACAGUUAAAU
AUAACUGCUAAAAACGAAAACAAUUCUUUCGCUUUAGCUGCCU
AAAAACCAGCUAGCGAAGAUCCUCCCGGCAUCGCCCAUGUGCU
CGGGUCAGGGUCCUAAUCGAAGUGGGAUACGCUAAAUUUUUC
CGUCUGUAAAAUUUAGAGGAGCUUACCAGACUAGCAAUACAG
AAUGCCUGUCACUCGGCACGCUGUAAAGCGAACCUUUAAAUGA
GUGUCUAUGAACGUAGAGAUUUAAGUGGCAAUAUGUUUGGAC
GCGGGUUCGACUCCCGCCGUCUCCACCA SECID N: 36
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ssrA de Escherichia coli

GGGGCTGATTCTGGATTCGACGGGATTTGCGAAACCCAAGGTGC
ATGCCGAGGGGCGGTTGGCCTCGTAAAAAGCCGCAAAAAATAGT
CGCAAACGACGAAAACTACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCTT
AGAGCCCTCTCTCCCTAGCCTCCGCTCTTAGGACGGGGATCAAG
AGAGGTCAAACCCAAAAGAGATCGCGTGGAAGCCCTGCCTGGG
GTTGAAGCGTTAAAACTTAATCAGGCTAGTTTGTTAGTGGCGTGT
CCGTCCGCAGCTGGCAAGCGAATGTAAAGACTGACTAAGCATGT

AGTACCGAGGATGTAGGAATTTCGGACGCGGGTTCAACTCCCGC
CAGCTCCACCA SECID N°: 37

ARNtm de Escherichia coli

GGGGCUGAUUCUGGAUUCGACGGGAUUUGCGAAACCCAAGGU
GCAUGCCGAGGGGCGGUUGGCCUCGUAAAAAGCCGCAAAAAAU
AGUCGCAAACGACGAAAACUACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCU
GCUUAGAGCCCUCUCUCCCUAGCCUCCGCUCUUAGGACGGGGA
UCAAGAGAGGUCAAACCCAAAAGAGAUCGCGUGGAAGCCCUGC
CUGGGGUUGAAGCGUUAAAACUUAAUCAGGCUAGUUUGUUAG
UGGCGUGUCCGUCCGCAGCUGGCAAGCGAAUGUAAAGACUGAC
UAAGCAUGUAGUACCGAGGAUGUAGGAAUUUCGGACGCGGGU
UCAACUCCCGCCAGCUCCACCA SECID N®: 38
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ssrA de Haemophilus influenzae

GGGGCTGATTCTGGATTCGACGGGATTAGCGAAGCCCAAGGTGC
ACGTCGAGGTGCGGTAGGCCTCGTAAATAAACCGCAAAAAAATA
GTCGCAAACGACGAACAATACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGC
ATTTAGCCTTCGCGCTCCAGCTTCCGCTCGTAAGACGGGGATAAC
GCGGAGTCAAACCAAAACGAGATCGTGTGGAAGCCACCGTTTGA
GGATCGAAGCACTAAATTGAATCAAACTAGCTTAAGTTTAGCGT
GTCTGTCCGCATGCTTAAGTGAAATTAAAGACGAGACTAAACGT
GTAGTACTGAAGGTAGAGTAATTTCGGACGGGGGTTCAACTCCC
CCCAGCTCCACCA SECID N®: 39

ARNtm de Haemophilus influenzae

GGGGCUGAUUCUGGAUUCGACGGGAUUAGCGAAGCCCAAGGU
GCACGUCGAGGUGCGGUAGGCCUCGUAAAUAAACCGCAAAAAA
AUAGUCGCAAACGACGAACAAUACGCUUUAGCAGCUUAAUAAC
CUGCAUUUAGCCUUCGCGCUCCAGCUUCCGCUCGUAAGACGGG
GAUAACGCGGAGUCAAACCAAAACGAGAUCGUGUGGAAGCCAC
CGUUUGAGGAUCGAAGCACUAAAUUGAAUCAAACUAGCUUAA
GUUUAGCGUGUCUGUCCGCAUGCUUAAGUGAAAUUAAAGACG
AGACUAAACGUGUAGUACUGAAGGUAGAGUAAUUUCGGACGG
GGGUUCAACUCCCCCCAGCUCCACCA SECID N®: 40

Parcial, interna de ssrA de Helicobacter pylori (ATCC 43504)

AGATTTCTTGTCGCGCAGATAGCATGCCAAGCGCTGCTTGTAAA
ACAGCAACAAAAATAACTGTAAACAACACAGATTACGCTCCAGC
TTACGCTAAAGCTGCGTGAGTTAATCTCCTTTTGGAGCTGGACTG
ATTAGAATTTCTAGCGTTTTAATCGCTCCATAACCTTAAGCTAGA
CGCTTTTAAAAGGTGGTTCGCCTTTTAAACTAAGAAACAAGAAC
TCTTGAAACTATCTTAAGGTTTTAGAAAGTTGGACCAGAGCTAGT
TTTAAGGCTAAAAACTAACCAATTTTCTAAGCATTGTAGAAGTTT
GTGTTTAGGGCAAGATTTTTGGACTGGG SEC ID N°: 41
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Parcial, interna de ARNtm de Helicobacter pylori (ATCC 43504)

AGAUUUCUUGUCGCGCAGAUAGCAUGCCAAGCGCUGCUUGUAA
AACAGCAACAAAAAUAACUGUAAACAACACAGAUUACGCUCCA

GCUUACGCUAAAGCUGCGUGAGUUAAUCUCCUUUUGGAGCUG
GACUGAUUAGAAUUUCUAGCGUUUUAAUCGCUCCAUAACCUU

AAGCUAGACGCUUUUAAAAGGUGGUUCGCCUUUUAAACUAAG
AAACAAGAACUCUUGAAACUAUCUUAAGGUUUUAGAAAGUUG
GACCAGAGCUAGUUUUAAGGCUAAAAACUAACCAAUUUUCUA
AGCAUUGUAGAAGUUUGUGUUUAGGGCAAGAUUUUUGGACUG
GG SECID N®: 42

ssrA de Helicobacter pylori (cepa 26695)

GGGGCTGACTTGGATTTCGACAGATTTCTTGTCGCACAGATAGC
ATGCCAAGCGCTGCTTGTAAAACAGCAACAAAAATAACTGTAAA
CAACACAGATTACGCTCCAGCTTACGCTAAAGCTGCGTGAGTTA
ATCTCCTTTTGGAGCTGGACTGATTAGAATTTCTAGCGTTTTAAT
CGCTCCATAACCTTAAGCTAGACGCTTTTAAAAGGTGGTTCGCCT
TTTAAACTAAGAAACAAGAACTCTTGAAACTATCTCAAGGTTTT
AGAAAGTTGGACCAGAGCTAGTTTTAAGGCTAAAAAACCAACCA
ATTTTCTAAGCATTGTAGAAGTTTGTGTTTAGGGCAAGATTTTTG
GACTGGGGTTCGATTCCCCACAGCTCCACCA SECID N°: 43

ARNtm de Helicobacter pylori (cepa 26695)

GGGGCUGACUUGGAUUUCGACAGAUUUCUUGUCGCACAGAUA
GCAUGCCAAGCGCUGCUUGUAAAACAGCAACAAAAAUAACUGU
AAACAACACAGAUUACGCUCCAGCUUACGCUAAAGCUGCGUGA
GUUAAUCUCCUUUUGGAGCUGGACUGAUUAGAAUUUCUAGCG
UUUUAAUCGCUCCAUAACCUUAAGCUAGACGCUUUUAAAAGG
UGGUUCGCCUUUUAAACUAAGAAACAAGAACUCUUGAAACUA
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UCUCAAGGUUUUAGAAAGUUGGACCAGAGCUAGUUUUAAGGC
UAAAAAACCAACCAAUUUUCUAAGCAUUGUAGAAGUUUGUGU
UUAGGGCAAGAUUUUUGGACUGGGGUUCGAUUCCCCACAGCUC
CACCA SECIDN°®: 44

Parcial, interna de ssrA de Klebsiella aerogenes (NCTC 9528)

GGGATTCGCGAAACCCAAGGTGCATGCCGAGGGGCGGTTGGCCT
CGTAAAAAGCCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAAAACTAC
GCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCTAAGAGCCCTCTCTCCCTAGCT
TCCGCTCCTAAGACGGGGAATAAAGAGAGGTCAAACCCAAAAG
AGATCGCGTGGAAGCCCTGCCTGGGGTTGAAGCGTTAAAACTAA
TCAGGCTAGTTTGTCAGTGGCGTGTCCGTCCGCAGCTGGCCAGC
GAATGTAAAGACTGGACTAAGCATGTAGTGCCGAGGATGTAGGA
ATTTC SEC ID N°: 45

Parcial, interna de ARNtm de Klebsiella aerogenes (NCTC 9528)

GGGAUUCGCGAAACCCAAGGUGCAUGCCGAGGGGCGGUUGGCC
UCGUAAAAAGCCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAAAACU
ACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCUGCUAAGAGCcCcCUcucucccu
AGCUUCCGCUCCUAAGACGGGGAAUAAAGAGAGGUCAAACCCA
AAAGAGAUCGCGUGGAAGCCCUGCCUGGGGUUGAAGCGUUAA
AACUAAUCAGGCUAGUUUGUCAGUGGCGUGUCCGUCCGCAGCU
GGCCAGCGAAUGUAAAGACUGGACUAAGCAUGUAGUGCCGAG
GAUGUAGGAAUUUC SECID N®: 46
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Parcial, interna de ssrA de Lactobacillus lactis (NCTC 662)

AAGCACAGTTCGAGCTTGAATTGCGTTTCGTAGGTTACGTCTACG
TTAAAACGTTACAGTTAAATATAACTGCTAAAAACGAAAACAAC
TCTTACGCTTTAGCTGCCTAAAAACAGTTAGCGTAGATCCTCTCG
GCATCGCCCATGTGCTCGAGTAAGGGTCTCAAATTTAGTGGGAT
ACGTTAAACTTTTCCGTCTGTAAAGTTTAAAAGAGATCATCAGAC
TAGCGATACAGAATGCCTGTCACTCGGCAAGCTGTAAAGCGAAA
CCTCAAATGAGTTGACTATGAACGTAGATTTTTAAGTGTCGATGT
GTTT SECID N°®: 47

Parcial, interna de ARNtm de Lactobacillus lactis (NCTC 662)

AAGCACAGUUCGAGCUUGAAUUGCGUUUCGUAGGUUACGUCU
ACGUUAAAACGUUACAGUUAAAUAUAACUGCUAAAAACGAAA
ACAACUCUUACGCUUUAGCUGCCUAAAAACAGUUAGCGUAGAU
CCUCUCGGCAUCGCCCAUGUGCUCGAGUAAGGGUCUCAAAUUU
AGUGGGAUACGUUAAACUUUUCCGUCUGUAAAGUUUAAAAGA
GAUCAUCAGACUAGCGAUACAGAAUGCCUGUCACUCGGCAAGC
UGUAAAGCGAAACCUCAAAUGAGUUGACUAUGAACGUAGAUU
UUUAAGUGUCGAUGUGUUU SEC ID N°: 48

Parcial, interna de ssrA de Legionella pneumophila

GTGGGTTGCAAAACCGGAAGTGCATGCCGAGAAGGAGATCTCTC
GTAAATAAGACTCAATTAAATATAAATGCAAACGATGAAAACTT
TGCTGGTGGGGAAGCTATCGCTGCCTAATAAGCACTTTAGTTAA

ACCATCACTGTGTACTGGCCAATAAACCCAGTATCCCGTTCGACC
GAGCCCGCTTATCGGTATCGAATCAACGGTCATAAGAGATAAGC

TAGCGTCCTAATCTATCCCGGGTTATGGCGCGAAACTCAGGGAA
TCGCTGTGTATCATCCTGCCCGTCGGAGGAGCCACAGTTAAATTC
AAAAGACAAGGCTATGCATGTAGAGCTAAAGGCAGAGGACTTG
CGGACGCGG SECID N 49

24



20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2345243 T3

Parcial, interna de ARNtm de Legionella pneumophila

GUGGGUUGCAAAACCGGAAGUGCAUGCCGAGAAGGAGAUCUC
UCGUAAAUAAGACUCAAUUAAAUAUAAAUGCAAACGAUGAAA
ACUUUGCUGGUGGGGAAGCUAUCGCUGCCUAAUAAGCACUUU
AGUUAAACCAUCACUGUGUACUGGCCAAUAAACCCAGUAUCCC
GUUCGACCGAGCCCGCUUAUCGGUAUCGAAUCAACGGUCAUAA
GAGAUAAGCUAGCGUCCUAAUCUAUCCCGGGUUAUGGCGCGAA
ACUCAGGGAAUCGCUGUGUAUCAUCCUGCCCGUCGGAGGAGCC
ACAGUUAAAUUCAAAAGACAAGGCUAUGCAUGUAGAGCUAAA
GGCAGAGGACUUGCGGACGCGG SECIDN®: 50

Farcial, interna de ssrA de Listeria grayi |

ACAGGGATAGGTCGAGCTTGAGTTGCGAGCCGGGGGGATCGGCC
CGTCATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAACAAAACAAC
AATTTAGCTTTCGCTGCCTAATAGCAGTCTGAATAGCTGATCCTC
CGTGCATCACCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTTTTAAGTGG
GTTACGCTGGCTTATCTCCGTCTGGGGCAAACGAGAAGAGCATA
ATCAGACTAGCTAGATAGAGCCCTGACGCCGGGCAGACATCTAT

GCGAAATCCAAATACGGCAACTACGCTCGTAGATGCTCAAGTGC
CGATATTTCTGG SECID N®: 51

Farcial, interna de ARNtm de Listeria grayi

ACAGGGAUAGGUCGAGCUUGAGUUGCGAGCCGGGGGGAUCGG
CCCGUCAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAACAAAAC
AACAAUUUAGCUUUCGCUGCCUAAUAGCAGUCUGAAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCACCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUU
UUAAGUGGGUUACGCUGGCUUAUCUCCGUCUGGGGCAAACGA
GAAGAGCAUAAUCAGACUAGCUAGAUAGAGCCCUGACGCCGGG
CAGACAUCUAUGCGAAAUCCAAAUACGGCAACUACGCUCGUAG
AUGCUCAAGUGCCGAUAUUUCUGG SEC ID N°: 52

25



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 345 243 T3

Parcial, interna de ssrA de Listeria innocua

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTCTAAGTG

GGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGAGGTTAAATAGAAGAGCTT

AATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTA

TGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTCAAGTG

CCGATATTTCTGG SECID N°: 53

Parcial, interna de ARNtm de Listeria innocua

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUC
UAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGAGGUUAAAUAG
AAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG
CUGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUACGCUCGUA
GAUAUUCAAGUGCCGAUAUUUCUGG SEC ID N°: 54

Parcial, interna de ssrA de Listeria monocytogenes (NCTC 7973)

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTCTAAGTG
GGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGGGGTTAAATAGAAGAGCTT
AATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCCGATGTTTA
TGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTG
CCGATATTTCTGG SECID N°: 55
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Parcial, interna de ARNtm de Listeria monocytogenes (NCTC 7973)

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUC

UAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGGGGUUAAAUAG
AAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG
CCGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUACGCUCGUA
GAUAUUUAAGUGCCGAUAUUUCUGG SEC ID N°: 56

Parcial, interna de ssrA de Listeria monocytogenes (NCTC 11994)

CAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACAAAACCTAGCTTTC
GCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCTCCGTGCATCGCC
CATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTCTAAGTGGGCTACACTAGTT
AATCTCCGTCTGGGGTTAAATAGAAGAGCTTAATCAGACTAGCT
GAATGGAAGCCTGTTACCGGGCCGATGTTTATGCGAAATGCTAA
TACGGTGACTACGCTCGTAGATATTT SEC ID N°: 57

Parcial, interna de ARNtm de Listeria monocytogenes (NCTC 11994)

CAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAAACAAAACCUAGCUU
UCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUGAUCCUCCGUGCAUC
GCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUCUAAGUGGGCUACAC
UAGUUAAUCUCCGUCUGGGGUUAAAUAGAAGAGCUUAAUCAG
ACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGGCCGAUGUUUAUGCG

AAAUGCUAAUACGGUGACUACGCUCGUAGAUAUUU
SEC ID N°: 58
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AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTCTAAGTG
GGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGAGGTTAAATAGAAGAGCTT
AATGAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTA
TGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTCAAGTG
CCGATATTTCTGG SEC ID N°: 59

Farcial, interna de ARNtm de Listeria murrayi

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUC
UAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGAGGUUAAAUAG
AAGAGCUUAAUGAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG
CUGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUACGCUCGUA
GAUAUUCAAGUGCCGAUAUUUCUGG SECID N°: 60

Parcial, interna de ssrA de Listeria welshimeri

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTCTAAGTG
GGCTACACTGGCTAATCTCCGTCTGAGGTTAGTTGGAAGAGCTT
AATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCCGATGTTTA

TGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTG
CCGATATTTCTGG SECID N°: 61
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Parcial, interna de ARNtm de Listeria welshimeril

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACUC
UAAGUGGGCUACACUGGCUAAUCUCCGUCUGAGGUUAGUUGG

AAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG

CCGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUACGCUCGUA

GAUAUUUAAGUGCCGAUAUUUCUGG SECID N°: 62

Parcial, interna de ssrA de Marinobacter hydrocarbonoclasticus

GCCGGTGACGAACCCTTGGGTGCATGCCGAGATGGCAGCGAATC
TCGTAAATCCAAAGCTGCAACGTAATAGTCGCAAACGACGAAAA
CTACGCACTGGCGGCGTAAGCCGTTCCAGTCGTCCTGGCTGAGG
CGCCTATAACTCAGTAGCAACATCCCAGGACGTCATCGCTTATA
GGCTGCTCCGTTCACCAGAGCTCACTGGTGTTCGGCTAAGATTAA
AGAGCTCGCCTCTTGCACCCTGACCTTCGGGTCGCTTGAGGTTAA
ATCAATAGAAGGACACTAAGCATGTAGACCTCAAGGCCTAGTGC
TGGCGGACGCGG SECID N°: 63

Parcial, interna de ARNtm de Marinobacter hydrocarbonoclasticus

GCCGGUGACGAACCCUUGGGUGCAUGCCGAGAUGGCAGCGAAU
CUCGUAAAUCCAAAGCUGCAACGUAAUAGUCGCAAACGACGAA
AACUACGCACUGGCGGCGUAAGCCGUUCCAGUCGUCCUGGCUG
AGGCGCCUAUAACUCAGUAGCAACAUCCCAGGACGUCAUCGCU
UAUAGGCUGCUCCGUUCACCAGAGCUCACUGGUGUUCGGCUAA
GAUUAAAGAGCUCGCCUCUUGCACCCUGACCUUCGGGUCGCUU
GAGGUUAAAUCAAUAGAAGGACACUAAGCAUGUAGACCUCAA
GGCCUAGUGCUGGCGGACGCGG SECID N°: 64
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium avium

TTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAACTGA
CCACCGTAAGCGTCGTTGCAAATAGATAAGCGCCGATTCACATC
AGCGCGACTTACCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCGTCA
GCCCGGGAACGCCCTCGACCCGGAGCCTGGCGTCAGCTAGAGGG
ATCCACCGATGAGTTCGGTCGCGGGACTCATCGGGACACCAACA
GCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTTGTTCGCGTGACCAGGAGAT
CCGAGTAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAGG
GAATGCCGTAGAACCCGGGTTCGATTCCCAA SECID N°: 65

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium avium

UUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAACUG
ACCACCGUAAGCGUCGUUGCAAAUAGAUAAGCGCCGAUUCACA
UCAGCGCGACUUACCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUCCG

UCAGCCCGGGAACGCCCUCGACCCGGAGCCUGGCGUCAGCUAG
AGGGAUCCACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGACUCAUCGGGACAC

CAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUUGUUCGCGUGACCA
GGAGAUCCGAGUAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAGCC

UUGAGGGAAUGCCGUAGAACCCGGGUUCGAUUCCCAA
SEC ID N°: 66

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium bovis

TTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGAG
ACCACCGTAAGCGTCGTTGCGACCAAATAAGCGCCGATTCACAT
CAGCGCGACTACGTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTCA
GACCGGGAACGCCCTCGGCCCGGACCCTGGCATCAGCTAGAGGG
ATCCACCGATGAGTCCGGTCGCGGGACTCCTCGGGACAACCACA
GCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTAGTTCGCGTGACCGGGAGAT
CCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAGG
GAATGCCGTAGG SECID N°: 67
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Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium bovis

UUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAGAG
ACCACCGUAAGCGUCGUUGCGACCAAAUAAGCGCCGAUUCACA
UCAGCGCGACUACGUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUCUGU
CAGACCGGGAACGCCCUCGGCCCGGACCCUGGCAUCAGCUAGA
GGGAUCCACCGAUGAGUCCGGUCGCGGGACUCCUCGGGACAAC
CACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUAGUUCGCGUGACCGG
GAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAGCCU
UGAGGGAAUGCCGUAGG SECID N°®: 68

ssrA de Mycobacterium leprae

GGGGCTGAAAGGTTTCGACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCG
TGCCGGTGCAGGCAAGAGACCACCGTAAGCGTCGTTGCAGCAAT
ATAAGCGCCGATTCATATCAGCGCGACTATGCTCTCGCTGCCTAA
GCGATGGCTAGTCTGTCAGACCGGGAACGCCCTCGTCCCGGAGC
CTGGCATCAGCTAGAGGGATCTACCGATGGGTTCGGTCGCGGGA
CTCGTCGGGACACCAACCGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAG
TTCGCGTGATCAGGAGATCCGAGTAGAGGCATAGCGAACTACGC
ACGGAGAAGCCTTGAGGGAAATGCCGTAGGACCCGGGTTCGATT
CCCGGCAGCTCCACCA SECID N°: 69

ARNtm de Mycobacterium leprae

GGGGCUGAAAGGUUUCGACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAG
CGUGCCGGUGCAGGCAAGAGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAGC
AAUAUAAGCGCCGAUUCAUAUCAGCGCGACUAUGCUCUCGCUG
CCUAAGCGAUGGCUAGUCUGUCAGACCGGGAACGCccCucaUucc
CGGAGCCUGGCAUCAGCUAGAGGGAUCUACCGAUGGGUUCGGU
CGCGGGACUCGUCGGGACACCAACCGCGACUGGGAUCGUCAUC
CUGGCUAGUUCGCGUGAUCAGGAGAUCCGAGUAGAGGCAUAG
CGAACUACGCACGGAGAAGCCUUGAGGGAAAUGCCGUAGGACC
CGGGUUCGAUUCCCGGCAGCUCCACCA SECIDN®:70
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium paratuberculosis

TTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAACTGA

|CCACCGTAAGCGTCGTTGCAAATAGATAAGCGCCGATTCACATC
AGCGCGACTTACCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCGTCA

GCCCGGGAACGCCCTCGACCCGGAGCCTGGCGTCAGCTAGAGGG
ATCCACCGATGAGTTCGGTCGCGGGACTCATCGGGACACCAACA
GCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTTGTTCGCGTGACCAGGAGAT
CCGAGTAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAGG
GAATGCCGTAGAACCCGGGTTCGATTCCCAA SEC ID N°: 71

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium paratuberculosis

UUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAACUG
ACCACCGUAAGCGUCGUUGCAAAUAGAUAAGCGCCGAUUCACA
UCAGCGCGACUUACCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUCCG

UCAGCCCGGGAACGCCCUCGACCCGGAGCCUGGCGUCAGCUAG

AGGGAUCCACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGACUCAUCGGGACAC
CAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUUGUUCGCGUGACCA
GGAGAUCCGAGUAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAGCC

UUGAGGGAAUGCCGUAGAACCCGGGUUCGAUUCCCAA
SEC ID N°: 72

ssrA de Mycobacterium tuberculosis

GGGGCTGAACGGTTTCGACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCG
TGCCGGTGCAGGCAAGAGACCACCGTAAGCGTCGTTGCGACCAA
ATAAGCGCCGATTCACATCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTA

AGCGACGGCTAGTCTGTCAGACCGGGAACGCCCTCGGCCCGGAC
CCTGGCATCAGCTAGAGGGATCCACCGATGAGTCCGGTCGCGGG

ACTCCTCGGGACAACCACAGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTA
GTTCGCGTGACCGGGAGATCCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCG

CACGGAGAAGCCTTGAGGGAATGCCGTAGGACCCGGGTTCGATT
CCCGGCAGCTCCACCA SEC ID N°: 73
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ARNtm de Mycobacterium tuberculosis

GGGGCUGAACGGUUUCGACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGC
GUGCCGGUGCAGGCAAGAGACCACCGUAAGCGUCGUUGCGACC
AAAUAAGCGCCGAUUCACAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGC
CUAAGCGACGGCUAGUCUGUCAGACCGGGAACGCccucaGacece
GGACCCUGGCAUCAGCUAGAGGGAUCCACCGAUGAGUCCGGUC
GCGGGACUCCUCGGGACAACCACAGCGACUGGGAUCGUCAUCU
CGGCUAGUUCGCGUGACCGGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCG
AACUGCGCACGGAGAAGCCUUGAGGGAAUGCCGUAGGACCCGG
GUUCGAUUCCCGGCAGCUCCACCA SECIDN°: 74

ssrA de Mycoplasma capricolum

GGGGATGTCATGGATTTGACAGGATATCTTTAGTACATATAAGC
AGTAGTGTTGTAGACTATAAATACTACTAGGTTTAAAAAAACGC
AAATAAAAACGAAGAAACTTTTGAAATGCCAGCATTTATGATGA
ATAATGCATCAGCTGGAGCAAACTTTATGTTTGCTTAATAACTAC
TAGTTTAGTTATAGTATTTCACGAATTATAGATATTTTAAGCTTT
ATTTATAACCGTATTACCCAAGCTTAATAGAATATATGATTGCAA
TAAATATATTTGAAATCTAATTGCAAATGATATTTAACCTTTAGT
TAATTTTAGTTAAATATTTTAATTAGAAAATTAACTAAACTGTAG

AAAGTATGTATTAATATATCTTGGACGCGAGTTCGATTCTCGCCA
TCTCCACCA SECIDN°: 75
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ARNtm de Mycoplasma capricolum

GGGGAUGUCAUGGAUUUGACAGGAUAUCUUUAGUACAUAUAA
GCAGUAGUGUUGUAGACUAUAAAUACUACUAGGUUUAAAAAA
ACGCAAAUAAAAACGAAGAAACUUUUGAAAUGCCAGCAUUUA
UGAUGAAUAAUGCAUCAGCUGGAGCAAACUUUAUGUUUGCUU
AAUAACUACUAGUUUAGUUAUAGUAUUUCACGAAUUAUAGAU
AUUUUAAGCUUUAUUUAUAACCGUAUUACCCAAGCUUAAUAG
AAUAUAUGAUUGCAAUAAAUAUAUUUGAAAUCUAAUUGCAAA
UGAUAUUUAACCUUUAGUUAAUUUUAGUUAAAUAUUUUAAUU
AGAAAAUUAACUAAACUGUAGAAAGUAUGUAUUAAUAUAUCU
UGGACGCGAGUUCGAUUCUCGCCAUCUCCACCA SECID N°:76

ssrA de Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°:1)

GGGGATGTTTTGGGTTTGACATAATGCTGATAGACAAACAGTAG
CATTGGGGTATGCCCCTTACAGCGCTAGGTTCAATAACCGACAA
AGAAAATAACGAAGTGTTGGTAGAACCAAATTTGATCATTAACC
AACAAGCAAGTGTTAACTTTGCTTTTGCATAAGTAGATACTAAA
GCTACAGCTGGTGAATAGTCATAGTTTGCTAGCTGTCATAGTTTA
TGACTCGAGGTTAAATCGTTCAATTTAACCTTTAAAAATAGAACT
TGTTGTTTCCATGATTGTTTTGTGATCAATTGGAAACAAGACAAA
AATCCACAAAACTAAAATGTAGAAGCTGTTTGTTGTGTCCTTTAT
GGAAACGGGTTCGATTCCCGTCATCTCCACCA SECID N°: 77
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ARNtm de Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°:1)

GGGGAUGUUUUGGGUUUGACAUAAUGCUGAUAGACAAACAGU
AGCAUUGGGGUAUGCCCCUUACAGCGCUAGGUUCAAUAACCGA
CAAAGAAAAUAACGAAGUGUUGGUAGAACCAAAUUUGAUCAU
UAACCAACAAGCAAGUGUUAACUUUGCUUUUGCAUAAGUAGA
UACUAAAGCUACAGCUGGUGAAUAGUCAUAGUUUGCUAGCUG
UCAUAGUUUAUGACUCGAGGUUAAAUCGUUCAAUUUAACCUU
UAAAAAUAGAACUUGUUGUUUCCAUGAUUGUUUUGUGAUCAA
UUGGAAACAAGACAAAAAUCCACAAAACUAAAAUGUAGAAGC
UGUUUGUUGUGUCCUUUAUGGAAACGGGUUCGAUUCCCGUCA
UCUCCACCA SECIDN®: 78

Parcial, interna de ARNtm de Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°: 2)

ACATAATGCTGATAGACAAACAGTAGCATTGGGGTATGCCCCTT
ACAGCGCTAGGTTCAATAACCGACAAAGAAAATAACGAAGTGTT
GGTAGATCCAAATTTGATCATTAACCAACAAGCAAGTGTTAACT
TTGCTTTTGCATAAGTAGATACTAAAGCTACAGCTGGTGAATAGT
CATAGTTTGCTAGCTGTCATAGTTTATGACTCGAGGTTAAATCGT
TCAATTTAACCTTTAAAAATAGAACTTGTTGTTTCCATGATTGTT
TTGTGATCAATTGGAAACAAGACAAAAATCCACAAAACTAAAAT
GTAGAAGCTGTTTGTTGTGTCCTTTATGGAAACGGGTTC

SEC ID N°: 79
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Parcial, interna de ARNtm de Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°: 2)

ACAUAAUGCUGAUAGACAAACAGUAGCAUUGGGGUAUGCCCC
UUACAGCGCUAGGUUCAAUAACCGACAAAGAAAAUAACGAAG
UGUUGGUAGAUCCAAAUUUGAUCAUUAACCAACAAGCAAGUG
UUAACUUUGCUUUUGCAUAAGUAGAUACUAAAGCUACAGCUG
GUGAAUAGUCAUAGUUUGCUAGCUGUCAUAGUUUAUGACUCG
AGGUUAAAUCGUUCAAUUUAACCUUUAAAAAUAGAACUUGUU
GUUUCCAUGAUUGUUUUGUGAUCAAUUGGAAACAAGACAAAA
AUCCACAAAACUAAAAUGUAGAAGCUGUUUGUUGUGUCCUUU
AUGGAAACGGGUUC SECID N°: 80

ssrA de Mycoplasma pneumophila

GGGGATGTAGAGGTTTTGACATAATGTTGAAAGGAAAACAGTTG
CAGTGGGGTATGCCCCTTACAGCTCTAGGTATAATAACCGACAA
AAATAACGACGAAGTTTTGGTAGATCCAATGTTGATCGCTAACC
AACAAGCAAGTATCAACTACGCTTTCGCTTAGAACATACTAAAG
CTACACGAATTGAATCGCCATAGTTTGGTTCGTGTCACAGTTTAT
GGCTCGGGGTTAACTGGTTCAACTTAATCCTTAAATTATGAACTT
ATCGTTTACTTGTTTGTCTTATGATCTAAAGTAAGCGAGACATTA
AAACATAAGACTAAACTGTAGAAGCTGTTTTACCAATCCTTTATG
GAAACGGGTTCGATTCCCGTCATCTCCACCA SEC ID N°: 81

ARNtm de Mycoplasma pneumophila

GGGGAUGUAGAGGUUUUGACAUAAUGUUGAAAGGAAAACAGU
UGCAGUGGGGUAUGCCCCUUACAGCUCUAGGUAUAAUAACCGA
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CAAAAAUAACGACGAAGUUUUGGUAGAUCCAAUGUUGAUCGC
UAACCAACAAGCAAGUAUCAACUACGCUUUCGCUUAGAACAUA
CUAAAGCUACACGAAUUGAAUCGCCAUAGUUUGGUUCGUGUC
ACAGUUUAUGGCUCGGGGUUAACUGGUUCAACUUAAUCCUUA
AAUUAUGAACUUAUCGUUUACUUGUUUGUCUUAUGAUCUAAA
GUAAGCGAGACAUUAAAACAUAAGACUAAACUGUAGAAGCUG
UUUUACCAAUCCUUUAUGGAAACGGGUUCGAUUCCCGUCAUCU
CCACCA SECID N*: 82

Parcial, interna de ssrA de Neisseria gonorrhoeae (ATCC 19424)

GGGGGTTGCGAAGCAGATGCGGGCATACCGGGGTCTCAGATTCC
CGTAAAACACTGAATTCAAATAGTCGCAAACGACGAAACTTACG
CTTTAGCCGCTTAAGGCTAGCCGTTGCAGCAGTCGGTCAATGGG
CTGTGTGGCGAAAGCCACCGCAACGTCATCTTACATTGACTGGTT
TCCAGCCGGGTTACTTGGCAGGAAATAAGACTTAAGGTAACTGG
TTTCCAAAAGGCCTGTTGGTCGGCATGATGGAAATAAGATTTTC
AAATAGACACAACTAAGTATGTAGAACGCTTTGTAGAGGACTTT
CGGACGGGG SECID N°: 83

Parcial, interna de ARNtm de Neisseria gonorrhoeae (ATCC 19424)

GGGGGUUGCGAAGCAGAUGCGGGCAUACCGGGGUCUCAGAUU

CCCGUAAAACACUGAAUUCAAAUAGUCGCAAACGACGAAACUU
ACGCUUUAGCCGCUUAAGGCUAGCCGUUGCAGCAGUCGGUCAA
UGGGCUGUGUGGCGAAAGCCACCGCAACGUCAUCUUACAUUGA

CUGGUUUCCAGCCGGGUUACUUGGCAGGAAAUAAGACUUAAG
GUAACUGGUUUCCAAAAGGCCUGUUGGUCGGCAUGAUGGAAA

UAAGAUUUUCAAAUAGACACAACUAAGUAUGUAGAACGCUUU
GUAGAGGACUUUCGGACGGGG SECID N°: 84

37



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 345 243 T3

ssrA de Neisseria gonorrhoeae (FA 1090)

GGGGGCGACCTTGGTTTCGACGGGGGTTGCGAAGCAGATGCGGG
CATACCGGGGTCTCAGATTCCCGTAAAACACTGAATTCAAATAG
TCGCAAACGACGAAACTTACGCTTTAGCCGCTTAAGGCTAGCCG
TTGCAGCAGTCGGTCAATGGGCTGTGTGGTGAAAGCCACCGCAA
CGTCATCTTACATTGACTGGTTTCCAGCCGGGTTACTTGGCAGGA
AATAAGACTTAAGGTAACTGGTTTCCAAAAGGCCTGTTGGTCGG
CATGATGGAAATAAGATTTTCAAATAGACACAACTAAGTATGTA
GAACGCTTTGTAGAGGACTTTCGGACGGGGGTTCGATTCCCCCC
GCCTCCACCA SECID N°: 85

ARNtm de Neisseria gonorrhoeae (FA 1090)

GGGGGCGACCUUGGUUUCGACGGGGGUUGCGAAGCAGAUGCG
GGCAUACCGGGGUCUCAGAUUCCCGUAAAACACUGAAUUCAAA
UAGUCGCAAACGACGAAACUUACGCUUUAGCCGCUUAAGGCUA
GCCGUUGCAGCAGUCGGUCAAUGGGCUGUGUGGUGAAAGCCAC
CGCAACGUCAUCUUACAUUGACUGGUUUCCAGCCGGGUUACUU
GGCAGGAAAUAAGACUUAAGGUAACUGGUUUCCAAAAGGCCU
GUUGGUCGGCAUGAUGGAAAUAAGAUUUUCAAAUAGACACAA
CUAAGUAUGUAGAACGCUUUGUAGAGGACUUUCGGACGGGGG
UUCGAUUCCCCCCGCCUCCACCA SECID N°: 86
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ssrA de Neisseria meningitidis

GGGGGCGACCTTGGTTTCGACGGGGGTTGCGAAGCAGATGCGGG
CATACCGGGGTCTCAGATTCCCGTAAAACACTGAATTCAAATAG
TCGCAAACGACGAAACTTACGCTTTAGCCGCTTAAGGCTAGCCG
TTGCAGCAGTCGGTCAATGGGCTGTGTGGCGAAAGCCACCGCAA
CGTCATCTTACATTGACTGGTTTCCTGCCGGGTTATTTGGCAGGA
AATGAGATTTAAGGTAACTGGTTTCCAAAAGGCCTGTTGGTCGG
CATGATGGAAATAAGATTTTCAAATAGACACAACTAAGTATGTA
GAACGCTTTGTAGAGGACTTTCGGACGGGGGTTCGATTCCCCCC
GCCTCCACCA SEC ID N°: 87 |

ARNtm de Neisseria meningitides

GGGGGCGACCUUGGUUUCGACGGGGGUUGCGAAGCAGAUGCG
GGCAUACCGGGGUCUCAGAUUCCCGUAAAACACUGAAUUCAAA
UAGUCGCAAACGACGAAACUUACGCUUUAGCCGCUUAAGGCUA
GCCGUUGCAGCAGUCGGUCAAUGGGCUGUGUGGCGAAAGCCAC
CGCAACGUCAUCUUACAUUGACUGGUUUCCUGCCGGGUUAUUU
GGCAGGAAAUGAGAUUUAAGGUAACUGGUUUCCAAAAGGCCU
GUUGGUCGGCAUGAUGGAAAUAAGAUUUUCAAAUAGACACAA
CUAAGUAUGUAGAACGCUUUGUAGAGGACUUUCGGACGGGGG
UUCGAUUCCCCCCGCCUCCACCA SECID N°: 88

ssrA de Nostoc muscorum PCC7120

GGGTCCGTCGGTTTCGACAGGTTGGCGAACGCTACTCTGTGATTC
AGGTCGAGAGTGAGTCTCCTCTGCAAATCAAGGCTCAAAACAAA
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AGTAAATGCGAATAACATCGTTAAATTTGCTCGTAAGGACGCTC

TAGTAGCTGCCTAAATAGCCTCTTTCAGGTTCGAGCGTCTTCGGT
TTGACTCCGTTAAGGACTGAAGACCAACCCCCAACGGATGCTCT

AGCAATGTTCTCTGGTTGGCTTGCTAGCTAAGATTTAATCAGAGC
ATCCTACGTTCGGGATAATGAACGATTCCCGCCTTGAGGGTCAG

AAAGGCTAAACCTGTGAATGAGCGGGGGGTCAATACCCAATTTG
GACAGCAGTTCGACTCTGCTCGATCCACCA SEC ID N°: 89

ARNtm de Nostoc muscorum PCC7120

GGGUCCGUCGGUUUCGACAGGUUGGCGAACGCUACUCUGUGAU
UCAGGUCGAGAGUGAGUCUCCUCUGCAAAUCAAGGCUCAAAAC
AAAAGUAAAUGCGAAUAACAUCGUUAAAUUUGCUCGUAAGGA
CGCUCUAGUAGCUGCCUAAAUAGCCUCUUUCAGGUUCGAGCGU
CUUCGGUUUGACUCCGUUAAGGACUGAAGACCAACCCCCAACG
GAUGCUCUAGCAAUGUUCUCUGGUUGGCUUGCUAGCUAAGAU
UUAAUCAGAGCAUCCUACGUUCGGGAUAAUGAACGAUUCCCGC
CUUGAGGGUCAGAAAGGCUAAACCUGUGAAUGAGCGGGGGGU
CAAUACCCAAUUUGGACAGCAGUUCGACUCUGCUCGAUCCACC
A SEC ID N°: 90

ssrA de cloroplasto de Odontella sinensis (diatomea)

GGGGCTGACTTGGTTTCGACATTTAAAAATTGTTACAGTATGATG
CAGGTCGAAGTTTCTAATCTTCGTAAAAAAAGAGAAATTTATAA
TAAATGCTAATAATTTAATTTCTTCTGTGTTTAAAAGTTTATCAA

CTAAGCAAAATAGTTTAAATTTAAGTTTTGCTGTTTAAGTTTTAT
GCACATTTAATGATCTAGTAAATAACTTTGTTCGCTATAATTTAT

ATTTATAACTAGACTTTTGTCTTTTTTATAGTTTAGAATAACTTTA
TCATTTCAAACCTCGTTCCATCTAGTTGAACTAAACCTGTGAACG
AATACTATAATAAAATTTTTAGATGGACGTGGGTTCGACTCCCAT
CAGCTCCACCA SECID N°:91
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ARNtm de cloroplasto de Odontella sinensis (diatomea)

GGGGCUGACUUGGUUUCGACAUUUAAAAAUUGUUACAGUAUG
AUGCAGGUCGAAGUUUCUAAUCUUCGUAAAAAAAGAGAAAUU
UAUAAUAAAUGCUAAUAAUUUAAUUUCUUCUGUGUUUAAAAG
UUUAUCAACUAAGCAAAAUAGUUUAAAUUUAAGUUUUGCUGU
UUAAGUUUUAUGCACAUUUAAUGAUCUAGUAAAUAACUUUGU
UCGCUAUAAUUUAUAUUUAUAACUAGACUUUUGUCUUUUUUA
UAGUUUAGAAUAACUUUAUCAUUUCAAACCUCGUUCCAUCUA

GUUGAACUAAACCUGUGAACGAAUACUAUAAUAAAAUUUUUA
GAUGGACGUGGGUUCGACUCCCAUCAGCUCCACCA

SEC ID N°: 92

ssrA de cloroplasto de Porphyra purpureum (alga roja)

GGGGCTGCAAGGTTTCTACATTGTGAAAAAACAAATATATGAAA
GTAAAACGAGCTCATTATTAGAGCTTTTAGTTAAATAAATGCAG

AAAATAATATTATTGCTTTTTCTCGAAAATTAGCTGTTGCATAAA
TAGTCTCAATTTTTGTAATTCGAAGTGATAGACTCTTATACACTA
CGAATATTCTGTTAGAGTTGCTCTTAATAAAAGAAAAGTAAAAA

AATACAAATTCTTATGTTTTTTACCTGAATTGATTCAATTTAAGG
TTAGTATTTTTTGATTTTTACAATGGACGTGGGTTCAAGTCCCAC

CAGCTCCACCA SECIDN°®:93

ARNtm de cloroplasto de Porphyra purpureum (alga roja)

GGGGCUGCAAGGUUUCUACAUUGUGAAAAAACAAAUAUAUGA
AAGUAAAACGAGCUCAUUAUUAGAGCUUUUAGUUAAAUAAAU
GCAGAAAAUAAUAUUAUUGCUUUUUCUCGAAAAUUAGCUGUU
GCAUAAAUAGUCUCAAUUUUUGUAAUUCGAAGUGAUAGACUC
UUAUACACUACGAAUAUUCUGUUAGAGUUGCUCUUAAUAAAA
GAAAAGUAAAAAAAUACAAAUUCUUAUGUUUUUUACCUGAAU
UGAUUCAAUUUAAGGUUAGUAUUUUUUGAUUUUUACAAUGGA
CGUGGGUUCAAGUCCCACCAGCUCCACCA SECID N°: 94
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ssrA de Porphyromonas gingivalis

GGGGCTGACCGGCTTTGACAGCGTGATGAAGCGGTATGTAAGCA
TGTAGTGCGTGGGTGGCTTGCACTATAATCTCAGACATCAAAAG
TTTAATTGGCGAAAATAACTACGCTCTCGCTGCGTAATCGAAGA
ATAGTAGATTAGACGCTTCATCGCCGCCAAAGTGGCAGCGACGA
GACATCGCCCGAGCAGCTTTTTCCCGAAGTAGCTCGATGGTGCG
GTGCTGACAAATCGGGAACCGCTACAGGATGCTTCCTGCCTGTG
GTCAGATCGAACGGAAGATAAGGATCGTGCATTGGGTCGTTTCA
GCCTCCGCTCGCTCACGAAAATTCCAACTGAAACTAAACATGTA
GAAAGCATATTGATTCCATGTTTGGACGAGGGTTCAATTCCCTCC
AGCTCCACCA SECID N®: 95

ARNtm de Porphyromonas gingivalis

GGGGCUGACCGGCUUUGACAGCGUGAUGAAGCGGUAUGUAAG
CAUGUAGUGCGUGGGUGGCUUGCACUAUAAUCUCAGACAUCA
AAAGUUUAAUUGGCGAAAAUAACUACGCUCUCGCUGCGUAAU
CGAAGAAUAGUAGAUUAGACGCUUCAUCGCCGCCAAAGUGGCA
GCGACGAGACAUCGCCCGAGCAGCUUUUUCCCGAAGUAGCUCG
AUGGUGCGGUGCUGACAAAUCGGGAACCGCUACAGGAUGCUUC
CUGCCUGUGGUCAGAUCGAACGGAAGAUAAGGAUCGUGCAUU
GGGUCGUUUCAGCCUCCGCUCGCUCACGAAAAUUCCAACUGAA
ACUAAACAUGUAGAAAGCAUAUUGAUUCCAUGUUUGGACGAG
GGUUCAAUUCCCUCCAGCUCCACCA SECID N°: 96
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Parcial, interna de ssrA de Proteus rettgeri (NCTC 10975)

GGGATTTGCGAAACCCAAGGTGCATGCCGAGGGGCGGTTGGCCT
CGTAAAAAGCCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAAAACTAC
GCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCTTAGAGCCCTCTCTCCCTAGCC
TCCGCTCTTGGACGGGGATCAAGAGAGGTCAAACCCAAAAGAG
ATCGCGTGGATGCCTTGCCTGGGGTTGAAGCGTTAAACTTAATC
AGGATAGTTTGTTGGTGGCGTGTCTGTCCGCAGCTGGCAAATGA
ATTCAAAGACTAGACTAAGCATGTAGTACCGAGGATGTAGAAAT
TTC SECID N°: 97

Parcial, interna de ARNtm de Proteus rettgeri (NCTC 10975)

GGGAUUUGCGAAACCCAAGGUGCAUGCCGAGGGGCGGUUGGCC

UCGUAAAAAGCCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAAAACU
ACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCUGCUUAGAGCcCcUcucucccu

AGCCUCCGCUCUUGGACGGGGAUCAAGAGAGGUCAAACCCAAA
AGAGAUCGCGUGGAUGCCUUGCCUGGGGUUGAAGCGUUAAAC
UUAAUCAGGAUAGUUUGUUGGUGGCGUGUCUGUCCGCAGCUG
GCAAAUGAAUUCAAAGACUAGACUAAGCAUGUAGUACCGAGG
AUGUAGAAAUUUC SECID N°: 98

Parcial, interna de ssrA de Pseudoalteromonas haloplanktoni

GGAATTCAAGAAGCCCGAGGTGCATGTCGAGGTGCGGTTTGCCT
CGTAAAAAAGCCGCAATTTAAAGTAATCGCAAACGACGATAACT
ACTCTCTAGCAGCTTAGGCTGGCTAGCGCTCCTTCCATGTATTCT
TGTGGACTGGATTTTGGAGTGTCACCCTAACACCTGATCGCGAC
GGAAACCCTGGCCGGGGTTGAAGCGTTAAAACTAAGCGGCCTCG
CCTTTATCTACCGTGTTTGTCCGGGATTTAAAGGTTAATTAAATG
ACAATACTAAACATGTAGTACCGACGGTCGAGGCTTTTCGGACG
GGG SECID N°: 99
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Parcial, interna de ARNtm de Pseudoalteromonas haloplanktoni

GGAAUUCAAGAAGCCCGAGGUGCAUGUCGAGGUGCGGUUUGC
CUCGUAAAAAAGCCGCAAUUUAAAGUAAUCGCAAACGACGAU
AACUACUCUCUAGCAGCUUAGGCUGGCUAGCGCUCCUUCCAUG
UAUUCUUGUGGACUGGAUUUUGGAGUGUCACCCUAACACCUG
AUCGCGACGGAAACCCUGGCCGGGGUUGAAGCGUUAAAACUAA
GCGGCCUCGCCUUUAUCUACCGUGUUUGUCCGGGAUUUAAAGG

UUAAUUAAAUGACAAUACUAAACAUGUAGUACCGACGGUCGA
GGCUUUUCGGACGGGG SECID N°: 100

ssrA de Pseudomonas aeruginosa

GGGGCCGATTAGGATTCGACGCCGGTAACAAAAGTTGAGGGGC

ATGCCGAGTTGGTAGCAGAACTCGTAAATTCGCTGCTGCAAACT
TATAGTTGCCAACGACGACAACTACGCTCTAGCTGCTTAATGCG

GCTAGCAGTCGCTAGGGGATGCCTGTAAACCCGAAACGACTGTC
AGATAGAACAGGATCGCCGCCAAGTTCGCTGTAGACGTAACGGC
TAAAACTCATACAGCTCGCTCCAAGCACCCTGCCACTCGGGCGG
CGCGGAGTTAACTCAGTAGAGCTGGCTAAGCATGTAAAACCGAT
AGCGGAAAGCTGGCGGACGGGGGTTCAAATCCCCCCGGTTCCAC
CA SECID N®: 101
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ARNtm de Pseudomonas aeruginosa

GGGGCCGAUUAGGAUUCGACGCCGGUAACAAAAGUUGAGGGG
CAUGCCGAGUUGGUAGCAGAACUCGUAAAUUCGCUGCUGCAAA
CUUAUAGUUGCCAACGACGACAACUACGCUCUAGCUGCUUAAU
GCGGCUAGCAGUCGCUAGGGGAUGCCUGUAAACCCGAAACGAC
UGUCAGAUAGAACAGGAUCGCCGCCAAGUUCGCUGUAGACGUA
ACGGCUAAAACUCAUACAGCUCGCUCCAAGCACCCUGCCACUC
GGGCGGCGCGGAGUUAACUCAGUAGAGCUGGCUAAGCAUGUA
AAACCGAUAGCGGAAAGCUGGCGGACGGGGGUUCAAAUCCCCC
CGGUUCCACCA SECID N°: 102

ssrA de Salmonella typhimurium

GGGGCTGATTCTGGATTCGACGGGATTTGCGAAACCCAAGGTGC
ATGCCGAGGGGCGGTTGGCCTCGTAAAAAGCCGCAAAAAAATA
GTCGCAAACGACGAAACCTACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGC
TTAGAGCCCTCTCTCCCTAGCCTCCGCTCTTAGGACGGGGATCAA
GAGAGGTCAAACCCAAAAGAGATCGCGCGGATGCCCTGCCTGG
GGTTGAAGCGTTAAAACGAATCAGGCTAGTCTGGTAGTGGCGTG
TCCGTCCGCAGGTGCCAGGCGAATGTAAAGACTGACTAAGCATG
TAGTACCGAGGATGTAGGAATTTCGGACGCGGGTTCAACTCCCG
CCAGCTCCACCA SEC ID N°: 103 |
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ARNtm de Salmonella typhimurium

GGGGCUGAUUCUGGAUUCGACGGGAUUUGCGAAACCCAAGGU
GCAUGCCGAGGGGCGGUUGGCCUCGUAAAAAGCCGCAAAAAAA
UAGUCGCAAACGACGAAACCUACGCUUUAGCAGCUUAAUAACC
UGCUUAGAGCCCUCUCUCCCUAGCCUCCGCUCUUAGGACGGGG
AUCAAGAGAGGUCAAACCCAAAAGAGAUCGCGCGGAUGCCCUG
CCUGGGGUUGAAGCGUUAAAACGAAUCAGGCUAGUCUGGUAG
UGGCGUGUCCGUCCGCAGGUGCCAGGCGAAUGUAAAGACUGAC
UAAGCAUGUAGUACCGAGGAUGUAGGAAUUUCGGACGCGGGU
UCAACUCCCGCCAGCUCCACCA SECID N°: 104

ssrA de Shewanella putrefaciens

GGGGGCGATTCTGGATTCGACAGGATTCACGAAACCCTGGGAGC
ATGCCGAGGGGCGGTTGGCCTCGTAAAAAGCCGCAAAGTTATAG
TTGCAAACGACGATAACTACGCTCTAGCCGCTTAATGCCGCTAG
CCATCTACCACACGCTTTGCACATGGGCAGTGGATTTGATGGTCA
TCTCACATCGTGCTAGCGAGGGAACCCTGTCTGGGGGTGAACCG
CGAAACAGTACCGGACTCACCGTGTGGGATCCTGTCTTTCGGAG
TTCAAACGGTTAAACAATAGAAAGACTAAGCATGTAGCGCCTTG
GATGTAGGTTTTCTGGACGCGGGTTCAAGTCCCGCCGCCTCCACC
A SECID N°: 105
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ARNtm de Shewanella putrefaciens

GGGGGCGAUUCUGGAUUCGACAGGAUUCACGAAACCCUGGGA
GCAUGCCGAGGGGCGGUUGGCCUCGUAAAAAGCCGCAAAGUUA
UAGUUGCAAACGACGAUAACUACGCUCUAGCCGCUUAAUGCCG
CUAGCCAUCUACCACACGCUUUGCACAUGGGCAGUGGAUUUGA
UGGUCAUCUCACAUCGUGCUAGCGAGGGAACCCUGUCUGGGGG
UGAACCGCGAAACAGUACCGGACUCACCGUGUGGGAUCCUGUC
UUUCGGAGUUCAAACGGUUAAACAAUAGAAAGACUAAGCAUG
UAGCGCCUUGGAUGUAGGUUUUCUGGACGCGGGUUCAAGUCCC
GCCGCCUCCACCA SECIDN°: 106

ssrA de Staphylococcus aureus

GGGGACGTTCATGGATTCGACAGGGGTCCCCCGAGCTCATTAAG

CGTGTCGGAGGGTTGTCTTCGTCATCAACACACACAGTTTATAAT
AACTGGCAAATCAAACAATAATTTCGCAGTAGCTGCCTAATCGC

ACTCTGCATCGCCTAACAGCATTTCCTATGTGCTGTTAACGCGAT
TCAACCTTAATAGGATATGCTAAACACTGCCGTTTGAAGTCTGTT
TAGAAGAAACTTAATCAAACTAGCATCATGTTGGTTGTTTATCAC
TTTTCATGATGCGAAACCTATCGATAAACTACACACGTAGAAAG

ATGTGTATCAGGACCTTTGGACGCGGGTTCAAATCCCGCCGTCTC
CACCA SECID N°: 107
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ARNtm de Staphylococcus aureus

GGGGACGUUCAUGGAUUCGACAGGGGUCCCCCGAGCUCAUUAA
GCGUGUCGGAGGGUUGUCUUCGUCAUCAACACACACAGUUUAU
AAUAACUGGCAAAUCAAACAAUAAUUUCGCAGUAGCUGCCUA
AUCGCACUCUGCAUCGCCUAACAGCAUUUCCUAUGUGCUGUUA
ACGCGAUUCAACCUUAAUAGGAUAUGCUAAACACUGCCGUUUG
AAGUCUGUUUAGAAGAAACUUAAUCAAACUAGCAUCAUGUUG
GUUGUUUAUCACUUUUCAUGAUGCGAAACCUAUCGAUAAACU
ACACACGUAGAAAGAUGUGUAUCAGGACCUUUGGACGCGGGU
UCAAAUCCCGCCGUCUCCACCA SECID N 108

ssrA de Streptococcus gordonii

GGGGTCGTTACGGATTCGACAGGCATTATGAGGCATATTTTGCG
ACTCATCTAGCGGATGTAAAACGCCAGTTAAATATAACTGCAAA
AAATAATACTTCTTACGCTTTAGCTGCCTAAAAACCAGCGGGCG
TGACCCGATTCGGATTGCTTGTGTCTGATGACAGGTCTTATTATT
AGCAAGCTACGGTAGAATCTTGTCTAGTGATTTTACAAGAGATT
GATAGACTCGCTTGATTTGGGCTTGAGTTATGTGTCAAAATCAAG
TTAAAACAATACATAGCCTATGGTTGTAGACAAATGTGTTGGCA

GATGTTTGGACGTGGGTTCGACTCCCACCGGCTCCACCA SECID
N°: 109
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ARNtm de Streptococcus gordonii

GGGGUCGUUACGGAUUCGACAGGCAUUAUGAGGCAUAUUUUG
CGACUCAUCUAGCGGAUGUAAAACGCCAGUUAAAUAUAACUGC
AAAAAAUAAUACUUCUUACGCUUUAGCUGCCUAAAAACCAGCG
GGCGUGACCCGAUUCGGAUUGCUUGUGUCUGAUGACAGGUCU
UAUUAUUAGCAAGCUACGGUAGAAUCUUGUCUAGUGAUUUUA
CAAGAGAUUGAUAGACUCGCUUGAUUUGGGCUUGAGUUAUGU
GUCAAAAUCAAGUUAAAACAAUACAUAGCCUAUGGUUGUAGA
CAAAUGUGUUGGCAGAUGUUUGGACGUGGGUUCGACUCCCACC
GGCUCCACCA SECIDN® 110

ssrA de Streptococcus mutans

GGGGTCGTTACGGATTCGACAGGCATTATGAGACCTATTTTGCG
ACTCATCTAGCGGATGTAAAACGCCAGTTAAATATAACTGCAAA
AAATACAAATTCTTACGCAGTAGCTGCCTAAAAACCAGCCTGTG
TGATCAATAACAAATTGCTTGTGTTTGTTGATTGGTCTTATTGTTA
ACAAGCTACGTTAGAACTGAGTCAGGCTGTTCTAAAAGAGTTCT
ACTGACTCGCATCGTTAGAGTTTGAGTTATGTATTGTAACGGTGT
TAAATAAACACATAACCTATAGTTGTAGACAAATGGGTTAGCAG

ATGTTTGGACGTGGGTTCGACTCCCACCGGCTCCACCA
SECID N°: 111

ARNtm de Streptococcus mutans

GGGGUCGUUACGGAUUCGACAGGCAUUAUGAGACCUAUUUUG
CGACUCAUCUAGCGGAUGUAAAACGCCAGUUAAAUAUAACUGC
AAAAAAUACAAAUUCUUACGCAGUAGCUGCCUAAAAACCAGCC
UGUGUGAUCAAUAACAAAUUGCUUGUGUUUGUUGAUUGGUCU
UAUUGUUAACAAGCUACGUUAGAACUGAGUCAGGCUGUUCUA
AAAGAGUUCUACUGACUCGCAUCGUUAGAGUUUGAGUUAUGU
AUUGUAACGGUGUUAAAUAAACACAUAACCUAUAGUUGUAGA
CAAAUGGGUUAGCAGAUGUUUGGACGUGGGUUCGACUCCCACC
GGCUCCACCA SECIDN®: 112
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ssrA de Streptococcus pneumoniae

GGGGTCGTTACGGATTCGACAGGCATTATGAGGCATATTTTGCG
ACTCGTGTGGCGACGTAAACGCTCAGTTAAATATAACTGCAAAA
AATAACACTTCTTACGCTCTAGCTGCCTAAAAACCAGCAGGCGT
GACCCGATTTGGATTGCTCGTGTTCAATGACAGGTCTTATTATTA
GCGAGATACGATTAAGCCTTGTCTAGCGGTTTGATAAGAGATTG
ATAGACTCGCAGTTTCTAGACTTGAGTTATGTGTCGAGGGGCTGT
TAAAATAATACATAACCTATGGTTGTAGACAAATATGTTGGCAG

GTGTTTGGACGTGGGTTCGACTCCCACCGGCTCCACCA
SECID N°: 113

ARNtm de Streptococcus pneumoniae

GGGGUCGUUACGGAUUCGACAGGCAUUAUGAGGCAUAUUUUG

CGACUCGUGUGGCGACGUAAACGCUCAGUUAAAUAUAACUGCA
AAAAAUAACACUUCUUACGCUCUAGCUGCCUAAAAACCAGCAG

GCGUGACCCGAUUUGGAUUGCUCGUGUUCAAUGACAGGUCUU
AUUAUUAGCGAGAUACGAUUAAGCCUUGUCUAGCGGUUUGAU
AAGAGAUUGAUAGACUCGCAGUUUCUAGACUUGAGUUAUGUG
UCGAGGGGCUGUUAAAAUAAUACAUAACCUAUGGUUGUAGAC
AAAUAUGUUGGCAGGUGUUUGGACGUGGGUUCGACUCCCACC
GGCUCCACCA SECIDN®: 114
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ssrA de Streptococcus pyogenes

GGGGTTGTTACGGATTCGACAGGCATTATGAGGCATGTTTTGCGT
CCCATCGGCAGATGTAAATTGCCAGTTAAATATAACTGCAAAAA
ATACAAACTCTTACGCTTTAGCTGCCTAAAAACCAGCTAGCGTG
ACTTCTACAAGATTGCTTGTGTCCTGTTAGAAGTCTCAAAATAGC
AAGCTACGGTTACGAAATTGTCTAGTTTCGTGACAAGAGATTGA
TAGACTCGCAAACTAATGGCTTGAGTTATGTGTCTTTAGTTTGTT
AAATGAAGACATAACCTATGGACGTAGACAAATATGTTGGCAGG
TGTTTGGACGTGGGTTCGACTCCCACCAGCTCCACCA

SEC ID N°: 115

ARNtm de Streptococcus pyogenes

GGGGUUGUUACGGAUUCGACAGGCAUUAUGAGGCAUGUUUUG

CGUCCCAUCGGCAGAUGUAAAUUGCCAGUUAAAUAUAACUGCA
AAAAAUACAAACUCUUACGCUUUAGCUGCCUAAAAACCAGCUA
GCGUGACUUCUACAAGAUUGCUUGUGUCCUGUUAGAAGUCUC

AAAAUAGCAAGCUACGGUUACGAAAUUGUCUAGUUUCGUGAC

AAGAGAUUGAUAGACUCGCAAACUAAUGGCUUGAGUUAUGUG
UCUUUAGUUUGUUAAAUGAAGACAUAACCUAUGGACGUAGAC
AAAUAUGUUGGCAGGUGUUUGGACGUGGGUUCGACUCCCACC
AGCUCCACCA SECIDN®: 116

51



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 345 243 T3

ssrA de Synechococcus sp. PCC6301

GGGGCTGTAATGGTTTCGACGTGTTGGTGAATCCTTCACCGTGAT
TCAGGCCGAGAGGGAGTCCACTCTCGTAAATCCAGGCTCAACCA
AAAGTAACTGCGAACAACATCGTTCCTTTCGCTCGTAAGGCTGCTCC
TGTAGCTGCTTAAACGCCACAAACTTTCTGGCTCGAGCGTCTAGTCG
TAGACTCCGTTAATACGCCTAGACTTAAACCCCCAACGGATGCT
CGAGTGGCGGCCTCAGGTCCGTCCTCTCGCTAAGCAAAAACCTG
AGCATCCCGCCAACGGGGATAATCGTTGGCTCCCGCACAGTGGG
TCAACCGTGCTAAGCCTGTGAACGAGCGGAAAGTTACTAGTCAA
TGCGGACAGCGGTTCGATTCCGCTCAGCTCCACCA

SEC ID N°: 117

ARNtm de Synechococcus sp. PCC6301

GGGGCUGUAAUGGUUUCGACGUGUUGGUGAAUCCUUCACCGU
GAUUCAGGCCGAGAGGGAGUCCACUCUCGUAAAUCCAGGCUCA
ACCAAAAGUAACUGCGAACAACAUCGUUCCUUUCGCUCGUAAG
GCUGCUCCUGUAGCUGCUUAAACGCCACAAACUUUCUGGCUCG
AGCGUCUAGUCGUAGACUCCGUUAAUACGCCUAGACUUAAACC
CCCAACGGAUGCUCGAGUGGCGGCCUCAGGUCCGUCcUcCUCGC

UAAGCAAAAACCUGAGCAUCCCGCCAACGGGGAUAAUCGUUGG
CUCCCGCACAGUGGGUCAACCGUGCUAAGCCUGUGAACGAGCG

GAAAGUUACUAGUCAAUGCGGACAGCGGUUCGAUUCCGCUCAG
CUCCACCA SECIDN": 118
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ssrA de Synechocystis sp. PCC6803

GGGGCCGCAATGGTTTCGACAGGTTGGCGAAAGCTTGCCCGTGA
TACAGGTCGAGAGTGAGTCTCCTCTCGCAAATCAAAGGCTCAAA
AAAAAGTAACTGCGAATAACATCGTCAGCTTCAAACGGGTAGCC
ATAGCAGCCTAGTCTGTAAAAGCTACATTTTCTTGTCAAAGACCG
TTTACTTCTTTTCTGACTCCGTTAAGGATTAGAGGTTAACCCCAA
CGGATGCTTTGTTTGGCTCTTCTCTAGTTAGCTAAACAATCAAGA
CTCAGACTAGAGCATCCCACCATCAGGGATAATCGATGGTCCCC
GTCCTAGGGCTAGAAGGACTAAACCTGTGAATGAGCGGAAAGTT
AATACCCAGTTTGGACAGCAGTTCAATTCTGCTCGGCTCCACCA
SEC ID N°: 119

ARNtm de Synechocystis sp. PCC6803

GGGGCCGCAAUGGUUUCGACAGGUUGGCGAAAGCUUGCCCGUG
AUACAGGUCGAGAGUGAGUCUCCUCUCGCAAAUCAAAGGCUCA
AAAAAAAGUAACUGCGAAUAACAUCGUCAGCUUCAAACGGGU
AGCCAUAGCAGCCUAGUCUGUAAAAGCUACAUUUUCUUGUCAA
AGACCGUUUACUUCUUUUCUGACUCCGUUAAGGAUUAGAGGU
UAACCCCAACGGAUGCUUUGUUUGGCUCUUCUCUAGUUAGCUA
AACAAUCAAGACUCAGACUAGAGCAUCCCACCAUCAGGGAUAA
UCGAUGGUCCCCGUCCUAGGGCUAGAAGGACUAAACCUGUGAA
UGAGCGGAAAGUUAAUACCCAGUUUGGACAGCAGUUCAAUUC
UGCUCGGCUCCACCA SECIDN®: 120
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ssrA de Thermotoga maritima

GGGGGCGAACGGGTTCGACGGGGATGGAGTCCCCTGGGAAGCG
AGCCGAGGTCCCCACCTCCTCGTAAAAAAGGTGGGACAAAGAAT
AAGTGCCAACGAACCTGTTGCTGTTGCCGCTTAATAGATAAGCG
GCCGTCCTCTCCGAAGTTGGCTGGGCTTCGGAAGAGGGCGTGAG
AGATCCAGCCTACCGATTCAGCTTCGCCTTCCGGCCTGAATCGGG
AAAACTCAGGAAGGCTGTGGGAGAGGACACCCTGCCCGTGGGA
GGTCCCTCCCGAGAGCGAAAACACGGGCTGCGCTCGGAGAAGCC
CAGGGGCCTCCATCTTCGGACGGGGGTTCGAATCCCCCCGCCTC
CACCA SECIDN®: 121

ARNtm de Thermotoga maritima

GGGGGCGAACGGGUUCGACGGGGAUGGAGUCCCCUGGGAAGC
GAGCCGAGGUCCCCACCUCCUCGUAAAAAAGGUGGGACAAAGA
AUAAGUGCCAACGAACCUGUUGCUGUUGCCGCUUAAUAGAUA
AGCGGCCGUCCUCUCCGAAGUUGGCUGGGCUUCGGAAGAGGGC
GUGAGAGAUCCAGCCUACCGAUUCAGCUUCGCCUUCCGGCCUG
AAUCGGGAAAACUCAGGAAGGCUGUGGGAGAGGACACCCUGCC
CGUGGGAGGUCCCUCCCGAGAGCGAAAACACGGGCUGCGCUCG
GAGAAGCCCAGGGGCCUCCAUCUUCGGACGGGGGUUCGAAUCC
CCCCGCCUCCACCA SECIDN°: 122
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ssrA de Thermus thermophilus

GGGGGTGAAACGGTCTCGACGGGGGTCGCCGAGGGCGTGGCTG
CGCGCCGAGGTGCGGGTGGCCTCGTAAAAACCCGCAACGGCATA
ACTGCCAACACCAACTACGCTCTCGCGGCTTAATGACCGCGACC
TCGCCCGGTAGCCCTGCCGGGGGCTCACCGGAAGCGGGGACACA
AACCCGGCTAGCCCGGGGCCACGCCCTCTAACCCCGGGCGAAGC
TTGAAGGGGGCTCGCTCCTGGCCGCCCGTCCGCGGGCCAAGCCA
GGAGGACACGCGAAACGCGGACTACGCGCGTAGAGGCCCGCCG

TAGAGACCTTCGGACGGGGGTTCGACTCCCCCCACCTCCACCA
SECIDN®: 123

ARNtm de Thermus thermophilus

GGGGGUGAAACGGUCUCGACGGGGGUCGCCGAGGGCGUGGCU

GCGCGCCGAGGUGCGGGUGGCCUCGUAAAAACCCGCAACGGCA
UAACUGCCAACACCAACUACGCUCUCGCGGCUUAAUGACCGCG
ACCUCGCCCGGUAGCCCUGCCGGGGGCUCACCGGAAGCGGGGA
CACAAACCCGGCUAGCCCGGGGCCACGCCCUCUAACCCCGGGC

GAAGCUUGAAGGGGGCUCGCUCCUGGCCGCCCGUCCGCGGGCC
AAGCCAGGAGGACACGCGAAACGCGGACUACGCGCGUAGAGGC
CCGCCGUAGAGACCUUCGGACGGGGGUUCGACUCCCCCCACCU
CCACCA SECID N°: 124

ssrA de Treponema pallidum

GGGGATGACTAGGTTTCGACTAGGGATGTGGGGTGTTGCGCTGC
AGGTGGAGTGTCGATCTCCTGATTCGGCGCCTTTATAACTGCCAA
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TTCTGACAGTTTCGACTACGCGCTCGCCGCGTAATCGCGGGCCTG
TGTTTGCGCTGCTCTGAGCGAACATATCGGCCCGACGCCAAACG
GAGCTTGCTCTTACGTTGTGCACGGCGGACGTAGGGGGACTTTT
GTCTGTGCTAAGACTCTGGCGCGTGCGGTGCAGGCCTAGCAGAG
TCCGACAAACGCAGTACGCACCGCTAAACCTGTAGGCGCGCAGC

ACTCGCTCTTTAGGACGGGGGTTCGATTCCCCCCATCTCCACCA
SEC ID N°: 125

ARNtm de Treponema pallidum

GGGGAUGACUAGGUUUCGACUAGGGAUGUGGGGUGUUGCGCU

GCAGGUGGAGUGUCGAUCUCCUGAUUCGGCGCCUUUAUAACUG
CCAAUUCUGACAGUUUCGACUACGCGCUCGCCGCGUAAUCGCG

GGCCUGUGUUUGCGCUGCUCUGAGCGAACAUAUCGGCCCGACG
CCAAACGGAGCUUGCUCUUACGUUGUGCACGGCGGACGUAGGG
GGACUUUUGUCUGUGCUAAGACUCUGGCGCGUGCGGUGCAGGC
CUAGCAGAGUCCGACAAACGCAGUACGCACCGCUAAACCUGUA

GGCGCGCAGCACUCGCUCUUUAGGACGGGGGUUCGAUUCCCCC

CAUCUCCACCA SECID N°: 126 '

ssrA de Vibrio cholerae

GGGGCTGATTCAGGATTCGACGGGAATTTTGCAGTCTGAGGTGC

ATGCCGAGGTGCGGTAGGCCTCGTTAACAAACCGCAAAAAAATA
GTCGCAAACGACGAAAACTACGCACTAGCAGCTTAATACCCTGC
TCAGAGCCCTTCCTCCCTAGCTTCCGCTTGTAAGACGGGGAAATC
AGGAAGGTCAAACCAAATCAAGCTGGCGTGGATTCCCCCACCTG
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AGGGATGAAGCGCGAGATCTAATTCAGGTTAGCCATTCGTTAGC
GTGTCGGTTCGCAGGCGGTGGTGAAATTAAAGATCGACTAAGCA
TGTAGTACCAAAGATGAATGGTTTTCGGACGGGGGTTCAACTCC
CCCCAGCTCCACCA SECIDN®: 127

ARNtm de Vibrio cholerae

GGGGCUGAUUCAGGAUUCGACGGGAAUUUUGCAGUCUGAGGU
GCAUGCCGAGGUGCGGUAGGCCUCGUUAACAAACCGCAAAAAA
AUAGUCGCAAACGACGAAAACUACGCACUAGCAGCUUAAUACC
CUGCUCAGAGCCCUUCCUCCCUAGCUUCCGCUUGUAAGACGGG
GAAAUCAGGAAGGUCAAACCAAAUCAAGCUGGCGUGGAUUCCC
CCACCUGAGGGAUGAAGCGCGAGAUCUAAUUCAGGUUAGCCAU
UCGUUAGCGUGUCGGUUCGCAGGCGGUGGUGAAAUUAAAGAU
CGACUAAGCAUGUAGUACCAAAGAUGAAUGGUUUUCGGACGG
GGGUUCAACUCCCCCCAGCUCCACCA SECID N: 128

ssrA de Yersinia pestis

GGGGCTGATTCTGGATTCGACGGGATTCGCGAAACCCAAGGTGC
ATGCCGAGGTGCGGTGGCCTCGTAAAAAACCGCAAAAAAAATA
GTTGCAAACGACGAAAACTACGCACTAGCAGCTTAATAACCTGC
TTAGAGCCCTCTCTGCCTAGCCTCCGCTCTTAGGACGGGGATCAA
GAGAGGTCAAACCTAAAAGAGCTCGTGTGGAAACCTTGCCTGGG
GTGGAAGCATTAAAACTAATCAGGATAGTTTGTCAGTAGCGTGT

CCATCCGCAGCTGGCCGGCGAATGTAATGATTGGACTAAGCATG
TAGTGCCGACGGTGTAGTAATTTCGGACGGGGGTTCAAATCCCC

CCAGCTCCACCA SECID N°®: 129
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ARNtm de Yersinia pestis

GGGGCUGAUUCUGGAUUCGACGGGAUUCGCGAAACCCAAGGU
GCAUGCCGAGGUGCGGUGGCCUCGUAAAAAACCGCAAAAAAAA
UAGUUGCAAACGACGAAAACUACGCACUAGCAGCUUAAUAACC
UGCUUAGAGCCCUCUCUGCCUAGCCUCCGCUCUUAGGACGGGG
AUCAAGAGAGGUCAAACCUAAAAGAGCUCGUGUGGAAACCUU
GCCUGGGGUGGAAGCAUUAAAACUAAUCAGGAUAGUUUGUCA
GUAGCGUGUCCAUCCGCAGCUGGCCGGCGAAUGUAAUGAUUGG
ACUAAGCAUGUAGUGCCGACGGUGUAGUAAUUUCGGACGGGG
GUUCAAAUCCCCCCAGCUCCACCA SECIDN®: 130

Parcial, interna de ssrA de Campylobacter fetus

AGGAGTAAGTCTGCTTAGATGGCATGTCGCTTTGGGCAAAGCGT
AAAAAGCCCAAATAAAATTAAACGCAAACAACGTTAAATTCGCT
CCTGCTTACGCTAAAGCTGCGTAAGTTCAGTTGAGCCTGAAATTT
AAGTCATACTATCTAGCTTAATTTTCGGTCATCTTTGATAGTGTA
GCCTTGCGTTTGACAAGCGTTGAGGTGAAATAAAGTCTTAGCCTT
GCTTTTGAGTTTTGGAAGATGAGCGAAGTAGGGTGAAGTAGTCA

TCTTTGCTAAGCATGTAGAGGTCTTTGTGGGATTATTTTTGG
SEC ID N°: 131

Parcial, interna de ARNtm de Campylobacter fetus

AGGAGUAAGUCUGCUUAGAUGGCAUGUCGCUUUGGGCAAAGC
GUAAAAAGCCCAAAUAAAAUUAAACGCAAACAACGUUAAAUU
CGCUCCUGCUUACGCUAAAGCUGCGUAAGUUCAGUUGAGCCUG
AAAUUUAAGUCAUACUAUCUAGCUUAAUUUUCGGUCAUCUUU
GAUAGUGUAGCCUUGCGUUUGACAAGCGUUGAGGUGAAAUAA
AGUCUUAGCCUUGCUUUUGAGUUUUGGAAGAUGAGCGAAGUA
GGGUGAAGUAGUCAUCUUUGCUAAGCAUGUAGAGGUCUUUGU
GGGAUUAUUUUUGG SEC ID N°: 132
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Parcial, interna de ssrA de Campylobacter coli (BM2509)

AGGAGTAAGTCTGCTTAGATGGCATGTCGCTTTGGACAAAGCGT
AAAAAGTCCAAATTAAAATTAAACGCAAATAACGTTAAATTTGC
TCCTGCTTACGCTAAAGCTGCGTAAGTTCAGTTGAGCCCGAAACT
CAAGTGATGCTATCTAGCTTGAATTTTGGTCATCTTTGATAGTGT
AGATTGAAAATTGACAACTTTTAATCGAAGTTAAAGTCTTAGTCT
AGCTTGAAATTTTGGAAGGTGAGTTTAGCCAGATGAAGTTTTCA

CCTTTGCTAAACATGTAGAAGTCTTTGTGGGGTTATTTTTGG
SEC ID N°: 133

Parcial, interna de ARNtm de Campylobacter coli (BM2509)

AGGAGUAAGUCUGCUUAGAUGGCAUGUCGCUUUGGACAAAGC
GUAAAAAGUCCAAAUUAAAAUUAAACGCAAAUAACGUUAAAU
UUGCUCCUGCUUACGCUAAAGCUGCGUAAGUUCAGUUGAGCCC

GAAACUCAAGUGAUGCUAUCUAGCUUGAAUUUUGGUCAUCUU
UGAUAGUGUAGAUUGAAAAUUGACAACUUUUAAUCGAAGUUA

AAGUCUUAGUCUAGCUUGAAAUUUUGGAAGGUGAGUUUAGCC
AGAUGAAGUUUUCACCUUUGCUAAACAUGUAGAAGUCUUUGU
GGGGUUAUUUUUGG SEC ID N°: 134

Parcial, interna de ssrA de Camplyobacterl de aislado de pollo

ACAGGAGTAAGTCTGCTTAGATGGCATGTCGCTTTGGGCAAAGC
GTAAAAAGCCCAAATAAAATTAAACGCAAACAACGTTAAATTCG
CTCCTGCTTACGCTAAAGCTGCGTAAGTTCAGTTGAGCCTGAAAT
TTAAGTCATACTATCTAGCTTAATTTTCGGTCATTTTTGATAGTGT
AGCCTTGCGTTTGACAAGCGTTGAGGTGAAATAAGGTCTTAGCC
TTGCTTTTGAGTTTTGGAAGATGAGCGAAGTAGGGTGAAGTAGT

CATCTTTGCTAAGCATGTAGAGGTCTTTGTGGGATTATTTTTGG
SEC ID N°®: 135
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Farcial, interna de ARNtm de Camplyobacter de aislado de pollo

ACAGGAGUAAGUCUGCUUAGAUGGCAUGUCGCUUUGGGCAAA
GCGUAAAAAGCCCAAAUAAAAUUAAACGCAAACAACGUUAAA
UUCGCUCCUGCUUACGCUAAAGCUGCGUAAGUUCAGUUGAGCC
UGAAAUUUAAGUCAUACUAUCUAGCUUAAUUUUCGGUCAUUU
UUGAUAGUGUAGCCUUGCGUUUGACAAGCGUUGAGGUGAAAU
AAGGUCUUAGCCUUGCUUUUGAGUUUUGGAAGAUGAGCGAAG
UAGGGUGAAGUAGUCAUCUUUGCUAAGCAUGUAGAGGUCUUU
GUGGGAUUAUUUUUGG SEC ID N°: 136

Parcial, interna de ssrA de Clostridium perfringens

ACGGGGGTAGGATGGGTTTGATAAGCGAGTCGAGGGAAGCATG

GTGCCTCGATAATAAAGTATGCATTAAAGATAAACGCACGAGAT
AATTTTGCATTAGCAGCTTAAGTTAGCGCTGCTCATCCTTCCTCA

ATTGCCCACGGTTGAGAGTAAGGGTGTCATTTAAAAGTGGGGAA
CCGAGCCTAGCAAAGCTTTGAGCTAGGAACGGAATTTATGAAGC
TTACCAAAGAGGAAGTTTGTCTGTGGACGTTCTCTGAGGGAATTT
TAAAACACAAGACTACACTCGTAGAAAGTCTTACTGGTCTGCTTT
CGG SEC ID N°: 137

Parcial, interna de ARNtm de Clostridium perfringens I

ACGGGGGUAGGAUGGGUUUGAUAAGCGAGUCGAGGGAAGCAU
GGUGCCUCGAUAAUAAAGUAUGCAUUAAAGAUAAACGCACGA
GAUAAUUUUGCAUUAGCAGCUUAAGUUAGCGCUGCUCAUCCU
UCCUCAAUUGCCCACGGUUGAGAGUAAGGGUGUCAUUUAAAA
GUGGGGAACCGAGCCUAGCAAAGCUUUGAGCUAGGAACGGAA
UUUAUGAAGCUUACCAAAGAGGAAGUUUGUCUGUGGACGUUC
UCUGAGGGAAUUUUAAAACACAAGACUACACUCGUAGAAAGU
CUUACUGGUCUGCUUUCGG SECID N°: 138
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Parcial, interna de ssrA de Haemophilus ducreyi (NCTC 10945)

ACGGGATTAGCGAAGTCCAAGGTGCACGTCGAGGTGCGGTAGGC
CTCGTAACAAACCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAACAAT
ACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCATTTAGCCTTCGCGCCCTAG

CTTTCGCTCGTAAGACGGGGAGCACGCGGAGTCAAACCAAAACG
AGATCGTGTGGACGCTTCCGCTTGTAGATGAAACACTAAATTGA

ATCAAGCTAGTTTATTTCTTGCGTGTCTGTCCGCTGGAGATAAGC
GAAATTAAAGACCAGACTAAACGTGTAGTACTGAAGATAGAGTA
ATTTCGGACCCGGGTTCGACTC SECID N® 139

Parcial, interna de ARNtm de Haemophilus ducreyi (NCTC 10945)

ACGGGAUUAGCGAAGUCCAAGGUGCACGUCGAGGUGCGGUAG
GCCUCGUAACAAACCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAACA
AUACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCUGCAUUUAGCCUUCGCGCC
CUAGCUUUCGCUCGUAAGACGGGGAGCACGCGGAGUCAAACCA
AAACGAGAUCGUGUGGACGCUUCCGCUUGUAGAUGAAACACU
AAAUUGAAUCAAGCUAGUUUAUUUCUUGCGUGUCUGUCCGCU
GGAGAUAAGCGAAAUUAAAGACCAGACUAAACGUGUAGUACU

GAAGAUAGAGUAAUUUCGGACCCGGGUUCGACUC
SEC ID N°: 140

Parcial, interna de ssrA de Listeria innocua (aislado alimenticio N°:1)

GGCAAAGAAAAACAAAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAACCAGT
AGCATAGCTGATCCTCCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGG
GTCTCACTCTAAGTGGGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGAGGTT
AAATAGAAGAGCTTAATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTAC
CGGGCTGATGTTTATGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCG
TAGATATTCAA SECID N®: 141
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Parcial, interna de ARNtm de Listeria innocua (aislado alimenticio N°: 1)

GGCAAAGAAAAACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAACCAG
UAGCAUAGCUGAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAA
GGGUCUCACUCUAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGA
GGUUAAAUAGAAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCC
UGUUACCGGGCUGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGAC
UACGCUCGUAGAUAUUCAA SECID N°: 142

Parcial, interna de ssrA de Listeria innocua (aislado alimenticio N°: 2)

GGCAAAGAAAAACAAAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGT
AGCATAGCTGATCCTCCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGG

GTCTCACTCTAAGTGGGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGAGGTT
AAATAGAAGAGCTTAATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTAC
CGGGCCGATGTTTATGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCG

TAGATATTTAA SEC ID N°: 143

Farcial, interna de ARNtm de Listeria innocua (aislado alimenticio N°: 2)

GGCAAAGAAAAACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAG
UAGCAUAGCUGAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAA
GGGUCUCACUCUAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGA
GGUUAAAUAGAAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCC
UGUUACCGGGCCGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGAC
UACGCUCGUAGAUAUUUAA SECID N°: 144

Parcial, interna de ssrA de Listeria innocua (aislado alimenticio N°: 3)

GGCAAAGAAAAACAAAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGT
AGAATAGCTGATCCTCCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGG

GTCTCACTCTAAGTGGGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGAGGTT
AAATAGAAGAGCTTAATCGGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTAC
CGGGCCGATGTTTATGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCG

TAGATATTTAA SECID N°: 145
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Parcial, interna de ARNtm de Listeria innocua (aislado alimenticio N°: 3)

GGCAAAGAAAAACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAG
UAGAAUAGCUGAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAA
GGGUCUCACUCUAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGA
GGUUAAAUAGAAGAGCUUAAUCGGACUAGCUGAAUGGAAGCC
UGUUACCGGGCCGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGAC
UACGCUCGUAGAUAUUUAA SEC ID N°: 146

Farcial, interna de ssrA de Listeria innocua (ATCC 12210)

GGCAAAGAAAAACAAAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGT
AGCATAGCTGATCCTCCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGG

GTCTCACTCTAAGTGGGCTACACTAGTTAATCTCCGTCTGGGGTT
AAATAGAAGAGCTTAATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTAC
TGGGCCGATGTTTATGCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCG

TAGATATTTAA SECID N°: 147

Farcial, interna de ARNtm de Listeria innocua (ATCC 12210)

GGCAAAGAAAAACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAG
UAGCAUAGCUGAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAA
GGGUCUCACUCUAAGUGGGCUACACUAGUUAAUCUCCGUCUGG
GGUUAAAUAGAAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCC
UGUUACUGGGCCGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGAC
UACGCUCGUAGAUAUUUAA SEC ID N°: 148
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Parcial, interna de ssrA de Listeria ivanovii (NCTC 11846)

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATTAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTTTAAGTGG
GCTACACTAAATAATCTCCGTCTGGGGTTAGTTAGAAGAGCTTA
ATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTAT
GCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTGC
CGATATTTCTGG SECID N®: 149

Parcial, interna de ARNtm de Listeria ivanovii (NCTC 11846)

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUUAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAA
AACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCU
GAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACU
UUAAGUGGGCUACACUAAAUAAUCUCCGUCUGGGGUUAGUUA
GAAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGG

GCUGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUCGCUCGUA
GAUAUUUAAGUGCCGAUAUUUCUGG SECID N°: 150

Parcial, interna de ssrA de Listeria seeligeri (NCTC 11856)

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGAAAGGGTCTCACTTTAAGTG
GGCTACACTAAATAATCTCCGTCTGGGGTTAGTTAGAAGAGCTT
AATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTA
TGCGAAATACTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTG
CCCATATTTCTGG SECID N°: 151
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Parcial, interna de ARNtm de Listeria seeligeri (NCTC 11856)

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG
AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGAAAGGGUCUCACUU
UAAGUGGGCUACACUAAAUAAUCUCCGUCUGGGGUUAGUUAG
AAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG
CUGAUGUUUAUGCGAAAUACUAAUACGGUGACUACGCUCGUA
GAUAUUUAAGUGCCCAUAUUUCUGG SECID N°: 152

Parcial, interna de ssrA de Salmonella enteritidis

ACGGGATTTGCGAAACCCAAGGTGCATGCCGAGGGGCGGTTGGC
CTCGTAAAAAGCCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAAACCT
ACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCTTAGAGCCCTCTCTCCCTAG
CCTCCGCTCTTAGGACGGGGATCAAGAGAGGTCAAACCCAAAAG
AGATCGCGTGGATGCCCTGCCTGGGGTTGAAGCGTTAAAACGAA
TCAGGCTAGTCTGGTAGTGGCGTGTCCGTCCGCAGGTGCCAGGC
GAATGTAAAGACTGACTAAGCATGTAGTACCGAGGATGTAGGAA
TTTCGG SECID N°®: 153

Parcial, interna de ARNtm de Salmonella enteritidis

ACGGGAUUUGCGAAACCCAAGGUGCAUGCCGAGGGGCGGUUG
GCCUCGUAAAAAGCCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAAAC
CUACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCUGCUUAGAGCCCUCUCUCC
CUAGCCUCCGCUCUUAGGACGGGGAUCAAGAGAGGUCAAACCC
AAAAGAGAUCGCGUGGAUGCCCUGCCUGGGGUUGAAGCGUUA
AAACGAAUCAGGCUAGUCUGGUAGUGGCGUGUCCGUCCGCAGG
UGCCAGGCGAAUGUAAAGACUGACUAAGCAUGUAGUACCGAG
GAUGUAGGAAUUUCGG SEC ID N°: 154
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Parcial, interna de ssrA de Staphylococcus epidermidis (NCTC 11047)

ACAGGGGTCCCCCGAGCTTATTAAGCGTGTCGGAGGGTTGGCTC
CGTCATCAACACATTTCGGTTAAATATAACTGACAAATCAAACA
ATAATTTCGCAGTAGCTGCGTAATAGCCACTGCATCGCCTAACA

GCATCTCCTACGTGCTGTTAACGCGATTCAACCCTAGTAGGATAT
GCTAAACACTGCCGCTTGAAGTCTGTTTAGATGAAATATAATCA

AGCTAGTATCATGTTGGTTGTTTATTGCTTAGCATGATGCGAAAA
TTATCAATAAACTACACACGTAGAAAGATTTGTATCAGGACCTC
TGG SECID N°®: 155

Parcial, interna de ARNtm de Staphylococcus epidermidis (NCTC 11047)

ACAGGGGUCCCCCGAGCUUAUUAAGCGUGUCGGAGGGUUGGCU
CCGUCAUCAACACAUUUCGGUUAAAUAUAACUGACAAAUCAAA
CAAUAAUUUCGCAGUAGCUGCGUAAUAGCCACUGCAUCGCCUA
ACAGCAUCUCCUACGUGCUGUUAACGCGAUUCAACCCUAGUAG
GAUAUGCUAAACACUGCCGCUUGAAGUCUGUUUAGAUGAAAU
AUAAUCAAGCUAGUAUCAUGUUGGUUGUUUAUUGCUUAGCAU
GAUGCGAAAAUUAUCAAUAAACUACACACGUAGAAAGAUUUG
UAUCAGGACCUCUGG SECID N°: 156

Parcial, interna de ssrA de Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

ACAGGCATTATGAGGTATATTTTGCGACTCATCGGCAGATGTAA
AATGCCAGTTAAATATAACTGCAAAAAATACAAATTCTTACGCA
TTAGCTGCCTAAAAAACAGCCTGCGTGATCTTCACAAGATTGTTT
GCGTTTTGCTAGAAGGTCTTATTTATCAGCAAACTACGTTTGGCT
ACTGTCTAGTTAGTTAAAAAGAGATTTATAGACTCGCTATGTGA
GGGCTTGAGTTATGTGTCATCACCTAGTTAAATCAATACATAACC

TATAGTTGTAGACAAATATATTAGCAGATGTTTGG
SEC ID N°: 157
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Parcial, interna de ARNtm de Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

ACAGGCAUUAUGAGGUAUAUUUUGCGACUCAUCGGCAGAUGU

AAAAUGCCAGUUAAAUAUAACUGCAAAAAAUACAAAUUCUUA

CGCAUUAGCUGCCUAAAAAACAGCCUGCGUGAUCUUCACAAGA
UUGUUUGCGUUUUGCUAGAAGGUCUUAUUUAUCAGCAAACUA

CGUUUGGCUACUGUCUAGUUAGUUAAAAAGAGAUUUAUAGAC

UCGCUAUGUGAGGGCUUGAGUUAUGUGUCAUCACCUAGUUAA

AUCAAUACAUAACCUAUAGUUGUAGACAAAUAUAUUAGCAGA

UGUUUGG SECID N°: 158

ssrA de Bordetella bronchiseptica

GGGGCCGATCCGGATTCGACGTGGGTCATGAAACAGCTCAAGGC
ATGCCGAGCACCAGTAAGCTCGTTAATCCACTGGAACACTACAA
ACGCCAACGACGAGCGTTTCGCTCTCGCCGCTTAAGCGGTGAGC

CGCTGCACTGATCTGTCCTTGGGTCACGCGGGGGAA
SEC ID N°: 159

ARNtm de Bordetella bronchiseptica

GGGGCCGAUCCGGAUUCGACGUGGGUCAUGAAACAGCUCAAGGC
AUGCCGAGCACCAGUAAGCUCGUUAAUCCACUGGAACACUACAA
ACGCCAACGACGAGCGUUUCGCUCUCGCCGCUUAAGCGGUGAGC

CGCUGCACUGAUCUGUCCUUGGGUCACGCGGGGGAA
SEC ID N°: 160
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ssrA de Chlamydia pneumoniae (CWL029)

GGGGGTGTATAGGTTTCGACTTGAAAATGAAGTGTTAATTGCAT
GCGGAGGGCGTTGGCTGGCCTCCTAAAAAGCCAACAAAACAATA
AATGCCGAACCTAAGGCTGAATGCGAAATTATTAGCTTGTTTGA
CTCAGTAGAGGAAAGACTAGCTGCTTAATTAGCAAAAGTTGTTA
GCTAGATAATCTCTAGGTAACCCGGTATCTGCGAGCTCCACCAG
AGGCTTGCAAAATACCGTCATTTATCTGGTTGGAACTTACTTTCT
CTAATTCTCAAGGAAGTTCGTTCGAGATTTTTGAGAGTCATTGGC
TGCTATAGAGGCTTCTAGCTAAGGGAGTCCAATGTAAACAATTC
TAGAAGATAAGCATGTAGAGGTTAGCAGGGAGTTTGTCAAGGAC
GAGAGTTCGAGTCTCTCCACCTCCACCA SEC ID N°: 161

ARNtm de Chlamydia pneumoniae (C WL029)

GGGGGUGUAUAGGUUUCGACUUGAAAAUGAAGUGUUAAUUGC
AUGCGGAGGGCGUUGGCUGGCCUCCUAAAAAGCCAACAAAACA
AUAAAUGCCGAACCUAAGGCUGAAUGCGAAAUUAUUAGCUUG
UUUGACUCAGUAGAGGAAAGACUAGCUGCUUAAUUAGCAAAA
GUUGUUAGCUAGAUAAUCUCUAGGUAACCCGGUAUCUGCGAG
CUCCACCAGAGGCUUGCAAAAUACCGUCAUUUAUCUGGUUGGA
ACUUACUUUCUCUAAUUCUCAAGGAAGUUCGUUCGAGAUUUU
UGAGAGUCAUUGGCUGCUAUAGAGGCUUCUAGCUAAGGGAGU
CCAAUGUAAACAAUUCUAGAAGAUAAGCAUGUAGAGGUUAGC
AGGGAGUUUGUCAAGGACGAGAGUUCGAGUCUCUCCACCUCCA
CCA SECIDN® 162
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ssrA de Francisella tularensis

GGGGGCGAATATGGTTTCGACATGAATGTCAAAATCTAAGGTGC
ATGCCGAGGAAGTACCGTAACCTCGTTAATAACAGTACAAATGC
CAATAATAACTGGCAACAAAAAAGCAAACCGCGTAGCGGCTAA
CGACAGCAACTTTGCTGCTGTTGCTAAAGCTGCCTAGTCTAGCTT
AATAATCTAGATGCGCACGGATATGATAGTCTTTCTTATGACACT
ATCTATACATCCGTTCATATTCCGCATAAGACGGTCTTTGCTTTTT
GTCTGGGAGTTAAGGCTGTATTTAACAGACTCGCTAACTATTACC
CTGGCTAATTGGGGAATAGTCAAGCTAAACTCAAATAGATTAGC
CTAAGCATGTAGATCCAAAGATCTAGAGTTTGTGGACGCGGGTT
CAAATCCCGCCGCCTCCACCA SEC ID N°: 163

ARNtm de Francisella tularensis

GGGGGCGAAUAUGGUUUCGACAUGAAUGUCAAAAUCUAAGGU
GCAUGCCGAGGAAGUACCGUAACCUCGUUAAUAACAGUACAAA
UGCCAAUAAUAACUGGCAACAAAAAAGCAAACCGCGUAGCGGC
UAACGACAGCAACUUUGCUGCUGUUGCUAAAGCUGCCUAGUCU
AGCUUAAUAAUCUAGAUGCGCACGGAUAUGAUAGUCUUUCUU
AUGACACUAUCUAUACAUCCGUUCAUAUUCCGCAUAAGACGGU
CUUUGCUUUUUGUCUGGGAGUUAAGGCUGUAUUUAACAGACU
CGCUAACUAUUACCCUGGCUAAUUGGGGAAUAGUCAAGCUAA
ACUCAAAUAGAUUAGCCUAAGCAUGUAGAUCCAAAGAUCUAG

AGUUUGUGGACGCGGGUUCAAAUCCCGCCGCCUCCACCA
SECID N°: 164
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ssrA de Guillardia theta (plastidial)

GGGGCTGATTTGGATTCGACATATAAATTTGCGTGTTTCATTATG
AAGCAAGTCAAGTTTAATGATCTTGTAAAAAACATTAAAGTACA
AATAAATGCAAGCAATATAGTTTCATTTAGTTCAAAACGTTTAGT
CTCTTTTGCATAAGCAAAATGTGTTAATAACTTTCTTAGTAGAAA
TTGGAGAAGTTTACTAAGATTTATATTTACTCCATAATTATTTTA
AAGATGGTAAAAAGGTGATTCATCATTTGTATGTTTCTAAACTTT
GTGAAAGAATAGTGGGCTCCATTTATAATGAACGTGGGTTCAAA
TCCCACCAGCTCCACCA SECID N°: 165

ARNtm de Guillardia theta (plastidial)

GGGGCUGAUUUGGAUUCGACAUAUAAAUUUGCGUGUUUCAUU
AUGAAGCAAGUCAAGUUUAAUGAUCUUGUAAAAAACAUUAAA
GUACAAAUAAAUGCAAGCAAUAUAGUUUCAUUUAGUUCAAAA
CGUUUAGUCUCUUUUGCAUAAGCAAAAUGUGUUAAUAACUUU
CUUAGUAGAAAUUGGAGAAGUUUACUAAGAUUUAUAUUUACU
CCAUAAUUAUUUUAAAGAUGGUAAAAAGGUGAUUCAUCAUUU
GUAUGUUUCUAAACUUUGUGAAAGAAUAGUGGGCUCCAUUUA

UAAUGAACGUGGGUUCAAAUCCCACCAGCUCCACCA
SEC ID N°: 166

ssrA de Thalassiosira Weissflogii (plastidial)

GGGGCTGATTTGGTTTCGACATTTAAAACTTCTTTCTATGTGTCA
GGTCAAAGTTTGTATTCTTTGTAAAAAAATACTAAAATACTAATA
AATGCTAATAATATAATACCGTTTATTTTTAAAGCAGTAAAAAC
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AAAAAAAGAAGCAATGGCTTTAAATTTTGCTGTATAGTTCATTA
ACTTAGGTTATTAAATATTTTTTCATTATAACTGGACTTTTCTCTA
GTTTATAGTTTAGAATAAATTTAAATTTTGCAAAACTCGTTCGAA
AATTTTCGGGCTAAACCTGTAAACGCAAATACTAAGAAATTTTA

10 GATGGACATGGGTTCAATTCCCATCAGTTCCACCA
SEC ID N°: 167

ARNtm de Thalassiosira Weissflogii (plastidial)

20

GGGGCUGAUUUGGUUUCGACAUUUAAAACUUCUUUCUAUGUG
UCAGGUCAAAGUUUGUAUUCUUUGUAAAAAAAUACUAAAAUA
CUAAUAAAUGCUAAUAAUAUAAUACCGUUUAUUUUUAAAGCA
GUAAAAACAAAAAAAGAAGCAAUGGCUUUAAAUUUUGCUGUA
UAGUUCAUUAACUUAGGUUAUUAAAUAUUUUUUCAUUAUAAC
UGGACUUUUCUCUAGUUUAUAGUUUAGAAUAAAUUUAAAUUU
35 UGCAAAACUCGUUCGAAAAUUUUCGGGCUAAACCUGUAAACGC

AAAUACUAAGAAAUUUUAGAUGGACAUGGGUUCAAUUCCCAU
40 CAGUUCCACCA SECID N°: 168

25

30

45 Parcial, interna de ssrA de Helicobacter pylori (aislado clinico 1)

TGGGGATGTTACGGTTTCGACAGGGGTAGTTCGAGCTTAGGTGG

CGAGTCGAGGGGATCGGCCTCGTTAAAACGTCAAAGCCTATAAC

TGGCAAACAACAAAACAACTTCGCTTTAGCAGCTTAATAAGCTC
> TTAGCGGTTCCTCCCTCCATCGCCCATGTGGTAGGGTAAGGGACT

CAAATTAAGTGGGCTACGCTGGATTCCACCGTCTGAGGATGAAA
60 GAAGAGAACAACCAGACTAGCTACCCGGACGCCCGTCGATAGG

CAGATGGAGTAGCGAATCGCGAATATATCGACTACACTCGTAGA
o AGCTTAAGTGCCGATATTCTTGGACGTGGGTTCGACTCCC

SEC ID N°: 176

50
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Parcial, interna de ARNtm de Helicobacter pylori (aislado clinico 1)

UGGGGAUGUUACGGUUUCGACAGGGGUAGUUCGAGCUUAGGU
GGCGAGUCGAGGGGAUCGGCCUCGUUAAAACGUCAAAGCCUAU
AACUGGCAAACAACAAAACAACUUCGCUUUAGCAGCUUAAUAA
GCUCUUAGCGGUUCCUCCCUCCAUCGCCCAUGUGGUAGGGUAA
GGGACUCAAAUUAAGUGGGCUACGCUGGAUUCCACCGUCUGAG
GAUGAAAGAAGAGAACAACCAGACUAGCUACCCGGACGCCCGU
CGAUAGGCAGAUGGAGUAGCGAAUCGCGAAUAUAUCGACUAC
ACUCGUAGAAGCUUAAGUGCCGAUAUUCUUGGACGUGGGUUC
GACUCCC SECIDN®: 177

Parcial, interna de ssrA de Helicobacter pylori (aislado clinico 2)

TGGGGACGTTACGGTTTCGACAGGGATAGTTCGAGCTTAGGTTG
CGAGTCGAGGGGATCGGCCTCGTTAAAACGTCAAAGCCTATAAT
TGGCAAACAAAACAATCTTTCTTTAGCTGCTTAATTGCACTAAAG
GTTCCTCCCTCCATCGTCCATGTGGTAGGGTAAGGGACTCAAACT
AAGTGGACTACGCCGGAGTTCGCCGTCTGAGGACAAAGGAAGA
GAACAACCAGACTAGCAACTTGGAAGCCTGTCGATAGGCCGAAG
AGTTCGCGAAATGCTAATATATCGACTACACTCGTAGAAGCTTA
AGTGCCGATATTTTTGGACGTGGGTTCGATTCCCT SEC ID N°:
178
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Parcial, interna de ARNtm de Helicobacter pylori (aislado clinico 2)

UGGGGACGUUACGGUUUCGACAGGGAUAGUUCGAGCUUAGGU
UGCGAGUCGAGGGGAUCGGCCUCGUUAAAACGUCAAAGCCUAU
AAUUGGCAAACAAAACAAUCUUUCUUUAGCUGCUUAAUUGCA
CUAAAGGUUCCUCCCUCCAUCGUCCAUGUGGUAGGGUAAGGGA
CUCAAACUAAGUGGACUACGCCGGAGUUCGCCGUCUGAGGACA
AAGGAAGAGAACAACCAGACUAGCAACUUGGAAGCCUGUCGA
UAGGCCGAAGAGUUCGCGAAAUGCUAAUAUAUCGACUACACUC
GUAGAAGCUUAAGUGCCGAUAUUUUUGGACGUGGGUUCGAUU
CCCU SECIDN®°: 179

Farcial, interna de ssrA de Listeria seeligeri (NCTC 11856)

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATCAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGAAAGGGTCTCACTTTAAGTG
GGCTACACTAAATAATCTCCGTCTGGGGTTAGTTAGAAGAGCTT
AATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTA
TGCGAAATACTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTG
CCCATATTTCTGG SEC ID N°: 180

Farcial, interna de ARNtm de Listeria seeligeri (NCTC 11856)

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU

CCUCGUUAUCAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAAA
ACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCUG

AUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGAAAGGGUCUCACUU
UAAGUGGGCUACACUAAAUAAUCUCCGUCUGGGGUUAGUUAG

AAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGGG

CUGAUGUUUAUGCGAAAUACUAAUACGGUGACUACGCUCGUA

GAUAUUUAAGUGCCCAUAUUUCUGG SEC ID N°: 181
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Parcial, interna de ssrA de Listeria ivanovii (NCTC 11846)

ACAGGGATAGTTCGAGCTTGAGTTGCGAGTCGGGGGGATCGTCC
TCGTTATTAACGTCAAAGCCAATAATAACTGGCAAAGAAAAACA
AAACCTAGCTTTCGCTGCCTAATAAGCAGTAGCATAGCTGATCCT
CCGTGCATCGCCCATGTGCTACGGTAAGGGTCTCACTTTAAGTGG
GCTACACTAAATAATCTCCGTCTGGGGTTAGTTAGAAGAGCTTA
ATCAGACTAGCTGAATGGAAGCCTGTTACCGGGCTGATGTTTAT
GCGAAATGCTAATACGGTGACTACGCTCGTAGATATTTAAGTGC
CGATATTTCTGG SEC ID N°: 182

Parcial, interna de ARNtm de Listeria ivanovii (NCTC 11846)

ACAGGGAUAGUUCGAGCUUGAGUUGCGAGUCGGGGGGAUCGU
CCUCGUUAUUAACGUCAAAGCCAAUAAUAACUGGCAAAGAAA
AACAAAACCUAGCUUUCGCUGCCUAAUAAGCAGUAGCAUAGCU
GAUCCUCCGUGCAUCGCCCAUGUGCUACGGUAAGGGUCUCACU
UUAAGUGGGCUACACUAAAUAAUCUCCGUCUGGGGUUAGUUA
GAAGAGCUUAAUCAGACUAGCUGAAUGGAAGCCUGUUACCGG

GCUGAUGUUUAUGCGAAAUGCUAAUACGGUGACUCGCUCGUA
GAUAUUUAAGUGCCGAUAUUUCUGG SECID N°: 183

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium africanum (aislado clinico)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCGACCAAATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTC
AGACCGGGAACGCCCTCGGCCCGGACCCTGGCATCAGCTAGAGG
GATCCACCGATGAGTCCGGTCGCGGGACTCCTCGGGACAACCAC
AGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTAGTTCGCGTGACCGGGAGA
TCCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAG
GGAATGCCGTA SECIDN®: 184
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Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium africanum (aislado clinico)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCGACCAAAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUC
UGUCAGACCGGGAACGCCCUCGGCCCGGACCCUGGCAUCAGCU
AGAGGGAUCCACCGAUGAGUCCGGUCGCGGGACUCCUCGGGAC
AACCACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUAGUUCGCGUGAC
CGGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUA SECID N°: 185

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium gordonae (aislado clinico)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCATATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTC
GGACCGGGAACGCCCTCGCCCCGGACCCCGGCATCAGCTAGAGG
GATCAACCGATGAGTTCGGTCGCGGGACTCATCGGGACACCAAC
AGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAGTCCGTGTGACCAGGAGA
TCCGAGCAGAGACATAGCGGACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAG
GGAATGCCGTA SECIDN°: 186

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium gordonae (aislado clinico)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAUAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUC
UGUCGGACCGGGAACGCCCUCGCCCCGGACCCCGGCAUCAGCU
AGAGGGAUCAACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGACUCAUCGGGAC
ACCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUAGUCCGUGUGAC
CAGGAGAUCCGAGCAGAGACAUAGCGGACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUA SECID N°: 187
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium kansasii (aislado clinico)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCAAATAAGCGCCGATTCACA

TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTC
AGACCGGGACCGCCCTCGACCCGGACTCTGGCATCAGCTAGAGG

GATCAACCGATGAGTTCGGTCGCGGGACTCGTCGGGACACCAAC
AGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAGTTCGCGTGACCAGGAGA
TCCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAG

GGAATGCCGTA SEC ID N°: 188

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium kansasii (aislado clinico)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAAAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUC
UGUCAGACCGGGACCGCCCUCGACCCGGACUCUGGCAUCAGCU
AGAGGGAUCAACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGACUCGUCGGGAC
ACCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUAGUUCGCGUGAC
CAGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUA SECID N°: 189

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium chelonae

ACAGCGAGTCTCGACTTAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAG

AGACCACCGTAAGCGTCATTGCAACCAATTAAGCGCCGATTCTC
ATCAGCGCGACTACGCACTCGCTGCCTAAGCGACTGCGTGTCTG

TCAGACCGGGAGCGCCCTCAGCCCGGACCCTGGCATCAGCTAGA
GGGACAAACTACGGGTTCGGTCGCGGGACCCGTAGGGACATCAA
ACAGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTTGTTCGCGGGACCGAGA
GATCCAAGTAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTA

ATGAACGGCCGTTG SECID N°®: 190
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Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium chelonae

ACAGCGAGUCUCGACUUAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCAUUGCAACCAAUUAAGCGCCGAUUCU
CAUCAGCGCGACUACGCACUCGCUGCCUAAGCGACUGCGUGUC
UGUCAGACCGGGAGCGCCCUCAGCCCGGACCCUGGCAUCAGCU
AGAGGGACAAACUACGGGUUCGGUCGCGGGACCCGUAGGGACA
UCAAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUUGUUCGCGGGAC
CGAGAGAUCCAAGUAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAA
GCCUUAAUGAACGGCCGUUG SECIDN°®: 191

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium szulgai (ATCC 35 799)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCAATTAAGCGCCGAGAACAC
TCAGCGCGACTTCGCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCAAGTCCGT
CAGACCGGGAAAGCCCTCGACCCGGACCCTGGCGTCATCTAGAG
GGATCCACCGGTGAGTTCGGTCGCGGGACTCATCGGGACACCAA
CAGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAGTTCGCGTGACCAGGAG
ATCCGAGTAGAGACATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGA
GGGAATGCCGTAG SECID N 192

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium szulgai (ATCC 35 799)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAAUUAAGCGCCGAGAAC
ACUCAGCGCGACUUCGCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCAAGUC
CGUCAGACCGGGAAAGCCCUCGACCCGGACCCUGGCGUCAUCU

AGAGGGAUCCACCGGUGAGUUCGGUCGCGGGACUCAUCGGGAC
ACCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUAGUUCGCGUGAC
CAGGAGAUCCGAGUAGAGACAUAGCGAACUGCGCACGGAGAA
GCCUUGAGGGAAUGCCGUAG SECID N°: 193
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ssrA de Mycobacterium malmoense (aislado clinico)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCATATAAGCGCCGTTTCAAC

ACAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCGT

CAGACCGGGAACGCCCTCGACCCGGAGCCTGGCGTCAGCTGGAG
GGATCCACCGGTGAGTCCGGTCGCGGGACTCATCGGGACATACA
CAGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTGGTTCGCGTGACCGGGAG
ATCCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGA

GGGAATGCCGTAG SECIDN®: 194

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium malmoense (aislado clinico)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAUAUAAGCGCCGUUUCA
ACACAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUC
CGUCAGACCGGGAACGCCCUCGACCCGGAGCCUGGCGUCAGCU
GGAGGGAUCCACCGGUGAGUCCGGUCGCGGGACUCAUCGGGAC
AUACACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUGGUUCGCGUGAC
CGGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUAG SEC ID N°: 195

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium flavescens

ACTTCGAGCGTCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAG
AGACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCAATTAAGCGCCGATTCCA
ATCAGCGCGACTACGCACTCGCTGCCTAAGCGACTGCGTGTCTG
TCAGCCCGGGAGAGCCCTCGACCCGGTGTCTGGCATCAGCTAGA
GGGATAAACCGGTGGGTCCGGTCGCGGGACTCATCGGGACATCA
AACAGCGACTGGGATCGTCATCCTGACTTGTTCGCGTGATCAGG
AGATCCGAGTAGAGACATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTT
GAGGGAACGCCGTAG SECID N®: 196
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Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium flavescens

ACUUCGAGCGUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAAUUAAGCGCCGAUUCC
AAUCAGCGCGACUACGCACUCGCUGCCUAAGCGACUGCGUGUC
UGUCAGCCCGGGAGAGCCCUCGACCCGGUGUCUGGCAUCAGCU
AGAGGGAUAAACCGGUGGGUCCGGUCGCGGGACUCAUCGGGAC
AUCAAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGACUUGUUCGCGUGA
UCAGGAGAUCCGAGUAGAGACAUAGCGAACUGCGCACGGAGA
AGCCUUGAGGGAACGCCGUAG SECID N°: 197

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium marinum

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGATGCAACTAGATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTC
GGACCGGGAACGCCCTCGCCCCGGACCCCGGCATCAGCTAGAGG

GATCAACCGATGAGTTCGGTCGCGGGGCTCATCGGGACATCAAC
AGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAGTTCGCGTGACCAGGAGA
TCCGAGCAGAGACCTAGCGGACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAG
GGAATGCCGTAG SECIDN®: 198

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium marinum

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGAUGCAACUAGAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUC
UGUCGGACCGGGAACGCCCUCGCCCCGGACCCCGGCAUCAGCU

AGAGGGAUCAACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGGCUCAUCGGGAC
AUCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUAGUUCGCGUGAC
CAGGAGAUCCGAGCAGAGACCUAGCGGACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUAG SECID N°: 199
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium microti (aislado ambiental)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCGACCAAATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTAGTCTGTC
AGACCGGGAACGCCCTCGGCCCGGACCCTGGCATCAGCTAGAGG
GATCCACCGATGAGTCCGGTCGCGGGACTCCTCGGGACAGCCAC
AGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTAGTTCGCGTGACCGGGAGA
TCCGAGCAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTGAG
GGAATGCCGTA SEC ID N°: 200

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium microti (aislado ambiental)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCGACCAAAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUAGUC
UGUCAGACCGGGAACGCCCUCGGCCCGGACCCUGGCAUCAGCU
AGAGGGAUCCACCGAUGAGUCCGGUCGCGGGACUCCUCGGGAC
AGCCACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUAGUUCGCGUGAC
CGGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAAG
CCUUGAGGGAAUGCCGUA SEC ID N°: 201

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium smegmatis (ATCC 10143)

ACTTCGAGCATCGAATCCAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCAATTAAGCGCCGATTCCAA
TCAGCGCGACTACGCCCTCGCTGCCTAAGCGACGGCTGGTCTGT

CAGACCGGGAGTGCCCTCGGCCCGGATCCTGGCATCAGCTAGAG
GGACCCACCCACGGGTTCGGTCGCGGGACCTGTGGGGACATCAA
ACAGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTTGTTCGTGTGACCGGGA

GATCCGAGTAGAGACATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTCG

AGGACATGCCGTAG SEC ID N°: 202
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium smegmatis (ATCC 10143)

ACUUCGAGCAUCGAAUCCAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAAUUAAGCGCCGAUUCC
AAUCAGCGCGACUACGCCCUCGCUGCCUAAGCGACGGCUGGUC
UGUCAGACCGGGAGUGCCCUCGGCCCGGAUCCUGGCAUCAGCU

AGAGGGACCCACCCACGGGUUCGGUCGCGGGACCUGUGGGGAC
AUCAAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUUGUUCGUGUGA
CCGGGAGAUCCGAGUAGAGACAUAGCGAACUGCGCACGGAGAA
GCCUCGAGGACAUGCCGUAG SECID N°: 203

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium xenopi (aislado clinico)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAGA
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACTAAATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCGT
CAGGCCGGGAGTTCCCTCGACCCGGATCCTGGCGTCAGCTAGAG
GGATCCACCGATGGGTTCGGTCGCGGGACCCATCGGGACACCAC
ACAGCGACTGGGATCGCCGTCCCGGCTAGTTCGCGAGACCGGGA
GATCCGAGTAAGGGCAAAGCGAACTGCGCACGGAGAAGCCTTG
AGGGTATGCCGTA SECID N°:204

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium xenopi (aislado clinico)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACUAAAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUC
CGUCAGGCCGGGAGUUCCCUCGACCCGGAUCCUGGCGUCAGCU
AGAGGGAUCCACCGAUGGGUUCGGUCGCGGGACCCAUCGGGAC
ACCACACAGCGACUGGGAUCGCCGUCCCGGCUAGUUCGCGAGA
CCGGGAGAUCCGAGUAAGGGCAAAGCGAACUGCGCACGGAGAA
GCCUUGAGGGUAUGCCGUA SEC ID N°: 205
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Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium intracellulare (NCTC 10425)

ACTTCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAACC
GACCACCGTAAGCGTCGTTGCAAACAGATAAGCGCCGATTCACA
TCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCGT
CAGACCGGGAACGCCCTCGACCCGGAGCCTGGCGTCAGCTAGAG
GGATCCACCGATGAGTCCGGTCGCGGGACTTATCGGGACACCAA
CAGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTTGTTCGCGTGACCGGGAG
ATCCGAGTAGAGGCATAGCGAACTGCGCACGGAGAAGTCTTGAG
GGAATGCCGTAG SECID N°: 206

Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium intracellulare (NCTC 10425)

ACUUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAC
CGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAAACAGAUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUC
CGUCAGACCGGGAACGCCCUCGACCCGGAGCCUGGCGUCAGCU
AGAGGGAUCCACCGAUGAGUCCGGUCGCGGGACUUAUCGGGAC
ACCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUUGUUCGCGUGAC
CGGGAGAUCCGAGUAGAGGCAUAGCGAACUGCGCACGGAGAA
GUCUUGAGGGAAUGCCGUAG SEC ID N°: 207

Parcial, interna de ssrA de Mycobacterium scrofulaceum (NCTC 10803)

ACATCGCGCATCGAATCAAGGGAAGCGTGCCGGTGCAGGCAAG
AGACCACCGTAAGCGTCGTTGCAACCAATTAAGCGCCGATTCAC
ATCAGCGCGACTACGCTCTCGCTGCCTAAGCGACAGCTAGTCCG
TCAGACCGGGAAAGCCCTCGACCCGGAGCCTGGCGTCAGCTAGA

GGGATCAACCGATGAGTTCGGTCGCGGGACTCATCGGGACACCA
ACAGCGACTGGGATCGTCATCCTGGCTAGTCCGCGTGACCAGGA
GATCCGAGCAGAGGCATAGCGGACTGCGCACGGAGAAGTCTTG
AGGGAATGCCGTTG SECID N°:208
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Parcial, interna de ARNtm de Mycobacterium scrofulaceum (NCTC 10803)

ACAUCGCGCAUCGAAUCAAGGGAAGCGUGCCGGUGCAGGCAAG
AGACCACCGUAAGCGUCGUUGCAACCAAUUAAGCGCCGAUUCA
CAUCAGCGCGACUACGCUCUCGCUGCCUAAGCGACAGCUAGUC
CGUCAGACCGGGAAAGCCCUCGACCCGGAGCCUGGCGUCAGCU
AGAGGGAUCAACCGAUGAGUUCGGUCGCGGGACUCAUCGGGAC
ACCAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCCUGGCUAGUCCGCGUGAC
CAGGAGAUCCGAGCAGAGGCAUAGCGGACUGCGCACGGAGAAG
UCUUGAGGGAAUGCCGUUG SEC ID N°: 209

Parcial, interna de ssrA de Nocardia asteroides

ACTGTGTGCGCCGAGGTAGGGGAAGCGTGTCGGTGCAGGCTGGA
GACCACCGTTAAGCGTCGCGGCAACCAATTAAGCGCCGATTCCA
ATCAGCGCGACTACGCCCTCGCTGCCTGATCAGCGACGGCTAGC
TGTCGGCCCGGGTTGTGTTCCCGAACCCGGATGCCGGCATCATCT
CAGGGAACTCACCGTGTTCGCCGGTCGCGGACGGACACGGGACA
GCAAACAGCGACTGGGATCGTCATCTCGGCTTGTTCGCGTGACC
GGGAGATCCAAGTAGAGACATAGCGGACTGCACACGGAGAAGC
CCTACTGACTCGACACAG SECID N 210

Parcial, interna de ARNtm de Nocardia asteroides

ACUGUGUGCGCCGAGGUAGGGGAAGCGUGUCGGUGCAGGCUG
GAGACCACCGUUAAGCGUCGCGGCAACCAAUUAAGCGCCGAUU
CCAAUCAGCGCGACUACGCCCUCGCUGCCUGAUCAGCGACGGC
UAGCUGUCGGCCCGGGUUGUGUUCCCGAACCCGGAUGCCGGCA
UCAUCUCAGGGAACUCACCGUGUUCGCCGGUCGCGGACGGACA
CGGGACAGCAAACAGCGACUGGGAUCGUCAUCUCGGCUUGUUC
GCGUGACCGGGAGAUCCAAGUAGAGACAUAGCGGCUGCACACG
GAGAAGCCCUACUGACUCGACACAG SECID N°: 211
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Parcial, interna de ssrA de Salmonella enteritidis

ACGGGATTTGCGAAACCCAAGGTGCATGCCGAGGGGCGGTTGGC
CTCGTAAAAAGCCGCAAAAAAATAGTCGCAAACGACGAAACCT
ACGCTTTAGCAGCTTAATAACCTGCTTAGAGCCCTCTCTCCCTAG
CCTCCGCTCTTAGGACGGGGATCAAGAGAGGTCAAACCCAAAAG
AGATCGCGTGGATGCCCTGCCTGGGGTTGAAGCGTTAAAACGAA
TCAGGCTAGTCTGGTAGTGGCGTGTCCGTCCGCAGGTGCCAGGC
GAATGTAAAGACTGACTAAGCATGTAGTACCGAGGATGTAGGAA
TTTCGG SEC ID N°: 212

Parcial, interna de ARNtm de Salmonella enteritidis

ACGGGAUUUGCGAAACCCAAGGUGCAUGCCGAGGGGCGGUUG

GCCUCGUAAAAAGCCGCAAAAAAAUAGUCGCAAACGACGAAAC
CUACGCUUUAGCAGCUUAAUAACCUGCUUAGAGCCCUCUCUCC
CUAGCCUCCGCUCUUAGGACGGGGAUCAAGAGAGGUCAAACCC

AAAAGAGAUCGCGUGGAUGCCCUGCCUGGGGUUGAAGCGUUA
AAACGAAUCAGGCUAGUCUGGUAGUGGCGUGUCCGUCCGCAGG
UGCCAGGCGAAUGUAAAGACUGACUAAGCAUGUAGUACCGAG
 GAUGUAGGAAUUUCGG SEC ID N°: 213

Parcial, interna de ssrA de Staphylococcus epidermidis (NCTC 11047)

ACAGGGGTCCCCCGAGCTTATTAAGCGTGTCGGAGGGTTGGCTC
CGTCATCAACACATTTCGGTTAAATATAACTGACAAATCAAACA
ATAATTTCGCAGTAGCTGCGTAATAGCCACTGCATCGCCTAACA
GCATCTCCTACGTGCTGTTAACGCGATTCAACCCTAGTAGGATAT
GCTAAACACTGCCGCTTGAAGTCTGTTTAGATGAAATATAATCA
AGCTAGTATCATGTTGGTTGTTTATTGCTTAGCATGATGCGAAAA
TTATCAATAAACTACACACGTAGAAAGATTTGTATCAGGACCTC
TGG SECIDN®214
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Parcial, interna de ARNtm de Staphylococcus epidermidis (NCTC 11047)

ACAGGGGUCCCCCGAGCUUAUUAAGCGUGUCGGAGGGUUGGCU
CCGUCAUCAACACAUUUCGGUUAAAUAUAACUGACAAAUCAAA
CAAUAAUUUCGCAGUAGCUGCGUAAUAGCCACUGCAUCGCCUA
ACAGCAUCUCCUACGUGCUGUUAACGCGAUUCAACCCUAGUAG
GAUAUGCUAAACACUGCCGCUUGAAGUCUGUUUAGAUGAAAU
AUAAUCAAGCUAGUAUCAUGUUGGUUGUUUAUUGCUUAGCAU
GAUGCGAAAAUUAUCAAUAAACUACACACGUAGAAAGAUUUG
UAUCAGGACCUCUGG SECID N°: 215

Parcial, interna de ssrA de Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

ACAGGCATTATGAGGTATATTTTGCGACTCATCGGCAGATGTAA
AATGCCAGTTAAATATAACTGCAAAAAATACAAATTCTTACGCA
TTAGCTGCCTAAAAAACAGCCTGCGTGATCTTCACAAGATTGTTT
GCGTTTTGCTAGAAGGTCTTATTTATCAGCAAACTACGTTTGGCT
ACTGTCTAGTTAGTTAAAAAGAGATTTATAGACTCGCTATGTGA
GGGCTTGAGTTATGTGTCATCACCTAGTTAAATCAATACATAACC
TATAGTTGTAGACAAATATATTAGCAGATGTTTGG SEC ID N°:
216

Parcial, interna de ARNtm de Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

ACAGGCAUUAUGAGGUAUAUUUUGCGACUCAUCGGCAGAUGU
AAAAUGCCAGUUAAAUAUAACUGCAAAAAAUACAAAUUCUUA
CGCAUUAGCUGCCUAAAAAACAGCCUGCGUGAUCUUCACAAGA
UUGUUUGCGUUUUGCUAGAAGGUCUUAUUUAUCAGCAAACUA
CGUUUGGCUACUGUCUAGUUAGUUAAAAAGAGAUUUAUAGAC
UCGCUAUGUGAGGGCUUGAGUUAUGUGUCAUCACCUAGUUAA
AUCAAUACAUAACCUAUAGUUGUAGACAAAUAUAUUAGCAGA
UGUUUGG SECID N°: 217
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De las secuencias anteriores, las SECID N°: 472 62,652 68,71y 72,98 y 99, 159 a 168 y 176-217 son secuencias
nuevas.

Las secuencias anteriormente mencionadas pueden usarse para formar una base de datos de secuencias del gen
ssrA que pueden usarse para identificar una especie bacteriana, o para la generacion de ensayos de diagnéstico de
dcido nucleico.

Las sondas representativas identificadas de acuerdo con la invencién son las siguientes:

Salmonella
1) Sonda especifica de género

5’-CGAATCAGGCTAGTCTGGTAG-3" SEC ID N°: 218

Micobacteria
2) Sonda oligonucleotidica para la deteccion del complejo de la tuberculosis

TBO1 5’-ACTCCTCGGACA (A/G) CCACAGCGA-3’ SEC ID N°: 219

3) Sondas oligonucleotidicas para la deteccion de secuencias de M. avium y M. paratuberculosis

Sondal: PAV1 -5 - GTTGCAAATAGATAAGCGCC-3’ SEC ID N°: 220

Sonda2: PAV2-5 - TCCGTCAGCCCGGGAACGCC-3’ SEC ID N°: 221

Listeria

4) Sonda oligonucleotidica usada en la determinacion de la integridad del ARNtm después del tratamiento de
exterminio térmico de las células

LVtm: 5° - TTTTGTTTTTCTTTGCCA - 3° SEC ID N°: 222

Escherichia coli

5) Sonda oligonucleotidica usada en la determinacion de la integridad del ARNtm después del tratamiento de
exterminio térmico de las células

Evtm: 5’ - AGTTTTCGTCGTTTGCGA - 3° SEC ID N°: 223

Otros cebadores representativos de acuerdo con la invencién son los siguientes:

Micobacteria
1) Cebadores oligonucleotidicos degenerativos para la amplificacion de todas las secuencias micobacterianas
Cebador 5> 10SAAM3 - 5 - CAGGCAA (G/C) (A/T/C) GACCACCGTAA-3’ SEC ID N°: 224
Cebador 3’ éggAAM4 - 5> GGATCTCC(C/T)G(A/G)TC(A/T)C(A/G)CG(A/G)AC (A/T)A-3* SEC ID N

2) Cebadores oligonucleotidicos para la amplificacion de M. avium y M. paratuberculosis

Cebador 5’:  directoAP1-5’-TGCCGGTGCAGGCAACTG-3" SEC ID N°: 226
Cebador 3’:  inversoAP2 -5’ - CACGCGAACAAGCCAGGA-3’ SEC ID N°: 227
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Breve descripcion de los dibujos
En los dibujos adjuntos:
La figura 1 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de E. coliy V. cholerae;

La figura 2 es una fotograffa de un gel de agarosa del ARN celular total, preparado de células de E. coli y V.
cholerae.

La fig. 3 es una fotografia de un autorradiograma de hibridacién de una sonda oligonucleotidica de V. cholerae con
transcritos de ARNtm de E. coliy V. cholerae;

La fig. 4 es una fotografia de un gel de agarosa de los productos amplificados de cebadores universales de amplifi-
cacion del gen ssrA universal procedente de un panel de organismos;

La fig. 5 es un alineamiento de clustal de las secuencias del gen ssrA de las especies de Listeria;
La fig. 6 es un alineamiento de clustal de las secuencias del gen sstA/ARNtm de B. subtilus;

La fig. 7 es una fotografia de un gel de agarosa de los productos amplificados de cebadores de amplificacién por
PCR especificos del género Listeria procedente de un panel de organismos;

La fig. 8 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica especifica del género Listeria
hibridada con un panel de organismos como se prepara en el Ejemplo 4;

La figura 9 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica especifica de la especie L.
monocytogenes hibridada con un panel de organismos como se prepara en el Ejemplo 7;

La fig. 10 es una imagen escaneada por ordenador de una tira de membrana de nylon usada en la deteccién mdltiple
de sonda colorimétrica de secuencias deLL gen ssrA de Listeria como se describe en Ejemplo 6.

La figura 11 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de C. trachomatis;

La fig. 12 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de H. pylori;

La fig. 13 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de M. genitalium;

La fig. 14 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de Neisseria gonorrhoeae;
La fig. 15 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de L. monocytogenes;

La fig. 16 es un alineamiento de clustal de secuencias del gen ssrA de cepas de L. monocytogenes y de la cepa L.
innocua,

La fig. 17 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica de Listeria (Evtm) hibridada
con muestras de ARN total aislado después del tratamiento térmico del medio de células de E. coli;

La fig. 18 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica de Listeria (Evtm) hibridada
con muestras de ARN total aislado después del tratamiento térmico extremo de células de E. coli;

La fig. 19 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica de Listeria (Lvtm) hibridada
con muestras de ARN total aislado después del tratamiento térmico medio de células de L. monocytogenes;

La fig. 20 es una fotografia de un autorradiograma de una sonda oligonucleotidica de Listeria (Lvtm) hibridada
con muestras de ARN total aislado después del tratamiento térmico extremo de células de L. monocytogenes; y

La figura 21 es una fotografia de un gel de agarosa de productos de ARNtm generados por RT-PCR a diversos
momentos después del tratamiento térmico.

La invencion se ilustrard adicionalmente por los siguientes ejemplos.
Modos para llevar a cabo la invencién
Ejemplo 1
Examen de las secuencias primarias de nucledtidos de secuencias disponibles de ARNtm

Un alineamiento comparativo de las secuencias primarias de nucleétidos de secuencias disponibles de ARNtm
usando el programa de alineamiento de dcido nucleico Clustal W demostr6 que las secuencias de ARNtm de procario-
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tas muestran un grado mas significativo de variabilidad y no homologia de secuencias de nucleétidos que otros ARN
bacterianos de alto nimero de copias, como se muestra en la Tabla 1.

TABLA 1
Porcentaje de homologia de secuencias de nucleétidos entre moléculas de ARN de diferentes bacterias.
Escherichia coli frente Vibrio Bacillus subtilus frente Mycobacterium
cholerae tuberculosis
% de homologia del ARNr 88 66
% de homologia del ARNtm 68 25

Estas regiones de no homologia entre secuencias de ARNtm de diferentes bacterias se localizan en el centro de
la molécula y el grado de no-homologia de la secuencia de nucledtidos dentro de la molécula de ARNtm indica que
podrian generarse sondas especificas de género asi como de especie para diferenciar entre y/o detectar bacterias.

Los alineamientos de secuencias de nucleétidos habian demostrado previamente que las regiones flanqueantes 5’
y 3’ de las moléculas de ARNtm comparten un alto grado de homologia tanto dentro de la especie como dentro del
género. Esta observacion indicé que podrian generarse cebadores oligonucleotidicos universales para amplificar el gen
sstA o su ARNtm codificante a partir de una amplia diversidad de bacterias.

Ahora los inventores han demostrado que estas regiones de homologia y no homologia dentro de la secuencia de
nucleédtidos de las moléculas de ARNtm de diferentes organismos pueden usarse como base para la identificacion y
deteccién de organismos a nivel molecular.

Ejemplo 2
Desarrollo de una sonda especifica de ARNtm de V. cholerae

Como se representa en la Figura 1, un alineamiento de las secuencias de nucleétidos de las secuencias de ssrA de
E. coli (SECID N°: 37) y V. cholerae (SEC ID N°: 127), muestra que estas dos especies bacterianas estdn filogenética-
mente muy relacionadas. Sin embargo, son regiones de no homologia entre las secuencias como se pone de manifiesto
por la ausencia de asteriscos (en la figura). Se sintetiz6 una sonda oligonucleotidica, complementaria con la regién
variable de la secuencia de nucledtidos de ssrA de V. cholerae, subrayada en la figura 1.

La secuencia de la sonda especifica del ARNtm de V. cholerae es
5’- AACGAATGGCTAACCTGAA-3’ SEC ID N°. 169

Se aislé ARN total de cultivos liquidos de E. coli'y V. cholerae en la fase media exponencial y en la fase estacionaria
del crecimiento. Se realizé la electroforesis de cantidades equivalentes del ARN total aislado en un gel de agarosa
desnaturalizado con formaldehido y se realizé la transferencia sobre una membrana de nylon HYBOND-N como se
muestra en la Figura 2, en la que los carriles 1-4 representan lo siguiente:

Carril 1:  ARN total de E. coli en la fase med-log

Carril2:  ARN total de V. cholerae en la fase med-log
Carril 3:  ARN total de E. coli en la fase estacionaria
Carril4:  ARN Total de V. cholerae en la fase estacionaria

Después, la transferencia de Northern resultante, se hibrid6 con la sonda especifica del ARNtm de V. cholerae
marcada en el extremo con yP32. Los resultados del experimento de hibridacién mostrados en la Figura 3 demuestran
la especificidad de la sonda ya que solo se detectaron los ARNtm de V. cholerae. Por otra parte, se observo un mayor
grado de intensidad de la sefial de hibridacion con el aislado del ARNtm de V. cholerae procedente de cultivos durante
la fase estacionaria del crecimiento, lo que indica que durante esta fase, estd presente un mayor nimero de copias de
la molécula de ARNtm en células de V. cholerae.
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Ejemplo 3

Generacion de cebadores oligonucleotidicos universales de amplificacion de ssrA/ARNtn para la caracterizacion de
secuencias desconocidas del gen ssrA 'y del ARNtm

5
El alineamiento mediante Clustal W de todas las secuencias disponibles del gen ssrA y del ARNtm indicé que
podrian disefiarse cebadores oligonucleotidicos degenerados para amplificar secuencias de nucleétidos del gen ssrA 'y
del ARNtm para una amplia diversidad de organismos.
10 Se sintetizaron cebadores oligonucleotidicos degenerados para amplificar por PCR secuencias del gen ssrA proce-
dentes de preparaciones de ADN gendmico total de una amplia variedad de bacterias.
Las secuencias de los oligonucledtidos degenerados sintetizados son las siguientes:
15
(a) tmUS5’: cebador para ampliacion por PCR in vitro 5’
5’- GGG(A/C)(C/T)TACGG(A/T)TTCGAC- 3* SEC ID N°: 170
20
(b) tmU3’: cebador para ampliacion por PCR in vitro 3’
5’- GGGA(A/G)TCGAACC(A/G)(C/G)GTCC- 3* SEC ID N°*: 171
25

Las posiciones de las bases degeneradas se indican entre paréntesis.
En un gel de agarosa, se realizé la electroforesis de los productos de las reacciones de PCR y en todos los casos
se amplific6 un producto PCR de 350 pares de bases (aprox.), como se muestra en la Figura 4, lo que demuestra la
30 “universalidad” de los cebadores degenerados del ARNtm.

En la Figura 4 los carriles representan lo siguiente:

» Carril A: Marcador de peso molecular V
Carril 1: Escherichia coli

0 Carril 2: Salmonella poona
Carril 3: Klebsiella aerogenes
Carril 4: Proteus mirabilis

45 Carril 5: Proteus rettgeri
Carril 6: Aeromonas hydrophilia
Carril 7: Staphyloccus aureus

50 Carril 8: Enterococcus faecalis
Carril 9: Lactobacillus lactis
Carril 10:  Bacillus subtilus

35 Carril 11:  Listeria monocytogenes
Carril 12:  Listeria innocua
Carril 13:  Listeria murrayi

60 Carril 14: Listeria welshimeri
Carril 15:  Listeria grayi

. Carril 16:  Mycobacterium bovis

Carril B: Marcador de peso molecular V
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Los cebadores universales amplifican el gen ssrA de bacterias Gram-positivas y Gram negativas, como se muestra
en la Tabla 2.

TABLA 2

Especies bacterianas ensayadas con cebadores de amplificacién universales
Productos PCR
Escherichia coli +
Salmonella poona +
Klebsiella aerogenes +
Bacterias Gram negativas Proteus mirabilis +
Proteus rettgeri +
Aeromonas hydrophilia +
Staphyloccus aureus +
Enterococcus faecalis +
Lactobacillus lactis +
Bacillus subtilus +
Listeria monocytogenes +
Bacterias Gram positivas Listeria innocua +
Listeria murrayi +
Listeria welshimeri +
Listeria grayi +
Mycobacterium bovis +

Ejemplo 4
Aislamiento y caracterizacion de secuencias de nucleotidos bacterianas previamente desconocidas de ssrA/ARNtm

Se subclonaron los productos PCR amplificados procedentes de ADN gendmico de especies de la bacteria Listeria
y de la bacteria M. bovis, de la tabla 2, en un vector plasmidial de cola T con objeto de realizar la secuenciacién
del ADN. Para cada especie se seleccionaron tres clones recombinantes y se secuenciaron por el procedimiento de
secuenciacion di-desoxi. Para cada subclon, se determiné la secuencia de las dos hebras del ADN.

La secuencia de nucleétidos determinada para el gen ssrA M. bovis comparte homologia del 100% con la secuencia
del gen ssrA de Mycobacterium tuberculosis.

EnlaFig. 5 se muestra un alineamiento mediante clustal W de las nuevas secuencias génicas de ssrA obtenidas para
las especies de Listeria (SEC ID N°: 51, 53, 55, 59 y 61). Este andlisis indic6 que para la bacteria Listeria pueden ge-
nerarse sondas especificas de género y cebadores de amplificacién oligonucleotidicos. Ademads, el alineamiento indic6
también que puede generarse una sonda oligonucleotidica especifica de especie que diferenciard L. monocytogenes de
las otras especies de Listeria.

En la Figura 5 los cebadores oligonucleotidicos especificos de género propuestos, Ltm 1 y 2 de Ltm, estdn enmar-

cados, asi como la sonda oligonucleotidica especifica del género Listeria, LGtm. La secuencia de la sonda oligonu-
cleotidica especifica de la especie L. monocytogenes, LStm, esta subrayada y en cursiva.
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Para ilustrar adicionalmente que la diana del 4cido nucleico del gen ssrA/ARNtm es una diana adecuada para
diagndsticos bacterianos, se llevé a cabo un alineamiento comparativo de la secuencia de nucleétidos del gen ssrA
de L. monocytogenes (SEC ID N°. 55) con la secuencia de nucleétidos del gen ssrA disponible de B. subtilis (SEC
ID N°. 11) (una bacteria filogenéticamente estrechamente relacionada con Listeria) como se muestra en la Figura 6.
El andlisis del alineamiento de secuencia mostré un porcentaje de homologia de secuencia de nucledtidos del 41%,
mientras que el alineamiento correspondiente del ARNr 16S presentd un porcentaje de homologia de secuencia de
nucledtidos del 87%, (datos no mostrados).

Ejemplo 5

Generacion y aplicacion de cebadores de amplificacion especificos de género del gen ssrA/ARNtm, sondas especificas
de género y especificas de especie para la especie bacteriana Listeria

Usando el alineamiento de secuencias de nucleétidos del gen ssrA/ARNtm del género Listeria del Ejemplo 4,
se analizaron las regiones de la secuencia de nucledtidos del gen ssrA/ARNtm para determinar su idoneidad para la
generacion de cebadores de amplificacion especificos de género, y sondas oligonucleotidicas especificas de género y
especificas de especie. En este andlisis, las regiones que demostraron las mayores diferencias de secuencia para B.
subtilis, se seleccionaron en el disefio de estas sondas y cebadores de amplificacion.

Las secuencias de los oligonucledtidos sintetizados son las siguientes:

(a) Ltml: cebador de amplificacion especifico del género Listeria 5’

5" -AAAGCCAATAATAACTGG- 3° SEC ID N°: 172

(b) Ltm2: cebador de amplificacion especifico del género Listeria 3’

5" -CCAGAAATATCGGCACTT- 3° SEC ID N°: 173

(c) LGtm: sonda de hibridacion especifica del género Listeria

5" -GTGAGACCCTTACCGTAG- 3° SECID N°: 174

(d) LStm: sonda de hibridacion especifica de la especie L.

5’ -TCTATTTAACCCCAGACG- 3’ SEC ID N°: 175

Los cebadores de amplificacion especificos de género Ltm1 y Ltm?2 se usaron, en cada caso, como molde en una
serie de reacciones de PCR con ADN genémico total de veinte cepas diferentes. Con estos cebadores, inicamente se
amplificaron las secuencias del gen ssrA de las especies de Listeria (producto de 260 pares de bases) (Fig. 7 y Tabla
3) lo que demuestra que el gen sstA/ARNtm es una diana adecuada para la amplificacion in vitro especifica de un
género de bacteria. En ninguna otra especie bacteriana ensayada se observaron productos de amplificacién, aunque se
obtuvieron productos PCR del ADN de estas especies bacterianas usando los cebadores universales (tmU5’ y tmU3”)
descritos en el ejemplo 2.
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En la Fig. 7 los carriles representan lo siguiente:

Carril A:
Carril 1:
Carril 2:
Carril 3:
Carril 4:
Carril 5:
Carril 6:
Carril 7:
Carril 8:
Carril 9:

Carril 10:
Carril 11:
Carril 12:
Carril 13:
Carril 14:
Carril 15:
Carril 16:
Carril 17:
Carril 18:
Carril 19:
Carril 20:

Carril B:

Marcador de peso molecular V
E. coli

S. poona

K. aerogenes

P. mirabilis

P. rettgeri

A. hydrophilia

S. aureus

E. faecalis

L. lactis

B. subtilus

L. monocytogenes cepa 1

. monocytogenes cepa 2

. monocytogenes cepa 3

. monocytogenes cepa 4

. monocytogenes aislado clinico
. Innocua

. murrayi

~ M~ r~nr~rmM~rm~7FMH

. welshimeri

L. grayi

M. bovis

Marcador de peso molecular V
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TABLA 3
5 Especies bacterianas ensayadas con cebadores de amplificacién especificos de
Listeria
Productos PCR

10 Escherichia coli -

Salmonella poona -

Bacterias Klebsiella aerogenes -

15 Gram negativas Proteus mirabilis -

Proteus rettgeri -

Aeromonas hydrophilia -

? Staphyloccus aureus -

Entrococcus faecalis -

25 Lactobacillus lactis -

Bacillus subtilus -

Listeria monocytogenes cepa 1 +

30 Listeria monocytogenes cepa 2 +

Bacterias Listeria monocytogenes cepa 3 +

Gram positivas Listeria monocytogenes cepa 4 +

. Aislado clinico de Listeria monocytogenes +

Listeria innocua +

40 Listeria murrayi +

Listeria welshimeri +

Listeria grayi +

45 Mycobacterium bovis -
5 La sonda oligonucleotidica especifica del género Listeria, LGtm, se hibrid6 con la transferencia de Southern repre-

sentada en la figura 4. Se observaron sefiales positivas de hibridacién sélo con especies de Listeria, como se muestra
en la Fig. 8 y en la Tabla 4, lo que demuestra la utilidad de la secuencia de ARNtm como una diana en la deteccién de
un género especifico.

55 En la Fig. 8 los carriles representan lo siguiente:

0 Carril A Marcador de peso molecular V
Carril 1: Escherichia coli

65
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W

Carril 2: Salmonella poona

Carril 3: Klebsiella aerogenes
Carril 4: Proteus mirabilis

Carril 5: Proteus rettgeri

Carril 6: Aeromonas hydrophilia
Carril 7: Staphyloccus aureus
Carril 8: Enterococcus faecalis
Gane 9: Lactobacillus lactis
Carril 10: Bacillus subtilus

Carril 11: Listeria monocytogenes
Carril 12: Listeria innocua

Carril 13: Listeria murrayi

Carril 14: Listeria welshimeri
Carril 15: Listeria grayi

Carril 16: Mycobacterium bovis
Carril B: Marcador de peso molecular V

Se realiz6 la transferencia de Southern de los productos PCR generados usando la amplificacion especifica de
género descrita en este ejemplo y se muestra en la Figura 7 y se hibridaron con la sonda oligonucleotidica especifica
de la especie L. monocytogenes. Se observé una sefial de hibridacién positiva con tres de las cuatro cepas tipificadas y
el aislado clinico de L. monocytogenes como se muestra en la Figura 9 y en la Tabla 4.
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En la Fig. 9 los carriles representan lo siguiente:

Carril A: Marcador de peso molecular V
Carril 1: E. coli

Carril 2: S. poona
Carril 3: K. aerogenes
Carril 4: P. mirabilis
Carril 5: P. rettgeri
Carril 6: A. hydrophilia
Carril 7: S. aureus
Carril 8: E. faecalis
Carril 9: L. lactis
Carril 10: B. subtilus
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Carril 11: L. monocytogenes cepa 1

Carril 12: L. monocytogenes cepa 2

Carril 13: L. monocytogenes cepa 3

Carril 14: L. monocytogenes cepa 4

Carril 15: Aislado clinico de L.
monocytogenes

Carril 16: L. innocua

Carril 17: L. murrayi

Carril 18: L. welshimeri

Carril 19: L. grayi

Carril 20: M. bovis

Carril B: Marcador de peso molecular V

TABLA 4

Especificidad de la sonda especifica del género Listeria y de la sonda especifica de |la especie L. monocytogenes

Sonda LGtm especifica de
género

Sonda LStm especifica de
especie

Bacterias Gram
negativas

Escherichia coli

Salmonella poona

Klebsiella aerogenes

Proteus mirabilis

Proteus rettgeri

Aeromonas hydrophilia

Bacterias Gram
positivas

Staphyloccus aureus

Entrococcus faecalis

Lactobacillus lactis

Bacillus subtilus

Listeria monocytogenes
cepa 1

Listeria monocytogenes
cepa?2

Listeria monocytogenes
cepa 3

Listeria monocytogenes
cepad

Listeria monocytogenes
aislado clinico

Listeria innocua

Listeria murrayi
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Listeria welshimeri + -

Listeria grayi + -

Mycobacterium bovis - -

La cepa 4, una de las cepas tipificadas de L. monocytogenes, no pudo generar una sefial positiva con esta sonda. La
secuenciaciéon de ADN del gen ssrA amplificado por PCR de esta cepa demostré que este contenia una regién diana
de sonda idéntica a L. innocua. Sin embargo, cabe sefialar, que el gen ssrA de esta cepa contiene otras regiones en las
que la secuencia es idéntica a la de la cepa de L. monocytogenes anteriormente caracterizada y que estas secuencias
son diferentes a las secuencias de L. innocua., como se muestra en la Figura 15. Por lo tanto, puede sintetizarse un
oligonucleétido especifico de especie dirigido a una de estas regiones variables que reconoceria cada tipo de cepa
(aislada) dentro de la especie, por ejemplo L. monocytogenes.

Ejemplo 6
Deteccion por sonda colorimétrica miiltiple de secuencias del gen ssrA de Listeria

LGTm (A), LStm (B) y una sonda oligonucleotidica de la SEC ID N°: 228 de espaciador de ARNr 16S - 23S (C -
5’ CATTAAACTTTAG-CAAGGAAGTG 3’) de Campylobacter upsaliensis se unieron de manera irreversible a tiras
de membrana de nylon y se hibridaron con el producto PCR amplificado de ssrA, usando los cebadores especificos de
género, Ltm1 y Ltm2 ( Ltm1 se marcé con biotina en el extremo 5°), de L. monocytogenes (1-6), L. innocua (7-10), L.
ivanovii (11), L. murrayi (12), L. seeligeri (13), L. welshmeri (14) y L. grayii (15). También se hibridaron los productos
PCR amplificados de ssrA, usando tmUS5’ y tmU3’ (tmU5’ se marcé con biotina en el extremo 5’), con las tiras de
la membrana de nylon de las bacterias Gram-positivas, B. subtilus, L. lactis, S. aureus, S. epidermis, E. faecalis, C.
perfringins (16-21) y las bacterias Gram-negativas E. coli, S. enteritidis, P. Rettgeri, K. aerogenes (22-25). Como se
muestra en la Fig. 10, después de la hibridacién, el desarrollo del ensayo colorimétrico con biotina reveld lo siguiente:
las Tiras 1-6 demuestran que el producto PCR amplificado de ssrA se origina de L. monocytogenes combinado con
la confirmacién de que el producto PCR amplificado es del género Listeria - A y B dan deteccidn de color; las Tiras
7 - 15 demuestran que estos productos PCR se originan del género Listeria - solo A da deteccién de color; y las Tiras
16 - 25 demuestran que los productos PCR no son del género Listeria - no se detecta color. C es una sonda de control
oligonucleotidica negativa y D es un control positivo del ensayo de deteccién colorimétrico para todas las muestras.

Ejemplo 7
Uso de secuencias de ssTA/ARNtm para diferenciar entre especies de organismos

Los alineamientos mediante Clustal W como se muestra en las Figs. 11 (SECID N°. 19y 21), 12 (SECID N°. 41 y
43), 13 (SECID N*: 77y 79), 14 (SEC ID N°. 83y 85), 15y 16 (SEC ID N°: 53, 55y 57), indican que hay diferencias
de nucledtidos dentro de las secuencias de ssrA/ARNtm de diferentes cepas de la misma bacteria. Esto sugiere que las
secuencias de sstA/ARNtm posiblemente podrian usarse para discriminar entre individuos y/o grupos de cepas dentro
de una especie bacteriana. Esto puede tener aplicaciones utiles en epidemiologia y andlisis de poblacion bacteriana.

Ejemplo 8
Andlisis de integridad del ARNtm después del tratamiento térmico medio y extremo de células bacterianas

Se trataron cultivos de E. coli 'y L. monocytogenes a 80°C, durante 20 minutos en el caso de E. coli y 40 minutos en
el caso de L. monocytogenes 'y a 120°C durante 15 minutos (esterilizando en autoclave) después del crecimiento durante
una noche y se ensay6 su viabilidad alas O h, 1 h, 2 h, 6 h, 12 h, h 24 y 48 horas después del tratamiento térmico.
No se observé viabilidad en ningin periodo de tiempo ensayado. También se aisl6 ARN total en estos periodos de
tiempo y se realizo la electroforesis en geles de agarosa al 1,2% desnaturalizantes y la transferencia de Northern. Cada
transferencia se hibrido, en el caso de E. coli (Figs 17 y 18), con una sonda oligonucleotidica marcada radiactivamente
Evtm y en el caso de L. monocytogenes (Figs 19 y 20) con una Lvtm radiomarcada. Con cada muestra ensayada no se
detectd ningun transcrito de ARNtm, lo que demuestra que el transcrito de ARNtm se degrada después del tratamiento
térmico. Los carriles representados con la anotacién +ve son una muestra de ARN total de control positivo.

Ejemplo 9

Uso del transcrito de ARNtm para diferenciar entre bacterias viables y no viables

Un cultivo de 100 ml de L. monocytogenes crecié durante una noche en un cultivo liquido. Después del crecimiento,
se llevaron a cabo diluciones en serie de las células y se determind la viabilidad sembrando en placas de propagacién
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sobre placas de agar nutritivo. Simultdneamente, se aislo6 ARN total de una alicuota de 1 ml de estas células. El resto
de las células se calent6 a 65°C durante 20 minutos. Después, las células se eliminaron para el andlisis de viabilidad y
el aislamiento de ARN total. Se tomaron muestras para la viabilidad y el aislamiento de ARN en periodos de tiempo
de O h, 2 h, h 6 y 24 horas después del tratamiento.

La siembra en placas de propagacién sobre placas de agar nutritivo indicé que el tratamiento térmico exterminé
células de L. monocytogenes, no observandose ninguna unidad formadora de colonias viable. Después, cada aislado
de muestra de ARN se traté con DNasa para eliminar cualquier ADN contaminante y las muestras de ARN total
(100 ng) se sometieron a amplificacién PCR - Transcriptasa Inversa usando los cebadores oligonucleotidicos Ltm1 y
Ltm?2 especificos de ssrA/ARNtm del género Listeria. Las reacciones de amplificacién de control negativo incluyeron
cebadores, diana y Taq polimerasa, pero no transcriptasa inversa. Los resultados de las reacciones de amplificacion se
muestran en la Figura 12.

Sélo se observaron productos RT-PCR de ARNtm amplificados con la muestra de RNA no tratada con calor. Las
muestras restantes no dieron ningin producto RT-PCR lo que indica que las moléculas de ARNtm en estas muestras
pueden haberse degradado en las células tratadas con calor no viables.

En la Fig. 21 los carriles representan lo siguiente:

Carril A: Marcador de peso molecular V;
Carril 1: Amplificacion del ARN por PCR (tratamiento de células sin calor) - Transcriptasa Inversa (RT),
+ Taq polimerasa (TP);

Carril 2: RT-PCR del ARN (tratamiento de células sin calor), + RT, +TP;

Carril 3: Amplificaciéon del ARN por PCR (a tiempo 0 después del tratamiento térmico), -RT, +TP;
Carril 4: RT-PCR del ARN (a tiempo O después del tratamiento térmico), +RT, +TP;

Carril 5: Amplificacion del ARN por PCR (a tiempo 1 h después del tratamiento térmico), - RT, +TP;
Carril 6: RT-PCR del ARN (a tiempo 1 h después del tratamiento térmico), +RT, +TP;

Carril 7: Amplificacion del ARN por PCR (a tiempo 2 h después del tratamiento térmico), - RT, +TP;
Carril 8: RT-PCR del ARN (a tiempo 2 h después del tratamiento térmico), +RT, +TP;

Carril 9: Amplificaciéon del ARN por PCR (a tiempo 6 h después del tratamiento térmico), -RT, +TP;
Carril 10: RT-PCR del ARN (a tiempo 6 h después del tratamiento térmico), +RT, +TP;

Carril 11: Amplificaciéon del ARN por PCR (a tiempo 24 h después del tratamiento térmico), -RT, +TP;
Carril 12: RT-PCR del ARN (a tiempo 24 h después del tratamiento térmico), +RT, +TP;

Carril B: Marcador de peso molecular V;
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REIVINDICACIONES

1. El uso del gen ssrA o un fragmento del mismo constituido al menos por 10 nucleétidos como una regién diana
en un ensayo de dcidos nucleicos por sonda para la deteccion e identificacidon de un organismo in vitro procariota o
eucariota.

2. El uso de acuerdo con la reivindicacién 1, en el que un fragmento de la molécula del gen ssrA correspondiente
a una regién de alta homologia del extremo 5° de la molécula de ADN se usa como una regién diana universal.

3. El uso de acuerdo con la reivindicacién 1, en el que un fragmento de la molécula del gen ssrA correspondiente
a una regién de alta homologia del extremo 3’ de la molécula de ADN se usa como una regién diana universal.

4. El uso de acuerdo con la reivindicacion 1, en el que un fragmento de la molécula del gen ssrA correspondiente
a una regién de baja homologia se usa como una regién diana en un ensayo de dcidos nucleicos por sonda para
diferenciar entre especies.

5. El uso de acuerdo con la reivindicacién 1, en el que un fragmento de la molécula del gen ssrA correspondiente
a una regién de baja homologia se usa como una regién diana para la generacién de una sonda especifica de un
género.

6. El uso de ARNtm, de un transcrito de ARN del gen ssrA, o de un fragmento del mismo constituido al menos por
diez nucledtidos como una regién diana en un ensayo de dcidos nucleicos por sonda para la deteccién e identificacién
de un organismo procariota o eucariota.

7. El uso de acuerdo con la reivindicacién 6, en el que un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente
a una regién de alta homologia del extremo 5’ de la molécula de ARNtm se utiliza como una regién diana universal.

8. El uso de acuerdo con la reivindicacion 6, en el que un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente
a una region de alta homologia en el extremo 3’ de la molécula de ARNtm se utiliza como una regién diana universal.

9. El uso de acuerdo con la reivindicacion 6, en el que un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente
a una regién de baja homologia se usa como una regién diana en un ensayo de 4cidos nucleicos por sonda para
diferenciar entre especies.

10. El uso de acuerdo con la reivindicacion 6, en el que un fragmento de una molécula de ARNtm correspondiente
a una region de baja homologia se usa como una region diana para la generacion de una sonda especifica de un género.

11. El uso de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en el que dicho fragmento del gen ssrA o
dicho fragmento de ARNtm se usa como base de un cebador para usar en un procedimiento de amplificacion.

12. El uso de acuerdo con la reivindicacién 11, en el que el producto del procedimiento de amplificacion se usa
como regién diana en un ensayo de dcidos nucleicos por sonda.

13. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 6 - 12, en el que un transcrito de ADNc de una
molécula de ARNtm se utiliza como una sonda en un ensayo de hibridacién de 4cidos nucleicos.

14. El uso de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en el que la regién diana se usa como base
de un ensayo para diferenciar organismos procariotas o eucariotas, vivos y muertos.

15. El uso de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en el que la region diana se usa en un
formato de sondas multiples para la deteccién y/o identificacién a gran escala de organismos procariotas o eucariotas.

16. El uso de acuerdo con la reivindicacion 15, en el que una sonda del gen ssrA o una sonda de un transcrito de
ARNtm estd unida a un sistema de microplaca de genes de micromatriz para la deteccidn e identificacion a gran escala
a alto rendimiento de organismos procariotas o eucariotas.

17. El uso de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en el que la regioén diana se usa como una
sonda en un ensayo para detectar organismos procariotas o eucariotas en una muestra de materia.

18. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-13, en el que un fragmento del gen ssrA o del
transcrito de ARNtm se usa en un ensayo para obtener un perfil de ADN de un sistema procariota o eucariota y, por lo
tanto, diferenciar entre cepas de la misma especie.

19. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-13, en el que gen ssrA, el transcrito de ARNtm

o una secuencia de ADN complementaria de este, o un fragmento del mismo, se usa para disefiar un agente dirigido
contra organismos infecciosos procariotas o eucariotas para propositos terapéuticos.
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20. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-13, en el que la regién diana se usa para controlar
la eficacia de las terapias con farmacos contra agentes infecciosos.

21. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-13, en el que la region diana se usa para controlar
la viabilidad y el nivel de organismos beneficiosos para la salud en el tracto gastrointestinal.

22. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-13, en el que el ensayo se usa para la cuantifi-
cacién de organismos procariotas o eucariotas.

23. El uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1-5 y 11-13, en el que, para identificar un orga-
nismo procariota o eucariota, se usa una base de datos de las secuencias del gen ssrA.
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FIG. 17
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FIG. 18
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FIG. 13
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FIG. 20
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LISTA DE SECUENCIAS

<120> Ensayos de diagnéstico basados en sondas de dcidos nucleicos para organismos procariotas y eucariotas

<130> P00-37-PCT

<140>
<141>

<150> PCT/IE 99/00043

<151>

14-05-1999

<160> 228
<170> PatentIn Ver. 2.0

<210>

1

<211> 366
<212> ADN

<213> Actinobacillus actinomycetemcomitans

<400>

1

ggggctgatt
ggcctcgtaa
ttaataacct
gagtcaaacc
aatcaaagta
actaaacgtg
ccacca

<210>2
<211> 366
<212> ARN
<213> Actinobacillus actinomycetemcomitans

<400> 2

ggggcugauu
ggccucguaa
uuaauaaccu
gagucaaacc
aaucaaagua
acuaaacgug
ccacca

<210>3
<211> 315
<212> ADN
<213> Aeromonas salmonicida

ctggattcga
ataaaccgca
gcctttagcecc
aaaacgagat
gcttaattgt
tagtgctaac

cuggauucga
auaaaccgca
gccuuuagec
aaaacgagau
gcuuaauugu

uagugcuaac

cgggattagce
aaaaaatagt
ttcgctccce
cgtgtggaag
cgcgtgtccg
ggcagaggaa

cgggauuagc
aaaaaauagu
uucgcuccece
cguguggaag
cgcguguccyg
ggcagaggaa

gaagcccgaa
cgcaaacgac
agcttccgcet
ccaccgtttg
tcagcaggat

tttcggacgg

gaagcccgaa
cgcaaacgac
agcuuccgcu
ccaccguuug
ucagcaggau

uuucggacgg

gtgcacgtcg
gaacaatacg
cgtaagacgg
aggatcgaag
taagtgaatt
gggttcaact

gugcacgucg
gaacaauacg
cguaagacgg
aggaucgaag
uaagugaauu

ggguucaacu

aggtgcggta
ctttagcagc
ggataaagcg
cattaaatta
taaagaccgg
ccceecagcet

aggugcggua
cuuuagcagc
ggauaaagcg
cauuaaauua
uaaagaccgg

ccceccagcu
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<400> 3
aagattcacg aaacccaagg tgcatgccga ggtgcggtag gcctcgttaa caaaccgcaa 60
aaaaatagtc gcaaacgacg aaaactacgc actagcagct taataacctg catagagccc 120
ttctacccta gcttgcctgt gtcctaggga atcggaaggt catccttcac aggatcgtgt 180
ggaagtcctg ctcggggcgg aagcattaaa accaatcgag ctagtcaatt cgtggcgtgt 240
ctctccgcag cgggttggcg aatgtaaaga gtgactaagc atgtagtacc gaggatgtag 300
taattttgga cgggg 315

<210>4

<211> 315

<212> ARN

<213> Aeromonas salmonicida

<400> 4
aagauucacg aaacccaagg ugcaugccga ggugcgguag gccucguuaa caaaccgcaa 60
aaaaauaguc gcaaacgacg aaaacuacgc acuagcagcu uaauvaaccug cauagagccc 120
uucuacccua gcuugceccugu guccuaggga aucggaaggu cauccuucac aggaucgugu 180
ggaaguccug cucggggcgg aagcauuaaa accaaucgag cuagucaauu cguggcgugu 240
cucuccgcag cggguuggcg aauguaaaga gugacuaagc auguaguacc gaggauguag 300
uaauuuugga c¢gggg 315

<210>5

<211> 349

<212> ADN

<213> Alcaligenes eutrophus

<400> 5
tgggccgace tggtttcgac gtggttacaa agcagtgagg cataccgagg acccgtcacc 60
tcgttaatca atggaatgca ataactgcta acgacgaacg ttacgcactc gcttaattgc 120
ggccgtcctce gcactggctc gctgacggge tagggtcgca agaccacgcg aggtatttac 180
gtcagataag ctccggaagg gtcacgaagc cggggacgaa aacctagtga ctcgccgtcg 240
tagagcgtgt tcgtccgatg cgccggttaa atcaaatgac agaactaagt atgtagaact 300
ctctgtggag ggcttacgga cgcgggttcg attcccgecg gectccacca 349

<210> 6

<211> 349

<212> ARN

<213> Alcaligenes eutrophus

<400> 6
ugggccgacc ugguuucgac gugguuacaa agcagugagg cauaccgagg acccgqucacc 60
UCguuaauca auggaaugca auaacugcua acgacgaacg uuacgcacuc gcuuaauugc 120
ggccguccuc gcacuggcuc gcugacgggce uagggucgca agaccacgcg agguauuuac 180
gucagauaag cuccggaagg gucacgaagc cggggacgaa aaccuaguga cucgccgucg 240

vagagcgugu ucguccgaug cgccgguuaa aucaaaugac agaacuaagu auguagaacu 300
cucuguggag ggcuuacgga cgcggguucg auucccgccg gcuccacca 349

<210>7

<211> 347

<212> ADN
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<213> Aquifex aeolicus

<400> 7
gggggcggaa
gtaacagccg
agcgcgtccc
gctactcggt
tgccecgtggg
gtggccgeceg

aggattcgac
ctaaaacagc
cggtaggttt
cgcacggggce
cgacccgagg
tcctecggacg

<210> 8

<211> 347

<212> ARN

<213> Aquifex aeolicus

<400> 8

gggggcggaa
guaacagccg

aggauucgac
cuaaaacagc
agcgcguccce cgguagguuu
cgcacggggc
cgacccgagg
uccucggacyg

gcuacucggu
ugcececguggg
guggccgeeg

<210>9

<211> 316

<212> ADN

<213> Bacillus megaterium

<400> 9

ggaaatcctg
cgggttcgat

agggtagttc
ataataactg
cctcccteca
ttcgeccgtcet
aggcagaaca
atatttctgg

gagcttaggt
gcaaatctaa
tcgceccatgt
gaggacgaag
gctcgcgaat
acgtgg

<210> 10

<211> 316

<212> ARN

<213> Bacillus megaterium

<400> 10

aggguaguuc gagcuuaggu

auaauvaacug gcaaaucuaa
ccucccucca ucgcccaugu
gaggacgaag
gcucgcgaau

acgugg

uucgccgucu
aggcagaaca
auauuucugg

ES 2 345 243 T3

ggggacaggc
tcccgaagcet
gcgggtggcec
tgagtagctg

ggggacaggc
ucccgaagcu
gcggguggcece
ugaguagcug
ggaaauccug
cggguucgau

tgcgagtcga
caataacttc
ggtagggtaa
gaagagaata
gatcaatatg

ugcgagucga
caauaacuuc
gguaggguaa
gaagagaaua
gaucaauaug

ggtccccgag
gaactcgctc
taccggaggg
acacctaacc
aacacgggct
tccecgecgece

gguccccgag
gaacucgcuc
uaccggaggg
acaccuaacc
aacacgggcu
ucccgcegec

ggagatggcc
gctttagctg
gggactcact
atcagactag
ccaactacac

ggagauggcc
gcuuuagcug
gggacucacu
aucagacuag
ccaacuacac

gagcaggccg
tcgctgecta
cgtcagagac
cgtgctaccc
aagcctgtag

tccacca

gagcaggccg
ucgcugccua
cgucagagac
cgugcuaccc
aagccuguag
uccacca

tcgttaaaac
cataatagta
ttaagtgggc
cgactgggac
tcgtagacge

ucguuaaaac
cauaauagua
uuaagugggc
cgacugggac
ucquagacgc

ggtggctccc
attaaacggc
acccgcectegg

tcggggaget
agcctcggat

1
1
2
3
3

gguggcuccc
auuaaacggc
accecgeucgg
ucggggagcu
agccucggau

atcaacgcca
gcttagegtt
tacgccggag
gcctgttggt
ttaagtggcc

aucaacgcca
gcuuagcguu
uacgccggag
gccuguuggu
uuaaguggcc

20
80
40
oo
47

60

120
180
240
300
347

60

120
180
240
300
316

60

120
180
240
300
316
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<210>

11

<211> 363
<212> ADN
<213> Bacillus subtilis

<400>

<210>
<211>
<212>
<213>

<400>

11

ggggacgtta cggattcgac
tcgtaaacac gcacttaaat
tagctgccta ataagcgcag
catccaagta ggctacgctt
gctctcggaa ggcccgcecceg
gctcgtagac gcttaagtaa
cca

12
363
ARN

Bacillus subtilis
12

ggggacguua cggauucgac
ucguaaacac gcacuuaaau
uagcugccua auaagcgcag
cauccaagua ggcuacgcuu
gcucucggaa ggcccgceccg
gcucguagac gcuuaaguaa
cca

<210> 13

<211> 387

<212> ADN

<213> Bordetella pertussis

<400> 13

ggggccgatc
agctcgttaa
taagcggtga
gggggcaacc
acggegttgg
gggttaaatc
ggggttcaat

<210> 14
<211> 387
<212> ARN
<213> Bordetella pertussis

cggattcgac
tccactggaa
gccgctgcac
ccgaaccgca
tttaaattac
caaatagatc
tcccecegge

ES 2345243 T3

agggatggat
ataactggca
cgagctcttc
gcgttcecegt
caggcaagaa
tcgatgttte

agggauggau
auvaacuggca

cgagcucuuc
gcguucccgu
caggcaagaa
ucgauguuuc

gtgggtcatg
cactacaaac

tgatctgtcc
gcagcgacat
gtgaatcgcc
gactaagcat
tccacca

cgagcttgag
aaactaacag
ctgacattgc
ctgagaacgt
gatgagtgaa
tggacgtggg

cgagcuugag
aaacuaacag
cugacauugc
cugagaacgu
gaugagugaa
uggacguggg

aaacagctca
gccaacgacg
ttgggtcagg
tcacaaggaa
ctggtccggce
gtagaactgg

ctgcgagcecg
ttttaaccaa
ctatgtgtct
aagaagagat
accataaata
ttcgactecc

cugcgagccg
uuuuaaccaa
cuaugugucu
aagaagagau
accauvaaaua
uucgacuccce

gggcatgccg
agcgtcectcge
cgggggaagg
tcggccaccg
ccgtcgatcg
ttgcggaggg

agaggcgatc
aacgtagcat
gtgaagagca
gaacagacta
tgcaggctac
accgtctcca

agaggcgauc
aacguagcau
gugaagagca
gaacagacua
ugcaggcuac
accgucucca

agcaccagta
tctcgceegcet
caacttcaca
ctggggtcac
gctaagtcca
cttgcggacg

60

120
180
240
300
360
363

60

120
180
240
300
360
363

60

120
180
240
300
360
387
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<400> 14

ggggccgauc
agcucguuaa

uaagcgguga
gggggcaacc
acggcguugg
ggguuaaauc
gggguucaau

cggauucgac
uccacuggaa
gccgcugcac
ccgaaccgca
uuuaaauuac
caaauagauc
ucceccccggce

<210> 15

<211> 362

<212> ADN

<213> Borrelia burgdorferi

<400> 15

ggggatgttt
cttaaaactt

gctgcttaag
tcgacatcaa

tggatttgac
ctaaaataaa
ttagcagagg
agcttgctta

agagcaattt ggtggtttgc

agcttgtaga agcttatagt

ca

<210> 16

<211> 362

<212> ARN

<213> Borrelia burgdorferi

<400> 16

ggggauguuu
Cuuaaaacuu

uggauuugac
cCuaaaauaaa
gcugcuuaag uuagcagagqgg
ucgacaucaa agcuugcuua
ggugguuugc

agcuuauagu

agagcaauuu
agcuuguaga
ca

<210> 17

<211> 359

<212> ADN

<213> Campylobacter jejuni

<400> 17
gggagcgact
gcgtaaaaag
aaagctgegt
gtcatttttg
cttgcttttg
tgtagaggtc

tggcttcgac
Cccaaataaa
aagttcagtt
atagtgtagc
agttttggaa
tttgtgggat

ES 2 345 243 T3

gugggucaug
cacuacaaac

ugaucugucc
gcagcgacau
gugaaucgcc
gacuaagcau
uccacca

tgaaaatgtt
tgcaaaaaat
gttttgttga
aaaatgtttt
tagtatttcce
attattttta

ugaaaauguu
ugcaaaaaau
guuuuguuga
aaaauguuuu
uaguauuucc
auuauuuuua

aggagtaagt
attaaacgca
gagcctgaaa
cttgcgtttg
gatgagcgaa
tatttttgga

aaacagcuca
gccaacgacg
uugggucagg
ucacaaggaa
cugguccggce
guagaacugg

aatattgtaa
aataacttta
atttggcttt
caagttgatt
aaaccatatt

ggacgcgggt

aauauuguaa
aauaacuuua
auuvuggcuuu
caaguugauu
adaaccCauauu
ggacgcgggu

ctgcttagat
aacaacgtta
tttaagtcat
acaagcgttg
gtagggtgaa
caggggttcg

gggcaugceg
agcgucucgc
cgggggaagyg
ucggccaccg
ccgucgaucg
uugcggagyy

gttgcaggca
caagctcaaa
gaggttcact
tttagggact
gcttaataaa
tcaattcccg

guugcaggca
caagcucaaa
gagguucacu
uuuagggacu
gcuuaauaaa
ucaauucccg

ggcatgtcgc
aattcgctcc
actatctagc
aggtgaaata
gtagtcatct
attcccctceg

cttccacca

agcaccagua
ucucgccgcu
caacuucaca
cuggggucac
gcuaagucca
cuugcggacg

gagggaatct
tcttgtaatg
tatactcttt
tttatacttg
atactagata

ccatctccac

gagggaaucu
ucuuguaaug
uauacucuuu
uuuauacuug
auacuagaua
ccaucuccac

120
180
240
300
360
387

60

120
180
240
300
360
362

60
120
180
240
300
360

362

tttgggcaaa
tgcttacgct
ttaattttcg
aagtcttagc
ttgctaagca

60

120
180
240
300
359
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<210> 18

<211> 359

<212> ARN

<213> Campylobacter jejuni
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55
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<400> 18
gggagcgacu uggcuucgac aggaguaagu cugcuuagau ggcaugucgc uuugggcaaa 60
gcguaaaaag cccaaauaaa auuaaacgca aacaacguua aauucgcucc ugcuuacgcu 120
aaagcugcgu aaguucaguu gagccugaaa uuuaagucau acuaucuagc uuaauuuucg 180
gucauuuuug auaguguagc cuugcguuug acaagcgquug aggugaaaua aagucuuagc 240
cuugcuuuug aguuuuggaa gaugagcgaa guagggugaa guagucaucu uugcuaagca 300
uguagagguc uuugugggau uauuuuugga cagggguucg auuccccucg cuuccacca 359

<210> 19

<211> 420

<212> ADN

<213> Chlamydia trachomatis (D/UW-3/CX)

<400> 19
gggggtgtaa aggtttcgac ttagaaatga agcgttaatt gcatgcggag ggcgttggct 60
ggcctcctaa aaagccgaca aaacaataaa tgccgaacct aaggctgaat gcgaaattat 120
cagcttcgct gatctcgaag atctaagagt agctgcttaa ttagcaaagt tgttacctaa 180
atacgggtga cccggtgttc gcgagctcca ccagaggttt tcgaaacacc gtcatgtatc 240
tggttagaac ttaggtcctt taattctcga ggaaatgagt ttgaaattta atgagagtcg 30C
ttagtctcta taggggtttc tagctgagga gacataacgt atagtaccta ggaactaagc 360
atgtagaggt tagcggggag tttactaagg acgagagttc gactctctcec acctccacca 420

<210> 20

<211> 420

<212> ARN

<213> Chlamydia trachomatis (D/UW-3/CX)

<400> 20
ggggguguaa agguuucgac uuagaaauga agcguuaauu gcaugcggag ggcguuggcu 60
ggccuccuaa aaagccgaca aaacaauaaa ugccgaaccu aaggcugaau gcgaaauuau 120
cagcuucgcu gaucucgaag aucuaagagu agcugcuuaa uuagcaaagu uguuaccuaa 180
auacggguga cccgguguuc gcgagcucca ©cagagguuu ucgaaacacc gucauguauc 240
ugguuagaac uuagguccuu uaauucucga ggaaaugagu uugaaauuua augagagucg 300
uuagucucua uagggguuuc uagcugagga gacauaacgu auaguaccua ggaacuaagc 360
auguagaggu uagcggggag uuuacuaagg acgagaguuc gacucucucc accuccacca 420

<210> 21

<211> 421

<212> ADN

<213> Chlamydia trachomatis (neumonitis murina)
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<400> 21

gggggtgtaa
ggcctcctaa

cagcttcgct
gtactggtaa
tggttagaat
ttggtctcta
catgtagagg
a

aggtttcgac
aaagccgaca
gatcttaatg
cceggtgttce
tagggccttt
tagaggtttc
ttagcgggga

ES 2 345 243 T3

ttagaaatga
aaacaataaa
atctaagagt
gcgagctcca
taactctcaa
tagctgagga
gtttactaag

<210> 22

<211> 421

<212> ARN

<213> Chlamydia trachomatis (neumonitis murina)

<400> 22

ggggguguaa
ggccuccuaa

cagcuucgcu
guacugguaa
ugguuagaau
uuggucucua
cauguagagg
a

agguuucgac
aaagccgaca
gaucuuaaug
cccgguguuc
uagggccuuu
uagagguuuc
uuagcgggga

uuagaaauga
aaacaauaaa
aucuaagagu
gcgagcucca
uaacucucaa
uagcugagga
guuuacuaag

<210> 23

<211> 404

<212> ADN

<213> Chlorobium tepidum

<400> 23

ggggatgaca
tggacggact
tggctgectg
tctgaagccg
cgtacattca
ctggcggtgt
gagcagtgtc

ggctatcgac
cgttaaacaa
attagcacaa
ccggatggca
tgcccgaggg
aatcggacca
ctggacgcgg

aggataggtg
gtctatgtac
gttaattcag
taacccgege
ggtgtgcggg
cgaaaaacca
gttcaagtcc

<210> 24

<211> 404

<212> ARN

<213> Chlorobium tepidum

agcgttaatt
tgccgaacct
tgctgcttaa
ccagaggttt
gggaactaat
gatataacgt
gacgagagtt

agcguuaauu
ugccgaaccu
ugcugcuuaa
ccagagguuu
gggaacuaau
gauauaacgu
gacgagaguu

tgagatgtcg
caatagatgc
aagccatcgt
ttgagcctac
taaccaatcg
accaccagag
cgccatctcec

gcatgcggag
aaggctgaat
ttagcaaagt
tcgaaacgcc
ttgaatttta
aaaatattct
cgaatctctc

gcaugcggag
aaggcugaau
uuagcaaagu
ucgaaacgcc
uugaauuuua
aaaauauucu

cgaaucucuc

ttgcactccg
agacgattat
cctgcggtga
gggttcgege
ggataagggg
atgagtgtgg
acca

ggcgttggct
gcgaaattat
tgttacctaa
gtcatttatc
atgagagtcg
agaaactaag
cacctccacc

ggcguuggcu
gcgaaauuau
uguuaccuaa
gucauuuaudc
augagagucg
agaaacuaag
caccuccacc

agtttcagca
tcgtatgcaa
atgcgcttac
aagtaagctc
acgaacgctg
taactgcatc

60

120
180
240
300
360
420
421

120
180
240
300
360
420
421

60

120
180
240
300
360
404
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<400> 24

ggggaugaca
uggacggacu
uggcugccug

ggcuaucgac
cguuaaacaa
auuagcacaa
ucugaagccg ccggauggca
ugcccgaggg
aaucggacca

cuggacgcgg

cguacauuca
cuggcggugu
gagcaguguc

<210> 25
<211> 294
<212> ADN

ES 2345243 T3

aggauaggug
gucuauguac
guuaauucag
uaacccgcgce
ggugugcggg
cgaaaaacca
guucaagucc

<213> Cyanophora paradoxa (alga) cyanelle

<400> 25

ggggctgttt
gttctatctc

aggtttcgac
gaaaatcaag
agctttcgcet
tatttattgt
atttaaaaaa

accgtaaagc
ggaatttatt
taaacgcata

<210> 26
<211> 294
<212> ARN

gtttttttct
aactctcaaa
gtttaataat
ttatcctgcet

acggacgtgg

<213> Cyanophora paradoxa (alga) cyanelle

<400> 26

ggggcuguuu
guucuaucuc

agguuucgac
gaaaaucaag
accguaaagc agcuuucgcu
ggaauuuauu uauuuauugu

uaaacgcaua auuuaaaaaa

<210> 27

<211> 189

<212> ADN

<213> Clostridium acetobutylicum

<400> 27

guuuuuuucu
aacucucaaa
guuuaauaau
uuauccugcu

acggacgugg

ugagaugucg
caauagaugc
aagccaucqgu
uugagccuac
vaaccaaucg
accaccagag

cgccaucucc

aattatgttt
atttaaacgc
tacttttaat
taatgaatta
gttcaaatcc

aauuauguuu
auuuaaacgc
vacuuuuaau
uaaugaauua

guucaaaucc

uugcacuccg
agacgauuau
ccugcgguga
ggguucgcge
ggauaagggg
augagugugg
acca

gttaagcaag
aactaatatt
ttaaaaacct
aaaaaagcta
caccagctcc

guuaagcaag
aacuaauauu
wuaaaaaccu
aaaaaagcua

caccagcucc

aguuucagca
ucguaugcaa
augcgcuuac
aaguaagcuc
acgaacgcug
uaacugcauc

tcgaggattt
gtacgtttta
aattttttta
tacttgtgaa
acca

ucgaggauuu
guacguuuua
aauuuuuuua
uacuugugaa
acca

60

120
180
240
300
360
404

120
180
240
294

120
180
240
294

aatctggcgt cgagagcggg gaaacgagcec ttacaaagct ttgagtaagg aacggaattt 60
atgaagctac tgaagtgaaa agcttgtttg taggcgtttc atggagggaa tgttaaaata 120
caaactgcac tcggagatgc ttaatgaaac cattttcgga caggggttcg attccccteg 180

cctccacca

<210> 28

<211> 189

<212> ARN

<213> Clostridium acetobutylicum

189
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<400> 28

ES 2 345 243 T3

aaucuggcgu cgagagcggg gaaacgagcc uuacaaagcu uugaguaagg aacggaauuu 60
augaagcuac ugaagugaaa agcuuguuug uaggcguuuc auggagggaa uguuaaaaua 120
caaacugcac ucggagaugc uuaaugaaac cauuuucgga cagggguucg auuccccucg 180

ccuccacca

<210> 29
<211> 349
<212> ADN

<213> Deinococcus radiodurans

<400> 29

gggggtgacc
gcctcgtaaa
aagtgagatg
gctagcccag
aacctgccca
acgctggacg

<210> 30
<211> 349
<212> ARN

cggtttcgac
caaacggcaa
acgaccgtgce
gcgattctcc
ctggtgagcg
gacctttgga

<213> Deinococcus radiodurans

<400> 30

gggggugacc
gccucguaaa

aagugagaug
gcuagcccag
aaccugccca
acgcuggacg

<210> 31
<211> 330
<212> ADN

cgguuucgac
caaacggcaa
acgaccgugc
gcgauucucc
cuggugagcg
gaccuuugga

<213> Desulfovibrio desulfuricans

<400> 31

gggactggaa
gtaattgcca
cgtttaacgg
ggctggcgaa
gcgttgtgec
atgcttcgtg

<210> 32
<211> 330
<212> ARN

ccgtagceggce
acaacgatta
tcgcgcecgat
aaccggctct

tggtcagggg
tggaatgttc

<213> Desulfovibrio desulfuricans

aggggaactg
agccatttaa

agcccggect
atagccgacg
ccggecccgac
cggcggttceg

aggggaacug
agccauuuaa

agcccggecu
auagccgacg
ccggcccgac
cggcgguucg

aggtcgaggce
cgactacgct
cagggccatg
cgccggggtt
ccaacagcgc

tcggacgggg

aaggtgatgt
ctggcaacca
ttggcgtcge
gcgaaacttt
aatcaaacag
actccgccca

aaggugaugu
cuggcaacca
uuggecgucge
gcgaaacuuu
aaucaaacag
acuccgccca

gcecgcetggece
tacgctgect
cctgataacc
tttcgcgagg
ggtgaaatac

tgcgtgtcga
gaactacgct
ggaagtcact
atggagctac
tgggatacac
cctccacca

ugcgugucga
gaacuacgcu
ggaagucacu
auggagcuac
ugggauacac
ccuccacca

tcgtaaaaag
aataacagcg
ctgattggcg
agtttaccgg
atacttgacc

189

ggtgccgttg 60
ctcgctgett 120
aaaaaagaag 180
ggcctgcgag 240
acgtagacgc 300

349

ggugccguug 60
cucgcugcuu 120
aaaaaagaag 180
ggccugcgag 240
acguagacgc 300

349

cggcacaaaa 60
aggcaatgac 120
acacttatca 180
cgggattgct 240
taaacctgta 300
330
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<400> 32

gggacuggaa
guaauugcca
cguuuaacgg
ggcuggcgaa
gcqguugugcce
augcuucgug

<210> 33

<211> 318
<212> ADN

ccguagcggce
acaacgauwua
ucgcgccgau
aaccggcucu

uggucagggg
uggaauguuc

<213> Dichelobacter nodosus

<400> 33
ctcgaggtgce
aaacgacgac
gtgggtttac
ggttaaatta
ctaattaact

atccccccge

<210> 34
<211> 318
<212> ARN

atgtcgagaa
aactacgctt
cgtaagcgac
agcggaatcg
gctctaaaca

ctccacca

<213> Dichelobacter nodosus

<400> 34
cucgaggugc
aaacgacgac
guggguuuac
gguuaaauua
cuaauuaacu

auccccccgce

<210> 35
<211> 367
<212> ADN

augucgagaa
aacuacgcuu
cguaagcgac
agcggaaucg
gcucuaaaca
cuccacca

<213> Enterococcus faecalis

<400> 35

ES 2345243 T3

aggucgaggce
cgacuacgcu
cagggccaug
cgccgggguu
ccaacagcgc

ucggacgggqg

tgagagaatc
tagcggctta
attaacacag
cttgtaaaat
tgtagtacca

ugagagaauc
uagcggcuua
auuaacacag
cuuguaaaau
uguaguacca

gccgcuggcec
uacgcugccu
ccugauaacc
uuucgcgagg
ggugaaauac

tcgttaaata
attcccgcett
aatcgctggt
gcctgagcgt
aaagttaagg

ucguuaaaua
auucccgcuu
aaucgcuggu
gccugagcgu
aaaguuaagg

gggggcgtta cggattcgac aggcatagtt gagcttgaat
tacgttaaaa cgttacagtt aaatataact gctaaaaacg

gctgcctaaa aaccagctag cgaagatcct cccggcatcg

tcctaatcga agtgggatac gctaaatttt

gactagcaat acagaatgcc tgtcactcgg

tctatgaacg tagagattta agtggcaata

tccacca

tccgtctgta
cacgctgtaa
tgtttggacg

10

ucguaaaaag
aauaacagcg
cugauuggcg
aguuuaccgg
auacuugacc

ctttcaaaac
tcgcttacct
taacgcgtcec
tggctgttta
attcgcggac

cuuucaaaac
ucgcuuaccu
uaacgcgucc
uggcuguuua
auucgcggac

tgcgtttcgt
aaaacaattc
cccatgtgct

aaatttagag
agcgaacctt
cgggttcgac

60

120
180
240
300
330

cggcacaaaa
aggcaaugac
acacuuauca
cgggauugcu
uaaaccugua

60

120
180
240
300
318

ttatagttgce
agatttgtct
gctgttaatc
tgagttaaac

gggggttcaa

60

120
180
240
300
318

uuauaguugc
agauuugucu
gcuguuaauc
ugaguuaaac
ggggguucaa

aggttacggc 60
tttcgcttta 120

cgggtcaggg 180

gagcttacca 240
taaatgagtg 300
tcccgecegte 360

367
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<210>
<211>
<212>

36
367
ARN

<213> Enterococcus faecalis

<400>

<210>
<211>
<212>

<213> Escherichia coli

<400>

<210>
<211>
<212>

<213> Escherichia coli

<400>

36

gggggcguua
uacguuaaaa

gcugccuaaa
uccuaaucga
gacuagcaau
ucuaugaacg

uccacca

37
363
ADN

37

ggggctgatt
ggcctcgtaa

aataacctgc
gtcaaaccca
caggctagtt
aagcatgtag

CcCa

38
363
ARN

38

ggggcugauu
ggccucguaa
aauaaccugc
gucaaaccca
caggcuaguu
aagcauguag
cca

<210> 39
<211> 366
<212> ADN
<213> Haemophilus influenzae

cggauucgac
cguuacaguu
aaccagcuag
agugggauac
acagaaugcc

uagagauuua

ctggattcga
aaagccgcaa
ttagagccct
aaagagatcg
tgttagtggce
taccgaggat

cuggauucga
aaagccgcaa
uuagagcccu
aaagagaucg
uguuaguggce
uaccgaggau

ES 2 345 243 T3

aggcauaguu
aaauauaacu
cgaagauccu
gcuaaauuuu
ugucacucgg
aguggcaaua

cgggatttgce
aaaatagtcg
ctctccctag
cgtggaagcc
gtgtccgtcc
gtaggaattt

cgggauuugce
aaaauagucg
cucucccuag
cguggaagcc
guguccgucc
guaggaauuu

gagcuugaau
gcuaaaaacg
cccggcaucg
uccgucugua
cacgcuguaa

uguuuggacg

gaaacccaag
caaacgacga
cctcegetcet
ctgcctgggg
gcagctggca
cggacgcggg

gaaacccaag
caaacgacga
ccuccgeucu
cugccugggg
gcagcuggca
cggacgcggg

11

ugcguuucgu
aaaacaauuc
cccaugugcu
aaauuuagag
agcgaaccuu

cggguucgac

gtgcatgccg
aaactacgct
taggacgggg
ttgaagcgtt
agcgaatgta
ttcaactccc

gugcaugccg
aaacuacgcu
uaggacgggg
uugaagcguu
agcgaaugua
uucaacuccc

agguuacggc
uuucgcuuua
cgggucaggg
gagcuuacca
uaaaugagug
ucccgcecguc

aggggcggtt
ttagcagctt

atcaagagag
aaaacttaat
aagactgact

gccagctcca

aggggcgguu
uuagcagcuu
aucaagagag
aaaacuuaau
aagacugacu
gccagcucca

60

120
180
240
300
360
367

60

120
180
240
300
360
363

60

120
180
240
300
360

363
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<400> 39
ggggctgatt ctggattcga cgggattagc gaagcccaag gtgcacgtcg aggtgcggta 60
ggcctcgtaa ataaaccgca aaaaaatagt cgcaaacgac gaacaatacg ctttagcagc 120
ttaataacct gcatttagcc ttcgcgctcc agcttccgct cgtaagacgg ggataacgcg 180
gagtcaaacc aaaacgagat cgtgtggaag ccaccgtttg aggatcgaag cactaaattg 240
aatcaaacta gcttaagttt agcgtgtctg tccgcatgct taagtgaaat taaagacgag 300
actaaacgtg tagtactgaa ggtagagtaa tttcggacgg gggttcaact ccccccagct 360
ccacca 366
<210> 40
<211> 366
<212> ARN
<213> Haemophilus influenzae
<400> 40
ggggcugauu cuggauucga cgggauuagc gaagcccaag gugcacgucg aggugcggua 60
ggccucguaa auaaaccgca aaaaaauagu cgcaaacgac gaacaauacg cuuuagcagc 120
uuaauaaccCu gcauuuagcc uucgcgcucc agcuuccgcu cguaagacgg ggauaacgcg 180
gagucaaaccCc aaaacgagau cguguggaag ccaccguuug aggaucgaag cacuaaauug 240
aaucaaacua gcuuaaguuu agcgugucug uccgcaugcu uaagugaaau uaaagacgag 300
acuaaacgug uaguacugaa gguagaguaa uuucggacgg ggguucaacu ccccccagcu 360
ccacca 366
<210> 41
<211> 340
<212> ADN
<213> Helicobacter pylori (ATC 43504)
<400> 41
agatttcttg tcgcgcagat agcatgccaa gcgctgcttg taaaacagca acaaaaataa 60
ctgtaaacaa cacagattac gctccagctt acgctaaagc tgcgtgagtt aatctccttt 120
tggagctgga ctgattagaa tttctagcgt tttaatcgct ccataacctt aagctagacg 180
cttttaaaag gtggttcgcc ttttaaacta agaaacaaga actcttgaaa ctatcttaag 240
gttttagaaa gttggaccag agctagtttt aaggctaaaa actaaccaat tttctaagca 300
ttgtagaagt ttgtgtttag ggcaagattt ttggactggg 340
<210> 42
<211> 340
<212> ARN
<213> Helicobacter pylori (ATC 43504)
<400> 42
agauuucuug ucgcgcagau agcaugccaa gcgcugcuug uaaaacagca acaaaaauaa 60
cuguaaacaa cacagauuac gcuccagcuu acgcuaaagc ugcgugaguu aaucuccuuu 120
uggagcugga cugauuagaa uuucuagcgu uuuaaucgcu ccauaaccuu aagcuagacg 180
cuuuuaaaag gugguucgcc uuuuaaacua agaaacaaga acucuugaaa cuaucuuaag 240
guuuuagaaa guuggaccag agcuaguuuu aaggcuaaaa acuaaccaau uuucuaagca 300
wuguagaagu uuguguuuag ggcaagauuu uuggacuggg 340

12
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<210> 43

<211> 386

<212> ADN

<213> Helicobacter pylori (cepa 26695)

<400> 43

ggggctgact
gtaaaacagc

ctgcgtgagt
tccataacct
aactcttgaa
aaaccaacca
gggttcgatt

tggatttcga
aacaaaaata
taatctcctt
taagctagac
actatctcaa
attttctaag
ccccacagcet

cagatttctt
actgtaaaca
ttggagctgg
gcttttaaaa
ggttttagaa
cattgtagasa
ccacca

<210> 44

<211> 386

<212> ARN

<213> Helicobacter pylori (cepa 26695)

<400> 44

ggggcugacu
guaaaacagc

cugcgugagu
uccauaaccu
aacucuugaa
aaaccaacca
ggguucgauu

uggauuucga
aacaaaaaua
uaaucuccuu
uaagcuagac
acuaucucaa
auuuucuaag
cecccacageu

cagauuucuu
acuguaaaca
uuggagcugg
gcuuuuaaaa
gguuuuagaa
cauuguagaa
ccacca

<210> 45

<211> 312

<212> ADN

<213> Klebsiella aerogenes (NCTC 9528)

<400> 45

gggattcgcg
aaaatagtcg
ctctccctag
gcgtggaagc
gtgtccgtcc
tgtaggaatt

aaacccaagg
caaacgacga
cttcegetee
cctgcctggg
gcagctggcc
tc

tgcatgccga
aaactacgct
taagacgggg
gttgaagcgt
agcgaatgta

<210> 46

<211> 312

<212> ARN

<213> Klebsiella aerogenes (NCTC 9528)

gtcgcacaga
acacagatta
actgattaga
ggtggttcge
agttggacca
gtttgtgttt

gucgcacaga
acacagauua
acugauuaga
ggugguucgc
aguuggacca
guuuguguuu

ggggcggttg
ttagcagctt
aataaagaga
taaaactaat
aagactggac

13

tagcatgcca
cgctccagct
atttctageg
cttttaaact
gagctagttt
agggcaagat

agcgctgcett
tacgctaaag
ttttaatcgce
aagaaacaag
taaggctaaa
ttttggactg

uagcaugcca agcgcugcuu
cgcuccagcu uacgcuaaag
auuucuagcg uuuuaaucgc
cuuuuaaacu aagaaacaag
gagcuaguuu uaaggcuaaa
agggcaagau uuuuggacug

gcctcgtaaa
aataacctgc
ggtcaaaccc
caggctagtt
taagcatgta

aagccgcaaa
taagagccct
aaaagagatc
tgtcagtgge
gtgccgagga

120
180
240
300
360
386

60

120
180
240
300
360
386

60

120
180
240
300
312
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<400> 46

gggauucgcg
aaaauagucg

cucucccuag
gcguggaagce
guguccgucc
uguaggaauu

<210> 47
<211> 316
<212> ADN

aaacccaagg
caaacgacga
cuuccgcucce
ccugccuggg
gcagcuggcce
uc

ES 2345243 T3

ugcaugccga
aaacuacgcu
uaagacgggg
guugaagcgu
agcgaaugua

<213> Lactobacillus lactis (NCTC 662)

<400> 47

aagcacagtt
taaatataac
cgtagatcct
gttaaacttt
tgtcactcgg
aagtgtcgat

<210> 48
<211> 316
<212> ARN

cgagcttgaa
tgctaaaaac
ctcggceatceg
tccgtctgta
caagctgtaa
gtgttet

ttgcgtttcg
gaaaacaact
cccatgtgcet
aagtttaaaa
agcgaaacct

<213> Lactobacillus lactis NCTC 662)

<400> 48

aagcacaguu
uaaauauaac
cguagauccu
guuaaacuuu
ugucacucgg
aagugucgau

<210> 49
<211> 362
<212> ADN

cgagcuugaa
ugcuaaaaac
cucggcaucg
uccgucugua
caagcuguaa

guguuu

<213> Legionella pneumophila

<400> 49

gtgggttgca
taaatataaa
cactttagtt
cccgcettatce

gggttatggc

agttaaattc
gg

aaaccggaag
tgcaaacgat
aaaccatcac
ggtatcgaat
gcgaaactca

aaaagacaag

uugcguuucg
gaaaacaacu
cccaugugcu
aaguuuaaaa
agcgaaaccu

tgcatgccga
gaaaactttg
tgtgtacrgg
caacggrcat
gggaatcgcet

gctatgcatg

ggggcgguug
uuagcagcuu
aauaaagaga
uaaaacuaau
aagacuggac

taggttacgt
cttacgcttt
cgagtaaggg
gagatcatca
caaatgagtt

uagguuacgu
cuuacgcuuu
cgaguaaggg
gagaucauca
caaaugaguu

gaaggagatc
ctggtgggga
ccaataaacc
aagagataag
gtgtatcatc

tagagctaaa

14

gccucguaaa
aauaaccugc
ggucaaaccc
caggcuaguu
uaagcaugua

ctacgttaaa
agctgcctaa
tctcaaattt
gactagcgat
gactatgaac

cuacguuaaa
agcugccuaa
ucucaaauuu
gacuagcgau
gacuaugaac

tctecgtaaat
agctatcgct
cagtatcccg
ctagcgtcct
ctgcececgtceg

ggcagaggac

aagccgcaaa
uaagagcccu
aaaagagauc
ugucaguggc
gugccgagga

acgttacagt
aaacagttag
agtgggatac
acagaatgcce
gtagatttrtt

120
180
240
300
312

120
180
240
300

316

acguuacagu
aaacaguuag
agugggauac
acagaaugcc
guagauuuuu

aagactcaat
gcctaataag
ttcgaccgag
aatcratccc
gaggagccac

ttgcggacgc

60

120
180
240
300
316

60

120
180
240
300

360
362
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<210> 50
<211> 362
<212> ARN

<213> Legionella pneumophila

<400> 50

guggguugca
uaaauauaaa
cacuuuaguu
cccgcuuauc
ggguuauggc
aguuaaauuc

99

<210> 51

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria grayi

<400> 51

acagggatag
gccaataata
atagctgatc
tacgctggct
agccctgacg
gctcaagtgc

<210> 52

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria grayi

<400> 52

acagggauag
gccaauaaua

auagcugauc
uacgcuggcu
agcccugacg

gcucaagugc

<210> 53
<211> 322
<212> ADN

aaaccggaag
ugcaaacgau
aaaccaucac
gguaucgaau
gcgaaacuca
aaaagacaag

gtcgagcttg
actggcaaac
ctccgtgcat
tatctccgtce
ccgggcagac
cgatatttct

gucgagcuug
acuggcaaac
cuccgugcau
uaucuccguc

ccgggcagac
cgauauuucu

<213> Listeria innocua

ES 2 345 243 T3

ugcaugccga
gaaaacuuug
uguguacugg
caacggucau
gggaaucgcu
gcuaugcaug

agttgcgagce
aaaacaacaa
cacccatgtg
tggggcaaac
atctatgcga

99

aguugcgagce
aaaacaacaa
cacccaugug
uggggcaaac

aucuaugcga

g9

gaaggagauc
cuggugggga
ccaauaaacc
aagagauaag
guguaucauc
uvagagcuaaa

cggggggatc
tttagctttc

ctacggtaag

‘gagaagagca

aatccaaata

€ggggggauc
uuuagcuuuc

cuacgguaag
gagaagagca
aauccaaaua

15

ucucguaaau
agcuaucgcu
caguaucccg
cuagcguccu
cugcccgucg
ggcagaggac

ggcccgtcat
gctgcctaat
ggtctcactt
taatcagact
cggcaactac

ggcccgucau
gcugccuaau
ggucucacuu
uaaucagacu

cggcaacuac

aagacucaau
gccuaauaag
uucgaccgag
aaucuauccc
gaggagccac
uugcggacgc

caacgtcaaa
agcagtctga
ttaagtgggt
agctagatag
gctcgtagat

caacgucaaa
agcagucuga
uuaagugggu
agcuagauag
gcucguagau

120
180
240
300
360
362

60

120
180
240
300
322

60
120
180
240
300
322
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<400> 53

acagggatag agttgcgagt

gaaaaacaaa

ttcgagcttg
agccaataat aactggcaaa

catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt
tgaggttaaa
gtttatgcga

99

tacactagtt aatctccgtc

aagcctgtta ccgggctgat

attcaagtgc cgatatttct

<210> 54

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria innocua

<400> 54

acagggauag
agccaauaau

aguugcgagu
gaaaaacaaa

uucgagcuug
aacuggcaaa

cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu

uacacuaguu aaucuccguc ugagguuaaa

cggggggatc
acctagcttt

gctacggtaa
tagaagagct
aatgctaata

c¢ggggggauc
accuagcuuu

gcuacgguaa
uagaagagcu

gtcctegtta
cgctgcctaa
gggtctcact
taatcagact
cggtgactac

guccucguua
cgcugccuaa
gggucucacu
uaaucagacu

aagccuguua

auucaagugc

cggugacuac

ccgggcugau
cgauauuucu

guuuaugcga
g9

<210> 55

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria monocytogenes (NCTC 7973)

<400> 55
acagggatag
agccaataat
catagctgat

ttcgagcttg agttgcgagt
aactggcaaa gaaaaacaaa
ccteccgtgeca tcgceccatgt
tacactagtt aatctccgtc tggggttaaa
aagcctgtta ccgggccgat gtttatgcga

atttaagtgc cgatatttct gg

<210> 56

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria monocytogenes (NCTC 7973)

<400> 56

acagggauag
agccaauaau

uucgagcuug aguugcgagu
aacuggcaaa gaaaaacaaa

cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu

uacacuaguu
aagccuguua
auuuaagugc

aaucuccguc ugggguuaaa
ccgggccgau guuuaugcga

cgauauuucu gg

<210> 57

<211> 247

<212> ADN

<213> Listeria monocytogenes (NCTC 11994)

aaugcuaaua

c€ggggggatc
acctagcttt

gctacggtaa
tagaagagct
aatgctaata

€ggggggauc
accuagcuuu
gcuacgguaa
uagaagagcu
aaugcuaaua

16

gtcctcgtta
cgctgcctaa
gggtctcact
taatcagact
cggtgactac

guccucguua
cgcugccuaa
gggucucacu
uaaucagacu
cggugacuac

tcaacgtcaa
taagcagtag
ctaagtgggc
agctgaatgg
gctcgtagat

ucaacgucaa
uaagcaguag
cuaagugggc
agcugaaugg
gcucguagau

tcaacgtcaa
taagcagtag
ctaagtgggc
agctgaatgg
gctcgtagat

ucaacgqucaa
uaagcagquag
cuaagugggc
agcugaaugg
gcucguagau

60

120
180
240
300
322

60

120
180
240
300
322

60

120
180
240
300
322

60

120
180
240
300
322
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<400> 57
caaagccaat
tagcatagct
ggctacacta
tggaagcctg
gatattt

<210> 58
<211> 247
<212> ARN

ES 2 345 243 T3

aataactggc aaagaaaaac
gatcctccgt gcatcgccca
gttaatctcc gtctggggtt
ttaccgggcc gatgtttatg

<213> Listeria monocytogenes (NCTC 11994)

<400> 58

aaaacctagc tttcgctgcc taataagcag
tgtgctacgg taagggtctc actctaagtg
gcttaatcag actagctgaa

aaatagaaga
cgaaatgcta

atacggtgac

60

120
180
240
247

tacgctcgta

caaagccaau aauvaacuggc aaagaaaaac aaaaccuagc uuucgcugcc uaauaagcag 60
uagcauagcu gauccuccgu gcaucgccca ugugcuacgg uaagggucuc acucuaagug 120
ggcuacacua guuaaucucc gucugggguu aaauagaaga gcuuaaucag acuagcugaa 180
uggaagccug uuaccgggcc gauguuuaug cgaaaugcua auacggugac uacgcucgua 240
gauauuu 247

<210> 59

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria murrayi

<400> 59
acagggatag ttcgagcttg agttgcgagt cggggggatc gtcctcgtta tcaacgtcaa 60
agccaataat aactggcaaa gaaaaacaaa acctagcttt cgctgcctaa taagcagtag 120
catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt gctacggtaa gggtctcact ctaagtgggc 180
tacactagtt aatctccgtc tgaggttaaa tagaagagct taatgagact agctgaatgg 240
aagcctgtta ccgggctgat gtttatgcga aatgctaata cggtgactac gctcgtagat 300
attcaagtgc cgatatttct gg 322

<210> 60

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria murrayi

<400> 60
acagggauag uucgagcuug aguugcgagu €ggggggauc guccucguua ucaacgucaa 60
agccaauaau aacuggcaaa gaaaaacaaa accuagcuuu cgcugccuaa uaagcaguag 120
Cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu gcuacgguaa gggucucacu cuaagugggc 180
uacacuaguu aaucuccguc ugagguuaaa uagaagagcu uaaugagacu agcugaaugg 240
aagccuguua ccgggcugau guuuaugcga aaugcuaaua cggugacuac gcucguagau 300
auucaagugc cgauauuucu gg 322

<210> 61

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria welshimeri

17
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<400> 61
acagggatag ttcgagcttg agttgcgagt
agccaataat aactggcaaa gaaaaacaaa
catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt
tacactggct aatctccgtc tgaggttagt
aagcctgtta ccgggccgat gtttatgcga
atttaagtgc cgatatttct gg

<210> 62

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria welshimeri

<400> 62
acagggauag uucgagcuug aguugcgagu
agccaauaau aacuggcaaa gaaaaacaaa
cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu
uacacuggcu aaucuccguc ugagguuagu
aagccuguua ccgggccgau guuuaugcga
auuuaagugc cgauauuucu gg

<210> 63

<211> 322

<212> ADN

<213> Marinobacter hydrocarbonoclasticus

<400> 63
gccggtgacg aacccttggg tgcatgccga
gcaacgtaat agtcgcaaac gacgaaaact
tcctggctga ggcgectata actcagtage
gctccgttca ccagagctca ctggtgttcg
ctgaccttcg ggtcgcttga ggttaaatca
ggcctagtge tggcggacge gg

<210> 64

<211> 322

<212> ARN

<213> Marinobacter hydrocarbonoclasticus

<400> 64

cggggggatc
acctagcttt

gctacggtaa
tggaagagct
aatgctaata

¢ggggggauc
accuagcuuu

gcuacgguaa
uggaagagcu
aaugcuaaua

gatggcagcg
acgcactggc
aacatcccag
gctaagatta
atagaaggac

gtcctcgtta
cgctgcctaa
gggtctcact
taatcagact
cggtgactac

tcaacgtcaa
taagcagtag
ctaagtgggc
agctgaatgg
gctcgtagat

60

120
180
240
300
322

guccucguua
cgcugccuaa
gggucucacu
uaaucagacu
cggugacuac

ucaacgucaa
uaagcaguag
cuaagugggc
agcugaaugg
gcucguagau

60

120
180
240
300
322

aatctcgtaa
ggcgtaagcc
gacgtcatcg
aagagctcgc
actaagcatg

atccaaagct
gttccagtcg
cttataggct
ctcttgcacc
tagacctcaa

60

120
180
240
300
322

gccggugacg aacccuuggg ugcaugccga gauggcagcg aaucucguaa auccaaagcu 60

gcaacguaau agucgcaaac gacgaaaacu acgcacuggc ggcguaagcc guuccagucg 120

acucaguagc aacaucccag gacgucaucg cuuauaggcu 180

uccuggcuga ggcgccuaua
gcuccguuca ccagagcuca cugguguucg gcuaagauua aagagcucgc cucuugcacc 240
cugaccuucg ggucgcuuga gguuaaauca auagaaggac acuaagcaug uagaccucaa 300
ggccuaguge uggcggacgc gg 322
<210> 65
<211> 338

18
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<212> ADN
<213> Mycobacterium avium

<400> 65

ttcgegecatc gaatcaaggg
tgcaaataga taagcgccga

gctagtccgt cagcccggga
accgatgagt tcggtcgcgg
ggcttgttcg cgtgaccagg

cttgagggaa tgccgtagaa

<210> 66

<211> 338

<212> ARN

<213> Mycobacterium avium

<400> 66

uucgcgcauc gaaucaaggg
ugcaaauaga uaagcgccga
gcuaguccgu cagcccggga
accgaugagu ucggucgegg
ggcuuguucg cgugaccagg

cuugagggaa ugccguagaa

<210> 67

<211> 318

<212> ADN

<213> Mycobacterium bovis

<400> 67

ttcgcgceatce
tgcgaccaaa
ctagtctgtc
ccgatgagtc
gctagttcgce
ttgagggaat

gaatcaaggg
taagcgccga
agaccgggaa
cggtcgcggg
gtgaccggga
gccgtagg

<210> 68

<211> 318

<212> ARN

<213> Mycobacterium bovis

<400> 68

uucgcgcauc gaaucaaggg

ugcgaccaaa
cuagucuguc
ccgaugaguc
gcuaguucgc
uugagggaau

<210> 69

uaagcgccga
agaccgggaa
cggucgcgyg
gugaccggga
gccguagg

ES 2 345 243 T3

aagcgtgccg
ttcacatcag
acgccctrcga
gactcatcgg
agatccgagt
cccgggtteg

aagcgugccg
uucacaucag
acgcccucga
gacucaucgg
agauccgagu
cccggguucg

aagcgtgccg
ttcacatcag
cgccctegge
actcctcggg
gatccgagca

aagcgugccg
uucacaucag
cgcccucggce
acuccucggg
gauccgagca

gtgcaggcaa ctgaccaccg

cgcgacttac ctctcgctgce

cccggagcect
gacaccaaca
agaggcatag

ggcgtcagct

gcgactggga
cgaactgcgc

attcccaa

gugcaggcaa
cgcgacuuac
cccggagcecu
gacaccaaca
agaggcauag

cugaccaccg
cucucgcuge
ggcgucagceu
gcgacuggga
cgaacugcgc

auucccaa

gtgcaggcaa
cgcgactacg
ccggaccctg
acaaccacag
gaggcatagc

gagaccaccg
tctecgetgece
gcatcagcta
cgactgggat
gaactgcgca

gugcaggcaa
cgcgacuacg
ccggacccug
acaaccacag
gaggcauagc

19

gagaccaccg
ucucgcugcc
gcaucagcua
cgacugggau
gaacugcgca

taagcgtcgt
ctaagcgaca
agagggatcc
tcgtcatcct
acggagaagc

uaagcgucgu
cuaagcgaca
agagggaucc
ucgucauccu
acggagaagc

taagcgtcgt
taagcgacgg
gagggatcca
cgtcatctcg
cggagaagcc

uaagcgucgu
uwaagcgacgg
gagggaucca
cgucaucucg
cggagaagcc

120
180
240
300
338

60

120
180
240
300
338

60

120
180
240
300
318

120
180
240
300
318
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<211> 369
<212> ADN
<213> Mycobacterium leprae

cttgagggaa tgccgtagaa cccgggttcg attcccaa

<210> 72

<211> 338

<212> ARN

<213> Mycobacterium paratuberculosis

20

<400> 69
ggggctgaaa ggtttcgact tcgcgcatcg aatcaaggga agcgtgcecgg tgcaggcaag 60
agaccaccgt aagcgtcgtt gcagcaatat aagcgccgat tcatatcagc gcgactatgc 120
tctcgectgee taagecgatgg ctagtctgtc agaccgggaa cgccctcgtc ccggagectg 180
gcatcagcta gagggatcta ccgatgggtt cggtcgcggg actcgtcggg acaccaaccg 240
cgactgggat cgtcatcctg gctagttcgc gtgatcagga gatccgagta gaggcatagc 300
gaactacgca cggagaagcc ttgagggaaa tgccgtagga cccgggttceg attcceggca 360
gctccacca 369
<210> 170
<211> 369
<212> ARN
<213> Mycobacterium leprae
<400> 70
ggggcugaaa gguuucgacu ucgcgcaucg aaucaaggga agcgugccgg ugcaggcaag 60
agaccaccgu aagcgucguu gcagcaauau aagcgccgau ucauaucagc gcgacuaugc 120
ucucgcugcc uaagcgaugg cuagucuguc agaccgggaa cgcccucguc ccggagccug 180
gcaucagcua gagggaucua ccgauggguu cggucgcggg acucgucggg acaccaaccqg 240
€gacugggau cgucauccug gcuaguucgc gugaucagga gauccgagua gaggcauagc 300
gaacuacgca cggagaagcc uugagggaaa ugccguagga cccggguucg auucccggca 360
gcuccacca 369
<210> 171
<211> 338
<212> ADN
<213> Mycobacterium paratuberculosis
<400> 71
ttcgcgecatc gaatcaaggg aagcgtgecg gtgcaggcaa ctgaccaceg taagcgtcgt 60
tgcaaataga taagcgccga ttcacatcag cgcgacttac ctctcgctge ctaagcgaca 120
gctagtccgt cagcccggga acgccctcga cccggagect ggcgtcaget agagggatcc 180
accgatgagt tcggtcgcgg gactcatcgg gacaccaaca gcgactggga tcgtcatcct 240
ggcttgttcg cgtgaccagg agatccgagt agaggcatag cgaactgcgc acggagaagce 300
338
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<400> 72
uucgcgcauc
ugcaaauaga
gcuaguccgu
accgaugagu
ggcuuguucg
cuugagggaa

<210> 73

<211> 368
<212> ADN

gaaucaaggg
uaagcgccga
cagcccggga
ucggucgcegg
cgugaccagg
ugccguagaa

<213> Mycobacterium tuberculosis

<400> 73
ggggctgaac
agaccaccgt
tctegetgee
gcatcagcta
cgactgggat
gaactgcgca
ctccacca

<210> 74
<211> 368
<212> ARN

ggtttcgact
aagcgtcgtt
taagcgacgg
gagggatcca
cgtcatctcg
cggagaagcc

<213> Mycobacterium tuberculosis

<400> 74
ggggcugaac
agaccaccgu
ucucgcugcce
gcaucagcua
cgacugggau
gaacugcgca
cuccacca

<210> 175
<211> 411
<212> ADN

gguuucgacu
aagcgucguu
uaagcgacgg
gagggaucca
cgucaucucg
cggagaagcc

<213> Mycoplasma capricolum

<400> 75
ggggatgtca
ataaatacta
catttatgat
tttagttata
caagcttaat
ttaaccttta
gtatgtatta

<210> 76

tggatttgac
ctaggtttaa
gaataatgca
gtatttcacg
agaatatatg
gttaatttta
atatatcttg

ES 2 345 243 T3

aagcgugccg
uucacaucag
acgcccucga
gacucaucgg
agauccgagu
cccggguucg

tcgecgecatcg
gcgaccaaat
ctagtctgtc
ccgatgagtc
gctagttcgc
ttgagggaat

ucgcgcaucg
gcgaccaaau
cuagucuguc
ccgaugaguc
gcuaguucgc
uugagggaau

aggatatctt
aaaaacgcaa
tcagctggag
aattatagat
attgcaataa
gttaaatatt
gacgcgagtt

gugcaggcaa
cgcgacuuac
cccggagcecu
gacaccaaca
agaggcauag
auucccaa

aatcaaggga
aagcgccgat
agaccgggaa
cggtcgcggg
gtgaccggga
gccgtaggac

aaucaaggga
aagcgccgau
agaccgggaa
€ggucgcggg
gugaccggga
gccguaggac

tagtacatat
ataaaaacga
caaactttat
attttaagct
atatatttga
ttaattagaa
cgattctcgc

21

cugaccaccg
cucucgcugc
ggcgucagcu
gcgacuggga
cgaacugcgc

agcgtgccgg
tcacatcagc
cgcccteggce
actcctcggg
gatccgagca
ccgggttcga

agcgugcecgg
ucacaucagc
cgceccucgge
acuccucggg
gauccgagca
ccggguucga

aagcagtagt
agaaactttt
gtttgcttaa
ttatttataa
aatctaattg
aattaactaa
catctccacc

uaagcgucgu
cuaagcgaca
agagggaucc
ucgucauccu

acggagaagc

tgcaggcaag
gcgactacgc
ccggaccctg
acaaccacag
gaggcatagc
ttccecggcecag

ugcaggcaag
gcgacuacgc
ccggacccug
acaaccacag
gaggcauagc
uucccggcag

gttgtagact
gaaatgccag
taactactag
ccgtattacc
caaatgatat
actgtagaaa
a

60

120
180
240
300
338

120
180
240
300
360
368

60

120
180
240
300
360
368

60

120
180
240
300
360
4111
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<211> 411
<212> ARN

<213> Mycoplasma capricolum

<400> 76
ggggauguca
auaaauacua
cauuuaugau
uuuaguuaua
caagcuuaau
uuaaccuuua
guauguauua

<210> 77
<211> 388
<212> ADN

uggauuugac
cuagguuuaa
gaauaaugca
guauuucacg
agaauauaug
guuaauuuua

auvauaucuug

ES 2345243 T3

aggauaucuu
aaaaacgcaa
ucagcuggag
aauuauagau
auugcaauaa

guuaaauauu

gacgcgaguu

<213> Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°: 1)

<400> 77

ggggatgttt
ttacagcgct
tgatcattaa
cagctggtga
tcaatttaac
aacaagacaa
acgggttcga

<210> 78
<211> 388
<212> ARN

tgggtttgac
aggttcaata
ccaacaagca
atagtcatag
ctttaaaaat
aaatccacaa
ttcccegtcecat

ataatgctga
accgacaaag
agtgttaact
tttgctagcet
agaacttgtt
aactaaaatg
ctccacca

<213> Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°: 1)

<400> 78
ggggauguuu
uuacagcgcu
ugaucauuaa
cagcugguga
ucaauuuaac

uggguuugac
agguucaaua
ccaacaagca
auvagucauag
cuuuaaaaau

auaaugcuga
accgacaaag
aguguuaacu
uuugcuagcu

agaacuuguu

aacaagacaa aaauccacaa aacuaaaaug

acggguucga uucccgucau cuccacca

<210> 79
<211> 243
<212> ARN

<213> Mycoplasma genitalium (ATTC 33530, N°: 2)

uaguacauau
auaaaaacga
caaacuuuau
auuuuaagcu
auauauuuga
uuaauuagaa
cgauucucgc

tagacaaaca
aaaataacga
ttgcttttgce
gtcatagttt
gtttccatga
tagaagctgt

uagacaaaca
aaaauvaacga
uugcuuuuge
gucauaguuu

guuuccauga

aagcaguagu
agaaacuuuu
guuugcuuaa
wuauuuauaa
aaucuaauug
aauuaacuaa

caucuccacc

gtagcattgg
agtgttggta
ataagtagat
atgactcgag
ttgttttgtg
ttgttgtgtc

guagcauugg
aguguuggua
auaaguagau
augacucgag

uuguuuugug

guuguagacu
gaaaugccag
uaacuacuag
ccguauuacc
caaaugauau
acuguagaaa

a

gaaccaaatt
actaaagcta
gttaaatcgt
atcaattgga
ctttatggaa

60

120
180
240
300
360
411

ggtatgcccc 60
120
180
240
300
360

388

gguaugcccec
gaaccaaauu
acuaaagcua
guuaaaucgu

aucaauugga

60

120
180
240
300

uagaagcugu uuguuguguc cuuuauggaa 360

22

388
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<400> 79
acaaagcgaa
aaacgaaggg
cagcgggaaa
agagggacaa
ggc

<210> 80
<211> 350
<212> ARN

gacaaacaga
gagaccaaag
gcaaggcagc
ggaaacaaga

<213> Mycoplasma genitalium (ATTC

<400> 80
acauaaugcu
uaaccgacaa
caaguguuaa
aguuugcuag
auagaacuug
aaaacuaaaa

<210> 81
<211> 387
<212> ADN

gauagacaaa
agaaaauaac
cuuugcuuuu
cugucauagu
uuguuuccau
uguagaagcu

<213> Mycoplasma pneumophila

<400> 81
ggggatgtag
ttacagctct
tgatcgctaa
acgaattgaa
Caacttaatc
gcgagacatt
cgggttcgat

<210> 82
<211> 387
<212> ARN

aggttttgac
aggtataata
ccaacaagca
tcgccatagt
cttaaattat
aaaacataag

tcccgtcatc

<213> Mycoplasma pneumophila

<400> 82
ggggauguag
uuacagcucu
ugaucgcuaa
acgaauugaa
caacuuaauc
gcgagacauu
cggguucgau

<210> 83
<211> 318
<212> ADN

agguuuugac
agguauaaua
ccaacaagca
ucgccauagu
cuuaaauuau
aaaacauaag

ucccgucauc

ES 2 345 243 T3

gcaggggagce
acaaaccaac
gcaagagacc

caaaaaccac

33530, N°: 2)

caguagcauu
gaaguguugg
gcauaaguag
uuaugacucg
gauuguuuug
guuuguugug

ataatgttga
accgacaaaa
agtatcaact
ttggttcgtg
gaacttatcg
actaaactgt
tccacca

auaauguuga
accgacaaaa
aguaucaacu
uugguucgug
gaacuuaucg
acuaaacugu
uccacca

cccacagcegce
aagcaaggaa
gaggaaacgc
aaaacaaaag

gggguaugcc
uagauccaaa

auacuaaagc
agguuaaauc
ugaucaauug

uccuuuaugg

aaggaaaaca
ataacgacga
acgctttcge
tcacagttta
tttacttgtt
agaagctgtt

aaggaaaaca
auaacgacga
acgcuuucgc
ucacaguuua
uuuacuuguu

agaagcuguu

23

aggcaaaacc
cgcgcaaaga
aaaaccaaaa
agaagcgggg

ccuuacagcg
uuugaucauu
uacagcuggu
guucaauuua
gaaacaagac
aaacggguuc

gttgcagtgg
agttttggta
ttagaacata
tggctcgggg
tgtcttatga
ttaccaatcc

guugcagugg
aguuuuggua
uuagaacaua
uggcucgggg
ugucuuauga
uuaccaaucc

gacaaagaaa
gaacaaagca
aagaacggcc
ccaggaaacg

cuagguucaa
aaccaacaag
gaauagucau
accuuuaaaa

daaaauccac

ggtatgcccce
gatccaatgt
ctaaagctac
ttaactggtt
tctaaagtaa
tttatggaaa

gguaugcccc
gauccaaugu
cuaaagcuac
uuaacugguu
ucuaaaguaa
uuuauggaaa

60

120
180
240
243

60

120
180
240
300
350

60

120
180
240
300
360
387

60

120
180
240
300
360
387
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<213> Neisseria gonorrhoeae (ATCC 19424)

<400> 83

gggggttgcg
caaatagtcg

tcggtcaatg
agccgggtta
tcggcatgat

aagcagatgc
caaacgacga
ggctgtgtgg
cttggcagga
ggaaataaga

gggcataccg
aacttacgct
cgaaagccac
aataagactt
ttttcaaata

gaggactttc ggacgggg

<210> 84

<211> 318

<212> ARN

<213> Neisseria gonorrhoeae (ATCC 19424)

<400> 84

ggggguugcg
caaauvagucg

ucggucaaug
agccggguua
ucggcaugau
gaggacuuuc

aagcagaugc
caaacgacga
ggcugugugg
cuuggcagga
ggaaauaaga
ggacgggg

gggcauaccg
aacuuacgcu
cgaaagccac
aauaagacuu
uuuucaaaua

<210> 85

<211> 363

<212> ADN

<213> Neisseria gonorrhoeae (FA 1090)

<400> 85

gggggcgacc
attcccgtaa

taaggctagc
atcttacatt
ggtttccaaa
aagtatgtag

ttggtttcga
aacactgaat
cgttgcagca
gactggtttc
aggcctgttg
aacgctttgt

cgggggttgc
tcaaatagtc

gtcggtcaat
cagccgggtt
gtcggcatga
agaggacetrt

Cca

<210> 86

<211> 363

<212> ARN

<213> Neisseria gonorrhoeae (FA 1090)

<400> 86

gggggcgacc
auucccguaa

uugguuucga cggggguugc

aacacugaau ucaaauaguc

uaaggcuagc cguugcagca gucggucaau

aucuuacauu gacugguuuc cagccggguu

gguuuccaaa aggccuguug gucggcauga

aaguauguag aacgcuuugu agaggacuuu

ccCa

gggtctcaga
ttagccgcett
cgcaacgtca
aaggtaactg
gacacaacta

gggucucaga
uuagccgcuu
cgcaacguca
aagguaacug
gacacaacua

gaagcagatg
gcaaacgacg
gggctgtgtg
acttggcagg
tggaaataag

€ggacggggg

gaagcagaug
gcaaacgacg
gggcugugug
acuuggcagg
uggaaauaag

cggacggggg

24

ttccecgtaaa
aaggctagcc
tcttacattg
gtttccaaaa
agtatgtaga

uucccguaaa
aaggcuagcc
ucuuacauug
guuuccaaaa
aguauguaga

cgggcatacc
aaacttacgc
gtgaaagcca
aaataagact
attttcaaat
ttcgattccce

cgggcauvacc
aaacuuacgc
gugaaagcca
aaauaagacu
auuuucaaau
uucgauuccc

acactgaatt
gttgcagcag
actggtttcc

ggcctgttgg
acgctttgta

acacugaauu
guugcagcag
acugguuucc
ggccuguugg
acgcuuugua

ggggtctcag
tttagccgcet
ccgcaacgtce
taaggtaact
agacacaact
cccgecctceca

ggggucucag
uuuagccgcu
ccgcaacguc
uaagguaacu
agacacaacu
ccecgecucca

60

120
180
240
300
318

60

120
180
240
300
318

60

120
180
240
300
360
363

60

120
180
240
300
360
363
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<210> 87
<211> 363
<212> ADN

<213> Neisseria meningitidis

<400> 87

gggggcgacc
attccecgtaa

taaggctagce
atcttacatt
ggtttccaaa
aagtatgtag
cca

<210> 88
<211> 363
<212> ARN

ttggtttega
aacactgaat
cgttgcagcea
gactggtttc
aggcctgttg

~aacgctttgt

<213> Neisseria meningitidis

<400> 88

gggggcgacc
auucccguaa

uaaggcuagc
aucuuacauu
gguuuccaaa
aaguauguag
cca

<210> 89
<211> 385
<212> ADN

uugguuucga
aacacugaau
cguugcagca
gacugguuuc
aggccuguug
aacgcuuugu

<213> Nostoc muscorum PCC7120

<400> 89

gggtccgtcg
ctcctctgea

cgtaaggacg
gactccgtta
gcttgctagce
ttgagggtca
cagttcgact

<210>90
<211> 385
<212> ARN

gtttcgacag
aatcaaggct
ctctagtagc
aggactgaag
taagatttaa
gaaaggctaa
ctgctcgatc

<213> Nostoc muscorum PCC7120

ES 2 345 243 T3

cgggggttgc
tcaaatagtc

gtcggtcaat
ctgcecgggtt
gtcggcatga
agaggacttt

gaagcagatg
gcaaacgacg
gggctgtgtg
atttggcagg
tggaaataag

¢ggacggggg

cgggcatacc
aaacttacgc
gcgaaagcca
aaatgagatt
attttcaaat
ttcgattccc

ggggtctcag
tttagccgcet

ccgcaacgtc
taaggtaact
agacacaact
cccgecctceca

120
180
240
300
360
363

cggggguugc
ucaaauaguc

gucggucaau
cugccggguu
gucggcauga
agaggacuuu

gaagcagaug
gcaaacgacg
gggcugugug
auuuggcagg
uggaaauaag

€ggacggqggg

cgggcauacc
aaacuuacgc
gcgaaagcca
aaaugagauu
auuuucaaau
uucgauuccce

ggggucucag
uuuagccgcu

ccgcaacguc
uaagguaacu
agacacaacu

cccgccucca

60

120
180
240
300
360
363

gttggcgaac
caaaacaaaa
tgcctaaata
accaaccccc
tcagagcatc
acctgtgaat
cacca

gctactctgt
gtaaatgcga
gcctctttca
aacggatgct
ctacgttcgg

gagcggggag

25

gattcaggtc
ataacatcgt
ggttcgagcg
ctagcaatgt
gataatgaac
tcaataccca

gagagtgagt
taaatttgct
tcttcggttt
tctctggttg
gattcccgcec
atttggacag

60

120
180
240
300
360
385
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<400> 90

ggguccgucg
cuccucugca

cguaaggacg
gacuccguua
gcuugcuagce
uugaggguca
caguucgacu

guuucgacag
aaucaaggcu
cucuagquagc
aggacugaag
uaagauuuaa
gaaaggcuaa
cugcucgauc

<210> 91
<211> 371
<212> ADN

ES 2345243 T3

guuggcgaac
caaaacaaaa
ugccuaaaua
accaaccccec
ucagagcauc
accugugaau
cacca

<213> Odontella sinensis (diatomea) cloroplasto

<400> 91

ggggctgact tggtttcgac

aatcttcgta aaaaaagaga

taaaagttta tcaactaagc
cacatttaat
ttgtcttttt

ctaaacctgt

gatctagtaa
tatagtttag
gaacgaatac
cagctccacc a

<210> 92

<211> 371

<212> ARN

<213> Odontella sinensis (diatomea) cl

<400> 92

ggggcugacu
aaucuucgua
uaaaaguuua
cacauuuaau
uugucuuuuu

Cuaaaccugu

ugguuucgac
aaaaaagaga
ucaacuaagc
gaucuaguaa
uauaguuuag
gaacgaauac

cagcuccacc a

<210> 93

<211> 323

<212> ADN

<213> Porphyra purpureum (alga roja)

atttaaaaat
aatttataat
aaaatagttt
ataactttgt
aataacttta
tataataaaa

oroplasto

auuuaaaaau
aauuuauaau
aaaauaguuu
auaacuuugu
aauaacuuua

uauaauaaaa

cloroplasto

tgttacagta
aaatgctaat
aaatttaagt
tcgctataat
tcatttcaaa
tttttagatg

gcuacucugu
guaaaugcga
gccucuuuca
aacggaugcu
cuacguucgg

gagcgggggyg

uguuacagua
aaaugcuaau
aaauuuaagu
ucgcuauaau
ucauuucaaa

uuuuuagaug

26

tgatgcaggt
aatttaattt
tttgctgttt
ttatatttat
cctcegttceca

gacgtgggtt

gauucagguc
auaacaucgu
gguucgagcg
cuagcaaugu
gauaaugaac
ucaauaccca

ugaugcaggu
daauuuaauuu
uuugcuguuu
uuauauuuau

ccucguucca
gacguggguu

gagagugagu
uaaauuugcu
ucuucgguuu
ucucugguug
gauucccgcc
auuuggacag

60

120
180
240
300
360
385

cgaagtttct
cttctgtgtt
aagttttatg
aactagactt
tctagttgaa
cgactcccat

120
180
240
300
360
371

cgaaguuucu
cuucuguguu
aaguuuuaug
aacuagacuu
ucuaguugaa
cgacucccau

60

120
180
240
300
360

371
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<400> 93

ggggctgcaa
attagagctt

gctgttgcat
aatattctgt
ttttacctga
ttcaagtccc

ggtttctaca
ttagttaaat
aaatagtctc
tagagttgct
attgattcaa
accagctcca

ES 2 345 243 T3

ttgtgaaaaa
aaatgcagaa
aatttttgta
cttaataaaa
tttaaggtta
cca

acaaatatat
aataatatta
attcgaagtg
gaaaagtaaa
gtattttttg

gaaagtaaaa
ttgctttttc
atagactctt
aaaatacaaa
atttttacaa

cgagctcatt
tcgaaaatta
atacactacg
ttettatgtt

tggacgtggg

60

120
180
240
300
323

<210> 94

<211> 323

<212> ARN

<213> Porphyra purpureum (alga roja) cloroplasto

<400> 94

ggggcugcaa
auuagagcuu
gcuguugcau
aauauucugu
uuuuaccuga
uucaaguecc

gguuucuaca
uuaguuaaau

aaauagucuc

uagaguugcu
auugauucaa
accagcucca

uugugaaaaa
aaaugcagaa
aauuuuugua
cuuvaauvaaaa
uuuaagguua
cca

acaaauvauau
aauaauauua
auucgaagug
gaaaaguaaa

guauuuuuug

gaaaguaaaa
uugcuuuuuc
avagacucuu
aaaauacaaa

auuuuvuacaa

cgagcucauu
ucgaaaauua
auacacuacg

uucuuauguu

uggacguggg

60

120
180
240
300
323

<210> 95

<211> 407

<212> ADN

<213> Porphyromonas gingivalis

<400> 95

ggggctgacc
cttgcactat
cgtaatcgaa
tcgcecgage
gctacaggat
tcgtttcage
attgattcca

ggctttgaca
aatctcagac
gaatagtaga
agctttttece
gcttectgee
ctccgcectcge

tgtttggacg

gcgtgatgaa
atcaaaagtt
ttagacgett
cgaagtagct
tgtggtcaga
tcacgaaaat
agggttcaat

gcggtatgta
taattggcga
catcgcecgcecc
cgatggtgcg
tcgaacggaa
tccaactgaa
tccctccage

agcatgtagt
aaataactac
aaagtggcag
gtgctgacaa
gataaggatc
actaaacatg
-tccacca

gcgtgggtgg
gctctegetg
cgacgagaca
atcgggaacc
gtgcattggg
tagaaagcat

60

120
180
240
300
360
407

<210> 96

<211> 407

<212> ARN

<213> Porphyromonas gingivalis

<400> 96

ggggcugacc
cuugcacuau

cguaaucgaa
ucgcccgagce
gcuacaggau
ucguuucagc
auugauucca

<210> 97

ggcuuugaca
aaucucagac
gaauaguaga
agcuuuuucce
gcuuccugcc
cuccgcucgce
uguuuggacg

gcgugaugaa
aucaaaaguu
uuagacgcuu
cgaaguagcu
uguggucaga
ucacgaaaau
aggguucaau

gcgguaugua
uaauuggcga
caucgccgcce
cgauggugcg
ucgaacggaa
uccaacugaa
ucccuccagc

27

agcauguagu
aaauaacuac
aaaguggcag
gugcugacaa
gauaaggauc
acuaaacaug
uccacca

gcgugggugg
gcucucgcug
cgacgagaca
aucgggaacc

gugcauuggg
uagaaagcau

60

120
180
240
300
360
407
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<211> 310
<212> ADN

<213> Proteus rettgeri (NCTC 10975)

<400> 97
gggatttgcg
aaaatagtcg
ctctccctag
gtggatgcct
gtctgtccgc
tagaaatttc

<210> 98

<211> 310
<212> ARN

aaacccaagg
caaacgacga
cctccgetcet

tgcctggggt
agctggcaaa

<213> Proteus rettgeri (NCTC 10975)

<400> 98
gggauuugcg
aaaauagucg
cucucccuag
guggaugccu
gucuguccgc
uagaaauuuc

<210> 99
<211> 241
<212> ADN

aaacccaagg
caaacgacga
ccuccgcucu

ugccuggggu
agcuggcaaa

<213> Pseudoalteromonas haloplanktis

<400> 99
gggagcgaaa
aaacgacgaa
acaagagagqg
gg9g9g9ggcggce
c

<210> 100
<211> 313
<212> ARN

cccaagggca
aacacgcagc
caaacccaaa

gccgcagegg

<213> Pseudoalteromonas haloplanktis

<400> 100
ggaauucaag
uuuaaaguaa
uuccauguau
aacccuggcec
uccgggauuu
uuuucggacqg

<210> 101

aagcccgagg
ucgcaaacga
ucuuguggac
gggguugaag
aaagguuaau

999

ES 2345243 T3

tgcatgccga
aaactacgct
tggacgggga
tgaagcgtta
tgaattcaaa

ugcaugccga
aaacuacgcu
uggacgggga
ugaagcguua

ugaauucaaa

gccgagggge
agcaaaaccqg
agagacgcgg
caaagaacaa

ugcaugucga
cgauaacuac
uggauuuugg
cguuaaaacu
uaaaugacaa

ggggcggttg
ttagcagctt

tcaagagagg
aacttaatca
gactagacta

ggggcgguug
uuagcagcuu
ucaagagagg
aacuuaauca
gacuagacua

ggggcccgaa
cagagcccecc
gagccgeegg
agacagacaa

ggugcgguuu
ucucuagcag
agugucaccc
aagcggccuc
uacuaaacau

28

gcctcgtaaa
aataacctgc
tcaaacccaa
ggatagtttg
agcatgtagt

gccucguaaa
aauaaccugc
ucaaacccaa

ggauaguuug
agcauguagu

aaagccgcaa
cccagccccg
gggaagcgaa
gcagagaccg

gccucguaaa
cuuaggcugg
uaacaccuga
gccuuuaucu
guaguaccga

aagccgcaaa
ttagagccct
aagagatcgc
ttggtggcgt
accgaggatg

aagccgcaaa
uuagagcccu
aagagaucgc
uugguggcgu
accgaggaug

aaaaaagcgc
ccggacgggg
acaacaggaa
aggagagaaa

aaagccgcaa
cuagcgcucc
ucgcgacgga
accguguuug
cggucgaggce

60

120
180
240
300
310

60

120
180
240
300
310

120
180
240
241

60

120
180
240
300
313
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<211> 353
<212> ADN

<213> Pseudomonas aeruginosa

<400> 101

ggggccgatt
gaactcgtaa
tgcttaatgc
gaacaggatc
caagcaccct
aaccgatagc

aggattcgac
attcgctgct
ggctagcagt
gccgccaagt
gccactcggg
ggaaagctgg

<210> 102
<211> 353
<212> ARN

<213> Pseudomonas aeruginosa

<400> 102

ggggccgauu
gaacucguaa

aggauucgac
auucgcugcu
ggcuagcagu
gccgccaagu
gccacucggg
ggaaagcugg

ugcuuaaugc
gaacaggauc
caagcacccu
aaccgauagc

<210> 103

<211> 363

<212> ADN

<213> Salmonella typhimurium

<400> 103

ggggctgatt
ggcctcgtaa
taataacctg

ctggattcga
aaagccgcaa
cttagagccc
ggtcaaaccc
caggctagtece

aaaagagatc
tggtagtggc

ES 2 345 243 T3

gccggtaaca
gcaaacttat
cgctagggga
tcgctgtaga
cggcgceggag
¢cggacggggg

gccgguaaca
gcaaacuuau
cgcuagggga
ucgcuguaga
cggcgcggag
¢€ggacggggg

cgggatttgce
aaaaatagtc
tctctcecta
gcgcggatgce
gtgtccgtcc

aaagttgagg
agttgccaac
tgcctgtaaa
cgtaacggct
ttaactcagt
ttcaaatccc

aaaguugagg
aguugccaac
ugccuguaaa
cguaacggcu
uuaacucagu
uucaaauccce

gaaacccaag
gcaaacgacg
gcctcegetce
cctgcectggg
gcaggtgcca

ggcatgccga
gacgacaact
cccgaaacga
aaaactcata
agagctggct
cceggtteca

ggcaugccga
gacgacaacu
cccgaaacga
aaaacucaua
agagcuggcu
cccgguucca

gtgcatgcecg
aaacctacgc
ttaggacggg
gttgaagcgt
ggcgaatgta

gttggtagca
acgctctagce
ctgtcagata
cagctcgctc
aagcatgtaa
cca

guugguagca
acgcucuagc
cugucagaua
cagcucgcuc
aagcauguaa
cca

aggggcggtt
tttagcagct
gatcaagaga
taaaacgaat
aagactgact

120
180
240
300
353

60

120
180
240
300
353

60

120
180
240
300

aagcatgtag taccgaggat gtaggaattt cggacgcggg ttcaactccc gccagctcca 360

cca

<210> 104

<211> 363

<212> ARN

<213> Salmonella typhimurium

29

363
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<400> 104

ggggcugauu
ggccucguaa
uaauaaccug
ggucaaaccc

cuggauucga
aaagccgcaa
cuuagagccc
aaaagagauc

ugguaguggc
uaccgaggau

caggcuaguc
aagcauguag
cca

<210> 105

<211> 355

<212> ADN

<213> Shewanella putrefaciens

<400> 105

gggggcgatt
ggcctcgtaa

ctggattcga
aaagccgcaa
taatgccgct agccatctac
tagcgaggga
tcctgtcttt

atgtaggttt

cacatcgtgce
ccgtgtggga
agcgceccttgg
<210> 106
<211> 355

<212> ARN
<213> Shewanella putrefaciens

<400> 106

gggggcgauu
ggccucguaa

cuggauucga
aaagccgcaa
uaaugccgcu agccaucuac
uagcgaggga
uccugucuuu

cacaucgugc

ccguguggga

agcgccuugg auguagguuu

<210> 107

<211> 362

<212> ADN

<213> Staphylococcus aureus

<400> 107

ggggacgttc
cttcgtcatc

atggattcga
aacacacaca

gctgcctaat
aaccttaata
aactagcatc
acacgtagaa
ca

cgcactctgce
ggatatgcta
atgttggttg
agatgtgtat

<210> 108
<211> 362

ES 2345243 T3

cgggauuugce
aaaaauaguc
ucucucccua
gcgcggauge
guguccgucc
guaggaauuu

caggattcac
agttatagtt
cacacgcttt
accctgtctg
cggagttcaa
tctggacgcg

caggauucac
aguuauaguu
cacacgcuuu
acccugucug
cggaguucaa
ucuggacgcg

caggggtccce
gtttataata
atcgcctaac
aacactgccg
tttatcactt
caggaccttt

gaaacccaag
gcaaacgacg
gccuccgcuc
ccugccuggg
gcaggugcca
c¢ggacgcggg

gaaaccctgg
gcaaacgacg
gcacatgggc

ggggtgaacc
acggttaaac

ggttcaagtc

gaaacccugg
gcaaacgacg
gcacaugggc
ggggugaacc
acgguuaaac

gguucaaguc

ccgagctcat
actggcaaat
agcatttcct
tttgaagtct
ttcatgatgc

ggacgcgggt

30

gugcaugccg
aaaccuacgc
uuaggacggg
guugaagcgu
ggcgaaugua
uucaacuccc

gagcatgccg
ataactacgc
agtggatttg
gcgaaacagt
aatagaaaga
ccgccgectce

gagcaugccg
auvaacuacgc
aguggauuug
gcgaaacagu
aauagaaaga
ccgccgecuc

taagcgtgtce
caaacaataa
atgtgctgtt
gtttagaaga
gaaacctatc
tcaaatcccg

aggggcgguu
uuuagcagcu
gaucaagaga
uaaaacgaau
aagacugacu
gccagcucca

aggggcggtt
tctagccgcet

atggtcatct
accggactca
ctaagcatgt
cacca

aggggcgguu
ucuagccgceu

auggucaucu
accggacuca
cuaagcaugu
cacca

ggagggttgt
tttcgcagta
aacgcgattc
aacttaatca
gataaactac
ccgtctccac

60

120
180
240
300
360
363

60

120
16C
240
300
355

60

120
180
240
300
355

60

120
180
240
300
360
362



5

10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<212> ARN
<213> Staphylococcus aureus

<400> 108

ggggacguuc
cuucgucauc

gcugccuaau
aaccuuaaua
aacuagcauc
acacguagaa

auggauucga
aacacacaca
cgcacucugc
ggauaugcua
auguugguug
agauguguau

ca

<210> 109

<211> 349

<212> ADN

<213> Streptococcus gordonii

<400> 109

ggggtcgtta
taaaacgcca

aaccagcggg
aagctacggt
ggctfgagtt
tgtgttggca

cggattcegac
gttaaatata
cgtgacccga
agaatcttgt
atgtgtcaaa
gatgtttgga

<210> 110

<211> 349

<212> ARN

<213> Streptococcus gordonii

<400> 110

ggggucguua
uaaaacgcca

aaccagcggg
aagcuacgqu
ggcuugaguu
uguguuggca

cggauucgac
guuaaauaua
cgugacccga
agaaucuugu
augugucaaa
gauguuugga

<210> 111

<211> 349

<212> ADN

<213> Streptococcus mutans

<400> 111

ggggtcgtta
taaaacgcca

cggattcgac
gttaaatata
aaccagcctg
aagctacgtt

tgtgatcaat
agaactgagt
agtttgagtt atgtattgta

tgggttagca gatgtttgga

ES 2 345 243 T3

cagggguccc
guuuauaaua
aucgccuaac
aacacugccg
uuuaucacuu
caggaccuuu

aggcattatg
actgcaaaaa
ttecggattge
ctagtgattt
atcaagttaa

cgtgggttcg

aggcauuaug
acugcaaaaa
uucggauugc
cuagugauuu
aucaaguuaa
cguggguucg

aggcattatg
actgcaaaaa
aacaaattgc
caggctgttc
acggtgttaa
cgtgggttcg

ccgagcucau
acuggcaaau
agcauuuccu
uuugaagucu

uucaugaugc
ggacgcgggu

aggcatattt
ataatacttc
ttgtgtctga
tacaagagat
aacaatacat
actcccaccg

aggcauauuu
auaauacuuc
uugugucuga
uacaagagau
aacaauacau

acucccaccg

agacctattt
atacaaattc
ttgtgtttgt
taaaagagtt
ataaacacat
actcccaccg

31

uaagcguguc
caaacaauaa
augugcuguu
guuuagaaga
gaaaccuauc
ucaaaucccqg

tgcgactcat
ttacgcttta
tgacaggtct
tgatagactc
agcctatggt
gctccacca

ugcgacucau
uuacgcuuua
ugacaggucu
ugauagacuc
agccuauggu

gcuccacca

tgcgactcat
ttacgcaqgta
tgattggtct
ctactgactc
aacctatagt
gctccacca

ggaggguugu
uuucgcagua
aacgcgauuc
aacuuaauca
gauaaacuac
ccgucuccac

ctagcggatg
gctgcctaaa
tattattagc
gcttgatttg
tgtagacaaa

120
180
240
300
360
362

120
180
240
300
349

cuagcggaug
gcugccuaaa
uauuauuagc
gcuugauuug
uguagacaaa

60

120
180
240
300
349

ctagcggatg
gctgcctaaa
tattgttaac
gcatcgttag
tgtagacaaa

120
180
240
300
349
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<210> 112
<211> 349

<212> ARN

<213> Streptococcus mutans

ES 2345243 T3

<400> 112
ggggucguua cggauucgac aggcauuaug agaccuauuu ugcgacucau cuagcggaug 60
uaaaacgcca guuaaauvaua acugcaaaaa auacaaauuc uuacgcagua gcugccuaaa 120
aaccagccug ugugaucaau aacaaauugc uuguguuugu ugauuggucu uauuguuaac 180
aagcuacguu agaacugagu caggcuguuc uaaaagaguu cuacugacuc gcaucguuag 240
aguuugaguu auguauugua acgguguuaa auvaaacacau aaccuauagu uguagacaaa 300
uggguuagca gauguuugga cguggguucg acucccaccg gcuccacca 349

<210> 113

<211> 348

<212> ADN

<213> Streptococcus pneumoniae

<400> 113
ggggtcgtta cggattcgac aggcattatg aggcatattt tgcgactcgt gtggcgacgt 60
aaacgctcag ttaaatataa ctgcaaaaaa taacacttct tacgctctag ctgcecctaaaa 120
accagcaggc gtgacccgat ttggattgct cgtgttcaat gacaggtctt attattagcg 180
agatacgatt aagccttgtc tagcggtttg ataagagatt gatagactcg cagtttctag 240
acttgagtta tgtgtcgagg ggctgttaaa ataatacata acctatggtt gtagacaaat 300
atgttggcag gtgtttggac gtgggttcga ctcccaccgg ctccacca 348

<210> 114

<211> 348

<212> ARN

<213> Streptococcus pneumoniae

<400> 114

ggggucguua cggauucgac aggcauuaug aggcauvauuu ugcgacucgu guggcgacgu 60

daaacgcucag uuaaauauaa cugCaaaaaa uaacacuucu uacgcucuag cugccuaaaa 120

accagcaggce
agauvacgauu
acuugaguua
auguuggcag

<210> 115
<211> 348
<212> ADN
<213> Streptococcus pyogenes

gugacccgau uuggauugcu
aagccuuguc uagcgguuug
ugugucgagg ggcuguuaaa
guguuuggac guggguucga

cguguucaau
auaagagauu
auaauacaua
cucccaccgg

32

gacaggucuu auuauuagcg 180

gauagacucg caguuucuag 240

accuaugguu guagacaaau 300

cuccacca

348
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33

<400> 115
ggggttgtta cggattcgac aggcattatg aggcatgttt tgcgtcccat cggcagatgt 60
aaattgccag ttaaatataa ctgcaaaaaa tacaaactct tacgctttag ctgcctaaaa 120
accagctagc gtgacttcta caagattgct tgtgtcctgt tagaagtctc aaaatagcaa 180
gctacggtta cgaaattgtc tagtttcgtg acaagagatt gatagactcg caaactaatg 240
gcttgagtta tgtgtcttta gtttgttaaa tgaagacata acctatggac gtagacaaat 300
atgttggcag gtgtttggac gtgggttcga ctecccaccag ctccacca 348
<210> 116
<211> 348
<212> ARN
<213> Streptococcus pyogenes
<400> 116
gggguuguua cggauucgac aggcauuaug aggcauguuu ugcgucccau cggcagaugu 60
aaauugccag uuaaauauaa cugcaaaaaa uacaaacucu uacgcuuuag cugccuaaaa 120
accagcuagc gugacuucua caagauugcu uguguccugu uagaagucuc aaaauagcaa 180
gcuacgguua cgaaauuguc uaguuucgug acaagagauu gauagacucg caaacuaauqg 240
gcuugaguua ugugucuuua guuuguuaaa ugaagacaua accuauggac guagacaaau 300
auguuggcag guguuuggac guggguucga cucccaccag cuccacca 348
<210> 117
<211> 394
<212> ADN
<213> Synechococcus sp. PCC6301
<400> 117
ggggctgtaa tggtttcgac gtgttggtga atccttcacc gtgattcagg ccgagaggga 60
gtccactctc gtaaatccag gctcaaccaa aagtaactgc gaacaacatc gttcctttceg 120
Cctcgtaaggc tgctcctgta gctgcttaaa cgccacaaac tttctggctc gagcgtctag 180
tcgtagactc cgttaatacg cctagactta aacccccaac ggatgctcga gtggcggect 240
caggtccgtc ctctcgctaa gcaaaaacct gagcatcecg ccaacgggga taatcgttgg 300
ctcccgcaca gtgggtcaac cgtgctaage ctgtgaacga gcggaaagtt actagtcaat 360
gcggacagcg gttcgattce gctcagctce acca 394
<210> 118
<211> 394
<212> ARN
<213> Synechococcus sp. PCC6301
<400> 118
ggggcuguaa ugguuucgac guguugguga auccuucacc gugauucagg ccgagaggga 60
guccacucucC guaaauccag gcucaaccaa aaguaacugc gaacaacauc guuccuuucg 120
cucguaaggc ugcuccugua gcugcuuaaa cgccacaaac uuucuggcuc gagcegucuag 180
ucguagacuc cguuaauacg ccuagacuua aacccccaac ggaugcucga guggcggccu 240
cagguccguc cucucgcuaa gcaaaaaccu gagcaucccg ccaacgggga uaaucguugg 300
cucccgcaca gugggucaac cgugcuaagc cugugaacga gcggaaaguu acuagucaau 360
gcggacagcg guucgauucc gcucagcucc acca 394
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<210> 119

<211> 399

<212> ADN

<213> Synechocystis PCC6803

<400> 119

ggggccgcaa
gtctcctete

aaacgggtag
acttcttttc
cttctctagt
cgatggtccc
ccagtttgga

tggtttcgac
gcaaatcaaa
ccatagcagc
tgactccgtt
tagctaaaca
cgtcctaggg
cagcagttca

aggttggcga
ggctcaaaaa
ctagtctgta
aaggattaga
atcaagactc
ctagaaggac
attctgctcg

<210> 120

<211> 399

<212> ARN

<213> Synechocystis PCC6803

<400> 120

ggggccgcaa
gucuccucuc

aaacggguag
acuucuuuuc
cuucucuagu
cgaugguccc
ccaguuugga

ugguuucgac
gcaaaucaaa
ccauagcagc
ugacuccguu
uagcuaaaca
cguccuaggg
cagcaguuca

agguuggcga
ggcucaaaaa
cuagucugua
aaggauuaga
aucaagacuc
cuagaaggac

auucugcucg

<210> 121

<211> 356

<212> ADN

<213> Thermotoga maritima

<400> 121
gggggcgaac gggttcgacg gggatggagt
cctcgtaaaa aaggtgggac aaagaataag
atagataagc ggccgtcctc tccgaagttg

cagcctaccg attcagcttc gccttceccgge
gagaggacac cctgcccgtg ggaggtccect
agaagcccag gggcectccat cttcggacgg

<210> 122

<211> 356

<212> ARN

<213> Thermotoga maritima

aagcttgccc
aaagtaactg
aaagctacat
ggttaacccc
agactagagc
taaacctgtg
gctccacca

aagcuugccc
aaaguaacug
aaagcuacau
gguuaacccc
agacuagagc
vaaaccugug
gcuccacca

cccrtgggaa
tyccaacgaa
gctgygcttc

ctgaatcggg
cccgagageg
gggttcgaat

34

gtgatacagg
cgaataacat
tttcttgtca
aacggatgct
atcccaccat

aatgagcgga

gugauacagg
cgaauaacau
uuucuuguca
aacggaugcu
aucccaccau

aaugagcgga

gcgagccgag gtccccacct
cctgttgctg ttgccgctta
ggaagagggc gtgagagatc

aaaactcagg aaggctgtgg
aaaacacggg ctgcgctcgg

tcgagagtga
cgtcagcttc
aagaccgttt
ttgtttggcect
cagggataat
aagttaatac

ucgagaguga
cgucagcuuc
aagaccguuu
uuguuuggcu
cagggauaau
aaguuaauac

cccececcgect ccacca

60

120
180
240
300
360
399

60

120
180
240
300
360
399

60
120
186

240
300
356
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<400> 122

gggggcgaac
ccucguaaaa

auagauaagc
cagccuaccg
gagaggacac
agaagcccag

ggguucgacg
aaggugggac
ggccguccuc
auucagcuuc
ccugcececgug
gggccuccau

<210> 123

<211> 349

<212> ADN

<213> Thermus thermophilus

<400> 123

gggggtgaaa
ggcctcgtaa

tgaccgcgac
ggctagccceg
ccgecccgtec
ccgccgtaga

cggtctcgac
aaacccgcaa
ctcgeceggt
gggccacgcc

gcgggccaag
gaccttcgga

<210> 124

<211> 349

<212> ARN

<213> Thermus thermophilus

<400> 124

gggggugaaa
ggccucguaa

ugaccgcgac
ggcuagccecg
ccgcceguce
ccgccguaga

cggucucgac
aaacccgcaa
cucgcccggu
gggccacgcece

gcgggccaag
gaccuucgga

<210> 125

<211> 354

<212> ADN

<213> Treponema pallidum

<400> 125

ggggatgact
tcctgattcg
taatcgecggg
gcttgctcectt
gcgegtgegg
ggcgcgceage

aggtttcgac
gcgcctttat
cctgtgtttg
acgttgtgca
tgcaggccta
actcgctctt

<210> 126

<211> 354

<212> ARN

<213> Treponema pallidum

ES 2 345 243 T3

gggauggagu
aaagaauaag
uccgaaguug
gccuuccggce
ggaggucccu
cuucggacgg

gggggtcgcece
cggcataact

agccctgcecg
ctctaaccce
ccaggaggac
cgggggttcg

gggggucgcc
cggcauaacu
agcccugcecg
cucuaacccce
ccaggaggac
cggggguucg

tagggatgtg
aactgccaat
cgctgctctg
cggcggacgt
gcagagtccg
taggacgggg

ccccugggaa
ugccaacgaa
gcugggcuuc
cugaaucggg
cccgagageg
ggguucgaau

gagggcgtgg
gccaacacca
ggggctcacc
gggcgaagcet
acgcgaaacg
actcccecceca

gagggcgugg
gccaacacca
ggggcucacc
gggcgaagcu
acgcgaaacg
acuccccccea

gggtgttgeg
tctgacagtt
agcgaacata
agggggactt
acaaacgcag
gttcgattcc

35

gcgagccgag
ccuguugcug
ggaagagggc
aaaacucagg
aaaacacgqgg
ccceccecgecu

ctgcgcgceeg
actacgctct
ggaagcgggg
tgaagggggc
cggactacgc
cctccacca

cugcgegecg
acuacgcucu
ggaagcgggqg

ugaagggggc
cggacuacgc
ccuccacca

ctgcaggtgg
tcgactacgce
tcggcccgac
ttgtctgtgce
tacgcaccgc
ccccatctcce

guccccaccu
uugccgcuua
gugagagauc
aaggcugugg
cugcgcucgg
ccacca

aggtgcgggt
cgcggcttaa
acacaaaccc
tcgctcectgg

gcgtagaggce

aggugcgggu
cgcggcuuaa
acacaaaccc
ucgcuccugg

gcguagaggc

agtgtcgatc
gctcgcececgcg
gccaaacgga
taagactctg
taaacctgta
acca

60

120
180
240
300
356

60

120
180
240
300
349

60

120
180
240
300
349

60

120
180
240
300
354



20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 126
ggggaugacu
uccugauucg
uaaucgcggg
gcuugcucuu
gcgcgugegg
ggcgcgcagce

<210> 127

<211> 367

<212> ADN

<213> Vibrio cholerae

<400> 127
ggggctgatt
ggcctcgtta
ttaataccct
aaggtcaaac
taattcaggt
gactaagcat
tccacca

<210> 128

<211> 367

<212> ARN

<213> Vibrio cholerae

<400> 128
ggggcugauu
ggccucguua
uuaauacccu
aaggucaaac
uaauvucaggu
gacuaagcau
uccacca

<210> 129

<211> 364

<212> ADN

<213> Yersinia pestis

<400> 129
ggggctgatt
gcctcgtaaa
taataacctg
ggtcaaacct
caggatagtt
taagcatgta
acca

<210> 130

agguuucgac
gcgccuuuau
ccuguguuug
acguugugca
ugcaggccua
acucgcucuu

caggattcga
acaaaccgca
gctcagagcc
caaatcaagc
tagccattcg
gtagtaccaa

caggauucga
acaaaccgca
gcucagagcc
caaaucaagc
uagccauucg
guaguaccaa

ctggattcga
aaaccgcaaa
cttagagccc
aaaagagctc
tgtcagtagc
gtgccgacgg

ES 2345243 T3

uagggaugug
aacugccaau
cgcugcucug
cggcggacgu
gcagaguccg
uaggacgggg

cgggaatttt
aaaaaatagt
cttcctccect
tggcgtggat
ttagcgtgtc
agatgaatgg

cgggaauuuu
aaaaaauagu
cuuccucccu
uggcguggau
uuagcguguc
agaugaaugg

cgggattcge
aaaaatagtt
tctctgeccta
gtgtggaaac
gtgtccatcc
tgtagtaatt

ggguguugcg
ucugacaguu
agcgaacaua
agggggacuu
acaaacgcag
guucgauucc

gcagtctgag
cgcaaacgac
agcttccgcet
tcececcacct

ggttcgcagg
ttttcggacg

gcagucugag
cgcaaacgac
agcuuccgceu
uccceccaccu
gguucgcagg
uuuucggacg

gaaacccaag
gcaaacgacg
gcctcecgetce
cttgcctggg
gcagctggce
tcggacgggag

36

cugcaggugg
ucgacuacgc
ucggcccgac
uugucugugc
uacgcaccgce
ccccaucucce

gtgcatgccg
gaaaactacg
tgtaagacgg
gagggatgaa
cggtggtgaa
ggggttcaac

gugcaugccg
gaaaacuacg
uguaagacgg
gagggaugaa
cgguggugaa
gggguucaac

gtgcatgccg
aaaactacgc
ttaggacggg
gtggaagcat
ggcgaatgta
gttcaaatcc

agugucgauc
gcucgeegeg
gccaaacgga
uaagacucug
uaaaccugua
acca

aggtgcggta
cactagcagc
ggaaatcagg
gcgcgagatc
attaaagatc
tccccccage

aggugcggua
cacuagcagc
ggaaaucagg
gcgcgagauc
auuvaaagauc

ucccecccagce

aggtgcggtg
actagcagct
gatcaagaga
taaaactaat
atgattggac
ccccagcetce

120
180
240
300
354

60

120
180
240
300
360
367

120
180
240
300
360
367

120
180
240
300
360
364
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<211> 364
<212> ARN
<213> Yersinia pestis

<400> 130

ggggcugauu
gccucguaaa

uaauaaccug
ggucaaaccu
caggauaguu
uaagcaugua
acca

cuggauucga
aaaccgcaaa
cuuagagccce
aaaagagcuc
ugucaguagc
gugccgacgg

<210> 131

<211> 309

<212> ADN

<213> Campylobacter fetus

<400> 131

aggagtaagt
attaaacgca
gagcctgaaa
cttgcgtttg
gatgagcgaa

ctgcttagat
aacaacgtta
tttaagtcat
acaagcgttg
gtagggtgaa

tatttttgg

<210> 132

<211> 309

<212> ARN

<213> Campylobacter fetus

<400> 132
aggaguaagu cugcuuagau
auuaaacgca aacaacguua
gagccugaaa uuuaagucau
cuugcguuug acaagcguug
gaugagcgaa guagggugaa
uauuuuugg

<210> 133

<211> 309

<212> ADN

<213> Campylobacter coli (BM2509)

<400> 133
aggagtaagt ctgcttagat
aattaaacgc aaataacgtt
tgagcccgaa actcaagtga
attgaaaatt gacaactttt
ggtgagttta gccagatgaa
tatttttgg

ES 2 345 243 T3

cgggauucgc
aaaaauaguu
ucucugccua
guguggaaac
guguccaucc
uguaguaauu

ggcatgtcgce
aattcgctcc
actatctagc
aggtgaaata
gtagtcatct

ggcaugucgc
aauucgcucc
acuaucuagc
aggugaaaua
guagucaucu

ggcatgtcgc
aaatttgctc
tgctatctag
aatcgaagtt
gttttcacct

gaaacccaag
gcaaacgacg
gccuccgeuc
cuugccuggyg
gcagcuggcc
ucggacgggg

tttgggcaaa
tgcttacgct
ttaattttcg
aagtcttagc
ttgctaagca

uuugggcaaa
ugcuuacgcu
uuaauuuucg
aagucuuagc
uugcuaagca

tttggacaaa
ctgcttacgc
cttgaatttt
aaagtcttag
ttgctaaaca

37

gugcaugccg
aaaacuacgc
uuaggacggg
guggaagcau
ggcgaaugua
guucaaaucc

gcgtaaaaag
aaagctgcgt
gtcatctttg
cttgcttttg
tgtagaggtc

gcguaaaaag
aaagcugcgu
gucaucuuug
cuugcuuuug
uguagagguc

gcgtaaaaag
taaagctgcg
ggtcatcttt
tctagcttga
tgtagaagtc

aggugcggug
acuagcagcu
gaucaagaga
uaaaacuaau
augauuggac
ccccagecucce

cccaaataaa
aagttcagtt
atagtgtagc
agttttggaa
tttgtgggat

cccaaauaaa
aaguucaguu
auaguguagc
aguuuuggaa
uuugugggau

tccaaattaa
taagttcagt
gatagtgtag
aattttggaa
tttgtggggt

120
180
240
300
360
364

60

120
180
240
300
309

60

120
180
240
300
309

60

120
180
240
300
309
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<210>

134

<211> 309
<212> ARN
<213> Campylobacter coli (BM2509)

<400>

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>

134
aggaguaagu
aauuaaacgc
ugagcccgaa
auugaaaauu
ggugaguuua
uauuuuugg

135

311

ADN
Desconocido

cugcuuagau
aaauaacguu
acucaaguga
gacaacuuuu

gccagaugaa

ES 2345243 T3

ggcaugucgc
aaauuugcuc
ugcuaucuag
aaucgaaguu

guuuucaccu

uuuggacaaa
cugcuuacgce
cuugaauuuu
aaagucuuag
uugcuaaaca

gcguaaaaag
uaaagcugcg
ggucaucuuu
ucuagcuuga
uguagaaguc

<223> Descripcién de organismo desconocido: Campylobacter aislado de pollo

<400>

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>

135

acaggagtaa
aaattaaacg
ttgagcctga
gccttgegtt
aagatgagcg

gtctgcttag
caaacaacgt
aatttaagtc
tgacaagcgt
aagtagggtg

attatttttg g

136

311

ARN
Desconocido

atggcatgtc
taaattcgcet
atactatcta
tgaggtgaaa
aagtagtcat

gctttgggca
cctgcttacg
gcttaatttt
taaggtctta
ctttgctaag

aagcgtaaaa
ctaaagctgc
cggtcattet
gccttgetere
catgtagagg

<223> Descripcién de organismo desconocido: Campylobacter aislado de pollo

<400>

136

acaggaguaa
aaauuaaacg
uugagccuga
gccuugcguu
aagaugagcg
auuauuuuug

<210> 137
<211> 313
<212> ADN

gucugcuuag
caaacaacgu
aauvuuaaguc
ugacaagcgu
aaguagggug
g

auggcauguc
uaaauucgcu
auacuaucua
ugaggugaaa
aaguagucau

gcuuugggca
ccugcuuacg
gcuuaauuuu
uaaggucuua
cuuugcuaagq

38

aagcguaaaa
cuaaagcugc
cggucauuuu
gccuugcuuu
cauguagagg

uccaaauuaa
uaaguucagu
gauaguguag
aauuuuggaa

uuuguggggu

agcccaaata
gtaagttcag
tgatagtgta
tgagttttqgg
tcrteorgtggg

agcccaaaua
guaaguucag
ugauagugua
ugaguuuugg
ucuuuguggg

60

120
180
240
300
309

60

120
180
240
300

311

120
180
240
300
311
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<213> Clostridium perfringens

<400> 137

acgggggtag
tatgcattaa

catccttcecct

gcctagcaaa

ctgtggacgt

ggtctgcettt
<210> 138

<211> 313
<212> ARN

gatgggtttg
agataaacgc

caattgccca
gctttgagcet
tctctgaggg
cgg

<213> Clostridium perfringens

<400> 138
acggggguag
uaugcauuaa
cauccuuccu
gccuagcaaa
cuguggacgu
ggucugcuuu

<210> 139

<211> 331
<212> ADN

gauggguuug
agauaaacgc

caauugccca
gcuuugagcu
ucucugaggg
cgg

ES 2 345 243 T3

ataagcgagt
acgagataat
cggttgagag
aggaacggaa
aattttaaaa

auaagcgagu
acgagauaau
cgguugagag
aggaacggaa
aauuuuaaaa

<213> Haemophilus ducreyi (NCTC 10945)

<400> 139
acgggattag
aaaaaatagt
ttcgcgecect
cgtgtggacg
gcgtgtctgt
gatagagtaa

<210> 140

<211> 331
<212> ARN

cgaagtccaa
cgcaaacgac
agctttcgct
cttccgettg
ccgctggaga
tttcggacce

ggtgcacgtc
gaacaatacg
cgtaagacgg
tagatgaaac
taagcgaaat
gggttcgact

<213> Haemophilus ducreyi (NCTC 10945)

<400> 140

acgggauuag
aaaaaavagu
uucgcgeccu
cguguggacg
gcgugucugu
gauagaguaa

<210> 141
<211> 232

cgaaguccaa
cgcaaacgac
agcuuucgcu
cuuccgcuug
ccgcuggaga
uuucggaccc

ggugcacguc
gaacaauacg
cguaagacgg
uagaugaaac
uvaagcgaaau
ggguucgacu

cgagggaagc
tttgcattag
taagggtgtc
tttatgaagc
cacaagacta

cgagggaagc
uuugcauuag
uaaggguguc
uuuaugaagc
cacaagacua

gaggtgcggt
ctttagcagc
ggagcacgcg
actaaattga
taaagaccag
c

gaggugcggu
cuuuagcagc
ggagcacgcg
acuaaauuga
uaaagaccag

C

39

atggtgcctc
cagcttaagt
atttaaaaqgt
ttaccaaaga
cactcgtaga

auggugccuc
cagcuuaagu
auuuaaaagu
uuaccaaaga
cacucguaga

aggcctcgta
ttaataacct
gagtcaaacc
atcaagctag
actaaacgtg

aggccucgua
uuaauvaaccu
gagucaaacc
aucaagcuag
acuaaacqug

gataataaag
tagcgctgct
ggggaaccga
ggaagtttgt
aagtcttact

gauaauaaag
uagcgcugcu
ggggaaccga
ggaaguuugu
aagucuuacu

acaaaccgca
gcatttagcc
aaaacgagat
tttatttcte
tagtactgaa

acaaaccgca
gcauuuagcc
aaaacgagau
uuuauuucuu
uaguacugaa

60

120
180
240
300
313

60

120
180
240
300
313

60

120
180
240
300
331

60

120
180
240
300
331
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<212> ADN

ES 2345243 T3

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:1)

<400> 141

ggcaaagaaa
cgtgcatcgce
tcegtcetgag
gctgatgttt

<210> 142
<211> 232
<212> ARN

aacaaaacct
ccatgtgcta
gttaaataga
atgcgaaatg

agctttcgcet
cggtaagggt
agagcttaat
ctaatacggt

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:1)

<400> 142

ggcaaagaaa
cgugcaucgc
uccgucugag
gcugauguuu

<210> 143
<211> 232
<212> ADN

aacaaaaccu
ccaugugcua
guuaaauaga

augcgaaaug

agcuuucgcu
cgguaagggu
agagcuuaau
cuaauacggu

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:2)

<400> 143

ggcaaagaaa aacaaaacct
cgtgcatcgc ccatgtgcta
tccgtctgag gttaaataga

gccgatgttt atgcgaaatg

<210> 144
<211> 232
<212> ARN

agctttcget
cggtaagggt
agagcttaat
ctaatacggt

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:2)

<400> 144

ggcaaagaaa

aacaaaaccu

cgugcaucgc ccaugugcua

uccgucugag

gccgauguuu

<210> 145
<211> 232
<212> ADN

guuaaauaga

augcgaaaug

agcuuucgcu

cgguaagggu
agagcuuaau

cuaauvacggu

gcctaataac
ctcactctaa
cagactagct
gactacgctc

gccuaauaac
cucacucuaa
cagacuagcu
gacuacgcuc

gcctaataag
ctcactctaa
cagactagct
gactacgctc

gccuaauaag
cucacucuaa
cagacuagcu

gacuacgcuc

40

cagtagcata
gtgggctaca
gaatggaagc
gtagatattc

caguagcaua
gugggcuaca
gaauggaagc
guagauauugc

cagtagcata
gtgggctaca
gaatggaagc
gtagatattt

caguagcaua
gugggcuaca
gaauggaagc
guagauauuu

gctgatcctc
ctagttaatc
ctgttaccgg
aa

60

120
180
232

gcugauccuc
cuaguuaauc
cuguuaccgg
aa

120
180
232

gctgatcctc 60
120
ctgttaccgg 180
aa 232

ctagttaatc

gcugauccuc 60
cuaguuaauc 120
cuguuaccgg 180
aa 232
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ES 2 345 243 T3

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:3)

<400> 145
ggcaaagaaa aacaaaacct agctttcgct gcctaataag cagtagaata gctgatcctc 60
cgtgcatcgc ccatgtgcta cggtaagggt ctcactctaa gtgggctaca ctagttaatc 120
tccgtectgag gttaaataga agagcttaat cggactagct gaatggaagc ctgttaccgg 180
gccgatgttt atgcgaaatg ctaatacggt gactacgctc gtagatattt aa 232

<210> 146

<211> 232

<212> ARN

<213> Listeria innocua (aislado de alimento N°:3)

<400> 146
ggcaaagaaa aacaaaacCCu agcuuucgcu gccuaauaag caguagaaua gcugauccuc 60
cgugcaucgc ccaugugcua cgguaagggu cucacucuaa gugggcuaca cuaguuaauc 120
uccgucugag guuaaauaga agagcuuaau cggacuagcu gaauggaagc cuguuaccgg 180
gccgauguuu augcgaaaug cuaauacggu gacuacgcuc guagauauuu aa 232

<210> 147

<211>232

<212> ADN

<213> Listeria innocua (ATCC 12210)

<400> 147
ggcaaagaaa aacaaaacct agctttcgct gcctaataag cagtagcata gctgatcctc 60

cgtgcatcgc ccatgtgcta cggtaagggt ctcactctaa gtgggctaca ctagttaatc 120
tccgtctggg gttaaataga agagcttaat cagactagcet gaatggaagc ctgttactgg 180

gccgatgttt atgcgaaatg ctaatacggt gactacgctc gtagatattt aa

<210> 148

<211> 232

<212> ARN

<213> Listeria innocua (ATCC 12210)

<400> 148
ggcaaagaaa aacaaaaccu
cgugcaucgc ccaugugcua
uccgucuggg guuaaauaga
gccgauguuu augcgaaaug

<210> 149

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria ivanovii NCTC 11846)

agcuuucgcu
cgguaagggu
agagcuuaau
cuaauacggu

gccuaauaag
cucacucuaa
cagacuagcu
gacuacgcuc

41

caguagcaua
gugggcuaca
gaauggaagc
guagauauuu

232

gcugauccuc 60
cuaguuaauc 120
cuguuacugg 180

aa 232
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<400> 149

acagggatag
agccaataat

catagctgat
tacactaaat
aagcctgtta
atttaagtgc

ttcgagcecttg
aactggcaaa
cctccgtgcea
aatctccgtc
ccgggctgat
cgatatttct

ES 2345243 T3

agttgcgagt
gaaaaacaaa
tcgcccatgt
tggggttagt
gtttatgcga
99

<210> 150

<211> 321

<212> ARN

<213> Listeria ivanovii NCTC 11846)

<400> 150

acagggauag
agccaauaau

uucgagcuug aguugcgagu

aacuggcaaa gaaaaacaaa

cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu

ugggguuagu
guuuaugcga

uacacuaaau aaucuccguc

aagccuguua ccgggcugau

uuuaagugcc gauauuucug g

<210> 151

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria seeligeri NCTC 11856)

<400> 151
acagggatag

agccaataat
catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt
tacactaaat aatctccgtc tggggttagt
ccgggctgat gtttatgcga

ccatatttct gg

aagcctgtta
atttaagtgc

<210> 152

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria seeligeri NCTC 11856)

<400> 152

acagggauag uucgagcuug aguugcgagu

agccaauaau aacuggcaaa gaaaaacaaa

cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu

ugggguuagu
guuuaugcga
g9

uacacuaaau aaucuccguc

aagccuguua ccgggcugau

auuuaagugc ccauauuucu

<210> 153

€ggggggatc
acctagcttt

gctacggtaa
tagaagagct
aatgctaata

€ggggggauc
accuagcuuu
gcuacgguaa
uagaagagcu
aaugcuaaua

gtcctcgtta
cgctgcctaa
gggtctcact
taatcagact
cggtgactac

guccucguua
cgcugccuaa
gggucucacu
uaaucagacu
cggugacucg

gctacggaaa gggtctcact

tagaagagct taatcagact

aatactaata cggtgactac gctcgtagat

€ggggggauc
accuagcuuu

gcuacggaaa
uagaagagcu
aauacuaaua

40

guccucguua
cgcugccuaa
gggucucacu
uaaucagacu
cggugacuac

ttaacgtcaa
taagcagtag
ttaagtgggc
agctgaatgg
gctcgtagat

uuaacgucaa
uaagcaguag
uuaagugggc
agcugaaugg
cucguagaua

60

120
180
240
300
322

60

120
180
240
300
321

ttcgagcttg agttgcgagt cggggggatc gtcctcgtta tcaacgtcaa 60
aactggcaaa gaaaaacaaa acctagcttt cgctgcctaa taagcagtag 120

ttaagtgggc 180

agctgaatgg 240

ucaacgucaa
uaagcaguag
uuaagugggc
agcugaaugg
gcucguagau

300
322

60

120
180
240
300
322
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<211> 314
<212> ADN

<213> Salmonella enteritidis

<400> 153

acgggatttg
daaaaatagt
ctctctcecct
cgcgtggatg
cgtgtccgtc
tgtaggaatt

<210> 154
<211> 314
<212> ARN

cgaaacccaa
cgcaaacgac
agcctceget
ccctgectgg
cgcaggtgcc
tcgg

<213> Salmonella enteritidis

<400> 154

acgggauuug
daaaaauagu
cucucucccu
cgcguggaug
cguguccguc
ughaggaauu

<210> 155
<211> 313
<212> ADN

cgaaacccaa
cgcaaacgac
agccuccgeu
cccugecugg
cgcaggugcce
ucgg

ES 2 345 243 T3

ggtgcatgcc
gaaacctacg
cttaggacgg
ggttgaagcg
aggcgaatgt

ggugcaugcc
gaaaccuacg
cuuaggacgg
gguugaagcg
aggcgaaugu

<213> Staphylococcus epidermidis NCTC 11047)

<400> 155

acaggggtcc
cggttaaata
catcgcctaa
aaacactgcc
gtttattgct
tcaggacctc

<210> 156
<211> 313
<212> ARN

ccecgagcetta
taactgacaa
cagcatctcc
gcttgaagtc
tagcatgatg
tgg

ttaagcgtgt
atcaaacaat
tacgtgctgt
tgtttagatg
cgaaaattat

<213> Staphylococcus epidermidis NCTC 11047)

<400> 156

acaggggucc
cgguuaaaua
caucgccuaa
aaacacugcc
guuuauugcu
ucaggaccuc

cccgagcuua
uaacugacaa
cagcaucucc
gcuugaaguc
uagcaugaug
ugg

uuaagcgugu
aucaaacaau
uacgugcugu
uguuuagaug
cgaaaauuau

gaggggcggt
ctttagcagc
ggatcaagag
ttaaaacgaa
aaagactgac

gaggggcggu
cuuuagcagc
ggaucaagag
uuaaaacgaa
aaagacugac

cggagggttg
aatttcgcag
taacgcgatt
aaatataatc
caataaacta

¢ggaggguug
aauuucgcag
uaacgcgauu
aaauvauaauc
caauaaacua

43

tggcctcgta
ttaataacct
aggtcaaacc
tcaggctagt
taagcatgta

uggccucgua
uuaauaaccu
aggucaaacc
ucaggcuagu
uaagcaugua

gctccgtcat
tagctgcgta
caaccctagt
aagctagtat
cacacgtaga

gcuccgucau
uagcugcgua
caacccuagu
aagcuaguau
cacacguaga

aaaagccgca
gcttagagcc
caaaagagat
ctggtagtgg
gtaccgagga

aaaagccgca
gcuuagagcc
caaaagagau
cugguagugg
guaccgagga

caacacattt
atagccactg
aggatatgct
catgttggtt
aagatttgta

caacacauuu
auagccacug
aggauaugcu
cauguugguu
aagauuugua

120
180
240
300
314

60

120
180
240
300
314

60

120
180
240
300
313

60

120
180
240
300
313
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<210> 157
<211> 302
<212> ADN

ES 2345243 T3

<213> Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

<400> 157

acaggcatta
aactgcaaaa
cacaagattg
tgtctagtta
atcacctagt
gg9

tgaggtatat
aatacaaatt
tttgcgtttt
gttaaaaaga
taaatcaata

<210> 158
<211> 302
<212> ARN

tttgcgactce
cttacgcatt
gctagaaggt
gatttataga

cataacctat

<213> Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

<400> 158

acaggcauua
aacugcaaaa
cacaagauug
ugucuaguua

ugagguauau
aauacaaauu
uuugcguuuu
guuaaaaaga

aucaccuagu uaaaucaaua

99

<210> 159

<211> 168

<212> ADN

<213> Bordetella bronchiseptica

<400> 159

uuugcgacuc
cuuacgcauu
gcuagaagqu
gauuuauaga

cauaaccuau

atcggcagat
agctgcctaa
cttatttatc
ctcgctatgt
agttgtagac

aucggcagau
agcugccuaa
cuuauuuauc
cucgcuaugu
aguuguagac

gtaaaatgcc
aaaacagcct
agcaaactac
gagggcttga
aaatatatta

guaaaaugcc
aaaacagccu
agcaaacuac
gagggcuuga
aaauauauua

agttaaatat
gcgtgatctt
gtttggctac
gttatgtgtc
gcagatgttt

aguuaaauau
gcgugaucuu
guuuggcuac
guuauguguc

gcagauguuu

60

120
180
240
300
302

60

120
180
240
300
302

ggggccgatc cggattcgac gtgggtcatg aaacagctca aggcatgccg agcaccagta 60

agctcgttaa tccactggaa cactacaaac gccaacgacg agcgtttcge tctcgeccget 120

taagcggtga gccgctgcac tgatctgtcec ttgggtcacg cgggggaa

<210> 160

<211> 168

<212> ARN

<213> Bordetella bronchiseptica

<400> 160

168

ggggccgauc cggauucgac gugggucaug aaacagcuca aggcaugccg agcaccagua 60

agcucguuaa uccacuggaa cacuacaaac gccaacgacg agcguuucgc ucucgccgcu 120
168

uaagcgguga gccgcugcac ugaucugucc uugggucacg cgggggaa

44
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<210> 161
<211> 426
<212> ADN

ES 2 345 243 T3

<213> Chlamydia pneumoniae (CWL029)

<400> 161

gggggtgtat
ggcctcctaa
tagcttgttt
gataatctct
tttatctggt
agtcattggc
ataagcatgt
ccacca

<210> 162
<211> 426
<212> ARN

aggtttcgac
aaagccaaca
gactcagtag
aggtaacccg
tggaacttac
tgctatagag
agaggttagc

ttgaaaatga
aaacaataaa
aggaaagact
gtatctgcga
tttctctaat
gcttctagct

agggagtttg

<213> Chlamydia pneumoniae (CWL029)

<400> 162

ggggguguau
ggccuccuaa
uagcuuguuu
gauaaucucu
uuuaucuggu
agucauuggc

auaagcaugu

ccacca

<210> 163
<211> 421
<212> ADN

agguuucgac
aaagccaaca
gacucaguag
agguaacccg
uggaacuuac
ugcuauvagag

agagguuagc

<213> Francisella tularensis

<400> 163

gggggcgaat
gtaacctcgt
gtagcggcta
atctagatgc
ttccgcataa
ctaactatta
gcatgtagat
a

atggtttcga
taataacagt
acgacagcaa
gcacggatat
gacggtcttt
ccctggctaa
ccaaagatct

uugaaaauga
aaacaauaaa
aggaaagacu
guaucugcga
uuucucuaau

gcuucuagcu

agggaguuug

catgaatgtc
acaaatgcca
ctttgctget
gatagtcttt
gctttttgtce
ttggggaata
agagtttgtg

agtgttaatt
tgccgaacct
agctgcttaa
gctccaccag
tctcaaggaa

aagggagtcc
tcaaggacga

aguguuaauu
ugccgaaccu
agcugcuuaa
gcuccaccag
ucucaaggaa
aagggagucc

ucaaggacga

aaaatctaag
ataataactg
gttgctaaag
cttatgacac
tgggagttaa
gtcaagctaa
gacgcgggtt

45

gcatgcggag
aaggctgaat
ttagcaaaag
aggcttgcaa
gttcgttcga
aatgtaaaca
gagttcgagt

gcaugcggag
aaggcugaau
uuagcaaaag
aggcuugcaa
guucguucga
aauguaaaca

gaguucgagu

gtgcatgccg
gcaacaaaaa
ctgcctagtc
tatctataca
ggctgtattt
actcaaatag
caaatcccgce

ggcgttgget
gcgaaattat
ttgttagcta
aataccgtca
gatttttgag
attctagaag
ctctccacct

ggcguuggcu
gcgaaauuau
uuguuagcua
aauaccguca
gauuuuugag
auucuagaag

cucuccaccu

aggaagtacc
agcaaaccgc
tagcttaata
tccgttcata
aacagactcg
attagcctaa
cgcctccacce

120
180
240
300
360
420
426

120
180
240
300
360

420
426

120
180
240
300
360
420
421
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<210> 164
<211> 421
<212> ARN

<213> Francisella tularensis

<400> 164

gggggcgaau
guaaccucgu

guagcggcua
aucuagaugc
uuccgcauaa
cuaacuauua
gcauguagau
a

<210> 165
<211> 330
<212> ADN

augguuucga
uaauaacagu
acgacagcaa
gcacggauau
gacggucuuu
cccuggcuaa
ccaaagaucu

<213> Guillardia theta (plastidial)

<400> 165

ggggctgatt
aatgatcttg
tcaaaacgtt
tggagaagtt
gattcatcat
acgtgggttc

<210> 166
<211> 330
<212> ARN

tggattcgac
taaaaaacat
tagtctcttt
tactaagatt
ttgtatgttt
aaatcccacc

<213> Guillardia theta (plastidial)

<400> 166

ES 2345243 T3

caugaauguc
acaaaugcca
cuuugcugcu
gauagucuuu
gcuuuuuguc
uuggggaaua
agaguuugug

atataaattt
taaagtacaa
tgcataagca
tatatttact
ctaaactttg
agctccacca

ggggcugauu uggauucgac auauaaauuu

aaugaucuug
ucaaaacguu
uggagaaguu
gauucaucau
acguggguuc

<210> 167
<211> 348
<212> ADN

uaaaaaacau
uagucucuuu
uacuaagauu
uuguauguuu
aaaucccacc

uaaaguacaa
ugcauaagca
uauauuuacu
cuaaacuuug
agcuccacca

<213> Thalassiosira Weissflogii (plastidial)

aaaaucuaag
auaauaacug
guugcuaaag
cuuaugacac
ugggaguuaa
gucaagcuaa
gacgcggguu

gcgtgtttca
ataaatgcaa
aaatgtgtta
ccataattat
tgaaagaata

gcguguuuca
auaaaugcaa
aaauguguua
ccauvaauuau
ugaaagaaua

46

gugcaugccg
gcaacaaaaa
cugccuaguc
uaucuauaca
ggcuguauuu
acucaaauag
caaaucccgce

ttatgaagca
gcaatatagt
ataactttct
tttaaagatg
gtgggctcca

uuaugaagca
gcaauauagu
auaacuuucu
uuuaaagaug
gugggcucca

aggaaguacc
agcaaaccgc
uagcuuaaua
uccguucaua
aacagacucg
auuagccuaa
cgccuccacc

agtcaagttt
ttcatttagt
tagtagaaat
gtaaaaaggt
tttataatga

agucaaguuu
uucauuuagu
uaguagaaau
guaaaaagqgu
uuuauaauga

60

120
180
240
300
360
420
421

60

120
180
240
300
330

60

120
180
240
300
330
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<400>

<210>
<211>
<212>

167

ggggctgatt
tctttgtaaa

aaagcagtaa
ttaggttatt
aaatttaaat
ctaagaaatt

168
348
ARN

tggtttcgac
aaaatactaa
aaacaaaaaa
aaatattttt
tttgcaaaac
ttagatggac

ES 2 345 243 T3

atttaaaact
aatactaata
agaagcaatg
tcattataac
tcgttcgaaa
atgggttcaa

<213> Thalassiosira Weissflogii (plastidial)

<400>

<210>
<211>
<212>

168

ggggcugauu
ucuuuguaaa

aaagcaguaa
uuagguuauu
aaauuuaaau

cuaagaaauu

169
19
ADN

ugguuucgac
aaaauacuaa
aaacaaaaaa
aaauauuuuu
wuugcaaaac

uuagauggac

<213> Secuencia Artificial

<220>

auuuaaaacu
aauacuaaua
agaagcaaug
ucauuauaac
ucguucgaaa

auggguucaa

tctttctatg
aatgctaata
gctttaaatt
tggacttttc
attttcgggce
ttcccatcag

ucuuucuaug
aaugcuaaua
gcuuuaaauu
uggacuuuuc
auuuucgggc
uucccaucag

tgtcaggtca
atataatacc
ttgctgtata
tctagtttat
taaacctgta
ttccacca

ugucagguca
auauaauacc
uugcuguaua
ucuaguuuau
uaaaccugua
uuccacca

<223> Descripcién de Secuencia Artificial: sonda especifica de ARNtm de V. cholerae

<400>

<210>
211>
<212>

169

aacgaatggc taacctgaa

170
17
ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

aagtttgtat
gtttattttt
gttcattaac
agtttagaat
aacgcaaata

aaguuuguau
guuuauuuuu
guucauuaac
aguuuagaau
aacgcaaaua

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: cebador 5° universal de amplificacion in vitro ssTA/ARNtm

<400>

<210>

170

gggmytacgg wttcgac

171

<211> 18
<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

47

120
180
240
300
348

120
180
240
300
348
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ES 2 345 243 T3

<220>

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: cebador 3’ universal de amplificacién in vitro ssTA/ARNtm
<400> 171
gggartcgaa ccrsgtec 18

<210> 172

<211>18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Descripcion de Secuencia Artificial: cebador 5° de amplificacién PCR especifico del género Listeria

<400> 172
aaagccaata ataactgg 18

<210> 173

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: cebador 3’ de amplificacion especifico del género Listeria
<400> 173
ccagaaatat cggcactt 18

<210> 174

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Descripcion de Secuencia Artificial: sonda de hibridacién especifica del género Listeria

<400> 174
gtgagaccct taccgtag 18

<210> 175

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: sonda de hibridacién especifica para la especie Listeria monocytogenes
<400> 175

tctatttaac cccagacg 18

48
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<210> 176

<211> 348

<212> ADN

<213> Helicobacter pylori

<400> 176

tggggatgtt
gcctcgttaa

cttaataagc
attaagtggg
gctacccgga
ctcgtagaag

acggtttcga
aacgtcaaag
tcttagcggt
ctacgctgga
cgcececgtcega
cttaagtgcc

<210> 177

<211> 348

<212> ARN

<213> Helicobacter pylori

<400> 177

uggggauguu
gccucguuaa
cuuaauaagc
auuaaguggg
gcuacccgga
cucguagaag

acgguuucga
aacgucaaag
ucuuagcggu
cuacgcugga
cgcccgucga
cuuaagugcc

<210> 178

<211> 344

<212> ADN

<213> Helicobacter pylori

<400> 178

tggggacgtt
gcctcgttaa

aattgcacta
gtggactacg
ttggaagcct
agaagcttaa

acggtttcga
aacgtcaaag
aaggttcctc
ccggagttceg
gtcgataggc
gtgccgatat

<210> 179

<211> 344

<212> ARN

<213> Helicobacter pylori

ES 2 345 243 T3

caggggtagt
cctataactg

tcctecectece
ttccaccgtce
taggcagatg
gatattcttg

cagggguagu
ccuauaacug

uccucccucc

uuccaccguc
uaggcagaug
gauauucuug

cagggatagt
cctataattg
cctccatcgt
ccgtctgagg
cgaagagttc
ttttggacgt

tcgagcttag
gcaaacaaca
atcgcccatg
tgaggatgaa
gagtagcgaa
gacgtgggtt

ucgagcuuag
gcaaacaaca
aucgecccaug
ugaggaugaa
gaguagcgaa
gacguggguu

tcgagcttag
gcaaacaaaa
ccatgtggta
acaaaggaag
gcgaaatgct
gggttcgatt

49

gtggcgagtc
aaacaacttc
tggtagggta
agaagagaac
tcgcgaatat
cgactccc

guggcgaguc
agaacaacuuc
ugguagggua
agaagagaac
ucgcgaauau
cgacuccc

gttgcgagtc
caatctttct
gggtaaggga
agaacaacca
aatatatcga
ccet

gaggggatcg
gctttagcag
agggactcaa
aaccagacta
atcgactaca

gaggggaucg
gcuuuagcag

agggacucaa

aaccagacua
aucgacuaca

gaggggatcg
ttagctgctt
ctcaaactaa
gactagcaac
ctacactcgt

60

120
180
240
300
348

60
120
180

240
300

348

60

120
180
240
300
344
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<400> 179
uggggacguu acgguuucga cagggauagu ucgagcuuag guugcgaguc gaggggaucg 60
gccucguuaa aacgucaaag ccuauaauug gcaaacaaaa caaucuuucu uuagcugcuu 120
aauugcacua aagguuccuc ccuccaucgu ccauguggua ggguaaggga cucaaacuaa 180
guggacuacg ccggaguucg ccgucugagg acaaaggaag agaacaacca gacuagcaac 240
uuggaagecu gucgauaggc cgaagaguuc gcgaaaugcu aauauaucga cuacacucgu 300
agaagcuuaa gugccgauau uuuuggacgu ggguucgauu cccu 344

<210> 180

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria seeligeri (NCTC 11856)

<400> 180
acagggatag ttcgagcttg agttgcgagt cggggggatc gtcctcgtta tcaacgtcaa 60
agccaataat aactggcaaa gaaaaacaaa acctagcttt cgctgcctaa taagcagtag 120
catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt gctacggaaa gggtctcact ttaagtgggc 180
tacactaaat aatctccgtc tggggttagt tagaagagct taatcagact agctgaatgg 240
aagcctgtta ccgggctgat gtttatgcga aatactaata cggtgactac gctcgtagat 300
atttaagtgc ccatatttct gg 322

<210> 181

<211> 322

<212> ARN

<213> Listeria seeligeri NCTC 11856)

<400> 181
acagggauag uucgagcuug aguugcgagu cggggggauc guccucguua ucaacgucaa 60
agccaauaau aacuggcaaa gaaaaacaaa accuagcuuu cgcugccuaa uaagcaguag 120
cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu gcuacggaaa gggucucacu uuaagugggc 180
uacacuaaau aaucuccguc ugggguuagu uagaagagcu uaaucagacu agcugaaugg 240
aagccuguua ccgggcugau guuuaugcga aauacuaaua cggugacuac gcucguagau 300
auuuaagugc ccauauuucu gg 322

<210> 182

<211> 322

<212> ADN

<213> Listeria ivanovii (NCTC 11846)

<400> 182
acagggatag ttcgagcttg agttgcgagt cggggggatc gtcctcgtta ttaacgtcaa 60
agccaataat aactggcaaa gaaaaacaaa acctagcttt cgctgcctaa taagcagtag 120
catagctgat cctccgtgca tcgcccatgt gctacggtaa gggtctcact ttaagtgggce 180
tacactaaat aatctccgtc tggggttagt tagaagagct taatcagact agctgaatgg 240
aagcctgtta ccgggctgat gtttatgcga aatgctaata cggtgactac gctcgtagat 300
atttaagtgc cgatatttct gg 322

<210> 183

<211> 321

<212> ARN

<213> Listeria ivanovii INCTC 11846)

50
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<400> 183
acagggauag uucgagcuug aguugcgagu cggggggauc guccucguua
agccaauaau aacuggcaaa gaaaaacaaa accuagcuuu cgcugccuaa
cauagcugau ccuccgugca ucgcccaugu gcuacgguaa gggucucacu
uacacuaaau aaucuccguc ugggguuagu uagaagagcu uaaucagacu
aagccuguua ccgggcugau guuuaugcga aaugcuaaua cggugacucg
uuuaagugcc gauauuucug g

<210> 184

<211> 319

<212> ADN

<213> Mycobacterium africanum

<400> 184
acttcgcgca tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggc aagagaccac
gttgcgacca aataagcgcc gattcacatc agcgcgacta cgctctcegcet
cggctagtct gtcagaccgg gaacgccctc ggcccggacc ctggcatcag
ccaccgatga gtccggtcgce gggactcctc gggacaacca cagcgactgg
tcggectagtt cgcgtgaccg ggagatccga gcagaggcat agcgaactgc
gccttgaggg aatgccgta

<210> 185

<211> 319

<212> ARN

<213> Mycobacterium africanum

<400> 185
acuucgcgca ucgaaucaag ggaagcgugc cggugcaggc aagagaccac
guugcgacca aauaagcgcc gauucacauc agcgcgacua cgcucucgcu
cggcuagucu gucagaccgg gaacgcccuc ggcccggacc cuggcaucag
ccaccgauga guccggucgc gggacuccuc gggacaacca cagcgacugg
ucggcuaguu cgcgugaccg ggagauccga gcagaggcau agcgaacugc
gccuugaggg aaugccgua

<210> 186

<211> 319

<212> ADN

<213> Mycobacterium gordonae

<400> 186
acttcgcgca tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggcec aagagaccac
gttgcaacca tataagcgcc gattcacatc agcgcgacta cgctctcget
cggctagtct gtcggaccgg gaacgccctc gccccggacc ccggcatcag
caaccgatga gttcggtcgc gggactcatc gggacaccaa cagcgactgg
ctggctagtc cgtgtgacca ggagatccga gcagagacat agcggactgce
gccttgaggg aatgccgta

<210> 187

<211> 319

<212> ARN

<213> Mycobacterium gordonae

51

uuaacgucaa
uaagcaguag
uuaagugggc
agcugaaugg
cucguagaua

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau
gaucgucauc
gcacggagaa

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

60

120
180
240
300
321

60

120
180
240
300
318

60

120
180
240
300
319

60
120
180
240
300
319
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<400> 187

acuucgcgca

guugcaacca

cggcuagucu

caaccgauga

cuggcuaguc

gccuugaggg
<210> 188

<211> 319
<212> ADN

ES 2345243 T3

ucgaaucaag ggaagcgugc
uauaagcgcc gauucacauc

gucggaccgg gaacgcccuc

guucggucgc gggacucauc

cgugugacca ggagauccga

aaugccgua

<213> Mycobacterium kansasii

<400> 188

acttcgcgceca
gttgcaacca
cggctagtct
caaccgatga
ctggctagtt

tcgaatcaag ggaagcgtgc

aataagcgcc gattcacatc

gtcagaccgg gaccgceccte
gttcggtcgc gggactcgtc
cgcgtgacca ggagatccga

gccttgaggg aatgccgta

<210> 189
<211> 319
<212> ARN

<213> Mycobacterium kansasii

<400> 189
acuucgcgca
guugcaacca
cggcuagucu
caaccgauga
cuggcuaguu
gccuugaggg

<210> 190

<211> 320

<212> ADN

<213> Mycobacterium

<400> 190
acagcgagtc
attgcaacca
ctgcgtgtct
aaactacggg
tcggcttgtt
gccttaatga

ucgaaucaag
aauaagcgcc
gucagaccgg
guucggucgc
cgcgugacca
aaugccgua

chelonae

tcgacttaag
attaagcgce
gtcagaccgg
ttcggtcgeg
cgcgggaccg
acggccgttg

ggaagcgugc
gauucacauc
gaccgeccuc
gggacucguc

ggagauccga

ggaagcgtgce
gattctcatc
gagcgccctce
ggacccgtag
agagatccaa

cggugcaggc
agcgcgacua
gccccggace
gggacaccaa
gcagagacau

cggtgcaggce
agcgcgacta
gacccggact
gggacaccaa
gcagaggcat

cggugcaggc
agcgcgacua
gacccggacu
gggacaccaa
gcagaggcau

cggtgcaggc
agcgcgacta
agcccggacce
ggacatcaaa
gtagaggcat

52

aagagaccac
cgcucucgcu
ccggcaucag
cagcgacugg
agcggacugce

aagagaccac
cgctctcget
ctggcatcag
cagcgactgg
agcgaactgc

aagagaccac
cgcucucgcu
cuggcaucag
cagcgacugg
agcgaacuge

aagagaccac
cgcactcgcect
ctggcatcag
cagcgactgg
agcgaactgce

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau
gaucgucauc
gcacggagaa

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

cguaagcguc
gccuaagega
cuagagggau
gaucgucauc
gcacggagaa

cgtaagcgtce
gcctaagcga
ctagagggac
gatcgtcatc
gcacggagaa

60

120
180
240
300
319

60

120
180
240
300

319

60

120
180
240
300
319

60

120
180
240
300
320
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<210> 191

<211> 320

<212> ARN

<213> Mycobacterium chelonae

<400> 191

10

15

20

acagcgaguc
auugcaacca
cugcgugucu
aaacuacggg
ucggcuuguu
gccuuaauga

<210> 192

ucgacuuaag
auuaagcgcce
gucagaccgg
uucggucgcg
cgcgggaccg
acggccguug

ggaagcgugc
gauucucauc
gagcgcccuc
ggacccguag
agagauccaa

cggugcaggc
agcgcgacua
agcccggacc
ggacaucaaa
guagaggcau

aagagaccac
cgcacucgcu
cuggcaucag
cagcgacugg
agcgaacugc

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggac
gaucgucauc
gcacggagaa

60

120
180
240
300
320

<211> 320
<212> ADN
<213> Mycobacterium szulgai

30

35

40

55

60

<400> 192
acttcgcgea tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggc aagagaccac cgtaagcgtc 60
gttgcaacca attaagcgcc gagaacactc agcgcgactt cgctctcget gecctaagcga 120
cagcaagtcc gtcagaccgg gaaagccctc gacccggacc ctggcgtcat ctagagggat 180
ccaccggtga gttcggtcgc gggactcatc gggacaccaa cagcgactgg gatcgtcatc 240
ctggctagtt cgcgtgacca ggagatccga gtagagacat agcgaactgc gcacggagaa 300
gccttgaggg aatgccgtag 320

<210> 193

<211> 320

<212> ARN

<213> Mycobacterium szulgai

<400> 193
acuucgcgca ucgaaucaag ggaagcgugc cggugcaggc aagagaccac cguaagcguc 60
guugcaacca auuaagcgcce gagaacacuc agcgcgacuu cgcucucgcu gcecuaagcecga 120
cagcaagucc gucagaccgg gaaagcccuc gacccggacc cuggcgucau cuagagggau 180
ccaccgguga guucggucgc gggacucauc gggacaccaa cagcgacugg gaucgucauc 240
cuggcuaguu cgcgugacca ggagauccga guagagacau agcgaacugc gcacggagaa 300
gccuugaggg aaugccguag 320

<210> 194

<211> 320

<212> ADN

<213> Mycobacterium malmoense

53
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<400> 194

ES 2345243 T3

acttcgecgca tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggce
gttgcaacca tataagcgcc gtttcaacac agcgcgacta

cagctagtcc gtcagaccgg gaacgccctc gacccggage

ccaccggtga gtccggtege gggactcatc gggacataca
ctggctggtt cgcgtgaccg ggagatccga gcagaggcat
gccttgaggg aatgccgtag

<210> 195
<211> 320
<212> ARN

<213> Mycobacterium malmoense

<400> 195

acuucgcgca

ucgaaucaag

guugcaacca uauaagcgcc

cagcuagucc gucagaccgg

ccaccgguga guccggucgce

cuggcugguu cgcgugacceg

gccuugaggg aaugccguag

<210> 196
<211> 321
<212> ADN

<213> Mycobacterium flavescens

<400> 196
acttcgagceg
gttgcaacca
ctgcgtgtct
aaaccggtgg
cctgacttgt
agccttgagg

<210> 197
<211> 321
<212> ARN

tcgaatcaag
attaagcgcc
gtcagcccgg
gtcecggtcgce
tcgegtgatc
gaacgccgta

<213> Mycobacterium flavescens

<400> 197
acuucgagcg
guugcaacca
cugcgugucu
aaaccggugg
ccugacuugu
agccuugagg

<210> 198
<211> 320
<212> ADN

ucgaaucaag
auuaagcgcec
gucagcccgg
guccggucgce
ucgcgugauc
gaacgccgua

<213> Mycobacterium marinum

ggaagcgugc
guuucaacac
gaacgcccuc
gggacucauc
ggagauccga

ggaagcgtgc
gattccaatc
gagagccctc
gggactcatc
aggagatccg
g

ggaagcgugc
gauuccaauc
gagagcccuc
gggacucauc
aggagauccg
g

cggugcaggce
agcgcgacua
gacccggagce
gggacauaca
gcagaggcau

cggtgcaggc
agcgcgacta
gacccggtgt
gggacatcaa
agtagagaca

cggugcaggc
agcgcgacua
gacccggugu
gggacaucaa
aguagagaca

54

aagagaccac
cgctcteget
ctggcgtcag
cagcgactgg
agcgaactgc

aagagaccac
cgcucucgcu
cuggcgucag
cagcgacugg
agcgaacugc

aagagaccac
cgcactcgcet
ctggcatcag
acagcgactg
tagcgaactg

aagagaccac
cgcacucgcu
cuggcaucag
acagcgacug
uagcgaacug

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctggagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

120
180
240
300

320

cguaagcguc
gccuaagcga
cuggagggau
gaucgucauc
gcacggagaa

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
ggatcgtcat
cgcacggaga

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau
ggaucgucau
cgcacggaga

60

120
180
240
300
320

60

120
180
240
300
321

60

120
180
240
300
321
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<400> 198

acttcgcgca tcgaatcaag
gatgcaacta gataagcgcc
cggctagtct gtcggaccgg
caaccgatga gttcggtcgce
ctggctagtt cgcgtgacca
gccttgaggg aatgccgtag

<210> 199

<211> 320

<212> ARN

<213> Mycobacterium marinum

<400> 199
acuucgcgca ucgaaucaag
gaugcaacua gauaagcgcc
cggcuagucu gucggaccgg
caaccgauga guucggucgc
cuggcuaguu cgcgugacca

gccuugaggg aaugacguag

<210> 200

<211> 319

<212> ADN

<213> Mycobacterium microti

<400> 200

acttcgcgca tcgaatcaag
gttgcgacca aataagcgcc
cggctagtct gtcagaccgg
ccaccgatga gtccggtcge
tcggctagtt cgcgtgaccg
gccttgaggg aatgccgta

<210> 201

<211> 319

<212> ARN

<213> Mycobacterium microti

<400> 201
acuucgcgca ucgaaucaag
guugcgacca aauaagcgcce
cggcuagucu gucagaccgg
ccaccgauga guccggucgc
ucggcuaguu cgcgugaccg
gccuugaggg aaugccgua

<210> 202
<211> 321
<212> ADN

<213> Mycobacterium smegmatis

ES 2 345 243 T3

ggaagcgtgc
gattcacatc
gaacgccctc
ggggctcatc
ggagatccga

ggaagcgugc
gauucacauc
gaacgcccuc
ggggcucauc
ggagauccga

ggaagcgtgce
gattcacatc
gaacgccctc
gggactcctc
ggagatccga

ggaagcgugc
gauucacauc
gaacgcccuc
gggacuccuc
ggagauccga

cggtgcaggc
agcgcgacta
gccccggacce
gggacatcaa
gcagagacct

cggugcaggce
agcgcgacua
gccccggacc
gggacaucaa
gcagagaccu

cggtgcaggc
agcgcgacta
ggcccggace
gggacagcca
gcagaggcat

cggugcaggc
agcgcgacua
ggcccggace
gggacagcca
gcagaggcau

55

aagagaccac
cgctctegcet
ccggcatcag
cagcgactgg
agcggactgc

aagagaccac
cgcucucgcu
ccggcaucag
cagcgacugg
agcggacugc

aagagaccac
cgctctecgcet
ctggcatcag
cagcgactgg
agcgaactgce

aagagaccac
cgcucucgcu
cuggcaucag
cagcgacugg
agcgaacugc

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

cqguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau

gaucgucauc

gcacggagaa

120
180
240
300
320

60

120
180
240
300

320

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
gatcgtcatc
gcacggagaa

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau
gaucgucauc
gcacggagaa

60

120
180
240
300
319

120
180
240
300
319
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<400> 202

acttcgagca
gttgcaacca
cggctggtct
ccacccacgg

ES 2345243 T3

tcgaatccag ggaagcgtgc
attaagcgcc gattccaatc
gtcagaccgg gagtgccctc
gttcggtcgc gggacctgtg

ctcggettgt
agcctcgagg

tcgtgtgacc
acatgccgta

<210> 203

<211> 321

<212> ARN

<213> Mycobacterium smegmatis

<400> 203

gggagatccg
g

cggtgcaggc
agcgcgacta
ggcccggatce
gggacatcaa
agtagagaca

aagagaccac
cgccctcget
ctgqgcatcag
acagcgactg
tagcgaactg

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggac
ggatcgtcat
cgcacggaga

60

120
180
240
300
321

acuucgagca ucgaauccag ggaagcgugc cggugcaggc aagagaccac cguaagcguc 60

guugcaacca auuaagCgcc gauuccaauc agcgcgacua cgcccucgcu gccuaagcga 120

cggcuggucu gucagaccgg gagugcccuc ggcccggauc cuggcaucag cuagagggac 180
ccacccacgg guucggucgc gggaccugug gggacaucaa acagcgacug ggaucgucau 240
cucggcuugu ucgugugacc gggagauccg aguagagaca uagcgaacug cgcacggaga 300
agccucgagg acaugccgua g

<210> 204

<211> 320

<212> ADN

<213> Mycobacterium xenopi

<400> 204

acttcgegca tcgaatcaag
gttgcaacta aataagcgcc
cagctagtcc gtcaggececgg
ccaccgatgg gttcggtege
ccecggcectagt tcgcgagacce
agccttgagg gtatgccgta

<210> 205

<211> 320

<212> ARN

<213> Mycobacterium xenopi

<400> 205
acuucgcgca ucgaaucaag
guugcaacua aauaagcgcc
cagcuagucce gucaggccgg
ccaccgaugg guucggucgce
cccggcuagu ucgcgagace
agccuugagg guaugccgua

<210> 206

ggaagcgtgce
gattcacatc
gagttccectce
gggacccatc

gggagatccg

ggaagcgugce
gauucacauc
gaguucccuc
gggacccauc

gggagauccg

cggtgcaggc
agcgcgacta
gacccggatce
gggacaccac
agtaagggca

cggugcaggc
agcgcgacua
gacccggauc
gggacaccac

aguaagggca

56

aagagaccac
cgctctcgcet
ctggcgtcag
acagcgactg
aagcgaactg

aagagaccac
cgcucucgcu
cuggcgucag
acagcgacug
aagcgaacug

cgtaagcgtc
gcctaagcga
ctagagggat
ggatcgccgt
cgcacggaga

cguaagcguc
gccuaagcga
cuagagggau
ggaucgccgu
cgcacggaga

321

120
180
240
300
320

60

120
180
240
300
320
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<211> 320
<212> AND
<213> Mycobacterium intracellulare

<400> 206
acttcgcgca tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggc aaccgaccac cgtaagcgtc 60
gttgcaaaca gataagcgcc gattcacatc agcgcgacta cgctctcgct gcctaagcga 120
cagctagtcc gtcagaccgg gaacgccctc gacccggagc ctggcgtcag ctagagggat 180
ccaccgatga gtccggtcgc gggacttatc gggacaccaa cagcgactgg gatcgtcatc 240
tcggettgtt cgegtgaccg ggagatccga gtagaggcat agcgaactgc gcacggagaa 300
gtcttgaggg aatgccgtag 320
<210> 207
<211> 320
<212> ARN
<213> Mycobacterium intracellulare
<400> 207
acuucgcgca ucgaaucaag ggaagcgugc cggugcaggc aaccgaccac cguaagcguc 60
guugcaaaca gauaagcgccC gauucacauc agcgcgacua cgcucucgcu gccuaagcga 120
cagcuagucc gucagaccgg gaacgcccuc gacccggagc cuggcgucag cuagagggau 180
ccaccgauga guccggucgc gggacuuauc gggacaccaa cagcgacugg gaucgucauc 240
ucggcuuguu cgcgugaccg ggagauccga guagaggcau agcgaacugc gcacggagaa 300
gucuugaggg aaugccguag 320
<210> 208
<211> 320
<212> ADN
<213> Mycobacterium scrofulaceum
<400> 208
acatcgcgca tcgaatcaag ggaagcgtgc cggtgcaggc aagagaccac cgtaagcgtc 60
gttgcaacca attaagcgcc gattcacatc agcgcgacta cgctctcget gcctaagcga 120
cagctagtcc gtcagaccgg gaaagccctc gacccggagc ctggcgtcag ctagagggat 180
caaccgatga gttcggtcgc gggactcatc gggacaccaa cagcgactgg gatcgtcatc 240
ctggctagtc cgcgtgacca ggagatccga gcagaggcat agcggactgc gcacggagaa 300
gtcttgaggg aatgccgttg 320
<210> 209
<211> 320
<212> ARN
<213> Mycobacterium scrofulaceum
<400> 209
acaucgcgca ucgaaucaag ggaagcgugc cggugcaggc aagagaccac cguaagcguc 60
guugcaacca auuaagcgcc gauucacauc agcgcgacua cgcucucgcu gccuaagcga 120
cagcuagucc gucagaccgg gaaagcccuc gacccggagcec cuggcgucag cuagagggau 180
caaccgauga guucggucgc gggacucauc gggacaccaa cagcgacugg gaucgucauc 240
cuggcuaguc cgcgugacca ggagauccga gcagaggcau agcggacugc gcacggagaa 300
320

gucuugaggg aaugccguug
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<210> 210
<211> 326
<212> ADN

<213> Nocardia asteroides

<400> 210

actgtgtgcg
cgcggcaacc
gcgacggcta
ggaactcacc
gtcatctcgg
ggagaagccc

<210> 211
<211> 325
<212> ARN

ccgaggtagg
aattaagcgc
gctgtcggcec
gtgttcgccg
cttgttcgceg
tactgactcg

<213> Nocardia asteroides

<400> 211

acugugugcg
cgcggcaacc
gcgacggcua
ggaacucacc
gucaucucgg

gagaagcccu

<210> 212
<211> 314
<212> ADN

ccgagguagg
aauuaagcgc
gcugucggcc
guguucgccg
cuuguucgcg
acugacucga

<213> Salmonella enteritidis

<400> 212

acgggatttg
aaaaaatagt
ctctctecct
cgcgtggatg
cgtgtccgtce
tgtaggaatt

<210> 213
<211> 314
<212> ARN

cgaaacccaa
cgcaaacgac
agcctccgct
ccctgectgg
cgcaggtgcc
tcgg

<213> Salmonella enteritidis

<400> 213

acgggauuug
aaaaaauagu
cucucucccu
cgcguggaug
cguguccguc
uguaggaauu

cgaaacccaa
cgcaaacgac
agccuccgcu
cccugccugg
cgcaggugcc
ucgg

ES 2345243 T3

ggaagcgtgt
cgattccaat
cgggttgtgt
gtcgcggacg
tgaccgggag
acacag

ggaagcgugu
cgauvuccaau
cggguugugu
gucgcggacg
ugaccgggag
cacag

ggtgcatgce
gaaacctacg
cttaggacgg
ggttgaagcg
aggcgaatgt

ggugcaugcc
gaaaccuacg
cuuaggacgg
gguugaagcg
aggcgaaugu

cggtgcaggc
cagcgcgact
tcccgaaccece
gacacgggac
atccaagtag

cggugcaggc
cagcgcgacu
ucccgaacece
gacacgggac
auccaaguag

gaggggcggt
ctttagcagc
ggatcaagag
ttaaaacgaa
aaagactgac

gaggggcggu
cuuuagcagc
ggaucaagag
uuaaaacgaa
aaagacugac

58

tggagaccac
acgccctcgce
ggatgccggce
agcaaacagc
agacatagcg

uggagaccac
acgcccucgce
ggaugccgge
agcaaacagc

agacauagcg

tggcctcgta
ttaataacct
aggtcaaacc
tcaggctagt
taagcatgta

uggccucgua
uuaauaaccu
aggucaaacc
ucaggcuagu
vaagcaugua

cgttaagcgt
tgcctgatca
atcatctcag

gactgggatc
gactgcacac

cguuaagcgu
ugccugauca
aucaucucag
gacugggauc
gcugcacacg

aaaagccgca
gcttagagec
caaaagagat
ctggtagtgg
gtaccgagga

aaaagccgcea
gcuuagagcc
caaaagagau
cugguagugg
guaccgagga

60

120
180
240
300
326

60

120
180
240
300
325

60

120
180
240
300
314

60

120
180
240
300
314
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<210> 214

<211> 313

<212> ADN

<213> Staphylococcus epidermidis NCTC 11047)

30

35

40

50

55

<400> 214
acaggggtcc cccgagctta ttaagcgtgt cggagggttg gctccgtcat caacacattt 60
cggttaaata taactgacaa atcaaacaat aatttcgcag tagctgcgta atagccactg 120
catcgcctaa cagcatctcc tacgtgctgt taacgcgatt caaccctagt aggatatgct 180
aaacactgcc gcttgaagtc tgtttagatg aaatataatc aagctagtat catgttggtt 240
gtttattgct tagcatgatg cgaaaattat caataaacta cacacgtaga aagatttgta 300
tcaggacctc tgg 313

<210> 215

<211> 313

<212> ARN

<213> Staphylococcus epidermidis NCTC 11047)

<400> 215
acaggggucc cccgagcuua uuaagcgugu cggaggguug gcuccgucau caacacauuu 60
cgguuaaaua uaacugacaa aucaaacaau aauuucgcag uvagcugcgua auagccacug 120
caucgccuaa cagcaucucc uacgugcugu uaacgcgauu caacccuagu aggauaugcu 180
aaacacugcc gcuugaaguc uguuuagaug aaauauaauc aagcuaguau cauguugguu 240
guuuauugcu uagcaugaug Cgaaaauuau caauaaacua cacacguaga aagauuugua 300
ucaggaccuc ugg 313

<210> 216

<211> 302

<212> ADN

<213> Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)

<400> 216
acaggcatta tgaggtatat tttgcgactc atcggcagat gtaaaatgcc agttaaatat 60
aactgcaaaa aatacaaatt cttacgcatt agctgcctaa aaaacagcct gcgtgatctt 120
Ccacaagattg tttgcgtttt gctagaaggt cttatttatc agcaaactac gtttggctac 180
tgtctagtta gttaaaaaga gatttataga ctcgctatgt gagggcttga gttatgtgtc 240
atcacctagt taaatcaata cataacctat agttgtagac aaatatatta gcagatgttt 300
aq 302

<210> 217

<211> 302

<212> ARN

<213> Streptococcus agalactiae (NCTC 8181)
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<400> 217

acaggcauua
aacugcaaaa
cacaagauug
ugucuaguua
aucaccuagu

ugagguauau
aauacaaauu
uuugcguuuu
guuaaaaaga
uaaaucaaua

ES 2345243 T3

uuugcgacuc
cuuacgcauu
gcuagaaggu
gauuuauaga

cauvaaccuau

aucggcagau
agcugccuaa
cuuauuunauc
cucgcuaugu
aguuguagac

guaaaaugcc
aaaacagccu
agcaaacuac
gagggcuuga
aaauauauua

aguuaaauau
gcgugaucuu
guuuggcuac
guuauguguc

gcagauguuu

60

120
180
240
300

g9 302

<210> 218

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Descripcién de Secuencia Artificial: Sonda especifica del género Salmonella

<400> 218
cgaatcaggce tagtctggta g 21

<210> 219

<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Descripcidn de Secuencia Artificial: sonda oligonucleotidica para la deteccion del complejo de la tuberculosis

<400> 219
actcctcggg acarccacag cga 23

<210> 220

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: sondas oligonucleotidicas para la deteccién de secuencias de M. avium y
M. paratuberculosis

<400> 220
gttgcaaata gataagcgec 20

<210> 221

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
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ES 2 345 243 T3

<223> Descripcion de Secuencia Artificial: sondas oligonucleotidicas para la deteccién de secuencias de M. avium y
M. paratuberculosis

<400> 221
tccgtcagec cgggaacgec 20

<210> 222

<211>18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcién de Secuencia Artificial: sonda oligonucleotidica usada en la determinacién de la integridad del
ARNtm después del tratamiento de exterminio térmico de células de Listeria.

<400> 222
tteegtettt ctttgeca 18

<210> 223

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de secuencia artificial: sonda oligonucleotidica usada en la determinacién de la integridad del
ARNtm después del tratamiento de exterminio térmico de células de Escherichia coli

<400> 223
agttttcgtc gtttgega 18

<210> 224

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcién de secuencia artificial: Cebador oligonucleotidico degenerativo para la amplificacién de todas las
secuencias micobacterianas.

<400> 224
caggcaashg accaccgtaa 20

<210> 225

<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcidn de secuencia artificial: Cebadores oligonucleotidicos degenerativos para la amplificacion de todas
las secuencias micobacterianas

61



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 345 243 T3

<400> 225
ggatctceyg rtewercgra 23

<210> 226

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de secuencia artificial: cebador oligonucleotidico para la amplificacion de las secuencias de M.
avium 'y M. paratuberculosis

<400> 226
tgccggtgea ggcaactg 18

<210> 227

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Descripcion de secuencia artificial: cebador oligonucleotidico para la amplificacién de las secuencias de M.
avium 'y M. paratuberculosis

<400> 227
cacgcgaaca agccagga 18

<210> 228

<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Descripcién de secuencia artificial: cebador oligonucleotidico para la deteccidn de las secuencias del gen sstA
de Listeria

<400> 228

cattaaactt tagcaaggaa gtg 23
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