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DESCRIPCIÓN 
 
Moléculas artificiales de ácido nucleico para la expresión mejorada de proteínas o péptidos 

 
La invención se refiere a moléculas artificiales de ácido nucleico que comprenden un elemento 5’UTR derivado de la 5 
5’UTR de un gen TOP, un marco de lectura abierto y un tallo-bucle de histona y opcionalmente un elemento 3’UTR, 
una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación. La invención se refiere también a un vector que comprende 
un elemento 5’UTR derivado de la 5’UTR de un gen TOP, un marco de lectura abierto y/o un punto de clonación y un 
tallo-bucle de histona, a una composición farmacéutica que comprende la molécula de ácido nucleico artificial o el 
vector y a un kit que comprende la molécula de ácido nucleico artificial, el vector y/o la composición farmacéutica, 10 
preferentemente para su uso en el campo de la terapia génica y/o de la vacunación genética.  

La terapia génica y la vacunación genética pertenecen a los métodos más prometedores y de desarrollo rápido de la 
medicina moderna. Pueden proporcionar opciones sumamente específicas e individuales para la terapia de una gran 
variedad de enfermedades. En particular, las enfermedades genéticas heredadas pero también las enfermedades 
autoinmunitarias, cancerosas o relacionadas con tumores, así como enfermedades inflamatorias, pueden ser el 15 
objetivo de tales procedimientos de tratamiento. También se prevé prevenir la aparición (temprana) de tales 
enfermedades mediante estas aproximaciones. 

El razonamiento conceptual principal detrás de la terapia génica es la modulación apropiada de la expresión génica 
deteriorada asociada a condiciones patológicas de enfermedades específicas. La expresión génica patológicamente 
alterada puede resultar en una falta o sobreproducción de productos génicos esenciales, por ejemplo factores de 20 
señalización como hormonas, factores de mantenimiento, enzimas metabólicas, proteínas estructurales o similares. 
La expresión génica alterada no solo puede deberse a la regulación errónea de la transcripción y/o la traducción, 
sino también a mutaciones dentro del ORF que codifica una proteína particular. Pueden provocarse mutaciones 
patológicas por ejemplo por aberración cromosómica o por mutaciones más específicas, tales como mutaciones 
puntuales o de desplazamiento de marco, todas dando como resultado una funcionalidad limitada y potencialmente 25 
una pérdida total de la función del producto génico. Sin embargo, la regulación errónea de la transcripción o 
traducción también puede aparecer cuando las mutaciones afectan a genes que codifican proteínas implicadas en la 
maquinaria transcripcional o traduccional celular. Tales mutaciones pueden conducir a la regulación por incremento 
o decremento patológica de genes que son – como tales – funcionales. Genes que codifican productos génicos que 
ejercen tales funciones reguladoras pueden ser, por ejemplo, factores de transcripción, receptores de señal, 30 
proteínas mensajeras o similares. Sin embargo, la pérdida de función de tales genes que codifican proteínas 
reguladoras bajo ciertas circunstancias se puede revertir por la introducción artificial de otros factores que actúan 
además aguas abajo del producto génico deteriorado. Tales defectos génicos también pueden ser compensados por 
la terapia génica mediante la sustitución del propio gen afectado.  

La vacunación genética permite provocar una respuesta inmunitaria deseada para los antígenos seleccionados, 35 
tales como componentes característicos superficiales bacterianos, partículas virales, antígenos tumorales o 
similares. Generalmente, la vacunación es uno de los logros fundamentales de la medicina moderna. Sin embargo, 
las vacunas efectivas están actualmente disponibles solo para una pequeña variedad de enfermedades. Por 
consiguiente, las infecciones que no son prevenibles por la vacunación afectan aún millones de personas cada año.  

Normalmente, las vacunas se pueden subdividir en vacunas de “primera”, “segunda” y “tercera” generación. Las 40 
vacunas de “primera generación” son típicamente vacunas del organismo completo. Se basan en patógenos vivos y 
atenuados o exterminados, por ejemplo virus, bacterias o similares. La desventaja principal de las vacunas vivas y 
atenuadas es el riesgo de una reversión a las variantes que ponen en peligro la vida. Así, aunque atenuados, tales 
patógenos aún pueden conllevar intrínsecamente riesgos impredecibles. Los patógenos exterminados no pueden ser 
tan efectivos como sería deseable para generar una respuesta inmunitaria específica. A fin de minimizar estos 45 
riesgos, se desarrollaron vacunas de “segunda generación”. Éstas son típicamente vacunas subunidad que 
consisten en antígenos definidos o componentes proteicos recombinantes que se derivan de patógenos.  

Las vacunas genéticas, es decir vacunas para la vacunación genética, se entienden usualmente como vacunas de 
“tercera generación”. Se componen típicamente de moléculas de ácido nucleico genéticamente diseñadas que 
permiten la expresión de fragmentos (antígeno) de péptidos o proteínas característica para un patógeno o un 50 
antígeno tumoral in vivo. Las vacunas genéticas son expresadas cuando se administran a un paciente y son 
captadas por las células competentes. La expresión de los ácidos nucleicos administrados da como resultado la 
producción de proteínas codificadas. En caso de que estas proteínas sean reconocidas como extrañas por el 
sistema inmunitario del paciente, se desencadena una respuesta inmunitaria. 

Como se puede derivar de lo anterior, ambos métodos, la terapia génica y la vacunación genética, se basan 55 
esencialmente en la administración de moléculas de ácido nucleico a un paciente y en la transcripción y/o traducción 
subsecuente de la información genética codificada. Alternativamente, la vacunación genética o terapia génica 
también pueden comprender métodos que incluyen el aislamiento de células del cuerpo específicas de un paciente a 
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tratar, subtransfección in vitro subsecuente de tales células y re-administración de las células tratadas al paciente. 

Como moléculas de ácido nucleico para la administración en el contexto de la terapia génica o la vacunación 
genética se puede utilizar ADN y ARN. El ADN es conocido por ser relativamente estable y fácil de manejar. Sin 
embargo, el uso de ADN conlleva el riesgo de una inserción indeseada de los fragmentos de ADN administrados en 
el genoma del paciente, dando como resultado una potencial pérdida de la función de los genes deteriorados. Como 5 
riesgo adicional, puede producirse la generación indeseada de anticuerpos anti-ADN. Otra desventaja es el nivel de 
expresión limitado del péptido o proteína codificada que se logra en la administración de ADN y su 
transcripción/traducción. Entre otras razones, el nivel de expresión del ADN administrado será dependiente de la 
presencia de los factores de transcripción específicos que regulan la transcripción de ADN. En ausencia de tales 
factores, la transcripción de ADN no producirá cantidades satisfactorias de ARN. Como resultado, el nivel de péptido 10 
o proteína traducida obtenidos es limitado. 

Cuando se utiliza ARN en lugar de ADN para la terapia o la vacunación genética, el riesgo de la integración y 
generación genómica indeseada de anticuerpos anti-ADN se minimiza o se evita. Sin embargo, el ARN se considera 
una especie molecular más bien inestable que puede ser degradado fácilmente por ARNsas ubicuas. 

La degradación de ARN in vivo contribuye a la regulación del tiempo de vida media del ARN. El efecto se consideró 15 
y ensayó para afinar la regulación de la expresión génica eucariótica (Friedel y col., Conserved principles of 
mammalian transcriptional regulation revealed by RNA half-life, Nucleic Acid Research, 2009, 1-12). Por 
consiguiente, cada ARNm de origen natural tiene una vida media individual dependiendo del gen del cual se deriva 
el ARNm. Contribuye a la regulación del nivel de expresión de este gen. Los ARN inestables sin importantes para 
llevar a cabo la expresión génica transitoria en distintos puntos en el tiempo. Sin embargo, los ARN de larga vida 20 
pueden estar asociados a la acumulación de distintas proteínas o a la expresión continua de genes. In vivo, la vida 
media de los ARNm también puede ser dependiente de factores ambientales, tales como tratamiento hormonal, 
como se ha demostrado, por ejemplo, para el factor I de crecimiento similar a la insulina, actina y ARNm de albúmina 
(Johnson y col. Newly synthesized RNA: Simultaneous measurement in intact cells of transcription rates and RNA 
stability of insulin-like growth factor I, actin, and albumin in growth hormone-stimulated hepatocytes, Proc. Natl. Acad. 25 
Sci., Vol. 88, pp. 5287-5291, 1991).  

Para la terapia y la vacunación genética, se desea un ARN usualmente estable. Es decir, por una parte, debido al 
hecho de que el producto codificado por la secuencia de ARN se acumulará in vivo. Por otra parte, el ARN tiene que 
mantener su integridad estructural y funcional cuando se prepara para una forma de dosificación adecuada durante 
su almacenamiento y cuando se administra. Así, se ha decidado una atención considerable a proporcionar 30 
moléculas de ARN estables para la terapia o la vacunación genética a fin de prevenir su degradación o deterioro 
temprano.  

Se ha reportado que el contenido G/C de las moléculas de ácido nucleico puede influir en su estabilidad. Así, los 
ácidos nucleicos que comprenden una cantidad incrementada de residuos guanina (G) y/o citosina (C) pueden ser 
funcionalmente más estables que aquellos que contienen una gran cantidad de nucleótidos adenina (A) y timina (T) 35 
o uracilo (U). En este contexto, la WO02/098443 proporciona una composición farmacéutica que contiene una 
ARNm que está estabilizado por modificaciones de secuencia en la región traducida. Tal modificación de secuencia 
tiene la ventaja de la degeneración del código genético. Por consiguiente, los codones que contienen una 
combinación menos favorable de nucleótidos (menos favorable en términos de estabilidad de ARN) se pueden 
sustituir por codones alternativos sin alterar la secuencia de aminoácidos codificada. Este método de estabilización 40 
de ARN está limitado por las condiciones de la secuencia de nucleótidos específica de cada molécula de ARN 
individual, que no puede dejar el espacio de la secuencia de aminoácidos deseada. Igualmente, ese procedimiento 
se restringe a las regiones de codificación del ARN.  

Como una opción alternativa para la estabilización del ARNm, se ha descubierto que las moléculas de ARNm 
eucariótica de origen natural contienen elementos de estabilización característicos. Por ejemplo, pueden comprender 45 
las llamadas regiones no traducidas (UTR) en su extremo 5’ (5’UTR) y/o en su extremo 3’ (3’UTR), así como otras 
características estructurales, tal como una estructura 5’-cap o una cola 3’-poli(A). Ambas, 5’UTR y 3’UTR se 
transcriben típicamente del ADN genómico y son así un elemento del ARNm prematuro. Los aspectos estructurales 
característicos del ARNm maduro, tal como la 5’-cap y la cola 3’-poli(A) (también llamada cola poli(A) o secuencia 
poli(A)) normalmente se agregan al ARNm transcripto (prematuro) durante el procesamiento del ARNm. 50 

Una cola 3'-poli(A) es típicamente un tramo de secuencia monótono de nucleótidos de adenina unidos al extremo 3' 
del ARNm transcrito. Puede comprender hasta aproximadamente 400 nucleótidos de adenina. Se descubrió que la 
longitud de tal cola 3'-poli(A) es un elemento potencialmente crítico para la estabilidad del ARNm individual.  

Casi todos los ARNm eucarióticos terminan en tal secuencia poli(A) que se agrega a su extremo 3 ′ por la maquinaria 
de escisión/poliadenilación ubicua. La presencia de una secuencia poli(A) en el extremo 3′ es una de las 55 
características más reconocibles de los ARNm eucarióticos. Después de la escisión, la mayoría de pre-ARNm, con la 
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excepción de los transcritos de histona dependientes de replicación, adquieren una cola poliadenilada. En este 
contexto, el procesamiento en el extremo 3’ es un proceso co-transcripcional nuclear que promueve el transporte de 
los ARNm del núcleo al citoplasma y afecta a la estabilidad y la traducción de los ARNm. La formación de este 
extremo 3’ se debe a una reacción de dos etapas dirigida por la maquinaria de escisión/poliadenilación y depende de 
la presencia de dos elementos de secuencia en los precursores de ADNm (pre-ARNm); un hexanucleótido 5 
sumamente conservado AAUAAA (señal de poliadenilación) y una secuencia rica en G/U aguas abajo. En una 
primera etapa, los pre-ARNm se escinden entre estos dos elementos. En una segunda etapa estrechamente 
acoplada a la primera etapa, el extremo 3’ recientemente formado se extiende por la adición de una secuencia 
poli(A) consistente en 200–250 adenilatos que afecta subsecuentemente a todos los aspectos del metabolismo del 
ARNm, incluyendo la exportación, estabilidad y traducción del ARNm (Dominski, Z. y W. F. Marzluff (2007), Gene 10 
396(2): 373-90). 

La única excepción conocida a esta regla son los ARNm de histona dependientes de replicación, que terminan en un 
tallo-bucle de histona en lugar de una secuencia poli(A). Secuencias tallo-bucle de histona ilustrativas se describen 
en Lopez y col. (Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), RNA (Nueva York, N.Y.), 14(1), 1-10. 
doi:10.1261/rna.782308). 15 

Los tallo-bucle en los pre-ARNm de histona están seguidos típicamente por una secuencia rica en purina conocida 
como elemento aguas abajo de histona (HDE). Estos pre-ARNm se procesan en el núcleo por una escisión 
endonucleolítica individual de aproximadamente 5 nucleótidos aguas abajo del tallo-bucle, catalizada por el U7 
snRNP mediante apareamiento de bases del U7 snRNA con HDE.  

Debido al requisito de empacar el ADN recién sintetizado en cromatina, la síntesis de histona es regulada en 20 
concierto con el ciclo celular. La síntesis incrementada de proteínas de histona durante la fase S se logra por la 
activación transcripcional de los genes de histona, así como la regulación pos-transcripcional de los niveles de 
ARNm de histona. Se podría demostrar que el tallo-bucle de histona es esencial para todas las etapas pos-
transcripcionales de la regulación de la expresión de histona. Es necesario para el procesamiento eficiente la 
exportación del ARNm en el citoplasma, su carga en los poliribosomas y la regulación de la estabilidad del ARNm.  25 

En el contexto anterior, se identificó una proteína de 32 kDa asociada al tallo-bucle de histona en el extremo 3’ de 
los mensajes de histona tanto en el núcleo como en el citoplasma. El nivel de expresión de esta proteína de unión a 
tallo-bucle (SLBP) es un ciclo celular regulado y es más alto durante la fase S, cuando los niveles de ARNm de 
histona se incrementan. La SLBP es necesaria para el procesamiento eficiente del extremo 3’ del pre-ARNm de 
histona por U7 snRNP. Después de la terminación del procesamiento, la SLBP permanece asociada al tallo-bucle en 30 
el extremo de los ARNm de histona maduros y estimula su traducción en las proteínas de histona en el citoplasma. 
(Dominski, Z. and W. F. Marzluff (2007), Gene 396(2): 373-90). De forma interesante, el dominio de unión a ARN de 
SLBP se conserva en metazoarios y protozoarios (Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), RNA (Nueva York, 
N.Y.), 14(1), 1-10. doi:10.1261/rna.782308) y se podría demostrar que su unión a la secuencia tallo-bucle de histona 
es dependiente de la estructura tallo-bucle y que el sitio de unión mínima contiene al menos 3 nucleótidos 5’ y 2 35 
nucleótidos 3’ del tallo-bucle (Pandey, N. B., y col. (1994), Molecular and Cellular Biology, 14(3), 1709-1720 y 
Williams, A. S., & Marzluff, W. F., (1995), Nucleic Acids Research, 23(4), 654-662). 

Incluso aunque los genes de histona se clasifican generalmente como “dependientes de replicación”, dando origen al 
ARNm que termina en un tallo-bucle de histona, o como “tipo de reemplazo”, dando origen a un ARNm que lleva una 
cola poli(A), en cambio, los ARNm de origen natural que contienen tanto un tallo-bucle de histona como una poli(A) u 40 
oligo(A) 3’ del mismo se identifican solo en algunos casos muy raros. Sanchez y col. examinaron el efecto de las 
colas oligo(A) de origen natural adjuntas a 3’ del tallo-bucle de histona del ARNm de histona durante la ovogénesis 
de Xenopus utilizando luciferasa como proteína reporter y descubriendo que la cola oligo(A) es una parte activa del 
mecanismo de represión de la traducción que silencia el ARNm de histona durante la ovogénesis y su eliminación es 
parte del mecanismo que activa la traducción de los ARNm de histona (Sanchez, R. y W. F. Marzluff (2004), Mol Cell 45 
Biol 24(6): 2513-25). 

Además, se han investigado los requisitos para la regulación de las histonas dependientes de replicación en el nivel 
del procesamiento de pre-ARNm y la estabilidad del ARNm utilizando constructos artificiales que codifican la 
proteína marcadora alfa-globina, en base al hecho de que el gen de globina contiene intrones en oposición a los 
genes de histona sin intrones. Para este propósito se generaron constructos donde una secuencia de codificación de 50 
alfa-globina se siguió de una señal tallo-bucle de histona (tallo-bucle de histona seguido por el elemento aguas abajo 
de histona) y una señal de poliadenilación (Whitelaw, E., y col. (1986). Nucleic Acids Research, 14(17), 7059-7070; 
Pandey, N. B., & Marzluff, W. F. (1987). Molecular and Cellular Biology, 7(12), 4557-4559; Pandey, N. B., y col. 
(1990). Nucleic Acids Research, 18(11), 3161-3170). 

También, se demostró que la 3’UTR del ARNm de α-globina puede ser un factor importante para la estabilidad bien 55 
conocida de un ARNm de α-globina (Rodgers y col., Regulated α-globin RNAm decay is a cytoplasmic event 
proceeding through 3’-to-5’ exosome-dependent decapping, RNA, 8, pp. 1526-1537, 2002). La 3’UTR de un ARNm 
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de α-globina está obviamente implicado en la formación de un complejo de ribonucleoproteína específico, un α-
complejo, cuya presencia se correlaciona con la estabilidad del ARNm in vitro (Wang y col., An ARNm stability 
complex functions with poli(A)-binding protein to stabilize ARNm in vitro, Molecular and Cellular biology, Vol 19, No. 
7, Julio de 1999, p. 4552-4560). 

Independientemente de los factores que afectan a la estabilidad del ARNm, la traducción efectiva de las moléculas 5 
de ácido nucleico administradas por las células o tejidos diana es crucial para cualquier procedimiento que utiliza 
moléculas de ácido nucleico para la terapia génica o vacunación genética. Junto con la regulación de la estabilidad, 
también la traducción de la mayoría de ARNm se regula por características estructurales similares a UTR, cap 5’ y 
cola 3’-poli(A). En este contexto, se ha reportado que la longitud de la cola poli(A) puede desempeñar una función 
importante también en la eficiencia traduccional. La estabilización de los elementos 3’, sin embargo, también puede 10 
tener un efecto atenuante en la traducción.  

Otros elementos reguladores que pueden tener influencia en los niveles de expresión se pueden encontrar en la 
5’UTR. Por ejemplo, se ha reportado que la 5’UTR del ARNm de leptina está implicada en la regulación de su 
traducción (Chakrabarti P. y col., The Mammalian Target of Rapamycin Complex 1 Regulates Leptin Biosynthesis in 
Adipocytes at the Level of Translation: The Role of the 5’-Untranslated Region in the Expression of Leptin Messenger 15 
Ribonucleic Acid; Molecular Endocrinology, 2008, 22(10):2260-2267). ADemásm se ha informado que la síntesis de 
proteínas particulares, por ejemplo proteínas que pertenecen al aparato traduccional, se pueden regular no solo a 
nivel transcripcional sino también a nivel traducción. Por ejemplo, la traducción de las proteínas codificadas por los 
llamados “genes TOP” se pueden subregular por la represión traduccional. Aquí, el término “gen TOP” se refiere a 
un gen que corresponde a un ARNm caracterizado por la presencia de una secuencia TOP en el extremo 5’ y, en la 20 
mayoría de casos, por una regulación de traducción asociada al crecimiento (Iadevaia y col., All translation 
elongation factors and the e, f, and h subunits of translation initiation factor 3 are encoded by 5’-terminal 
oligopyrimidine (TOP) ARNms; RNA, 2008, 14:1730-1736). En este contexto, una secuencia TOP – también llamada 
“tracto de oligopirimidina 5’-terminal” consiste típicamente en residuos C en el sitio cap, seguido por una secuencia 
no interrumpida de hasta 13 o aún más pirimidinas (Avni y col., Vertebrate mRNAs with a 5’-terminal pyrimidine tract 25 
are candidates for translational repression in quiescent cells: characterization of the translational cis-regulatory 
element, Molecular and Cellular Biology, 1994, p. 3822-3833). Se indica que estas secuencias TOP están presentes 
en muchos ARNm que codifican componentes de la maquinaria traduccional y son responsables de la represión 
selectiva de la traducción de estos ARNm que contienen TOP debido a la detección del crecimiento (Meyuhas y col., 
Translational Control of Ribosomal Protein mRNAs in Eukaryotes, Translational Control. Cold Spring Harbor 30 
Monograph Archive. Cold Spring Harbor Laboratory Press, 1996, p. 363–388). El mecanismo de regulación de la 
traducción del ARNm de TOP es también objeto de otro studio, donde se indica que la traducción del ARNm de TOP 
puede modularse medianre el enlace al autoantigen La en la  región no traducida 5’ de dicho ARNm (Zhu J., Binding 
of the La autoantigen to the 5’ untranslated region of a chimeric human translation elongation factor 1 A reporter 
mRNA inhibits translation in vitro; Biochemica et Biophysica Acta, 2001, 1521:19-29). Los resultados obtenidos en 35 
otro estudio indicant que la longirud de una 3’-UTR tam,bién puede jugar un papel en la regulación de la traducción 
de los ARNm  5’TOP (Ledda, M. y col., Effect of 3’ UTR length on the translational regulation of 5’-termina) 
oligopyrimidine mRNAs; Gene, 2005, 344:213-220). 

El objeto de la invención es proporcionar moléculas de ácido nucleico que puedan ser adecuadas para la aplicación 
en la terapia génica y/o en la vacunación genética. En particular, es objeto de la invención proporcionar moléculas 40 
de ácido nucleico artificial, tales como especies de ARNm, que proporcionan una producción de proteínas 
incrementada de las moléculas de ácido nucleico artificial, preferentemente que tienen una eficiencia traduccional 
incrementada. Otro objeto de la invención es proporcionar moléculas de ácido nucleico que codifican tales especies 
de ARNm superiores que pueden ser aptas para su uso en la terapia génica y/o la vacunación genética. Es otro 
objeto de la presente invención proporcionar una composición farmacéutica para su uso en la terapia génica y/o la 45 
vacunación genética. En resumen, el objeto de la presente invención es proporcionar especies de ácidos nucleicos 
mejoradas que superen las desventajas planteadas en anterioremente en el estado de la técnica medianre un 
procedimiento rentable y sencillo.  

El objetivo que subyace aquí invención se resuelve por el contenido de las reivindicaciones.  

Por razones de claridad y legibilidad, se proporcionan las siguientes definiciones. Cualquier característica técnica 50 
mencionada en estas definiciones se puede leer en todas y cada una de las realizaciones de la invención. Las 
definiciones y explicaciones adicionales se pueden proporcionar específicamente en el contexto de estas 
realizaciones.  

Respuesta inmunitaria adaptiva: La respuesta inmunitaria adaptiva se entiende típicamente como una respuesta 
específica de antígeno del sistema inmunitario. La especificidad de antígeno permite generar respuestas que se 55 
adaptan a patógenos específicos o células infectadas por patógenos. Normalmente, la capacidad de desarrollar 
estas respuestas adaptadas es mantenida en el cuerpo por “células de memoria”. Si un patógeno infecta el cuerpo 
más de una vez, se usan estas células de memoria específicas para eliminarlo rápidamente. En este contexto, la 
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primera etapa de una respuesta inmunitaria adaptiva es la activación de células T específicas de antígeno primitivo o 
diferentes células inmunitarias capaces de inducir una respuesta inmunitaria específica de antígeno por células 
presentadoras de antígeno. Esto ocurre en los tejidos linfoides y órganos a través de los cuales las células T naive 
pasan constantemente. Los tres tipos de células que pueden servir como células presentadoras de antígeno son 
células dendríticas, macrófagos y células B. Cada una de estas células tiene una función distinta provocando 5 
respuestas inmunitarias. Las células dendríticas pueden tomar antígenos por fagocitosis y macropinocitosis y 
pueden volverse a estimular por contacto con, por ejemplo, un antígeno exterior para migrar al tejido linfoide local, 
donde se diferencian en células dendríticas maduras. Los macrófagos ingieren antígenos de partículas como 
bacterias y se inducen por agentes infecciosos u otros estímulos apropiados para expresar las moléculas MHC. La 
capacidad única de las células B de enlazar e interiorizar antígenos de proteína solubles por medio de sus 10 
receptores también puede ser importante para inducir las células T. Las moléculas MHC son típicamente 
responsables de la presentación de un antígeno a células T. A este respecto, presentar el antígeno en moléculas 
MHC lleva a la activación de las células T que inducen su proliferación y diferenciación en células T efectoras 
armadas. La función más importante de las células T efectoras es la eliminación de células infectadas por células T 
citotóxicas CD8+ y la activación de macrófagos por células Th1 que juntos conforman la inmunidad mediada por 15 
célula, y la activación de células B por ambas células Th2 y Th1 para producir diferentes clases de anticuerpo, 
conduciendo así a la respuesta inmunitaria humoral. Las células T reconocen un antígeno por sus receptores de 
células T que no reconocen y enlazan el antígeno directamente, pero en su lugar reconocen fragmentos peptídicos 
cortos, por ejemplo de antígenos de proteína derivados de patógeno, por ejemplo los llamados epítopos, que se 
enlazan a moléculas MHC en las superficies de otras células. 20 

Sistema inmunitario adaptativo: El sistema inmunitario adaptativo se dedica esencialmente a eliminar o impedir el 
crecimiento patogénico. Típicamente regula la respuesta inmunitaria adaptiva dotando al sistema inmunitario 
vertebrado de la capacidad para reconocer y recordar patógenos específicos (para generar inmunidad) y para 
desarrollar ataques más fuertes cada vez que se encuentra el patógeno. El sistema es altamente adaptable debido a 
la hipermutación somática (un proceso de mutaciones somáticas aceleradas) la y recombinación V(D)J (una 25 
recombinación genética irreversible de segmentos de gen de receptor de antígeno). Este mecanismo permite a un 
número pequeño de genes generar un gran número de diferentes receptores de antígeno, que luego se expresan 
únicamente en cada linfocito individual. Debido a que el reordenamiento del gen lleva a un cambio irreversible del 
ADN de cada célula, toda de la progenie (descendencia) de tal célula heredará entonces genes que codifican la 
misma especificidad de receptor, que incluye células B de Memoria y células T de Memoria, claves para la 30 
inmunidad específica longeva. 

Adyuvante/componente adyuvante: Un adyuvante o un componente adyuvante en el sentido más amplio es 
típicamente un agente farmacológico y/o inmunológico que puede modificar, por ejemplo mejorar, el efecto de otros 
agentes, tal como un fármaco o vacuna. Esto debe interpretarse en un sentido amplio y se refiere a un espectro 
amplio de sustancias. Típicamente, estas sustancias son capaces de incrementar la inmunogenicidad de antígenos. 35 
Por ejemplo, los adyuvantes se pueden ser reconocidos por los sistemas inmunitarios innatos y, por ejemplo, 
pueden provocar una respuesta inmunitaria innata. Los “adyuvantes” típicamente no provocan una respuesta 
inmunitaria adaptiva. A este respecto, los “adyuvantes” no califican como antígenos. Su modo de acción es distinto 
de los efectos desencadenados por antígenos que resultan en una respuesta inmunitaria adaptiva. 

Antígeno: En el contexto de la presente invención el “antígeno” se refiere típicamente a una sustancia que puede ser 40 
reconocida por el sistema inmunitario, preferiblemente por el sistema inmunitario adaptativo, y es capaz de 
desencadenar una respuesta inmunitaria específica de antígeno, por ejemplo por la formación de anticuerpos y/o 
células T específicas de antígeno como parte de una respuesta inmunitaria adaptiva. Típicamente, un antígeno 
puede ser o puede comprender un péptido o proteína que comprende al menos un epítopo y que se puede presentar 
por la MHC a células T.  45 

Molécula artificial de ácido nucleico: Una molécula artificial de ácido nucleico se puede entender típicamente como 
una molécula de ácido nucleico, por ejemplo un ADN o un ARN, que no es de origen natural. En otras palabras, una 
molécula artificial de ácido nucleico se puede entender como una molécula de ácido nucleico no natural. Tal 
molécula de ácido nucleico puede ser no natural debido a su secuencia individual (que no se presenta naturalmente) 
y/o debido a otras modificaciones, por ejemplo modificaciones estructurales de nucleótidos que no se presentan 50 
naturalmente. Una molécula artificial de ácido nucleico puede ser una molécula de ADN, una molécula de ARN o 
una molécula híbrida que comprende porciones de ADN y ARN. Típicamente, las moléculas artificiales de ácido 
nucleico se pueden diseñar y/o generar por métodos de ingeniería genética en correspondencia con una secuencia 
artificial deseada de nucleótidos (secuencia heteróloga). En este contexto una secuencia artificial es usualmente una 
secuencia que no puede presentarse naturalmente, es decir difiere de la secuencia de tipo natural en al menos un 55 
nucleótido. El término “tipo natural” se puede entender como una secuencia presente en la naturaleza. Además, el 
término “moléculas de ácido nucleico artificial” no se restringe a “una molécula individual” sino, típicamente, se 
entiende que comprende un conjunto de moléculas idénticas. Por consiguiente, se puede referir a una pluralidad de 
moléculas idénticas contenidas en una alícuota. 
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ARN bicistrónico, ARN multicistrónico: Un ARN bicistrónico o multicistrónico es típicamente un ARN, 
preferentetemente un ARNm, que puede tener típicamente dos (bicistrónico) o más (multicistrónico) marcos de 
lectura abiertos (ORF). Un marco de lectura abierto en este contexto es una secuencia de codones que es traducible 
en un péptido o proteína. 

Portador/portador polimérico: Un portador en el contexto de la invención puede ser típicamente un compuesto que 5 
facilita el transporte y/o la formación de un complejo con otro compuesto (carga). Un portador polimérico es 
típicamente un portador que se forma en un polímero. Un portador se puede asociar a su carga por interacción 
covalente o no covalente. Un portador puede transportar ácidos nucleicos, por ejemplo ARN o ADN, a las células 
diana. El portador puede - para algunas realizaciones – ser un componente catiónico. 

Componente catiónico: El término “componente catiónico” se refiere típicamente a una molécula cargada que está 10 
cargada positivamente (catión) a un pH típico de 1 a 9, de manera preferente un pH de o inferior a 9 (por ejemplo de 
5 a 9), de o por debajo de 8 (por ejemplo de 5 a 8), de o por debajo de 7 (por ejemplo de 5 a 7), de manera 
preferente a pH fisiológico, por ejemplo de 7,3 a 7,4. Por consiguiente, un componente catiónico puede ser cualquier 
compuesto o polímero cargado positivamente, de manera preferente un péptido o proteína catiónico cargado 
positivamente bajo condiciones fisiológicas, en particular bajo condiciones fisiológicas in vivo. Un “péptido o proteína 15 
catiónica” puede contener al menos un aminoácido cargado positivamente o más de un aminoácido cargado 
positivamente, por ejemplo seleccionado de Arg, His, Lys o Orn. Así, los componentes “policatiónicos”, que tienen 
más de una carga positiva bajo las condiciones dadas, también están dentro del alcance. 

Cap 5’: Cap 5’ es una entidad, típicamente una entidad de nucleótidos modificada, que generalmente “tapa” el 
extremo 5’ de un ARNm maduro. Un cap 5’ se puede formar típicamente por un nucleótido modificado, en particular 20 
por un derivado de un nucleótido de guanina. De manera preferente, cap 5’ se une al extremo 5’ mediante un enlace 
5’-5’-trifosfato. Un cap 5’ puede estar metilado, por ejemplo m7GpppN, donde N es el nucleótido 5’ terminal del ácido 
nucleico que lleva el cap 5’, típicamente el extremo 5’ de un ARN. Ejemplos adicionales de estructuras cap 5’ 
incluyen glicerilo, residuo no básico de desoxi invertido (porción), nucleótido 4’,5’- metileno, nucleótido de 1-(beta-D-
eritrofuranosilo), nucleótido 4’-tio, nucleótido carbocíclico, nucleótido de 1,5-anidrohexitol, L-nucleótidos, alfa-25 
nucleótido, nucleótido base modificado, nucleótido treopentofuranosilo, nucleótido 3’,4’-seco acíclico, nucleótido 3,4-
dihidroxibutil-acíclico, nucleótido 3,5-dihidroxipentil-acíclico, porción de nucleótido 3’-3’-invertido, porción abásica 3’-
3’-invertida, porción de nucleótido 3’,2’-invertido, porción abásica 3’,2’-invertida, fosfato de 1,4-butanodiol, 3’-
fosforamidato, hexilfoshato, fosfato de aminohexilo, 3’-fosfato, 3’-fosforotioato, fosforoditioato, o porción de 
metilfosfonato puente o no puente.  30 

Inmunidad celular/respuesta inmunitaria celular: La inmunidad celular se relaciona típicamente con la activación de 
macrófagos, células asesinas naturales (NK), linfocitos T citotóxicos específicos de antígeno y la liberación de 
diversas citoquinas en respuesta a un antígeno. En términos más generales, la inmunidad celular no se basa en 
anticuerpos, sino en la activación de células del sistema inmunitario. Típicamente, una respuesta inmunitaria celular 
se puede caracterizar por ejemplo activando linfocitos T citotóxicos específicos de antígeno que son capaces de 35 
inducir la apoptosis celular, por ejemplo en células inmunitarias específicas como células dendríticas u otras células, 
que detectan epítopos de antígenos extraños en su superficie. Tales células se pueden infectar por virus o con 
bacterias intracelulares o con células de cáncer que detectan antígenos tumorales. Las características adicionales 
pueden ser la activación de macrófagos y células asesinas naturales, permitiéndoles destruir patógenos y la 
estimulación de células para secretar una variedad de citoquinas que influyen en la función de otras células 40 
implicadas en respuestas inmunitarias adaptativas e innatas. 

ADN: ADN es la abreviatura usual para ácido desoxirribonucleico. Es una molécula de ácido nucleico, es decir un 
polímero consistente en nucleótidos. Estos nucleótidos son normalmente monómeros de desoxiadenosin-
monofosfato, desoxitimidin-monofosfato, desoxiguanosin-monofosfato y desoxicitidin-monofosfato que son a su vez 
están compuestos por una porción de azúcar (desoxirribosa), una porción base y una porción fosfato, y se 45 
polimerizan en un esqueleto principal característico. El esqueleto de principal está formado típicamente por uniones 
fosfodiéster entre la porción de azúcar del nucleótido, es decir la desoxirribosa, de una primera porción fosfato de un 
segundo monómero adyacente. El orden específico de los monómeros, es decir el orden de las bases ligadas a la 
cadena principal azúcar/fosfato, se denomina secuencia de ADN. El ADN puede ser mono- o bi-catenario. En la 
forma de doble hebra, los nucleótidos de la primera hebra se hibridan típicamente con los nucleótidos de la segunda 50 
hebra, por ejemplo por un pareamiento de bases A/T y G/C. 

Epítopo: Los epítopos (también llamados ’determinantes de antígeno‘) pueden distinguirse en epítopos de células T 
y epítopos de células B. Los epítopos de células T o partes de las proteínas en el contexto de la presente invención 
pueden comprender fragmentos que, preferiblemente, tienen una longitud de alrededor de 6 a alrededor de 20 o aún 
más aminoácidos, por ejemplo fragmentos tal como se procesan y presentan por moléculas de clase I MHC, 55 
preferiblemente con una longitud de alrededor de 8 a alrededor de 10 aminoácidos, por ejemplo 8, 9, o 10, (o aún 
11, o 12 aminoácidos), o fragmentos tales como se procesan y presentan por moléculas de clase II MHC, 
preferiblemente de una longitud de alrededor de 13 o más aminoácidos, por ejemplo 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20 o 
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aún más aminoácidos, donde estos fragmentos se pueden seleccionar de cualquier parte de la secuencia de 
aminoácidos. Estos fragmentos son típicamente reconocidos por células T en forma de un complejo que consiste en 
el fragmento de péptido y una molécula MHC, así, los fragmentos típicamente no son reconocidos en su forma 
nativa. Los epítopos de células B son típicamente fragmentos ubicados en la superficie externa de proteínas 
(nativas) o antígenos de péptido como se define aquí, preferiblemente de 5 a 15 aminoácidos, más preferiblemente 5 
de 5 a 12 aminoácidos, aún más preferiblemente de 6 a 9 aminoácidos, que pueden ser reconocidos por 
anticuerpos, esto es en su forma nativa.  

Tales epítopos de proteínas o péptidos además se pueden seleccionar de cualquiera de las variantes aquí 
mencionadas de tales proteínas o péptidos. En este contexto, los determinantes antigénicos pueden ser epítopos 
conformacionales y discontinuos que se componen de segmentos de las proteínas o péptidos tal como se definen 10 
aquí que son discontinuos en la secuencia de aminoácidos de las proteínas o péptidos como se definen aquí, pero 
se reúnen en la estructura tridimensional, o epítopos continuos o lineales que se componen de una única cadena de 
polipéptidos. 

Fragmento de una secuencia: Un fragmento de una secuencia es típicamente una parte más corta de una secuencia 
de longitud completa de, por ejemplo, una secuencia de ácido nucleico o de aminoácidos. En consecuencia, un 15 
fragmento de una secuencia típicamente consiste en una secuencia que es idéntica al tramo o tramos 
correspondientes dentro de la secuencia de longitud completa. Un fragmento preferente de una secuencia en el 
contexto de la presente invención consiste en un tramo continuo de entidades, como nucleótidos o aminoácidos, que 
corresponden a un tramo continuo de entidades en la molécula de la que se deriva el fragmento, lo que representa al 
menos el 5%, preferiblemente al menos el 20%, preferiblemente al menos el 30%, más preferiblemente al menos el 20 
40%, más preferiblemente al menos el 50%, aún más preferiblemente al menos el 60%, aún más preferiblemente al 
menos el 70% y con total preferencia al menos el 80% de la molécula total (esto es longitud completa) de la cual se 
deriva el fragmento.  

Modificado en G/C: Un ácido nucleico modificado en G/C puede ser típicamente un ácido nucleico, preferentemente 
una molécula artificial de ácido nucleico como se define aquí, basada en una secuencia de tipo natural modificada, 25 
que comprende un número preferentemente incrementado de nucleótidos guanosina y/o citosina en comparación 
con la secuencia de tipo natural. Tal número incrementado se puede generar por sustitución de codones que 
contienen nucleótidos de adenosina o timidina por codones que contienen nucleótidos de guanosina o citosina. Si el 
contenido de G/C enriquecido aparece en una región de codificación de ADN o ARN, hace uso de la degeneración 
del código genético. Por consiguiente, las sustituciones del codón preferentemente no alteran los residuos de 30 
aminoácidos codificados, sino incrementan exclusivamente el contenido de G/C de la molécula de ácido nucleico.  

Terapia Génica: La terapia génica se puede entender como un tratamiento de elementos corporales o aislados del 
cuerpo de un paciente, por ejemplo tejidos/células aisladas, con ácidos nucleicos que codifican un péptido o 
proteína. Típicamente puede comprender al menos una de las etapas de a) administrar un ácido nucleico, de 
manera preferente una molécula artificial de ácido nucleico como se define aquí, directamente al paciente – por 35 
cualquier vía de administración – o in vitro a células/tejidos aislados del paciente, lo cual tiene como resultado la 
transfección de las células del paciente ya sea in vivo/ex vivo o in vitro; b) la transcripción y/o traducción de la 
molécula de ácido nucleico introducida; y opcionalmente c) la re-administración de las células transfectadas aisladas 
al paciente si el ácido nucleico no se ha administrado directamente al mismo. 

Vacunación genética: La vacunación genética típicamente se puede entender como la vacunación por 40 
administración de una molécula de ácido nucleico que codifica un antígeno o un inmunógeno o fragmentos de los 
mismos. La molécula de ácido nucleico se puede administrar a un cuerpo del sujeto o a células aisladas de un 
sujeto. Tras la transfección de ciertas células del cuerpo o tras la transfección de las células aisladas, el antígeno o 
inmunógeno puede ser expresado por aquellas células y posteriormente ser presentado al sistema inmunitario, 
provocando una respuesta inmunitaria adaptiva, esto es específica de antígeno. En consecuencia, la vacunación 45 
genética típicamente comprende al menos una de las etapas de a) administrar un ácido nucleico, preferiblemente un 
ARN (aislado) como se define aquí, a un sujeto, preferiblemente un paciente, o a células aisladas de un sujeto, 
preferiblemente de un paciente, que usualmente resulta en la transfección de las células del sujeto ya sea in vivo o 
in vitro; b) transcripción y/o traducción de la molécula de ácido nucleico introducida; y opcionalmente c) re-
administración de células aisladas transfectadas al sujeto, preferiblemente al paciente, si el ácido nucleico no se ha 50 
administrado directamente al paciente. 

Secuencia heteróloga: Típicamente se entiende que dos secuencias son “heterólogas” cuando no se derivan del 
mismo gen, es decir, aunque las secuencias heterólogas se pueden derivar del mismo organismo, no se presentan 
naturalmente (en la naturaleza) en la misma molécula de ácido nucleico, tal como en el mismo ARNm. 

Inmunidad humoral/respuesta inmunitaria humoral: La inmunidad humoral se refiere típicamente a la producción de 55 
anticuerpos y opcionalmente a procesos accesorios que acompañan q la producción de anticuerpos. Una respuesta 
inmunitaria humoral se puede caracterizar típicamente, por ejemplo, por la activación de Th2, la producción de 
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citoquinas, formación central germinal y cambio de isotipo, maduración por afinidad y generación de células de 
memoria. La inmunidad humoral también se puede referir típicamente a funciones efectoras de los anticuerpos, 
incluyendo la naturalización de patógenos y toxinas, activación de complemento clásica y la promoción de opsonina 
de fagocitosis y eliminación de patógenos. 

Inmunógeno: En el contexto de la presente invención, un inmunógeno se puede entender típicamente como un 5 
compuesto capaz de estimular una respuesta inmunitaria. Preferentemente, un inmunógeno es un péptido, 
polipéptido o proteína. En una realización particularmente preferente, un inmunógeno en el sentido de la presente 
invención es el producto de la traducción de una molécula de ácido nucleico proporcionada, preferentemente una 
molécula artificial de ácido nucleico como se define aquí, típicamente un inmunógeno induce al menos una 
respuesta inmunitaria adaptativa. 10 

Composición inmunoestimuladora: En el contexto de la invención, una composición inmunoestimuladora se puede 
entender típicamente como una composición que contiene al menos un componente capaz de inducir una respuesta 
inmunitaria o del cual se deriva un componente que es capaz de inducir una respuesta inmunitaria. Tal respuesta 
inmunitaria puede ser preferentemente una respuesta inmunitaria innata o una combinación de una respuesta 
inmunitaria adaptativa e innata. De manera preferente, una composición inmunoestimuladora en el contexto de la 15 
invención contiene al menos una molécula artificial de ácido nucleico, en especial un ARN, por ejemplo una molécula 
de ARNm. El componente inmunoestimulador, tal como el ARNm, se puede complejar con un portador adecuado. 
Así, la composición inmunoestimuladora puede comprender un complejo ARNm/portador. Adicionalmente, la 
composición inmunoestimuladora puede comprender un adyuvante y/o un vehículo adecuado para el componente 
inmunoestimulador, tal como el ARNm. 20 

Respuesta inmunitaria: Una respuesta inmunitaria puede ser típicamente una reacción específica del sistema 
inmunitario adaptativo a un antígeno particular (llamada así respuesta inmunitaria específica o adaptativa) o una 
reacción no específica del sistema inmunitario innato (llamada entonces respuesta inmunitaria no específica o 
innata), o una combinación de las mismas.  

Sistema inmunitario: El sistema inmunitario puede proteger a los organismos de infecciones. Si un patógeno tiene 25 
éxito traspasando una barrera física de un organismo y entra en éste, el sistema inmunitario innato proporciona una 
respuesta inmediata, pero no específica. Si los patógenos evaden esta respuesta innata, los vertebrados tienen una 
segunda capa de protección, el sistema inmunitario adaptativo. Aquí, el sistema inmunitario adapta su respuesta 
durante una infección para mejorar su reconocimiento del patógeno. Esta respuesta mejorada se mantiene así 
después de que el patógeno se ha eliminado en forma de una memoria inmunológica y permite al sistema 30 
inmunitario adaptativo desarrollar ataques más rápidos y fuertes cada vez que se encuentra este patógeno. De 
acuerdo con esto, el sistema inmunitario comprende el sistema inmunitario innato y el adaptativo. Cada una de estas 
dos partes típicamente contiene los denominados componentes humorales y celulares. 

ARN inmunoestimulante: Un ARN inmunoestimulador (isARN) en el contexto de la invención típicamente puede ser 
un ARN que es capaz de inducir una respuesta inmunitaria innata. Éste usualmente no tiene un marco de lectura 35 
abierto y, por tanto, no proporciona un péptido-antígeno o inmunógeno, pero provoca una respuesta inmunitaria 
innata, por ejemplo por enlace a una clase específica de receptor tipo Toll (TLR) u otros receptores adecuados. Sin 
embargo, por supuesto también los ARNm que tienen un marco de lectura abierto y que codifican para un 
péptido/proteína puede inducir una respuesta inmunitaria innata y, por tanto, pueden ser ARN inmunoestimuladores. 

Sistema inmunitario innato: El sistema inmunitario innato, también conocido como sistema inmunitario no específico 40 
(o inespecífico), típicamente comprende células y mecanismos que defienden al huésped de la infección por otros 
organismos de manera no específica. Esto significa que las células del sistema innato pueden reconocer y 
responder a patógenos de forma genérica, pero, a diferencia del sistema inmunitario adaptativo, no confiere  
inmunidad de larga duración o de protección al huésped. El sistema inmunitario innato puede ser, por ejemplo, 
activado por ligandos de receptores tipo Toll (TLRs) u otras sustancias auxiliares, como lipopolisacáridos, TNF-alfa, 45 
ligando CD40, o citoquinas, monoquinas, linfoquinas, interleuquinas o quimiocinas, IL-1, IL-2, IL-3, IL-4, IL-5, IL-6, IL-
7, IL-8, IL-9, IL-10, IL-11, IL-12, IL-13, IL-14, IL-15, IL-16, IL-17, IL-18, IL-19, IL-20, IL-21, IL-22, IL-23, IL-24, IL-25, 
IL-26, IL-27, IL-28, IL-29, IL-30, IL-31, IL-32, IL-33, IFN-alfa, IFN-beta, IFN-gama, GM-CSF, G-CSF, M-CSF, LT-beta, 
TNF-alfa, factores de crecimiento y hGH, un ligando de receptor tipo Toll humano TLR1, TLR2, TLR3, TLR4, TLR5, 
TLR6, TLR7, TLR8, TLR9, TLR10, un ligando de receptor tipo Toll de murino TLR1, TLR2, TLR3, TLR4, TLR5, 50 
TLR6, TLR7, TLR8, TLR9, TLR10, TLR11, TLR12 o TLR13, un ligando de un receptor tipo NOD, un ligando de un 
receptor tipo RIG-I, un ácido nucleico inmunoestimulador, un ARN inmunoestimulador (isARN), un CpG-ADN, un 
agente antibacteriano o un agente anti-viral. La combinación vacuna/inhibidor, la composición farmacéutica o el kit 
de partes de acuerdo con la presente invención pueden comprender una o más de tales sustancias. Típicamente, 
una respuesta del sistema inmunitario innato incluye células inmunitarias de reclutamiento a sitios de infección 55 
mediante la producción de factores químicos, incluyendo mediadores químicos especializados denominados 
citoquinas; activación de la cascada del complemento; identificación y eliminación de sustancias extrañas presentes 
en órganos, tejidos, sangre y linfa por glóbulos blancos especializados; activación del sistema inmunitario adaptativo; 
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y/o actuando como barrera física y química a agentes infecciosos. 

Sitio de clonación:  Un sitio de clonación se entiende típicamente como un segmento de una molécula de 
ácido nucleico adecuada para la inserción de una secuencia de ácidos nucleicos, por ejemplo una secuencia de 
ácidos nucleicos que comprende un marco de lectura abierto. La inserción se puede llevar a cabo por cualquier 
método biológico molecular conocido por el experto en la técnica, por ejemplo por restricción y ligación. Un sitio de 5 
clonación comprende típicamente uno o más sitios de reconocimiento de enzimas de restricción (sitios de 
restricción). Estos sitios de una o más restricciones pueden ser reconocidos por las enzimas de restricción que 
escinden el ADN en estos sitios. Un sitio de clonación que comprende más de un sitio de restricción también puede 
denominarse sitio de clonación múltiple (MCS) o poliligador.  

Molécula de ácido nucleico: Una molécula de ácidos nucleico es una molécula que comprende, preferentemente que 10 
consiste en, componentes de ácido nucleico. El término molécula de ácido nucleico se refiere preferentemente a 
moléculas de ADN o ARN. Se utiliza preferentemente como sinónimo del término “polinucleótido”. De manera 
preferente, una molécula de ácido nucleico es un polímero que comprende o que consiste en monómeros de 
nucleótidos que se unen covalentemente entre sí por enlaces fosfodiéster a un esqueleto azúcar/fosfato. El término 
“molécula de ácido nucleico” también abarca moléculas de ácido nucleico modificadas, tales como moléculas de 15 
ADN o ARN modificadas con base o modificadas con azúcar o modificadas en su esqueleto. 

Marco de lectura abierto: Un marco de lectura abierto (ORF) en el contexto de la invención típicamente puede ser 
una secuencia de diversos tripletes de nucleótidos que se pueden traducir en un péptido o proteína. Un marco de 
lectura abierto preferiblemente contiene un codón de inicio, esto es una combinación de tres nucleótidos 
subsiguientes que codifican usualmente para el aminoácido metionina (ATG o AUG), en su extremo 5’- y una región 20 
posterior que usualmente tiene una longitud múltiplo de 3 nucleótidos. Un ORF preferiblemente está terminado por 
un codón de parada (por ejemplo, TAA, TAG, TGA). Típicamente, éste es únicamente codón de parada del marco de 
lectura abierto. Por tanto, un marco de lectura abierto en el contexto de la presente invención es preferiblemente una 
secuencia de nucleótidos que consiste en un número de nucleótidos que se pueden dividir entre tres, que inician con 
un codón de inicio (por ejemplo ATG o AUG) y que preferiblemente terminan con un codón de parada (por ejemplo, 25 
TAA, TGA, o TAG o UAA, UAG, UGA, respectivamente). El marco de lectura abierto se puede aislar o se puede 
incorporar en una secuencia de ácido nucleico más larga, por ejemplo en un vector o un ARNm. Un marco de lectura 
abierto también se puede denominar “región de codificación de proteína” o “región de codificación”. 

Péptido: Un péptido o polipéptido es típicamente un polímero de monómeros de aminoácidos unidos por enlaces 
peptídicos. Contiene típicamente menos de 50 unidades monoméricas. No obstante, el término péptido no excluye 30 
moléculas que tienen más de 50 unidades monoméricas. Los péptidos largos también se denominan polipéptidos, 
que tienen típicamente entre 50 y 600 unidades monoméricas.  

Cantidad farmacéuticamente efectiva: Una cantidad farmacéuticamente efectiva en el contexto de la invención se 
entiende típicamente como una cantidad que es suficiente para inducir un efecto farmacéutico, tal como una 
respuesta inmunitaria, que altera un nivel patológico de un péptido o proteína expresado, o sustituye un producto 35 
carente de gen, por ejemplo, en el caso de una situación patológica. 

Proteína: Una proteína comprende típicamente uno o más péptidos o polipéptidos. Una proteína típicamente 
está plegada en una forma tridimensional, que puede ser necesaria para que la proteína ejerza su función biológica. 

Secuencia Poli(A): Una secuencia poli(A), también llamada cola poli(A) o cola 3’-poli(A), se entiende típicamente 
como una secuencia de nucleótidos adenina, por ejemplo de hasta 400 nucleótidos de adenina, por ejemplo de 40 
aproximadamente 20 a aproximadamente 400, de manera preferente de aproximadamente 50 a aproximadamente 
400, de manera más preferente de aproximadamente 50 a aproximadamente 300, aun de manera más preferente de 
aproximadamente 50 a aproximadamente 250, de manera mucho más preferente de aproximadamente 60 a 
aproximadamente 250 nucleótidos de adenina. La secuencia poli(A) se sitúa típicamente en el extremo 3’ de un 
ARNm. En el contexto de la presente invención, una secuencia poli(A) se puede situar dentro de un ARNm o de 45 
cualquier otra molécula de ácido nucleico, por ejemplo un vector, por ejemplo un vector que sirve como plantilla para 
la generación de un ARN, preferentemente un ARNm, por ejemplo por transcripción del vector.  

Poliadenilación: La poliadenilación se entiende típicamente como la adición de una secuencia poli(A) a una 
secuencia de ácido nucleico, tal como una molécula de ARN, por ejemplo un ARNm prematuro. La poliadenilación 
se puede inducir por una llamada señal de poliadenilación. Esta señal se sitúa preferentemente dentro de un tramo 50 
de nucleótidos en el extremo 3’ de una molécula de ácido nucleico, tal como una molécula de ARN, que se 
poliadenila. Una señal de poliadenilación comprende típicamente un hexámero que consiste en adenina y 
nucleótidos uracilo/timina, preferentemente la secuencia de hexámero AAUAAA. Otras secuencias, de manera 
preferente secuencias de hexámero, también son concebibles. La poliadenilación aparece típicamente durante el 
procesamiento de un pre-ARNm (también llamado ARNm prematuro). Típicamente, la maduración del ARN (de pre-55 
ARNm a ARNm maduro) comprende la etapa de poliadenilación.  
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Sitio de restricción: Un sitio de restricción, también llamado “sitio de reconocimiento de enzimas de restricción”, es 
una secuencia de nucleótidos reconocida por la enzima de restricción. Un sitio de restricción es típicamente una 
secuencia de nucleótidos, preferentemente palindrómicos corta, por ejemplo una secuencia que comprende de 4 a 8 
nucleótidos. Preferentemente, un sitio de restricción es reconocido por una enzima de restricción. La enzima de 
restricción escinde típicamente una secuencia de nucleótidos que comprende un sitio de restricción en este sitio. En 5 
una secuencia de nucleótidos de doble hebra, tal como una secuencia de ADN de doble hebra, la enzima de 
restricción corta típicamente ambas hebras de la secuencia de nucleótidos. 

ARN, ARNm: ARN es la abreviatura usual para el ácido ribonucleico. Es una molécula de ácido nucleico, es decir un 
polímero que consiste en nucleótidos. Estos nucleótidos son usualmente monómeros de adenosina-monofosfato, 
uridina-monofosfato, guanosina-monofosfato y citidina-monofosfato que se unen entre sí a lo largo de un esqueleto 10 
principal. El esqueleto principal está formado por la unión fosfodiéster entre el azúcar, es decir ribosa, de una 
primera porción de fosfato y de un segundo monómero adyacente. La sucesión específica de monómeros se 
denomina secuencia de ARN. Usualmente el ARN puede ser obtenible por la transcripción de una secuencia de 
ADN, por ejemplo dentro de una célula. En las células eucarióticas, la transcripción se lleva a cabo típicamente 
dentro del núcleo de la mitocondria. In vivo, la transcripción del ADN da por resultado normalmente el llamado ARN 15 
prematuro, que tiene que ser procesado en el llamado ARN mensajero, usualmente abreviado como ARNm. El 
procesamiento del ARN prematuro, por ejemplo en organismos eucarióticos, comprende una variedad de diferentes 
modificaciones pos-transcripcionales, como empalme, cap 5’, poliadenilación, exportación del núcleo o la 
mitocondria y similares. La suma de estos procesos también se denomina maduración del ARN. El ARN mensajero 
maduro proporciona usualmente la secuencia de nucleótidos que se puede traducir en una secuencia de 20 
aminoácidos de un péptido o proteína particular. Típicamente, un ARNm maduro comprende un cap 5’, 5’UTR, un 
marco de lectura abierto, una 3’UTR y una secuencia poli(A). Además del ARN mensajero, existen varios tipos de 
ARN no codificantes que pueden estar implicados en la regulación de la transcripción y/o traducción. 

Secuencia de una molécula de ácido nucleico: La secuencia de una molécula de ácido nucleico se entiende 
típicamente como el orden particular e individual, es decir la sucesión de sus nucleótidos. La secuencia de una 25 
proteína o péptido se entiende típicamente como el orden, es decir la sucesión de sus aminoácidos. 

Identidad de secuencia: Dos o más secuencias son idénticas si tienen la misma longitud y orden de nucleótidos o 
aminoácidos. El porcentaje de identidad típicamente describe el grado en que dos secuencias son idénticas, esto es 
típicamente describe el porcentaje de nucleótidos que corresponden en su posición de secuencia con nucleótidos 
idénticos de una secuencia de referencia. Para determinar el grado de identidad, las secuencias a comparar se 30 
consideran de la misma longitud, esto es la longitud de la secuencia más larga de las secuencias a comparar. Esto 
significa que una primera secuencia que consiste en 8 nucleótidos es un 80% idéntica a una segunda secuencia que 
consiste en 10 nucleótidos que comprende la primera secuencia. En otras palabras, en el contexto de la presente 
invención, la identidad de secuencia preferiblemente se refiere al porcentaje de nucleótidos de una secuencia que 
tiene la misma posición en dos o más secuencias de la misma longitud. Los espacios son usualmente considerados 35 
como posiciones no idénticas, independientemente de su posición actual en una alineación. 

Molécula de ácido nucleico estabilizada: Una molécula de ácido nucleico estabilizada es una molécula de ácido 
nucleico, preferentemente una molécula de ADN o ARN, que se modifica de forma que es más estable a la 
desintegración o degradación, por ejemplo por factores ambientales o digestión enzimática, tal como por 
degradación con exo o endonucleasas, que la molécula de ácido nucleico sin la modificación. De manera preferente, 40 
una molécula de ácido nucleico estabilizado en el contexto de la presente invención se estabiliza en una célula, tal 
como una célula procariótica o eucariótica, de manera preferente en una célula de mamífero, tal como una célula 
humana. El efecto de estabilización también se puede ejercer fuera de las células, por ejemplo con una solución 
tampón, etc., por ejemplo en un proceso de fabricación para una composición farmacéutica que comprende la 
molécula de ácido nucleico estabilizada.  45 

Transfección: El término ’transfección’ se refiere a la introducción de moléculas de ácido nucleico, tal como 
moléculas de ADN o ARN (por ejemplo ARNm), en células, preferiblemente en células eucariotas. En el contexto de 
la presente invención, el término ’transfección’ abarca cualquier método conocido por el experto para introducir 
moléculas de ácido nucleico, preferiblemente moléculas de  ARN, en las células, preferiblemente en células 
eucariotas, tal como en células de mamífero. Tales métodos abarcan, por ejemplo, electroporación, lipofección, por 50 
ejemplo basado en lípidos catiónicos y/o liposomas, precipitación de fosfato de calcio, transfección basada en 
nanopartículas, transfección basada en virus o transfección basada en polímeros catiónicos, tal como DEAE-
dextrano o polietilenimina etc. De manera preferente, la introducción no es viral. 

Vacuna: Una vacuna se entiende típicamente como un material profiláctico o terapéutico que proporciona al menos 
un antígeno, preferiblemente un inmunógeno. El antígeno o inmunógeno se puede derivar de cualquier material 55 
adecuado para la vacunación. Por ejemplo, el antígeno o inmunógeno se puede derivar de un patógeno, tal como de 
bacterias o partículas virales, etc., o de un tumor o tejido canceroso. El antígeno o inmunógeno estimula el sistema 
inmunitario adaptativo del cuerpo para proporcionar una respuesta inmunitaria adaptiva. 
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Vector: El término “vector” se refiere a una molécula de ácido nucleico, de manera preferente a una molécula 
artificial de ácido nucleico. Un vector en el contexto de la presente invención es adecuado para incorporar o alojar 
una secuencia de ácido nucleico deseada, tal como una secuencia de ácido nucleico que comprende un marco de 
lectura abierto. Tales vectores pueden ser vectores de almacenamiento, vectores de expresión, vectores de 
clonación, vectores de transferencia, etc. Un vector de almacenamiento es un vector que permite el almacenamiento 5 
conveniente de una molécula de ácido nucleico, por ejemplo, de una molécula de ARNm. Así, el vector puede 
comprender una secuencia que corresponde, por ejemplo, a una secuencia de ARNm deseada o a una parte de la 
misma, tal como una secuencia que corresponde al marco de lectura abierto y la 3’UTR de un ARNm. Se puede 
emplear un vector de expresión para la producción de productos de expresión tales como ARN, por ejemplo ARNm, 
o péptidos, polipéptidos o proteínas. Por ejemplo, un vector de expresión puede comprender secuencias necesarias 10 
para la transcripción de un tramo de secuencia del vector, tal como una secuencia promotora, por ejemplo una 
secuencia promotora de ARN. Un vector de clonación es típicamente un vector que contiene un sitio de clonación, 
que se puede utilizar para incorporar secuencias de ácidos nucleicos en el vector. Un vector de clonación puede ser, 
por ejemplo, un vector plásmido o bacteriófago. Un vector de transferencia puede ser un vector adecuado para 
transferir moléculas de ácido nucleico en células u organismos, por ejemplo vectores virales. Un vector en el 15 
contexto de la presente invención puede ser, por ejemplo, un vector de ARN o un vector de ADN. Preferentemente, 
un vector es una molécula de ADN. De manera preferente un vector en el sentido de la presente solicitud comprende 
un sitio de clonación, un marcador de selección, tal como un factor de resistencia a antibióticos, y una secuencia 
adecuada para multiplicación del vector, tal como un origen de replicación. De manera preferente, un vector en el 
contexto de la presente solicitud es un vector de plásmido. 20 

Vehículo: Un vehículo se entiende típicamente como un material adecuado para almacenar, transportar y/o  
administrar un compuesto, tal como un compuesto farmacéuticamente activo. Por ejemplo, puede ser un líquido 
fisiológicamente aceptable adecuado para almacenar, transportar y/o administrar un compuesto farmacéuticamente 
activo.  

Región 3’ no traducida (3’UTR): Una 3’UTR es típicamente la parte de un ARNm entre la región de codificación 25 
de la proteína (es decir el marco de lectura abierto) y la secuencia poli(A) de la ARNm. Una 3’UTR de la ARNm no 
se traduce en una secuencia de aminoácidos. La secuencia 3’UTR es codificada generalmente por el gen que se 
transcribe en el ARNm respectivo durante el proceso de expresión génica. La secuencia genómica primero se 
transcribe en el ARNm pre-maduro, que comprende intrones opcionales. El ARNm pre-maduro luego se procesa 
adicionalmente en ARNm maduro en un proceso de maduración. Este proceso de maduración comprende las etapas 30 
de cap 5’, empalme del ARNm pre-maduro para escindir intrones opcionales y modificaciones del extremo 3’, tal 
como poliadenilación del extremo 3’ del ARNm pre-maduro y escisiones de endo o exonucleasa opcionales, etc. En 
el contexto de la presente invención, una 3’UTR corresponde a la secuencia de un ARNm maduro que se sitúa 3’ al 
codón de parada de la región que codifica la proteína, preferentemente inmediatamente 3’ al codón de parada de la 
región que codifica a la proteína, y que se extiende al lado 5’ de la secuencia poli(A), de manera preferente al 35 
nucleótido inmediatamente 5’ de la secuencia poli(A). El término “corresponde a” significa que la secuencia 3’UTR 
puede ser una secuencia de ARN, tal como en la secuencia de ARNm, utilizada para definir la secuencia 3’UTR, o 
una secuencia de ADN que corresponde a tal secuencia de ARN. En el contexto de la presente invención, el término 
3’UTR de un gen”, tal como “3’UTR de un gen de albumina”, es la secuencia que corresponde a la 3’UTR del ARNm 
maduro derivado de este gen, es decir el ARNm obtenido por transcripción del gel y la maduración de la ARNm pre-40 
maduro. El término “3’UTR de un gen” abarca la secuencia de ADN y la secuencia de ARN de la 3’UTR.  

Región 5’ no traducida (5’UTR): Una 5’UTR se entiende típicamente como una sección particular de un ARN 
mensajero (ARNm). Se sitúa 5’ del marco de lectura abierto del ARNm. Típicamente, la 5’UTR comienza con el sitio 
de inicio de transcripción y termina un nucleótido antes del codón de inicio del marco de lectura abierto. La 5’UTR 
puede comprender elementos para controlar la expresión génica, también llamados elementos reguladores. Tales 45 
elementos reguladores pueden ser, por ejemplo, sitios de unión ribosómicos o un Tracto de Oligopirimidina 5’-
terminal. La 5’UTR se puede modificar pos-transcripcionalmente, por ejemplo por la adición de cap 5’. En el contexto 
de la presente invención, una 5’UTR corresponde a la secuencia de un ARNm maduro que se sitúa entre cap 5’ y el 
codón de inicio. De manera preferente, la 5’UTR corresponde a la secuencia que se extiende de un nucleótido 
situado 3’ a la cap 5’, de manera preferente el nucleótido situado inmediatamente 3’ a cap 5’, a un nucleótido situado 50 
5’ al codón de inicio de la región de codificación de proteína, de manera preferente al nucleótido situado 
inmediatamente 5’ al codón de inicio de la región de codificación de proteína. El nucleótido situado inmediatamente 
3’ a la cap 5’ de un ARNm maduro corresponde típicamente al sitio de inicio transcripcional. El término “corresponde 
a” significa que la secuencia 5’UTR puede ser una secuencia de ARN, tal como en la secuencia ARNm utilizada para 
definir la secuencia 5’UTR, o una secuencia de ADN que corresponde a tal secuencia de ARN. En el contexto de la 55 
presente invención, el término “5’UTR de un gen”, tal como “5’UTR de un gen TOP”, es la secuencia que 
corresponde a la 5’UTR del ARNm maduro derivado de este gen, es decir el ARNm obtenido por transcripción del 
gen de y maduración de la ARNm pre-maduro. El término “5’UTR de un gen” abarca la secuencia de ADN y la 
secuencia de ARN de la 5’UTR.  

Tracto de Oligopirimidina 5’-Terminal (TOP):  El tracto de Oligopirimidina 5’-terminal (TOP) es típicamente un 60 
tramo de nucleótidos de pirimidina situados en la región 5’-terminal de una molécula de ácido nucleico, tal como la 
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región 5’-terminal de ciertas moléculas de ARNm o la región 5’-terminal de una entidad funcional, por ejemplo la 
región transcrita de ciertos genes. La secuencia inicia con una citidina, que usualmente corresponde al sitio de inicio 
transcripcional y sigue usualmente con un tramo de aproximadamente 3 a 30 nucleótidos de pirimidina. Por ejemplo, 
el TOP puede comprender 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 
29, 30 o aún más nucleótidos. El tramo de pirimidina y con ello el 5’ TOP termina en un nucleótido 5’ al primer 5 
nucleótido de purina situado aguas abajo del TOP. El ARN mensajero que contiene un tracto de oligopirimidina 5’-
terminal se denomina frecuentemente 5’ TOP ARNm. Por consiguiente, los genes que proporcionan tales ARN 
mensajeros son referidos como genes TOP. Por ejemplo, se han descubierto secuencias TOP en genes y ARNm 
que codifican factores de alargamiento de péptidos y proteínas ribosómicas. 

Motivo TOP: En el contexto de la presente invención, un motivo TOP es una secuencia de ácidos nucleicos que 10 
corresponde a un 5’TOP como se define anteriormente. Así, un motivo TOP en el contexto de la presente invención 
preferentemente es un tramo de nucleótidos de pirimidina con una longitud de 3-30 nucleótidos. De manera 
preferente, el motivo TOP consiste en al menos 3 nucleótidos de pirimidina, en especial al menos 4 nucleótidos de 
pirimidina, de manera especialmente preferente al menos 5 nucleótidos de pirimidina y en particular al menos 6 
nucleótidos, con particular preferencia al menos 7 nucleótidos, con total preferencia al menos 8 nucleótidos de 15 
pirimidina, comenzando el tramo de los nucleótidos de pirimidina preferentemente en su extremo 5’ con un 
nucleótido de citosina. En los genes TOP y los ARNm TOP, el motivo TOP comienza preferentemente en su extremo 
5’ con el sitio de inicio transcripcional y termina con un nucleótido 5’ al primer residuo de purina en el gen del ARNm. 
Un motivo TOP en el sentido de la presente invención se sitúa mentepreferente en el extremo 5’ de una secuencia 
que representa una 5’UTR o en el extremo 5’ de una secuencia que codifica una 5’UTR. Así, preferentemente un 20 
tramo de 3 o más nucleótidos de pirimidina se denomina “motivo TOP” en el sentido de la presente invención si este 
tramo se sitúa en el extremo 5’ de una secuencia respectiva, tal como la molécula artificial de ácido nucleico de 
acuerdo con la presente invención, del elemento 5’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la 
presente invención o de la secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen TOP como se 
describe aquí. En otras palabras, un tramo de 3 o más nucleótidos de pirimidina que no está en el extremo 5’ de una 25 
5’UTR o de un elemento 5’UTR, pero está en cualquier lugar dentro de una 5’UTR o de un elemento 5’UTR 
preferentemente no es un “motivo TOP”. 

Gen TOP: Los genes TOP se caracterizan típicamente por la presencia de un tracto de oligopirimidina 5’-terminal. 
Además, la mayoría de genes TOP se caracterizan por una regulación de traducción asociada al crecimiento. Sin 
embargo, también son conocidsos genes TOP con una regulación traduccional específica de tejido. Como se ha 30 
definido anteriormente, la 5’UTR de un gen TOP corresponde a la secuencia de una 5’UTR de un ARNm maduro 
derivado de un gen TOP, que se extiende preferentemente del nucleótido situado en 3’ al cap 5’ al nucleótido situado 
5’ al codón de inicio. Una 5’UTR de un gen TOP no comprende típicamente ninguno de los codones de inicio, 
preferentemente no AUG aguas arriba (uAUG) o no marcos de lectura abiertos aguas arriba (uORF). Aquí, los AUG 
aguas arriba y los marcos de lectura abiertos aguas arriba se entienden típicamente como AUG y marcos de lectura 35 
abiertos presentes en 5’ del codón de inicio (AUG) del marco de lectura abierto a ser traducido. Las 5’UTR de los 
genes TOP son generalmente más cortas. Las longitudes de las 5’UTRs de los genes TOP pueden variar entre 20 
nucleótidos hasta 500 nucleótidos y son típicamente inferiores a aproximadamente 200 nucleótidos, preferentemente 
inferiores a aproximadamente 150 nucleótidos, de manera más preferente inferiores a aproximadamente 100 
nucleótidos. 5’UTR ilustrativas de los genes TOP en el sentido de la presente invención son las secuencias de 40 
ácidos nucleicos que se extienden del nucleótido en posición 5 al nucleótido situado inmediatamente 5’ al codón de 
inicio (por ejemplo ATG) en las secuencias de acuerdo con las SEQ ID No. 1-1363, 1435, 1461 y 1462. 

En un primer aspecto, la presente invención se refiere a una molécula de ácido nucleico artificial que comprende:  

a) al menos un elemento de región no traducida 5’ (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una 
secuencia de ácidos nucleicos que comprende: 45 

• la 5’UTR de un gen TOP, 
• un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un tramo continuo de 

nucleótidos que se corresponden con al menos el 20% de la longitud total de la 5’UTR de un gen 
TOP  o  

• una variante de la 5’UTR de un gen de TOP;  donde la variante es idéntica al menos en un 80% a 50 
la 5’UTR natural, 

b) al menos un marco de lectura abierto (ORF) y 
c) al menos un tallo-bucle de histona, 

donde el al menos un elemento 5’UTR no comprende un motivo 5’TOP y donde el al menos un elemento 5’UTR 
aumenta y/o prolonga la producción de proteínas codificadas por el al menos un marco de lectura de abierto de la 55 
molécula de ácido nucleico artificial. 

Tal molécula de ácido nucleico artificial puede ser ADN o ARN. En caso de que la molécula de ácido nucleico 
artificial sea ADN, se puede utilizar para proporcionar ARN, preferentemente un ARNm, con una secuencia 
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correspondiente como se describe adicionalmente a continuación. La molécula de ácido nucleico artificial inventiva 
es particularmente útil en la terapia génica y la vacunación genética, ya que puede proporcionar una producción de 
proteínas incrementada y/o prolongada de la proteína codificada por el marco de lectura abierto.  

En este contexto, el término “elemento 5’UTR” se refiere preferentemente a una secuencia de ácidos nucleicos que 
representa una 5’UTR de una secuencia de ácido nucleico artificial, tal como un ARNm artificial, o que codifica una 5 
5’UTR de una molécula de ácido nucleico artificial. Así, preferentemente, un elemento 5’UTR puede ser la 5’UTR de 
un ARNm, de manera preferente de un ARNm artificial, o puede ser la plantilla de transcripción para una 5’UTR de 
un ARNm. De esta manera, un elemento 5’UTR es preferentemente una secuencia de ácidos nucleicos que 
corresponde a la 5’UTR de un ARNm, de manera preferente a la 5’UTR de un ARNm artificial, tal como un ARNm 
obtenido por transcripción en un constructo de vector diseñado genéticamente. Preferentemente, un elemento 5’UTR 10 
en el sentido de la presente invención funciona como una 5’UTR o codifica una secuencia de nucleótidos que 
cumple la función de una 5’UTR. El término “elemento 5’UTR” se refiere adicionalmente a un fragmento o parte de 
una 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos artificiales, tal como un ARNm artificial, o que codifica una parte o 
fragmento de una 5’UTR de una molécula de ácido nucleico artificial. Esto significa que el elemento 5’UTR en el 
sentido de la presente invención puede estar comprendido en la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos 15 
artificiales, tal como un ARNm artificial, o que codifica una 5’UTR de una molécula de ácido nucleico artificial.  

De acuerdo con la invención, el elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se 
deriva de la 5’UTR de un gen TOP o de una variante de la 5’UTR de un gen TOP. 

Preferentemente, el término “secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen TOP” se refiere a 
una secuencia de ácido nucleico que se basa en la secuencia 5’UTR de un gen TOP o en un fragmento del mismo. 20 
Este término incluye secuencias que corresponden a la secuencia 5’UTR completa, es decir la secuencia 5’UTR de 
longitud completa de un gen TOP, y secuencias que corresponden a un fragmento de la secuencia 5’UTR de un gen 
TOP. De manera preferente, un fragmento de una 5’UTR de un gen TOP consiste en un tramo continuo de 
nucleótidos que se corresponde con un tramo continuo de nucleótidos en la 5’UTR de longitud completa de un gen 
TOP, que representa al menos el 20%, preferentemente al menos el 30%, de manera más preferente al menos 40%, 25 
de manera más preferente al menos 50%, de manera aún más preferente al menos 60%, de manera aún más 
preferente al menos 70%, de manera aún más preferente al menos 80%, y de manera totalmente preferente al 
menos el 90% de la 5’UTR de longitud completa de un gen TOP. Tal fragmento, en el sentido de la presente 
invención, preferentemente es un fragmento funcional como se describe aquí. Un fragmento particularmente 
preferente de una 5’UTR de un gen TOP es una 5’UTR de un gen TOP que carece del motivo 5’TOP. El término 30 
“5’UTR de un gen TOP” se refiere preferentemente a la 5’UTR de un gen TOP de origen natural. 

Los términos “variante de la 5’UTR de un gen TOP” y “variante del mismo” en el contexto de una 5’UTR de un gen 
TOP se refiere a una variante de la 5’UTR de un gen TOP de origen natural, de manera preferente a una variante de 
la 5’UTR de un gen TOP de vertebrado, de manera preferente a una variante de la 3’UTR de un gen TOP de 
mamífero, de manera más preferente a una variante de la 3’UTR de un gen TOP humano. Tal variante puede ser 35 
una 5’UTR modificada de un gen TOP. Por ejemplo, una variante 5’UTR puede mostrar una o más deleciones, 
inserciones, adiciones y/o sustituciones de nucleótidos comparada con la 5’UTR de origen natural de la cual se 
deriva. Preferentemente, una variante de una 5’UTR de un gen TOP es al menos un 90%, más preferentemente al 
menos un 95% idéntica a la 5’UTR de origen natural de donde la variante se deriva. La variante es una variante 
funcional como se describe aquí. 40 

El término “secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una variante de la 5’UTR de un gen TOP” 
preferentemente se refiere a una secuencia de ácido nucleico que se basa en una variante de una secuencia 5’UTR 
de un gen TOP o un fragmento del mismo. Este término incluye secuencias que corresponden a la secuencia 5’UTR 
variante completa, es decir la secuencia 5’UTR variante de longitud completa de un gen TOP, y las secuencias que 
corresponden a un fragmento de la secuencia 5’UTR variante de un gen TOP. De manera preferente, un fragmento 45 
de una variante de la 5’UTR de un gen TOP consiste en un tramo continuo de nucleótidos que se corresponde con 
un tramo continuo de nucleótidos en la 5’UTR variante de longitud completa de un gen TOP, que representa al 
menos 20%, de manera preferente al menos 30%, de manera más preferente al menos 40%, de manera más 
preferente al menos 50%, de manera aún más preferente al menos 60%, de manera aún más preferente al menos 
70%, de manera aún más preferente al menos 80%, y de manera mucho más preferente al menos 90% de la 5’UTR 50 
variante de longitud completa de un gen TOP. Tal fragmento de variante en el sentido de la presente invención 
preferentemente es un fragmento funcional como se describe aquí.  

Así, el elemento 5’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial puede comprender un fragmento de la 5’UTR de un 
gen TOP o un fragmento de una variante de la 5’UTR de un gen TOP o puede comprender o consistir en la 5’UTR 
completa de un gen TOP o puede comprender o consistir en una variante de la 5’UTR de un gen TOP.  55 

Preferentemente, el elemento 5’UTR es adecuado para incrementar la producción de proteínas de la molécula de 
ácido nucleico artificial.  
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De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR se une funcionalmente al ORF. Esto significa 
preferentemente que el elemento 5’UTR se asocia al ORF de forma que puede ejercer una función, tal como una 
función de incremento de la producción de proteínas para la proteína codificada por el ORF, o una función de 
estabilización de la molécula de ácido nucleico artificial. De manera preferente, el elemento 5’UTR y el ORF se 
asocian en la dirección 5’3’. Así, de manera preferente, la molécula de ácido nucleico artificial comprende la 5 
estructura elemento 5’-5’UTR-ligador(opcional)-ORF-3’, donde el ligador puede estar presente o ausente. Por 
ejemplo, el ligador puede ser uno o más nucleótidos, tal como un tramo de 1-50 o 1-20 nucleótidos, por ejemplo 
comprendiendo o consistiendo en uno o más sitios de reconocimiento de enzimas de restricción (sitios de 
restricción). 

De manera preferente, el elemento 5’UTR y el al menos un marco de lectura abierto son heterólogos. El término 10 
“heterólogo” en este contexto significa que el marco de lectura abierto y el elemento 5’UTR no son de origen natural 
(en la naturaleza) en esta combinación. De manera preferente, el elemento 5’UTR se deriva de un gen distinto al del 
marco de lectura abierto. Por ejemplo, el ORF se puede derivar de un gen diferente que el elemento 5’UTR, por 
ejemplo que codifica una proteína diferente o la misma proteína pero de una especie diferente, etc. Por ejemplo, el 
ORF no codifica la proteína que es codificada por el gen del cual se deriva el elemento 5’UTR. 15 

El elemento 5’UTR, preferentemente la molécula de ácido nucleico artificial, no comprende un motivo TOP completo 
o una secuencia 5’TOP. Así, el elemento 5’UTR, preferentemente la molécula de ácido nucleico artificial, no 
comprende el motivo TOP completo del gel TOP del cual se deriva la secuencia de ácidos nucleicos del elemento 
5’UTR. Por ejemplo, el elemento 5’UTR o la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 
invención puede comprender 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 o más residuos de pirimidina del motivo TOP o 5’TOP, de 20 
manera preferente 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 o más residuos pirimidina del motivo TOP situado en el lado 3’ del 
motivo TOP o 5’TOP. Por ejemplo, el elemento 5’UTR puede comprender o consistir en una secuencia de ácido 
nucleico que se inicia en su extremo 5’ con un residuo pirimidina que corresponde al residuo 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 
etc., del motivo TOP o 5’TOP del gen TOP del cual se deriva la secuencia de ácidos nucleicos del elemento 5’UTR.  

El elemento 5’UTR, de manera preferente la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 25 
invención, no comprende un motivo TOP o 5’TOP. Por ejemplo, la secuencia de ácidos nucleicos del elemento 
5’UTR que se deriva de una 5’UTR de un gen TOP comienza en su extremo 5’ con un nucleótido situado en la 
posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas abajo del tracto de oligopirimidina 5’-terminal (TOP) de la 5’UTR de un 
gen TOP. La posición 1 aguas abajo del tracto de oligopirimidina 5’-terminal (TOP) es el primer nucleótido 3’ basado 
en purina del motivo TOP o 5’TOP. Por consiguiente, la posición 1 aguas abajo del tracto de oligopirimidina 5’-30 
terminal es el primer nucleótido después del extremo 3’ del tracto de oligopirimidina 5’-terminal en la dirección 5’-3’. 
Del mismo modo, la posición 2 aguas abajo del 5’TOP es el segundo nucleótido después del extremo del tracto de 
oligopirimidina 5’-terminal, la posición 3 del tercer nucleótido y así sucesivamente. 

Por tanto, el elemento 5’UTR preferentemente comienza 5, 10, 15, 20, 25, 30, 40 o 50 nucleótidos aguas abajo del 
sitio de inicio transcripcional de la 5’UTR de un gen TOP. 35 

En algunas realizaciones, la secuencia de ácidos nucleicos del elemento 5’UTR que se deriva de una 5’UTR de un 
gen TOP termina en su extremo 3’ con un nucleótido situado en la posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas arriba 
del codón de inicio (por ejemplo A(U/T)G) del gen o del ARNm derivado del mismo. Así, el elemento 5’UTR no 
comprende ninguna parte de la región de codificación de proteínas. De esta manera, preferentemente la parte de 
codificación de proteínas de la molécula de ácido nucleico artificial inventiva es proporcionada por el marco de 40 
lectura abierto. Sin embargo, el marco de lectura abierto se deriva preferentemente – como se indica anteriormente– 
de un gen de que es diferente al gen del que se deriva el elemento 5’UTR. 

Es particularmente preferente que el elemento 5’UTR no comprenda un codón de inicio, tal como la secuencia de 
nucleótidos A(U/T)G. Así, de manera preferente, la molécula de ácido nucleico artificial no comprenderá ningún AUG 
aguas arriba (o ATG en caso de que sea una molécula de ADN). En otras palabras, en algunas realizaciones, puede 45 
ser preferente que el AUG o ATG, respectivamente, del marco de lectura abierto sea el codón de inicio sólo de la 
molécula de ácido nucleico artificial.  

Adicionalmente, se prefiere que el elemento 5’UTR no comprenda un marco de lectura abierto. Así, de manera 
preferente, la molécula de ácido nucleico artificial no comprenderá ninguno de los marcos de lectura abiertos aguas 
arriba.  50 

La secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen TOP se deriva de un gen TOP eucariótico, 
de manera preferente un gen TOP vegetal o animal, de manera más preferente un gen TOP de cordado, de manera 
aún más preferente un gen TOP vertebrado, de manera más preferente un gen TOP de mamífero, tal como un gen 
TOP de humano o ratón.  

Preferentemente, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención comprende un 55 
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elemento 5’UTR que comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un 
gen TOP o que se deriva de una variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde el gen TOP es un gen TOP vegetal o 
animal, de manera más preferente un gen TOP de cordado, de manera aún más preferente un gen TOP de 
vertebrado, de manera mucho más preferente un gen TOP de mamífero, tal como un gen TOP humano o ratón, y 
que no comprende opcionalmente la secuencia de nucleótidos A(U/T)G y opcionalmente no comprende un marco de 5 
lectura abierto, al menos un marco de lectura abierto (ORF) y al menos un tallo-bucle de histona; donde el elemento 
5’UTR no comprende un motivo TOP y donde opcionalmente el elemento 5’UTR se inicia en su extremo 5’ con un 
nucleótido situado en la posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas abajo del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
(TOP) de la 5’UTR de un gen TOP y donde también opcionalmente el elemento 5’UTR que se deriva de una 5’UTR 
de un gen TOP termina en su extremo 3’ con un nucleótido situado en una posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas 10 
arriba del codón de inicio (A(U/T)G) del gen de ARNm del que se deriva.  

Por ejemplo, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una secuencia de 
ácidos nucleicos seleccionada del grupo consistente en las SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 
1461 o SEQ ID NO. 1462, de los homólogos de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ 
ID NO. 1462, de una variante de los mismos, o una secuencia de ARN correspondiente. El término “homólogos de 15 
SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462,” se refiere a las secuencias de 
otras especies diferentes a Homo sapiens (humano) o Mus musculus (ratón) que son homólogos a las secuencias 
de acuerdo con SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462. Por ejemplo, SEQ 
ID NO. 1 se refiere a una secuencia que comprende la 5’UTR de alfa-2-macroglobulina (A2M) de Homo sapiens. Un 
homólogo de SEQ ID NO. 1 en el contexto de la presente invención es cualquier de tal secuencia derivada de un 20 
gen de alfa-2-macroglobulina (A2M) o ARNm de otra especie diferente a Homo sapiens (humano), tal como 
cualquier vertebrado, de manera preferente cualquier gen de alfa-2-macroglobulina (A2M) de mamífero diferente al 
gen de alfa-2-macroglobulina (A2M) humano, tal como un gen alfa-2-macroglobulina (A2M) de ratón, rata, conejo, 
mono, etcétera.  

En una realización preferida, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 25 
secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la posición 5 de nucleótidos (es decir el nucleótido que se 
sitúa en la posición 5 en la secuencia) a la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio (situada en 
el extremo 3’ de las secuencias), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG de 
una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o 
SEQ ID NO. 1462, de los homólogos de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 30 
1462, de una variante de los mismos, o una secuencia de ARN correspondiente. Es particularmente preferente que 
el elemento 5’UTR se derive de una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la posición de nucleótidos 
inmediatamente 3’ al 5’-TOP a la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio (situada en el 3’ de 
las secuencias), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG, de una secuencia de 
ácidos nucleicos seleccionada de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, 35 
de los homólogos de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, de una de los 
mismos, o una secuencia de ARN correspondiente.   

En una realización preferida, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una 
identidad de al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, 40 
de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente un 99% con una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la 
posición 5 de nucleótidos hasta la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio (situado en el 
extremo 3’ de las secuencias), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG de una 45 
secuencia de ácidos nucleico seleccionada de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID 
NO. 1462, o una secuencia de ARN correspondiente, o donde el lo menos un elemento 5’UTR comprende un 
fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente un 40%, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, 
de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos 50 
aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% 
con una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la posición 5 de nucleótidos hasta la posición de 
nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio (situado en el extremo 3’ de las secuencias), por ejemplo la 
posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG de una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada 55 
de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, o una secuencia de ARN 
correspondiente, donde, de manera preferente, el fragmento es como se describe anteriormente, es decir es un 
tramo continuo de nucleótidos que representa al menos un 20%, etc., de la 5’UTR de longitud completa del 
fragmento del que se deriva. 

De manera preferente, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 60 
al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera 
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preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 99% con una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende de la 
posición de nucleótidos inmediatamente 3’ a la 5’TOP a la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de 5 
inicio (situado en el extremo 3’ de las secuencias), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la 
secuencia ATG de una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, 
SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, o una secuencia de ARN correspondiente, o donde el al menos un elemento 
5’UTR comprende un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos 
aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al 10 
menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de 
manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente un 99% con una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la posición de nucleótidos 
inmediatamente 3’ al 5’TOP a la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio (situado en el extremo 15 
3’ de las secuencias), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG de una 
secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ 
ID NO. 1462, o una secuencia de ARN correspondiente, donde preferentemente el fragmento es como se describe 
anteriormente, es decir es un tramo continuo de nucleótidos que representan al menos el 20%, etc., de la 5’UTR de 
longitud completa del fragmento del que se deriva.  20 

De manera preferente, los fragmentos y variantes antes definidos (por ejemplo que muestran al menos un 40% de 
identidad) de las secuencias de acuerdo con SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID 
NO. 1462 son fragmentos funcionales y variantes como se describen aquí. 

Además, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede comprender más de 
uno de los elementos 5’UTR como se describen anteriormente. Por ejemplo, la molécula de ácido nucleico artificial 25 
de acuerdo con la presente invención puede comprender uno, dos, tres, cuatro o más elementos 5’UTR, donde los 
elementos 5’UTR individuales pueden ser los mismos o diferentes. Por ejemplo, la molécula de ácido nucleico 
artificial de acuerdo con la presente invención pueden comprender dos elementos 5’UTR esencialmente idénticos 
como se describe anteriormente, por ejemplo dos elementos 5’UTR que comprenden o que consisten en una 
secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada del grupo 30 
consistente en SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, de los homólogos de 
SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, de una variante de las mismas, o 
una secuencia de ARN correspondiente o de variantes funcionales de la misma, fragmentos funcionales de la 
misma, o fragmentos variantes funcionales de la misma tal como se describe en lo anterior.  

En una realización particularmente preferente, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos 35 
que se deriva de una 5’UTR de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica o de una variante de una 5’UTR 
de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica. Elementos 5’UTR particularmente preferidos comprenden una 
secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 5’ UTR de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica 
seleccionada de RPSA, RPS2, RPS3, RPS3A, RPS4, RPS5, RPS6, RPS7, RPS8, RPS9, RPS10, RPS11, RPS12, 
RPS13, RPS14, RPS15, RPS15A, RPS16, RPS17, RPS18, RPS19, RPS20, RPS21, RPS23, RPS24, RPS25, 40 
RPS26, RPS27, RPS27A, RPS28, RPS29, RPS30, RPL3, RPL4, RPL5, RPL6, RPL7, RPL7A, RPL8, RPL9, RPL10, 
RPL10A, RPL11, RPL12, RPL13, RPL13A, RPL14, RPL15, RPL17, RPL18, RPL18A, RPL19, RPL21, RPL22, 
RPL23, RPL23A, RPL24, RPL26, RPL27, RPL27A, RPL28, RPL29, RPL30, RPL31, RPL32, RPL34, RPL35, 
RPL35A, RPL36, RPL36A, RPL37, RPL37A, RPL38, RPL39, RPL40, RPL41, RPLP0, RPLP1, RPLP2, RPLP3, 
UBA52. Se prefieren particularmente secuencias de ácidos nucleicos que se derivan de una 5’UTR de genes TOP 45 
de vertebrado que codifican proteínas ribosómicas, tales como proteínas ribosómicas de mamífero, por ejemplo 
proteínas ribosómicas humanas o de ratón.  

Por ejemplo, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 5’UTR de una 
secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 170, 232, 244, 259, 1284, 1285, 
1286, 1287, 1288, 1289, 1290, 1291, 1292, 1293, 1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 1299, 1300, 1301, 1302, 1303, 50 
1304, 1305, 1306, 1307, 1308, 1309, 1310, 1311, 1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 1317, 1318, 1319, 1320, 1321, 
1322, 1323, 1324, 1325, 1326, 1327, 1328, 1329, 1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 1335, 1336, 1337, 1338, 1339, 
1340, 1341, 1342, 1343, 1344, 1346, 1347, 1348, 1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 1354, 1355, 1356, 1357, 1358, 
1359, o 1360; una secuencia de ARN correspondiente, un homólogo de la misma, o una variante de la misma como 
se describe aquí, que preferentemente carece del motivo 5’TOP. Como se describe anteriormente, la secuencia que 55 
se extiende desde la posición 5 hasta el nucleótido inmediatamente 5’ al ATG (que se sitúa en el extremo 3’ de las 
secuencias) corresponde a la 5’UTR de las secuencias.  

De manera preferente, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 
al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera 
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preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con 
cualquiera de las SEQ ID NOs: 170, 232, 244, 259, 1284, 1285, 1286, 1287, 1288, 1289, 1290, 1291, 1292, 1293, 5 
1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 1299, 1300, 1301, 1302, 1303, 1304, 1305, 1306, 1307, 1308, 1309, 1310, 1311, 
1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 1317, 1318, 1319, 1320, 1321, 1322, 1323, 1324, 1325, 1326, 1327, 1328, 1329, 
1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 1335, 1336, 1337, 1338, 1339, 1340, 1341, 1342, 1343, 1344, 1346, 1347, 1348, 
1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 1354, 1355, 1356, 1357, 1358, 1359, o 1360; o una secuencia de ARN 
correspondiente, preferentemente que carece del motivo 5’TOP, o donde el al menos un elemento 5’UTR 10 
comprende un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos 
aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de 
manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos 15 
aproximadamente un 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID NOs: 
170, 232, 244, 259, 1284, 1285, 1286, 1287, 1288, 1289, 1290, 1291, 1292, 1293, 1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 
1299, 1300, 1301, 1302, 1303, 1304, 1305, 1306, 1307, 1308, 1309, 1310, 1311, 1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 
1317, 1318, 1319, 1320, 1321, 1322, 1323, 1324, 1325, 1326, 1327, 1328, 1329, 1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 
1335, 1336, 1337, 1338, 1339, 1340, 1341, 1342, 1343, 1344, 1346, 1347, 1348, 1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 20 
1354, 1355, 1356, 1357, 1358, 1359, o 1360; o una secuencia de ARN correspondiente, donde, preferentemente, el 
fragmento es como se describe anteriormente, es decir es un tramo continuo de nucleótidos que representan al 
menos un 20% etc., de la 5’UTR de longitud completa, que preferentemente carece del motivo 5’TOP. De manera 
preferente, el fragmento tiene una longitud de al menos aproximadamente 20 nucleótidos o más, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más, de manera más preferente de al menos 25 
aproximadamente 40 nucleótidos o más. De manera preferente, el fragmento es un fragmento funcional como se 
describe aquí. 

De manera preferente, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 
5’UTR de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica grande (RPL) o de una variante de una 5’UTR de un 
gen TOP que codifica una proteína ribosómica grande (RPL). Por ejemplo, el elemento 5’UTR comprende una 30 
secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con 
cualquiera de las SEQ ID NOs: 67, 259, 1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 1462, una secuencia de 
ARN correspondiente, un homólogo de la misma, o una variante de la misma como se describe aquí, 
preferentemente que carece del motivo 5’TOP.  

De manera preferente, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 35 
al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente un 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo 40 
con cualquiera de las SEQ ID NOs. 67, 259, 1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, y 1358 o una secuencia de 
ARN correspondiente, preferentemente que carece del motivo 5’TOP, o donde el al menos un elemento 5’UTR 
comprende un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos 
aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más 45 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de 
manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente un 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID NOs: 67, 
259, 1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 1462 o una secuencia de ARN correspondiente, donde 
preferentemente el fragmento es como se describe anteriormente, es decir que es un tramo continuo de nucleótidos 50 
que representan al menos un 20%, etc., de la 5’UTR de longitud completa, preferentemente que carece del motivo 
5’TOP. De manera preferente, el fragmento tiene una longitud de al menos aproximadamente 20 nucleótidos o más, 
de manera preferente de al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 40 nucleótidos o más. De manera preferente, el fragmento es un fragmento funcional como se 
describe aquí. 55 

En una realización particularmente preferida, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de ácidos nucleicos que 
se deriva de la 5’UTR de un gen de proteína ribosómica grande 32 (RPL32), un gen de proteína ribosómica grande 
35 (RPL35), un gen de proteína ribosómica grande 21 (RPL21), una ATP sintasa, un transporte de H+, un complejo 
F1 mitocondrial, una subunidad 1 alfa, un gen de músculo cardíaco (ATP5A1), un gen de hidroxiesteroide (17-
beta) deshidrogenasa 4 (HSD17B4), un gen de 1 inducido por andrógeno (AIG1), un gen de subunidad Vic de 60 
citocromo c oxidasa (COX6C), o un gen de 1 de N-acilesfingosina amidohidrolasa (ácido-ceramidasa) (ASAH1) o de 
una variante del mismo, de manera preferente de un gen de proteína ribosómica grande 32 de vertebrado (RPL32), 
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un gen de proteína ribosómica grande 35 de vertebrado (RPL35), un gen de proteína ribosómica grande 21 de 
vertebrado (RPL21), una ATP sintasa de vertebrado, un transporte de H+, un complejo F1 mitocondrial, subunidad 
alfa, un gen de músculo cardíaco (ATP5A1), un gen de 4 de hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa de 
vertebrado (HSD17B4), un gen de 1 inducido por andrógeno de vertebrado (AIG1), un gen de Vic de subunidad de 
citocromo c oxidasa de vertebrado (COX6C), o un en 1 de N-acilesfingosina amidohidrolasa (ácido ceramidasa) 5 
(ASAH1) o de una variante del mismo, de manera más preferente de un gen de proteína ribosómica grande 32 de 
mamífero (RPL32), un gen de proteína ribosómica grande 35 de mamífero (RPL35), un gen de proteína ribosómica 
grande 21 de mamífero (RPL21), una ATP sintasa de mamífero, complejo F1 mitocondrial, H+ transporte, subunidad 
1 alfa, gen de músculo cardíaco (ATP5A1), gen de hidroxiesteroide deshidrogenasa 4 (17-beta) de mamífero 
(HSD17B4), gen de 1 inducido por andrógeno de mamífero (AIG1), gen de subunidad VIc de citocromo c oxidasa de 10 
mamífero (COX6C), o gen de N-acilesfingosina amidohidrolasa 1 (ácido ceramidasa) de mamífero (ASAH1) o de una 
variante del mismo, de manera mucho más preferente de un gen de proteína ribosómica humana grande 32 
(RPL32), de un gen de proteína ribosómica humana grande 35 (RPL35), de un gen de proteína ribosómica humana 
grande 31 (RPL21), una ATP sintasa humana, complejo F1 mitocondrial, H+ transporte, subunidad 1 alfa, gen de 
músculo cardíaco (ATP5A1), gen de hidroxiesteroide deshidrogenasa 4 (17-beta) humano (HSD17B4), gen de 1 15 
inducido por andrógeno humano (AIG1), un gen de subunidad VIc de citocromo c oxidasa humano (COX6C), o un 
gen de N-acilesfingosina amidrolasa (ácido ceramidasa) humano (ASAH1) o de una variante del mismo, donde 
preferentemente el elemento 5’UTR no comprende el 5’TOP de dicho gen.  

Por consiguiente, en una realización particularmente preferida, el elemento 5’UTR comprende una secuencia de 
ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos 20 
aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, 
de manera aún más preferente de al menos aproximadamente un 99% con la secuencia de ácidos nucleicos de 
acuerdo con las SEQ ID No. 1368, o SEQ ID NOs 1452-1460 o una secuencia de ARN correspondiente, o donde el 25 
al menos un elemento 5’UTR comprende un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una 
identidad de al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, 
de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 30 
preferente de al menos aproximadamente un 99% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID 
No. 1368, o SEQ ID NOs 1452-1460, donde preferentemente el fragmento es como se describe anteriormente, es 
decir es un tramo continuo de nucleótidos que representan al menos un 20%, etc., de la 5’UTR de longitud completa. 
De manera preferente, el fragmento tiene una longitud de al menos aproximadamente 20 nucleótidos o más, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más, de manera más preferente de al menos 35 
aproximadamente 40 nucleótidos o más. De manera preferente, el fragmento es un fragmento funcional como se 
describe aquí.  

De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR tiene una longitud de al menos aproximadamente 20 
nucleótidos o más, de manera preferente de al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 40 nucleótidos o más. Sin embargo, puede ser preferente que el elemento 40 
5’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial sea más bien corta. Por consiguiente, puede tener una longitud 
menor de aproximadamente 200, de manera preferente menor de 150, de manera más preferente menor de 100 
nucleótidos. Por ejemplo, la 5’UTR puede tener una longitud menor de aproximadamente 25, 30, 35, 40, 45, 50, 55, 
60, 65, 70, 80, 85, 90, 95, 100, 105, 110, 115, 120, 125, 130, 135, 140, 145, 150, 155, 160, 165, 170, 175, 180, 185, 
190, 195, 200 nucleótidos. De manera preferente, el elemento 5’UTR puede tener una longitud de aproximadamente 45 
20-25, 26-30, 31-35, 36-40, 41-45, 46-50, 51-55, 56-60, 61-65, 66-70, 71-80, 81-85, 86-90, 91-95, 96-100, 101-105, 
106-110, 111-115, 116-120, 121-125, 126-130, 131-135, 136-140, 141-145, 146-150, 151-155, 156-160, 161-165, 
166-170, 171-175, 176-180, 181-185, 186-190, 191-195, 196-200 o más nucleótidos. Por ejemplo, el elemento 
5’UTR puede tener una longitud de aproximadamente 20, 26, 31, 36, 41, 46, 51, 56, 61, 66, 71, 81, 86, 91, 96, 101, 
106, 111, 116, 121, 126, 131, 136, 141, 146, 151, 156, 161, 166, 171, 176, 181, 186, 191 o 196 nucleótidos. De 50 
manera preferente, el elemento 5’UTR puede tener una longitud de aproximadamente 20, 30, 40 o más a menos de 
aproximadamente 200 nucleótidos, de manera más preferente de aproximadamente 20, 30, 40 o más a menor que 
aproximadamente 150 nucleótidos, de manera mucho más preferente de aproximadamente 20, 30, 40 o más a 
menos de aproximadamente 100 nucleótidos. 

Los elementos 5’UTR preferidos se derivan de una 5’ UTR de un gen TOP seleccionado de RPSA, RPS2, RPS3, 55 
RPS3A, RPS4, RPS5, RPS6, RPS7, RPS8, RPS9, RPS10, RPS11, RPS12, RPS13, RPS14, RPS15, RPS15A, 
RPS16, RPS17, RPS18, RPS19, RPS20, RPS21, RPS23, RPS24, RPS25, RPS26, RPS27, RPS27A, RPS28, 
RPS29, RPS30, RPL3, RPL4, RPL5, RPL6, RPL7, RPL7A, RPL8, RPL9, RPL10, RPL10A, RPL11, RPL12, RPL13, 
RPL13A, RPL14, RPL15, RPL17, RPL18, RPL18A, RPL19, RPL21, RPL22, RPL23, RPL23A, RPL24, RPL26, 
RPL27, RPL27A, RPL28, RPL29, RPL30, RPL31, RPL32, RPL34, RPL35, RPL35A, RPL36, RPL36A, RPL37, 60 
RPL37A, RPL38, RPL39, RPL40, RPL41, RPLP0, RPLP1, RPLP2, RPLP3, RPLP0, RPLP1, RPLP2, EEF1A1, 
EEF1B2, EEF1D, EEF1G, EEF2, EIF3E, EIF3F, EIF3H, EIF2S3, EIF3C, EIF3K, EIF3EIP, EIF4A2, PABPC1, 
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HNRNPA1, TPT1, TUBB1, UBA52, NPM1, ATP5G2, GNB2L1, NME2, UQCRB o de una variante del mismo.  

En algunas realizaciones, la molécula de ácido nucleico artificial comprende un elemento 5’UTR que comprende una 
secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen TOP de vertebrado, tal como un mamífero, por 
ejemplo un gen TOP humano, seleccionado de RPSA, RPS2, RPS3, RPS3A, RPS4, RPS5, RPS6, RPS7, RPS8, 
RPS9, RPS10, RPS11, RPS12, RPS13, RPS14, RPS15, RPS15A, RPS16, RPS17, RPS18, RPS19, RPS20, 5 
RPS21, RPS23, RPS24, RPS25, RPS26, RPS27, RPS27A, RPS28, RPS29, RPS30, RPL3, RPL4, RPL5, RPL6, 
RPL7, RPL7A, RPL8, RPL9, RPL10, RPL10A, RPL11, RPL12, RPL13, RPL13A, RPL14, RPL15, RPL17, RPL18, 
RPL18A, RPL19, RPL21, RPL22, RPL23, RPL23A, RPL24, RPL26, RPL27, RPL27A, RPL28, RPL29, RPL30, 
RPL31, RPL32, RPL34, RPL35, RPL35A, RPL36, RPL36A, RPL37, RPL37A, RPL38, RPL39, RPL40, RPL41, 
RPLP0, RPLP1, RPLP2, RPLP3, RPLP0, RPLP1, RPLP2, EEF1A1, EEF1B2, EEF1D, EEF1G, EEF2, EIF3E, EIF3F, 10 
EIF3H, EIF2S3, EIF3C, EIF3K, EIF3EIP, EIF4A2, PABPC1, HNRNPA1, TPT1, TUBB1, UBA52, NPM1, ATP5G2, 
GNB2L1, NME2, UQCRB o de una variante del mismo, donde preferentemente el elemento 5’UTR no comprende un 
motivo TOP o 5’TOP de los genes, y donde opcionalmente el elemento 5’UTR inicia en su extremo 5’ con un 
nucleótido situado en la posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas abajo del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
(TOP) y donde opcionalmente además el elemento 5’UTR que se deriva de una 5’UTR de un gen TOP termina en su 15 
extremo 3’ con un nucleótido situado en la posición 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas arriba del codón de inicio 
(A(U/T)G) del gen del que se deriva. 

La molécula de ácido nucleico artificial comprende además un tallo-bucle de histona. 

La combinación de un elemento 5’UTR como se describe anteriormente con un tallo-bucle de histona puede tener un 
efecto particularmente ventajoso, proporcionando una traducción prolongada y posiblemente también mejorada de 20 
una molécula de ARN. 

En el contexto de la presente invención, tal tallo-bucle de histona se deriva típicamente de un gen de histona y 
comprende un apareamiento de bases intramolecular de dos secuencias complementarias completa o parcialmente 
inversas vecinas, formando así un tallo-bucle. Un tallo-bucle puede presentarse en el ADN de hebra individual o, 
más comúnmente, en el ARN. La estructura también es conocida como horquilla o bucle de horquilla y consiste 25 
usualmente en un tallo y un bucle (terminal) dentro de una secuencia consecutiva, donde el tallo está fromado por 
dos secuencias complementarias total o parcialmente inversas vecinas separadas por una secuencia corta, como 
una clase de espaciador, que construye el bucle de la estructura tallo-bucle. Las dos secuencias complementarias 
total o parcialmente inversas vecinas se pueden definir, por ejemplo, como elementos de tallo-bucle tallo 1 y tallo 2. 
El tallo-bucle se forma cuando dos secuencias complementarias total o parcialmente inversas vecinas, por ejemplo 30 
elementos tallo-bucle tallo 1 y tallo 2, forman pares de bases entre sí, que conducen a una secuencia de ácido 
nucleico de doble hebra que comprende un bucle no pareado en su terminal, formado por la secuencia corta situada 
entre los elementos tallo-bucle tallo 1 y tallo 2 en la secuencia consecutiva. Tal bucle no pareado representa 
típicamente una región del ácido nucleico que no es capaz del apareamiento de bases con cualquiera de estos 
elementos de tallo-bucle. La estructura en forma de piruleta resultante es un bloque de construcción clave de 35 
muchas estructuras secundarias del ARN. La formación de una estructura tallo-bucle es así dependiente de la 
estabilidad de las regiones tallo y bucle resultantes, donde el primer requisito es típicamente la presencia de una 
secuencia que pueda plegarse sobre sí misma para formar una hebra doble pareada. La estabilidad de los 
elementos de tallo-bucle pareados viene determinada por la longitud, el número de compatibilidades o 
protuberancias que contiene (un número pequeño de incompatibilidades es típicamente tolerable, especialmente en 40 
una doble hebra larga) y la composición de bases de la región pareada. En el contexto de la presente invención, la 
longitud de bucle óptima es 3-10 bases, de manera más preferente 3 a 8, 3 a 7, 3 a 6 o de manera aún más 
preferente 4 a 5 bases, y de manera mucho más preferente 4 bases. 

De manera preferente, el al menos un tallo-bucle de histona se asocia funcionalmente al ORF. Esto significa que el 
al menos un tallo-bucle de histona se dispone preferentemente dentro de la molécula de ácido nucleico artificial de 45 
forma que es capaz de ejercer su función, por ejemplo su función de incrementar la producción de proteínas de ORF 
o de estabilizar la molécula de ácido nucleico artificial.  

De manera preferente, el tallo-bucle de histona se sitúa 3’ al ORF. Por ejemplo, el tallo-bucle de histona se puede 
unir al extremo 3’ del ORF directamente o a través de un ligador, por ejemplo a través de un ligamiento de 
nucleótidos, tal como 2, 4, 6, 8, 10, etc., nucleótidos, por ejemplo que comprenden uno o más sitios de restricción, o 50 
el tallo-bucle de histona se puede situar dentro o entre o aguas abajo de las otras estructuras situadas 3’ al ORF, tal 
como dentro de un elemento 3’UTR, o entre una secuencia poli(A) y una secuencia poli(C), o aguas abajo de una 
secuencia poli(A) y/o poli(C), o el tallo-bucle de histona se puede situar en el extremo 3’ de la molécula de ácido 
nucleico artificial. El término “situado en el extremo 3’” también incluye realizaciones donde el tallo-bucle de histona 
es seguido en la dirección 3’ por algunos nucleótidos que permanecen, por ejemplo, después de una escisión con 55 
enzimas de restricción.  

De manera preferente, el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona se eligen y disponen de forma que ejercen al 
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menos una función aditiva, preferentemente una función sinérgica en la producción de proteínas desde el ORF de la 
molécula de ácido nucleico artificial. Preferentemente, la producción de proteínas del ORF se incrementa al menos 
aditivamente, de manera preferente de forma sinérgica, por el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona. Así, la 
cantidad de proteínas de la proteína codificada por el ORF, tal como una proteína reporter, por ejemplo luciferasa, 
en un cierto punto de tiempo después del inicio de la expresión de ORF, por ejemplo después de la transfección de 5 
una línea lelular de ensayo, es al menos la misma, preferentemente más alta que aquella que sería de esperar si los 
efectos de incremento de la producción de proteínas del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona fueran 
puramente aditivos. El efecto aditivo, preferentemente el efecto sinérgico, puede determinarse, por ejemplo, con el 
siguiente ensayo. Se generan cuatro moléculas de ácido nucleico artificial, por ejemplo ARNm, que comprenden un 
ORF que codifica por ejemplo una proteína reporter tal como luciferasa, es decir (i) carecen de un elemento 5’UTR y 10 
un tallo-bucle de histona (E0), (ii) contiene un elemento 5’UTR derivado de una 5’UTR de un gen TOP o de una 
variante del mismo (E1), (iii) contiene un tallo-bucle de histona (E2), y (iv) contiene tanto el elemento 5’UTR como el 
tallo-bucle de histona (E1E2). La expresión del ORF contenido en las moléculas de ácidos nucleicos artificiales se 
inicia, por ejemplo, por la transfección una línea celular de ensayo, tal como una línea celular de mamífero, por 
ejemplo células HELA, o células primarias, por ejemplo células HDF. Las muestras se toman en puntos de tiempo 15 
específicos después del inicio de la expresión, por ejemplo después de 6 horas, 24 horas, 48 horas, y/o 72 horas y la 
cantidad de proteína producida por la expresión del ORF contenido en las moléculas de ácidos nucleicos artificiales 
se mide, por ejemplo, por un ensayo ELISA o una prueba de luciferasa, dependiendo del tipo de proteína codificada 
por el ORF. La cantidad predicha de proteína en un cierto momento después del inicio de la expresión obtenida por 
el constructo E1E2 si los efectos del elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR fueran puramente aditivos (PPA) se 20 
puede calcular como sigue: 

PPAx = (E1x - E0x) + (E2x - E0x) + E0x, 

E0 es la cantidad de proteína obtenida para el constructo E0 (que carece de una 5’UTR y un tallo-bucle de histona), 
E1 es la cantidad de proteína obtenida del constructo E1, E2 es la cantidad de proteína obtenida para el constructo 
E2 y x es el punto de tiempo después del inicio de la expresión. El efecto en el incremento de la producción de 25 
proteínas es aditivo de E1E2x = PPAx, y sinérgico en el sentido de la presente invención si E1E2x > PPAx, en donde 
E1E2x es la cantidad de proteína obtenida del constructo E1E2 en el punto de tiempo x. De manera preferente, E1E2 
es al menos 1,0, de manera más preferente al menos 1,1, de manera más preferente al menos 1,3, de manera más 
preferente al menos 1,5, de manera aún más preferente al menos 1,75 veces PPA en un punto de tiempo dado post-
inicio de la expresión, tal como 24 horas, 48 horas o 72 horas post-inicio de la expresión.  30 

Así, en en una realización preferente, la presente invención proporciona una molécula artificial de ácido nucleico 
como se define según las reivindicaciones que comprende (a.) al menos un elemento de la región 5’-no traducida 
(elemento 5’UTR) que comprende o consusten en una secuencia de ácido nucleico que comprende la 5’UTR de un 
gen TOP; un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un tramo continuo de 
nucleótidos que se conrresponden al menos con el 20% de la longitud completa de la 5’UTR de un gen TOP; o una 35 
variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante tiene al menos un 80% de identidad con la 5’UTR natural; 
(b.) al menos un marco de lectura abierto (ORF); y (c.) al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí, 
donde el tallo-bucle de histona y el elemento 5’UTR actúan al menos de manera aditiva, preferentemente de forma 
sinérgica, para incrementar la producción de proteínas a partir de ORF, preferentemente donde E1E2 ≥ PPA, de 
manera preferente E1E2 es al menos PPA, de manera más preferente E1E2 es al menos 1,1 veces PPA, de manera 40 
más preferente E1E2 es al menos 1,3 veces PPA, de manera aún más preferente donde E1E2 es al menos 1,5 
veces PPA en un lapso de tiempo dado post-inicio de la expresión del ORF, por ejemplo 24 horas, de manera 
preferente 48 horas post-inicio de la expresión, donde E1E2 y PPA son como se describe anteriormente. 

Además, es preferente que el al menos un tallo-bucle de histona y el al menos un elemento 5’UTR tengan al menos 
un efecto aditivo, preferentemente un efecto sinergístico, sobre la producción proteica total a partir de la molécula de 45 
ácido nucleico artificial en un cierto lapso de tiempo, tal como dentro de 24 horas, 48 horas o 72 horas tras el inicio 
de la expresión. El efecto aditivo, preferentemente el efecto sinergístico, puede determinarse como se describe 
anteriormente, con la diferencia de que el área bajo la curva (AUC) para la cantidad de proteína con el tiempo 
predicha por E1E2 si los efectos son aditivos se compara con el AUC real medido por E1E2. 

En una realización preferida de la presente invención, la molécula de ácido nucleico artificial inventiva comprende o 50 
codifica (a.) al menos un elemento 5’UTR como se describe arriba, (b.) al menos un marco de lectura abierto; y (c.) 
al menos un tallo-bucle de histona, preferentemente de acuerdo con al menos una de las siguientes fórmulas (I) o 
(II): 
 
 fórmula (I) (secuencia de tallo-bucle sin elementos frontera de tallo): 55 

 Tallo 1  Bucle  Tallo 2  

ES 2 654 205 T3

 



 

22 
 

  
 fórmula (II) (secuencia tallo-bucle con elementos frontera del tallo): 
 

 
 5 
 
 
donde: 
elementos frontera del tallo1 o tallo2 N1-6: es una secuencia consecutiva de 1 a 6, preferiblemente de 2 a 6, más 
preferiblemente de 2 a 5, aún más preferiblemente de 3 a 5, más preferiblemente de 4 a 5 o de 5 N, donde cada N 10 
se selecciona independientemente de un nucleótido seleccionado de entre A, U, T, G y C, o  un análogo de 
nucleótido del mismo; 
tallo1 [N0-2GN3-5]:  es complementaria inversa o complementaria parcialmente inversa con el elemento tallo2 y es una 
secuencia consecutiva de entre 5 a 7 nucleótidos; donde N0-2 es una secuencia consecutiva de 0 a 2, 
preferiblemente de 0 a 1, más preferiblemente de 1 N, donde cada N se selecciona independientemente de un 15 
nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; donde N3-5 es una secuencia 
consecutiva de 3 a 5, preferiblemente de 4 a 5, más preferiblemente de 4 N, donde cada N se selecciona 
independientemente de un nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo, y donde 
G es guanosina o un análogo del mismo, y se puede reemplazar opcionalmente por una citidina o un análogo de la 
misma, siempre que su citidina de nucleótido complementario en tallo2 se reemplace por guanosina; 20 
secuencia bucle [N0-4(U/T)N0-4]: se ubica entre los elementos tallo1 y tallo2 y es una secuencia consecutiva de 3 a 5 
nucleótidos, más preferiblemente de 4 nucleótidos; donde cada N0-4 es independiente de otra secuencia consecutiva 
de 0 a 4, preferiblemente de 1 a 3, más preferiblemente de 1 a 2 N, donde cada N se selecciona de un nucleótido 
seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; donde U/T representa uridina, u 
opcionalmente timidina; 25 
tallo2 [N3-5CN0-2]: es complementaria inversa o complementaria parcialmente inversa al elemento tallo1 y es una 
secuencia consecutiva de 5 a 7 nucleótidos; donde N3-5 es una secuencia consecutiva de 3 a 5, preferiblemente de 4 
a 5, más preferiblemente de 4 N, donde cada N se selecciona independientemente de un nucleótido seleccionado de 
A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; siendo N0-2 una secuencia consecutiva de 0 a 2, 
preferiblemente de 0 a 1, más preferiblemente de 1 N, donde cada N se selecciona independientemente de un 30 
nucleótido seleccionado de A, U, T, G o C o un análogo de nucleótido del mismo; y donde C es citidina o un análogo 
de la misma, y se puede reemplazar opcionalmente por una guanosina o un análogo de la misma siempre que su 
guanosina de nucleósido complementario en tallo1 se reemplace por citidina; 

donde tallo1 y tallo2 son capaces de apareamiento de bases entre sí formando una secuencia inversa 
complementaria, donde el apareamiento de bases puede ocurrir entre tallo1 y tallo2, por ejemplo por apareamiento 35 
de bases Watson-Crick de nucleótidos A y U/T o G y C o por apareamiento de bases no Watson-Crick, por ejemplo 
apareamiento de bases de tambaleo, apareamiento de bases Watson-Crick inverso, apareamiento de bases 
Hoogsteen, apareamiento de bases Hoogsteen inverso o son capaces de apareamiento de bases entre sí formando 
una secuencia complementaria parcialmente inversa, donde un apareamiento de bases incompleto puede ocurrir 
entre tallo1 y tallo2, en base a que una o más bases en un tallo no tienen una base complementaria en la secuencia 40 
complementaria inversa del otro tallo. 

En el contexto anterior, un apareamiento de bases de tambaleo es típicamente un apareamiento de bases no de 
Watson-Crick entre dos nucleótidos. Los cuatro pares de bases de tambaleo principales en el presente contexto que 
se pueden utilizar son guanosina-uridina, inosina-uridina, inosina-adenosina, inosina-citidina (G-U/T, I-U/T, I-A y I-C) 
y adenosina-citidina (A-C). 45 

Por consiguiente, en el contexto de la presente invención, una base de tambaleo es una base que forma un par de 
bases de tambaleo con una base adicional como se describe anteriormente. Así, el apareamiento de bases no de 
Watson-Crick, por ejemplo de tambaleo, puede aparecer en el tallo de la estructura tallo-bucle de histona de acuerdo 
con la presente invención.  

En el contexto anterior, una secuencia complementaria parcialmente inversa comprende como máximo 2, de manera 50 
preferente solo una coincidencia en la estructura de tallo de la secuencia tallo-bucle formada por el apareamiento de 
bases de tallo 1 y tallo 2. En otras palabras, preferentemente el tallo 1 y el tallo 2 son capaces de un apareamiento 
de bases (completo) entre sí en toda la secuencia completa de tallo 1 y tallo 2 (100% de los apareamientos de bases 
de Watson-Crick o no de Watson-Crick correctos posibles), formando así una secuencia complementaria inversa, 
donde cada base tiene su pendiente de base de Watson-Crick o no de Watson-Crick correcto como socio de unión 55 
complementario. Alternativamente, el tallo 1 y el tallo 2 preferentemente son capaces del apareamiento de bases 
parcial entre sí en toda la secuencia completa de tallo 1 y tallo 2, donde al menos aproximadamente un 70%, 75%, 
80%, 85%, 90%, o 95% de 100% de apareamientos de bases de Watson-Crick o no de Watson-Crick posibles 

Tallo1 

 

Tallo1  Bucle  Tallo2  Tallo2  
Elemento frontera  Elemento frontera  
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correctos están ocupados los apareamientos de bases  de Watson-Crick o no de Watson-Crick correctos en casi 
aproximadamente un 30%, 25%, 20%, 15%, 10%, o 5% de las bases restantes que no están apareadas. 

De acuerdo con una realización preferida de la invención, la al menos una secuencia de tallo-bucle de histona (con 
elementos frontera de tallo) de la secuencia de ácidos nucleicos inventiva como se define aquí comprende una 
longitud de aproximadamente 15 a aproximadamente 45 nucleótidos, de manera preferente una longitud de 5 
aproximadamente 15 a aproximadamente 40 nucleótidos, de manera preferente una longitud de aproximadamente 
15 a aproximadamente 35 nucleótidos, de manera preferente una longitud de aproximadamente 15 a 
aproximadamente 30 nucleótidos y de manera aún más preferente una longitud de aproximadamente 20 a 
aproximadamente 30 y de manera mucho más preferente una longitud de aproximadamente 24 a aproximadamente 
28 nucleótidos. 10 

Además, la al menos una secuencia de tallo-bucle de histona (sin elementos frontera de tallo) de la molécula de 
ácido nucleico artificial inventiva como se define aquí puede comprender una longitud de aproximadamente 10 a 
aproximadamente 30 nucleótidos, de manera preferente una longitud de aproximadamente 10 a aproximadamente 
20 nucleótidos, de manera preferente una longitud de aproximadamente 12 a aproximadamente 20 nucleótidos, de 
manera preferente una longitud de aproximadamente 14 a aproximadamente 20 nucleótidos and de manera aún 15 
más preferente una longitud de aproximadamente 16 a aproximadamente 17 y de manera mucho más preferente 
una longitud de aproximadamente 16 nucleótidos. 

De manera preferente, la molécula de ácido nucleico artificial inventiva puede comprender o codificar (a.) al menos 
un elemento 5’UTR como se describe en lo anterior; al menos un marco de lectura abierto; y (c.) al menos una 
secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las siguientes fórmulas específicas (Ia) o (IIa): 20 

 
fórmula (Ia) (secuencia de tallo-bucle sin elementos frontera de tallo): 

 
        tallo 1     bucle         tallo 2 

 25 
fórmula (IIa) (secuencia de tallo-bucle con elementos frontera de tallo): 

 
 

   
 30 
donde N, C, G, T y U son como se definen anteriormente. 

Preferentemente, la molécula de ácido nucleico artificial inventiva puede comprender o codificar (a.) al menos un 
elemento 5’UTR como se describe en lo anterior; al menos un marco de lectura abierto; y (c.) al menos una 
secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las siguientes fórmulas específicas la 
secuencia de ácidos nucleicos inventiva puede comprender o codificar al menos una secuencia de tallo-bucle de 35 
histona de acuerdo con al menos una de las siguientes fórmulas específicas (Ib) o (IIb): 

fórmula (Ib) (secuencia de tallo-bucle sin elementos frontera de tallo):  

 
            tallo 1    bucle    tallo 2 
fórmula (IIb) (secuencia de tallo-bucle con elementos frontera de tallo): 40 

 
 

 
donde N, C, G, T y U son como se definen anteriormente. 

De manera preferente, la molécula artificial de ácido nucleico inventiva puede comprender o codificar (a.) al menos 45 
un elemento 5’UTR como se describe en lo anterior; al menos un marco de lectura abierto; y (c.) al menos una 

Elemento frontera 
de tallo 1  

Tallo 1 Elemento 
fronterade tallo 2 

Tallo 2 bucle 

Elemento frontera       
de tallo 1 Elemento frontera 

de tallo 2  
Tallo 1 Tallo 2 Bucle 
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secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las siguientes fórmulas específicas (Ic) a (Ih) o 
(IIc) a (IIh), mostradas alternativamente en su estructura de tallo-bucle y como una secuencia linear que representa 
las secuencias de tallo-bucle de histona tal como se generan de acuerdo con el Ejemplo 1: 
fórmula (Ic): (secuencia consenso tallo-bucle de histona de metazoarios y protozoarios sin elementos frontera de 
tallo): 5 

 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1391) 

fórmula (IIc): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de metazoarios y protozoarios con elementos frontera 
de tallo): 

 10 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1392) 

fórmula (Id): (sin elementos frontera de tallo) 

 
  

(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1393) 15 
 
fórmula (IId): (con elementos frontera de tallo) 
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(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1394) 

 
fórmula (Ie): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de protozoario sin elementos frontera de tallo) 

 5 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1395) 

 
fórmula (IIe): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de protozoario sin elementos frontera de tallo) 

 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1396) 10 

 
fórmula (If): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de metazoario sin elementos frontera) 
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(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1397) 

 
fórmula (IIf): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de metazoario con elementos frontera de tallo) 

 5 
 

(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1398) 
 
fórmula (Ig): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de vertebrados sin elementos frontera de tallo) 

 10 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1399) 

 
fórmula (IIg): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de vertebrados con elementos frontera de tallo) 
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(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1400) 

 
fórmula (Ih): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de humano (Homo sapiens) sin elementos frontera de 
tallo) 5 
 
 

 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1401) 

 10 
fórmula (IIh): (secuencia consenso de tallo-bucle de histona de humano (Homo sapiens) con elementos frontera de 
tallo) 

 
(secuencia lineal) (SEQ ID NO: 1402) 

donde en cada una de las fórmulas anteriores (Ic) a (Ih) o (IIc) a (IIh) N, C, G, A, T y U son como se definen 15 
anteriormente; cada U se puede reemplazar por T; cada G o C (altamente) conservada en los elementos de tallo 1 y 
2 se pueden reemplazar por su base de nucleótidos complementaria C o G, con la condición de que su nucleótido 
complementario en el tallo correspondiente se reemplace por su nucleótido complementario en paralelo; y/o G, A, T, 
U, C, R, Y, M, K, S, W, H, B, V, D, y N son bases de nucleótidos como se definen en la siguiente Tabla: 
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Abreviaturas Bases de Nucleótidos observaciones 

G G Guanina 
A A Adenina 
T T Timina 
U U Uracilo 
C C Citosina 
R G o A Purina 
Y T/U o C Pirimidina 
M A o C Amino 
K G o T/U Ceto 
S G o C (ligaciones 3H) potentes 
W A o T/U (ligaciones 2H) débiles 
H A o C o T/U No G 
B G o T/U o C No A 
V G o C o A No T/U 
D G o A o T/U No C 
N G o C o T/U o A Cualquier base 
* Presente o no La base puede estar o no presente  

 5 
En este contexto se prefiere particularmente que la secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos 
una de las fórmulas (I) o (Ia) a (Ih) o (II) o (IIa) a (IIh) de la presente invención se seleccione de una secuencia de 
tallo-bucle de histona de origen natural, y más particularmente de secuencias de tallo-bucle de histona de 
protozoarios o metazoarios y aún de manera particularmente preferida de vertebrado y de manera mucho más 
preferida de secuencias de tallo-bucle de histona de mamífero, especialmente de secuencias de tallo-bucle de 10 
histona humanas. 

De manera preferente además, la secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las fórmulas 
específicas (I) o (Ia) a (Ih) o (II) o  (IIa) a (IIh) de la presente invención es una secuencia de tallo-bucle de histona que 
comprende en cada posición de nucleótidos el nucleótido que se presenta más frecuentemente, o cualquiera que 
sea el más frecuente o el segundo nucleótido que se presenta mucho más frecuentemente de las secuencias de 15 
tallo-bucle de histona de origen natural en los metazoarios y protozoarios (Figura 1), protozoarios (Figura 2), 
metazoarios (Figura 3), vertebrados (Figura 4) y humanos (Figura 5) como se muestra en la figura 1-5. En este 
contexto se prefiere particularmente que al menos 80%, de manera preferente al menos 85%, o de manera mucho 
más preferente al menos 90% de todos los nucleótidos correspondan al nucleótido que se presenta más 
frecuentemente de las secuencias de tallo-bucle de histona de origen natural. 20 

De manera preferente además, la secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las fórmulas 
especificas (I) o (Ia) a (Ih) de la presente invención se puede seleccionar de las siguientes secuencias de tallo-bucle 
de histona o secuencias de ARN correspondientes (sin elementos frontera de tallo) que representa la secuencias de 
tallo-bucle de histona tal como se generande acuerdo con el Ejemplo 1: 

VGYYYYHHTHRVVRCB (SEQ ID NO: 1403 de acuerdo con la fórmula (Ic)) 25 
SGYYYTTYTMARRRCS (SEQ ID NO: 1404 de acuerdo con la fórmula (Ic)) 
SGYYCTTTTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1405 de acuerdo con la fórmula (Ic)) 

DGNNNBNNTHVNNNCH (SEQ ID NO: 1406 de acuerdo con la fórmula (Ie)) 
RGNNNYHBTHRDNNCY (SEQ ID NO: 1407 de acuerdo con la fórmula (Ie)) 
RGNDBYHYTHRDHNCY (SEQ ID NO: 1408 de acuerdo con la fórmula (Ie)) 30 

VGYYYTYHTHRVRRCB (SEQ ID NO: 1409 de acuerdo con la fórmula (If)) 
SGYYCTTYTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1410 de acuerdo con la fórmula (If)) 
SGYYCTTTTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1411 de acuerdo con la fórmula (If)) 

GGYYCTTYTHAGRRCC (SEQ ID NO: 1412 de acuerdo con la fórmula (Ig)) 
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GGCYCTTYTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1413 de acuerdo con la fórmula (Ig)) 
GGCTCTTTTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1414 de acuerdo con la fórmula (Ig)) 

DGHYCTDYTHASRRCC (SEQ ID NO: 1415 de acuerdo con la fórmula (Ih)) 
GGCYCTTTTHAGRGCC (SEQ ID NO: 1416 de acuerdo con la fórmula (Ih)) 
GGCYCTTTTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1417 de acuerdo con la fórmula (Ih)) 5 

Además, en este contexto, siguiendo a las secuencias de tallo-bucle de histona (con elementos frontera de tallo) 
como se generan de acuerdo con el Ejemplo 1 de acuerdo con una de las fórmulas específicas (II) o (IIa) a (IIh) y las 
correspondientes secuencias de ARN se prefieren particularmente: 

H*H*HHVVGYYYYHHTHRVVRCBVHH*N*N*  
(SEQ ID NO: 1418 de acuerdo con la fórmula (IIc)) 10 

M*H*MHMSGYYYTTYTMARRRCSMCH*H*H*  
(SEQ ID NO: 1419 de acuerdo con la fórmula (IIc)) 

M*M*MMMSGYYCTTTTMAGRRCSACH*M*H*  
(SEQ ID NO: 1420 de acuerdo con la fórmula (IIc)) 

N*N*NNNDGNNNBNNTHVNNNCHNHN*N*N*  15 
(SEQ ID NO: 1421 de acuerdo con la fórmula (IIe)) 

N*N*HHNRGNNNYHBTHRDNNCYDHH*N*N*  
(SEQ ID NO: 1422 de acuerdo con la fórmula (IIe)) 

N*H*HHVRGNDBYHYTHRDHNCYRHH*H*H*  
(SEQ ID NO: 1423 de acuerdo con la fórmula (IIe)) 20 

H*H*MHMVGYYYTYHTHRVRRCBVMH*H*N*  
(SEQ ID NO: 1424 de acuerdo con la fórmula (IIf)) 

M*M*MMMSGYYCTTYTMAGRRCSMCH*H*H*  
(SEQ ID NO: 1425 de acuerdo con la fórmula (IIf)) 

M*M*MMMSGYYCTTTTMAGRRCSACH*M*H*  25 
(SEQ ID NO: 1426 de acuerdo con la fórmula (IIf)) 

H*H*MAMGGYYCTTYTHAGRRCCVHN*N*M*  
(SEQ ID NO: 1427 de acuerdo con la fórmula (IIg)) 

H*H*AAMGGCYCTTYTMAGRGCCVCH*H*M*  
(SEQ ID NO: 1428 de acuerdo con la fórmula (IIg)) 30 

M*M*AAMGGCTCTTTTMAGRGCCMCY*M*M*  
(SEQ ID NO: 1429 de acuerdo con la fórmula (IIg)) 

N*H*AAHDGHYCTDYTHASRRCCVHB*N*H*  
(SEQ ID NO: 1430 de acuerdo con la fórmula (IIh)) 

H*H*AAMGGCYCTTTTHAGRGCCVMY*N*M*  35 
(SEQ ID NO: 1431 de acuerdo con la fórmula (IIh)) 

H*M*AAAGGCYCTTTTMAGRGCCRMY*H*M*  
(SEQ ID NO: 1432 de acuerdo con la fórmula (IIh)) 

Una secuencia de tallo-bucle de histona preferida particular es la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 1433 
(CAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCA) o la secuencia de ARN correspondiente.  40 

Así, en una realización particularmente preferida, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 
invención comprende (a.) al menos un elemento 5’UTR como se describe en lo anterior; (b.) al menos un marco de 
lectura abierto; y (c.) al menos un tallo-bucle de histona que comprende o consiste de una secuencia que tiene una 
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identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera más preferente al 
menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% con la secuencia de 
acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente, donde preferentemente las posiciones 6, 13 
y 20 de la secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera 5 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera 
más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% 
con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente están conservadas, es 
decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la SEQ ID NO. 1433.  

De acuerdo con otra realización preferida, la molécula de ácido nucleico artificial inventiva comprende o codifica al 10 
menos una secuencia de tallo-bucle de histona que muestra al menos aproximadamente 80%, de manera preferente 
al menos aproximadamente 85%, de manera más preferente al menos aproximadamente 90%, o de manera aún 
más preferente al menos aproximadamente 95% de identidad de secuencia con no el 100% nucleótidos 
conservados en las secuencias de tallo-bucle de histona de acuerdo con al menos una de las fórmulas (I) o (Ia) a 
(Ih) o (II) o (IIa) a (IIh) o con una secuencia de tallo-bucle de histona de origen natural.  15 

Adicionalmente, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede comprender más 
de un tallo-bucle de histona como se describe aquí. Por ejemplo, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo 
con la presente invención puede comprender uno, dos, tres, cuatro o más tallos-bucles de histona, donde los tallos-
bucles de histona individuales pueden ser iguales o diferentes. Por ejemplo, la molécula de ácido nucleico artificial 
de acuerdo con la presente invención puede comprender dos tallos-bucles de histona, donde cada secuencia de 20 
tallo-bucle de histona se puede seleccionar del grupo que consiste en las SEQ ID NOs. 1391-1433.  

En una realización particularmente preferente, la presente invención proporciona una molécula artificial de ácido 
nucleico que comprende: 

a. al menos un elemento de región 5’ no traducida (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una secuencia 
de ácido nucleico que comprende la 5’UTR de un gen TOP, un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP, donde 25 
el fragmento consiste en un tramo continuo de nucleóridos que corresponden a al menos el 20% de la longutid 
total de la 5’UTR de un gen TOP, o una variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante tiene una 
identidad de al menos el 80% con la 5’UTR de origen natural;  

b. al menos un marco de lectura abierto (ORF); y 
c. al menos un tallo-bucle de histona, donde preferentemente la secuencia del tallo-bucle de histona se 30 

selecciona del grupo que consiste en las secuencias de acuerdo con la fórmulas (I) o (Ia) a (Ih) o (II) o (IIa) a  
(IIh), tal como una secuencia seleccionada del grupo consistente en las SEQ ID NOs: 1391-1433, de manera 
preferente del grupo consistente en las SEQ ID NOs. 1403-1433, donde el al menos un elemento 5’UTR no 
comprende un motivo 5’UTR y donde el al menos un elemento 5’UTR aumenta o prolonga la producción de la 
proteína codificada por el al menos un marco de lectura abierto a partir de la molécula de ácido nucleico 35 
artificial. 

Así, por ejemplo, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede comprender al 
menos un elemento 5’UTR que se deriva de la 5’UTR de una secuencia seleccionada del grupo que consiste ern las 
SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, de un homólogo de la misma, de 
una variante de la misma, o de una secuencia de ARN correspondiente, tal como un elemento 5’UTR que 40 
comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente 40%, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, 
de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% 45 
con una secuencia de ácidos nucleicos que se extiende desde la posición del nucleótido 5 hasta la posición del 
nucleótido inmediatamente 5’ al codón de inicio (situado en el extremo 3’ de las secuencias), por ejemplo la posición 
de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia ATG de una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de SEQ 
ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, o una secuencia de ARN 
correspondiente, o al menos un elemento 5’UTR que comprende un fragmento de una secuencia de ácidos 50 
nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente un 40%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, 
de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% con una secuencia de ácidos nucleicos que se 55 
extiende desde la posición de nucleótidos 5 hasta la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ al codón de inicio 
(situado en el extremo 3’ de la secuencia), por ejemplo la posición de nucleótidos inmediatamente 5’ a la secuencia 
ATG, de una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de las SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID 
NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, o una secuencia de ARN correspondiente, que preferentemente carece del motivo 
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5’TOP, donde, de manera preferente, el fragmento es como se describe anteriormente, es decir un tramo continuo 
de nucleótidos que tiene al menos un 20%, etc. de la 5’UTR de longitud completa del fragmento del que se deriva, 
(b.) al menos un marco de lectura abierto, y (c.) al menos una secuencia de tallo-bucle de histona seleccionada del 
grupo consistente en las SEQ ID NOs: 1391-1433, de manera preferente del grupo consistente en las SEQ ID NOs: 
1403-1433, preferentemente donde al menos un tallo-bucle de histona comprende o consiste en una secuencia que 5 
tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera más preferente al 
menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% con la secuencia de 
acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente, donde preferentemente las posiciones 6, 13 
y 20 de la secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera 10 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera 
más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% 
con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente se conservan, es decir 
son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la SEQ ID NO. 1433. 

Además, por ejemplo, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede 15 
comprender al menos un elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 
5’UTR de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica o de una variante de una 5’UTR de un gen TOP que 
codifica una proteína ribosómica, por ejemplo que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de 
una 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 170, 232, 244, 
259, 1284, 1285, 1286, 1287, 1288, 1289, 1290, 1291, 1292, 1293, 1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 1299, 1300, 20 
1301, 1302, 1303, 1304, 1305, 1306, 1307, 1308, 1309, 1310, 1311, 1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 1317, 1318, 
1319, 1320, 1321, 1322, 1323, 1324, 1325, 1326, 1327, 1328, 1329, 1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 1335, 1336, 
1337, 1338, 1339, 1340, 1341, 1342, 1343, 1344, 1346, 1347, 1348, 1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 1354, 1355, 
1356, 1357, 1358, 1359, o 1360;, una secuencia de ARN correspondiente, un homólogo de la misma, o una variante 
de la misma como se describe aquí, y al menos una secuencia de tallo-bucle de histona seleccionada del grupo 25 
consistente en las SEQ ID NOs: 1391-1433, de manera preferente del grupo consistente en las SEQ ID NOs: 1403-
1433, preferentemente donde el al menos un tallo-bucle de histona comprende o consiste en una secuencia que 
tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera más preferente al 
menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente un 95% con la secuencia 30 
de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente, donde preferentemente las posiciones 6, 
13 y 20 de la secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera 
más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente un 
95% con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente se conservan, es 35 
decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la SEQ ID NO. 1433.  

En una realización adicional, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede 
comprender al menos un elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 
5’UTR de un gen TOP que codifica una proteína ribosómica grande o de una variante de una 5’UTR de un gen TOP 
que codifica una proteína ribosómica grande, por ejemplo que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se 40 
deriva de una 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 67, 259, 
1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 1462, una secuencia de ARN correspondiente, un homólogo de la 
misma, o una variante de la misma como se describe aquí, y al menos una secuencia de tallo-bucle de histona 
seleccionada del grupo que consiste en las SEQ ID NOs: 1391-1433, de manera preferente del grupo que consiste 
en las SEQ ID NOs: 1403-1433, donde preferentemente al menos un tallo-bucle de histona comprende o consiste en 45 
una secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, de manera preferente 
de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera más 
preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente un 95% con 
la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente, donde preferentemente las 
posiciones 6, 13 y 20 de la secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 75%, 50 
de manera preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, 
de manera más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos 
aproximadamente un 95% con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN 
correspondiente se conservan, es decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la SEQ ID 
NO. 1433. 55 

Como ejemplo preferente, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención puede 
comprender un elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al 
menos aproximadamente un 90%, de manera preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente un 99% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con la SEQ ID 
NO: 1368 o SEQ ID NOs: 1452-1460 y una secuencia de tallo-bucle de histona seleccionada del grupo que consiste 60 
en las SEQ ID NOs: 1403-1433, por ejemplo de acuerdo con la SEQ ID NO: 1433, o donde el tallo-bucle de histona 
comprende o consiste en una secuencia que tiene una identidad de secuencia de aproximadamente un 90%, de 
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manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o 
la secuencia de ARN correspondiente, donde las posiciones 6, 13 y 20 de la secuencia que tiene una identidad de 
secuencia de al menos aproximadamente un 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente un 
95% con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la secuencia de ARN correspondiente se conservan, es 
decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la SEQ ID NO. 1433.  5 

En algunas realizaciones, la secuencia de tallo-bucle de histona de acuerdo con el componente (c.) no se deriva de 
un gen de histona de ratón, por ejemplo de un gen de histona de ratón H2A614. En una realización, la molécula 
artificial de ácido nucleico de la invención ni contiene una secuencia de tallo-bucle de histona de ratón tampoco 
contiene un gen de histona de ratón H2A614. Adicionalmente, en una realización, la molécula artificial de ácido 
nucleico inventiva no contiene una señal de procesamiento de tallo-bucle, de manera más específica, una señal de 10 
procesamiento de histona de ratón y, de manera mucho más específica, no contiene una señal de procesamiento de 
tallo-bucle de histona de ratón H2kA614. También, en una realización, la molécula de ácido nucleico inventiva puede 
contener al menos un gen de histona de mamífero. Sin embargo, en una realización, el al menos un gen de histona 
de mamífero no tiene la SEQ. ID No. 7 de WO 01/12824.  

De manera preferente, la molécula de ácido nucleico artificial inventiva no comprende un elemento aguas abajo de 15 
histona (HDE). 

El término “elemento aguas abajo de histona (HDE)” se refiere a un tramo polinucleótido rico en purina de 
aproximadamente 15 a 20 nucleótidos 3’ de los tallos-bucles de origen natural, que representa el sitio de unión del 
U7 snARN implicado en el procesamiento del pre-ARNm de histona en el ARNm de histona maduro. Por ejemplo en 
tales urquinas el HDE es CAAGAAAGA (Dominski, Z. y W. F. Marzluff (2007), Gene 396(2): 373-90). 20 

De manera preferente, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención comprende 
además una secuencia poli(A) o una señal poli(A). 

Por tanto, se prefiere particularmente que la molécula de ácido nucleico artificial inventiva comprenda o codifique (a.) 
al menos un elemento 5’UTR como se describe anteriormente, (b.) al menos un marco de lectura abierto, que 
codifica preferentemente un péptido o proteína; (c.) al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí, y (d.) 25 
una secuencia poli(A) o una señal de poliadenilación. 

Una señal de poliadenilación se define aquí como una señal que lleva la poliadenilación a un ARNm (transcrito) por 
factores de proteína específicos (por ejemplo factor de especificidad de escisión y poliadenilación (CPSF), factor de 
estimulación de escisión (CstF), factores I y II de escisión (CF I y CF II), poli(A) polimerasa (PAP)).  

De manera preferente, la señal de poliadenilación comprende la secuencia consenso NN(U/T)ANA, con N = A o U, 30 
de manera preferente AA(U/T)AAA o A(U/T)(U/T)AAA. Tal secuencia consenso puede ser reconocida por la mayoría 
de sistemas de células animales o bacterianas, por ejemplo por los factores de poliadenilación, tales como factor de 
especificidad de escisión/poliadenilación (CPSF) que cooperan con CstF, PAP, PAB2, CFI y/o CFII. La señal de 
poliadenilación se sitúa de manera preferente dentro de la molécula de ácido nucleico artificial de forma que la 
maquinaria descrita anteriormente es capaz de llevar a cabo la poliadenilación de la molécula de ácido nucleico 35 
artificial. Por ejemplo, la señal de poliadenilación se puede situar menor que aproximadamente 50 nucleótidos, de 
manera más preferente menos de aproximadamente 30 nucleótidos, de manera mucho más preferente menos de 
aproximadamente 25 nucleótidos, por ejemplo 21 nucleótidos, aguas arriba del extremo 3’ de la molécula de ácido 
nucleico artificial. 

Adicional o alternativamente a la señal de poliadenilación, en algunas realizaciónes, la molécula de ácido nucleico 40 
artificial de acuerdo con la presente invención puede comprender además una secuencia poli(A). La longitud de la 
secuencia poli(A) puede variar. Por ejemplo, la secuencia poli(A) puede tener una longitud de aproximadamente 20 
nucleótidos de adenina hasta aproximadamente 400 nucleótidos de adenina, tal como aproximadamente 20 
nucleótidos de adenina hasta aproximadamente 300 nucleótidos de adenina, de manera preferente 
aproximadamente 40 a aproximadamente 200 nucleótidos de adenina, de manera más preferente aproximadamente 45 
50 a aproximadamente 100 nucleótidos de adenina, tal como de aproximadamente 60, 70, 80, 90 o 100 nucleótidos 
de adenina. El término aproximadamente se refiere a una desviación de ± 10%. 

Preferentemente, la secuencia poli(A) se sitúa 3’ al ORF. Por ejemplo, la secuencia poli(A) se puede unir al extremo 
3’ del ORF directamente a través de un ligador, por ejemplo a través de un tramo de nucleótidos tal como 2, 4, 6, 8, 
10, 20, etc., nucleótidos, tal como a través de un ligador de 1-50, de manera preferente 1-20 nucleótidos, por 50 
ejemplo que comprenden uno o más sitios de restricción, o la secuencia poli(A) se puede situar dentro o entre o 
aguas abajo de otras estructuras situadas 3’ al ORF, tal como entre un elemento 3’UTR y una secuencia poli(C), o 
aguas abajo de un elemento 3’UTR y/o una secuencia poli(C), o la secuencia poli(A) se puede situar en el extremo 3’ 
de la molécula de ácido nucleico artificial. El término “situado en el extremo 3’” también incluye realizaciónes donde 
la secuencia poli(A) es seguida en la dirección 3’ por algunos nucleótidos que permanecen, por ejemplo después de 55 
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una escisión de la enzima de restricción.  

Se prefiere particularmente que la molécula de ácido nucleico artificial inventiva comprenda en la dirección 5’ a 3’ o 
codifique en la dirección 5’ a 3’ para: 

a) al menos un elemento 5’UTR derivado de un gen TOP como se describe aquí; 
b) al menos un marco de lectura abierto, preferentemente codificando un péptido o proteína; 5 
c) al menos un tallo-bucle de histona, opcionalmente sin un elemento aguas abajo de histona 3’ al tallo-bucle de 

histona, como se describe aquí; y 
d) una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación. 

En otra realización particularmente preferida, la molécula de ácido nucleico inventiva de acuerdo con la presente 
invención comprende en la dirección 5’ a 3’-o codifica en la dirección 5’- a 3’- para: 10 

a) al menos un elemento 5’UTR derivado de un gen TOP como se describe aquí; 
b) al menos un marco de lectura abierto, que codifica preferentemente un péptido o proteína; 
c) una secuencia poli(A); y 
d) al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí. 

Así, la secuencia poli(A) y el tallo-bucle de histona de una molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la 15 
presente invención se puede colocar en cualquier orden deseado de 5’ a 3’. Particularmente, la secuencia poli(A) se 
puede situar 5’ así como 3’ del tallo-bucle de histona.  

Por consiguiente, en una realización, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención 
comprende  

a) al menos un elemento de la región 5’-no traducida (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una 20 
secuencia de ácidos nucleicos que comprende la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consisten en un 
tramo continuo de nucleótidos que corresponden al menos al 20% de la longitud total de la 5’UTR de un gen 
TOP, donde la variante tiene al menos un 80% de identidad con la 5’UTR de origen natural;  

b) al menos un marco de lectura abierto (ORF);  
c)  un tallo-bucle de histona; y 25 
d) una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación, en donde la secuencia poli(A) se sitúa 5’ o 3’ del tallo-

bucle de histona, donde el al menos un lemento 5’UTR no comprende un motivo 5’TOP y donde el al menos un 
elemento 5’UTR aumenta y/o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un marco de 
lectura abierto a partir de la molécula de ácido nucleico artificial. 
 30 

En una realización preferida adicional, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención 
comprende además una secuencia poli(C). Una secuencia poli(C) en el contexto de la presente invención consiste 
preferentemente en aproximadamente 10 a aproximadamente 200 nucleótidos de citidina, de manera más preferente 
de aproximadamente 10 a aproximadamente 100 nucleótidos de citidina, de manera más preferente de 
aproximadamente 10 a aproximadamente 50 nucleótidos de citidina, de manera aún más preferente de 35 
aproximadamente 20 a aproximadamente 40 nucleótidos de citidina, tal como de aproximadamente 20, 
aproximadamente 25, aproximadamente 30, aproximadamente 35, aproximadamente 40, de manera preferente 
aproximadamente 30 nucleótidos de citidina. La secuencia poli(C) se sitúa preferentemente 3’ al ORF de la molécula 
de ácido nucleico artificial. Por ejemplo, la secuencia poli(C) se puede conectar al extremo 3’ de la ORF 
directamente o a través de un ligador de un tramo de nucleótidos, tal como 2, 4, 6, 8, 10, 20 etc., nucleótidos, tal 40 
como a través de un ligador de 1-50, de manera preferente de 1-20 nucleótidos, por ejemplo que comprenden uno o 
más sitios de restricción, o la secuencia poli(C) se puede situar dentro, entre o aguas abajo de cualquiera de las 
estructuras situadas 3’ al ORF. Por ejemplo, la secuencia poli(C) puede ser una parte de un elemento 3’UTR o se 
puede situar entre una secuencia poli(A) y un tallo-bucle de histona, o la secuencia poli(C) se puede situar en el 
extremo 3’ de la molécula de ácido nucleico artificial. El término “situado en el extremo 3’” también incluye 45 
realizaciónes donde la secuencia poli(C) es seguida en la dirección 3’ por algunos nucleótidos que permanecen, por 
ejemplo, después de una escisión de la enzima de restricción. En una realización particularmente preferida, la 
secuencia poli(C) se sitúa entre una secuencia poli(A) y un tallo-bucle de histona.  

En una realización particularmente preferida, la secuencia poli(C) se sitúa 5’ al tallo-bucle de histona.  

Así, en una realización particularmente preferida, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 50 
solicitud comprende la estructura 5’-[ORF]-[ligador opcional]-[elemento 3’UTR]-[ligador opcional]-[secuencia poli(A)]-
[ligador opcional]-[secuencia poli(C)]-[ligador opcional]-[tallo-bucle de histona]-3’, donde los ligadores opcionales 
pueden estar presentes o ausentes independientemente y pueden ser un tramo de 1-50 nucleótidos, por ejemplo 
que comprenden uno o más sitios de restricción.  

ES 2 654 205 T3

 



 

34 
 

En una realización adicional, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención comprende 
además un elemento 3’UTR. Así, en algunas realizaciones, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la 
presente invención puede comprender al menos un elemento 5’UTR como se describe anteriormente, al menos un 
marco de lectura abierto, al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí y al menos un elemento 3’UTR 
como se describe aquí. Adicionalmente, en algunas realizaciones, la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo 5 
con la presente invención puede comprender al menos un elemento 5’UTR como se describe anteriormente, al 
menos un marco de lectura abierto, al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí, al menos un elemento 
3’UTR como se describe aquí y una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación como se describe aquí. En 
algunas realizaciones, el tallo-bucle de histona puede ser parte del elemento 3’UTR.  

El término “elemento 3’UTR” se refiere a una secuencia de ácidos nucleicos que comprende o consiste en una 10 
secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una 3’UTR o de una variante de una 3’UTR. Un elemento 3’UTR en 
el sentido de la presente invención puede representar la 3’UTR de un ARNm, por ejemplo, en caso de que la 
molécula artificial de ácido nucleico sea un ARNm, o puede estar presente una secuencia en un constructo de ácido 
nucleico, tal como un constructo vector, que cuando se transcribe representa la 3’UTR del producto de transcripción, 
tal como el ARNm. De esta manera, en el sentido de la presente invención, preferentemente un elemento 3’UTR 15 
puede ser la 3’UTR de un ARNm, de manera preferente de un ARNm artificial, o puede ser la plantilla de 
transcripción para una 3’UTR de un ARNm. Así, un elemento 3’UTR preferentemente es una secuencia de ácidos 
nucleicos que corresponde a la 3’UTR de un ARNm, de manera preferente a la 3’UTR de un ARNm artificial, tal 
como un ARNm obtenido por transcripción de un constructo vector genéticamente diseñado. De manera preferente, 
el elemento 3’UTR cumple con la función de una 3’UTR o codifica una secuencia que cumple con la función de una 20 
3’UTR. El término “elemento 3’UTR” se refiere adicionalmente a un fragmento o parte de una 3’UTR de una 
secuencia de ácidos nucleicos artificiales, tal como un ARNm artificial, o que codifica una parte o fragmento de una 
3’UTR de una molécula artificial de ácido nucleico. Esto significa que el elemento 3’UTR en el sentido de la presente 
invención puede estar comprendido en la 3’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos artificial, tal como un ARNm 
artificial, o que codifica una 3’UTR de una molécula de ácido nucleico artificial. 25 

En el contexto de la presente invención, el elemento 3’UTR se puede derivar de cualquier 3’UTR o un gen de o de 
una variante de la misma, tal como de una 3’UTR que se asocia naturalmente con el ORF de la molécula de ácido 
nucleico artificial de acuerdo con la presente invención o cualquier otra de 3’UTR de un gen de origen natural o de 
una variante del mismo.  

De manera preferente, el elemento 3’UTR se liga funcionalmente al ORF. Esto significa preferentemente que el 30 
elemento 3’UTR se asocia al ORF de forma que puede ejercer una función, tal como una función de estabilización 
en la expresión del ORF o una función de estabilización en la molécula de ácido nucleico artificial. De manera 
preferente, el ORF y el elemento 3’UTR se asocian en la dirección 5’3’. Así, preferentemente, la molécula de ácido 
nucleico artificial comprende la estructura 5’-ORF-ligador (opcional)-elemento 3’UTR-3’, donde el ligador puede estar 
presente o ausente. Por ejemplo, el ligador puede ser uno o más nucleótidos, tal como un tramo de 1-50 o 1-20 35 
nucleótidos, por ejemplo, que comprende o que consiste en uno o más sitios de reconocimiento de enzima de 
restricción (sitios de restricción).  

De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR y el al menos un elemento 3’UTR se ligan funcionalmente al 
ORF. Esto significa preferentemente que el elemento 5’UTR y el elemento 3’UTR se asocian con el ORF de forma 
que pueden ejercer una función, mentepreferente de forma aditiva, en especial de forma sinérgica, tal como una 40 
función de estabilización en la expresión del ORF, una función de incremento de producción de proteínas para la 
proteína codificada por el ORF o una función de estabilización de la molécula de ácido nucleico artificial. 
Preferentemente, el elemento 5’UTR, el ORF, y el elemento 3’UTR se asocian en la dirección 5’3’. Así, 
preferentemente, la molécula de ácido nucleico artificial comprende la estructura 5’-elemento5’UTR-
ligador(opcional)-ORF-ligador(opcional)-elemento 3’UTR -3’, donde el ligador puede estar presente o ausente. Por 45 
ejemplo, el ligador puede ser uno o más nucleótidos, tal como un tramo de 1-50 o 1-20 nucleótidos, por ejemplo, que 
comprenden o que consisten en uno o más sitios de reconocimiento de enzimas de restricción (sitios de restricción). 

En una realización particularmente preferida, el elemento 5’UTR y el elemento 3’UTR son heterólogos, por ejemplo 
preferentemente la 5’UTR y la 3’UTR se derivan de diferentes genes de la misma o diferente especie. De manera 
preferente, la 3’UTR no se deriva del gen TOP, la 5’UTR sí se deriva de él.  50 

En una realización preferente, el elemento 3’UTR se elige de forma que ejerce al menos una función aditiva, de 
manera preferente sinérgica, con el elemento 5’UTR en la producción de proteínas del ORF de la molécula de ácido 
nucleico artificial. De manera preferente, la producción de proteínas se incrementa al menos de forma aditiva, 
preferentemente sinérgica, por el elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR. Así, la cantidad de proteína de la proteína 
codificada por el ORF, tal como una proteína reporter, por ejemplo luciferasa, en un cierto punto de tiempo después 55 
del inicio de la expresión del ORF, por ejemplo después de la transfección de una célula o línea celular de ensayo, 
es preferentemente al menos la misma, de manera preferente más alta que la que se esperaría si los efectos de 
incremento de producción de proteínas del elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR fueran puramente aditivos. El 
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efecto aditivo, preferentemente sinérgico, puede determinarse, por ejemplo, por el siguiente ensayo. Se generan 
cuatro moléculas de ácido nucleico artificial, por ejemplo ARNm, que comprenden un ORF que codifica por ejemplo 
un proteína reporter, tal como luciferasa, es decir (i) carecen de elementos UTR (E0), (ii) contienen un elemento 
5’UTR derivado de una 5’UTR de un gen TOP o de una variante del mismo (E1), (iii) contienen un elemento 3’UTR 
de prueba (E2), y (iv) contienen tanto el elemento 5’UTR como el elemento 3’UTR de prueba (E1E2). La expresión 5 
del ORF contenido en las moléculas de ácidos nucleicos artificiales se inicia, por ejemplo, transfectando una línea 
celular de prueba, tal como una línea de células de mamífero, por ejemplo células HELA, o células primarias, por 
ejemplo células HDF. Las muestras se toman en puntos de tiempo específicos después del inicio de la expresión, 
por ejemplo después de 6 horas, 24 horas, 48 horas, y 72 horas y se mide la cantidad de proteína producida por la 
expresión del ORF contenida en las moléculas de ácidos nucleicos artificiales, por ejemplo con un ensayo ELISA o 10 
una prueba de luciferasa, dependiendo del tipo de protección codificada por el ORF. La cantidad predicha de 
proteína en un cierto punto de tiempo después del inicio de la expresión obtenida por el constructo E1E2 si los 
efectos del elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR fueran puramente aditivos (PPA) se puede calcular como sigue: 

PPAx = (E1x - E0x) + (E2x - E0x) + E0x, 

E0 es la cantidad de proteína obtenida por el constructo E0 (que carece de una UTR), E1 es la cantidad de la 15 
proteína obtenida del constructo E1, E2 es la cantidad de proteína obtenida para el constructo E2, y x es el punto de 
tiempo después del inicio de la expresión. El efecto en el incremento de la producción de proteínas es aditivo si 
E1E2x = PPAx, y sinérgico en el sentido de la presente invención si E1E2x > PPAx, donde E1E2x es la cantidad de 
proteína obtenida del constructo E1E2 en el punto de tiempo x. De manera preferente, E1E2 es al menos 1,0, de 
manera más preferente al menos 1,1, de manera más preferente al menos 1,3, de manera más preferente al menos 20 
1,5, de manera aún más preferente al menos 1,75 veces de PPA en un punto de tiempo dado post-inicio de la 
expresión, tal como 24 horas, 48 horas o 72 horas post-inicio de la expresión.  

Así, en una realización preferida, la presente invención proporciona una molécula de ácido nucleico artificial que 
comprende (a.) al menos un elemento de la región 5’-no traducida (erlemento 5’UTR) que comprende o consiste en 
una secuencia de ácidos nucleicos que comprende la 5’UTR de un gen TOP, un fragmento de la 5’UTR de un gen 25 
TOP, donde el fragmento cosnsite en un tramo continuo de nucleótidos que corresponden al menos al 20% de la 
longitud completa de la 5’UTR 5’UTR de un gen TOP; o una variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante 
tiene una identidad de al menos el 80% con la secuencia 5’UTR natural; (b.) al menos un marco de lectura abierto 
(ORF); y (c.) al menos un tallo-bucle de histona y al menos un elemento 3’UTR, donde el al menos un elemento 
5’UTR no comprende un motivo 5’-TOP y donde preferentemente el elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR actúan al 30 
menos aditivamente, de manera preferente sinérgicamente, para incrementar la producción de proteínas del ORF, 
preferentemente donde E1E2 ≥ PPA, de manera preferente E1E2 es al menos 1,0 veces PPA, de manera más 
preferente E1E2 es al menos 1,1 veces PPA, de manera más preferente E1E2 es al menos 1,3 veces PPA, de 
manera aún más preferente donde E1E2 es al menos 1,5 veces PPA en un punto de tiempo dado post-inicio de la 
expresión del ORF, por ejemplo 24 horas, de manera preferente 48 horas post-inicio de la expresión, siendo E1E2 y 35 
PPA como se describe anteriormente. 

Adicionalmente, se prefiere que el elemento 3’UTR y el elemento 5’UTR tengan al menos un efecto aditivo, 
preferentemente sinérgico, en la producción de proteínas total de la molécula de ácido nucleico artificial en un cierto 
lapso de tiempo, tal como dentro de 24 horas, 48 horas, o 72 horas post-inicio de la expresión. El efecto aditivo o 
sinérgico se puede determinar como se describe anteriormente, con la diferencia que el área bajo la curva (AUC) 40 
para la cantidad de proteína en el tiempo predicha para E1E2 si los efectos fueran puramente aditivos se compara a 
la AUC real medida para E1E2.  

En una realización preferida, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se 
deriva de la 3’UTR de un ARNm estable o de una variante de la 3’UTR de un ARNm estable. Así, en una realización 
preferida, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia que se deriva de un gen que proporciona un 45 
ARNm estable o de una variante de una 3’UTR de un gen que proporciona un ARNm estable. El término “ARNm 
estable” preferentemente se refiere a un ARNm que tiene una vida media más prolongada en las células de 
mamífero que la vida media promedio de las moléculas de ARNm en las células de mamífero. De manera 
preferente, un ARNm estable en el sentido de la presente solicitud se refiere a un ARNm que tiene una vida media 
de más de 5 horas, de manera preferente más de 8 horas, en una célula de mamífero, tal como en una línea celular 50 
de mamífero, por ejemplo en células HELA, o en células primarias, por ejemplo en células HDF, preferentemente 
determinado empleando un inhibidor de transcripción tal como actinomicina D. 

Por ejemplo, la vida media de un ARNm en células de mamífero, tales como células HELA o HDF, se puede 
determinar cultivarndo las células en presencia de un inhibidor de transcripción, por ejemplo actinomicina D, 5,6-
dicloro-1-β-D-ribofuranosilbenzimidazol (DRB), o α-amanitina, recolectando las células en diferentes puntos de 55 
tiempo después de la inhibición de la transcripción, y determinando la cantidad de ARNm presente en las muestras 
de células por métodos bien conocidos por el experto en la técnica, por ejemplo por RT-PCR cuantitativa. La vida 
media de un ARNm particular se puede calcular en base a la cantidad del ARNm particular medido en los diferentes 
puntos de tiempo pos-inhibición de la transcripción. Alternativamente, se pueden emplear métodos de pulso-caza 
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por ejemplo, utilizando nucleótidos radiactivamente etiquetados, o constructos que comprenden promotores 
inducibles para determinar la vida media de un ARNm en células de mamífero.  

Se prefiere particularmente que la estabilidad mejorada de un ARNm estable en el sentido de la presente invención 
se lleve a cabo por su 3’UTR. Así, preferentemente, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de 
ácidos nucleicos que se deriva de la 3’UTR de un ARNm estable que tiene una vida media de más de 5 horas, de 5 
manera preferente más de 8 horas, en una célula de mamífero, tal como una línea celular de mamífero, por ejemplo 
en células HELA, o en células primarias de mamífero, tales como células HDF, determinada preferentemente 
utilizando un inhibidor de transcripción tal como actinomicina D, donde la estabilidad mejorada de la ARNm estable 
se lleva a cabo por su 3’UTR. La capacidad de una 3’UTR para mejorar la estabilidad se puede someter a prueba 
como se describe aquí, por ejemplo utilizando un marco de lectura abierto reporter tal como un marco de lectura 10 
abierto que codifica la luciferasa. Alternativamente, se puede generar un constructo artificial que codifica el ARNm 
estable de prueba donde la 3’UTR de la ARNm estable se reemplaza con una 3’UTR de referencia, tal como una 
3’UTR de un ARNm de vida corta, por ejemplo una Myc 3’UTR. La estabilidad de un ARNm estable de tipo natural y 
del ARNm modificado con 3’UTR se puede determinar como se describe anteriormente. En caso de que el ARNm 
modificado con 3’UTR tenga una vida media más corta que el ARNm estable de tipo natural, se puede concluir que 15 
el efecto de aumento de la estabilidad se ejerce por la 3’UTR del ARNm estable.  

En una realización particularmente preferida, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos 
nucleicos que se deriva de una 3’UTR de un gen de seleccionado del grupo consistente en un gen de albúmina, un 
gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen de tirosina-hidroxilasa, un gen de lipoxigenasa, y un gen de colágeno-
alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), o de una variante de una 3’UTR de un gen de seleccionado del grupo 20 
consistente en un gen de albúmina, un gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen de tirosina-hidroxilasa, un gen 
de lipoxigenasa, y un gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1(I). En una realización 
particularmente preferida, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se 
deriva de una 3’UTR de un gen de albúmina, de manera preferente un gen de albúmina de vertebrado, de manera 
más preferente un gen de albúmina de mamífero, de manera mucho más preferente un gen de albúmina humana. 25 
En otra realización particularmente preferida, el elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos 
nucleicos que se deriva de una 3’UTR de un gen de α-globina, de manera preferente un gen de α-globina de 
vertebrado, de manera más preferente de un gen de α -globina de mamífero, de manera mucho más preferente un 
gen de α-globina humano. Por ejemplo, el elemento 3’UTR puede comprender o consistir en la porción de unión de 
α-complejo central de la 3’UTR de un gen de α-globina, tal como de un gen de α-globina humano.  30 

Preferentemente, el al menos un elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que 
se deriva de la 3’UTR de un gen de albúmina de vertebrado, un gen de α-globina de vertebrado, un gen de β-globina 
de vertebrado, un gen de tirosina-hidroxilasa de vertebrado, un gen de lipoxigenasa de vertebrado, y un gen de 
colágeno-alfa de vertebrado, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I) de vertebrado, o de una variante del mismo, 
preferentemente de la 3’UTR de un gen de albúmina de mamífero, un gen de α-globina de mamífero, un gen de β-35 
globina de mamífero, un gen de tirosina hidroxilasa de mamífero, un gen de lipoxigenasa de mamífero, y un gen de 
colágeno-alfa de mamífero, tal como un gen de colágeno-alfa 1(I) de mamífero, o de una variante del mismo, de 
manera más preferente de la 3’UTR de un gen de albúmina humana, de un gen de α-globina humana, de un gen de 
β-globina humana, un gen de tirosina hidroxilasa humana, un gen de lipoxigenasa humana, un gen de colágeno-alfa 
humano, tal como un gen de colágeno-alfa 1(I) humano, o de una variante del mismo, de manera aún más 40 
preferente de la 3’UTR del gen de albúmina humana de acuerdo con el número de Acceso GenBank NM_000477.5 
o de una variante del mismo. En una realización preferida, el elemento 3’UTR no se deriva de la 3’UTR de un gen de 
albúmina de Xenopus. De manera preferente, el elemento 3’UTR no comprende un elemento B limitante de poli(A) 
(PLEB) de una 3’UTR de un gen de albúmina de Xenopus. De manera preferente, el elemento 3’UTR no consiste de 
un PLEB de una 3’UTR de un gen de albúmina de Xenopus.  45 

En una realización, el elemento 3’UTR y el al menos un marco de lectura abierto son heterólogos, por ejemplo 
preferentemente el elemento 3’UTR y el ORF se derivan de diferentes genes de la misma o diferente especie. De 
manera preferente, el ORF no codifica una proteína α -globina si el elemento 3’UTR se deriva de un gen de α-
globina. De manera preferente, el ORF no codifica una proteína β-globina si el elemento 3’UTR se deriva de un gen 
de β-globina. De manera preferente, el ORF no codifica una proteína de albúmina si el elemento 3’UTR se deriva de 50 
un gen de albúmina. De manera preferente, el ORF no codifica una proteína tirosina-hidroxilasa si el elemento 
3’UTR se deriva de un gen de tirosina-hidroxilasa. De manera preferente, el ORF no codifica una proteína de 
lipoxigenasa si el elemento 3’UTR se deriva de un gen de lipoxigenasa. De manera preferente, el ORF no codifica 
una proteína de colágeno-alfa si el elemento 3’UTR se deriva de un gen de colágeno-alfa.  

En una realización, la molécula de ácido nucleico artificial puede consistir en al menos dos partes de secuencia que 55 
se pueden derivar de dos genes diferentes, el elemento 5’UTR que se deriva de un gen TOP y el marco de lectura 
abierto y la 3’UTR que se pueden derivar del gen de que codifica el producto de proteína deseado. De manera más 
preferente, la molécula artificial de ácido nucleico consiste en tres partes de secuencia que proceden de tres genes 
diferentes: el elemento 5’UTR que se deriva de un gen TOP, el marco de lectura abierto que se deriva del gen que 
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codifica el producto de gen de deseado y el elemento 3’UTR que se puede derivar de un gen que se relaciona con 
un ARNm con una vida media aumentada, por ejemplo un elemento 3’UTR como se define y se describe a 
continuación.  

En algunas realizaciónes, el elemento 3’UTR consiste en un tallo-bucle de histona. En algunas realizaciónes, el 
elemento 3’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial puede comprender un tallo-bucle de histona además de la 5 
secuencia de ácidos nucleicos derivada de la 3’UTR de un gen, tal como de un gen que proporciona un ARNm 
estable, tal como un gen de albúmina, un gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen de tirosina-hidroxilasa, un 
gen de lipoxigenasa, o un gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I) como se describe en lo 
anterior. Tal molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención, por ejemplo, puede 
comprender en la dirección 5’ a 3’ un elemento 5’UTR, un ORF, un elemento 3’UTR, que comprende 10 
preferentemente una señal de poliadenilación, un tallo-bucle de histona y una secuencia poli(A) opcional. También 
puede comprender en la dirección 5’ a 3’ un elemento 5’UTR como se describe en lo anterior, un ORF, un elemento 
3’UTR, por ejemplo que comprende una señal de poliadenilación, una secuencia poli(A) y un tallo-bucle de histona. 

El término “una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 3’UTR de un gen de […]” se refiere 
preferentemente a una secuencia de ácidos nucleicos que se basa en la secuencia 3’UTR de un gen de […] o en 15 
una parte del mismo, tal como en la 3’UTR de un gen de albúmina, un gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen 
de tirosina-hidroxilasa, un gen de lipoxigenasa, o un gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), de 
manera preferente de un gen de albúmina o un gen de α -globina en un parte del mismo. Este término incluye 
secuencias que corresponden a la secuencia 3’UTR completa, es decir la secuencia 3’UTR de longitud completa de 
un gen, y las secuencias que corresponden a un fragmento de la secuencia 3’UTR de un gen, tal como un gen de 20 
albúmina, un gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen de tirosina-hidroxilasa, un gen de lipoxigenasa, o un gen 
de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), de manera preferente de un gen de albúmina o α-globina. 
Un fragmento en este contexto manera preferente es un tramo continuo de nucleótidos que corresponden a un tramo 
continuo de nucleótidos en la 3’UTR de longitud completa, que representa al menos el 20%, de manera preferente al 
menos 30%, de manera más preferente al menos 40%, de manera más preferente al menos 50%, de manera aún 25 
más preferente al menos 60%, de manera aún más preferente al menos 70%, de manera aún más preferente al 
menos 80%, y de manera mucho más preferente al menos el 90% de la 3’UTR de longitud completa. Tal fragmento, 
en el sentido de la presente invención, es preferentemente un fragmento funcional como se describe aquí. El término 
“3’UTR de un gen de […]” se refiere preferentemente a la 3’UTR de un gen de origen natural, tal como de un gen de 
albúmina de origen natural, un gen de α-globina, gen de β-globina, gen de tirosina-hidroxilasa, gen de lipoxigenasa, 30 
o gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), de manera preferente de una albúmina de origen 
natural o un gen de α-globina.  

Los términos “variante de la 3’UTR de un gen de […]” y “variante del mismo” en el contexto de una 3’UTR se refiere 
una variante del 3’UTR de un gen de origen natural, tal como un gen de albúmina de origen natural, un gen de α -
globina de origen natural, un gen de β-globina de origen natural, un gen de tirosina-hidroxilasa de origen natural, un 35 
gen de lipoxigenasa de origen natural, o un gen de colágeno-alfa de origen natural, tal como un gen de colágeno-alfa 
1 (I), preferentemente a una variante de la 3’UTR de un gen de albúmina de vertebrado, un gen de α -globina de 
vertebrado, un gen de β-globina de vertebrado, un gen de tirosina-hidroxilasa de vertebrado, un gen de lipoxigenasa 
de vertebrado, y un gen de colágeno-alfa de vertebrado, tal como un gen de colágeno-alfa 1(I) de vertebrado, de 
manera preferente una variante de la 3’UTR de un gen de albúmina de mamífero, un gen de α-globina de mamífero, 40 
un gen de β-globina de mamífero, un gen de tirosina-hidroxilasa de mamífero, un gen de lipoxigenasa de mamífero, 
y un gen de colágeno-alfa de mamífero, tal como un gen de colágeno-alfa 1(I) de mamífero, o a una variante de la 
3’UTR de un gen de albúmina humana, un ge de α -globina humana, un gen de β-globina humana, un gen de 
tirosina-hidroxilasa humana, un gen de lipoxigenasa humana, y un gen de colágeno-alfa humano, tal como un gen 
de colágeno-alfa 1(I) humano. Tal variante puede ser una 3’UTR modificada en un gen. Por ejemplo, una variante 45 
3’UTR puede mostrar una o más deleciones, inserciones, adiciones y/o sustituciones de nucleótidos comparada con 
la 3’UTR de origen natural de la cual se deriva la variante. De manera preferente, una variante de una 3’UTR es al 
menos 40%, de manera preferente al menos 50%, de manera más preferente al menos 60%, de manera más 
preferente al menos 70%, de manera aún más preferente al menos 80%, de manera aún más preferente al menos 
90%, de manera mucho más preferente al menos 95% idéntica a la 3’UTR de origen natural de la variante de que se 50 
deriva. De manera preferente, la variante es una variante funcional como se describe aquí. 

El término “una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de una variante de la 3’UTR de un gen de […]” se 
refiere preferentemente a una secuencia de ácidos nucleicos que se basa en una variante de la secuencia 3’UTR de 
un gen, tal como una variante de la 3’UTR de un gen de albúmina, un gen de α-globina, un gen de β-globina, un gen 
de a tirosina-hidroxilasa, un gen de lipoxigenasa, o un gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), 55 
o en una parte del mismo como se describe anteriormente. Este término incluye secuencias que corresponden a la 
secuencia completa de la variante de la 3’UTR de un gen, es decir la secuencia 3’UTR variante de longitud completa 
de un gen, y secuencias que corresponden a un fragmento de la secuencia 3’UTR variante de un gen. Un fragmento 
en este contexto preferentemente es un tramo continuo de nucleótidos que corresponden a un tramo continuo de 
nucleótidos en la 3’UTR variante de longitud completa, que representa al menos 20%, de manera preferente al 60 
menos 30%, de manera más preferente al menos 40%, de manera más preferente al menos 50%, de manera aún 

ES 2 654 205 T3

 



 

38 
 

más preferente al menos 60%, de manera aún más preferente al menos 70%, de manera aún más preferente al 
menos 80%, y de manera mucho más preferente al menos 90% e la 3’UTR variante de longitud completa. Tal 
fragmento de una variante, en el sentido de la presente invención, es preferentemente un fragmento funcional de 
una variante como se describe aquí. 

Los términos “variante funcional”, “fragmento funcional” y “fragmento funcional de una variante” (también llamado 5 
“fragmento variante funcional”) en el contexto de la presente invención significan que el fragmento de la 5’UTR o la 
3’UTR, la variante de la 5’UTR o la 3’UTR, o el fragmento de una variante de la 5’UTR o la 3’UTR de un gen de 
cumple al menos una, de manera preferente más de una, función de la 5’UTR o 3’UTR de origen natural del gen del 
cual la variante, fragmento, o el fragmento de una variante se deriva. Tal función puede ser, por ejemplo, estabilizar 
el ARNm y/o estabilizar y/o prolongar la producción de proteínas de un ARNm y/o incrementar la producción de 10 
proteínas de un ARNm, de manera preferente en una célula de mamífero, tal como en una célula humana. Se 
prefiere particularmente que la variante, el fragmento, y el fragmento de variante en el contexto de la presente 
invención cumplan la función de estabilizar un ARNm, de manera preferente en una célula de mamífero, tal como 
una célula humana, comparado con una ARNm que comprende una 5’UTR de referencia o que carece de una 
5’UTR y/o una 3’UTR, y/o la función de estabilizar y/o prolongar la producción de proteínas de un ARNm de manera 15 
preferente en una célula de mamífero, tal como una célula humana, comparado con un ARNm que comprende una 
5’UTR de referencia o que carece de una 5’UTR y/o una 3’UTR, y/o la función de incrementar la producción de 
proteínas de un ARNm, de manera preferente en una célula de mamífero, tal como en una célula humana, 
comparado con un ARNm que comprende una referencia 5’UTR o que carece de una 5’UTR y/o una 3’UTR. Una 
5’UTR de referencia puede ser, por ejemplo, una 5’UTR de origen natural en combinación con el ORF. 20 
Adicionalmente, una variante funcional, un fragmento funcional, o un fragmento variante funcional de una 5’UTR o 
de una 3’UTR de un gen preferentemente no tiene un efecto sustancial de disminución en la eficiencia de la 
traducción del ARNm que comprende tal variante de una 5’UTR y/o tal variante de una 3’UTR comparada con la 
5’UTR y/o 3’UTR de tipo natural de la cual la variante se deriva. Una función particularmente preferida de un 
“fragmento funcional”, una “variante funcional” o un “fragmento funcional de una variante” de la 3’UTR de un gen, tal 25 
como un gen de albúmina, gen de α-globina, gen de β-globina, gen de tirosina-hidroxilasa, gen de lipoxigenasa, o 
gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), en el contexto de la presente invención es la 
estabilización y/o prolongación de la producción de proteínas por la expresión de un ARNm que lleva el fragmento 
funcional, variante funcional o fragmento funcional de una variante como se describe anteriormente. Una función 
particularmente preferida de un “fragmento funcional”, una “variante funcional” o un “fragmento funcional de una 30 
variante” de la 5’UTR en el contexto de la presente invención es la función de incremento de producción de 
proteínas.  

De manera preferente, la eficiencia de la una o más funciones ejercidas por la variante funcional, el fragmento 
funcional, o el fragmento variante funcional, tal como ARNm, y/o la eficiencia de estabilización de producción de 
proteínas y/o la eficiencia de incremento de producción de proteínas, es al menos 40%, de manera más preferente al 35 
menos 50%, de manera más preferente al menos 60%, de manera aún más preferente al menos 70%, de manera 
aún más preferente al menos 80%, de manera mucho más preferente al menos 90% de ARNm y/o la eficiencia de 
estabilización de producción de proteínas y/o la eficiencia de incremento de producción de proteínas mostrada por la 
5’UTR y/o 3’UTR de origen natural de la cual la variante, fragmento o el fragmento de variante se deriva.  

En el contexto de la presente invención, un fragmento o parte o parte de la 3’UTR de un gen, tal como un gen de 40 
albúmina, gen de α-globina, gen de β-globina, gen de tirosina-hidroxilasa, gen de lipoxigenasa, o gen de colágeno-
alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), de una variante del mismo, preferentemente tiene una longitud de al 
menos aproximadamente 40 nucleótidos, de manera preferente de al menos aproximadamente 50 nucleótidos, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 75 nucleótidos, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 100 nucleótidos, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 125 nucleótidos, 45 
de manera mucho más preferente de al menos aproximadamente 150 nucleótidos. De manera preferente, tal 
fragmento de la 3’UTR de un gen de o de una variante de la 3’UTR de un gen de es una variante funcional como se 
describe anteriormente. 

En el contexto de la presente invención, un fragmento o parte de la 5’UTR de un gen TOP o de una variante del 
mismo preferentemente tiene una longitud de al menos aproximadamente 20 nucleótidos, de manera preferente de 50 
al menos aproximadamente 30 nucleótidos, de manera más preferente de al menos aproximadamente 50 
nucleótidos. De manera preferente, tal fragmento de la 5’UTR de un gen TOP o de una variante de la 5’UTR de un 
gen TOP es un fragmento funcional como se describe anteriormente. 

En algunas realizaciónes, el elemento 3’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 
invención comprende o consiste en un “fragmento funcional”, una “variante funcional” o un “fragmento funcional de 55 
una variante” de la 3’UTR de un gen, tal como de un gen de albúmina, gen de α -globina, gen de β-globina, gen de 
tirosina-hidroxilasa, gen de lipoxigenasa, o un gen de colágeno-alfa, tal como un gen de colágeno-alfa 1 (I), o de una 
variante del mismo. 
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En algunas realizaciónes, el al menos un elemento 5’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con 
la presente invención comprende o consiste en una “fragmento funcional”, una “variante funcional” o un “fragmento 
funcional de una variante” de la 5’UTR de un gen TOP. 

Preferentemente, el elemento 3’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención 
incrementa la estabilidad de la molécula artificial de ácido nucleico, por ejemplo incrementa la estabilidad de un 5 
ARNm de acuerdo con la presente invención, comparado con un ARNm respectivo (ARNm de referencia) que 
carece de un 3’UTR. De manera preferente, el al menos un elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido 
nucleico de acuerdo con la presente invención incrementa la estabilidad de la producción de proteína de la molécula 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la 
presente invención, comparado con un ARNm respectivo que carece de un elemento 3’UTR. De manera preferente, 10 
el al menos un elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención 
prolonga la producción de proteínas de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, 
por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente invención, comparado con un ARNm respectivo que carece de 
un elemento 3’UTR. De manera preferente, el al menos un elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico 
de acuerdo con la presente invención incrementa la producción de proteínas de la molécula artificial de ácido 15 
nucleico de acuerdo con la presente invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente invención, 
comparado con un ARNm respectivo que carece de un elemento 3’UTR. De manera preferente, el al menos un 
elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención no influye 
negativamente en la eficiencia traduccional de un ARNm comparado con la eficiencia traduccional de un ARNm 
respectivo que carece de un elemento 3’UTR. El término “ARNm respectivo” en este contexto significa que - aparte 20 
de la 3’UTR diferente - la referencia a ARNm es comparable, de manera preferente idéntico, al ARNm que 
comprende el elemento 3’UTR.  

De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la 
presente invención incrementa la estabilidad de la molécula artificial de ácido nucleico, por ejemplo incrementa la 
estabilidad de un ARNm de acuerdo con la presente invención, comparado con un ARNm respectivo (ARNm de 25 
referencia) que carece de un elemento 5’UTR o que comprende un elemento 5’UTR de referencia, tal como una 
5’UTR de origen natural en combinación con el ORF. De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR de la 
molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención incrementa la producción de proteínas de 
la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo 
con la presente invención, comparado con un ARNm respectivo que carece de un elemento 5’UTR o que comprende 30 
un elemento 5’UTR de referencia, tal como una 5’UTR de origen natural en combinación con el ORF. El término 
“ARNm respectivo” en este contexto significa que - aparte de la 5’UTR diferente - el ARNm de referencia es 
comparable, de manera preferente idéntico, al ARNm que comprende el elemento 5’UTR inventivo. 

Preferentemente, el tallo-bucle de histona de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención incrementa la estabilidad de la molécula artificial de ácido nucleico, por ejemplo incrementa la estabilidad 35 
de un ARNm de acuerdo con la presente invención, comparado con un ARNm respectivo (ARNm de referencia) que 
carece de un tallo-bucle de histona. De manera preferente, el tallo-bucle de histona de la molécula artificial de ácido 
nucleico de acuerdo con la presente invención incrementa la producción de proteínas de la molécula artificial de 
ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente 
invención, comparado con un ARNm respectivo que carece de un tallo-bucle de histona. El término “ARNm 40 
respectivo” en este contexto significa que - aparte de tallo-bucle de histona - ARNm de referencia es comparable, de 
manera preferente idéntico, al ARNm que comprende el tallo-bucle de histona. 

De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR y el al menos un elemento 3’UTR actúan sinérgicamente 
para incrementar la producción de proteínas de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 
invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente invención, como se describe anteriormente. 45 

De manera preferente, el al menos un elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona actúan sinérgicamente para 
incrementar la producción de proteínas de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente 
invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente invención, como se describe anteriormente. 

Preferentemente, el término “estabilizar y/o prolongar la producción de proteínas de un ARNm” significa que la 
producción de proteínas del ARNm se estabiliza y/o se prolonga comparada con la producción de proteínas de un 50 
ARNm de referencia, por ejemplo, que carece de un elemento 3’UTR.  

Preferentemente, “expresión de proteína estabilizada” en este contexto significa que existe una producción de 
proteína más uniforme de la molécula de ácido nucleico artificial de acuerdo con la presente invención durante un 
período de tiempo predeterminado, tal como más de 24 horas, de manera más preferente más de 48 horas, de 
manera aún más preferente más de 72 horas, cuando se compara con una molécula de ácido nucleico de referencia, 55 
por ejemplo, que carece de un elemento 3’UTR. Así, el nivel de producción de proteínas, por ejemplo en un sistema 
de mamífero, de la molécula de ácido nucleico artificial que comprende un elemento 3’UTR de acuerdo con la 
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presente invención, por ejemplo de un ARNm de acuerdo con la presente invención, preferentemente no desciende 
al grado observado para una molécula de ácido nucleico de referencia. Por ejemplo, la cantidad de una proteína 
(codificada por el ORF) observada 6 horas después del inicio de la expresión, por ejemplo 6 horas pos-transfección 
de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención en una célula, tal como una célula de 
mamífero, puede ser comparable con la cantidad de la proteína observada 48 horas después del inicio de la 5 
expresión, por ejemplo, 48 horas pos-transfección. Así, la relación entre la cantidad de proteína codificada por el 
ORF, tal como de una proteína reportera, por ejemplo luciferasa, observada a 48 horas post-inicio de la expresión, 
por ejemplo 48 horas pos-transfección, y la cantidad de proteína observada 6 horas después del inicio de la 
expresión, por ejemplo, 6 horas pos-transfección, está preferentemente por encima de 0,4, de manera preferente por 
encima de 0,5, de manera más preferente por encima de 0,6, de manera aún más preferente por encima de 0,7, por 10 
ejemplo entre aproximadamente 0,4 y aproximadamente 4, de manera preferente entre aproximadamente 0,65 y 
aproximadamente 3, de manera más preferente entre aproximadamente 0.7 y 2 para una molécula de ácido nucleico 
de acuerdo con la presente invención. Así, en una realización, la presente invención proporciona una molécula de 
ácido nucleico artificial como se describe anteriormente donde la relación entre la cantidad de proteína (reporter) 
observada 48 horas después del inicio de la expresión y la cantidad de proteína (reporter) observada 6 horas 15 
después del inicio de la expresión, preferentemente en un sistema de expresión de mamífero, tal como en células de 
mamífero, preferentemente esta entre aproximadamente 0,4 y 4, de manera preferente entre aproximadamente 0,65 
y aproximadamente 3, de manera más preferente entre aproximadamente 0,7 y 2. 

En el contexto de la presente invención, “expresión de proteína incrementada” puede referirse a la expresión de 
proteína incrementada en un punto de tiempo después del inicio de la expresión comparada con una molécula de 20 
referencia o a una producción de proteína total incrementada dentro de un cierto período de tiempo después del 
inicio de la expresión. Así, el nivel de proteína observado en un cierto punto de tiempo después del inicio de la 
expresión, por ejemplo después de la transfección, de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la 
presente invención, por ejemplo después de la transfección de un ARNm de acuerdo con la presente invención, por 
ejemplo, 24, 48, o 72 horas pos-transfección, o la proteína total producida en el lapso de tiempo de, por ejemplo 24, 25 
48 o 72 horas, es preferentemente más alto que el nivel de proteína observado en el mismo punto de tiempo 
después del inicio de la expresión, por ejemplo después de la transfección, o la proteína total producida dentro del 
mismo lapso de tiempo, para una molécula de ácido nucleico de referencia, tal como un ARNm de referencia que 
comprende un elemento 5’UTR de referencia o que carece de un elemento 5’UTR y/o un elemento 3’UTR y/o un 
tallo-bucle de histona. Como se expone en lo anterior, es una función particularmente preferida del elemento 5’UTR 30 
y el tallo-bucle de histona llevar a cabo un incremento en la producción de proteínas de la molécula artificial de ácido 
nucleico. De manera preferente, el incremento en la producción de proteínas llevada a cabo por el elemento 5’UTR y 
el tallo-bucle de histona comparada con una molécula de ácido nucleico de referencia que carece de tal elemento 
5’UTR y un tallo-bucle de histona en un punto de dado post-inicio de la expresión es al menos 1,5 veces, de manera 
más preferente al menos 2 veces, de manera más preferente al menos 3 veces, de manera más preferente al menos 35 
4 veces, de manera más preferente al menos 5 veces, de manera aún más preferente al menos 10 veces, de 
manera aún más preferente al menos 15 veces la producción de proteínas observada para una molécula de ácido 
nucleico de referencia que carece del elemento 5’UTR y un tallo-bucle de histona. Lo mismo se mantiene de manera 
preferente para la producción de proteínas total en un período de tiempo dado, por ejemplo en un período de tiempo 
de 24, 48 o 72 horas post-inicio de la expresión.  40 

Dicho incremento de la estabilidad de la molécula artificial de ácido nucleico, dicho incremento en la estabilidad de la 
producción de proteínas, dicha prolongación de la producción de proteínas y/o dicho incremento en la producción de 
proteínas se determina preferentemente por comparación con una molécula de ácido nucleico de referencia 
respectiva que carece de un elemento 5’UTR y/o un elemento 3’UTR y/o un tallo-bucle de histona, por ejemplo un 
ARNm que carece de un elemento 5’UTR y/o un elemento 3’UTR y/o un tallo-bucle de histona, o una molécula de 45 
ácido nucleico de referencia que comprende un elemento 5’UTR de referencia y/o o un elemento 3’UTR de 
referencia, tal como una 3’UTR y/o una 5’UTR de origen natural con el ORF o una 5’UTR y/o una 3’UTR de un gen 
de referencia.  

El ARNm y/o el efecto de estabilización de la producción de proteínas y la eficiencia y/o el efecto de incremento de la 
producción de proteínas y la eficiencia de las variantes, fragmentos y/o fragmentos variantes de la 3’UTR de un gen 50 
de albúmina, así como el ARNm y/o el efecto de estabilización de producción de proteínas y la eficiencia y/o el 
efecto de incremento de producción de proteínas y la eficiencia del elemento 3’UTR, el al menos un elemento 
5’UTR, o el tallo-bucle de histona de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención se 
pueden determinar por cualquier método adecuado para este propósito conocido por el experto. Por ejemplo, se 
pueden generar moléculas de ARNm artificial que comprenden una secuencia de codificación para una proteína 55 
reporter, tal como luciferasa, y no 3’UTR y/o no 5’UTR y/o no tallo-bucle de histona, una 5’UTR derivada de un gen 
TOP y/o una 3’UTR derivada de un gen de como se describe en lo anterior y/o un tallo-bucle de histona como se 
describe arriba, una 5’UTR derivada de un gen de referencia y/o una 3’UTR derivada de un gen de referencia (es 
decir, una 3’UTR de referencia o una 5’UTR de referencia, tal como una 5’UTR o una 3’UTR de origen natural con el 
ORF), como una 3’UTR, una variante de una 3’UTR de un gen de como se describe arriba, como 3’UTR, un 60 
fragmento de una 3’UTR de un gen de como se describe en lo anterior, o como 3’UTR, un fragmento de una variante 
de una 3’UTR de un gen de como se describe en lo anterior, como 5’UTR una variante de una 5’UTR de un gen 
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TOP, como 5’UTR un fragmento de una 5’UTR de un gen TOP, o como una 5’UTR un fragmento de una variante de 
una 5’UTR de un gen TOP. Tales ARNm se pueden generan, por ejemplo, por transcripción in vitro de los vectores 
respectivos, tales como vectores plásmidos, por ejemplo que comprenden el promotor T7 y una secuencia que 
codifica las secuencias de ARNm respectivas. Las moléculas de ARNm generadas se pueden transfectar en células 
por cualquier método de transfección adecuado para transfectar ARNm, por ejemplo se pueden electroporar en 5 
células de mamífero, tales como células HELA o HDF, y las muestras se pueden analizar en ciertos puntos de 
tiempo después de la transfección, por ejemplo 6 horas, 24 horas, 48 horas, y 72 horas pos-transfección. Las 
muestras se pueden analizar para las cantidades de ARNm y/o las cantidades de proteínas por métodos bien 
conocidos por el experto. Por ejemplo, la cantidad de ARNm reporter presente en las células de meustra en los 
puntos de tiempo se puede determinar por métodos PCR cuantitativa. La cantidad de la proteína reporter codificada 10 
por los ARNm respectivos se pueden determinar, por ejemplo, con ensayos ELISA o ensayos reportero, tales como 
ensayos de luciferasa, dependiendo de la proteína reporter utilizada. El efecto de estabilizar la expresión de proteína 
y/o prolongar la expresión de proteína puede analizarse, por ejemplo, determinando la relación del nivel de proteína 
observado 48 horas pos-transfección y el nivel de proteína observado 6 horas pos-transfección. Mientras más 
cercano sea el valor a 1, más estable es la expresión de la proteína en este período de tiempo. El valor también 15 
puede estar por encima de uno si el nivel de proteína es más alto en el último punto de tiempo. Tales mediciones, 
por supuesto, también se pueden llevar a cabo a 72 o más horas y la relación del nivel de proteína observada 72 
horas pos-transfección y el nivel de proteína observado 6 horas pos-transfección se puede determinar para estudiar 
la estabilidad de la expresión de la proteína.  

Preferentemente, el elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención 20 
comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente 
40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al 
menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99%, 25 
de manera mucho más preferente de 100% con una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de las SEQ ID 
NOs. 1369-1377 y 1434 y las secuencias de ARN correspondientes, donde las variantes de las secuencias de 
acuerdo con las SEQ ID NOs. 1369-1377 y 1434 preferentemente son variantes funcionales como se describe 
anteriormente. Las SEQ ID NOs. 1369, 1371 y 1434, variantes de las mismas y las secuencias de ARN 
correspondientes son particularmente preferentes. 30 

El elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención también puede 
comprender o consistir en un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos 
aproximadamente 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más 
preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de 35 
manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente 99%, de manera mucho más preferente de 100% con la secuencia de ácidos nucleicos de 
acuerdo con las SEQ ID Nos. 1369-1377 y 1434 y las secuencias de ARN correspondientes, donde preferentemente 
el fragmento es un fragmento funcional o un fragmento variante funcional como se describe anteriormente. De 
manera preferente, el fragmento es como se describe arriba, es decir es un tramo continuo de nucleótidos que 40 
representa al menos 20%, etc., de la 3’UTR de longitud completa del fragmento del que se deriva. Tal fragmento 
preferentemente tiene una longitud de al menos aproximadamente 40 nucleótidos, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 50 nucleótidos, de manera preferente de al menos aproximadamente 75 nucleótidos, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 100 nucleótidos, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente 125 nucleótidos, de manera mucho más preferente de al menos aproximadamente 150 45 
nucleótidos.  

Por ejemplo, tal fragmento puede tener una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID Nos. 1378-
1390, tales como: 

ES 2 654 205 T3

 



 

42 
 

 

ES 2 654 205 T3

 



 

43 
 

 
o la secuencia de ARN correspondiente, o una secuencia de ácidos nucleicos que es al menos 40%, de manera 
preferente al menos aproximadamente 50%, de manera preferente al menos aproximadamente 60%, de manera 

ES 2 654 205 T3

 



 

44 
 

preferente al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente al menos aproximadamente 80%, de 
manera más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos 
aproximadamente 95%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 99% idénticas a las secuencias 
de ácidos nucleicos o la secuencia de ARN correspondiente. Así, el al menos un elemento 3’UTR de la molécula 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención puede comprender o consiste en un fragmento de 5 
ácido nucleico como se describe arriba, obviamente, los nucleótidos de timidina comprendidos en los fragmentos de 
acuerdo con SEQ ID Nos. 1378-1390 se pueden reemplazar por nucleótidos de uridina. 

De manera preferente, dichas variantes, fragmentos o fragmentos e variante son variantes funcionales, fragmentos 
funcionales o fragmentos variantes funcionales como se describe en lo anterior, que muestran al menos una función 
de la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID Nos. 1369-1377 y 1434, tal como estabilización de 10 
la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la invención, estabilización y/o prolongación de la expresión 
de la proteína de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la invención y/o incremento de la producción 
de proteínas, preferentemente con una eficiencia de al menos 40%, de manera más preferente de al menos 50%, de 
manera más preferente de al menos 60%, de manera aún más preferente de al menos 70%, de manera aún más 
preferente de al menos 80%, de manera mucho más preferente de al menos 90% de la eficiencia de estabilización 15 
y/o producción de proteína que incrementa la eficiencia mostrada por la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo 
con SEQ ID Nos. 1369-1377 y 1434. De manera preferente, las variantes, fragmentos o fragmentos de variante son 
variantes funcionales, fragmentos funcionales, o fragmentos de variante funcionales tienen la función de actuar 
sinérgicamente con el elemento 5’UTR para incrementar la producción de proteínas de la molécula artificial de ácido 
nucleico.  20 

De manera preferente, el elemento 3’UTR de la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención tiene una longitud de al menos aproximadamente 40 nucleótidos, preferentemente de al menos 
aproximadamente 50 nucleótidos, de manera preferente de al menos aproximadamente 75 nucleótidos, de manera 
más preferente de al menos aproximadamente 100 nucleótidos, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente 125 nucleótidos, de manera mucho más preferente de al menos aproximadamente 150 25 
nucleótidos. Por ejemplo, la 3’UTR puede tener una longitud de aproximadamente 50 a aproximadamente 300 
nucleótidos, de manera preferente de aproximadamente 100 a aproximadamente 250 nucleótidos, de manera más 
preferente de aproximadamente 150 a aproximadamente 200 nucleótidos.  

Adicionalmente, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención puede comprender más 
de uno de los elementos 3’UTR como se describe anteriormente. Por ejemplo, la molécula artificial de ácido nucleico 30 
de acuerdo con la presente invención puede comprender uno, dos, tres, cuatro o más elementos 3’UTR, donde los 
elementos 3’UTR individuales pueden ser iguales o diferentes. Por ejemplo, la molécula artificial de ácido nucleico 
de acuerdo con la presente invención puede comprender dos elementos 3’UTR esencialmente idénticos como se 
describe en lo anterior, por ejemplo dos elementos 3’UTR que comprenden o consisten en una secuencia de ácidos 
nucleicos que se deriva de la 3’UTR de un gen de albúmina o un gen de α-globina o de una variante de la 3’UTR de 35 
un gen de albúmina o de un gen de α-globina, como una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID 
No. 1369, 1371, 1376, o 1434, variantes funcionales del mismo, fragmentos funcionales del mismo, o fragmentos de 
variante funcionales del mismo como se describe anteriormente. 

En una realización preferida, la molécula artificial de ácido nucleico comprende (a.) al menos un elemento 5’UTR 
que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen TOP que codifica una 40 
proteína ribosómica como se describe arriba, por ejemplo que codifica una proteína ribosómica grande, o una 
variante de la misma, (b.) al menos un marco de lectura abierto, (c.) al menos un tallo-bucle de histona como se 
describe aquí, tal como al menos un tallo-bucle de histona de acuerdo con las SEQ ID NOs. 1391-1433, 
opcionalmente (d.) una secuencia poli(A) o una señal poli(A), opcionalmente (e.) una secuencia poli(C), y 
opcionalmente (f.) al menos un elemento 3’UTR, preferentemente derivado de un gen de que proporciona un ARNm 45 
estable, por ejemplo que comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 3’UTR de 
un gen de albúmina o un gen de α-globina, tal como una secuencia seleccionada del grupo consistente en las SEQ 
ID NOs: 1369, 1371, y 1434 o una variante de la misma como se describe aquí.  

Preferentemente, la secuencia de elementos de la molécula artificial de ácido nucleico en la dirección 5’ a 3’ es 5’-[al 
menos una 5’UTR]-[ORF]-[opcional al menos una 3’UTR]-[secuencia poli(A) opcional]-[secuencia poli(C) opcional]-[al 50 
menos un tallo-bucle de histona]-3’.  

En una realización particularmente preferida, la molécula artificial de ácido nucleico comprende (a.) al menos un 
elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de la 5’UTR de un gen de 
proteína ribosómica grande 32 (RPL32), un gen de proteína ribosómica grande 35 (RPL35), un gen de proteína 
ribosómica grande 21 (RPL21), una ATP sintasa, un transporte de H+, un complejo F1 mitocondrial, una subunidad 1 55 
alfa, un gen de músculo cardíaco (ATP5A1), un gen de hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa 4 (HSD17B4), un 
gen de 1 inducido por andrógeno (AIG1), un gen de subunidad Vic de citocromo c oxidasa (COX6C), o un gen de 1 
de N-acilesfingosina amidohidrolasa (ácido-ceramidasa) (ASAH1) o de una variante del mismo, de manera 
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preferente de un gen de proteína ribosómica grande 32 de vertebrado (RPL32), un gen de proteína ribosómica 
grande 35 de vertebrado (RPL35), un gen de proteína ribosómica grande 21 de vertebrado (RPL21), una ATP 
sintasa de vertebrado, un transporte de H+, un complejo F1 mitocondrial, subunidad alfa, un gen de músculo 
cardíaco (ATP5A1), un gen de 4 de hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa de vertebrado (HSD17B4), un gen de 
1 inducido por andrógeno de vertebrado (AIG1), un gen de Vic de subunidad de citocromo c oxidasa de vertebrado 5 
(COX6C), o un en 1 de N-acilesfingosina amidohidrolasa (ácido ceramidasa) (ASAH1) o una variante del mismo, en 
especial un gen de proteína ribosómica grande 32 de mamífero (RPL32), un gen de proteína ribosómica grande 35 
de mamífero (RPL35), un gen de proteína ribosómica grande 21 de mamífero (RPL21), una ATP sintasa de 
mamífero, complejo F1 mitocondrial, H+ transporte, subunidad 1 alfa, gen de músculo cardíaco (ATP5A1), gen de 
hidroxiesteroide deshidrogenasa 4 (17-beta) de mamífero (HSD17B4), gen de 1 inducido por andrógeno de 10 
mamífero (AIG1), gen de subunidad VIc de citocromo c oxidasa de mamífero (COX6C), o gen de N-acilesfingosina 
amidohidrolasa 1 (ácido ceramidasa) de mamífero (ASAH1) o de una variante del mismo, de manera mucho más 
preferente un gen de proteína ribosómica humana grande 32 (RPL32), un gen de proteína ribosómica humana 
grande 35 (RPL35), un gen de proteína ribosómica humana grande 31 (RPL21), una ATP sintasa humana, complejo 
F1 mitocondrial, H+ transporte, subunidad 1 alfa, gen de músculo cardíaco (ATP5A1), gen de hidroxiesteroide 15 
deshidrogenasa 4 (17-beta) humano (HSD17B4), gen de 1 inducido por andrógeno humano (AIG1), un gen de 
subunidad VIc de citocromo c oxidasa humano (COX6C), o un gen de N-acilesfingosina amidrolasa (ácido 
ceramidasa) humano (ASAH1) o de una variante del mismo, donde preferentemente el elemento 5’UTR no 
comprende el 5’TOP del gen, tal como la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO: 1368 o SEQ ID NOs 1452-1460 o 
una variante de la misma, (b.) al menos un marco de lectura abierto, (c.) al menos un tallo-bucle de histona, tal como 20 
al menos un tallo-bucle de histona de acuerdo con SEQ ID NOs. 1391-1433, opcionalmente (d.) una secuencia 
poli(A) y/o  una señal poli(A), opcionalmente (e.) una secuencia poli(C), y opcionalmente (f.) al menos un elemento 
3’UTR que comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que se deriva de un gen de albúmina o un 
gen de α-globina, tal como una secuencia seleccionada del grupo que consiste en las SEQ ID NOs: 1369, 1371, y 
1434 o una variante de la misma como se describe aquí. 25 

En una realización particularmente preferida, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con las 
reivindicaciones comprende: 

a) al menos un elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al 
menos aproximadamente 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de 30 
manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún 
más preferente de al menos aproximadamente 99% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con SEQ 
ID No. 1368 o SEQ ID NOs. 1452-1460, o una secuencia de ARN correspondiente,  

b) al menos un marco de lectura abierto, 35 
c) al menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí, tal como una secuencia de tallo-bucle de histona de 

acuerdo con cualquiera de SEQ ID NOs. 1391-1433, de manera preferente una secuencia de tallo-bucle de 
histona que tiene una identidad de secuencia de al menos aproximadamente 75%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 85%, de manera más 
preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 95% 40 
con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o una secuencia de ARN correspondiente, donde 
mentepreferente las posiciones 6, 13 y 20 de la secuencia que tiene una identidad de secuencia de al menos 
aproximadamente 75%, de manera preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera preferente al 
menos aproximadamente 85%, de manera más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún 
más preferente al menos aproximadamente 95% con la secuencia de acuerdo con SEQ ID NO. 1433 o la 45 
secuencia de ARN correspondiente se conservan, es decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 
13 y 20 de SEQ ID NO. 1433,  

d) opcionalmente, una secuencia poli(A) o una señal poli(A) como se describe aquí, 
e) opcionalmente, una secuencia poli(C), y 
f) opcionalmente, un elemento 3’UTR, de manera preferente un elemento 3’UTR que se deriva de un gen que 50 

proporciona un ARNm estable, tal como un elemento 3’UTR que comprende o consiste en una secuencia de 
ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente 40%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 
80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al 55 
menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99%, de manera 
mucho más preferente de 100% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con SEQ ID No. 1369, 1371, 
o 1434 o una secuencia de ARN correspondiente.  

Así, en una realización particularmente preferida, la presente invención proporciona una molécula artificial de ácido 
nucleico que comprende un elemento 5’UTR que comprende una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una 60 
identidad de al menos aproximadamente 90% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con SEQ ID No. 
1368 o SEQ ID NOs. 1452-1460, o una secuencia de ARN correspondiente, un tallo-bucle de histona que 
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comprende una secuencia que tiene una identidad de al menos aproximadamente 90% con la secuencia de acuerdo 
con SEQ ID NO. 1434 o una secuencia de ARN correspondiente, opcionalmente una secuencia poli(A) y/o una señal 
poli(A) como se describe aquí, opcionalmente una secuencia poli(C), y opcionalmente un elemento 3’UTR que 
comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente 
90% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con SEQ ID No. 1369, 1371 o 1434. 5 

De manera preferente, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención no contiene uno 
o dos o al menos uno o todos, sino uno o todos de los componentes del grupo consistente en: una secuencia que 
codifica una ribozima (de manera preferente a una ribozima de auto-empalme), una secuencia de ácidos nucleicos 
virales, una señal de procesamiento de tallo-bucle de histona, en particular una secuencia de tallo-bucle de histona 
derivada del gen de H2A614 de histona de ratón, un gen Neo, una secuencia promotora inactivada y una secuencia 10 
potenciadora inactivada. De manera aún más preferente, el ácido nucleico de acuerdo con la invención no contiene 
una ribozima, de manera preferente una ribozima de auto-empalme, y uno del grupo consistente en: un gen Neo, 
una secuencia promotora inactivada, una secuencia potenciadora inactivada, una señal de procesamiento de tallo-
bucle de histona, en particular una secuencia de procesamiento de tallo-bucle de histona derivada del gen de 
H2A614 de histona de ratón. Por consiguiente, en una forma preferente el ácido nucleico puede no contener una 15 
ribozima, de manera preferente una ribozima de auto-empalme, ni un gen Neo o, alternativamente, ni una ribozima, 
de manera preferente una ribozima de auto-empalme, ni cualquier gen de resistencia (por ejemplo usualmente 
aplicado para la selección). En otro modo preferido, la molécula de ácido nucleico de la invención puede no contener 
una ribozima, de manera preferente una ribozima de auto-empalme, ni una señal de procesamiento de tallo-bucle de 
histona, en particular una secuencia de procesamiento de tallo-bucle de histona derivada del gen de H2A614 de 20 
histona de ratón.  

Además, se prefiere que la molécula artificial de ácido nucleico inventiva de acuerdo con la presente invención no 
comprenda un intrón. 

La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención puede ser ARN, tal como ARNm, ADN, 
tal como un vector de ADN, o puede ser una molécula de ARN o ADN modificado. Se puede proporcionar como una 25 
molécula de soble hebra, con una hebra sentido y una hebra anti-sentido, por ejemplo como una molécula de ADN 
que tiene una hebra sentido y una anti-sentido.  

La invención también proporciona una molécula artificial de ácido nucleico que es una molécula de ARNm que 
comprende un elemento 5’UTR, un marco de lectura abierto, un tallo-bucle de histona como se describe aquí, un 
elemento 3’UTR opcional como se describe aquí y una secuencia poli(A) opcional. 30 

La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención puede comprender además un cap 5’. 
El cap 5’ opcional se une preferentemente al lado 5’ del elemento 5’UTR.  

La invención proporciona una molécula artificial de ácido nucleico que puede ser una plantilla para una molécula de 
ARN, de manera preferente para una molécula de ARNm, que se estabiliza y optimiza con respecto a la eficiencia de 
traducción. En otras palabras, la molécula artificial de ácido nucleico puede ser un ARN o ARN que se puede utilizar 35 
para la producción de un ARNm. El ARN obtenible puede, a su vez, ser traducido para la producción de un péptido o 
proteína deseada codificada por el marco de lectura abierto. Si la molécula artificial de ácido nucleico es un ADN, 
por ejemplo puede emplearse como una forma de almacenamiento de doble hebra para la traducción in vitro o in 
vivo continuada y repetitiva de ARNm.  

Potenciales sistemas de transcripción son sistemas de transcripción in vitro o sistemas de transcripción celulares, 40 
etc. Por consiguiente, la transcripción de una molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la invención, por 
ejemplo la transcripción de una molécula artificial de ácido nucleico que comprende un elemento 5’UTR, un marco 
de lectura abierto, un tallo-bucle de histona, un elemento 3’UTR y una señal de poliadenilación, puede dar por 
resultado una molécula de ARNm que comprende un elemento 5’UTR, un marco de lectura abierto, un tallo-bucle de 
histona, un elemento 3’UTR y una secuencia poli(A). 45 

Por ejemplo, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención puede comprender a 
secuencia de ácidos nucleicos que corresponde a la secuencia de ADN 
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La transcripción de tal secuencia puede resultar en una molécula artificial de ácido nucleico que comprende una 
secuencia de ARN correspondiente. 

Tal molécula de ARN artificial también puede obtenerse in vitro por métodos habituales de síntesis química sin que 
se transcriba necesariamente de un progenitor de ADN.  5 

En una realización particularmente preferida, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención es una molécula de ARN, de manera preferente una molécula de ARNm que comprende en la dirección 5’ 
a 3’ un elemento 5’UTR como se describe anteriormente, un marco de lectura abierto, un elemento 3’UTR opcional 
como se describe arriba, una secuencia poli(A) opcional, una secuencia poli(C) opcional y un tallo-bucle de histona 
como se describe aquí. 10 

En algunas realizaciones, la molécula artificial de ácido nucleico comprende elementos adicionales, como un motivo 
IRES. Una secuencia lateral de entrada de ribosoma interna (IRES) o motivo IRES puede separar varios marcos de 
lectura abiertos, por ejemplo si la molécula artificial de ácido nucleico codifica dos o más péptidos o proteínas. Una 
secuencia IRES puede ser particularmente útil si el ARNm es una ARN bi- o multicistrónico. 

Adicionalmente, la molécula artificial de ácido nucleico puede comprender elementos 5’ adicionales, como una 15 
secuencia promotora o potenciadora. El promotor puede conducir y/o regular la transcripción de la molécula artificial 
de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, por ejemplo una molécula de ARN artificial de acuerdo con 
la presente invención.  

En realizaciónes preferidas, la invención proporciona moléculas de ácidos nucleicos artificiales, preferentemente 
moléculas de ARNm, que comprenden en la dirección 5’ a 3’ al menos una de las siguientes estructuras: 20 

Cap 5’ – elemento 5’UTR – ORF –elemento 3’UTR – tallo-bucle de histona – secuencia poli(A)  
Cap 5’- elemento 5’UTR – ORF – elemento 3’UTR – secuencia poli(A) – tallo-bucle de histona 
Cap 5’ - elemento 5’UTR – ORF – IRES – ORF –elemento 3’UTR - tallo-bucle de histona - secuencia poli(A)  
Cap 5’ – elemento 5’UTR – ORF – IRES – ORF –elemento 3’UTR – secuencia poli(A) – tallo-bucle de histona 
Cap 5’ – elemento 5’UTR – ORF –elemento 3’UTR – secuencia poli(A) – secuencia poli(C)– tallo-bucle de histona 25 
Cap 5’ – elemento 5’UTR – ORF – IRES – ORF –elemento 3’UTR – secuencia poli(A) – secuencia poli(C) – tallo-
bucle de histona 
Cap 5’ – elemento 5’UTR – ORF – IRES – ORF –elemento 3’UTR – tallo-bucle de histona – secuencia poli(A) – 
secuencia poli(C)  

De manera más preferente, la molécula artificial de ácido nucleico inventiva comprende o codifica (a.) un elemento 30 
5’UTR; (b.) un marco de lectura abierto, que codifica preferentemente un péptido o proteína; (c.) al menos un tallo-
bucle de histona, opcionalmente (d.) una secuencia poli(A) y/o señal de poliadenilación; (e.) opcionalmente una 
secuencia poli(C); y (f.) opcionalmente un elemento 3’UTR, preferentemente para incrementar el nivel de expresión 
de una proteína codificada, donde la proteína codificada preferentemente no es una proteína de histona, una 
proteína reporter y/o una proteína marcadora de selección, como se define aquí. Los elementos (c.) a (f.) de la 35 
molécula artificial de ácido nucleico inventiva pueden presentarse en la molécula artificial de ácido nucleico inventiva 
en cualquier secuencia, es decir los elementos (a.), (b.), (c.), (d.), (e.) y (f.) pueden, por ejemplo, presentarse en la 
secuencia (a.), (b.), (c.), (d.), (e.) y (f.), o (a.), (b.), (d.), (c.), (e.) y (f.), o (a.), (b.), (c.), (d.), (f.) y (e.), o (a.), (b.), (d.), 
(c.), (f.) y (e.), o (a.), (b.), (e.), (d.), (c.) y (f.), o (a.), (b.), (e.), (d.), (f.) y (c.), o (a.), (b.), (c.), (f.), (e.) y (d.) etc., donde 
los elementos adicionales como se describen aquí también pueden estar contenidos, como una estructura 5’-CAP, 40 
secuencias de estabilización, secuencias IRES, etc. Cada uno de los elementos (a.) a (f.) de la molécula artificial de 
ácido nucleico inventiva, particularmente b), pueden presentarse en constructos di- o multicistrónicos y/o cada uno 
de los elementos (a.), (c.) y (f.) también se pueden repetir al menos una vez, de manera preferente dos o más veces, 
en la molécula artificial de ácido nucleico inventiva. Como ejemplo, la molécula artificial de ácido nucleico inventiva 
puede comprender sus elementos de secuencia (a.), (b.), (c.) y opcionalmente (d.) en por ejemplo el siguiente orden. 45 
En todos los casos, la molécula artificial de ácido nucleico puede comprender adicionalmente uno o más elemento(s) 
3’UTR y/o una secuencia poli(C) como se definen aquí: 
5’UTR – ORF – tallo-bucle de histona – 3’; o 
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5’UTR – ORF – ORF - tallo-bucle de histona – 3’; o 
5’ UTR – ORF – IRES - ORF - tallo-bucle de histona – 3’; o 
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – secuencia poli(A) – 3’; o  
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – señal de poliadenilación – 3’; o 
5’ UTR – ORF – ORF - tallo-bucle de histona – señal de poliadenilación - 3’; o 5 
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – tallo-bucle de histona – 3’; o 
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – tallo-bucle de histona – secuencia poli(A) – 3’; o 
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – tallo-bucle de histona – señal de poliadenilación – 3’; o 
5’ UTR – ORF – tallo-bucle de histona – secuencia poli(A) – tallo-bucle de histona – 3’; o 
5’ UTR – ORF – secuencia poli(A) – tallo-bucle de histona – 3’; o 10 
5’ UTR – ORF – secuencia poli(A) – tallo-bucle de histona – tallo-bucle de histona – 3’; etc. 
 
Se prefiere que las secuencias anteriores comprenden una secuencia poli(C). De manera preferente, esta secuencia 
poli(C) se sitúa 5’ al tallo-bucle de histona, de manera preferente entre la secuencia poli(A) y la secuencia de tallo-
bucle de histona.  15 

En este contexto, se prefiere particularmente que la molécula artificial de ácido nucleico inventiva comprenda o 
codifique a) un elemento 5’UTR, b) un marco de lectura abierto, de manera preferente que codifica un péptido o 
proteína; c) al menos un tallo-bucle de histona, y d) una secuencia poli(A) o secuencia de poliadenilación; 
preferentemente para incrementar el nivel de expresión de una proteína codificada, donde la proteína codificada 
preferentemente no es una proteína de histona ni una proteína reportera (por ejemplo Luciferasa, GFP, EGFP, β -20 
Galactosidasa, particularmente EGFP) y/o no es una proteína marcadora o de selección (por ejemplo alfa-Globina, 
Galactocinasa y Xantina:Guanina-fosforibosil-transferasa (GPT)). 

El marco de lectura abierto de la molécula artificial de ácido nucleico no está particularmente limitado. Por ejemplo, 
el marco de lectura abierto puede codificar una proteína o péptido que se puede utilizar para la terapia de una 
enfermedad. La selección particular de la proteína o péptido depende de la enfermedad que se trata y no es objeto 25 
de la invención. Por consiguiente, la molécula artificial de ácido nucleico puede ser para uso en el tratamiento de una 
enfermedad que es tratable con la proteína o péptido que es codificado por el marco de lectura abierto. El marco de 
lectura abierto también puede codificar una proteína o péptido que se puede utilizar como antígeno para la 
vacunación. Nuevamente, la selección particular de la proteína o péptido depende de la enfermedad o infección que 
se previene. Por consiguiente, la molécula artificial de ácido nucleico puede ser para su uso en la prevención de una 30 
enfermedad induciendo una respuesta inmunitaria específica.  

Sin embargo, preferentemente la proteína codificada no es una proteína de histona. En el contexto de la presente 
invención, tal proteína de histona es típicamente una proteína fuertemente alcalina que se encuentra en los núcleos 
de células eucarióticas, que empacan y ordenan el ADN en unidades estructurales llamadas nucleosomas. Las 
proteínas de histona son los componentes proteicos principales de la cromatina, actúan como carretes alrededor de 35 
los cuales se enrolla el ADN, y desempeña una función en la regulación génica. Sin las histonas, el ADN 
desenrollado en los cromosomas sería muy largo (una relación longitud:ancho de más de 10 millones:uno en el ADN 
humano). Por ejemplo, cada célula humana tiene aproximadamente 1,8 metros de ADN, pero enrollado en las 
histonas tiene aproximadamente 90 milímetros de cromatina, que, cuando se duplican y condensan durante la 
mitosis, da por resultado aproximadamente 120 micras de cromosomas. De manera más preferente, en el contexto 40 
de la presente invención, tal proteína de histona se define típicamente como una proteína altamente conservada 
seleccionada de una de las siguientes cinco clases principales de histonas: H1/H5, H2A, H2B, H3, y H4", 
preferentemente selñeccionadas de histonas de mamífero, en especial histonas humanas o proteínas de histona. 
Tales histonas o proteínas de histona se organizan típicamente en dos superclases definidas como histonas núcleo, 
que comprenden las histonas H2A, H2B, H3 y H4, y las histonas ligadoras, que comprenden las histonas H1 y H5. 45 

Preferentemente en este contexto, las histonas ligadoras se excluyen del alcance de protección de la invención, de 
manera preferente histonas ligadoras de mamífero, de manera más preferente histonas ligadoras humanas, 
selecciodas típicamente de H1, incluyendo H1F, incluyendo particularmente H1F0, H1FNT, H1FOO, H1FX, y H1H1, 
incluyendo particularmente HIST1H1A, HIST1H1B, HIST1H1C, HIST1H1D, HIST1H1E, HIST1H1T. 

Además, en algunas realizaciones preferentemente se excluyen las histonas núcleo del alcance de la proteínas de la 50 
invención, en especial las histonas núcleo de mamífero, en particular histonas núcleo humanas, se seleccionan 
típicamente de H2A, incluyendo H2AF, incluyendo de manera particular H2AFB1, H2AFB2, H2AFB3, H2AFJ, 
H2AFV, H2AFX, H2AFY, H2AFY2, H2AFZ, and H2A1, incluyendo de manera particular HIST1H2AA, HIST1H2AB, 
HIST1H2AC, HIST1H2AD, HIST1H2AE, HIST1H2AG, HIST1H2AI, HIST1H2AJ, HIST1H2AK, HIST1H2AL, 
HIST1H2AM, and H2A2, incluyendo de manera particular HIST2H2AA3, HIST2H2AC; H2B, incluyendo H2BF, 55 
incluyendo de manera particular H2BFM, H2BFO, H2BFS, H2BFWT H2B1, incluyendo de manera particular 
HIST1H2BA, HIST1H2BB, HIST1H2BC, HIST1H2BD, HIST1H2BE, HIST1H2BF, HIST1H2BG, HIST1H2BH, 
HIST1H2BI, HIST1H2BJ, HIST1H2BK, HIST1H2BL, HIST1H2BM, HIST1H2BN, HIST1H2BO, and H2B2, incluyendo 
de manera particular HIST2H2BE; H3, incluyendo H3A1, incluyendo de manera particular HIST1H3A, HIST1H3B, 
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HIST1H3C, HIST1H3D, HIST1H3E, HIST1H3F, HIST1H3G, HIST1H3H, HIST1H3I, HIST1H3J, and H3A2, 
incluyendo de manera particular HIST2H3C, and H3A3, incluyendo de manera particular HIST3H3; H4, incluyendo 
H41, incluyendo de manera particular HIST1H4A, HIST1H4B, HIST1H4C, HIST1H4D, HIST1H4E, HIST1H4F, 
HIST1H4G, HIST1H4H, HIST1H4I, HIST1H4J, HIST1H4K, HIST1H4L, and H44, incluyendo de manera particular 
HIST4H4, y H5. 5 

Preferentemente, la proteína codificada por el marco de lectura abierto no es una proteína reporter (por ejemplo 
Luciferasa, Proteína Fluorescente Verde (GFP), Proteína Fluorescente Verde Mejorada (EGFP), β-Galactosidasa) y 
no es una proteína marcadora o de selección (por ejemplo alfa-globina, Galactocinasa y Xantina:guanina fosforibosil-
transferasa (GPT)). De manera preferente, la molécula artificial de ácido nucleico de la invención no contiene una 
secuencia de gen Neo (bacteriana) (gen de resistencia a la Neomicina).  10 

De manera preferente, el ORF no codifica una proteína seleccionada del grupo consistente en proteínas de 
albúmina, proteínas de α-globina, proteínas de β-globina, proteínas de tirosina-hidroxilasa, proteínas de lipoxigenasa 
y proteínas de colágeno-alfa. 

En una realización preferida, el marco de lectura abierto no codifica albúmina humana, con la condición de que el 
elemento 3’UTR sea idéntico a la 3’UTR de la albúmina humana. En alguna realización adicional, se prefiere que el 15 
marco de lectura abierto no codifique albúmina humana con el número de Acceso de GenBank NM_000477.5, con la 
condición que el elemento 3’UTR sea idéntico a la 3’UTR de la albúmina humana. En algunas realizaciónes 
adicionales, se prefiere que el marco de lectura abierto no codifique albúmina humana o variantes de la misma, con 
la condición de que el elemento 3’UTR sea una secuencia que sea idéntica a SEQ ID No. 1369 o a una secuencia 
de ARN correspondiente. Además, en algunas realizaciones, se prefiere que el marco de lectura abierto no codifique 20 
una proteína reporter seleccionada del grupo consistente en proteínas de globina, proteínas de luciferasa, proteínas 
GFP o variantes de las mismas, por ejemplo variantes que muestran al menos 70% de identidad de secuencia a una 
proteína de globina, una proteína de luciferasa o una proteína GFP.  

De manera preferente, la molécula artificial de ácido nucleico, preferentemente el marco de lectura abierto, está al 
menos parcialmente modificada con G/C. De esta manera, la molécula artificial de ácido nucleico inventiva se puede 25 
estabilizar termodinámicamente modificando el contenido de G (guanosina)/C (citidina) de la molécula. El contenido 
de G/C del marco de lectura abierto de una molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención se puede incrementar comparado con el contenido de G/C del marco de lectura abierto de una secuencia 
de tipo silvestre correspondiente preferentemente empleando la degeneración del código genético. Así, la secuencia 
de aminoácidos codificada de la molécula de ácido nucleico no se modifica preferentemente por la modificación G/C 30 
comparada con la secuencia de aminoácidos codificada de la secuencia de tipo natural particular. Los codones de 
una secuencia de codificación o una molécula de ácido nucleico completa, por ejemplo un ARNm, por tanto, se 
pueden variar en comparación con la secuencia de codificación de tipo natural de forma que incluyan una mayor 
cantidad de nucleótidos G/C, a la vez que la secuencia de aminoácidos traducida se mantiene. Con respecto al 
hecho de que varios codones codifican uno y el mismo aminoácido (la así llamada degeneración del código 35 
genético), pueden determinarse los codones más favorables para la estabilidad (el llamado uso de codón 
alternativo).  

Dependiendo del aminoácido que se codifica por la región de codificación de la molécula de ácido nucleico inventiva 
como se define aquí, existen varias posibilidades para modificar la secuencia de ácidos nucleicos, por ejemplo el 
marco de lectura abierto, en comparación con su región de codificación de tipo natural. En el caso de los 40 
aminoácidos que son codificados por codones que contienen exclusivamente nucleótidos G o C, no es necesaria la 
modificación del codón. Así, los codones para Pro (CCC o CCG), Arg (CGC o CGG), Ala (GCC o GCG) y Gly (GGC 
o GGG) no requieren modificación, puesto que ninguna A o U/T está presente.  

Por el contrario, los codones que contienen nucleótidos A y/o U/T se pueden modificar sustituyéndolos por otros 
codones que codifican los mismos aminoácidos pero no contienen A y/o U/T. Por ejemplo: 45 
los codones para Pro se pueden modificar de CC(U/T) o CCA a CCC o CCG; 
los codones para Arg se pueden modificar de CG(U/T) o CGA o AGA o AGG a CGC o CGG; 
los codones para Ala se pueden modificar de GC(U/T) o GCA a GCC o GCG; 
los codones para Gly se pueden modificar de GG(U/T) o GGA a GGC o GGG.  

En otros casos, aunque los nucleótidos A o (U/T) no se pueden eliminar de los codones, sin embargo es posible 50 
disminuir el contenido de y A y (U/T) empleando codones que tienen un menor contenido de nucleótidos A y/o (U/T). 
Ejemplos de estos son: 

Los codones para Phe se pueden modificar de (U/T)(U/T)(U/T) a (U/T) (U/T)C; 
los codones para Leu se pueden modificar de (U/T) (U/T)A, (U/T) (U/T)G, C(U/T) (U/T) o C(U/T)A a C(U/T)C o 
C(U/T)G; 55 
los codones para Ser se pueden modificar de (U/T)C(U/T) o (U/T)CA o AG(U/T) a (U/T)CC, (U/T)CG o AGC; 
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el codón para Tyr se pueden modificar de (U/T)A(U/T) a (U/T)AC; 
el codón para Cys se pueden modificar de (U/T)G(U/T) a (U/T)GC; 
el codón para His se pueden modificar de CA(U/T) a CAC; 
el codón para Gln se pueden modificar de CAA a CAG; 
los codones para Ile se pueden modificar de A(U/T)(U/T) o A(U/T)A a A(U/T)C;  5 
los codones para Thr se pueden modificar de AC(U/T) o ACA a ACC o ACG; 
el codón para Asn se pueden modificar de AA(U/T) ato AAC; 
el codón para Lys se pueden modificar de AAA a AAG; 
los codones para Val se pueden modificar de G(U/T)(U/T) o G(U/T)A a G(U/T)C o G(U/T)G; 
el codón para Asp se pueden modificar de GA(U/T) a GAC; 10 
el codón para Glu se pueden modificar de GAA a GAG; 
el codón de detección (U/T)AA se puede modificar a (U/T)AG o (U/T)GA.  

En el caso de los codones para Met (A(U/T)G) y Trp ((U/T)GG), por otra parte, no existe posibilidad de modificación 
de secuencia sin alterar la secuencia de aminoácidos codificada.  

Las sustituciones citadas anteriormente se pueden utilizar ya sea individualmente o en todas las combinaciones 15 
posibles para incrementar el contenido de G/C del marco de lectura abierto de la secuencia de ácidos nucleicos 
inventiva como se define aquí, comparado con su marco de lectura abierto de tipo natural particular (es decir la 
secuencia original). Así, por ejemplo, todos los codones para Thr que se presentan en la secuencia de tipo natural 
se pueden modificar a ACC (o ACG). 

De manera preferente, el contenido de G/C del marco de lectura abierto de la molécula artificial de ácido nucleico 20 
inventiva como se define aquí se incrementa en al menos 7%, de manera más preferente al menos 15%, de manera 
preferente al menos 20%, en comparación con el contenido G/C de la región de codificación de tipo natural. De 
acuerdo con una realización específica al menos el 5%, 10%, 20%, 30%, 40%, 50%, 60%, de manera más 
preferente al menos 70%, de manera aún más preferente al menos 80% y de manera mucho más preferente al 
menos 90%, 95% o aún el 100% de los codones sustituibles en el marco de lectura abierto de la molécula artificial 25 
de ácido nucleico inventiva o fragmento, variante o derivado del mismo se sustituye, incrementando así el contenido 
de G/C del marco de lectura abierto.  

En este contexto, es particularmente preferible incrementar el contenido de G/C del marco de lectura abierto de la 
secuencia de ácidos nucleicos como se define aquí al máximo (es decir 100% de los codones sustituibles), 
comparado con el marco de lectura abierto de tipo natural.  30 

Además, el marco de lectura abierto preferentemente está al menos parcialmente optimizado con codón. La 
optimización con un codón se basa en el descubrimiento de que la eficiencia de traducción se puede determinar por 
una frecuencia diferente en la ocurrencia de los ARN de transferencia (ARNt) en las células. De esta manera, si los 
así llamados “codones raros” están presentes en la región de codificación de la molécula artificial de ácido nucleico 
inventiva como se define aquí en a un grado incrementado, la traducción de la secuencia de ácidos nucleicos 35 
modificada correspondiente es menos eficiente que en el caso en que los codones que codifican ARNt relativamente 
“frecuentes” están presentes.  

Así, el marco de lectura abierto de la secuencia de ácidos nucleicos inventiva preferentemente se modifica en 
comparación con la región de codificación de tipo natural correspondiente de forma que al menos un codón de la 
secuencia de tipo natural que codifica un ARNt que es relativamente raro en las células se intercambia por un codón 40 
que codifica un ARNt que es comparablemente frecuente en la célula y lleva el mismo aminoácido que el ARNt 
relativamente raro. Mediante esta modificación, el marco de lectura abierto de la molécula artificial de ácido nucleico 
inventiva como se define aquí se modifica de forma que los codones por los cuales los ARNts frecuentemente 
presentes están disponibles reemplazando los codones que corresponden a los ARNt raros. En otras palabras, de 
acuerdo con la invención, mediante tal modificación, todos los codones del marco de lectura abierto de tipo natural 45 
que codifican una ARNt raro pueden intercambiarse por un codón que codifica un ARNt que es más frecuente en la 
célula y que lleva el mismo aminoácido que el ARNt raro. Los ARNt que se son relativamente frecuentes en la célula 
y aquellos que, en contraste, son relativamente raros son conocidos por el experto en la técnica, véase por ejemplo 
Akashi, Curr. Opin. Genet. Dev. 2001, 11(6): 660-666. Así, de manera preferente, el marco de lectura abierto se 
optimiza con codón, preferentemente con respecto al sistema en el cual la molécula de ácido nucleico de acuerdo 50 
con la presente invención se va a expresar, de manera preferente con respecto al sistema en el cual la molécula de 
ácido nucleico de acuerdo con la presente invención se va a traducir. De manera preferente, el uso de codón del 
marco de lectura abierto se optimiza por codón de acuerdo con el uso de codón de mamífero, de manera más 
preferente de acuerdo con el uso de codón humano. De manera preferente, el marco de lectura abierto se optimiza 
con codón y se modifica en el contenido G/C. 55 

Para mejorar adicionalmente la resistencia a la degradación, por ejemplo a la degradación in vivo por una exo- o 
endonucleasa, y/o para mejorar adicionalmente la producción de proteínas de la molécula artificial de ácido nucleico 
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de acuerdo con la presente invención, la molécula artificial de ácido nucleico puede comprender además 
modificaciones, como modificaciones de esqueleto, modificaciones de azúcar y/o modificaciones base, por ejemplo, 
modificaciones de lípidos o similares. De manera preferente, la transcripción y/o traducción de la molécula artificial 
de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención no se deteriora significativamente por las modificaciones.  

Análogos/modificaciones de nucleótidos que se pueden utilizar en el contexto de la presente invención se pueden 5 
seleccionar de, por ejemplo, 2-amino-6-cloropurineribosida-5'-trifosfato, 2-aminoadenosina-5'-trifosfato, 2-tiocitidina-
5'-trifosfato, 2-tiouridina-5'-trifosfato, 4-tiouridina-5'-trifosfato, 5-aminoalilcitidina-5'-trifosfato, 5-aminoaliluridina-5'-
trifosfato, 5-bromocitidina-5'-trifosfato, 5-bromouridina-5'-trifosfato, 5-yodocitidina-5'-trifosfato, 5-iodouridina-5'-
trifosfato, 5-metilcitidina-5'-trifosfato, 5-metiluridina-5'-trifosfato, 6-azacitidina-5'-trifosfato, 6-azauridina-5'-trifosfato, 6-
cloropurinaribosida-5'-trifosfato, 7-deazaadenosina-5'-trifosfato, 7-deazaguanosina-5'-trifosfato, 8-azaadenosina-5'-10 
trifosfato, 8-azidoadenosina-5'-trifosfato, benzimidazol-ribosido-5'-trifosfato, N1-metiladenosina-5'-trifosfato, N1-
metilguanosina-5'-trifosfato, N6-metiladenosina-5'-trifosfato, O6-metilguanosin-5'-trifosfato, pseudouridina-5'-
trifosfato, o puromicin-5'-trifosfato, xantosina-5'-trifosfato. Son particularmente preferentes nucleótidos para las 
modificaciones de bases seleccionadas del grupo de nucleótidos modificados base que consisten en 5-metilcitidina-
5'-trifosfato, 7-deazaguanosina-5'-trifosfato, 5-bromocitidina-5'-trifosfato, y pseudouridina-5'-trifosfato. 15 

Además, las moléculas de ácidos nucleicos artificiales modificadas con lípido pueden comprender típicamente al 
menos un enlazante que se une covalentemente a la molécula artificial de ácido nucleico, y al menos un lípido que 
se une covalentemente a este liganteor. Alternativamente, una molécula artificial de ácido nucleico modificada con 
lípido puede comprender al menos una molécula artificial de ácido nucleico como se define aquí y al menos un 
lípido, de manera preferente bifuncional, que se une covalentemente, de manera preferente sin ligante, a una 20 
molécula artificial de ácido nucleico. De acuerdo con una tercera alternativa, una molécula artificial de ácido nucleico 
modificada con lípido puede comprender una molécula artificial de ácido nucleico como se define aquí, al menos un 
ligante que se une covalentemente a esa molécula artificial de ácido nucleico, al menos un lípido que se une 
covalentemente a este ligante y adicionalmente al menos un lípido, preferentemente bifuncional, que se une 
covalentemente, preferentemente sin ligante, a la molécula artificial de ácido nucleico. 25 

En otro aspecto, la presente invención proporciona un vector que comprende  

a) al menos un elemento de la región 5’-no traducida (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una 
secuencia de ácidos nucleicos que comprende la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un 
tramo continuo de nucleótidos que corresponden al menos al 20% de la longitud total de la 5’UTR de un 
gen TOP, donde la variante tiene al menos un 80% de identidad con la 5’UTR de origen natural;  30 

b) al menos un marco de lectura abierto (ORF);  
c)  un tallo-bucle de histona; y 

 
donde el al menos un elemento 5’UTR no comprende un motivo 5’TOP y donde el al menos un elemento 5’UTR 
aumenta y/o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura abierto a partir de 35 
la molécula de ácido nucleico artificial. 
 
El sitio de clonación puede ser adecuado para aceptar un marco de lectura abierto, es decir un marco de lectura 
abierto que codifica una proteína o un péptido a expresar puede clonarse en el vector a través del sitio de clonación.  
 40 
El al menos un elemento 5’UTR, el al menos un ORF y el al menos un tallo-bucle de histona se describen aquí para 
la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención. El sitio de clonación puede ser 
cualquier secuencia adecuada para la introducción en un marco de lectura abierto o una secuencia que comprende 
un marco de lectura abierto, tal como uno o más sitios de restricción.  
 45 
Así, el vector que comprende un sitio de clonación preferentemente es adecuado para insertar un marco de lectura 
abierto en el vector. De manera preferente, puede ser adecuado para insertar un marco de lectura abierto entre el 
elemento 5’UTR y una estructura 3’ deseada, tal como un tallo-bucle de histona, una secuencia poli(A), una señal de 
poliadenilación y/o un elemento 3’UTR, de manera más preferente es adecuado para la inserción de la estructura 5’ 
a 3’ y el elemento 3’ a 5’UTR. Por ejemplo la estructura 3’ puede comprender un tallo-bucle de histona, una 50 
secuencia poli(A) o una señal de poliadenilación y/o un elemento 3’UTR como se describe en lo anterior. De esta 
manera el tallo-bucle de histona, la secuencia poli(A) y/o la señal de poliadenilación y el elemento 3’UTR puede 
presentarse en cualquier orden deseado. De manera preferente, el sitio de clonación o el ORF se sitúa en la 
estructura 5’ a 3’UTR, de manera preferente en proximidad cercana al extremo 5’ de tallo-bucle de histona, 
secuencia poli(A), señal de poliadenilación y/o un elemento 3’UTR como se describe en lo anterior. Por ejemplo, el 55 
sitio de clonación o el ORF se pueden conectar directamente al extremo 5’ del tallo-bucle de histona, secuencia 
poli(A), señal de poliadenilación y/o un elemento 3’UTR o se pueden conectar a través de un tramo de nucleótidos, 
tal como un tramo de 2, 4, 6, 8, 10, 20, etc. nucleótidos como se describe arriba para la molécula artificial de ácido 
nucleico de acuerdo con la presente invención. De manera preferente, el sitio de clonación o el ORF se sitúa 3’ al 
elemento 5’UTR, de manera preferente en proximidad cercana al extremo 3’ del elemento 5’UTR. Por ejemplo, el 60 
sitio de clonación o el ORF se pueden conectar directamente al extremo 3’ del elemento 5’UTR o se pueden 
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conectar a través de un tramo de nucleótidos, tal como un tramo de 2, 4, 6, 8, 10, 20, etc., nucleótidos como se 
describe en lo anterior para la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención. 
 
De manera preferente, el vector de acuerdo con la presente invención es adecuado para producir la molécula 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, preferentemente para producir un ARNm de 5 
acuerdo con la presente invención, por ejemplo, insertando opcionalmente un marco de lectura abierto o una 
secuencia que comprende un marco de lectura abierto en el vector y transcribir el vector. Así, de manera preferente, 
el vector comprende los elementos necesarios para transcripción, tal como un promotor, por ejemplo un promotor de 
ARN- polimerasa. De manera preferente, el vector es adecuado para la transcripción utilizando sistemas de 
transcripción eucarióticos, procarióticos, virales o fago, tales como células eucarióticas, células procarióticas, o 10 
sistemas de transcripción in vitro eucarióticas, procarióticas, virales o fago. Así, por ejemplo, el vector puede 
comprender una secuencia promotora reconocida por una polimerasa, tal como por una ARN polimerasa, por 
ejemplo una ARN polimerasa eucariótica, procariótica, viral, o fago. En una realización preferida, el vector 
comprende un promotor de ARN polimerasa fago tal como un promotor SP6 o T7, de manera preferente T7. De 
manera preferente, el vector es adecuado para la transcripción in vitro utilizando un sistema de transcripción in vitro 15 
basado en fago, tal como un sistema de transcripción in vitro basado en T7 ARN polimerasa. El vector puede 
comprender además una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación y/o una secuencia poli(C) como se 
describe anteriormente para la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención.  
 
El vector puede ser un vector de ARN o un vector de ADN. De manera preferente, el vector es un vector de ADN. El 20 
vector puede ser cualquier vector conocido por el experto, tal como un vector viral o un vector plásmido. De manera 
preferente, el vector es un vector plásmido, en especial un vector de ADN plásmido.  

En una realización preferida, el vector de acuerdo con la presente invención comprende o codifica la molécula 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención.   

De manera preferente, un vector de acuerdo con la presente invención comprende una secuencia de acuerdo con 25 
las SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461, SEQ ID NO. 1462, o una secuencia de acuerdo con 
las SEQ ID NOs. 1368 o 1452-1460, un fragmento de la misma como se describe en lo anterior, o una secuencia de 
ARN correspondiente, o una secuencia que tiene una identidad de al menos aproximadamente 40%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de 
manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 30 
80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente 95%; de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% con una secuencia de 
acuerdo con cualquiera de SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461, SEQ ID NO. 1462, o una 
secuencia de acuerdo con SEQ ID NOs. 1368 o 1452-1460, un fragmento de la misma como se describe en lo 
anterior, de manera preferente a fragmento funcional de la misma, o una secuencia de ARN correspondiente. 35 

Preferentemente, un vector de acuerdo con la presente invención comprende una secuencia de acuerdo con 
cualquiera de las SEQ ID Nos. 1369-1390 y 1434, un fragmento de la misma como se describe en lo anterior o una 
secuencia de ARN correspondiente, o una secuencia que tiene una identidad de al menos aproximadamente 40%, 
de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 
60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos 40 
aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más 
preferente de al menos aproximadamente 95%; de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% 
con una secuencia de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID Nos. 1369-1390 y 1434 o un fragmento de la misma 
como se describe en lo anterior, de manera preferente un fragmento funcional de la misma, o una secuencia de ARN 
correspondiente.  45 

De manera preferente, un vector de acuerdo con la presente invención comprende una secuencia de acuerdo con 
cualquiera de las SEQ ID Nos. 1391-1433 o una secuencia de ARN correspondiente, o una secuencia que tiene una 
identidad de al menos aproximadamente 75%, de manera preferente de al menos aproximadamente 80%, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 85%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente 90%; de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95% con una secuencia de 50 
acuerdo con la SEQ ID No. 1433 como se describe en lo anterior o una secuencia de ARN correspondiente. 

De manera preferente, el vector es una molécula circular. De manera preferente, el vector es una molécula de doble 
hebra, tal como una molécula de ADN de doble hebra. Tal molécula de ADN preferentemente de doble hebra circular 
se puede utilizar independientemente como una forma de almacenamiento para la molécula artificial de ácido 
nucleico inventiva. Adicionalmente, se puede utilizar para la transfección de células, por ejemplo células cultivadas. 55 
También se puede utilizar para la transcripción in vitro para obtener una molécula de ARN artificial de acuerdo con la 
invención.  

De manera preferente, el vector, preferentemente el vector circular, es linealizable, por ejemplo por la digestión de 
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enzimas de restricción. En una realización preferida, el vector comprende un sitio de escisión tal como un sitio de 
restricción, en especial un sitio de escisión único situado inmediatamente 3’ al marco de lectura abierto o – si está 
presente, al tallo-bucle de histona, o - si está presente - a la secuencia poli(A) o la señal de poliadenilación, o - si 
está presente - al elemento 3’UTR, o - si está presente - a la secuencia poli(C). Así, preferentemente, el producto 
obtenido al linealizar el vector termina en el extremo 3’ con el extremo 3’ del marco de lectura abierto, o – si está 5 
presente –con el extremo 3’ del tallo-bucle de histona, o - si está presente - con el extremo 3’ de la secuencia poli(A) 
o el extremo 3’ de la señal de poliadenilación, o - si está presente - con el extremo 3’ de un elemento 3’UTR, más 
algunos nucleótidos opcionales, por ejemplo que permanecen del sitio de restricción después de la escisión.  

En otro aspecto, la presente invención se refiere a una célula que comprende la molécula artificial de ácido nucleico 
de acuerdo con la presente invención o el vector de acuerdo con la presente invención. La célula puede ser 10 
cualquier célula, tal como una célula bacteriana, célula de insecto, célula de planta, célula de vertebrado, por 
ejemplo una célula de mamífero. Tal célula puede emplearse, por ejemplo, para la replicación del vector de la 
presente invención, por ejemplo en una célula bacteriana. Adicionalmente, la célula se puede utilizar para transcribir 
la molécula artificial de ácido nucleico o el vector de acuerdo con la presente invención y/o traducir el marco de 
lectura abierto de la molécula artificial de ácido nucleico o el vector de acuerdo con la presente invención. Por 15 
ejemplo, la célula se puede utilizar para producir proteínas recombinantes. 

Las células de acuerdo con la presente invención se obtienen, por ejemplo, por métodos de transferencia de ácidos 
nucleicos estándar, tales como métodos de transfección estándares. Por ejemplo, la molécula artificial de ácido 
nucleico o el vector de acuerdo con la presente invención se pueden transferir en la célula por electroporación, 
lipofección, por ejemplo basada en lípidos catiónicos y/o liposomas, precipitación de fosfato de calcio, transfección 20 
basada en las partículas, transfección en virus, o basada en polímeros catiónicos, tal como DEAE-dextrano o 
polietilenimina, etc.  

De manera preferente, la célula es una célula de mamífero, tal como una célula de un sujeto humano, un animal 
doméstico, un animal de laboratorio, tal como una célula de ratón o rata. De manera preferente la célula es una 
célula humana. La célula puede ser una célula de una línea celular establecida, tal como una célula CHO, BHK, 25 
293T, COS-7, HELA, HEK etc., o puede ser una célula primaria, tal como una célula HDF, de manera preferente una 
célula aislada de un organismo. En una realización preferida, la célula es una célula aislada de un sujeto mamífero, 
de manera preferente de un sujeto humano. Por ejemplo, la célula puede ser una célula inmune, tal como una célula 
dendrítica, una célula cancerosa o tumoral, o cualquier célula somática etc., de manera preferente de un sujeto 
mamífero, de manera preferente de un sujeto humano. 30 

En un aspecto adicional, la presente invención proporciona una composición farmacéutica que comprende la 
molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención o la célula de acuerdo con la presente invención. La composición farmacéutica de acuerdo con la 
invención se puede utilizar, por ejemplo, en una vacuna, por ejemplo, para la vacunación genética. Así, el ORF 
puede, por ejemplo, codificar un antígeno que se administra a un paciente para la vacunación. De esta manera, en 35 
una realización preferida, la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención es una vacuna. 
Adicionalmente, la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención se puede utilizar, por ejemplo, 
para la terapia génica. 

Preferentemente, la composición farmacéutica comprende además uno o más excipientes, vehículos, cargas y/o 
diluyentes farmacéuticamente aceptables. En el contexto de la presente invención, un vehículo farmacéuticamente 40 
aceptable incluye típicamente una base líquida o no líquida para la composición farmacéutica inventiva. En una 
realización, la composición farmacéutica inventiva. En una realización, la composición farmacéutica se proporciona 
en forma líquida. En este contexto, preferentemente el vehículo se basa en agua, tal como agua libre de pirógenos, 
solución salina isotónica o soluciones amortiguadas (acuosa), por ejemplo soluciones tampón fosfato, citrato etc. La 
solución tampón puede ser hipertónica, isotónica o hipotónica en referencia al medio de referencia específico, es 45 
decir la solución tampón puede tener un contenido de sal más alto, idéntico, más bajo con respecto al medio de 
referencia específico, donde preferentemente se emplean concentraciones de las sales antes mencionadas que no 
produzcan daños a las células de mamífero por osmosis u otros efectos de la concentración. Medios de referencia 
son por ejemplo líquidos que se emplean en los métodos “in vivo”, tales como sangre, líquidos linfáticos, citosólicos 
u otros líquidos corporales, o por ejemplo líquidos que se pueden utilizar como medios de referencia en métodos “in 50 
vitro”, tales como soluciones tampón comunes o líquidas. Tales soluciones tampón o líquidos comunes son 
conocidos por el experto. La solución lactato de Ringer es particularmente preferente como base líquida.  

Se pueden utilizar uno o más cargas o diluyentes sólidos o líquidos compatibles o compuestos encapsulantes 
adecuados para la administración a un paciente, así en como la composición farmacéutica inventiva. El término 
“compatible” como se utiliza aquí significa preferentemente que estos componentes de la composición farmacéutica 55 
inventiva son capaces de mezclarse con el ácido nucleico inventivo, el vector o células como se define aquí de 
manera que no se aparece una interacción que reduzca sustancialmente la efectividad farmacéutica de la 
composición farmacéutica inventiva bajo las condiciones de uso típicas. 
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La composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención puede comprender opcionalmente uno o más 
componentes farmacéuticamente activos adicionales. Un componente farmacéuticamente activo en este contexto es 
un compuesto que tiene un efecto terapéutico para sanar, mejorar o prevenir una indicación o enfermedad particular. 
Tales compuestos incluyen, sin limitación, péptidos o proteínas, ácidos nucleicos, compuestos orgánicos o 
inorgánicos de bajo peso molecular (terapéuticamente activo) (con un peso molecular inferior a 5.000, de manera 5 
preferente inferior a 1.000), azúcares, antígenos o anticuerpos, agentes terapéuticos ya conocidos en la técnica 
previa, células antigénicas, fragmentos celulares antigénicos, fracciones celulares, componentes de pared celular 
(por ejemplo polisacáridos), patógenos atenuados o desactivados, modificados (por ejemplo químicamente o por 
irradiación) (virus, bacterias, etc.). 

Adicionalmente, la composición farmacéutica inventiva puede comprender un portador para la molécula artificial de 10 
ácido nucleico o el vector. Tal portador puede ser adecuado para mediar la disolución en líquidos aceptables y 
fisiológicos, para el transporte y la captación celular de la molécula artificial de ácido nucleico activa farmacéutica o 
del vector. Por consiguiente, tal portador puede ser un componente adecuado para el depósito y el suministro de una 
molécula artificial de ácido nucleico o de un vector de acuerdo con la invención. Tales componentes pueden ser, por 
ejemplo, portadores o compuestos catiónicos o policatiónicos que pueden servir como agentes de transfección o de 15 
formación de complejos. 

Agentes de transfección o de formación de complejos particularmente preferidos en este contexto son compuestos 
catiónicos o policatiónicos, incluyendo protamina, nucleolina, espermina o espermidina, u otros péptidos o proteínas 
catiónicas, tales como poli-L-lisina (PLL), poli-arginina, polipéptidos básicos, péptidos penetrantes de células (CPPs), 
incluyendo péptidos de ligación a VIH, VIh-1 Tat (VIH), péptidos derivados de Tat, Penetratina, péptidos derivados 20 
de VP22 o análogos, HSV VP22 (Herpes simple), MAP, KALA o dominios de transducción de proteínas (PTDs), 
PpT620, péptidos ricos en prolina, péptidos ricos en arginina, péptidos ricos en lisina, MPG-péptido(s), Pep-1, L-
oligómeros, péptido(s) de Calcitonina, péptidos derivados de Antennapedia (particularmente de Drosophila 
antennapedia), pAntp, pIsl, FGF, Lactoferrina, Transportana, Buforin-2, Bac715-24, SynB, SynB(1), pVEC, péptidos 
derivados de hCT, SAP, o histonas.  25 

Además, tales compuestos o portadores catiónicos o policatiónicos pueden ser péptidos o proteínas catiónicas o 
policatiónicas que preferentemente comprenden o están modificados adicionalmente para comprender al menos una 
porción –SH. De manera preferente, un portador catiónico o policatiónico se selecciona de péptidos catiónicos de la 
siguiente fórmula suma (III): 

{(Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa)x};  fórmula (III) 30 
donde I + m + n + o + x = 3-100, y I, m, n u o independientemente uno de otro es cualquier número seleccionado de 
0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21-30, 31-40, 41-50, 51-60, 61-70, 71-80, 81-90 y 
91-100 con la condición de que el contenido total de Arg (Arginina), Lys (Lisina), His (Histidina) y Orn (Ornitina) 
representen al menos el 10% de todos los aminoácidos del oligopéptido; y Xaa es cualquier aminoácido 
seleccionado de aminoácidos nativos (= de origen natural) o no nativos excepto de Arg, Lys, His u Orn; y x es 35 
cualquier número seleccionado de 0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21-30, 31-40, 
41-50, 51-60, 61-70, 71-80, 81-90, con la condición de que el contenido total de Xaa no exceda el 90% de todos los 
aminoácidos del oligopéptido. Cualquiera de los aminoácidos Arg, Lys, His, Orn y Xaa pueden estar en cualquier 
lugar del péptido. En este contexto, péptidos o proteínas catiónicas en el intervalo de 7-30 aminoácidos som 
particularmente preferentes.  40 

Además, el péptido o proteína catiónico o policatiónica definidos de acuerdo con fórmula 
{(Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa)x} (fórmula (III)) como se muestra en lo anterior y que comprende o se modifica 
adicionalmente para comprender al menos una porción –SH, puede seleccionarse, sin limitarse a, la subfórmula 
(IIIa): 

{(Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa’)x (Cys)y} subfórmula (IIIa) 45 
donde (Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o; y x son como se definen aquí, Xaa’ es cualquier aminoácido seleccionado de 
aminoácidos nativos (= de origen natural) o no nativos excepto de Arg, Lys, His, Orn o Cys e y es cualquier número 
seleccionado de 0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21-30, 31-40, 41-50, 51-60, 61-
70, 71-80 y 81-90, con la condición de que el contenido total de Arg (Arginina), Lys (Lisina), His (Histidina) y Orn 
(Ornitina) represente al menos el 10% de todos los aminoácidos del oligopéptido. Además, el péptido catiónico o 50 
policatiónico se puede seleccionar de la subfórmula (IIIb): 

Cys1 {(Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa)x} Cys2subfórmula (IIIb) 
donde la fórmula empírica {(Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa)x} (fórmula (III)) es como se define aquí y forma un núcleo 
de una secuencia de aminoácidos de acuerdo con la fórmula (semi-empírica) (III) y donde Cys1 y Cys2 son Cisteínas 
próximas a, o terminales a (Arg)l;(Lys)m;(His)n;(Orn)o;(Xaa)x. 55 

Compuestos catiónicos o policatiónicos preferidos adicionales que se pueden utilizar como agente de transfección o 
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formación de complejo pueden incluir polisacáridos catiónicos, por ejemplo quitosano, polibreno, polímeros 
catiónicos, por ejemplo polietilenimina (PEI), lípidos catiónicos, por ejemplo DOTMA: cloruro de [1-(2,3-
sioleiloxi)propil)]-N,N,N-trimetiamonio, DMRIE, di-C14-amidina, DOTIM, SAINT, DC-Chol, BGTC, CTAP, DOPC, 
DODAP, DOPE: Dioleil fosfatidiletanol-amina, DOSPA, DODAB, DOIC, DMEPC, DOGS: 
Dioctadecilamidoglicilspermina, DIMRI: bromuro de dimiristo-oxipropil-dimetil-hidroxietil-amonio, DOTAP: dioleoiloxi-5 
3-(trimetilamonio)propano, DC-6-14: cloruro de O,O-ditetradecanoil-N-(α-trimetilamonioacetil)dietanolamina, CLIP1: 
cloruro de rac-[(2,3-dioctadeciloxipropil)(2-hidroxietil)]-dimetilamonio, CLIP6: rac-[2(2,3-dihexadeciloxipropil-
oximetiloxi)etil]trimetilamonio, CLIP9: rac-[2(2,3-dihexadeciloxipropil-oxisucciniloxi)etil]-trimetilamonio, 
oligofectamina, o polímeros catiónicos o policatiónicos, por ejemplo poliaminoácidos modificados, tales como 
polímeros de β-aminoácido o poliamidas inversas, etc., polietilenos modificados, tales como PVP (bromuro de poli(N-10 
etil-4-vinilpiridinio)), etc., acrilatos modificados tales como pDMAEMA (poli(dimetilaminoetil metilacrilato)), etc., 
amidoaminas modificadas tales como pAMAM (poli(amidoamina)), etc., poli-beta-aminoésteres modificados (PBAE), 
como polímeros de 1,4-butanodiol-diacrilato-co-5-amino-1-pentanol modificados en el extremo con diamina, etc., 
dendrímeros, tales como dendrímeros de polipropilamina o dendrímeros basados en pAMAM, etc., poliimina(s), tal 
como PEI: poli(etilenimina), poli(propilenimina), etc., polialilamina, polímeros basados en la cadena principal de 15 
azúcar, tales como polímeros basados en ciclodextrina, polímeros basados en dextrano, quitosano, etc., polímeros 
basados en cadena principal de silano, tal como copolímeros PMOXA-PDMS, etc., polímeros en bloque que 
consisten en una combinación de uno o más bloques catiónicos (por ejemplo seleccionados de un polímero catiónico 
como se menciona en lo anterior) y de uno o más bloques hidrofílicos o hidrofóbicos (por ejemplo polietilenglicol); 
etc. 20 

En este contexto, se prefiere particularmente que la molécula artificial de ácido nucleico inventiva o el ventor 
inventivo esté complejado al menos parcialmente con un compuesto catiónico o policatiónico, de manera preferente 
proteínas o péptidos catiónicos. Parcialmente significa que solo una parte de la molécula artificial de ácido nucleico 
inventiva o del vector inventivo está complejada con un compuesto catiónico o policatiónico y que el resto de la 
molécula artificial de ácido nucleico inventiva o el vector inventivo está en forma no complejada (libre). De manera 25 
preferente, la relación entre el ácido nucleico complejado y el ácido nucleico libre se selecciona de un intervalo de 
aproximadamente 5:1 (p/p) a aproximadamente 1:10 (p/p), de manera más preferente de un intervalo de 
aproximadamente 4:1 (p/p) a aproximadamente 1:8 (p/p), aún de manera más preferente de un intervalo de 
aproximadamente 3:1 (p/p) a aproximadamente 1:5 (p/p) o 1:3 (p/p), y de manera mucho más preferente la relación 
entre el ácido nucleico complejado y el ácido nucleico libre se selecciona de una relación de aproximadamente 1:1 30 
(p/p). 

La composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención puede comprender opcionalmente además uno o 
más adyuvantes, por ejemplo adyuvantes para estimular el sistema inmunitario innato, o para mejorar la captación 
celular de la molécula o el vector de ácido nucleico artificial. En este contexto, un adyuvante se puede entender 
como cualquier compuesto adecuado para iniciar o incrementar una respuesta inmunitaria del sistema inmunitario 35 
innato, es decir una respuesta inmunitaria no específica. En otras palabras, cuando se administra, la composición 
farmacéutica inventiva preferentemente induce una respuesta inmunitaria innata debida al adyuvante contenido 
opcionalmente la misma. De manera preferente, tal adyuvante puede ser un adyuvante que soporta la inducción de 
una respuesta inmunitaria innata en un mamífero. Tal adyuvante puede ser, por ejemplo, un ácido nucleico 
inmunoestimulador, es decir un ácido nucleico que puede ligarse a un receptor similar a Toll o similar, de manera 40 
preferente un ARN inmunoestimulante. 

Tales adyuvantes, preferentemente tales ácidos nucleicos inmunoestimuladores, pueden inducir una respuesta 
inmunitaria innata, es decir inespecífica, que puede soportar una respuesta inmunitaria específica, es decir 
adaptativa, al péptido o proteína, es decir el antígeno codificado por una molécula artificial de ácido nucleico de la 
composición farmacéutica, preferentemente la vacuna. 45 

La composición farmacéutica inventiva también puede comprender adicionalmente cualquier compuesto adicional 
conocido por ser inmunoestimulador debido a su afinidad de unión (como ligando) a receptores similares a Toll 
humanos TLR1, TLR2, TLR3, TLR4, TLR5, TLR6, TLR7, TLR8, TLR9, TLR10,o debido a su afinidad de ligación 
(como ligandos) a receptores similares a Toll murino TLR1, TLR2, TLR3, TLR4, TLR5, TLR6, TLR7, TLR8, TLR9, 
TLR10, TLR11, TLR12 o TLR13. 50 

Otros aditivos que se pueden incluir en la composición farmacéutica inventiva son, por ejemplo, emulsificantes, por 
ejemplo TweenMR; agentes humectantes, tales como laurilsulfato de sodio; agentes colorantes; agentes que imparten 
sabor, portadores farmacéuticos; agentes formadores de comprimidos; estabilizantes, antioxidantes; conservantes, 
etc. 

La composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención preferentemente comprende una “cantidad 55 
segura y efectiva” de los componentes de la composición farmacéutica, en particular de la secuencia de ácidos 
nucleicos inventiva, el vector y/o las células como se definen aquí. Como se utiliza aquí, una “cantidad segura y 
efectiva” significa una cantidad suficiente para inducir significativamente una modificación positiva de una 
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enfermedad o trastorno como se define aquí. Al mismo tiempo, sin embargo, una “cantidad segura y efectiva” 
preferentemente evita efectos secundarios serios y permite una relación sensible entre ventaja y riesgo. La 
determinación de estos límites se sitúa típicamente dentro del alcance del juicio médico sensible. 

En otro aspecto, la presente invención proporciona la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la 
presente invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente invención o 5 
la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención para sui uso como medicamento, por ejemplo 
como una vacuna (en vacunación genética), o en la terapia génica. 

La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente 
invención son particularmente adecuadas para cualquier aplicación medica que haga uso de la acción terapéutica o 10 
del efecto de péptidos, polipéptidos o proteínas, o cuando la complementación de un péptido o proteína particular 
sea necesaria. De esta manera, la presente invención proporciona la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo 
con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente 
invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención para su uso en el tratamiento o la 
prevención de enfermedades o trastornos susceptibles de tratamiento por la acción terapéutica o el efecto de los 15 
péptidos, polipéptidos, o proteínas o susceptibles para el tratamiento por la complementación de un péptido, 
polipéptido o proteína particular. Por ejemplo, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la 
composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención se pueden utilizar para el tratamiento o la 
prevención de enfermedades genéticas, enfermedades autoinmunitarias, enfermedades cancerosas o relacionadas 20 
con tumores, enfermedades infecciosas, enfermedades crónicas o similares, por ejemplo, por vacunación genética o 
terapia génica.  

En particular, tales tratamientos terapéuticos que se benefician de una presencia estable, prolongada y/o 
incrementada de péptidos terapéuticos, polipéptidos o proteínas en un sujeto a tratar son especialmente adecuados 
como aplicación médica en el contexto de la presente invención, puesto que el elemento 5’UTR en particular en 25 
combinación con un tallo-bucle de histona proporciona una expresión de la proteína incrementada del ORF de la 
molécula de ácido nucleico inventiva. Así, una aplicación médica particularmente adecuada para la molécula artificial 
de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de 
acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención es la 
vacunación, por ejemplo contra infecciones o tumores. De esta manera, la presente invención proporciona la 30 
molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente 
invención para vacunar un sujeto, en especial un sujeto mamífero, en particular un sujeto humano. Los tratamientos 
de vacunación preferidos son vacunación contra enfermedades infecciosas, tales como bacterianas por protozoarios 
o infecciones virales, y vacunación anti-tumoral. Tales tratamientos de vacunación pueden ser profilácticos o 35 
terapéuticos.  

Dependiendo de la enfermedad a tratar o prevenir se selecciona el ORF. Por ejemplo, el marco de lectura abierto 
puede codificar una proteína que tiene que ser administrada a un paciente que sufre de una falta total o al menos 
una pérdida parcial de la función de una proteína, tal como un paciente que sufre de una enfermedad genética. 
Adicionalmente, el marco de lectura abierto se puede elegir para un ORF que codifica un péptido o proteína que 40 
influye benéficamente en una enfermedad o afección de un sujeto. Adicionalmente, el marco de lectura abierto 
puede codificar un péptido o proteína que afecta a la regulación por decremento de una sobreproducción patológica 
de un péptido o proteína natural o eliminación de células que expresan patológicamente una proteína o péptido. Tal 
falta, pérdida de función o sobreproducción puede aparecer, por ejemplo, en el contexto tumoral y neoplasia, 
enfermedades autoinmunitarias, alergias, infecciones, enfermedades crónicas o similares. Adicionalmente, el marco 45 
de lectura abierto puede codificar un antígeno inmunógeno, por ejemplo un epítopo de un patógeno o para el 
antígeno tumoral. Así, en las realizaciónes preferidas, la molécula artificial de ácido nucleico o el vector de acuerdo 
con la presente invención comprende un ORF que codifica una secuencia de aminoácidos que comprende o 
consiste en un antígeno inmunógeno, por ejemplo un epítopo de un patógeno, o un antígeno asociado a tumor, un 
elemento 5’UTR como se describe arriba, de manera preferente un tallo-bucle de histona como se describe aquí, y 50 
componentes adicionales opcionales, tales como un elemento 3’UTR y/o una secuencia poli(A) y/o una secuencia 
poli(C), etc. como se describe aquí. 

En el contexto de la aplicación médica, en particular en el contexto de la vacunación, se prefiere que la molécula 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención sea ARN, de manera preferente ARNm, puesto que 
el ADN tiene el riesgo de inducir una respuesta inmunitaria anti-ADN y tiende a insertarse en el ADN genómico. Sin 55 
embargo, en algunas realizaciones, por ejemplo si un vehículo de administración viral tal como un vehículo de 
administración adenoviral se utiliza para administración de la molécula artificial de ácido nucleico o el vector de 
acuerdo con la presente invención, por ejemplo en el contexto de tratamientos terapéuticos génicos, puede ser 
deseable que molécula artificial de ácido nucleico o el vector sea una molécula de ADN.  
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La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente 
invención se pueden administrar vía oral, parenteral, por pulverización de inhalación, vía tópica, rectal, nasal, bucal, 
vaginal o vía un depósito implantado. El término parenteral como se utiliza aquí incluye la inyección subcutánea, 
intravenosa, intramuscular, intra-articular, intra-sinovial, intraesternal, intratecal, intrahepática, intralesional, 5 
intracraneal, transdérmica, intradérmica, intrapulmonar, intraperitoneal, intracardiaca, intraarterial, e inyección 
sublingual o técnicas de infusión.  

Preferentemente, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo 
con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo 
con la presente invención se administran vía parenteral, por ejemplo por inyección parenteral, de manera más 10 
preferente por inyección subcutánea, intravenosa, intramuscular, intra-articular, intra-sinovial, intraesternal, 
intratecal, intrahepática, intralesional, intracraneal, transdérmica, intradérmica, intrapulmonar, intraperitoneal, 
intracardiaca, intraarterial, sublingual o vía técnicas de infusión. Es particularmente preferente la inyección 
intradérmica e intramuscular. Las formas inyectables estériles de la composición farmacéutica inventiva pueden ser 
suspensión acuosa u oleosa. Estas suspensiones se pueden formular de acuerdo con las técnicas conocidas en el 15 
campo, utilizando agentes de dispersión o humectantes y agentes de suspensión adecuados. 

La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente 
invención también se pueden administrar oralmente en cualquier forma de dosificación oralmente aceptable, 
incluyendo, sin limitarse a, cápsulas, comprimidos, suspensiones o soluciones acuosas.  20 

La molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente invención, el vector de acuerdo con la presente 
invención, la célula de acuerdo con la presente invención o la composición farmacéutica de acuerdo con la presente 
invención también se pueden administrar vía tópica, especialmente cuando el objetivo del tratamiento incluye áreas 
u órganos fácilmente accesibles para la aplicación tópica, por ejemplo incluyendo enfermedades de la piel o 
cualquier otro tejido epitelial accesible. Las formulaciones tópicas adecuadas se preparan fácilmente para cada una 25 
de estas áreas u órganos. Para aplicaciones tópicas, la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la 
presente invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente invención o 
la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención se pueden formular en un ungüento adecuado 
suspendido disuelto en uno o más portadores. 

En una realización, el uso como un medicamento comprende la etapa de transfectar células de mamífero, de 30 
manera preferente transfección in vitro de células de mamífero, de manera más preferente transfección in vitro de 
células aisladas de un sujeto a tratar con el medicamento. Si el uso comprende la transfección in vitro de células 
aisladas, el uso como un medicamento puede comprender además la (re)administración de las células transfectadas 
al paciente. El uso de las moléculas de ácidos nucleicos artificiales inventivas o del vector como medicamento puede 
comprender además la etapa de seleccionar de células aisladas exitosamente transfectadas. Así, puede ser 35 
ventajoso si el vector comprende además un marcador de selección. También, el uso como medicamente puede 
comprender la transfección in vitro de células aisladas y la purificación de un producto de expresión, es decir el 
péptido o proteína codificada a partir de estas células. El péptido o proteína purificada se puede administrar 
subsecuentemente a un sujeto que lo necesite. 

La presente invención también proporciona un método para tratar o prevenir una enfermedad o trastorno como se 40 
describe anteriormente, que comprende administrar la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la 
presente invención, el vector de acuerdo con la presente invención, la célula de acuerdo con la presente invención o 
la composición farmacéutica de acuerdo con la presente invención a un sujeto que lo necesite. 

Adicionalmente, la presente invención proporciona un método para tratar o prevenir una enfermedad o trastorno que 
comprende la transfección de una célula con una molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 45 
invención o con el vector de acuerdo con la presente invención. La transfección se puede llevar a cabo in vitro o in 
vivo. En una realización preferida, la transfección de una célula se lleva a cabo in vitro y la célula transfectada se 
administra a un sujeto que lo necesite, preferentemente a un paciente humano. De manera preferente, la célula a 
transfectar in vitro es una célula aislada del sujeto, de manera preferente del paciente humano. Así, la presente 
invención proporciona un método de tratamiento que comprende las etapas de aislar una célula de un sujeto, de 50 
manera preferente de un paciente humano, transfectar la célula aislada con la molécula artificial de ácido nucleico de 
acuerdo con la presente invención o el vector de acuerdo con la presente invención, y administrar la célula 
transfectada al sujeto, de manera preferente al paciente humano.  

El método para tratar o prevenir un trastorno de acuerdo con la presente invención preferentemente es un método 
de vacunación y/o un método de terapia génica como se describe anteriormente.  55 

Como se describe en lo anterior, el elemento 5’UTR, de manera preferente el tallo-bucle de histona, y opcionalmente 
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la secuencia poli(A) y/o el elemento 3’UTR son capaces de incrementar la producción de proteínas de una molécula 
artificial de ácido nucleico, tal como un ARNm o vector, que comprende sus elementos y un ORF, preferentemente al 
menos de forma aditiva, preferentemente sinérgica. Así, en un aspecto adicional, la presente invención se refiere a 
un método para incrementar la producción de proteínas de una molécula artificial de ácido nucleico que comprende 
la etapa de asociar la molécula artificial de ácido nucleico, de manera preferente con un ORF contenido dentro de la 5 
molécula artificial de ácido nucleico, con (i) al menos un elemento de región no traducida 5’ (elemento 5’UTR) que 
comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que comprende la 5’UTR de un gen TOP, un fragmento 
de la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un tramo continuo de nucleótidos que se corresponden 
con al menos el 20% de la longitud total de la 5’UTR de un gen TOP, o una variante de la 5’UTR de un gen TOP , 
donde la variante tiene al menos un 80% de identidad de secuencia con la 5’UTR natural, preferentemente (ii) al 10 
menos un tallo-bucle de histona como se describe aquí, donde el al menos un elemento 5’UTR no comprende un 
motivo 5’TOP y donde el al menos un elemento 5’UTR aumenta y/o prolonga la producción de la proteían codificada 
por el al menos un marco de lectura abierto, y opcionalmente uno o más elementos adicionales, como una 
secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación y/o una secuencia poli(C) y/o un elemento 3’UTR, que comprende 
o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos derivada de la 3’UTR de un gen de cordado, de manera preferente 15 
un vertebrado, de manera más preferente un gen de mamífero, de manera mucho más preferente un gen humano, o 
de variante de la 3’UTR de un gen de cordado, de manera preferente un gen de vertebrado, de manera más 
preferente un gen de mamífero, de manera mucho más preferente de un gen humano como se describe en lo 
anterior.  

La asociación de la molécula artificial de ácido nucleico o del vector con un elemento 5‘UTR y un tallo-bucle de 20 
histona, así como elementos adicionales opcionales, en el contexto de la presente invención significa 
preferentemente asociar funcionalmente o combinar funcionalmente una molécula artificial de ácido nucleico, por 
ejemplo que comprende un ORF, tal como un ARNm o un vector, con el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona y 
opcionalmente la secuencia poli(A) y/o el elemento 3’UTR . Esto significa que la molécula artificial de ácido nucleico, 
el ORF contenido dentro de la molécula artificial de ácido nucleico, el elemento 5’UTR y preferentemente el tallo-25 
bucle de histona y los elementos adicionales opcionales, tales como la secuencia de poli(A) y/o el elemento 3’UTR 
como se describe en lo anterior, se asocian o acoplan de forma que la función del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de 
histona y los elementos adicionales opcionales, por ejemplo la función que incrementa la producción de proteínas, 
es ejercida. Típicamente, esto significa que el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona y opcionalmente la 
secuencia poli(A) y/o el elemento 3’UTR se integran en la molécula artificial de ácido nucleico, de manera preferente 30 
en la molécula de ARNm o el vector, de forma que el marco de lectura abierto está entre el elemento 5’UTR y el 
tallo-bucle de histona y la secuencia poli(A) opcional y/o el elemento 3’UTR opcional.  

El producto de dicho método es preferentemente la molécula artificial de ácido nucleico de acuerdo con la presente 
invención o el vector de acuerdo con la presente invención. De esta manera, la naturaleza y secuencia de los 
elementos, tal como del elemento 5’UTR, el tallo-bucle de histona, la secuencia poli(A), la señal de poliadenilación, 35 
la secuencia poli(C), el elemento 3’UTR son como se describen anterioremtne para la molécula artificial de ácido 
nucleico de acuerdo con la presente invención o para el vector de acuerdo con la presente invención.  

En un aspecto adicional, la presente invención proporciona el uso de al menos un elemento de región no traducida 5’ 
(elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que comprende la 5’UTR de un 
gen TOP, un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un tramo continuo de 40 
nucleóridos que se conrresponde con al menos el 20% de la longitud total de la 5’UTR de un gen TOP, o una 
variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante  tiene una identidad de al menos el 80% con la 5’UTR 
natural, al menos un tallo-bucle de histona y opcionalmente elementos adicionales, tal como una secuencia poli(A) 
y/o una señal de poliadenilación y/o una señal poli(C) y/o un elemento 3’UTR que comprende o consiste en una 
secuencia de ácidos nucleicos derivada de la 3’UTR de un gen de cordado, de manera preferente un gen de 45 
vertebrado, de manera más preferente un gen de mamífero, de manera preferente un gen de humano, o de una 
variante de la 3’UTR de un gen de cordado, de manera preferente un gen de vertebrado, de manera más preferente 
un gen de mamífero, de manera mucho más preferente un gen de humano gene como se describe en lo anterior 
para incrementar la producción de proteínas de una molécula artificial de ácido nucleico, tal como un ARNm o un 
vector.  50 

El uso de acuerdo con la presente invención preferentemente comprende asociar la molécula artificial de ácido 
nucleico con el elemento 5’UTR, el tallo-bucle de histona y elementos adicionales opcionales, tales como una 
secuencia poli(A) o un elemento 3’UTR etc., como se describe anteriormente. 

Los compuestos e ingredientes de la composición farmacéutica inventiva también se pueden fabricar y comerciar por 
separado. De esta manera, la invención se refiere además de un kit o kit de partes que comprende una molécula 55 
artificial de ácido nucleico de acuerdo con la invención, un vector de acuerdo con la presente invención, una célula 
de acuerdo con la invención y/o una composición farmacéutica de acuerdo con la invención. De manera preferente, 
tal kit o kit de partes puede además comprender instrucciones para el uso, células para transfección, un adyuvante, 
un medio para la administración de la composición farmacéutica, un portador farmacéuticamente aceptable y/o una 
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solución farmacéuticamente aceptable para disolver o diluir la molécula artificial de ácido nucleico, el vector, las 
células o la composición farmacéutica.  

Las siguientes Figuras, Secuencias y Ejemplos se proponen para ilustrar la invención. No se proponen para limitar el 
contenido de la invención a los mismos. 

Figura 1: muestra la secuencia consenso tallo-bucle de histona generada a partir de secuencias tallo-bucle 5 
de metazoarios y protozoarios (como es reportado por Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), ARN (Nueva 
York, N.Y.), 14(1), 1-10. doi:10.1261/rna.782308). 4.001 secuencias de bucle-histona de metazoarios y protozoarios 
se alinearon, indicándose la cantidad de nucleótidos que se producen para cada posición en la secuencia tallo-bucle. 
La secuencia consenso generada que representa todos los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas se 
proporciona utilizando el código de nucleótidos de una letra. Además de la secuencia consenso, se muestran 10 
secuencias que representan al menos 99%, 95% y 90% de los nucleótidos presentes en la secuencias analizadas.  

Figura 2:  muestra la secuencia consenso de tallo-bucle de histona generada de las secuencias de tallo-
bucle de protozoarios (como es reportado por Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), ARN (Nueva York, N.Y.), 
14(1), 1-10. doi:10.1261/rna.782308). 131 secuencias de tallo-bucle de histona de protozoarios se alinearon, 
indicándose la cantidad de los nucleótidos que producen para cada posición en la secuencia de tallo-bucle. La 15 
secuencia consenso generada que representa todos los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas se 
proporciona utilizando el código de nucleótido de una letra. Además de la secuencia consenso, se muestran 
secuencias que representan al menos 99%, 95% y 90% de los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas.  

Figura 3: muestra la secuencia consenso de tallo-bucle de histona generada de las secuencias de tallo-bucle 
de metazoario (como es reportado por Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), ARN (Nueva York, N.Y.), 14(1), 20 
1-10. doi:10.1261/rna.782308). 3.870 secuencias de tallo-bucle de histona de metazoario se alinearon y la cantidad 
de los nucleótidos que producen se indica para cada posición en la secuencia de tallo-bucle. La secuencia consenso 
generada que representa todos los nucleótidos presenten en las secuencias analizadas se proporcionan utilizando el 
código de nucleótido de una letra. Además la secuencia consenso, se muestran secuencias que representan al 
menos 99%, 95% y 90% de los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas.  25 

Figura 4: muestra la secuencia consenso de tallo-bucle de histona generada de la secuencias de tallo-bucle 
de vertebrado (como se reporta por Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), ARN (Nueva York, N.Y.), 14(1), 1-
10. doi:10.1261/rna.782308). 1.333 secuencias de tallo-bucle de histona de vertebrado se alinearon y la cantidad de 
los nucleótidos que producen se indica para cada posición en la secuencia de tallo-bucle. La secuencia consenso 
generada que representa todos los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas se proporciona utilizando el 30 
código de nucleótido de una letra. Además de la secuencia consenso, se muestran secuencias que representan al 
menos 99%, 95% y 90% de los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas. 

Figura 5: muestra la secuencia consenso de tallo-bucle de histona generada de secuencias de tallo-bucle de 
humano (Homo sapiens) (como es reportado por Dávila López, M., & Samuelsson, T. (2008), ARN (Nueva York, 
N.Y.), 14(1), 1-10. doi:10.1261/rna.782308). 84 secuencias de tallo-bucle de histona de humanos se alinearon y la 35 
cantidad de los nucleótidos que producen se indica para cada posición en la secuencia de tallo-bucle. La secuencia 
consenso generada que representa los nucleótidos presentados en la secuencias analizadas se proporciona 
utilizando el código de nucleótidos de una letra. Además de las secuencia consenso, se muestran secuencias que 
representan al menos 99%, 95% y 90% de los nucleótidos presentes en las secuencias analizadas.  

Figura 6: muestra la secuencia de nucleótidos de una molécula de nucleótido que codifica luciferasa de 40 
Photinus pyralis PpLuc(GC) – ag – A64. Este constructo artificial no comprende un elemento 5’UTR o un tallo-bucle 
de histona. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursiva. La secuencia representada en la 
Figura 6 corresponde a SEQ ID No. 1364. 

Figura 7:  muestra la secuencia de nucleótidos de RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – C30 – histonaSL. La 
5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal se insertó 5’ 45 
del ORF. Una histona SL se adjuntó 3’ de A64 poli(A). La región de codificación para PpLuc(GC) en cursiva. La 
secuencia del elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se subrayan. La secuencia representada en 
la Figura 7 corresponde a SEQ ID No. 1365. 

Figura 8:  muestra que la combinación del elemento 5’UTR derivado de la 5’UTR del gen de TOP RPL32 y un 
tallo-bucle de histona incrementa la producción de proteínas del ARNm en gran medida. El efecto de la combinación 50 
del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona en la expresión de luciferasa del ARNm se examinó. Para este fin, 
diferentes ARNm se transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF) por lipofección. Los niveles de luciferasa 
se midieron 24 horas después de la transfección. La luciferasa se expresó claramente del ARNm que no tiene el 
elemento 5’UTR ni histonaSL. Sorprendentemente sin embargo, la combinación del elemento 5’UTR e histonaSL 
incrementaron en gran medida el nivel de luciferasa. La magnitud del aumento del nivel de luciferasa debido a la 55 
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combinación del elemento 5’UTR y la histonaSL en el mismo ARNm indica que están actuando sinérgicamente. Los 
datos se muestran como media RLU ± SD (unidades de luz relativas ± desviación estándar) para las transfecciones 
en duplicado. RLU se resume en el Ejemplo 5.1. 

Figura 9:  muestra la secuencia de nucleótidos de PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. Una histonaSL se 
adjuntó 3’ de A64 poli(A). La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursiva. La secuencia de tallo-5 
bucle de histona se subraya. La secuencia representada en la Figura 9 corresponde a SEQ ID No. 1464. 

Figura 10:  muestra la secuencia de nucleótidos de rpl32 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la proteína 
ribosómica humana grande 32 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal se insertó 5’ del ORF. La región de 
codificación para PpLuc(GC) se representa en cursiva. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia 
representada en la Figura 10 corresponde a SEQ ID No. 1463. 10 

Figura 11:  muestra la secuencia de nucleótidos de rpl32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de la 
proteína ribosómica humana grande 32 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal se insertó 5’ del ORF. 
Una histonaSL se adjuntó 3’ de A64 poli(A). La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursiva. La 
secuencia del elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se subrayan. La secuencia representada en 
la Figura 11 corresponde a SEQ ID No. 1480. 15 

Figura 12:  representación gráfica del efecto del elemento 5’UTR derivado de la 5’UTR del gen TOP RPL32, el 
tallo-bucle de histona y la combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona en la expresión de ARNm de 
luciferasa. Una variedad de ARNm se transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF) por lipofección. Los 
niveles de luciferasa se midieron a 8, 24, y 48 horas después de la transfección. Ambos, ya sea el tallo-bucle de 
histona o el elemento 5’UTR incrementan los niveles de luciferasa comparado con el ARNm que carece de ambos 20 
elementos. Sorprendentemente, la combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona incrementan 
adicionalmente en gran medida el nivel de luciferasa, muy por arriba del nivel observado con cualquiera RLU ± SEM 
(unidades de luz relativa ± error estándar) para transfecciones en triplicado. RLU se resumen en el Ejemplo 5.2. 

Figura 13:  muestra la secuencia de nucleótidos de rpl32 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 - C30 – histona SL. 
El elemento albumina 7 3’UTR reemplazó el elemento alfa-globina 3’UTR en el constructo mostrado en la Figura 7 25 
(que contiene el elemento rpl32 5’UTR). El elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 13 
corresponde a SEQ ID No. 1481. 

Figura 14:  muestra la secuencia de nucleótidos de rpl35 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 - C30 – histonaSL. 
La 5’UTR de una proteína ribosómica humana grande 35 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 5’UTR se 30 
subraya. La secuencia representada en la Figura 14 corresponde a SEQ ID No. 1436. 

Figura 15: muestra la secuencia de nucleótidos de rpl21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – histonaSL. 
La 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 21 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia del elemento 5’UTR se 
subraya. La secuencia representada en la Figura 15 corresponde a SEQ ID No. 1437. 35 

Figura 16: muestra la secuencia de nucleótidos de atp5a1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – 
histonaSL. La 5’UTR de la ATP sintasa humana, el transporte H+, el complejo F1 mitocondrial, la subunidad 1 alfa 
que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en 
la Figura 13. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 16 corresponde 
a SEQ ID No. 1438. 40 

Figura 17: muestra la secuencia de nucleótidos de HSD17B4 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – 
histonaSL. La 5’UTR de la hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa humana 4 que carece del tracto oligopirimidina 
5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 
5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 17 corresponda a SEQ ID No. 1439. 

Figura 18: muestra la secuencia de nucleótidos de AIG1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – histonaSL. 45 
La 5’UTR de 1 inducido por andrógeno humano que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el 
elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La 
secuencia representada en la Figura 18 corresponda a SEQ ID No. 1440. 

Figura 19: muestra la secuencia de nucleótidos de COX6C – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – 
histonaSL. La 5’UTR de la subunidad de Vlc citocromo C oxidasa humana que carece del tracto de oligopirimidina 5’-50 
terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 
5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 19 corresponde a SEQ ID No. 1441. 
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Figura 20: muestra la secuencia de nucleótidos de ASAH1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 - C30 – 
histonaSL. La 5’UTR de la N-acilesfingosina amidohidrolasa humana (ácido ceramidasa) 1 que carece del tracto de 
oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La 
secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 20 corresponde a SEQ ID No. 
1442. 5 

Figura 21: representación gráfica del efecto del elemento 5’UTR derivado de los genes TOP RPL32, RPL35, 
RPL21, ATP5A1, HSD17B4, AIG1, COX6C y ASAH1 en la expresión del ARNm de luciferasa. Los ARNm se 
transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF) por lipofección. Los niveles de luciferasa se midieron a 24, 
48, y 72 horas después de la transfección. Los elementos 5’UTR incrementan en gran medida los niveles de 
luciferasa comparado con el ARNm que carece de un elemento 5’UTR. Los datos se grafican como media RLU ± 10 
SEM (unidades de luz relativa ± error estándar) para transfecciones en triplicado. Los RLU se resumen en el Ejemplo 
5.3. 

Figura 22: muestra la secuencia de nucleótidos de rpl35 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la proteína 
ribosómica humana grande 35 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 
5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en 15 
cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en Figura 22 corresponda a SEQ 
ID No. 1466. 

Figura 23: muestra la secuencia de nucleótidos de rpl21 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la proteína 
ribosómica humana grande 21 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 
5’UTR en el constructo mostrado en la in Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en 20 
cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 23 corresponda a 
SEQ ID No. 1467. 

Figura 24: muestra la secuencia de nucleótidos de atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la ATP 
sintasa humana, complejo F1 mitocondrial, que transporte H+, subunidad 1 alfa que carece del tracto de 
oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 10. La región 25 
de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La 
secuencia representada en la Figura 24 corresponde a SEQ ID No. 1468. 

Figura 25: muestra secuencia de nucleótidos de HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la 
hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa 4 humana que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó 
el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se 30 
representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 25 
corresponde a SEQ ID No. 1469. 

Figura 26: muestra la secuencia de nucleótidos de AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de 1 inducido por 
andrógeno humano que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el 
constructo mostrado en la Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursivas. La 35 
secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 26 corresponda a SEQ ID No. 
1470. 

Figura 27: muestra la secuencia de nucleótidos de COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la 
subunidad Vlc de cotocromo c oxidasa humana que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el 
elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se 40 
representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 27 
corresponde a SEQ ID No. 1471. 

Figura 28: muestra la secuencia de nucleótidos de ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64. La 5’UTR de la N-
acilesfingosina amidohidrolasa (ácido ceramidasa) 1 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el 
elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 10. La región de codificación para PpLuc(GC) se 45 
representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 28 
corresponde a SEQ ID No. 1472. 

Figura 29: muestra la secuencia de nucleótidos de rpl35 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de la 
proteína ribosómica humana grande 35 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento 
rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en 50 
cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se subrayan. La secuencia 
representada en la Figura 29 corresponde a SEQ ID No. 1473. 

Figura 30: muestra la secuencia de nucleótidos de rpl21 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de la 
proteína ribosómica humana grande 21 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento 
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rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación para PpLuc(GC) se representa en 
cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se subrayan. La secuencia 
representada en la Figura 30 corresponde a SEQ ID No. 1474. 

Figura 31: muestra la secuencia de nucleótidos de atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de 
la ATP sintasa humana, el complejo F1 mitocondrial, que transporte H+, la subunidad 1 alfa que carece del tracto de 5 
oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región 
de codificación para PpLuc(GC) se representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-
bucle de histona se subrayan. La secuencia representada en la Figura 31 corresponde a SEQ ID No. 1475. 

Figura 32: muestra la secuencia de nucleótidos de HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR 
de la hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa humana 4 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 10 
reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación por 
PpLuc(GC) se representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se 
subrayan. La secuencia representada en la Figura 32 corresponde a SEQ ID No. 1476. 

Figura 33: muestra la secuencia de nucleótidos de AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de 1 
inducido por andrógeno humano que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el elemento rpl32 15 
5’UTR en el constructo mostrado en la en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación para 
PpLuc(GC) se representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se 
subrayan. La secuencia representada en la Figura 33 corresponde a SEQ ID No. 1477. 

Figura 34: muestra la secuencia de nucleótidos de COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR 
de la subunidad Vlc de citocromo c oxidasa humana que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal reemplazó el 20 
elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación para PpLuc(GC) se 
representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se subrayan. La 
secuencia representada en la Figura 34 corresponde a SEQ ID No. 1478. 

Figura 35: muestra la secuencia de nucleótidos de ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL. La 5’UTR de 
la N-acilesfingosina amidohidrolasa (ácido ceramidasa) 1 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 25 
reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 11. La región de codificación para 
PpLuc(GC) se representa en cursivas. La secuencia de elemento 5’UTR y la secuencia de tallo-bucle de histona se 
subrayan. La secuencia representada en la Figura 35 corresponde a SEQ ID No. 1479. 

Figura 36: representación gráfica del efecto de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de los genes 
TOP RPL35, RPL21, ATP5A1, HSD17B4, AIG1, COX6C y ASAH1, el tallo-bucle de histona, y la combinación de 30 
elementos 5’UTR y el tallo-bucle de histona en la expresión del ARNm de luciferasa. Los diferentes ARNm se 
transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF) por lipofección. Los niveles de luciferasa se midieron a 8, 24, 
y 48 horas después del transfección. Ambos, ya sea el tallo-bucle de histona o los elementos 5’UTR incrementan los 
niveles de luciferasa comparados con el ARNm que carece de ambos de estos elementos. Sorprendentemente, la 
combinación de los elementos 5’UTR y el tallo-bucle de histona incrementa además en gran medida el nivel de 35 
luciferasa, muy por arriba del nivel observado con cualquiera de los elementos individuales, actuando de esta 
manera sinérgicamente. Los datos se grafican como media RLU ± SEM (unidades de luz relativa ± erros estándar) 
para las transfecciones en triplicado. La sinergia entre los elementos 5’UTR y el tallo-bucle de histona se resumen 
en el ejemplo 5.4. 

Figura 37: muestra la secuencia de nucleótidos de mrpl21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 - 40 
histonaSL. La 5’UTR de la proteína ribosómica murina grande 21 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 5’UTR se 
subraya. La secuencia representada en la Figura 36 corresponde a SEQ ID No. 1443. 

Figura 38: muestra la secuencia de nucleótidos de mrpl35A – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 - 
histonaSL. La 5’UTR de la proteína ribosómica murina grande 35A que carece del tracto de oligopirimidina 5’-45 
terminal reemplazó el elemento rpl32 5’UTR en el constructo mostrado en la Figura 13. La secuencia de elemento 
5’UTR se subraya. La secuencia representada en la Figura 37 corresponde a SEQ ID No. 1444. 

Figura 39: representación gráfica del efecto de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP 
de ratón en la expresión de ARNm de luciferasa. Los ARNm que contienen ya sea un elemento 5’UTR de ratón o 
humano se transfectaron en los fibroblastos dérmicos humanos (HDF) por lipofección. Los niveles de luciferasa se 50 
midieron a 24, 48, y 72 horas después de la transfección. Los elementos 5’UTR de ratón incrementan en gran 
medida los niveles de luciferasa comparados con ARNm que carece de un elemento 5’UTR, similarmente como el 
elemento 5’UTR humano. Los datos se muestran como media RLU ± SEM (unidades de luz relativa ± erros 
estándar) para transfecciones en triplicado. Los RLU se resumen en el Ejemplo 5.5. 
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SEQ ID No. 1-1363. 1435 
y 1461-1462 

Secuencias que comprenden las 5’UTR de genes TOP  

SEQ ID No. 1364 PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 6)  
SEQ ID No. 1365 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – C30 – histonaSL (Figura 7) 
SEQ ID No. 1366 fragmento de la 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32  
SEQ ID No. 1367 fragmento de la 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32 5 
SEQ ID No. 1368 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32 que carece del tracto de oligopirimidina 5’-

terminal.  
SEQ ID No. 1369 3’UTR de albumina humana 
SEQ ID No. 1370 3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, alfa 1 (HBA1) 
SEQ ID No. 1371 3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, alfa 2 (HBA2) 10 
SEQ ID No. 1372 3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, beta (HBB)  
SEQ ID No. 1373 3’UTR de tirosina-hidroxilasa (TH) de Homo sapiens  
SEQ ID No. 1374  3’UTR de 15-lipoxigenasa de arachinodate de Homo Sapiens (ALOX15) 
SEQ ID No. 1375 3’UTR de colágeno de Homo sapiens, tipo I, alfa 1 (COL1A1) 
SEQ ID No. 1376 albumina7 3’UTR 15 
SEQ ID No. 1377 3’UTR + secuencia poli(A) de albumina humana  
SEQ ID No. 1378 fragmento 1 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1379 fragmento 2 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1380 fragmento 3 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1381 fragmento 4 3’UTR de albumina humana  20 
SEQ ID No. 1382 fragmento 5 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1383 fragmento 6 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1384 fragmento 7 3’UTR de albumina humana 
SEQ ID No. 1385 fragmento 8 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1386 fragmento 9 3’UTR de albumina humana  25 
SEQ ID No. 1387 fragmento 10 3’UTR de albumina humana 
SEQ ID No. 1388 fragmento 11 3’UTR de albumina humana 
SEQ ID No. 1389 fragmento 12 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID No. 1390 fragmento 13 3’UTR de albumina humana  
SEQ ID NO. 1391  Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic)  30 
SEQ ID NO. 1392 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc):  
SEQ ID NO. 1393 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Id):  
SEQ ID NO. 1394 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IId)  
SEQ ID NO. 1395 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
SEQ ID NO. 1396 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 35 
SEQ ID NO. 1397 Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
SEQ ID NO. 1398 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
SEQ ID NO. 1399 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
SEQ ID NO. 1400 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg)  
SEQ ID NO. 1401 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih)  40 
SEQ ID NO. 1402 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh)  
SEQ ID NO. 1403 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 
SEQ ID NO. 1404 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 
SEQ ID NO. 1405 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 
SEQ ID NO. 1406 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 45 
SEQ ID NO. 1407 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
SEQ ID NO. 1408 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
SEQ ID NO. 1409 Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
SEQ ID NO. 1410 Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
SEQ ID NO. 1411 Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 50 
SEQ ID NO. 1412 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
SEQ ID NO. 1413 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
SEQ ID NO. 1414 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
SEQ ID NO. 1415 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 
SEQ ID NO. 1416 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 55 
SEQ ID NO. 1417 Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 
SEQ ID NO. 1418 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 
SEQ ID NO. 1419 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 
SEQ ID NO. 1420 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 
SEQ ID NO. 1421 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 60 
SEQ ID NO. 1422 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
SEQ ID NO. 1423 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
SEQ ID NO. 1424 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf)  
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SEQ ID NO. 1425 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
SEQ ID NO. 1426 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
SEQ ID NO. 1427 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 
SEQ ID NO. 1428 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 
SEQ ID NO. 1429 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 5 
SEQ ID NO. 1430 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 
SEQ ID NO. 1431 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 
SEQ ID NO. 1432 Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 
SEQ ID NO. 1433 Secuencia de tallo-bucle de histona ejemplar 
SEQ ID NO. 1434 Porción de ligación a α-complejo, central de la 3’UTR de un gen de α-globina  10 
SEQ ID NO. 1435 proteína de ligación a lípidos ATP sintasa mitocondrial (atp5g2) 
SEQ ID NO. 1436 RPL35 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 14) 
SEQ ID NO. 1437 RPL21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 15) 
SEQ ID NO. 1438 ATP5A1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 16) 
SEQ ID NO. 1439 HSD17B4 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 17) 15 
SEQ ID NO. 1440 AIG1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 18) 
SEQ ID NO. 1441 COX6C – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 19) 
SEQ ID NO. 1442 ASAH1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 20) 
SEQ ID NO. 1443 mRPL21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 37) 
SEQ ID NO. 1444 mRPL35A – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 38) 20 
SEQ ID NO. 1445 RPL35 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1446 RPL21 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1447 ATP5A1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1448 HSD17B4 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1449 AIG1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 25 
SEQ ID NO. 1450 COX6C – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1451 ASAH1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1452 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 35 (RPL35) que carece del tracto de 

oligopirimidina 5’-terminal  
SEQ ID NO. 1453 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 21 (RPL21) que carece del tracto de 30 

oligopirimidina 5’-terminal  
SEQ ID NO. 1454 5’UTR de la ATP sintasa humana, complejo F1 mitocondrial, que transporta H+, 

subunidad 1 alfa, músculo cardiaco (ATP5A1) que carece del tracto de oligopirimidina 5’-
terminal 

SEQ ID NO. 1455 5’UTR de hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa 4 humana (HSD17B4) que carece 35 
del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 

SEQ ID NO. 1456 5’UTR de 1 inducido por andrógeno humano (AIG1) que carece del tracto de 
oligopirimidina 5’-terminal 

SEQ ID NO. 1457 5’UTR de subunidad Vlc de citocromo c oxidasa humana (COX6C) que carece del tracto 
oligopirimidina 5’-terminal 40 

SEQ ID NO. 1458 5’UTR de la N-acilesfingosina amidohidrolasa humana (ácido ceramidasa) 1 (ASAH1) que 
carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 

SEQ ID NO. 1459 5’UTR de la proteína ribosómica de ratón Grande 21 (mRPL21) que carece del tracto de 
oligopirimidina 5’-terminal  

SEQ ID NO. 1460 5’UTR de la proteína ribosómica de ratón Grande 35A (mRPL35A) que carece del tracto 45 
de oligopirimidina 5’-terminal 

SEQ ID NO. 1461 Proteína ribosómica de ratón Grande 21 (mRPL21) 
SEQ ID NO. 1462 Proteína ribosómica de ratón Grande 35A (mRPL35A) 
SEQ ID NO. 1463 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 10) 
SEQ ID NO. 1464 PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 9) 50 
SEQ ID NO. 1465 PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1466 RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 22) 
SEQ ID NO. 1467 RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 23) 
SEQ ID NO. 1468 atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 24) 
SEQ ID NO. 1469 HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 25) 55 
SEQ ID NO. 1470 AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 26) 
SEQ ID NO. 1471 COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 27) 
SEQ ID NO. 1472 ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 28) 
SEQ ID NO. 1473 RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 29) 
SEQ ID NO. 1474 RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 30) 60 
SEQ ID NO. 1475 atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 31) 
SEQ ID NO. 1476 HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 32) 
SEQ ID NO. 1477 AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 33) 
SEQ ID NO. 1478 COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 34) 
SEQ ID NO. 1479 ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 35) 65 
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SEQ ID NO. 1480 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 11) 
SEQ ID NO. 1481 RPL32 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 13) 
 
Ejemplos 

1. Preparación de plantillas de ADN  5 

Se construyó un vector para transcripción in vitro conteniendo un promotor T7 seguido por una secuencia 
enriquecida en GC que codifica luciferasa de Photinus pyralis (PpLuc(GC)) y una secuencia A64 poli(A). La 
secuencia poli(A) fue seguida por un sitio de restricción utilizado para la linealización del vector antes de la 
transcripción in vitro. El ARNm obtenido de este vector por la transcripción in vitro se designa como “PpLuc(GC) – 
A64”. 10 

Este vector se modificó para incluir las secuencias no traducidas 5’ o 3’ del marco de lectura abierto. En resumen, se 
generan vectores que comprenden las siguientes secuencias de codificación de ARNm:  
SEQ ID No. 1364 PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 6) 
SEQ ID No. 1365 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – C30 – histonaSL (Figura 7): 
SEQ ID NO. 1436 RPL35 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 14) 15 
SEQ ID NO. 1437 RPL21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 15) 
SEQ ID NO. 1438 ATP5A1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 16) 
SEQ ID NO. 1439 HSD17B4 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 17) 
SEQ ID NO. 1440 AIG1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 18) 
SEQ ID NO. 1441 COX6C – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 19) 20 
SEQ ID NO. 1442 ASAH1 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 20) 
SEQ ID NO. 1443 mRPL21 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 37) 
SEQ ID NO. 1444 mRPL35A – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 38) 
SEQ ID NO. 1445 RPL35 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1446 RPL21 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 25 
SEQ ID NO. 1447 ATP5A1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1448 HSD17B4 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1449 AIG1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1450 COX6C – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1451 ASAH1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 30 
SEQ ID NO. 1463 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 10) 
SEQ ID NO. 1464 PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 9) 
SEQ ID NO. 1465 PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL 
SEQ ID NO. 1466 RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 22) 
SEQ ID NO. 1467 RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 23) 35 
SEQ ID NO. 1468 atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 24) 
SEQ ID NO. 1469 HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 25) 
SEQ ID NO. 1470 AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 26) 
SEQ ID NO. 1471 COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 27) 
SEQ ID NO. 1472 ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 (Figura 28) 40 
SEQ ID NO. 1473 RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 29) 
SEQ ID NO. 1474 RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 30) 
SEQ ID NO. 1475 atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 31) 
SEQ ID NO. 1476 HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 32) 
SEQ ID NO. 1477 AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 33) 45 
SEQ ID NO. 1478 COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 34) 
SEQ ID NO. 1479 ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 35) 
SEQ ID NO. 1480 RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL (Figura 11) 
SEQ ID NO. 1481 RPL32 – PpLuc(GC) – albumina7 – A64 – C30 – histonaSL (Figura 13) 

2. Transcripción In vitro  50 

La plantilla de ADN de acuerdo con el Ejemplo 1 se linealizó y se transcribió in vitro utilizando T7-Polimerasa. La 
plantilla de ADN luego se digirió por tratamiento de DNasa. Los transcriptos de ARNm contenían una estructura 5'-
CAP obtenida al agregar un exceso de N7-metilguanosina-5'-trifosfato-5'-guanosina a la reacción de transcripción. El 
ARNm así obtenido se purificó y se resuspendió en agua.  

3. Expresión de luciferasa por la lipofección de ARNm  55 
 
Fibroblastos dérmicos humanos (HDF) se sembraron en placas de 24 pocillos a una densidad de 5x104 células por 
pocillo. Al siguiente día, las células se lavaron en opti-MEM y luego se transfectaron con 50 ng por pocillo de ARNm 
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que codifica PpLuc formado en complejo con Lipofectamina2000 en opti-MEM. Como control, el ARNm que no 
codifica PpLuc se lipofectó separadamente. El ARNm que codifica la luciferasa de Renilla reniformis (RrLuc) se 
transfectó junto con PpLuc ARNm para controlar la eficiencia de transfección (20 ng de RrLuc ARNm por pocillo). 90 
minutos después del inicio de la transfección, el opti-MEM se intercambió por el medio. 24, 48, 72 horas después de 
la transfección, el medio se aspiró y las células se lisaron en 200 µl de solución tampón de lisis (Tris 25 mM, pH 7,5 5 
(HCl), EDTA 2 mM, 10% de glicerol, 1% de Tritón X-100, DTT 2 mM, PMSF 1mM). Los lisados se almacenaron a 
-20ºC hasta que se midió la actividad de luciferasa.  

Alternativamente, los HDF se sembraron en placas de 96 pocillos de uno a tres días antes de la transfección a una 
densidad de 104 células por pocillo. Inmediatamente antes de la lipofección, las células se lavaron en opti-MEM. Las 
células se lipofectaron con 25 ng de ARNm que codifica PpLu por pocillo formado en complejo con 10 
Lipofectamine2000. En algunos experimentos, el ARNm que codifica la luciferasa de Renilla reniformis (RrLuc) se 
transfectó junto con PpLuc ARNm para controlar la eficiencia de transfección (2,5 ng de RrLuc ARNm por pocillo). 90 
minutos después del inicio de la transfección, el opti-MEM se intercambió por el medio. En varios puntos de tiempos 
pos-transfección, el medio se aspiró y las células se lisaron en 100 μl de solución tampón de lisis (Passive Lysis 
Buffer, Promega). Los lisados se almacenaron a -80ºC hasta que se midió la actividad de luciferasa.  15 

4. Medición de Luciferasa  

La actividad de luciferasa se midió como unidades de luz relativas (RLU) en un lector de placas BioTek SynergyHT. 
La actividad de PpLuc se midió a los 15 segundos del tiempo de medición utilizando 50 µl de lisado y 200 µl de 
solución tampón de luciferina (75 µM de luciferina, Glicilglicina 25 mM, pH 7,8 (NaOH), MgSO4 15 mM, ATP 2 mM). 
La actividad de RrLuc se midió a 15 segundos de tiempo de medición utilizando 50 µl de lisado y 200 µl de solución 20 
amortiguadora de coelenterazina (40 µM de coelenterazina en solución salina tampón fosfato ajustada a NaCl 500 
mM). 

Alternativamente, la actividad de luciferasa se midió como unidades de luz relativas (RLU) en un lector de palcas 
Hidex Chameleon. La actividad de PpLuc se midió a los 2 segundos de tiempo de medición utilizando 20 µl de lisado 
y 50 µl de solución amortiguadora de luciferina (Beetle-Juice, PJK GmbH). La actividad de RrLuc se midió a los 2 25 
segundos del tiempo de medición utilizando 20 µl de lisado y 50 µl de solución tampón de coelenterazina (Renilla-
Juice, PJK GmbH). 

Resultados 

5.1 La combinación de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP y del tallo-bucle de histona 
incrementa la expresión de la proteína en gran medida. 30 

Para investigar el efecto de la combinación de un elemento 5’UTR derivado de la 5’UTR de un gen TOP y un tallo-
bucle de histona (histonaSL) en la expresión del ARNm de la proteína, se sintetizaron ARNm con diferentes UTR: 
ARNm el elemento 5’UTR ni histonaSL, o con el elemento 5’UTR y la histonaSL. Los ARNm que codifican luciferasa 
o el ARNm de control se transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF). Los niveles de luciferasa se 
midieron a la 24 horas después de la transfección (véase la siguiente Tabla 1 y la Figura 8).  35 

Tabla 1: 
ARNm RLU a las 24 horas 

ARN de control 588 

PpLuc(GC) – ag – A64 12246 

RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – C30 – histonaSL 319840 
 
La luciferasa se expresó claramente del ARNm sin el elemento 5’UTR ni la histonaSL. Sorprendentemente sin 
embargo, la combinación del elemento 5’UTR y la histonaSL incrementó en gran medida el nivel de luciferasa. La 
magnitud del aumento del nivel de luciferasa debido a la combinación del elemento 5’UTR y la histonaSL en el 40 
mismo ARNm indica que están actuando sinérgicamente.  

5.2 La combinación de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP y el tallo-bucle de histona 
incrementa la expresión del ARNm de proteína de forma sinérgica.  

Para investigar el efecto de la combinación del elemento 5’UTR derivado de la 5’UTR de un gen TOP y el tallo-bucle 
de histona en la expresión de ARNm de proteínas, se sintetizaron ARNm con diferentes UTR: ARNm sin el elemento 45 
5’UTR ni el tallo-bucle de histona, o con un elemento 5’UTR o un tallo-bucle de histona, o con el elemento 5’UTR y el 
tallo-bucle de histona. Los ARNm que codifican luciferasas se transfectaron fibroblastos dérmicos humanos (HDF). 
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Los niveles de luciferasa se midieron a 8, 24, y 48 horas después de la transfección (véase la siguiente Tabla 2 y la 
Figura 12). 

Tabla 2: 
ARNm RLU 8 h RLU 24 h RLU 48 h 

PpLuc(GC)–ag–A64 13110 25861 14362 

PpLuc(GC)–ag–A64–histonaSL 88640 97013 57026 

rpl32-PpLuc(GC)–ag–A64 155654 212245 102528 

rpl32-PpLuc(GC)–ag–A64–histonaSL 301384 425825 161974 

 
La luciferasa se expresó claramente del ARNm sin el elemento 5’UTR ni el tallo-bucle de histona. Ambos, ya sea el 5 
tallo-bucle de histona o el elemento 5’UTR incrementaron los niveles de luciferasa comparados con el ARNm que 
carece de ambos de estos elementos. Sorprendentemente sin embargo, la combinación del elemento 5’UTR y el 
tallo-bucle de histona incrementaron además en gran medida el nivel de luciferasa, muy por arriba del nivel 
observado con cualquiera de los elementos individuales. La magnitud del aumento en el nivel de luciferasa debido a 
la combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona en el mismo ARNm muestra que están actuando 10 
sinérgicamente. La sinergia entre el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona se cuantificó dividiendo la señal del 
ARNm combinando ambos elementos entre la suma de la señal del ARNm sin ambos elementos más el aumento en 
la señal por el elemento 5’UTR más el aumento en la señal por el tallo-bucle de histona. Este cálculo se realizó en 
tres puntos de tiempo separados y para la proteína total expresada de 0 a 48 horas, calculada del área bajo la curva 
(AUC) (véase la siguiente Tabla 3). 15 

Tabla 3: 

8 h 

rpl32 histonaSL RLU Δ RLU RLU predicha (aditiva) sinergía 

— — 13110    

— + 88640 75530     

+ — 155654 142544     

+ + 301384   231184 1,30 

24 h 

rpl32 histonaSL RLU Δ RLU RLU predicha (aditiva) sinergia 

— — 25861    

— + 97013 71152     

+ — 212245 186384     

+ + 425825   283397 1,50 

48 h 

rpl32 histonaSL RLU Δ RLU RLU predicha (aditiva) sinergia 

— — 14362    

— + 57026 42664     

+ — 102528 88166     
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+ + 161974   145192 1,12 

AUC 0 - 48 horas 

rpl32 histonaSL RLU Δ RLU RLU predicha (aditiva) sinergia 

— — 846881    

— + 3688000 2841119     

+ — 7343000 6496119     

+ + 14080000   10184119 1,38 
 
La sinergia así calculada específica que tan alto el nivel de ARNm de luciferasa que combina el elemento 5’UTR y el 
tallo-bucle de histona es aquel que se esperaría si los efectos del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona fueran 
puramente aditivos. Este resultado confirma que la combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona lleva 
a cabo un incremento notablemente sinérgico en la expresión de la proteína.  5 

5.3 elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP incrementan la expresión del ARNm de la proteína  

Para investigar el efecto de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de los genes TOP en la expresión del 
ARNm de la proteína, se sintetizaron ARNm con uno de los diferentes elementos 5’UTR. Además, los ARNm 
contenían el elemento albúmina7 3’UTR. Los ARNm que codifican Luciferasa se transfectaron en fibroblastos 
dérmicos humanos (HDF). Los niveles de luciferasa se midieron 24, 48, y 72 horas después de la transfección 10 
(véase la siguiente Tabla 4 y la Figura 21). 

Tabla 4: 
5’UTR RLU a las 24 horas RLU a las 48 horas RLU a las 72 horas 

ninguna 114277 121852 68235 

rpl32 332236 286792 114148 

rpl35 495917 234070 96993 

rpl21 563314 352241 156605 

atp5a1 1000253 538287 187159 

HSD17B4 1179847 636877 299337 

AIG1 620315 446621 167846 

COX6C 592190 806065 173743 

ASAH1 820413 529901 198429 

 
La luciferasa se expresó claramente del ARNm que carece de un elemento 5’UTR. Sorprendentemente, sin embargo 
todos los elementos 5’UTR incrementaron en gran medida el nivel de luciferasa. 15 

5.4 La combinación de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP y el tallo-bucle de histona 
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incrementa la expresión del ARNm de la proteína de forma sinérgica 

Para investigar el efecto de la combinación de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP y el tallo-
bucle de histona en la expresión del ARNm de la proteína, se sintetizaron ARNm con diferentes UTR: ARNm sin el 
elemento 5’UTR ni el tallo-bucle de histona, o con un tallo-bucle de histona, o con uno de los diferentes elementos 
5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP, o con uno de los diferentes elementos 5’UTR y un tallo-bucle de 5 
histona. Además, los ARNm contenían el elemento 3’UTR de alfa-globina. Los ARNm que codifican luciferasa se 
transfectaron en fibroblastos dérmicos humanos (HDF). Los niveles de luciferasa se midieron a 8, 24, y 48 horas 
después de la transfección (véase la Figura 36). La luciferasa se expresó claramente del ARNm que no tiene ni el 
elemento 5’UTR ni el tallo-bucle de histona. El tallo-bucle de histona incrementó el nivel de luciferasa. Todos los 
elementos 5’UTR también incrementaron el nivel de luciferasa. Sorprendentemente sin embargo, las combinaciones 10 
del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona incrementaron en gran medida además el nivel de luciferasa muy por 
arriba del nivel observado con cualquiera de los elementos individuales. La magnitud del aumento del nivel de 
luciferasa debido a la combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona en el mismo ARNm muestra que 
están actuando sinérgicamente. 

La sinergia entre el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona se cuantificó dividiendo la señal del ARNm 15 
combinando ambos elementos entre la suma de la señal del ARNm sin ambos elementos más el aumento en la 
señal por el elemento 5’UTR más el aumento en la señal por el tallo-bucle de histona. Este cálculo se llevó a cabo 
para la proteína total expresada de 0 a 48 horas, calculada el área bajo la curva (AUC) (véase la siguiente Tabla 5). 

Tabla 5: 

TOP 5’UTR Sinergia con el tallo-bucle de histona 

35L 2,50 

21L 3,25 

atp5a1 3,00 

HSD17B4 3,55 

AIG1 1,52 

COX6C 3,19 

La sinergia así calculada específica que tan alto el nivel del ARNm de luciferasa que combina el elemento 5’UTR y el 20 
tallo-bucle de histona es aquel que se esperaría si los efectos del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona fueran 
puramente aditivos. El nivel de luciferasa del ARNm que combina el elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona fue 
hasta más de tres veces más alto que si sus efectos fueran puramente aditivos. Este resultado confirma que la 
combinación del elemento 5’UTR y el tallo-bucle de histona lleva a cabo un incremento notablemente sinérgico en la 
expresión de la proteína.  25 

5.5 Elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP de ratón incrementan la expresión del ARNm de la 
proteína. 

Para investigar el efecto de los elementos 5’UTR derivados de las 5’UTR de genes TOP de ratón en la expresión del 
ARNm de la proteína, se sintetizaron ARNm con dos diferentes elementos 5’UTR de ratón. Además, los ARNm 
contenían el elemento albúmina7 3’UTR. Los ARNm que codifican luciferasa se transfectaron en fibroblastos 30 
dérmicos humanos (HDF). Para comparación, el ARNm que contiene el elemento rpl32 5’UTR humano se transfectó. 
Los niveles de luciferasa se midieron a 24, 48, y 72 horas después de la transfección (véase la siguiente Tabla 6 y 
Figura 39). 

Tabla 6: 
5’UTR RLU a las 24 horas RLU a las 48 horas RLU a las 72 horas 
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ninguna 114277 121852 68235 

rpl32 332236 286792 114148 

mrpl21 798233 351894 139249 

mrpl35A 838609 466236 174949 

 
La luciferasa se expresó claramente del ARNm sin elemento 5’UTR. Ambos elementos 5’UTR de ratón 
incrementaron en gran medida el nivel de luciferasa, similarmente como el elemento 5’UTR humano. 
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Secuencias: 
 
alfa-2-macroglobulina (A2M) de Homo sapiens: gctccttctttctgcaacatg (Seq ID No: 1) 

Acil-CoA-deshidrogenasa de Homo sapiens, cadena lineal de 5 
C-4 a C-12 (ACADM):ggctctctttccgcgctgcggtcagcctcggcgtcccacagagagggccagaggtggaaacgcagaaaaccaaaccaggactat
cagagattgcccggagaggggatg Seq ID No: 2) 
 
Arilsulfatasa E de Homo sapiens (chondrodysplasia punctata 1) (ARSE): 
cttcctcttcttgatcggggattcaggaaggagcccaggagcagaggaagtagagagagagacaacatg (Seq ID No: 3) 10 
agammaglobulinemia tirosina cinasa de Bruton de Homo sapiens (BTK): 
tgtccttcctctctggactgtaagaatatgtctccagggccagtgtctgctgcgatcgagtcccaccttccaagtcctggcatctcaatgcatctgggaagctacctgcatt
aagtcaggactgagcacacaggtgaactccagaaagaagaagctatg (Seq ID No: 4) 
 
Complemento 2 de componentes de Homo sapiens (C2): 15 
tgaccttttccctcccgcggctctctacctctcgccgcccctagggaggacaccatg (Seq ID No: 5) 
 
Cinasa 4 dependiente de ciclina de Homo sapiens (CDK4): 
gggcctctctagcttgcggcctgtgtctatggtcgggccctctgcgtccagctgctccggaccgagctcgggtgtatggggccgtaggaaccggctccggggccccga
taacgggccgcccccacagcaccccgggctggcgtgagggtctcccttgatctgagaatg (Seq ID No: 6) 20 
 
Citocromo P450 de Homo sapiens, familia 17, subfamilia A, polipéptido 1 (CYP17A1): 
agctcttctactccactgctgtctatcttgcctgccggcacccagccaccatg (Seq ID No: 7) 
 
Endoglina de Homo sapiens (ENG): 25 
cttcctctacccggttggcaggcggcctggcccagccccttctctaaggaagcgcatttcctgcctccctgggccggccgggctggatg (Seq ID No: 8) 
 
Deficiencia de reparación de roedor de complementación cruzada de la reparación por escisión de Homo sapiens, 
grupo de complementación 3 (ERCC3): tcttctctctgctgctgtagctgccatg (Seq ID No: 9) 
 30 
Deficiencia de reparación de roedor de complementación cruzada de reparación por escisión de Homo sapiens, 
grupo de complementación 5 (ERCC5): 
ctgtctttcttccgggaggcggtgacagctgctgagacgtgttgcagccagagtctctccgctttaatgcgctcccattagtgccgtcccccactggaaaaccgtggcttc
tgtattatttgccatctttgttgtgtaggagcagggagggcttcctcccggggtcctaggcggcggtgcagtccgtcgtagaagaattagagtagaagttgtcggggtccg
ctcttaggacgcagccgcctcatg (Seq ID No: 10) 35 
 
Ferritina, polipéptido ligero de Homo sapiens (FTL): 
cgtcccctcgcagttcggcggtcccgcgggtctgtctcttgcttcaacagtgtttggacggaacagatccggggactctcttccagcctccgaccgccctccgatttcctct
ccgcttgcaacctccgggaccatcttctcggccatctcctgcttctgggacctgccagcaccgtttttgtggttagctccttcttgccaaccaaccatg 
(Seq ID No: 11) 40 
 
Galactosilceramidasa de Homo sapiens (GALC): ccgcctccctgggcgccggagtcatgtgacccacacaatg (Seq ID No: 12) 
Proteína de unión de espacio de Homo sapiens, alfa 1, 43kDa (GJA1): 
ttttctttcattagggggaaggcgtgaggaaagtaccaaacagcagcggagttttaaactttaaatagacaggtctgagtgcctgaacttgccttttcattttacttcatcctc
caaggagttcaatcacttggcgtgacttcactacttttaagcaaaagagtggtgcccaggcaacatg (Seq ID No: 13) 45 
 
Proteína de unión de espacio de Homo sapiens, beta 1, 32kDa (GJB1): 
cattctctgggaaagggcagcagcagccaggtgtggcagtgacagggaggtgtgaatgaggcaggatg (Seq ID No: 14) 
 
Glucosa-6-fosfato isomerasa de Homo sapiens (GPI): cgctccttcctcctcggctcgcgtctcactcagtgtaccttctagtcccgccatg 50 
(Seq ID No: 15) 
 
Hidroxiacil-CoA deshidrogenasa/3-cetoacil-CoA tiolasa/enoil-CoA hidratasa (proteína trifuncional), subunidad alfa de 
Homo sapiens (HADHA): ctgtcctcttcagctcaagatg (Seq ID No: 16) 
 55 
Hidroxiacil-CoA deshidrogenasa/3-cetoacil-CoA tiolase/enoil-CoA hidratasa (proteína trifuncional), subunidad beta de 
Homo sapiens (HADHB): 
gggccctttctgggcaggacccgccccttggtcccgcagagccttggtacttggacctgaaccttgctccgagagggagtcctcgcggacgtcagccaagattccag
aatg (Seq ID No: 17) 
 60 
Factor H de complemento de Homo sapiens (CFH): 
cttccttttgcagcaagttctttcctgcactaatcacaattcttggaagaggagaactggacgttgtgaacagagttagctggtaaatgtcctcttaaaagatccaaaaaat
g (Seq ID No: 18) 
 

ES 2 654 205 T3

 



 

72 
 

Sarcoglicano, gamma (proteína asociada a distrofina de 35kDa) de (SGCG) de Homo sapiens: 
agccctttctccagggacagttgctgaagcttcatcctttgctctcattctgtaagtcatagaaaagtttgaaacattctgtctgtggtagagctcgggccagctgtagttcatt
cgccagtgtgcttttcttaatatctaagatg (Seq ID No: 19) 
 
Lipasa A, ácido lisosómico, colesterol esterasa (LIPA) de Homo sapiens: 5 
ggtcccctatccgcaccccggcccctgagagctggcactgcgactcgagacagcggcccggcaggacagctccagaatg (Seq ID No: 20) 
 
Lipoproteína lipasa (LPL) de Homo sapiens: 
ccccctcttcctcctcctcaagggaaagctgcccacttctagctgccctgccatcccctttaaagggcgacttgctcagcgccaaaccgcggctccagccctctccagc
ctccggctcagccggctcatcagtcggtccgcgccttgcagctcctccagagggacgcgccccgagatg (Seq ID No: 21) 10 
 
Homólogo 1 mutL 1, cáncer de colon, tipo 2 no de poliposis (E. coli) (MLH1) de Homo sapiens: 
ggctcttctggcgccaaaatg (Seq ID No: 22) 
 
Enfermedad de Niemann-Pick de Homo sapiens, tipo C1 (NPC1): 15 
cttccttcctgaccggcgcgcgcagcctgctgccgcggtcagcgcctgctcctgctcctccgctcctcctgcgcggggtgctgaaacagcccggggaagtagagccg
cctccggggagcccaaccagccgaacgccgccggcgtcagcagccttgcgcggccacagcatg (Seq ID No: 23) 
 
Factor 12 de biogénesis peroxisomal de Homo sapiens (PEX12): 
gcgcctctcttccgccaggcatcccagaggtcctggtggtttcatttccgggtgcggcttctgtcataaagcggagacctcccttcaaacgtggcgtcgtgggttgtttgcg20 
cctcgcctggggtcagcgagcaaggacgggcgcgggcggggatactcaaagccaacagctggagtcagcccttgtgtcccgggctcacagtggcacgactgaat
cctcagagtcggctggcttttgagctctcacgattggggaggagggggcgtttctggttcgcagctccagaggattgcgttccttcccccatacctgtcccccacagtca
cgctctgccctgacgtgcagcatttgacaagttaccccctcgccacatactacttccacccacgtccgagttaactttgttcttaaccttcttgagactaccctcggcctcca
ggtctttttttcccagttcatttttgcccataagattgagtttcgagtttcagatatcatgcagaaagtttacctttaagactgagcacccatctgatactcttcctcccgaaaaa
gttcatgctcacgagagagtttgtgggaaaagtgaaagccagtacacgcaggaaactatg (Seq ID No: 24) 25 
 
Factor 6 de biogénesis peroxisomal de Homo sapiens (PEX6): cgctccttcaccctcctcgttggtgtcctgtcaccatg 
(Seq ID No: 25) 
 
Fosfofructocinasa de Homo sapiens, músculo (PFKM): 30 
gagccttcttgtcagcatctgttagtggaggttgggaagcctctcctccttccccctccctctttgcctccacctggctcctccccatgttcgtccatcacccctcccccctttcc
caaggacaatctgcaagaaagcagcggcggaggagagctaagactaaaagagtggatcatg (Seq ID No: 26) 
 
Inhibidor de serpin peptidasa de Homo sapiens, clado A (alfa-1 antiproteinasa, antitripsina), miembro 1 (SERPINA1): 
ctgtctcctcagcttcaggcaccaccactgacctgggacagtgaatcgacaatg (Seq ID No: 27) 35 
 
Homólogo de fosfatasa y tensina de Homo sapiens (PTEN): 
agttctctcctctcggaagctgcagccatgatggaagtttgagagttgagccgctgtgaggcgaggccgggctcaggcgagggagatgagagacggcggcggcc
gcggcccggagcccctctcagcgcctgtgagcagccgcgggggcagcgccctcggggagccggccggcctgcggcggcggcagcggcggcgtttctcgcctcc
tcttcgtcttttctaaccgtgcagcctcttcctcggcttctcctgaaagggaaggtggaagccgtgggctcgggcgggagccggctgaggcgcggcggcggcggcgg40 
cacctcccgctcctggagcgggggggagaagcggcggcggcggcggccgcggcggctgcagctccagggagggggtctgagtcgcctgtcaccatttccaggg
ctgggaacgccggagagttggtctctccccttctactgcctccaacacggcggcggcggcggcggcacatccagggacccgggccggttttaaacctcccgtccgc
cgccgccgcaccccccgtggcccgggctccggaggccgccggcggaggcagccgttcggaggattattcgtcttctccccattccgctgccgccgctgccaggcct
ctggctgctgaggagaagcaggcccagtcgctgcaaccatccagcagccgccgcagcagccattacccggctgcggtccagagccaagcggcggcagagcga
ggggcatcagctaccgccaagtccagagccatttccatcctgcagaagaagccccgccaccagcagcttctgccatctctctcctcctttttcttcagccacaggctcc45 
cagacatg (Seq ID No: 28) 
 
Familia 3 portadora de soluto de Homo sapiens (transportadores de cistina, aminoácido dibásico y neutro, activador 
de cistina, transporte de aminoácido dibásico y neutro), miembro 1 (SLC3A1): 
cctcccttactgcaggaaggcactccgaagacataagtcggtgagacatg (Seq ID No: 29) 50 
 
Familia 3 de aldehído deshidrogenasa de Homo sapiens, miembro A2 (ALDH3A2): 
ccgcctcccactccccagcgcccccggaccgtgcagttctctgcaggaccaggccatg (Seq ID No: 30) 
Bleomicin-hidrolasa de Homo sapiens (BLMH): 
gtttctcccagcctcagcctccccgccgccgccgccgccgccgccgccgagccggtttcctttttccggcgctccgggtgcgagagacaggtcgggccccctaggca55 
gcgagccgcagcgcaatcccggcgctcgcccaaggaccctggaagctaccgttaccccgccgggcagcgtgggcgccatg (Seq ID No: 31) 
 
Catepsina K de Homo sapiens (CTSK): 
cctcctcctcttacccaaattttccagccgatcactggagctgacttccgcaatcccgatggaataaatctagcacccctgatggtgtgcccacactttgctgccgaaac
gaagccagacaacagatttccatcagcaggatg (Seq ID No: 32) 60 
 
Activador de gangliosido GM2 de Homo sapiens (GM2A): 
gcttctttgcgtaaccaatactggaaggcatttaaaggcacctctgccgccacagaccttgcagttaactccgccctgacccacccttcccgatg 
(Seq ID No: 33) 
 65 
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Hidroxisteroide (17-beta) deshidrogenasa 4 de Homo sapiens (HSD17B4): 
ccgcctcctcctgtcccgcagtcggcgtccagcggctctgcttgttcgtgtgtgtgtcgttgcaggccttattcatg (Seq ID No: 34) 
 
Factor 2 citosólico de neutrófilo de Homo sapiens (NCF2): 
ctctctctgcttctttccttttctctctcatggtagggttatgagtcagttgccaaaaggtggggacatttcctgatgcatttgcaacactgagaagttatcttaagggaggctg5 
ggccccattctactcatctggcccagaaagtgaacaccttgggggccactaaggcagccctgctaggggagacgctccaacctgtcttctctctgtctcctggcagctc
tcttggcctcctagtttctacctaatcatg (Seq ID No: 35) 
 
3-oxoácido CoA transferasa 1 de Homo sapiens (OXCT1): cagcctcctcctgcctcaccgcccgaagatg (Seq ID No: 36) 
 10 
Sulfito oxidasa de Homo sapiens (SUOX): 
ccgccccttctcgagaactcgcagagctgggctggtaaaattgcagtgctgaagacactggacccgcaaaaggctgtccctcccaaacctgggattctgggctcact
gagttcacctgcgagtcagccctacctgcactgctctggtctagtacaaacaggctgctggcattgagggacggagtctccaactcctggcctctagcagtcctcctgt
gtaggtctcccaaagtgctagtgtgtccggaattggtgggttcttggtctcactgacttcaagaatgaagccgcggaccctcgcagtctgctacaatg 
(Seq ID No: 37) 15 
 
Albúmina de Homo sapiens (ALB): ttttctcttctgtcaaccccacacgcctttggcacaatg (Seq ID No: 38) 
 
Arilsulfatasa A de Homo sapiens (ARSA): 
ctccctctagcgccttccccccggcccgactccgctggtcagcgccaagtgacttacgcccccgaccctgagcccggaccgctaggcgaggaggatcagatctccg20 
ctcgagaatctgaaggtgccctggtcctggaggagttccgtcccagcccgcggtctcccggtactgtcgggccccggccctctggagcttcaggaggcggccgtcag
ggtcggggagtatttgggtccggggtctcagggaagggcggcgcctgggtctgcggtatcggaaagagcctgctggagccaagtagccctccctctcttgggacag
acccctcggtcccatg (Seq ID No: 39) 
 
Elastina de Homo sapiens (ELN): 25 
ctccctccctctttccctcacagccgacgaggcaacaattaggctttggggataaaacgaggtgcggagagcgggctggggcatttctccccgagatg 
(Seq ID No: 40) 
 
Hemoglobina, alfa 2 de Homo sapiens (HBA2): cactcttctggtccccacagactcagagagaacccaccatg (Seq ID No: 41) 
 30 
Hexosaminidasa B de Homo sapiens (polipéptido beta) (HEXB): 
cttcctctgatccgggccgggcgggaagtcgggtcccgaggctccggctcggcagaccgggcggaaagcagccgagcggccatg (Seq ID No: 42) 
 
Mannosidasa de Homo sapiens, alfa, clase 2B, miembro 1 (MAN2B1): 
cggcctttccagggccggggaaccccaggaggaagctgctgagccatg (Seq ID No: 43) 35 
 
Gen 2 de activación de recombinación de Homo sapiens (RAG2): 
cactctctttacagtcagccttctgcttgccacagtcatagtgggcagtcagtgaatcttccccaagtgctgacaattaatacctggtttagcggcaaagattcagagagg
cgtgagcagcccctctggccttcagacaaaaatctacgtaccatcagaaactatg (Seq ID No: 44) 
 40 
Molécula CD53 de Homo sapiens (CD53): 
tctccttttacacaaatagccccggatatctgtgttaccagccttgtctcggccacctcaaggataatcactaaattctgccgaaaggactgaggaacggtgcctggaa
aagggcaagaatatcacggcatg (Seq ID No: 45) 
 
Fragmento Fc de IgG, IIIa de baja afinidad, receptor (CD16a) (FCGR3A): de Homo sapiens 45 
tggtccctttagggctccggatatctttggtgacttgtccactccagtgtggcatcatg (Seq ID No: 46) 
 
Interleucina 1, beta (IL1B) de Homo sapiens: 
aaacctcttcgaggcacaaggcacaacaggctgctctgggattctcttcagccaatcttcattgctcaagtgtctgaagcagccatg (Seq ID No: 47) 
 50 
Molécula CD4 de Homo sapiens (CD4): 
ctgtctctcttcatttaagcacgactctgcagaaggaacaaagcaccctccccactgggctcctggttgcagagctccaagtcctcacacagatacgcctgtttgagaa
gcagcgggcaagaaagacgcaagcccagaggccctgccatttctgtgggctcaggtccctactggctcaggcccctgcctccctcggcaaggccacaatg 
(Seq ID No: 48) 
 55 
Inhibidor de serpin peptidasa de Homo sapiens, clado A (alfa-1 antiproteinasa, antitripsilna), miembro 5 (SERPINA5): 
agccctctgccctttctgagcccgagggactgccacctccactgtgtgcacactcagctacgggacacatttcaggtatccaaggcagcagaggtgagtgggtcccc
cgagctctgtgaccttatgctccacactaactctggcagagcctccgtttcctcatagaacaaagaacagccaccatg (Seq ID No: 49) 
 
Vitronectina de Homo sapiens (VTN): 60 
tgccctccttccctgtctctgcctctccctcccttcctcaggcatcagagcggagacttcagggagaccagagcccagcttgccaggcactgagctagaagccctgcc
atg (Seq ID No: 50) 
 
Familia de aldehído deshidrogenasa de Homo sapiens, miembro A1 (ALDH9A1): 
ccgcccctcccgcggccccgcccctcccgcggcccgtcagcctctgccgcggagctgcgtccgccactcatg (Seq ID No: 51) 65 
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Anexina A1 de Homo sapiens (ANXA1): 
cttcctttaaaatcctataaaatcagaagcccaagtctccactgccagtgtgaaatcttcagagaagaatttctctttagttctttgcaagaaggtagagataaagacactt
tttcaaaaatg (Seq ID No: 52) 
 5 
ATPasa de Homo sapiens, transporte de Na+/K+, polipéptido alfa 1 (ATP1A1): 
ttttctctctgattctccagcgacaggacccggcgccgggcactgagcaccgccaccatg (Seq ID No: 53) 
 
ATPasa de Homo sapiens, transporte de Na+/K+, polipéptido alfa 2 (ATP1A2): 
ctttctctgtctgccagggtctccgactgtcccagacgggctggtgtgggcttgggatcctcctggtgacctctcccgctaaggtccctcagccactctgccccaagatg 10 
(Seq ID No: 54) 
Canal de calcio de Homo sapiens, subunidad beta 3, dependiente de voltaje (CACNB3): 
ccctccttcgcgctctctcgctccctgccgccgcccgcagggctgcggggctcggtggcatctcccgggcgcggcccgcagtccttgcccctgcctccgggccgctcc
cgcccccggcgccgctcgctcccccgacccggactcccccatg (Seq ID No: 55) 
 15 
Receptor colinérgico de Homo sapiens, nicotínico, alfa 7 (neuronal) (CHRNA7): 
gtgcctctgtggccgcaggcgcaggcccgggcgacagccgagacgtggagcgcgccggctcgctgcagctccgggactcaacatg (Seq ID No: 56) 
 
Citocromo P450 de Homo sapiens, familia 51, subfamilia A, polipéptido 1 (CYP51A1): 
gcttctctcgttccgtcgattgggaggagcggtggcgacctcggccttcagtgtttccgacggagtgaatg (Seq ID No: 57) 20 
 
Glutamato-descarboxilasa 1 de Homo sapiens (cerebro, 67kDa) (GAD1): 
atctctctcttctcctggcgctcgcgtgcgagagggaactagcgagaacgaggaagcagctggaggtgacgccgggcagattacgcctgtcagggccgagccga
gcggatcgctgggcgctgtgcagaggaaaggcgggagtgcccggctcgctgtcgcagagccgagcctgtttctgcgccggaccagtcgaggactctggacagta
gaggccccgggacgaccgagctgatg (Seq ID No: 58) 25 
 
Gamma-glutamil-carboxilasa de Homo sapiens (GGCX): 
aattctcctggcggcctccgttcagacgcggcagctgtgacccacctgcctcctccgcagagcaatg (Seq ID No: 59) 
 
Receptor de glutamato de Homo sapiens, metabotrópico 3 (GRM3): 30 
tcccctctttccccaacctcctccctctcttctactccacccctccgttttcccactccccactgactcggatgcctggatgttctgccaccgggcagtggtccagcgtgcag
ccgggagggggcaggggcagggggcactgtgacaggaagctgcgcgcacaagttggccatttcgagggcaaaataagttctcccttggatttggaaaggacaaa
gccagtaagctacctcttttgtgtcggatgaggaggaccaaccatgagccagagcccgggtgcaggctcaccgccgccgctgccaccgcggtcagctccagttcct
gccaggagttgtcggtgcgaggaattttgtgacaggctctgttagtctgttcctcccttatttgaaggacaggccaaagatccagtttggaaatgagagaggactagcat
gacacattggctccaccattgatatctcccagaggtacagaaacaggattcatgaagatg (Seq ID No: 60) 35 
 
Guanilato ciclasa 1 de Homo sapiens, soluble, alfa 3 (GUCY1A3): 
ggttcctttggggtgatcaaagagggagacacagacacagagagacaaaggcaaggaggactgtctgggagccacgcgggcgatacagtttccgaggcacgc
cgcgtcccgcctagcctgttgaacaggtagacatgagcgacccaagctgcggatttgcgaggcgcgccctggagctgctagagatccggaagcacagccccgag
gtgtgcgaagccaccaagtcaagttcctaacgagtcttcagaggaggcagcaggaagctcagagagctgcaaagcaaccgtgcccatctgtcaagacattcctga40 
gaagaacatacaagaaagtcttcctcaaagaaaaaccagtcggagccgagtctatcttcacactttggcagagagtatttgcaaactgattttcccagagtttgaacg
gctgaatgttgcacttcagagaacattggcaaagcacaaaataaaagaaagcaggaaatctttggaaagagaagactttgaaaaaacaattgcagagcaagca
gttgcagcaggagttccagtggaggttatcaaagaatctcttggtgaagaggtttttaaaatatgttacgaggaagatgaaaacatccttggggtggttggaggcaccc
ttaaagattttttaaacagcttcagtacccttctgaaacagagcagccattgccaagaagcaggaaaaaggggcaggcttgaggacgcctccattctatgcctggata
aggaggatgattttctacatgtttactacttcttccctaagagaaccacctccctgattcttcccggcatcataaaggcagctgctcacgtattatatgaaacggaagtgga45 
agtgtcgttaatg (Seq ID No: 61) 
 
3-hidroxi-3-metilglutaril-CoA reductasa de Homo sapiens (HMGCR): 
ggctccttccgctccgcgactgcgttaactggagccaggctgagcgtcggcgccggggttcggtggcctctagtgagatctggaggatccaaggattctgtagctaca
atg (Seq ID No: 62) 50 
 
IMP (inosina 5'-monofosfato) deshidrogenasa 2 de Homo sapiens (IMPDH2): 
aggtctctgcggcgcggtcctcggagacacgcggcggtgtcctgtgttggccatg (Seq ID No: 63) 
 
Leucotrieno A4 hidrolasa de Homo sapiens (LTA4H): 55 
acttcctttcccggcgtgcaccgcgaatccctcctcctcttctttacctctctccctcctcctcaggttctctatcgacgagtctggtagctgagcgttgggctgtaggtcgctgt
gctgtgtgatcccccagagccatg (Seq ID No: 64) 
 
Receptor Y1 de neuropéptido Y de Homo sapiens (NPY1R): 
ccttctttaataagcaggagcgaaaaagacaaattccaaagaggattgttcagttcaagggaatgaagaattcagaataattttggtaaatggattccaatatgggga60 
ataagaataagctgaacagttgacctgctttgaagaaacatactgtccatttgtctaaaataatctataacaaccaaaccaatcaaaatg (Seq ID No: 65) 
 
Piruvato-deshidrogenasa (lipoamida) beta de Homo sapiens (PDHB): 
cggcccctctgttgtcgtttggcagcggatagaggacacgaccaagatg (Seq ID No: 66) 
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Proteína ribosómica similar a L36a de Homo sapiens (RPL36AL): 
cttccctttcctgttaggcgagagctgcgaaaggcgagagctgcgaagggccaggtgtcgggcgctgtttctcgttttcatcatatagacaaaacagccctgctgcaaa
gatg (Seq ID No: 67) 
 
ATPasa de Homo sapiens, transporte de Ca++, tipo 2C, miembro 1 (ATP2C1): 5 
gcttcttctcacgccgggagcaggctcccgcctcgcaccgctgccccgcgagcagctcctcttctcccgaggcgcgcggggcgcccccgcgagccccgcggctga
gaccccgcagcctggaggagggctgtccggggctttggatgctgctgctaggggtggtgggagcagccgtgggacgcgtggccgggagcgggggtgacagcct
gggattccgggggcttctcttccttgtcctcctcctctcctctctattcccagtgtggccgtggctgacactaaagactttgtagccatcaacccgagtgcagtttcgatgga
aaatg (Seq ID No: 68) 
 10 
UDP-glucosa pirofosforilasa 2 de Homo sapiens (UGP2): 
ccgcctctttcattgaagaaatttaagttcgtgtggttttaccttttccgggagtctccagctggccctcatttgtgtccggagctcaggagttcccaaaccgactcagtcgca
ccaagtttccgtcttttggaattggggaaggagtttctttctttcttttcttttttcttgagccagttttaatcgctttgaataaatactcccttaagtagttaaatataggaggagaa
agaatacatcggttgttaaagcaggagaggaagagagacctgccctgtagcgtgactcctctagaaaaaaaaaaaaaaagccggagtattttactaagcccctaa
aatg (Seq ID No: 69) 15 
 
ATPasa de Homo sapiens, transporte de Na+/K+, polipéptido beta 1 (ATP1B1): 
cctcctcctgctcctgccttggctcctccgccgcgcgtctcgcactccgagagccgcagcggcagcggcgcgtcctgcctgcagagagccaggccggagaagccg
agcggcgcagaggacgccagggcgcgcgccgcagccacccaccctccggaccgcggcagctgctgacccgccatcgccatg (Seq ID No: 70) 
 20 
Glicoproteína M6B (GPM6B): de Homo sapiens 
ctgtctttatggaccagtaggcagagcgaaattgacgctgacaagacttttgcatcttggaagggactgtaatctactgtagtgaagaacagagcctctcaatcagacg
ggtgtaaataagagacggaggggagtccaaaagaaaaggaagaggaggaaaaacaagtgtgtgttggggggaacagggggaaaagcatttttggtggatggt
atg (Seq ID No: 71) 
 25 
Homólogo de wntless de Homo sapiens (Drosophila) (WLS): 
gctcctttaagcgtccacaggcggcggagcggccacaatcacagctccgggcattgggggaacccgagccggctgcgccgggggaatccgtgcgggcgccttcc
gtcccggtcccatcctcgccgcgctccagcacctctgaagttttgcagcgcccagaaaggaggcgaggaaggagggagtgtgtgagaggagggagcaaaaagc
tcaccctaaaacatttatttcaaggagaaaagaaaaagggggggcgcaaaaatg (Seq ID No: 72) 
 30 
Mono-oxigenasa 3 que contiene flavina de Homo sapiens (FMO3): 
ttttctctttcaaactgcccagacggttggacaggacgtagacacacagaagaaaagaagacaaagaacgggtaggaaaattaaaaaggttaccatg (Seq ID 
No: 73) 
 
Dominios C2 múltiples de Homo sapiens, transmembrana 1 (MCTP1): 35 
cagcctcttttgccggtattcagtgaagaaagcaagtctaaatatgcagttctctcactggagtgaaagatgttttgttcatttctaatcaactatg (Seq ID No: 74) 
 
Mantenimiento estructural de Homo sapiens de cromosomas 4 (SMC4): 
ccgcctctcggcgagcccgccctcttctgaagaggcgtttctggaccactgagccccgcctcccactgtgagcggaaccctaccgtttttaaaaaaatctttttcaaaac
ttgccaggttgtctttccaaatatttttaataatagtgctgctgctgtagaccacagagaaaagaatccctcgctcttccttttcacttagtagaaacttctaccgcgtaggtcc40 
cgccaggagttcgcgcatgcgcaggagcgacaataagatggcggtgataatcgccgcactttttttcaaattagtggatcccagaaatcattgcgcgcatttgtaacg
aatttccgttcgagtttgtattttaggcgccattttcgagtgaaggacccggagccgaaacaccggtaggagcggggaggtgggtactacacaaccgtctccagccttg
gtctgagtggactgtcctgcagcgaccatg (Seq ID No: 75) 
 
Homólogo mediador de exportación de GLE1 ARN de Homo sapiens (levadura) (GLE1): 45 
tggccttcccggcggctgattcgagggcttgtttggtcagaaggggggcgtcagagaagctgccccttagccaaccatg (Seq ID No: 76) 
 
Motivo tripartito de Homo sapiens que contiene 6 (TRIM6): 
gagtctttcggcctgggtggaggacgcggctgcttcaagtccttggctctgatccaggccacagattccaggattctacaggcaggaaacatcttagaaatcagggttg
ggcaggcaggagccaggagagtagctacaatg (Seq ID No: 77) 50 
 
Sitio 2A de integración viral ecotrópica de Homo sapiens (EVI2A): 
tatccttttttactgcagatttactttaaggctcatattctccaagtctattctgctttaaaaagaagacaagaaaagaagtggtttatcaaaatcacgttataatcagattttga
ccaagcattttgtaagtatacaaatgtcagccaatgacatataacaaccatttcttataaaaccttgatgttcaaaagcctgactagcagtggcatccatg (Seq ID 
No: 78) 55 
Ribonucleoproteína L nuclear heterógena de Homo sapiens (HNRNPL): 
tgctcttttcgatccgggacggccggtcaggctcgccgccgagctggagaactacgatgacccgcacaaaacccctgcctccccagttgtccacatcaggggcctg
attgacggtgtggtggaagcagaccttgtggaggccttgcaggagtttggacccatcagctatgtggtggtaatg (Seq ID No: 79) 
 
Factor 2 de inicio de traducción mitocondrial de Homo sapiens (MTIF2): 60 
cattcttccgggtccagaaggtgatctccgcccgtgctcagaatccaggggcccggggctgtagattccttgacaaggatatcctagcggcgaaacaacaccgtact
gggagtcagaacgtctgggttctagtcttgactgccattaactagcggtatgacattggagaagcttttttgacccttctggatttccgtttccttttctgtaaaatgaggagctt
ggaagatccggaaaatgaggcccataggaaacaagtgacttgctgagtccagataacactgactgtcagagagaaacatg (Seq ID No: 80) 
 
Factor nuclear de Homo sapiens de potenciador de gen de polipéptido ligero kappa en inhibidor de células B, zeta 65 
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(NFKBIZ): 
tggcctcctcttgccacgaggtcagacggcgagttcttagagaaaaaggctgcttagctgctgcttatcatgtaacctcaaaaggaaactgatcgtctttctcatgctgtc
acgtacttgggttattatcgctgattacagctggaaacaattgatttgctcttacgtatttgtgtgacttgactcttcaaacacaaaggttaacaggaagatctcgagggccc
tggctgaacttcaccttttggctttcttggcctgatgctgaactctcgaggttgagccccatatg (Seq ID No: 81) 
 5 
Homólogo 3 de oncogen viral de leucemia eritoblástica v-erb-b2 de Homo sapiens (aviar) (ERBB3): 
atccctccccggactccggctccggctccgattgcaatttgcaacctccgctgccgtcgccgcagcagccaccaattcgccagcggttcaggtggctcttgcctcgatg
tcctagcctaggggcccccgggccggacttggctgggctcccttcaccctctgcggagtcatg (Seq ID No: 82) 
 
Podoplanina de Homo sapiens (PDPN): ccgcctcctcgggagagataaatg (Seq ID No: 83) 10 
 
Ribonucleótido reductasa M1 de Homo sapiens (RRM1): 
gcgcccctttgtgcgtcacgggtggcgggcgcgggaaggggatttggattgttgcgcctctgctctgaagaaagtgctgtctggctccaactccagttctttcccctgagc
agcgcctggaacctaacccttcccactctgtcaccttctcgatcccgccggcgctttagagccgcagtccagtcttggatccttcagagcctcagccactagctgcgatg 
(Seq ID No: 84) 15 
 
Familia 2 de portador soluto de Homo sapiens (transportador de glucosa facilitado), miembro 4 (SLC2A4): 
gcgtcttttcccccagccccgctccaccagatccgcgggagccccactgctctccgggtccttggcttgtggctgtgggtcccatcgggcccgccctcgcacgtcactc
cgggacccccgcggcctccgcaggttctgcgctccaggccggagtcagagactccaggatcggttctttcatcttcgccgcccctgcgcgtccagctcttctaagacg
agatg (Seq ID No: 85) 20 
Esteroide-5-alfa-reductasa de Homo sapiens, polipéptido 1 alfa (3-oxo-5 alfa-esteroid delta 4-deshidrogenasa alfa 1) 
(SRD5A1): 
aaccctttctgcagagtcccggcagtgcgggactccggtagccgcccctccggtagccgcccctcctgcccccgcgccgccgccctatatgttgcccgccgcggcct
ctggggcatggagcacgctgcccagccctggcgatg (Seq ID No: 86) 
 25 
Tromboxano A sintasa 1 de Homo sapiens (plaqueta) (TBXAS1): 
gttcccttttctacctgcagagcacggttcccataagggcggcgagatcagcctcctgtctcatctggaagaccaccactctggggtctcagaggaatg (Seq ID 
No: 87) 
 
Tranesquetolasa de Homo sapiens (TKT): ctatctctgtgtgtccgcgtgtgcgcccggtccccgcctgccgcaccatg (Seq ID No: 88) 30 
 
Superfamilia del receptor de factor de necrosis tumoral de Homo sapiens, miembro 1A (TNFRSF1A): 
cctcctcctccagctcttcctgtcccgctgttgcaacactgcctcactcttcccctcccaccttctctcccctcctctctgctttaattttctcagaattctctggactgaggctcca
gttctggcctttggggttcaagatcactgggaccaggccgtgatctctatgcccgagtctcaaccctcaactgtcaccccaaggcacttgggacgtcctggacagacc
gagtcccgggaagccccagcactgccgctgccacactgccctgagcccaaatgggggagtgagaggccatagctgtctggcatg (Seq ID No: 89) 35 
 
Tubulina de Homo sapiens, clase IIa beta 2A (TUBB2A): 
aggtctctgcgcagcccagcccgccggtccacgccgcgcaccgctccgagggccagcgccacccgctccgcagccggcaccatg (Seq ID No: 90) 
 
Actina, beta de Homo sapiens (ACTB): tcgcctttgccgatccgccgcccgtccacacccgccgccagctcaccatg (Seq ID No: 91) 40 
 
Adenilosuccinato sintasa de Homo sapiens (ADSS): 
ggctccttcttcctctgcatgtggctggcggccgcagagcagttcagttcgctcactcctcgccggccgcctctccttcgggctctcctcgcgtcactggagccatg 
(Seq ID No: 92) 
 45 
Alanil aminopeptiasa (membrana) de Homo sapiens (ANPEP): 
cgttctctgcctggcctgaggctccctgagccgcctccccaccatcaccatg (Seq ID No: 93) 
 
Proteína 1 estructural de filamento nucleado de Homo sapiens, filensina (BFSP1): 
gcctcctttctttctcagcccagacctggccctctggagagggttttggagtcctgggtaggcagggtacctcaggcagcaggcagcacaccttggatgtgagctgaat50 
ggattttcaaatttcacagaaggagcctccatgctggagaaagtatgtatg (Seq ID No: 94) 
 
Factor 3 de transcripción básico de Homo sapiens (BTF3): 
cggcctccctttagctgccatcttgcgtccccgcgtgtgtgcgcctaatctcaggtggtccacccgagaccccttgagcaccaaccctagtcccccgcgcggccccttat
tcgctccgacaagatg (Seq ID No: 95) 55 
Componente 1 de complemento de Homo sapiens, proteína de ligación de subcomponente q (C1QBP): 
ttgtcctttgcatctgcacgtgttcgcagtcgtttccgcgatg (Seq ID No: 96) 
 
Calsequestrina 1 de Homo sapiens (músculo esquelético, constracción rápida) (CASQ1): 
tttcctttcttaatatggcgatgagctcttaggccagtgtggggaccggggctgaggtgccctggacactggaggagggggagggaaggagcccctgggagcctgg60 
ggtagaagtgtaggaggtgggaggattccggcccgcatggagctgtcctggcctcagaaggttatccgtctctcctgccaaccatggagacatatttagacaggacc
aggtggggactgaggggtgccaatttcagggggcagctccggttccctccccgccccctgctcctattcctccacctgaccctttttcccttggctctgtcggcagtttctcc
aggacccagcagtgccctctgtccactgctctgggccattccccaatcccccctcccacttgagcccctaactcagaatctgggacccaggggcccctccctacccc
agctaacctcttctggaccaggagagccaacccagatcccactacctccatg (Seq ID No: 97) 
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Caveolina 3 de Homo sapiens (CAV3): 
gtctctctgcccctctctgccccaagtattttcagccccagccggccacacagctcggatctcctcctgtggatccccccagctctgcgatg (Seq ID No: 98) 
 
Inhibidor de serpin peptidasa de Homo sapiens, clado H (proteína 47 de choque térmico), miembro 1, (proteína 1 de 
ligación a colágeno) (SERPINH1): 5 
aggtctttggctttttttggcggagctggggcgccctccggaagcgtttccaactttccagaagtttctcgggacgggcaggagggggtggggactgccatatatagatc
ccgggagcaggggagcgggctaagagtagaatcgtgtcgcggctcgagagcgagagtcacgtcccggcgctagcccagcccgacccaggcccaccgtggtgc
acgcaaaccacttcctggccatg (Seq ID No: 99) 
 
Molécula CD68 de Homo sapiens (CD68): 10 
tttcctcctttccaagagagggctgagggagcagggttgagcaactggtgcagacagcctagctggactttgggtgaggcggttcagccatg (Seq ID No: 
100) 
 
Homólogo de ciclo 20 de división celular de Homo sapiens (S. cerevisiae) (CDC20): 
gggtccctttctgtcccctgagcaccgtcgcctcctttcctccagggctccgtaggcaccaactgcaaggacccctccccctgcgggcgctcccatg (Seq ID No: 15 
101) 
Caderina 13 de Homo sapiens, H-caderina (corazón) (CDH13): 
gagcctctcctcaaagcctggctcccacggaaaatatgctcagtgcagccgcgtgcatgaatgaaaacgccgccgggcgcttctagtcggacaaaatg (Seq ID 
No: 102) 
 20 
Homo sapiens regulador de la condensación de cromosomas (RCC1) y proteína 2 que contiene el dominio BTB 
(POZ) (RCBTB2): 
cgctcccttcgtttccgtctcggccgggcacccgagcgcatcccgccgaggccgggccgtttcagggggaggcgccaactcatcgcggcgccgggcccctgaccg
tgcagtaaccgctacccaggaggcggagcggacaaggctccggcctgcgaggagtcacattaactttgctctagaagacaactttacaaggatctaaaaggaaca
ggattaaagatgactgaatactgggttccagaaatttaaaacaatcagcttagcaaatcatatattcttctgtggagctgagaattgatgtccgctcttccccgtgatttgg25 
aactttccaatcccagagaaaagttgacaaagggactgcccaggactgagtccatatg (Seq ID No: 103) 
 
Proteína de ligación a ARN inducible por frío de Homo sapiens (CIRBP): 
ccccccctcactcgcgcgttaggaggctcgggtcgttgtggtgcgctgtcttcccgcttgcgtcagggacctgcccgactcagtggccgccatg (Seq ID No: 
104) 30 
 
Ligación 2 de dominio LIM de Homo sapiens (LDB2): 
cctcctctcctctccctctcctctcctgctatagagggctccgacagcagttcccagccagcgtgttcagcctgcctgcctgcctgcctctgtgtgtgtgtgagcgtgtgtgc
gtgcgtctactttgtactgggaagaacacagcccatgtgctctgcatggacgttactgatactctgtttagcttgattttcgaaaagcaggcaagatg (Seq ID No: 
105) 35 
Canal de cloruro de Homo sapiens, sensible a nucleótido, 1A (CLNS1A): 
ctgcctcttccagggcgggcggtgtggtgcacgcattgctgtgctccaactccctcagggcctgtgttgccgcactctgctgctatg (Seq ID No: 106) 
 
Proteína 1 mediadora de respuesta de colapsina de Homo sapiens (CRMP1): 
cctcctccttctcccgccctcctcgccgatccgggcggtgctggcagccggagcggcggcgggcgggccgagcagccggggcagccgcgcgtgggcatccacg40 
ggcgccgagcctccgtccgtgtctctatccctcccgggcctttgtcagcgcgcccgctgggagcggggccgagagcgccggttccagtcagacagccccgcaggtc
agcggccgggccgagggcgccagagggggccatg (Seq ID No: 107) 
 
Catenina de Homo sapiens (proteína asociadsa a caderina), delta 1 (CTNND1): 
ttgcctttggctgggtgcaacttccattttaggtgttggatctgagggggaaaaaaaagagagagggagagagagagaaagaagagcaggaaagatcccgaaag45 
gaggaagaggtggcgaaaaatcaactgccctgctggatttgtctttctcagcaccttggcgaagccttgggtttctttcttaaaggactgatttttagaactccacatttgag
gtgtgtggcttttgaagaaaatgtatgtactgacgggaaaaggaggataagcaagtcgaatttttgtcttacgctctctccttcctgcttcctccttgctgtggtggctgggat
gcttcttccatgattttttgaatctagactgggctgttctctgtgttaaaccaatcagttgcgaccttctcttaacagtgtgaagtgagggggtctctctccctccttctccttcctct
gtgattcaccttcctttttaccctgccctgcggcggctccgccccttaccttcatg (Seq ID No: 108) 
 50 
Diacilglicerol cinasa de Homo sapiens, alfa 80kDa (DGKA): 
ccgtcccctccagcccagctcgggctccagctccagcgccggcgcttcagctgcgaccgcgagccctctcaagcaagatataacttccccaagtcacacagtggta
tcagagctaagaatgggacccagatatgactgatctagttctgttccaaaaccgtgctgtattatattaacgcctaccctctgaagaggtccaagcaacggaagtacta
ctacgaagctgcctttctggccatccttgagaaaaatagacagatgagttcctgccagtgagtccctaggcctccatctctctcccttgctgtaccaccttcaccaccatc
catgcgaccccaagagccttaatgactctagaagagactccaggcaggggaagctgaaaggacctttcactccctacttttggccagggccttctgtgccacctgcc55 
aagaccagcaggcctaccctctgaagaggtccaagcaacggaagtactactacgaagctgcctttctggccatccttgagaaaaatagacagatg (Seq ID 
No: 109) 
 
Aspartil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (DARS): 
cgatctttctggagccgcacctccacgcggagtccgagcgcgtgtgctgagaccccagggtcgggagggcggagactgggagggagggagaagcccctttggc60 
ctgccttacggaagcctgcgagggagggtggtgtccactgcccagttccgtgtcccgatg (Seq ID No: 110) 
 
Dineina de Homo sapiens, cadena intermedia 2 citoplásmica 1, (DYNC1I2): 
agttcttctcgatcgtgtcagtttgtaaggcgagggcggaagttggattcctggcctgagaatattaggcgtagttttccagtttttggcaaagcggaaatacttaaggccc
ctgggttgactgggttctttgttttatctaccggcttctgctttacgacaggtcacaaacatg (Seq ID No: 111) 65 
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Dedicador de citocinesis 1 de Homo sapiens (DOCK1): 
tttcctccccatcctgtcgcggctcgaaaggaatggaaaatggcggcctagacgcggagtttcctgcccgacccgcggcggctccggcggcgccatg (Seq ID 
No: 112) 
 5 
similar a dihidropirimidinasa 2 de Homo sapiens (DPYSL2): 
ctctctcttttttttccgccctagctggggctgtgttggaggagaggaagaaagagagacagaggattgcattcatccgttacgttcttgaaatttcctaatagcaagacca
gcgaagcggttgcacccttttcaatcttgcaaaggaaaaaaacaaaacaaaacaaaaaaaacccaagtccccttcccggcagtttttgccttaaagctgccctcttg
aaattaattttttcccaggagagagatg (Seq ID No: 113) 
 10 
Proteína  de ligación 2a GTP desarrolladamente regulada de Homo sapiens (DRG2): 
tgttctctttggcttccgggcgcacgctactctgtcgccgccgtcagaccggaattgccggtgccgccgccaccgctgtctgtgcgcccacctctgctgctaccatg 
(Seq ID No: 114) 
 
Factor 1 de alargamiento de traducción eucariótica-alfa 1 de Homo sapiens (EEF1A1): 15 
cgttctttttcgcaacgggtttgccgccagaacacaggtgtcgtgaaaactacccctaaaagccaaaatg (Seq ID No: 115) 
 
Factor de alargamiento de traducción eucariótica-gamma de Homo sapiens (EEF1G): 
tctcctctttccccctcccttctctcccgggcggcttactttgcggcagcgccgagaaccccaccccctttctttgcggaatcaccatg (Seq ID No: 116) 
 20 
Factor 2 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens subunidad 3 gamma, 52kDa (EIF2S3): 
atttccttcctcttttggcaacatggcgggc (Seq ID No: 117) 
 
Factor 4B de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens (EIF4B): gggtcttttgcgttctctttccctctcccaacatg (Seq ID 
No: 118) 25 
 
Factor 4 de inicio de traducción eucariótica gamma de Homo sapiens, 2 (EIF4G2): 
tattcttttgaagattcttcgttgtcaagccgccaaagtg (Seq ID No: 119) 
 
Proteína 1 de membrana epitelial de Homo sapiens (EMP1): 30 
cttcccctcagtgcggtcacatacttccagaagagcggaccagggctgctgccagcacctgccactcagagcgcctctgtcgctgggacccttcagaactctctttgct
cacaagttaccaaaaaaaaaagagccaacatg (Seq ID No: 120) 
 
Fibrillarina de Homo sapiens (FBL): 
cgctcttttccacgtgcgaaagccccggactcgtggagttgtgaacgccgcggactccggagccgcacaaaccagggctcgccatg (Seq ID No: 121) 35 
 
Similar a exostosas 2 (múltiple) de Homo sapiens (EXTL2): 
ctgtcccttgctccaggcgctcactttgcgggcggcactttttccaggttgttaatccagctaatggagaaggatagatgcacgctacttggtttagaaaaaaaaacaaa
aatgagcaaacgagacgccccttccgttttatgataactaagctgcagggaaataaatcggctggccctactgcaatctactgcactcgagaaacatcacagaaaat
tctttgatttatcttaatagtgacaagtgagcctgcttctgtcaattactgaagctataaggagattttttaaaaattaaacttcaacacaatg (Seq ID No: 122) 40 
 
Familia 37 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de glucosa-6-fosfato), miembro 4 (SLC37A4): 
ccgcctctgttcaggacactgggtccccttggagcctccccaggcttaatgattgtccagaaggcggctataaagggagcctgggaggctgggtggaggagggagc
agaaaaaacccaactcagcagatctgggaactgtgagagcggcaagcaggaactgtggtcagaggctgtgcgtcttggctggtagggcctgctcttttctaccatg 
(Seq ID No: 123) 45 
 
Inhibidor 2 de disociación de GDP de Homo sapiens (GDI2): 
agccctcccctcctcgctccctcccctcctctccccgcccagttcttctcttcccgtctgaggtggcggtcggtctcgccttgtcgccagctccattttcctctctttctcttcccct
ttccttcgcgcccaagagcgcctcccagcctcgtagggtggtcacggagcccctgcgccttttccttgctcgggtcctgcgtccgcgcctgccccgccatg (Seq ID 
No: 124) 50 
 
1,4-galactosiltransferasa beta UDP-Gal:betaGlcNAc de Homo sapiens, polipéptido 1 (B4GALT1): 
cacccttcttaaagcggcggcgggaagatg (Seq ID No: 125) 
 
GDP-mannosa 4,6-deshidratasa de Homo sapiens (GMDS): 55 
ggccctccctgcacggcctcccgtgcgcccctgtcagactgtggcggccggtcgcgcggtgcgctctccctccctgcccgcagcctggagaggcgcttcgtgctgca
cacccccgcgttcctgccggcaccgcgcctgccctctgccgcgctccgccctgccgccgaccgcacgcccgccgcgggacatg (Seq ID No: 126) 
 
Histona desacetilasa 2 de Homo sapiens (HDAC2): 
ggccccctcctcgcgagttggtgccgctgccacctccgattccgagctttcggcacctctgccgggtggtaccgagccttcccggcgccccctcctctcctcccaccgg60 
cctgcccttccccgcgggactatcgcccccacgtttccctcagcccttttctctcccggccgagccgcggcggcagcagcagcagcagcagcagcaggaggagga
gcccggtggcggcggtggccggggagcccatg (Seq ID No: 127) 
 
Proteína arginina metiltransferasa 2 de Homo sapiens (PRMT2): 
gggccttcccggctgacggcctgcgtgcactgcgcttgcgcgggttgagggcggtggctcaggctcctggaaaggaccgtccacccctccgcgctggcggtgtgga65 
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cgcggaactcagcggagaaacgcgattgagagcagtgtgtggattacactatcactggaaaaatacgaattgagaagaaggaaaagactggaagatgcagacc
ttggttcctgttagtggaaacactgtaaggtcccagaaatggaaaagaaaatgaaataaatcagcagttatgaggcagagcctaagagaactatg (Seq ID No: 
128) 
 
Proteína 1 de ligación a inmunoglobulina (CD79A) de Homo sapiens (IGBP1): gttcctctctccccaagatg (Seq ID No: 129) 5 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad E (EIF3E): actcccttttctttggcaagatg (Seq ID 
No: 130) 
 
Molécula de adhesión de células de leucocitos activadas de Homo sapiens (ALCAM): 10 
gtccctctactcagagcagcccggagaccgctgccgccgctgccgctgctaccaccgctgccacctgaggagacccgccgcccccccgtcgccgcctcctgcgag
tccttcttagcacctggcgtttcatgcacattgccactgccattattattatcattccaatacaaggaaaataaaagaagataccagcgaaaagaaccgcttacacctttc
cgaattactcaagtgtctcctggaaacagagggtcgttgtccccggaggagcagccgaagggcccgtgggctggtgttgaccgggagggaggaggagttggggg
cattgcgtggtggaaagttgcgtgcggcagagaaccgaaggtgcagcgccacagcccaggggacggtgtgtctgggagaagacgctgcccctgcgtcgggacc
cgccagcgcgcgggcaccgcggggcccgggacgacgccccctcctgcggcgtggactccgtcagtggcccaccaagaaggaggaggaatatg (Seq ID 15 
No: 131) 
 
Aciloxiacil hidrolasa (neutrófilo) de Homo sapiens (AOAH): 
ttttctttatcctgcagtctttacctcagcagaaccgcacaccacagactccctccagctctttgtgtgtggctctctcagggtccaacaagagcaagctgtgggtctgtga
gtgtttatgtgtgcttttattcacttcacactta ttgaaaagtgtgtatgtgagagggtggggtgtgtgtgtcaaagagagtgaggaagagaaggagagagagatcaattg20 
attctgcagcctcagctccagcatccctcagttgggagcttccaaagccgggtgatcacttggggtgcatagctcggagatg (Seq ID No: 132) 
 
Factor 1 de ADP-ribosilación de Homo sapiens (ARF1): 
ccgccccttacccggcgtgccccgcgcccggaggcgctgacgtggccgccgtcagagccgccatcttgtgggagcaaaaccaacgcctggctcggagcagcag
cctctgaggtgtccctggccagtgtccttccacctgtccacaagcatg (Seq ID No: 133) 25 
 
Factor 6 de ADP-ribosilación de Homo sapiens (ARF6): 
gcgccttttccggcagcggcggcggcagaactgggaggaggagttggaggccggagggagcccgcgctcggggcggcggctggaggcagcgcaccgagttc
ccgcgaggatccatgacctgacggggccccggagccgcgctgcctctcgggtgtcctgggtcggtggggagcccagtgctcgcaggccggcgggcgggccgga
gggctgcagtctccctcgcggtgagaggaaggcggaggagcgggaaccgcggcggcgctcgcgcggcgcctgcggggggaagggcagttccgggccgggc30 
cgcgcctcagcagggcggcggctcccagcgcagtctcagggcccgggtggcggcggcgactggagaaatcaagttgtgcggtcggtgatgcccgagtgagcgg
ggggcctgggcctctgcccttaggaggcaactcccacgcaggccgcaaaggcgctctcgcggccgagaggcttcgtttcggtttcgcggcggcggcggcgttgttg
gctgaggggacccgggacacctgaatgcccccggccccggctcctccgacgcgatg (Seq ID No: 134) 
 
Miembro A de la familia homóloga ras de Homo sapiens (RHOA): 35 
cgccctcccgccgccgcccgccctcgctctctcgcgctaccctcccgccgcccgcggtcctccgtcggttctctcgttagtccacggtctggtcttcagctacccgccttc
gtctccgagtttgcgactcgcggaccggcgtccccggcgcgaagaggctggactcggattcgttgcctgagcaatg (Seq ID No: 135) 
 
Miembro G de la familia homóloga ras de Homo sapiens (RHOG): 
cggcctcccgctctcacttccttctcgagcccggagccgctgccgccgcccccagctcccccgcctcggggagggcaccaggtcactgcagccagaggggtccag40 
aagagagaggaggcactgcctccactacagcaactgcacccacgatg (Seq ID No: 136) 
 
ATP sintasa, transporte de H+, complejo F1 mitocondrial, subunidad O de Homo sapiens (ATP5O): 
ctctcttcccactcgggtttgacctacagccgcccgggagaagatg (Seq ID No: 137) 
 45 
Linfoide B tirosina cinasa de Homo sapiens (BLK): 
ccacctctgtctgctgccggcagaaagccacaagccatgaaaactgattgagatgagaagaattcatctgggactggcttttgctttaggatggtgttggaagttgctcg
ttgtcgctaggagcctgctccactgtaagggtgtcaggatctgaagagctatggtgaaacaccactgaagcattgccaaggatg (Seq ID No: 138) 
 
Gen 1 de translocación de células B de Homo sapiens, anti-proliferativo (BTG1): 50 
gcatctcttcgcctctcggagctggaaatgcagctattgagatcttcgaatgctgcggagctggaggcggaggcagctggggaggtccgagcgatgtgaccaggcc
gccatcgctcgtctcttcctctctcctgccgcctcctgtctcgaaaataacttttttagtctaaagaaagaaagacaaaagtagtcgtccgcccctcacgccctctcttcctct
cagccttccgcccggtgaggaagcccggggtggctgctccgccgtcggggccgcgccgccgagccccagccgccccgggccgcccccgcacgccgcccccat
g (Seq ID No: 139) 
 55 
Ligando modulador de calcio de Homo sapiens (CAMLG): 
cggcctctagtcatcgccctcgcagcggcggccaacatcaccgccactgccacccctcccagactgtggacgggaggatg (Seq ID No: 140) 
 
Calnexina de Homo sapiens (CANX): 
aggcctcttggttctgcggcacgtgacggtcgggccgcctccgcctctctctttactgcggcgcggggcaaggtgtgcgggcgggaaggggcacgggcacccccgc60 
ggtccccgggaggctagagatcatg (Seq ID No: 141) 
 
Calpain 2 de Homo sapiens, subunidad grande (m/II) (CAPN2): cgacctttctctgcgcagtacggccgccgggaccgcagcatg (Seq 
ID No: 142) 
 65 

ES 2 654 205 T3

 



 

80 
 

Caveolina 1 de Homo sapiens, proteína caveolae, 22kDa (CAV1): 
gcgcctttttttccccccatacaatacaagatcttccttcctcagttcccttaaagcacagcccagggaaacctcctcacagttttcatccagccacgggccagcatg 
(Seq ID No: 143) 
 
Molécula CD1d de Homo sapiens (CD1D): 5 
cgacctctttgcagctcgcacagctaagggcgagggcgcccttcggcagaagcagcaaaccgccggcaagcccagcgaggagggctgccggggtctgggcttg
ggaattggctggcacccagcggaaagggacgtgagctgagcggcgggggagaagagtgcgcaggtcagagggcggcgcgcagcggcgctccgcgaggtcc
ccacgccgggcgatatg (Seq ID No: 144) 
 
Molécula CD22 de Homo sapiens (CD22): 10 
tctccttttgctctcagatgctgccagggtccctgaagagggaagacacgcggaaacaggcttgcacccagacacgacaccatg (Seq ID No: 145) 
 
Molécula CD37 de Homo sapiens (CD37): 
cttcctcttttggggttcttcctttctctctcagctctccgtctctctttctctctcagcctctttctttctccctgtctcccccactgtcagcacctcttctgtgtggtgagtggaccgctt
accccactaggtgaagatg (Seq ID No: 146) 15 
 
Molécula CD38 e Homo sapiens (CD38): gcctctctcttgctgcctagcctcctgccggcctcatcttcgcccagccaaccccgcctggagccctatg 
(Seq ID No: 147) 
 
Molécula CD48 de Homo sapiens (CD48): cggcctttttctagccaggctctcaactgtctcctgcgttgctgggaagttctggaaggaagcatg (Seq 20 
ID No: 148) 
 
Cromogranina B de Homo sapiens (secretogranina 1) (CHGB): cttcctttccgcacaggggccgccgagcggggccatg (Seq ID No: 
149) 
 25 
Canal de cloruro de Homo sapiens, 3 sensible a voltaje (CLCN3): 
ttccccttccgtgggtcagggccggtccggtccggaacctgcagcccctttcccagtgttctagttcgcccgtgacccggaataatgagcaaggagggtgtggtgggtt
gaaagccatcctactttactcccgagttagagcatggattcagttttagtcttaagggggaagtgagattggagatttttatttttaattttgggcagaagcaggttgactcta
gggatctccagagcgagaggatttaacttcatgttgctcccgtgtttgaaggaggacaataaaagtcccaccgggcaaaattttcgtaacctctgcggtagaaaacgt
caggtatcttttaaatcgcgatagttttcgctgtgtcaggctttcttcggtggagctccgagggtagctaggttctaggtttgaaacagatgcagaatccaaaggcagcgc30 
aaaaaacagccaccgattttgctatgtctctgagctgcgagataatcagacagctaaatg (Seq ID No: 150) 
 
Colipasa de Homo sapiens, pancreática (CLPS): 
ttccccttccgtgggtcagggccggtccggtccggaacctgcagcccctttcccagtgttctagttcgcccgtgacccggaataatgagcaaggagggtgtggtgggtt
gaaagccatcctactttactcccgagttagagcatggattcagttttagtcttaagggggaagtgagattggagatttttatttttaattttgggcagaagcaggttgactcta35 
gggatctccagagcgagaggatttaacttcatgttgctcccgtgtttgaaggaggacaataaaagtcccaccgggcaaaattttcgtaacctctgcggtagaaaacgt
caggtatcttttaaatcgcgatagttttcgctgtgtcaggctttcttcggtggagctccgagggtagctaggttctaggtttgaaacagatgcagaatccaaaggcagcgc
aaaaaacagccaccgattttgctatgtctctgagctgcgagataatcagacagctaaatg (Seq ID No: 151) 
Isoforma 1 de subunidad IV de citocromo C oxidasa de Homo sapiens (COX4I1): 
ctacccttttccgctccacggtgacctccgtgcggccgggtgcgggcggagtcttcctcgatcccgtggtgctccgcggcgcggccttgctctcttccggtcgcgggaca40 
ccgggtgtagagggcggtcgcggcgggcagtggcggcagaatg (Seq ID No: 152) 
 
Subunidad VIIc de citocromo C oxidasa de Homo sapiens (COX7C): 
ctttcttttcagtccttgcgcaccggggaacaaggtcgtgaaaaaaaaggtcttggtgaggtgccgccatttcatctgtcctcattctctgcgcctttcgcagagcttccagc
agcggtatg (Seq ID No: 153) 45 
 
Factor 2 de transcripción de activación de Homo sapiens (ATF2): 
cagccttttcctccaggggtgctttgtaaacacggctgtgctcagggctcgcgggtgaccgaaaggatcatgaactagtgacctggaaagggtactagatggaaactt
gagaaaggactgcttattgataacagctaaggtattcctggaagcagagtaaataaagctcatggcccaccagctagaaagtattcttgccatgagaaaaagaatgt
gataagttattcaacttatg (Seq ID No: 154) 50 
 
Caseína cinasa 1, de Homo sapiens alfa 1 (CSNK1A1): 
agatccctttcccagagtgctctgcgccgtgaagaagcggctcccggggactgggggcattttgtgttggctggagctggagtaacaagatggcgtcgtccgcggagt
gacaggggtccctctgggccggagccggcggcagtggtggcagcggtatcgccgccctagctcaccgcgccccttttccagcccgcgacgtcgccgcgcaagcg
aggcagcggcggccgccgagaaacaagtggcccagcctggtaaccgccgagaagcccttcacaaactgcggcctggcaaaaagaaacctgactgagcggcg55 
gtgatcaggttcccctctgctgattctgggccccgaaccccggtaaaggcctccgtgttccgtttcctgccgccctcctccgtagccttgcctagtgtaggagccccgagg
cctccgtcctcttcccagaggtgtcggggcttggccccagcctccatcttcgtctctcaggatg (Seq ID No: 155) 
Catenin de Homo sapiens (proteína asociada a caderina), beta 1, 88kDa (CTNNB1): 
aagcctctcggtctgtggcagcagcgttggcccggccccgggagcggagagcgaggggaggcggagacggaggaaggtctgaggagcagcttcagtccccgc
cgagccgccaccgcaggtcgaggacggtcggactcccgcggcgggaggagcctgttcccctgagggtatttgaagtataccatacaactgttttgaaaatccagcg60 
tggacaatg (Seq ID No: 156) 
 
dCMP desaminasa de Homo sapiens (DCTD): 
ccgcctcctcccccgacttccttccctgagcacggcggcggcggggacgagcaccggcctgcgcgcggagccggcaccggatgacccaacatg (Seq ID 
No: 157) 65 
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Proteína 1 de ligación a ADN específico de daño de Homo sapiens (DDB1): 
ctgtcttttcgcttgtgtccctctttctagtgtcgcgctcgagtcccgacgggccgctccaagcctcgacatg (Seq ID No: 158) 
 
Desmina de Homo sapiens (DES): 5 
ctgtctcccctcgccgcatccactctccggccggccgcctgcccgccgcctcctccgtgcgcccgccagcctcgcccgcgccgtcaccatg (Seq ID No: 159) 
 
Desoxihipusina sintasa de Homo sapiens (DHPS): 
cgttccctacttcctgtgctcttgcggagacgcgcgcgtcggggtttaacgcgtttctgggccgccgtaagcccggcctaggggcagctttgactcgagagccggctat
aggcgcatg (Seq ID No: 160) 10 
 
Dihidrolipoamida S-acetiltransferasa de Homo sapiens (DLAT): 
caccctttcggatgcctcccctagaaccctaccactttccacccctttccgtctgttatttctcccaaacttgcgcccgcacaggcccctctggaacactcctgccccgtagt
gcccctcgtccccgctccgtagagaaagagcgtgcgtgccgcgcatttctggcctggggagcgggtggagtaaacctgcgggaaccattttacgacaacgtgcggc
tgtgcggtgtggctgacggcaacgccgctgctcttggagaggtcactccggagacggcgttggttttggggtgtggggggttggtggcactatg (Seq ID No: 15 
161) 
 
Regulador de decremento de Homo sapiens de transcripción 1, ligación TBP (cofactor 2 negativo) (DR1): 
ccttccctggcatctggagggaccaccgttgccgcgtcttcggcttccacgatctgcgttcgggctacgcggccacggcggcagccactgcgactcccactgtgcctg
gctctgtccatattagttcccaggcggccgtcgccgttccagcagcggcagcggcagcggcagcggcggacatgttgtgaggcggcggcgcgggtgtctgaagga20 
tggtttggccgaggcggcggcaacggctgctggcggcggcggcagcggcagcggggcctcgggctctatagagccgagcccgctgggtacccgcccggtaccg
cggcgaggccagtgcccctggatcttgcctctgctccgacgccgttggggaccagttaggcgacagcgcccgcccctctgaggagacacgaaggtggttccccag
ccgctcaaatttccggaccaccgcgctttcccctcctcagcctgggctgtgctctctctagaatcctcgggcccccactttcttcccaaactcatcctaaatctctcacaca
cgcgagtgttcccagccctcaagccagctgctcctccgttcattttctgcaccctcttcgcaaagcaccccccgggatcactctccgagggcgactttttgagaaatctcg
gtggagtagtggaccagagctggggagtttttaaaagccggggcgcgagaaacaggaaggtactatg (Seq ID No: 162) 25 
 
Receptor de endotelina de Homo sapiens tipo A (EDNRA): 
ttttctttttcgtgcgagccctcgcgcgcgcgtacagtcatcccgctggtctgacgattgtggagaggcggtggagaggcttcatccatcccacccggtcgtcgccgggg
attggggtcccagcgagacctccccgggagaagcagtgcccaggaggttttctgaagccggggaagctgtgcagccgaagccgccgccgcgccggagcccgg
gacaccggccaccctccgcgccacccaccctcgccggctccggcttcctctggcccaggcgccgcgcggacccggcagctgtctgcgcacgccgagctccacgg30 
tgaaaaaaaagtgaaggtgtaaaagcagcacaagtgcaataagagatatttcctcaaatttgcctcaagatg (Seq ID No: 163) 
 
Factor 1 de alargamiento de traducción eucariótica alfa 2 de Homo sapiens (EEF1A2): 
cagtccctctggctgagacctcggctccggaatcactgcagcccccctcgccctgagccagagcaccccgggtcccgccagcccctcacactcccagcaaaatg 
(Seq ID No: 164) 35 
Factor 2 de alargamiento de traducción eucariótica de Homo sapiens (EEF2): 
cgttctcttccgccgtcgtcgccgccatcctcggcgcgactcgcttctttcggttctacctgggagaatccaccgccatccgccaccatg (Seq ID No: 165) 
 
Factor 4A2 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens (EIF4A2): ctgtcttttcagtcgggcgctgagtggtttttcggatcatg 
(Seq ID No: 166) 40 
 
Similar a receptor de hormonas1, similar a mucina, que contiene módulo similar a egf de Homo sapiens (EMR1): 
gtttcttttctttgaatgacagaactacagcataatg (Seq ID No: 167) 
 
Enolasa 2 de Homo sapiens (gamma, neuronal) (ENO2): 45 
gcgcctcctccgcccgccgcccgggagccgcagccgccgccgccactgccactcccgctctctcagcgccgccgtcgccaccgccaccgccaccgccactacca
ccgtctgagtctgcagtcccgagatcccagccatcatg (Seq ID No: 168) 
 
Esterasa D de Homo sapiens (ESD): 
ccgccttttacttcggcccgcttcttctggtcactccgccaccgtagaatcgcctaccatttggtgcaagcaaaaagcaatcagcaattggacaggaaaagaatg 50 
(Seq ID No: 169) 
 
virus de sarcoma de murino de Finkel-Biskis-Reilly de Homo sapiens (FBR-MuSV) ubicuamente expresado (FAU): 
cttcctctttctcgactccatcttcgcggtagctgggaccgccgttcagtcgccaatatg (Seq ID No: 170) 
 55 
Integración 1 de virus de leucemia de Friend de Homo sapiens (FLI1): 
ctgtctctttcgctccgctacaacaacaaacgtgcacaggggagtgagggcagggcgctcgcagggggcacgcagggagggcccagggcgccagggaggcc
gcgccgggctaatccgaaggggctgcgaggtcaggctgtaaccgggtcaatgtgtggaatattggggggctcggctgcagacttggccaaatg (Seq ID No: 
171) 
 60 
Fibromodulina de Homo sapiens (FMOD): 
gccccttttcacaatatttgattaggaatttggggcgggaccctggtctggcacaggcacgcacactctcagtagactctttcactcctctctctcttcctctctcacacgttct
ccaacccaaggaggccagacagagggacgtggtcactctctgaaaagttcaacttgagagacaaaatg (Seq ID No: 172) 
 
Ferritina de Homo sapiens, polipéptido 1 pesado (FTH1): 65 
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cgttcttcgccgagagtcgtcggggtttcctgcttcaacagtgcttggacggaacccggcgctcgttccccaccccggccggccgcccatagccagccctccgtcacc
tcttcaccgcaccctcggactgccccaaggcccccgccgccgctccagcgccgcgcagccaccgccgccgccgccgcctctccttagtcgccgccatg (Seq ID 
No: 173) 
Gliceraldehído-3-fosfato deshidrogenasa de Homo sapiens (GAPDH): 
cgctctctgctcctcctgttcgacagtcagccgcatcttcttttgcgtcgccagccgagccacatcgctcagacaccatg (Seq ID No: 174) 5 
 
Glicil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (GARS): caccctctctggacagcccagggccgcaggctcatg (Seq ID No: 175) 
 
Transaminasa 2 glutámica- oxaloacética de Homo sapiens, mitocondrial (aspartato aminotransferasa 2) (GOT2): 
ctgtccttaccttcagcaggagccggttccctgtgtgtgtgtccgctcgccctctgctccgtcctgcggctgcccactgccctcctacggtccaccatg (Seq ID No: 10 
176) 
 
Factor IIF de transcripción general de Homo sapiens general IIF, polipéptido 1, 74kDa (GTF2F1): 
gcgcctcttccggttaccttttcccagcgccagaggcgcctagggttggggtcctcgctcaggcacagagacccgacaccgagcggcggcttccccgggatcgagg
gacgcgcacgccagaggagacgaaaggaacccgggtcggaccagatcggaaccactgaccattgcccatg (Seq ID No: 177) 15 
 
Glicógeno sintetasa 1 de Homo sapiens (músculo) (GYS1): 
cggcctccttctgcctaggtcccaacgcttcggggcaggggtgcggtcttgcaataggaagccgagcgtcttgcaagcttcccgtcgggcaccagctactcggcccc
gcaccctacctggtgcattccctagacacctccggggtccctacctggagatccccggagccccccttcctgcgccagccatg (Seq ID No: 178) 
 20 
Complejo de histocompatibilidad mayor de Homo sapiens, clase I, C (HLA-C): cattctccccagaggccgagatg (Seq ID No: 
179) 
 
Complejo de histocompatibilidad mayor e Homo sapiens, clasa II, DP beta 1 (HLA-DPB1): 
gctccctttagcgagtccttcttttcctgactgcagctcttttcattttgccatccttttccagctccatg (Seq ID No: 180) 25 
 
3-hidroxi-3-metilglutaril-CoA sintasa 1 de Homo sapiens (soluble) (HMGCS1): 
ctgtcctttcgtggctcactccctttcctctgctgccgctcggtcacgcttgctctttcaccatg (Seq ID No: 181) 
 
Hipocalcina de Homo sapiens (HPCA): ccgccttccctgcgcagtcggtgtctccgcgtcgctgggtgggacttggctcggcggccatg (Seq ID 30 
No: 182) 
 
Hidroxisteroide (17-beta) deshidrogenasa 2 de Homo sapiens (HSD17B2): 
ctcccttcttgactctctgttcacagaactcaggctgcctccagccagcctttgcccgctagactcactggccctgagcacttgaaggtgcagcaagtcactgagaatg 
(Seq ID No: 183) 35 
 
Proteína 1 de 60kDa de choque térmico de Homo sapiens (caperonina) (HSPD1): 
ctgtccctcactcgccgccgacgacctgtctcgccgagcgcacgccttgccgccgccccgcagaaatg (Seq ID No: 184) 
 
Molécula 3 de adhesión intercelular de Homo sapiens (ICAM3): 40 
ccgccttttcccctgcctgcccttcgggcacctcaggaaggcaccttcctctgtcagaatg (Seq ID No: 185) 
 
Inositol polifosfato-1-fosfatasa de Homo sapiens (INPP1): 
cgtcctctggccgcgcctgcggccgcacgcccagcgcccctcgcctaacctcgcgcccgggccgcgcctcctcctcctcctgctccccgccgcttccgtttctcgagg
gaaaggctgctgcctcctgctctgtcctcatccccggcttagctgacggcccagagggtgggtgccaattccaccagcagctgcaactgaaaagcaaggttcagaa45 
atg (Seq ID No: 186) 
 
Factor 2 regulador de interferon de Homo sapiens (IRF2): 
gtttcctctccttgttttgctttcgatctggactgttctcaggcaagccggggagtaacttttagttttgctcctgcgattattcaactgacgggctttcatttccatttcacataccct
agcaacacttataccttgcggaattgtattggtagcgtgaaaaaagcacactgagagggcaccatg (Seq ID No: 187) 50 
 
Cadena pesada 2 de inhibidor de inter-alfa-tripsina de Homo sapiens(ITIH2): 
ttttcttcttttttcttctttcttaaagcgaactgtactcctctgctgttcctttgaacttggttcagtaggaagaagtgatatcctccccagaccatctgctttggggagcttggcaa
aactgtccagcaaaatg (Seq ID No: 188) 
 55 
Carioferina de Homo sapiens (importina) beta 1 (KPNB1): 
ccgccttcctccctccctcgctccctccctgcgcgccgcctctcactcacagcctcccttccttctttctccctccgcctcccgagcaccagcgcgctctgagctgccccca
gggtccctcccccgccgccagcagcccatttggagggaggaagtaagggaagaggagaggaaggggagccggaccgactacccagacagagccggtgaat
gggtttgtggtgacccccgccccccaccccaccctcccttcccacccgacccccaacccccatccccagttcgagccgccgcccgaaaggccgggccgtcgtctta
ggaggagtcgccgccgccgccacctccgccatg (Seq ID No: 189) 60 
 
Carioferina alfa 3 de Homo sapiens (importina alfa 4) (KPNA3): 
ctctccccctcctccccctcccgctccaagattcgccgccgccgccgccgcagccgcaggagtagccgccgccggagccgcgcgcagccatg (Seq ID No: 
190) 
 65 
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Queratina 19 de Homo sapiens (KRT19): gctcctcccgcgaatcgcagcttctgagaccagggttgctccgtccgtgctccgcctcgccatg (Seq 
ID No: 191) 
 
Laminina de Homo sapiens, beta 1 (LAMB1): 
attcccttctttgggctcgggggctcccggagcagggcgagagctcgcgtcgccggaaaggaagacgggaagaaagggcaggcggctcggcgggcgtcttctcc5 
actcctctgccgcgtccccgtggctgcagggagccggcatg (Seq ID No: 192) 
 
Proteína ribosómica SA de Homo sapiens (RPSA): 
ctgtcttttccgtgctacctgcagaggggtccatacggcgttgttctggattcccgtcgtaacttaaagggaaattttcacaatg (Seq ID No: 193) 
 10 
Proteína 1 citosólica de linfocitos de Homo sapiens (L-plastina) (LCP1): 
ttttctttcctggctgatgatttgtcattctagtcacttcctgccttgtgaccacacacccaggcttgacaaagctgttctgcagatcagaaagaaggggttcctggtcataca
ccagtactaccaaggacagcttttttcctgcaagatctgttacctaaagcaataaaaaatg (Seq ID No: 194) 
 
Lectina de Homo sapiens, ligación de galactosido, soluble, 1 (LGALS1): 15 
ccatctctctcgggtggagtcttctgacagctggtgcgcctgcccgggaacatcctcctggactcaatcatg (Seq ID No: 195) 
 
Dominio SH2 que contiene 1A de Homo sapiens (SH2D1A): 
ttctctcttttttgcacatctggctgaactgggagtcaggtggttgacttgtgcctggctgcagtagcagcggcatctcccttgcacagttctcctcctcggcctgcccaaga
gtccaccaggccatg (Seq ID No: 196) 20 
 
Manosidasa de Homo sapiens, alfa, clase 2A, miembro 1 (MAN2A1): 
tgttcctttcccctccgcttctctgacctagctgcgcggccccggcccgggagctgccgaacccgcgcctcccctgggtgaggaggacacgcctgccctcgtcgaga
aaacttttcctgccgactcagttggggcggcggtggcaggaagtgcgggcagcgacctctcctccgcctgccccgcgcgccctgccggaggtcggcgctgagcttg
cgatcaagtttgtgggggccccccttcccagttgccggcgagtctcgcctcgagaggggcgcccgaccccggggagggcggcaggccagggcgaaggccaag25 
ggcgtgtggtggcgccggagactaggtgcggagcaaggcggggactcgcacccgcatccgagagcgcggaggtcgcgcagcccgggagaagggagcctcc
ggcggctgcttcctagagtccacagtgcgctgtctcctttggctgaggagagtgtcctggccccgagtctatcgaggaaaatg (Seq ID No: 197) 
 
Proteína básica de mielina de Homo sapiens (MBP): 
ccgcctcttttcccgagatgccccggggagggaggacaacaccttcaaagacaggccctctgagtccgacgagctccagaccatccaagaagacagtgcagcca30 
cctccgagagcctggatgtgatg (Seq ID No: 198) 
 
Receptor de melanocortina 1 de Homo sapiens (alfa receptor de hormonas estimulador de melanocitos) (MC1R): 
cattcttcccaggacctcagcgcagccctggcccaggaaggcaggagacagaggccaggacggtccagaggtgtcgaaatgtcctggggacctgagcagcagc
caccagggaagaggcagggagggagctgaggaccaggcttggttgtgagaatccctgagcccaggcggtagatgccaggaggtgtctggactggctgggccat35 
gcctgggctgacctgtccagccagggagagggtgtgagggcagatctgggggtgcccagatggaaggaggcaggcatgggggacacccaaggccccctggca
gcaccatgaactaagcaggacacctggaggggaagaactgtggggacctggaggcctccaacgactccttcctgcttcctggacaggactatg (Seq ID No: 
199) 
 
Enzima 1 málica de Homo sapiens 1, dependiente de NADP(+), citosólica (ME1): 40 
gggcctttcccagtgcggccgccgccgccacagctgcagtcagcaccgtcaccccagcagcatccgccgcctgcaccgcgcgtgcggcccgccccggcctgacc
ccgccgccgaacccggcgccagccatg (Seq ID No: 200) 
 
Factor 2C potenciador de miocitos de Homo sapiens (MEF2C): 
agctctctgctcgctctgctcgcagtcacagacacttgagcacacgcgtacacccagacatcttcgggctgctattggattgactttgaaggttctgtgtgggtcgccgtg45 
gctgcatgtttgaatcaggtggagaagcacttcaacgctggacgaagtaaagattattgttgttattttttttttctctctctctctctcttaagaaaggaaaatatcccaagga
ctaatctgatcgggtcttccttcatcaggaacgaatgcaggaatttgggaactgagctgtgcaagtgctgaagaaggagatttgtttggaggaaacaggaaagagaa
agaaaaggaaggaaaaaatacataatttcagggacgagagagagaagaaaaacggggactatg (Seq ID No: 201) 
 
Manosilo de Homo sapiens (alfa-1,3-)-glicoproteína beta-1,2-N-acetilglucosaminiltransferasa (MGAT1): 50 
agcccttcttggggaagtcagctacccagcagcctgtagtcctcggctacccaccctcaccgcctggggtcccatggtgagacagctgggtgggcatcaggcttctgc
agagggccaggccggagggagctgggcgagggagtggggctggctcctggcttgcaccggcctcgtggaatccaggcctcagacctgatcgctggcgaaactg
gctctgtgcgctggagcccctggtcttctgcgtctgtcctcctcccggccagactttactcctggctcagcgacaggtatttgctatggaagagctgtccctccctcccctcg
gtgggcctgggtccacctccacctcctcttcaggtccgcaccttcctcccctttaaaacaccagccgggcgcagacccgttctaggcttttccatggtgcttccgccaaa
gcttgtgaccgagtccttcccgcctagggctggtgggcctcccctgctggtaggtctctcttcgctttctttactcagaactgaagctctcattccccacccaccaaggaaa55 
aacaaaagggaagaagccacagctggccccggcttgctttggcacaggtgtttccccccggccccccgtcgggcaccctggttcctgttctgtccctgccccacgcg
accctggggctcccacccgggctcctcagcctcccctgggttggggtggggggactggctcccagcccttggcctagggtttggtgaacgcctttcctggactgcggg
cccacttcaggcgcggctccaggctgggcagctgcgctggagggccgagggcaggggtggggtcgggcgtccaccctcagggttgcgccagggagccggaaa
gccgactcccgaagttggggtcctgggaaaacttgggtcctgggttgactgagaagcggcggggaaaggaggcgggccaggaggagggggcctggcggacgc
cggccggggggcggggcgcggcggggctgtcggtcacgcccctcagtccgccccgccccgccccgcctgccggggaagggccacgttgcccgcccggccgtc60 
cggccccggcgcgccgcagaaagggctggcgagtcgaaaggcgaggcggccgcggcagcgcttgggacgcgcctgggcaccgggctcgctccctgcgcccc
ggagcaggccaagttcggggccaggacgtcgggaggacctggtgcatggctgcctcctaatcccatagtccagaggaggcatccctaggactgcgggcaaggg
agccgggcaagcccagggcagccttgaaccgtcccctggcctgccctccccggtgggggccaggatg (Seq ID No: 202) 
 
Proteína cinasa-cinasa-cinasa 11 activadsa con mitógeno de Homo sapiens (MAP3K11): 65 
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ctgcctcccgcccccggggccaaagtacaaagggaggaggaagaagggagcggggtcggagccgtcggggccaaaggagacggggccaggaacaggca
gtctcggcccaactgcggacgctccctccaccccctgcgcaaaaagacccaaccggagttgaggcgctgcccctgaaggccccaccttacacttggcgggggcc
ggagccaggctcccaggactgctccagaaccgagggaagctcgggtccctccaagctagccatggtgaggcgccggaggccccggggccccacccccccggc
ctgaccacactgccctgggtgccctcctccagaagcccgagatgcggggggccgggagacaacactcctggctccccagagaggcgtgggtctggggctgagg
gccagggcccggatgcccaggttccgggactagggccttggcagccagcgggggtggggaccacgggcacccagagaaggtcctccacacatcccagcgccg5 
gctcccggccatg (Seq ID No: 203) 
 
Proteína de membrana de Homo sapiens, palmitoilada 1, 55kDa (MPP1): 
ccgccttctccgcagccccgcaggccccgggccctgtcattcccagcgctgccctgtcttgcgttccagtgttccagcttctgcgagatg (Seq ID No: 204) 
 10 
Homólogo de oncogen viral de mielocitomatosis v-myc de Homo sapiens (aviar) (MYC): 
ggccctttataatgcgagggtctggacggctgaggacccccgagctgtgctgctcgcggccgccaccgccgggccccggccgtccctggctcccctcctgcctcga
gaagggcagggcttctcagaggcttggcgggaaaaagaacggagggagggatcgcgctgagtataaaagccggttttcggggctttatctaactcgctgtagtaatt
ccagcgagaggcagagggagcgagcgggcggccggctagggtggaagagccgggcgagcagagctgcgctgcgggcgtcctgggaagggagatccggag
cgaatagggggcttcgcctctggcccagccctcccgctgatcccccagccagcggtccgcaacccttgccgcatccacgaaactttgcccatagcagcgggcggg15 
cactttgcactggaacttacaacacccgagcaaggacgcgactctcccgacgcggggaggctattctgcccatttggggacacttccccgccgctgccaggacccg
cttctctgaaaggctctccttgcagctgcttagacgctg (Seq ID No: 205) 
 
Subunidad 1 de proteína de ligación de tapa nuclear de Homo sapiens, 80kDa (NCBP1): 
tggcctctcggttccgcggcgcaccggagggcagcatg (Seq ID No: 206) 20 
Homólogo de necdina de Homo sapiens (ratón) (NDN): 
cttcctctccaggaatccgcggagggagcgcaggctcgaagagctcctggacgcagaggccctgcccttgccagacggcgcagacatg (Seq ID No: 207) 
 
NADH deshidrogenasa de Homo sapiens subcomplejo beta 1 (ubiquinona), 5, 16kDa (NDUFB5): 
ccttcttcctcctgcccgtagtagccatg (Seq ID No: 208) 25 
 
NADH deshidrogenasa de Homo sapiens (ubiquinona) Fe-S proteína 4, 18kDa  
(NADH-coenzima Q reductasa) (NDUFS4): ccgtcctttcatcctggcgtttgcctgcagcaagatg (Seq ID No: 209) 
 
Factor nuclear de Homo sapiens de potenciador de gen de polipéptido ligero kappa en células B 2 (p49/p100) 30 
(NFKB2): 
tgccccttccccggccaagcccaactccggatctcgctctccaccggatctcacccgccacacccggacaggcggctggaggaggcgggcgtctaaaattctggg
aagcagaacctggccggagccactagacagagccgggcctagcccagagacatg (Seq ID No: 210) 
 
Células 2 no metastásicas de Homo sapiens, proteína (NM23B) expresada en (NME2): 35 
gcccctcctccgccgccggctcccgggtgtggtggtcgcaccagctctctgctctcccagcgcagcgccgccgcccggcccctccagcttcccggaccatg (Seq 
ID No: 211) 
 
Nucleofosmina de Homo sapiens (fosfoproteína B23 nucleolar, numatrina) (NPM1): 
gcgtcctttccctggtgtgattccgtcctgcgcggttgttctctggagcagcgttcttttatctccgtccgccttctctcctacctaagtgcgtgccgccacccgatg (Seq ID 40 
No: 212) 
 
5'-nucleotidasa de Homo sapiens, ecto (CD73) (NT5E): 
cattccttttgtagaaaaacccgtgcctcgaatgaggcgagactcagagaggacccaggcgcggggcggacccctccaattccttcctcgcgcccccgaaagagc
ggcgcaccagcagccgaactgccggcgcccaggctccctggtccggccgggatgcggccggtacccgctccccgccgggaacaacctctccactcttcctgcag45 
ggagctggtgccagccgacagccgcgccagggccgctccgggtaccagggtcggatcgggtgacgtcgcgaacttgcgcctggccgccaagccggcctccagg
ctgaagaaggacccgccccggccttgacccgggccccgcccctccagccggggcaccgagccccggccctagctgctcgcccctactcgccggcactcgcccg
gctcgcccgctttcgcacccagttcacgcgccacagctatg (Seq ID No: 213) 
 
Proteína 1 de ligación a fosfatidiletanolamina de Homo sapiens (PEBP1): 50 
gcgtcttcccgagccagtgtgctgagctctccgcgtcgcctctgtcgcccgcgcctggcctaccgcggcactcccggctgcacgctctgcttggcctcgccatg (Seq 
ID No: 214) 
 
Proteína de ligación a poli(A) de Homo sapiens, citoplásmica 1 (PABPC1): 
gcttccccttctccccggcggttagtgctgagagtgcggagtgtgtgctccgggctcggaacacacatttattattaaaaaatccaaaaaaaatctaaaaaaatctttta55 
aaaaaccccaaaaaaatttacaaaaaatccgcgtctcccccgccggagacttttattttttttcttcctcttttataaaataacccggtgaagcagccgagaccgacccg
cccgcccgcggccccgcagcagctccaagaaggaaccaagagaccgaggccttcccgctgcccggacccgacaccgccaccctcgctccccgccggcagcc
ggcagccagcggcagtggatcgaccccgttctgcggccgttgagtagttttcaattccggttgatttttgtccctctgcgcttgctccccgctcccctccccccggctccgg
cccccagccccggcactcgctctcctcctctcacggaaaggtcgcggcctgtggccctgcgggcagccgtgccgagatg (Seq ID No: 215) 
Subtisilina/quesina tipo 1 de proteína convertasa de Homo sapiens (PCSK2): 60 
cgctctttctctccggtacacacagctccccacattcgcacccctgcccgcgcgccgggccgcctgactgcacggcttcccctccagccagatgctggagaacacac
actgattcgctgctttccaagaccctgttcagtctctttctctatacaaagatttttttaaaaactatatataagaattctttatttgcaccctccctccgagtcccctgctccgcc
agcctgcgcgcctcctagcaccacttttcactcccaaagaaggatg (Seq ID No: 216) 
 
Fosfogluconato deshidrogenasa de Homo sapiens (PGD): 65 
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gggtctttccctcactcgtcctccgcgcgtcgccgctcttcggttctgctctgtccgccgccatg (Seq ID No: 217) 
 
Fosfoglucomutasa 1 de Homo sapiens (PGM1): 
cgctcccctttcccctcccgccggacctgccaggaggtgggctggcgcggagggagggccctgtcccctgtccctttaaggaggagggccaaacgccggcctaga
gtgcggcgtagcccccacccgccgtgccctcaccccagagcagctgcagcctcagccggccgcccctccgccagccaagtccgccgctctgacccccggcagc5 
aagtcgccaccatg (Seq ID No: 218) 
 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens (portador mitocondrial; portador de fosfato), miembro 3 
(SLC25A3): 
cggcctctgtgagccgcaacctttccaagggagtggttgtgtgatcgccatcttagggagtgagtgtggccgggccttctcctgtggcgggtgtggggagcggagccc10 
agagctcctgtggggccgctgctttggcggtgggcccagccgggagcagcctctttcgaaggccgccgtgacctcttcaagggcgtggagacgggaaggaaaag
gccccggttggggttccagggcgccggtaacgttaaccggcgccttgcctgtcctctaaccgtcgctccctcctcccctagaaagatg (Seq ID No: 219) 
 
Oncogen pim-1 de Homo sapiens (PIM1): 
cctcccctttactcctggctgcggggcgagccgggcgtctgctgcagcggccgcggtggctgaggaggcccgagaggagtcggtggcagcggcggcggcggga15 
ccggcagcagcagcagcagcagcagcagcagcaaccactagcctcctgccccgcggcgctgccgcacgagccccacgagccgctcaccccgccgttctcagc
gctgcccgaccccgctggcgcgccctcccgccgccagtcccggcagcgccctcagttgtcctccgactcgccctcggccttccgcgccagccgcagccacagccg
caacgccacccgcagccacagccacagccacagccccaggcatagccttcggcacagccccggctccggctcctgcggcagctcctctgggcaccgtccctgc
gccgacatcctggaggttgggatg (Seq ID No: 220) 
Piruvato-cinasa de Homo sapiens, músculo (PKM2): 20 
ggatctcttcgtctttgcagcgtagcccgagtcggtcagcgccggaggtgagcggtgcaggaggctacgccatcagtccccaccaagggccagtcgcccggctagt
gcggaatcccggcgcgccggccggccccgggcacgcaggcagggcggcgcaggatccagggcgtctgggatgcagtggagctcagagagaggagaacgg
ctcctcacgcctggggcctgctcttcagaagtccccagcgccgttccttccagatcaggacctcagcagccatg (Seq ID No: 221) 
 
Similar al gen de adenoma pleiomorfórfico 1 de Homo sapiens (PLAGL1): 25 
cggcctcctcggcgcagccatcctcttggctgccgcgggcggcaaagcccacggcatctgccatttgtcattcagcccgtcggtaccgccccgagccttgatttagac
acggctggggcgtgctctggcctcactctccgggcgggtgctggacggacggacggacggggcagccgtgctcacagctcagcagcgcggggccttggcgcgc
ggggcgcttccccgggtcgccgtcatggccgcggaggtggcacgcccgagcggcctcgcctgagctccgggggtcgtcgccccgcagggattgctgtcacgtcta
atgtggctgctgcctcgtgtcacatctgaaactcatctgtacctcacttagaaagtggttctgattagacaagacttttcgttgcagtcgacagaaacctaatgggaccatt
gaagaattccaaacaggtatttgcataggaatcagaggagttaatcttgtctcttctcacaggtttgaatcttcagacaaacttctgggaggactcggtccctgcctcgca30 
gcagatgttccctgtcactcagtaggcatatg (Seq ID No: 222) 
 
Fosfolipasa D2 de Homo sapiens (PLD2): tgctctcttggctccggaacccccgcgggcgctggctccgtctgccagggatg (Seq ID No: 223) 
proteína 1 proteolípida de Homo sapiens (enriquecida con epitelio colónico) (PLP2): 
cccccttcccggccagacggcgggcaagacagctgggtgtacagcgtcctcgaaaccacgagcaagtgagcagatcctccgaggcaccagggactccagccc35 
atgccatg (Seq ID No: 224) 
 
Proteína asociada a desmosoma, pinina de Homo sapiens (PNN): 
cagtcctttcgcgcctcggcggcgcggcatagcccggctcggcctgtaaagcagtctcaagcctgccgcagggagaagatg (Seq ID No: 225) 
 40 
Fosforibosil pirofosfato amidotransferasa de Homo sapiens (PPAT): ggtccttccacgtgctttcggcggcgacatg (Seq ID No: 
226) 
 
Proteína fosfatasa 1 de Homo sapiens, subunidad catalítica, gamma-isozima (PPP1CC): 
tgttcttctcgtggttccagtggggagagaaggaggaagtagggagcggggtggcaggggggggacccgccgcggctgctgccaccgccgccaccaccgcctct45 
gctcgtggcgtgggaaaggaggtgtgagtcccgggcgcgagccggcggcggcgccgctgcgggagggtcggcggtgggaaggcgatg (Seq ID No: 
227) 
 
Proteína fosfatasa 1 de Homo sapiens, subunidad 8 reguladora (PPP1R8): 
cggtcttccagtttcccggcgtgcttagggcgcgccaaatgggagggggagacgcaagatg (Seq ID No: 228) 50 
 
Proteína fosfatasa 6, de Homo sapiens subunidad catalítica (PPP6C): 
cggcctccgccgctgccgccgccgctgctacagccgccgccgccgctgttgccgcggcttgttattcttaaaatg (Seq ID No: 229) 
 
Sustrato 80K-H de proteían cinasa C de Homo sapiens (PRKCSH): 55 
ctttctttctgcagcaggaaccgcggctgctggacaagaggggtgcggtggatactgacctttgctccggcctcgtcgtgaagacacagcgcatctccccgctgtagg
cttcctcccacagaacccgtttcgggcctcagagcgtctggtgagatg (Seq ID No: 230) 
 
Proteína cinasa 6 activada con mitógeno de Homo sapiens (MAPK6): 
cgccccctcttcctcgccctctctcgcgggtcggggttacatggcggcgactgcggcaaagcgagagcctcggagacgccgctgccgccagcacagccggagac60 
ctgagccgacactgggggcagtccgcgagccccgcactctctcgatgagtcggagaagtcccgttgtatcagagtaagatggacggtagctttgattgtgattgtggt
gagctggagccacctgatcactaacaaaagacatcttctgttaaccaacagccgccagggcttcctgttgaaataaatatatagcaacaaaggaaaaaaagaagc
aaaacggaaatagtgcttaccagcaccttagaatgatgctgctcaggaccagtccaacactgaatgtatctgcactgtgaggagaatgttcatagaagcctgttgtgtg
catatttattcacatttttgttaaatgttaaatcgtttagcacggtaatctgagtgcacagtatgtcatttcattccgtttgagtttcttgttttcgttaaatgtctgcagagttgctgcc
cctttcttgaactatgagtactgcaatctttttaattctcaatatgaatagagctttttgagctttaaatctaaggggaactcgacaggcctgtttggcatatgcaatgaacatc65 
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aagaaaccatcttgctgtggaagcataattatttttcttctccctttttgaaagatctttccttttgatgccagttttcttccttgtttacacaagttcaatttgaaaggaaaaggca
atagtaagggtttcaaaatg (Seq ID No: 231) 
 
Fosforibosil pirofosfato sintetasa 2 de Homo sapiens (PRPS2): 
cctccccttccctacatctagccgccgcgctttcccgctcccgcagcagcagcctcccgcgtcgctgtcgctgttgcctccgccacctcctccgccgccgcgcgcccctc5 
ggagttccgcgccccaccatg (Seq ID No: 232) 
 
Proteína 1 asociada a fosforibosil pirofosfato sintetasa de Homo sapiens (PRPSAP1): 
ttgcctctggctctgaggcggcggcgccgggcgctgcgaaggctcggccgctgtagtcagtggtgtggggtgcgcaagggcacggacctcggagctctccccgctt
gcgccgagtttctcagcgccttccccacccaaaccggggtctcgcagtcggaagcactcagagtgcagccccgcgcggggccggtcgtaaccgcgccgcgggcc10 
ggacgatg (Seq ID No: 233) 
 
Subunidad de proteasoma (prosoma, macropaína) de Homo sapiens, tipo beta, 5 (PSMB5): 
agttctttctgcccacactagacatg (Seq ID No: 234) 
 15 
Subunidad 26S de proteasoma de Homo sapiens (prosoma, macropaína), no-ATPasa, 13 (PSMD13): 
tgttcttctgtgccgggggtcttcctgctgtcatg (Seq ID No: 235) 
 
Proteína tirosina fosfatasa de Homo sapiens, tipo receptor, N (PTPRN): 
cagcccctctggcaggctcccgccagcgtcgctgcggctccggcccgggagcgagcgcccggagctcggaaagatg (Seq ID No: 236) 20 
 
RAB3A fe Homo sapiens, familia de oncogen de miembro RAS (RAB3A): 
ctccctttgcaggacgtcacggaggactgcaggggcctgagccgctgctgccgccgccgccgcgcagccccacatcaacgcaccggggtcctgtcaccgccacc
gccaaaaaagtcaccgccgctagggtcgccgttgcatcggtgcagggcaagatg (Seq ID No: 237) 
 25 
Motivo de ligación a ARN de Homo sapiens, proteína 2 de interacción de hebra individual (RBMS2): 
ctctctctctctctctctcgctcgttccctaacattaaagagaaaatg (Seq ID No: 238) 
 
Reticulocalbina 1 de Homo sapiens, dominio de ligación a calcio EF-mano (RCN1): 
gcgcccctctgctccggctcggggcgggcactggcggagggactggccagtcccctcctccgcgccggccccaaccctgtcgctgccgccgcgctccgagtcccc30 
attcccgagctgccgctgttgtcgctcgctcagcgtctccctctcggccgccctctcctcgggacgatg (Seq ID No: 239) 
 
Radixina de Homo sapiens (RDX): 
ccgccttttcccgcggaggcgccgagcggccatattgcggagctgtctgcggtggcggcggcgcctctcgtctcccgcggcccagcgctcgcaccaccgcttctccct
ccctgtcgcagccgcgccgccgcgcagcgccccagccacacgccggcgggcagaagccgcccgctctccggaaagtgataacagaattcattgaagtggaga35 
atttttaaagaaggtaacaaaaagagaaagaaaatg (Seq ID No: 240) 
 
Factor C 1 (activador 1) de replicación de Homo sapiens, 145kDa (RFC1): 
tcgccttcttgcacttcgcgggagaagttgttggcgcgaatggatcctgagcctcgataacagattcctcaaccggcccacccgccagccagccagcgccttcatcct
ggggctgcgatg (Seq ID No: 241) 40 
 
Proteína 4 de dedo de anillo de Homo sapiens (RNF4): 
gcatctttctcgaggagctctcctgggcggctgaagaaggagcttcttctccggagtgcgccggcggtggcgcctgcggacctaactagctccaggttaggccgagct
ttgcgggaaagcagcggacttgaaaatactggaaatctgtccggatccaaattattttgcaagccagatgagtaaccagagggcatgaaaggttgagaacatttgac
ttccctgcaaaccttggtatagatcacttccttttctgtaggaaaggaaaggcaccaaagagcacaatg (Seq ID No: 242) 45 
 
Riboforina I de Homo sapiens (RPN1): tgctcttcccggtcatg (Seq ID No: 243) 
 
Proteína S27a ribosómica de Homo sapiens (RPS27A): cgttcttccttttcgatccgccatctgcggtggagccgccaccaaaatg (Seq ID 
No: 244) 50 
 
Transmembrana 1 secretada de Homo sapiens (SECTM1): 
cttcctttagcgtgaaccgcgggtgcggtgcctcccgtgaaaataataaattcaccgtcacgcttgttgtgaacgcgggtggttcccgaaacttggaggcttcccgtaaa
cccagctccttcctcatctgggaggtgggtcccgcgcgggtccgccgcctcctccctggcccctccctctcgtgtctttcattttcctggggctccggggcgcggagaag
ctgcatcccagaggagcgcgtccaggagcggacccgggagtgtttcaagagccagtgacaaggaccaggggcccaagtcccaccagccatg (Seq ID No: 55 
245) 
 
Alfa que contiene repetición de tetratricopéptido rico en glutamina pequeña de Homo sapiens (TPR) (SGTA): 
ctttcttttgcgcaggcgtcgcgccctggggccggggccgggcggcaccgcggtgcgcaagcgcaaccgtcggtgggtcggggatcggtcgcctgagaggtatca
cctcttctgggctcaagatg (Seq ID No: 246) 60 
 
Similar a proteína rica en ácido glutámico de ligación a dominio SH3 de Homo sapiens (SH3BGRL): 
agttctccttccaccttcccccacccttctctgccaaccgctgtttcagcccctagctggattccagccattgctgcagctgctccacagcccttttcaggacccaaacaac
cgcagccgctgttcccaggatg (Seq ID No: 247) 
 65 
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Familia 1 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de aminoácido glutamato/neutro), miembro 4 
(SLC1A4): 
cgccctcctacttccccgtctgcgtccgcgttcgcggctcccgtttgcatcatccccgtctgcgtccgcgttcgcggctcccgtttgcatcatctccagccggcggctgctcc
agggaggctgggcgcgatcctctccgcccgcggctccaacccgcactctgcgcctctcctcgcctttctcgcacctgctcctgcgccaggcccggagacccccggg
gcggcttcccagaacctgcggagcacaactggccgaccgacccattcattgggaaccccgtcttttgccagagcccacgtcccctgccacctctagctcggagcgg5 
cgtgtagcgccatg (Seq ID No: 248) 
 
Complejo de activación de ARN nuclear pequeño de Homo sapiens, polipéptido 2, 45kDa (SNAPC2): 
ctgcctctttctgagcggcatg (Seq ID No: 249) 
 10 
Nexina 1 de clasificación de Homo sapiens (SNX1): ctatctctcgataaagttgttgttgcggcttccgccgcgggtggaagaagatg (Seq ID 
No: 250) 
 
Partícula de reconocimiento de señal de Homo sapiens particle 54kDa (SRP54): 
ctatctctcatctttccgctcttagctgggagtgctccgcctagtcacttttcttaaggtggctcgtcgaggcctgacttcttccccgaaatcacgtccctagacagcctcctat15 
tttaccactaactttactcctgcagttattcagcggtaggaaactgaaaccaaaaaccagtgtaagcaagtaaacatctaaactgtttcaggagccgcgtagaaggaa
cgcggcggtgtgccccggaagcggaagtagattctcctatagaaaggctggactacgcggagtggtgacgtttcctcattgggcggaaggttcgctggcactccgttg
gtcttccagctggtgggagttgacgacgtggtgctgggcgttgggaccctactttatctagttcgggaagttgggttgtggggtcatacctgtctgtctgctcccagctttctt
gggtttcttccgacggcgtggggcctcgctaaggaattcccggcccctcagggccacggctttagcggtgtcttttgcgagttcttcgtaagtacatcttaaagctgtcaa
gatg (Seq ID No: 251) 20 
 
Receptor de secuencia señal de Homo sapiens, beta (proteína asociada a translocon beta) (SSR2): 
cggtctttcggatgctgacgctctcttcctgtctttgtggctccggaaaggcgtttgggatgccaacgatg (Seq ID No: 252) 
 
Transductor de señal y activador de transcripción 6, de Homo sapiens inducida por interleucina-4 (STAT6): 25 
ttttctttttggtggtggtggtggaaggggggaggtgctagcagggccagccttgaactcgctggacagagctacagacctatggggcctggaagtgcccgctgagaa
agggagaagacagcagaggggttgccgaggcaacctccaagtcccagatcatg (Seq ID No: 253) 
 
Supresor de homólogo 1 Ty 4 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SUPT4H1): tgttcttcccatcggcgaagatg (Seq ID No: 
254) 30 
 
Factor 7 de transcripción de Homo sapiens (específico de células T, HMG-caja) (TCF7): 
ggtccttcccctaaaacttggcactgccgatactcccagcccgttccttcccaagtcaggaacttgcaggggaccccttggcaattctttttctctcaagagcagacagc
cttcagtcccagccgctgccagggctggtgtgtctgacccagctgtggtttttccaggcctgaaggccccggagtgcaccagcggcatg (Seq ID No: 255) 
 35 
Miembro 4 de la familia de dominio TEA de Homo sapiens (TEAD4): 
cagtctcctccccgaggtgccggtggccccgccgccactccctccggctccctccctcccgccgcggcgcgcatctcattccagccctcattccgcgcattccagcgtc
ctcctcgcacactcgaggccagggggcgggagggccgcagctccggcgccgccgcgtcccgccaggtgagaggcgcccgcgcccgccgcacccgccggcgc
cctcacgggccgcgcgccccacgccgccgcagccgaccgctcgcgccgcgtgctcggctgctcttttctttccgccgcccgcgttcccgccttggacctctgcgctcc
gacgcgctccgtcccgacctctggcttccctccgcgctccggcgctgctcgctgcccctctcccgcttccctcctgtccgccccgcgctcccctcctcgctcccggttgact40 
cactcctccaggaatagggatccccgtgttttcccgtcagtcccattctgggaaaactcctccctccgcgcgctccgctccgctccgctgggcgcaccggggccggtc
ggcgcggggtgggcttggccccgcggccccgccttcactgcgccgcccgtcggccccggccggagcccggctctgcgcgctgacgccctgtcgtccccgcagaa
cgatcgccgcggccggaagagttggcgctcggggcggactccttggaactggcttagcgcacccatcccaccttcccgcaccctgggaccggtcggaacgagctg
attgcccgctacatcaagctccggacagggaagacccgcaccaggaagcaggtctccagccacatccaggtgctggctcgtcgcaaagctcgcgagatccaggc
caagctaaaggaccaggcagctaaggacaaggccctgcagagcatg (Seq ID No: 256) 45 
 
Receptor 137B acoplado a proteína G de Homo sapiens (GPR137B): 
ttttctttcctccagtctcggggctgcaggctgagcgcgatgcgcggagacccccgcgggggcggcggcggccgtgagccccgatg (Seq ID No: 257) 
 
1 transduccionalmente controlado, proteína tumoral de Homo sapiens (TPT1): 50 
cggccttttccgcccgctcccccctccccccgagcgccgctccggctgcaccgcgctcgctccgagtttcaggctcgtgctaagctagcgccgtcgtcgtctcccttcag
tcgccatcatg (Seq ID No: 258) 
 
Producto 1 de fusión de proteína ribosómica de residuo A-52 de ubiquitina de Homo sapiens (UBA52): 
ctatcttctttttcttcagcgaggcggccgagctgacgcaaacatg (Seq ID No: 259) 55 
 
Proteína II de núcleo de ubiquinol-citocromo c reductasa de Homo sapiens (UQCRC2): 
cggcctccgccaccatcttgctttcctttaatccggcagtgaccgtgtgtcagaacaatcttgaatcatg (Seq ID No: 260) 
 
Peptidasa 1 específica de ubiquitina de Homo sapiens (USP1): 60 
ctgcctttcgtgtctctgcagcgtggagactggaaccggcaatttcaaaggacgccacgttcaatcgcagcgctggcgcgggcggaggctaaaacacgggggtcct
gagactgaggaaaacgcgccaagttcccctcggtggcggagtgctaaagaccctagcggttcaggcgttcggcgagcggggccgctgcttgttgcgctcctggctct
cccggggcgggcgcagatgggcgccgctcccgggatgtagttggtgttggtgcaagacgggagcgagcggcggtcggggttcccgctcttgggagcggatggtca
ctcccccgcggggagggcgagccgaccagattttcctggggccggggacccggcgggctcggggcagggactcacctgtcgcacccacactcattcgggttgga
cttgccggcgtcaccgccgcggacttcgctttgggccatgaccagatataattggtgattacaactttcctctataaattaactcttgacactccttgggatttgaagaaaa65 
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aaatg (Seq ID No: 261) 
 
Canal 2 de anión dependiente de voltaje de Homo sapiens (VDAC2): 
gtgtctccttcacttcgccctccagctgctggagctgcagcccgaccgcgagcgtgccaagcggcttcagcagctagcggagcggtggcggcggcccccctcagg
acaccaccagattcccctcttcccgcggcctcgccatg (Seq ID No: 262) 5 
 
Vimentina de Homo sapiens (VIM): gcctcttctccgggagccagtccgcgccaccgccgccgcccaggccatcgccaccctccgcagccatg (Seq 
ID No: 263) 
 
Receptor de lipoproteína de muy baja densidad de Homo sapiens (VLDLR): 10 
ccccctccccgctgctcaccccgctctccggccgccgccggtgcgggtgctccgctaccggctcctctccgttctgtgctctcttctgctctcggctccccaccccctctcc
cttccctcctctccccttgcctcccctcctctgcagcgcctgcattattttctgcccgcaggctcggcttgcactgctgctgcagcccggggaggtggctgggtgggtgggg
aggagactgtgcaagttgtaggggagggggtgccctcttcttccccgctcccttcccccgccaactccttcccctccttctccccctttcccctccccgcccccaccttcttc
ctcctttcggaaggactggtaacttgtcgtgcggagcgaacggcggcggcggcggcggcggcggcaccatccaggcgggcaccatg (Seq ID No: 264) 
 15 
Familia del sitio de integración MMTV de tipo sin alas de Homo sapiens miembro 10B (WNT10B): 
agtcctttgctcgccggcttgctagctctctcgatcactccctcccttcctccctcccttcctcccggcggccgcggcggcgctggggaagcggtgaagaggagtggcc
cggccctggaagaatgcggctctgacaaggggacagaacccagcgcagtctccccacggtttaagcagcactagtgaagcccaggcaacccaaccgtgcctgt
ctcggaccccgcacccaaaccactggaggtcctgatcgatctgcccaccggagcctccgggcttcgacatg (Seq ID No: 265) 
 20 
Proteína de ligación a ácido nucleico, dedo de zinc tipo CCHC de Homo sapiens (CNBP):  
cagcctctaccttgcgagccgtcttccccaggcctgcgtccgagtctccgccgctgcgggcccgctccgacgcggaagatctgactgcagccatg (Seq ID No: 
266) 
 
Proteína 43 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF43): 25 
gggcctttgtctctggctgcagttggagctctgcgtctcgtcttcgttcttctgtgtcctctgctgctagaggtccagcctctgtggctctgtgacctgcgggtattgggggatcc
acagctaagacgccaggaccccccggaagcctagaaatg (Seq ID No: 267) 
 
Proteína 74 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF74): 
cagtccttttgtgggagtccggtctgtccacttgccggtccctcagaccgtcggcggtctctgtccgcttcgggacctgtccgctggtcgctccgcgtccgatggctcctgg30 
ccgcggaaccttaggcctggccctggtctccgagcgcgggttcgccgggaggagcgtgtggcgggggtgtgccggggcgtgagtgcgccgagcatggggctgag
cctggtgtggggagtgggtatctgcggagccggcctgaaccccacctcagccgggcgcggggagggggctccgtgcgtgtgatcgtgcagctgtgagcgcgtggc
cgccccgcggggctccgctgcaggcccctcagccccaggagcagtactcgctcttcagggcctgccctggatcctggaggctacacagctgcccactcctcctggg
gaggctgccgtggaggccatg (Seq ID No: 268)o 
 35 
Proteína 85 de dedo de zinc de Homo sapiens 85 (ZNF85): 
gggcctttgtctctcgctgcagcctgagctctaggtcttgttttccctgctttgtgttttctgctcgtggacgcccagcctctgtggccctgtggcctgcaggtattgggagatcc
acagctaagacgccgggaccccctggaagcctagaaatg (Seq ID No: 269) 
 
Proteína 91 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF91): 40 
gggcctttgtctctcgctgccgccggagtttccaggtctcgacttcactgctctgtgtcctctgctccaggaggcccagcctgtgtggccctgtgacctgcaggtattggag
agccacagctaagatg (Seq ID No: 270) 
 
Proteína 141 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF141): 
gggtctttgcgtctggctactaccagaccgcgggttaggggcttcatctctctgcgttctcagttgtgggaggccttggtgattcggccacagcctcagcctccgtcgctct45 
gtgacctgcgggtattggatgattggtagctaagactcccgaatacttcagaagtggggaaatg (Seq ID No: 271) 
 
Proteína 205 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF205): tgttctttctagctctgaaatagaaaatg (Seq ID No: 272) 
 
Proteína 87 transmembrana de Homo sapiens (TMEM187): 50 
ctcccttttcggagatttgaatttcccccagcgaggcgagtgaggcgaaatacccgtatggtgatagctggccttttcgcgccaatactgaaaaaggcagaacgttcct
ccgctggcgccagccaatcagcaggactcctgccttccttcggggcaaggtcgcagcatctgcctcggaaatcacgaaatcacggggcttctttctgctggctcagcc
gggaggcccagagtgttctgcagaggctgcgtattgaaggctgctctctgaagctccctgccccaggtcacgccgccggttccagatg (Seq ID No: 273) 
 
Agrupamiento de histona 2 de Homo sapiens, H2be (HIST2H2BE): acttcttttcttggctaagccgcgtttgtactgtgtcttaccatg (Seq 55 
ID No: 274) 
 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens (portador mitocondrial ; portador de oxoglutarato), miembro 11 
(SLC25A11): 
ccgcctttgcgctgcgcgcctgcgcccgcgccggcttccagcgggtgtcggacctgagagctggaggggcgtgcgcgcgccctcgctctgttgcgcgcgcggtgtc60 
accttgggcgcgagcggggccgcgcgcgcacgggacccggagccgagggccattgagtggcgatg (Seq ID No: 275) 
 
Tirosilproteína sulfotransferasa 2 de Homo sapiens (TPST2): 
cctcccccttccccggctggggcggctggagagccgggagtcgctgggtgcgtggggctgcctcgccgcgtctcgccacgggctctgccagcagacagccttggc
acacaggcacaagggctggagcccagagatgagagtgcccaagggagatgtgagcctggcgggctgcccgctaacctgtcgctgaagccccagaagcgggc65 
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cctcaggccaggcctaccctgcctccggcccagcatg (Seq ID No: 276) 
 
Dominio de sorbina SH3 2 de Homo sapiens (SORBS2): 
aagcctcttttatacatctcttcagggaagagagaagcaatgggcatgttagtatacaatgatcacagccacgcaggcctgcaagctgccttttggacaggctgttgac
tgccgttccaattagctgattggagaatgtggaatgcagagtgataatgctgcatatctgctatcaggcagcagcaaaggtttttgtcttgggaaggcaagctttccctgc5 
aatattatctcagcagctccctagctgcttaccctgaaaacgagggatccaaacggagggtgttgcactctgctaacgctggtcctgtgcgtggctgtggcatatgagc
ggcaggtctgaaaaagcaggtgtgtgctgggacgggcactggactggaacgcaggcggacgctctcgggtttacctgcttcctgttaacagattgtgggctcccagg
gcatatgtctgcacgctgaggccgaggcggagaaggggcttcctgagcgtcccagtacactgacagagacacttggattggacttaatcttaaacctctggagttcaa
gaccttttaaaaagggctaaataaacaatctctacatgtaaaaggccactgactcctacttcctctgtatagagcaactgttgaactcagctgcctgtaggaaaactga
agactttaataacaaactctccaaggtgaaaatg (Seq ID No: 277) 10 
 
Receptor 65 acoplado a proteína G de Homo sapiens (GPR65): 
gtttctcttcttgacttgatgcaggcacagatttatcaagctcctcagtcaacaaacacatcaccggaagaaatatggaaggaaaggaattttaaaaggaaataccaat
ctctgtgcaaacaaagccttgtatattcatgtttgcaccaatctactgtgagatttatgaagaaaaacaaattgcggacaactctctatgtacacttacaaatgcctcagtt
gatgcttgtgggctgtttgtcagcgttctgtgataatgaacacatggacttctgtttattaaattcagttgacccctttagccaattgccaggagcctggatttttacttccaact15 
gctgatatctgtgtaaaaattgatctacatccaccctttaaaagcattgatgaattaattagaactttagacaacaaagaaaaattgaaaaagaattctcagtaaaagcg
aattcgatgttcaaaacaaactacaaagagacaagacttctctgtttactttctaagaactaatataattgctaccttaaaaaggaaaaaatg (Seq ID No: 278) 
 
Homólogo 1 de nipsnap de Homo sapiens (C. elegans) (NIPSNAP1): gggccttcctgcaacctttgcggctccaacatg (Seq ID No: 
279) 20 
 
Inhibidor de potenciador de gen de polipéptido ligero kappa de Homo sapiens en células B, proteína asociada a 
complejo de cinasa (IKBKAP): 
gcttctttgcagcgcttcagcgttttcccctggagggcgcctccatccttggaggcctagtgccgtcggagagagagcgggagccgcggacagagacgcgtgcgca
attcggagccgactctgggtgcggactgtgggagctgactctgggtagccggctgcgcgtggctggggaggcgaggccggacgcacctctgtttgggggtcctcag25 
agattaatgattcatcaagggatagttgtacttgtctcgtgggaatcacttcatcatg (Seq ID No: 280) 
 
Subunidad 3 de homólogo fotomorfogénico constitutivo COP9 de Homo sapiens (Arabidopsis) (COPS3): 
ctgccttcgccgctcgggccgcccgggggaaaacatg (Seq ID No: 281) 
 30 
Pirina de Homo sapiens (proteína nuclear de ligación a hierro) (PIR): 
ccgcctcctctaggccgccggccgcgaagcgctgagtcacggtgaggctactggacccacactctcttaacctgccctccctgcactcgctcccggcggctcttcgcg
tcacccccgccgctaaggctccaggtgccgctaccgcagcgtgagtacctggggctcctgcaggggtccactagccctccatcctctacagctcagcatcagaaca
ctctctttttagactccgatatg (Seq ID No: 282) 
 35 
Complejo 5 de THO de Homo sapiens (THOC5): 
ccttccttacttccggttctctatggtgcgcgggcaagctttgctccgcctccggcagtggcttactcccggtgccaggttcttggagctgtgaggaggaacaaccatg 
(Seq ID No: 283) 
 
similar a RuvB 1 de Homo sapiens (E. coli) (RUVBL1): 40 
gggcctttgcaaaattgccctagtaacggccgcatggtaactcaggcgccgggcgcactgtcctagctgctggttttccacgctggttttagctcccggcgtctgcaaaa
tg (Seq ID No: 284) 
 
Factor 7 similar a Kruppel de Homo sapiens (ubicuo) (KLF7): 
tttcctttttagttgactgaaacaaaacaaaacaaaagggccactggatgtctgccttcttggggggtgagccagacagactgacaaacaaacagccccaactgtgtt45 
cgggggagggtttcgcctcccgttttgcccggcagcagcagcatg (Seq ID No: 285) 
 
Homólogo de proteína de acoplamiento de vesícula USO1 de Homo sapiens (levadura) (USO1): 
gctccccttttgccttcaaccttcgagccgccacgtaatgccacgtccccgcgcatgcgcatcttggccgctgctggcggctgtttccgggcttagagggctggagtggc
cgccgagttggaggcggtggtggcagcagtaggagtgtgtagagtgcgggattgggggccaggccctgcggagggcgggggaagttgtcttcttttttttccggagg50 
ggccggtaaacctggtggctgaacggcaagatg (Seq ID No: 286) 
 
Homólogo C de unc-5 de Homo sapiens (C. elegans) (UNC5C): 
cccccttttggcccctgcctttggagaaagtggagtgtggcgcttggttgtcgttatttcttcggactgcttcgcggtgcacggattcagcttctgcccagtggggctttcagct
gtttgcgcgtctctctgtccccctcccctccccccggcacacctctgtctacgatg (Seq ID No: 287) 55 
 
Dominio 1 de fosfato ciclasa terminal ARN de Homo sapiens (RTCD1): 
gcttcttccgctttctcgtcaggctcctgcgccccaggcatgaaccaaggtttctgaactactgggcgggagccaacgtctcttctttctcccgctctggcggaggctttgtc
gctgcgggctgggccccagggtgtcccccatg (Seq ID No: 288) 
 60 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad A (EIF3A): 
ggctccttcctttccgtctctggccggctgggcgcgggcgactgctggcgaggcgcgtgggaccttacgctggttccccttcgtctcctctcccggcccgggccactaga
gagttcgctgacgccgggtgagctgagcctgccgccaagatg (Seq ID No: 289) 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad D (EIF3D): 65 
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gtttcctcttttcctggtttctcaagagtgctgctgctaacgcggtccccggcacgcaccatctgttgccatcccggccggccgaggccattgcagattttggaagatg 
(Seq ID No: 290) 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad F (EIF3F): ccgcctccttctttctcgacaagatg (Seq 
ID No: 291) 5 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad G (EIF3G): 
cgctctctggccgggcttgggctgcgtggagaatactttttgcgatg (Seq ID No: 292) 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad H  
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad I (EIF3I): 10 
aaaccttttccggtcttactcacgttgcggccttcctcgcgtcacagccgggatg (Seq ID No: 294) 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad J (EIF3J): 
ctccctctcacacacgctcacacccggctcgagatg (Seq ID No: 295) 
 15 
Proteína de ligación a poli(A) de Homo sapiens, citoplásmica 4 (forma inducible) (PABPC4): 
ccgcctctctccgccccgggtcgctgccgcctccgccgctttcgggcttcgcagcctgaggaaaaaaagagaaaaagataaaaaaaatctgaaaacgcttcaaaa
tcctgaaaaaaaaaaaggaaaagaaaaaacgaatcctcggagaacccgcggggaagtcactttcgtacgcttccggcctgccccgcgcccgccgccgcagcg
cttggcgtccgtcggtctccgtccgtcggtccgggggtgagccgcccgcccggcccgccgtgccctccccccgctcgggccccgagccccgcgccccgcgcctgc
cccggcgcaccacgtgtccgtgctgcccttcgccgcccgcccggggctcgccgagtcggcgcccacaaagatttggtttccctctgccccggcggttgtaatcttaaa20 
ccgccggagcccgaggcctatatttatagagaaacgcgtgtccccgaggccgccgtgggcagcgtccggtcgcctcttaaaggatttttacccttcggaaggggattc
cccgtttaatttttttcctactttgattttttgaaatttggagcttcgcaccaggaccgcggagaagtgcaaagtcgcggggagggccgtattgtgcggagagccttttgtctg
cggtgctgcggccgtgggagccggcccccgcctcccgtttccgtcccgtctccaagcccgccgactccagctcgtcctcgccgcgccggtgccacctgtgagccgc
ggcgcgggcccgggctccgaaggcgcccctttgtcctgcggcgggcccgataagaagtcctcctggcggggctcggggtggtggggggcggggagatg (Seq 
ID No: 296) 25 
 
Serina-treonina-cinasa 2 de interacción con receptor de Homo sapiens (RIPK2): 
agctctttcgcggcgctacggcgttggcaccagtctctagaaaagaagtcagctctggttcggagaagcagcggctggcgtgggccatccggggaatgggcgccct
cgtgacctagtgttgcggggcaaaaagggtcttgccggcctcgctcgtgcaggggcgtatctgggcgcctgagcgcggcgtgggagccttgggagccgccgcagc
agggggcacacccggaaccggcctgagcgcccgggaccatg (Seq ID No: 297) 30 
 
Neuropilina 1 de Homo sapiens (NRP1): 
ctttcttttctccaagacgggctgaggattgtacagctctaggcggagttggggctcttcggatcgcttagattctcctctttgctgcatttccccccacgtcctcgttctcccgc
gtctgcctgcggacccggagaagggagaatg (Seq ID No: 298) 
 35 
Guanina monfosfato sintetasa de Homo sapiens (GMPS): 
tggtcttctctcccgcggcgctggggcccgcgctccgctgctgttgctccattcggcgcttttctggcggctggctcctctccgctgccggctgctcctcgaccaggcctcct
tctcaacctcagcccgcggcgccgacccttccggcaccctcccgccccgtctcgtactgtcgccgtcaccgccgcggctccggccctggccccgatg (Seq ID 
No: 299) 
proteína 1 de ligación a elemento cadena arriba lejado de Homo sapiens (FUSE) (FUBP1): 40 
ttttctttctttcttagctgttagctgagaggaagtctctgaacaggcggcagcggctcttatagtgcaaccatg (Seq ID No: 300) 
 
Factor 2B de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad 5 epsilon, 82kDa (EIF2B5): 
gatcctttttgtcccctactgcgtgcggtggcagcttccttgcggaagtggtgaccgtgagagaagaagatg (Seq ID No: 301) 
 45 
Factor 2B de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad 2 beta, 38kDa (EIF2S2): 
gtttcctttcgctgatgcaagagcctagtgcggtggtgggagaggtatcggcaggggcagcgctgccgccggggcctggggctgacccgtctgacttcccgtccgtgc
cgagcccactcgagccgcagccatg (Seq ID No: 302) 
 
Complejo 1 de proteína relacionada con adaptador de Homo sapiens, 2 subunidad sigma (AP1S2): 50 
cctcccctctccgcctaagcctgccctatgccagccgggtgtcctccccacagcaccacggcttctcttcctcagcacggcgacaggggcttccccttcgccgccgcc
gccgccgccggccaagctccgccgcgcccgcggcccgcggccgccatg (Seq ID No: 303) 
 
Supresión de tumorigenicidad 13 de Homo sapiens (carcinoma de colon) (proteína de interacción Hsp70) (ST13): 
cgcccccttctgcgcggtcacgccgagccagcgcctgggcctggaaccgggccgtagcccccccagtttcgcccaccacctccctaccatg (Seq ID No: 55 
304) 
 
Familia 7 de portador de sluto de Homo sapiens (transportador de aminoácido catiónico, sistema y+), miembro 7 
(SLC7A7): 
ctccctttcttaaatgcttggggtgagagagaagagaggctagggtggggcatggaggacacagagagagagagtgctgtgtattccttccccgctactgtcctgtcct60 
cagctaacttgctctgggacagcttccccagggctacagatactgcactcagctgactgtcctttcttctgggcccctggtcccagagcagagctgacaaaggagattc
ctgagagagcaccttcttatcacagaaagtgctgagccaagagctcctagctgccccttttgcagatgtgaagggccagtgaaccttggacccagatggttgcttaata
ctcctttccccctccctcactccttcctttgcgggctgcctcacctcctccacccttcttgcttaaatccataggcatttgtctggccttcccttttactgctggctgggaaggag
gagcatcagaccacagatcctggaaggcacttctctccctgactgctgctcacactgccgtgagaacctgcttatatccaggaccaaggaggcaatgccaggaagc
tggtgaagggtttcctctcctccaccatg (Seq ID No: 305) 65 
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Caja 2 pareada de Homo sapiens (PAX2): 
ctcccttttctcctcaagtcctgaagttgagtttgagaggcgacacggcggcggcggccgcgctgctcccgctcctctgcctccccatg (Seq ID No: 306) 
 
Ribonucleótido de 5-aminoimidazol-4-carboxamida de Homo sapiens para formiltransferasa/IMP ciclohidrolasa 5 
(ATIC): agccctcctacctgcgcacgtggtgccgccgctgctgcctcccgctcgccctgaacccagtgcctgcagccatg (Seq ID No: 307) 
 
ATP sintasa de Homo sapiens, H+ transporte complejo F1 mitocondrial, subunidad 1 alfa, músculo cardíaco 
(ATP5A1): ccttctttgcggctcggccattttgtcccagtcagtccggaggctgcggctgcagaagtaccgcctgcggagtaactgcaaagatg (Seq ID No: 
308) 10 
 
Ciclina G1 de Homo sapiens (CCNG1): 
cggccccttcggctccgagctgaccctgatcagggccgagttgtctcggcggcgctgccgaggcctccacccaggacagtccccctccccgggcctctctcctcttgc
ctacgagtcccctctcctcgtaggcctctcggatctgatatcgtggggtgaggtgagcaggcccggggagggtggttaccgctgaggagctgcagtctctgtcaagat
g (Seq ID No: 309) 15 
 
Caderina 16 de Homo sapiens, KSP-caderina (CDH16): 
agctctcttcttgcttggcagctggaccaagggagccagtcttgggcgctggagggcctgtcctgaccatg (Seq ID No: 310) 
 
inhibidor de cinasa 1B dependiente de ciclina de Homo sapiens (p27, Kip1) (CDKN1B): 20 
ttttcttcttcgtcagcctcccttccaccgccatattgggccactaaaaaaagggggctcgtcttttcggggtgtttttctccccctcccctgtccccgcttgctcacggctctgc
gactccgacgccggcaaggtttggagagcggctgggttcgcgggacccgcgggcttgcacccgcccagactcggacgggctttgccaccctctccgcttgcctggt
cccctctcctctccgccctcccgctcgccagtccatttgatcagcggagactcggcggccgggccggggcttccccgcagcccctgcgcgctcctagagctcgggcc
gtggctcgtcggggtctgtgtcttttggctccgagggcagtcgctgggcttccgagaggggttcgggctgcgtaggggcgctttgttttgttcggttttgtttttttgagagtgcg
agagaggcggtcgtgcagacccgggagaaagatg (Seq ID No: 311) 25 
 
Quimerina 2 de Homo sapiens (quimaerina) (CHN2): 
tctcctcttcttcctttgtgtgtgcgcgagcggagttggggcggagggagaagggggaggtcgctctgtctgtccgtctcccgccgcctctgcccggtctactcgaagtgc
ggcgggagaggcgggagcccaggagagggtgcgggagctggcggggcggctcggagctgccaggacgccctggtcccagccgcgcacaggggagcgtgg
acggcagaggggctcggcgggagccgagatccgcccgtcccggctgcccctcggcctccctctgctcccacctaccccctgacacccatagaaaagcgtgcaaa30 
ggcgcggagcgggacggaaaccacaaataaatagcggcggcggcagcgcgtcatctggtggagcaggaagtgcaggcagagtccggaggctggtgctttctg
cgcgtccccaggactttgccatgggctgggggccgcggaggctgcgagcggccgggcgagggcagcggcggcggcgtccgcaccggggctgagcgagcagc
gacgcgaggggcgcgcggagatg (Seq ID No: 312) 
 
Citrato sintasa de Homo sapiens (CS): 35 
gggcctccttgaggaccccgggctgggcgccgccgccggttcgtctactctttccttcagccgcctcctttcaaccttgtcaacccgtcggcgcggcctctggtgcagcg
gcggcggctcctgttcctgccgcagctctctccctttcttacctccccaccagatcccggagatcgcccgccatggctttacttactgcggccgcccggctcttgggaacc
aaggcacccagtggcaagtactagctgagcatttgggagatgcttgtcttacttggctgttgcttctcctgctgctggggaaaaggaatgcatcttgtcttgttcttgcagcc
cggcatgccagtgcttcctccacgaatttgaaagacatattggctgacctgatacctaaggagcaggccagaattaagactttcaggcagcaacatggcaagacggt
ggtgggccaaatcactgtggacatg (Seq ID No: 313) 40 
 
Catepsina S de Homo sapiens (CTSS): 
atttcttttcaagtcaattgaactgaaatctccttgttgctttgaaatcttagaagagagcccactaattcaaggactcttactgtgggagcaactgctggttctatcacaatg 
(Seq ID No: 314) 
 45 
Desoxinucleotidiltransferasa de Homo sapiens, terminal (DNTT): 
cagtctccctcccttctggagacaccaccagatgggccagccagaggcagcagcagcctcttcccatg (Seq ID No: 315) 
 
Fosfatasa 3 de especificidad doble de Homo sapiens (DUSP3): 
cgctctccgcctcgcttgctcctgccgggcgtgcagggccccgccgccgccatg (Seq ID No: 316) 50 
 
Similar a receptor 2 de Factor II de coagulación de Homo sapiens (trombina) (F2RL2): 
catcctttccctgcggaggaccagggcaagtttcctgcctgcacggcacaggagagcaaacttctacagacagaccaaggcttccatttgctgctgacacatggaac
tgaggtgaaattgtgctccatgattttacagatttcataacgtttaagagacgggactcaggtcatcaaaatg (Seq ID No: 317) 
 55 
Fragmento Fc de Homo sapiens de IgG, receptor, transportador, alfa (FCGRT): cgtcctctcagcatg (Seq ID No: 318) 
 
Proteína 2 de ligación a guanilato de Homo sapiens, inducible por interferon (GBP2): 
ttacctctttttcttgtctctcgtcaggtctctgacattgacagagcctggacgttggaggaagccccaggacgttggaggggtaaagtaaaagtccacagttaccgtga
gagaaaaaagagggagaaagcagtgcagccaaactcggaagaaaagagaggaggaaaaggactcgactttcacattggaacaaccttctttccagtgctaaa60 
ggatctctgatctggggaacaacaccctggacatg (Seq ID No: 319) 
 
Supresor de ruta 1 de proteína G de Homo sapiens (GPS1): 
cgctctttctcccttcagcagccagccagctctgtgtcagggtcggggggtgcagaaagtcaggacagaatg (Seq ID No: 320) 
 65 
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Factor IIF de transcripción general de Homo sapiens general, polipéptido 2, 30kDa (GTF2F2): 
gttcctcttttcctcggttcccagtgttctggcaggtaaggaacgccggctcttcgcctctcagcgcggcttgtcctttgttccggacgcccgctcctcagccctgcggctcct
ggggtcgctgctgcatcccgcacgcctccaccggctgcagacccatg (Seq ID No: 321) 
 
Glicogenina 1 de Homo sapiens (GYG1): 5 
cgctccctcccggtgccggcttctctgagtcaccaacctgaggctgccccggccgcctgcgcacccggcagcaccatg (Seq ID No: 322) 
 
Proteína 9 70kDa de choque térmico de Homo sapiens (mortalina) (HSPA9): 
agctctttgccgtcggagcgcttgtttgctgcctcgtactcctccatttatccgccatg (Seq ID No: 323) 
 10 
Proteína 2 de ligación a elemento sensible a hierro de Homo sapiens (IREB2): 
cttccttctttcctcccttgccagtccgcctgtcttcctccccgtcttccctgcccggcctcccccttcttcccccgctggccccctccccggagggataatatggtctccggcg
atg (Seq ID No: 324) 
 
Complejo de reconocimiento de origen de Homo sapiens, subunidad 1 (ORC1): 15 
ccaccttcttttcatttctagtgagacacacgctttggtcctggctttcggcccgtagttgtagaaggagccctgctggtgcaggttagaggtgccgcatcccccggagctc
tcgaagtggaggcggtaggaaacggagggcttgcggctagccggaggaagctttggagccggaagccatg (Seq ID No: 325) 
 
RAB1A de Homo sapiens, miembro de la familia de oncogen RAS (RAB1A): 
cattcctttctttcgattacccgtggcgcggagagtcagggcggcggctgcggcagcaagggcggcggtggcggcggcggcagctgcagtgacatg (Seq ID 20 
No: 326) 
 
Citohesina 2 de Homo sapiens (CYTH2): 
gagtcttttcagcgctgaggactggcgctgaggaggcggcggtggctcccggggcgtttgagcgggctcacccgagcccgcgggccaacgcggatccaggcccg
actggcgggaccgccccggattccccgcgggccttcctagccgccatg (Seq ID No: 327) 25 
 
Subunidad 2 homóloga fotomorfogénica constitutiva COP9 de Homo sapiens (Arabidopsis) (COPS2): 
atttctcctccccctcccggccaagatg (Seq ID No: 328) 
 
Familia 9 de portador de soluto de Homo sapiens (intercambiador de sodio/hidrógeno), regulador 1 de miembro 3 30 
(SLC9A3R1): 
ggtcctctctcggctcctcgcggctcgcggcggccgacggttcctgggacacctgcttgcttggcccgtccggcggctcagggcttctctgctgcgctcccggttcgctg
gacgggaagaagggctgggccgtcccgtcccgtccccatcggaaccccaagtcgcgccgctgacccgtcgcagggcgagatg (Seq ID No: 329) 
 
Peptidasa beta (procesamiento mitocondrial) de Homo sapiens (PMPCB): ctaccttccttctagcagaaatg (Seq ID No: 330) 35 
 
RAB3D de Homo sapiens, miembro de la familia de oncogen RAS (RAB3D): 
cggcccttcctccgccttctgggcggagcccgcgcgggatccgggtggctgcaggctgctggcttctgcggctgcggggtcggggtcgcggccagggccaagccg
cagcgagttcacaggcggaacccctgcaggcggcgccccctacgcgaggtcacccctgggaaggagcgcagcccacccggcccctccgcatccgagcagga
cgcccgtctcctctccctgaggatttcaggtctccctgtcccaggaggcttgtgccaagatg (Seq ID No: 331) 40 
 
Casete de ligación a ATP de Homo sapiens, sub-familia B (MDR/TAP): tcttctctcggttcctctttcctcgctcaagatg (Seq ID No: 
332) 
 
N-acilsfingosina amidohidrolasa de Homo sapiens (ácido ceramidasa) 1 (ASAH1): 45 
ggctcttctttgcctctgctggagtccggggagtggcgttggctgctagagcgatg (Seq ID No: 333) 
 
Subunidad Vic de citocromo c oxidasa de Homo sapiens (COX6C): 
ttttcctttagtcaggaaggacgttggtgttgaggttagcatacgtatcaaggacagtaactaccatg (Seq ID No: 334) 
Homólogo COX15 de Homo sapiens, proteína de ensamblaje de citocromo c oxidasa (levadura) (COX15): 50 
gcttctcttttccttggcggaggagggagaccacagagccctgggttgtggaagaggtggctgttccctgtcatcagtatg (Seq ID No: 335) 
 
C-src tirosina cinasa de Homo sapiens (CSK): 
cccccttcccccgcctttcttccctccgcgacccgggccgtgcgtccgtccccctgcctctgcctggcggtccctcctcccctctccttgcacccatacctctttgtaccgca
ccccctggggacccctgcgcccctcccctcccccctgaccgcatggaccgtcccgcaggccgctgatgccgcccgcggcgaggtggcccggaccgcagtgcccc55 
aagagagctctaatggtaccaagtgacaggttggctttactgtgactcggggacgccagagctcctgagaagatg (Seq ID No: 336) 
 
Versican de Homo sapiens (VCAN): 
gagcctttctggggaagaactccaggcgtgcggacgcaacagccgagaacattaggtgttgtggacaggagctgggaccaagatcttcggccagccccgcatcct
cccgcatcttccagcaccgtcccgcaccctccgcatccttccccgggccaccacgcttcctatgtgacccgcctgggcaacgccgaacccagtcgcgcagcgctgc60 
agtgaattttccccccaaactgcaataagccgccttccaaggccaagatg (Seq ID No: 337) 
 
Distroglicano 1 de Homo sapiens (glicoprotéina 1 asociada a distrofina) (DAG1): 
gcgcctcttaggcttggcggtggcggcggcggcagcttcgcgccgaatccccggggagcggcggtggcggcgtcctggggccaggaggagcgaacacctgccg
cggtcctcccgccggcgctgggctctgtgtgctccgggatggagcaggtgtgcagagggtgagaacccagctctgggaccaagtcacttgcttccttacttagcaaga65 
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ctatcgacttgagcaaacttggacctgggatg (Seq ID No: 338) 
 
DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) caja helicasa 5 de Homo sapiens (DDX5): 
ccccctcttttggttacagacgtgagggctctttggagacgtaaacatctccgagtggcgagggtgggcggggctgggcttgggaaagggcggggtggcttgcttgag
gtgtggaaagaccagaagaaggtgaggtcaagagagtgcagaatgaggcattccaatggtgggtgggccctgacctgagagagtggcgcggggaggggtgaa5 
agcgcggcgatcctggaacgccagcgggcgttgcggcctatgcgcgaggggcggggcgattaggtcatagagcggctcccagcgttccctgcggcgtaggagg
cggtccagactataaaagcggctgccggaaagcggccggcacctcattcatttctaccggtctctagtagtgcagcttcggctggtgtcatcggtgtccttcctccgctg
ccgcccccgcaaggcttcgccgtcatcgaggccatttccagcgacttgtcgcacgcttttctatatacttcgttccccgccaaccgcaaccattgacgccatg (Seq 
ID No: 339) 
 10 
Desmoplaquina de Homo sapiens (DSP): 
gctcctctgcgcccttgccgccctccgagccacagctttcctcccgctcctgcccccggcccgtcgccgtctccgcgctcgcagcggcctcgggagggcccaggtag
cgagcagcgacctcgcgagccttccgcactcccgcccggttccccggccgtccgcctatccttggccccctccgctttctccgcgccggcccgcctcgcttatgcctcg
gcgctgagccgctctcccgattgcccgccgacatg (Seq ID No: 340) 
 15 
Glutamil-prolil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (EPRS): 
cttcctttcgcggggtcctccgtagttctggcacgagccaggcgtactgacaggtggaccagcggactggtggagatg (Seq ID No: 341) 
 
Miembro 4 de la familia de cadena larga de acil-CoA sintetasa de Homo sapiens (ACSL4): 
gctcctcctcgtcccagcgctagcgggcacgcggttcctttttgcgagctttccgagtgccaggcgccggccggctgcgaagacgcggtgggccgcccctccgattg20 
aaatcacagaagatattcgtgttcttcttaagagaaaaagaggacattttagctttctcagttgaaggcgtactttattgtcggcttccaaagattactaacttttatctgtatc
actaagattgaactgccttggctgtactgctattcttactgctgcttctattattgccttcttcagcacaataaggctttcaaaagccaaagaataacaagaaataagcacc
attttagaagcctttccactatg (Seq ID No: 342) 
 
Proteína de activación de fibroblastos de Homo sapiens, alfa (FAP): 25 
tggtccttttcaacggttttcacagatccagtgacccacgctctgaagacagaattagctaactttcaaaaacatctggaaaaatg (Seq ID No: 343) 
 
UDP-N-acetil-alfa-D-galactosamina:polipéptido N-acetilgalactosaminiltransferasa 3 de Homo sapiens (GalNAc-T3) 
(GALNT3): 
ctgcctctccaggcaacgcgggaggcccagcgggaaggcaggaggcggcggcggaggaggagctctactgagccgcaactgtggcgacagcaaccggagt30 
cgcagccgccgccacctgcacctggcgcctagcccacgtccagcgcctgcccggccgccgcttcccgccaccctgccctgcccacccgccaggtactaccattaa
agataccttcttctcagcaaatctatgataaaaaatataagtaacagaagaagaaataactgttatttgtcaagtgacaagcttttaatgtcagaatg (Seq ID No: 
344) 
 
Glipican 3 de Homo sapiens (GPC3): 35 
acgtctcttgctcctcagggccactgccaggcttgccgagtcctgggactgctctcgctccggctgccactctcccgcgctctcctagctccctgcgaagcaggatg 
(Seq ID No: 345) 
 
Factor 2 de ligación a potenciador de interleucina de Homo sapiens, 45kDa (ILF2): 
acgcctcttcagttgtctgctactcagaggaaggggcggttggtgcggcctccattgttcgtgttttaaggcgccatg (Seq ID No: 346) 40 
 
Similar 1a proteína 1 de ensamblaje a nucleosomas de Homo sapiens (NAP1L1): 
gggtcttttttagcgccatctgctcgcggcgccgcctcctgctcctcccgctgctgctgccgctgccgccctgagtcactgcctgcgcagctccggccgcctggctcccc
atactagtcgccgatatttggagttcttacaacatg (Seq ID No: 347) 
Asparaginil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (NARS): 45 
cgctctctgatgcaacgccggaatcgcggaaaccgccggtgcacgttggagtcataagacggcgtcggtgttgcagtctgtgtccttggaggtgaccagggccactg
caggcatg (Seq ID No: 348) 
 
Subcomplejo de NADH deshidrogenasa 1 alfa (ubiquinona) de Homo sapiens, 10, 42kDa (NDUFA10): 
cgtccccttgggtccttgatcctgagctgaccgggtagccatg (Seq ID No:  50 
349) 
 
Proteína 2 de NADH deshidrogenasa Fe-S (ubiquinona) de Homo sapiens, 49kDa (coenzima NADH Q reductasa) 
(NDUFS2): ttctccttcccgcagtctgcagccggagtaagatg (Seq ID No: 350) 
 55 
Proteína 5 de NADH deshidrogenasa Fe-S (ubiquinona) de Homo sapiens, 15kDa (coenzima NADH Q reductasa) 
(NDUFS5): catcctttacggcaggcgtccgcgtcgctagctagtcgttctgaagcggcggccagagaagagtcaagggcacgagcatcgggtagccatg 
(Seq ID No: 351) 
 
Fosfoenolpiruvato carboxicinasa 2 de Homo sapiens (mitocondrial) (PCK2): 60 
ccctcctttttaagcgcctcccgccagcctctgctgtggctcgcttcgccgcgctccctccttccccgccttccatacctccccggctccgctcggttcctggccaccccgc
agcccctgcccaggtgccatg (Seq ID No: 352) 
 
Inhibidor de serpin peptidasa de Homo sapiens, clado B (ovalbumina), miembro 6 (SERPINB6): 
ctcccttcgcgctccggacgggcgacggtagctcgagacccgggactccgcccgcctccccgcgagtatttgaggtccggggcggctccggcgcctctgcccgcc65 
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gttctgctcgctcgctccccgctctggagtctgccatcatg (Seq ID No: 353) 
 
Rab geranilgeraniltransferasa de Homo sapiens, subunidad alfa (RABGGTA): 
ttctctcctcagacttcaagggctaccactggacccttcccctgtcttgaaccctgagccggcaccatg (Seq ID No: 354) 
 5 
Rab geranilgeraniltransferasa de Homo sapiens, subunidad beta (RABGGTB): ctctctcctttccctgttagacatg (Seq ID No: 
355) 
 
Polipéptido A de ribonucleoproteína nuclear pequeña de Homo sapiens (SNRPA): 
agttctctccgcacgcgggctggagaagcgggtcctacgcacgctttgttgtcgcgctttgcctccgtccttgcccctactcccgccttacctgacttccttttcggaggaa10 
gatccttgagcagccgacgttgggacaaaggatttggagaaacccagggctaaagtcacgtttttcctcctttaagacttacctcaacacttcactccatg (Seq ID 
No: 356) 
Factor 2 de transcripción de ligación a elemento regulador de esterol de Homo sapiens (SREBF2): 
cgccctttctgtgcggcgcccgggcgcaacgcaaacatggcggcgggtggcacccgtcggtgaggcggtgccgggcgggggttgtcgggtgtcatgggcggtgg
cgacggcaccgcccccgcgtctccctgagcgggacggcagggggggcttctgcgctgagccgggcgatg (Seq ID No: 357) 15 
 
Translina de Homo sapiens (TSN): 
ctgccctttggacgcgcgcctcggttccgaacgcagcggacggcgcctcaggcagcgcggcggacagcccgtcctccggcgcgccgcgagcctcggaggaccc
tagcgacggtcgtggcgtaagaccggggggacgcggcggtagcggcggccgttgcgattgattgcgctggttgcctgcggcgtccacttccttggccgcccttgctac
actggctgattgttgtgcagccggcgccatg (Seq ID No: 358) 20 
 
Anemia de Fanconi de Homo sapiens, grupo G de complementación (FANCG): 
ccaccctttctcgaggctgtggcctccgcgagagccgagcgggccgcaccgccggccgtgcgactgccccagtcagacacgaccccggcttctagcccgcctaa
gcctgtttggggttgctgactcgtttcctccccgagtttcccgcgggaactaactcttcaagaggaccaaccgcagcccagagcttcgcagacccggccaaccagag
gcgaggttgagagcccggcgggccgcggggagagagcgtcccatctgtcctggaaagcctgggcgggtggattgggaccccgagagaagcaggggagctcg25 
gcggggtgcagaagtgcccaggcccctccccgctggggttgggagcttgggcaggccagcttcacccttcctaagtccgcttctggtctccgggcccagcctcggcc
accatg (Seq ID No: 359) 
Polipéptido 39B de caja DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) de Homo sapiens (DDX39B): 
ttccctccttcgtcgctgttgctgccgccatacgcgctctccctgtttagctcttctgttagaaatagtatctttgttttcctttgctgttcctcaatcccctactcttcaccccttgttttc
acctattttgcgagaacccatccagatcccccttcccttcttcccctgccggcccagttatg (Seq ID No: 360) 30 
 
RAB11A de Homo sapiens, miembro de la familia de oncogen RAS (RAB11A): ccgccctttcgctcctcggccgcgcaatg (Seq 
ID No: 361) 
 
Similar 1 a SPARC de (hevina) (SPARCL1): 35 
agctctttcccttttggtttgcaagcactgcctgtaaagccctcgcatgagaggccagcctgctagggaaatccaggaatctgcaacaaaaacgatgacagtctgaaa
tactctctggtgccaacctccaaattctcgtctgtcacttcagacccccactagttgacagagcagcagaatttcaactccagtagacttgaatatgcctctgggcaaag
aagcagagctaacgaggaaagggatttaaagagtttttcttgggtgtttgtcaaacttttattccctgtctgtgtgcagaggggattcaacttcaatttttctgcagtggctctg
ggtccagccccttacttaaagatctggaaagcatg (Seq ID No: 362) 
 40 
Ciclina B2 de Homo sapiens (CCNB2): ctcccttttcagtccgcgtccctccctgggccgggctggcactcttgccttccccgtccctcatg (Seq ID 
No: 363) 
 
Similar a polipéptido 2 de subunidad VIIa de citocromo c oxidasa de Homo sapiens (COX7A2L): 
ggtccttctctggggcggtcgcgttggcagcggatgcgggaagccggactctgggcgtcatg (Seq ID No: 364) 45 
 
Receptor 2 de ácido lisofosfátidico de Homo sapiens 2 (LPAR2): 
cgccctctcagcaacccgcacagggcgcacccggacgctctaccgctcccgccgcagtcgccgggccatgggcctcgagcccgccccgaacccccgcgagcc
cgccttgtctgcggcgtgactggaggcccagatg (Seq ID No: 365) 
 50 
Complejo 4 de proteína relacionada con adaptador de Homo sapiens, subunidad mu 1 (AP4M1): 
cgttcttttgttccggggccgcagggcggggcaggcccgactttcgccgtcttcttgtctactctccagaacggccatg (Seq ID No: 366) 
 
Gemación de Homo sapiens inhibida por homólogo de benzimidazoles 3 (levadura) (BUB3): 
cttcctctccgcctccttcgcctagcctgcgagtgttctgagggaagcaaggaggcggcggcggccgcagcgagtggcgagtagtggaaacgttgcttctgagggg55 
agcccaagatg (Seq ID No: 367) 
 
Caja helicasa 21 de DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) de Homo sapiens 21 (DDX21): 
ctacctcttcctctccacgcggttgagaagaccggtcggcctgggcaacctgcgctgaagatg (Seq ID No: 368) 
 60 
Familia 33 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de acetil-CoA), miembro 1 (SLC33A1): 
tgctctctgccgcattgatagcagcgagagctggaggtgttgggtcgggagaccagccgttcgatcccgccgcaggtaggagctggtttccatcctggcaccacggc
acacacctccagcctcgagcccggcgctgctgcccgggggtctccttcaggctctttgacgccgttccagggggcacctatccaggcatcctctgggcctctagccag
aggactggctcccggcttcagcactccgggctgcagtaagaagtgcccttatcgctctgagccctgccaccatcccgtgaaccaccgaaaccctggtccagcgcga
cagccttggacctgggactggacggatccaaaacgctcagcctcggccccccacagacggggctctgcatcgtctctgatatg (Seq ID No: 369) 65 
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Similar 1 a receptor 37 acoplado a la proteína G de Homo sapiens (GPR37L1): 
tgctcttcctgggctggctgtctcctgctcatccagccatg (Seq ID No: 370) 
 
Homólogo de proteían relacionada con regeneración neuronal de Homo sapiens (rata) (NREP): 5 
ctgtctttctagcatgttgccctttttcaaccacatttgtgtttcaggtgtagagaggagagagagtgaacagggagcggggcttttgtctgttggtctccctggactgaaga
gagggagaatagaagcccaagactaagattctcaaaatg (Seq ID No: 371) 
 
Proteína 3 de membrana asociada a vesícula de Homo sapiens (celubrevina) (VAMP3): 
gcttctctgctgaccctctctcgtcgccgctgccgccgccgcagctgccaaaatg (Seq ID No: 372) 10 
 
Proteína asociada a sinaptosomal de Homo sapiens, 29kDa (SNAP29): 
cctccttctgtttcccagaccgagagccgcgccggcaccatg (Seq ID No: 373) 
 
lon peptidasa 1 de Homo sapiens, mitocondrial (LONP1): 15 
ccccctcttctccgcgtaggcccagctccctgaagcggctgtttcgagccacgcgcccatcgggtaccgaggcacgcgccgggcgtcacgtgcgtttcgcggcgag
cggaaatgacgcgagttgtgtgagccgccagtatggccgggctatg (Seq ID No: 374) 
 
Miembro 3B de la familia de cinesina de Homo sapiens (KIF3B): 
ctgtctctccccatccggggcagcggggaatggctgagccaggggttcgccgcccccgccgccgccgccgccgccgccgccgccgccgccgcccgctttcggctc20 
gggcctcaggaccgtagcatcctgagacattttgaattgacacttctcaagatttgactggatcagagttcatcatg (Seq ID No: 375) 
 
Miembro 2 de la superfamilia de transmembrana 9 de Homo sapiens (TM9SF2): 
cttcctttatctctggcggccttgtagtcgtctccgagactccccacccctccttccctcttgaccccctaggtttgattgccctttccccgaaacaactatcatg (Seq ID 
No: 376) 25 
 
Ensamblaje 1 de proteína de hierro-azufre citosólica de Homo sapiens (CIAO1): 
gagcctctgtcggccgcggaagcctggagtgggcggtacgcagacgcgcgcggtgagacccgctgtctgctcagcggactctgcccgcccccacctccccctgcg
tcgggccgacatg (Seq ID No: 377) 
 30 
Proteína 2 adaptadora relacionada con GRB2 de Homo sapiens (GRAP2): 
caccctctttcagagtggtacatggaagacagcacaaagtggatccatactctgaaatgcagtaactctgatgcttgaatttgtctcccttcttgccagaaaggattctaat
aactcggtgtcaaagccaagacataaactcaaccccttctcttccaaaagcttcacgttacagcatg (Seq ID No: 378) 
 
Leupaxina de Homo sapiens (LPXN): 35 
gtacctttctcggggtgtctgcgtaactgcccagacttgccttggtttggtcagatgacacctcctctgggactggctagccagcgttcatg (Seq ID No: 379) 
 
Proteína 5 de ligación a dominio SH3 de Homo sapiens (BTK-associated) (SH3BP5): 
tttcctctgctccgccgcggccggaggtatccgcatcggcgagctgcgtctcccgggtgtcggccccggcggctccccgaccgtgcccggctgtggcgaggcggctc
cagcccagcctgtggcagccgcgacccccggggcgctccggagcccactgcgcggcgcgcgtgccggctgcctgcatg (Seq ID No: 380) 40 
 
Biosíntesis de anclaje de fosfatidilinositol glicanano de Homo sapiens, clase B (PIGB): 
ctttcttccgccttaggaaggtggcggccagggatg (Seq ID No: 381) 
 
Factor TNF inducido lipopolisacárido de Homo sapiens (LITAF): 45 
cggcccttttctcggggcgcccgagaggccagctcagacctcccggctcgacaggcggcgcgggcggcggtgagtgcggcgcggggacgccggggcgcggg
gaccagcgggagacagcggggggccggtggcgccagcacctgctgggggccccgggcactgagcccttggctggggcctcctgggatgccagggggcgcgg
gtcgggtcgcgggcatcgaggcgcggcggagggcgtgggggcccggccggggcggggtccggcctcccagcgctggtcccggccgcgtctccggttgggttca
gctcctgcgtcccagagtggcccgatcgcgcgtggcggggtcgtccggcccccacccgaacgagcgcccttcgcggcccgccgcgtccccctccccggagagga
cggcccctgggctttttagaaaaaggcgcgattctctctagtgactcaggttgagatttccagaaatatcccccgggggttcagaaacaaaaccaaaacaaacaaaa50 
aaaccccaacgaattcccaaatgctatttgccaaacatttgacttctaggggcgcgggtacccgcgtttctctccctgcccccgcgacttcgcgcaagatccgggaag
gacacccgaggcccctgggagaccctggggaggtgaaaatcagagagcgaagcgggccgtggcccctaggcctgacccctccccgcggggtaaggcgggca
ccccgcgagcgcaggggtcctcttactgctgatggcacccagctctgggcccagacgccgctcaccgtccaccgccggtgctgggtaaaatg (Seq ID No: 
382) 
 55 
ARNm 2.4 inducido por etoposido de Homo sapiens (EI24): 
ccaccccttcggctctgggccccgcctcgtggtgccggctggttcttcgcgctcgcccgacttcccagcggccccgtgcggcccgggcatgcccagtgcgggcgcag
cggccccggccctggaagcgccccggcggagctggcctgcggtgggctaggggcagggccggagccgcggcggcggagctgtggatccttcatgatgagagat
ttggggacacttctctctcctgtgtgtagttgatagtttggtggtgaagagatg (Seq ID No: 383) 
 60 
Marco de lectura abierto 2 de cromosoma 14 de Homo sapiens (C14orf2): 
tgacctttccgagttggctgcagatttgtggtgcgttctgagccgtctgtcctgcgccaagatg (Seq ID No: 384) 
 
Peroxiredoxina 6 de Homo sapiens (PRDX6): 
attcctccgcgcgctgggacaggctgcttcttcgccagaaccaaccggttgcttgctgtcccagcggcgccccctcatcaccgtcgccatg (Seq ID No: 385) 65 
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Familia 29 de portador de soluto de Homo sapiens (transportadores de nucleósido), miembro 1 (SLC29A1): 
ctctcttccgcccggcggcccacaccggtcaggcccggcgcgggctgcgctctccagctgtggctatggccccagccccgagatgaggagggagagaactaggg
gcccgcaggcctgggaatttccgtcccccaccaagtccggatgctcactccaaagtctcagcaggcccctgagggagggagctgtcagccagggaaaaccgag
aacaccatcaccatg (Seq ID No: 386) 5 
 
Ribonucleoproteína F nuclear heterógena de Homo sapiens (HNRNPF): 
cgaccttcctgccgggccgggcggtccgaggctgctggagtgccgtgagcaggccgcgggaacgtcgccgtcaccttgtctcggggcctcggcgctgcttcccgcc
aaaacacgtttaccgcgcgcccgggcctcccaccttgcggaagggaccccaccaccacttggatttctgttgcaggttgagaacaaaaacatgcacctggagtttcc
ccggagccctctgcgtggttgagcttcggtggaatttcggggctcttggctgccagccgcgcttgcctggtagcaacagaaaccagtcctgctcgcctccgtggacattt10 
cattaccatccagaagtgtctcccactgaaggcatccgtggttgtttttaagccacaaaaaagccacacccaagatcacctgacacccaccctgacaagtgtccatg 
(Seq ID No: 387) 
 
Autoantígeno 1 de células de islotes de Homo sapiens, 69kDa (ICA1): 
ccgcccctttccctcgccttcggctgacgctgacgtcggatgagtgatccggagggacgctccgaccgcggccgggaggctcctgggggccggggctccgaggtta15 
taatataacttatcctctcatgcttttttcctgccccttctccccaaatcatcaacaatagaagaagaagaaaacatg (Seq ID No: 388) 
 
Homólogo de proteína de triptófano periódica PWP2 de Homo sapiens (levadura) (PWP2): 
gtgtctctgtgggcggccgccgggttgagctgcggcacacgtgcgacggccgtgatg (Seq ID No: 389) 
 20 
Glutaminil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (QARS): gtttcttttagtttccggtgtctctgcaatg (Seq ID No: 390) 
 
Estearoil-CoA desaturasa de Homo sapiens (delta-9-desaturasa) (SCD): 
cggcctctgtctcctccccctcccgcccttacctccacgcgggaccgcccgcgccagtcaactcctcgcactttgcccctgcttggcagcggataaaagggggctgag
gaaataccggacacggtcacccgttgccagctctagcctttaaattcccggctcggggacctccacgcaccgcggctagcgccgacaaccagctagcgtgcaagg25 
cgccgcggctcagcgcgtaccggcgggcttcgaaaccgcagtcctccggcgaccccgaactccgctccggagcctcagccccctggaaagtgatcccggcatcc
gagagccaagatg (Seq ID No: 391) 
 
Retraso mental X frágil de Homo sapiens, homólogo autosómico 1 (FXR1): cggcctttgcggttccaacatg (Seq ID No: 392) 
 30 
Musculina de Homo sapiens (MSC): 
tagccttttcaaaaggcgcagcttaccgcggtgcgcgcggattctggacttgggcgccaactcgtagtccacgctccccggggtcagcagaggggcgctcacgctct
cgccacccacctcgctttctcaccccgcgcttcccggcctgggtttttagtcttccttggagcgctctctggcctccgcctccgccagggagcggaaggcggagacagc
gagactggccaggggggaggaaagaggacgcgtgtgggcaagggggacaacgggatg (Seq ID No: 393) 
 35 
Proteína 8A de motivo de ligación a ARN de Homo sapiens (RBM8A): 
cgacctttcccctctgcgacagtttcccgaggtacctagtgtctgagcggcacagacgagatctcgatcgaaggcgagatg (Seq ID No: 394) 
 
3-O-sulfotransferasa 1 de sulfato de paran de Homo sapiens (glucosamina) (HS3ST1): 
ggtcctctgcgccctggcagccaggagtcgccgccacgaccgccgggtctcagtgggtgcctgcgccttctccccgcccgcctgccccgggccatccagaaacttg40 
ctctacccgccgcgggtgctcggcagtgctgcccatggcccagcccaggagcctatttagggcgccggacgggctggacagaggcgcggctcagtaattgaagg
cctgaaacgcccatgtgccactgactaggaggcttccctgctgcggcacttcatgacccagcggcgcgcggcccagtgaagccaccgtggtgtccagcatg (Seq 
ID No: 395) 
 
Familia 12 de portador de soluto de Homo sapiens (transportares de potasio/cloruro), miembro 6 (SLC12A6): 45 
ctgtctcttgtaggcagggatcacagtctgaaacgacagcaaggaagaggtaggcagggaaaactaactggaaggaagtttaaatacagaaagagcaaagtatt
atctaactataacaatg (Seq ID No: 396) 
 
Receptor de apelina de Homo sapiens (APLNR): 
cttcctccagggtctggagaacccagaggcagctcctcctgagtgctgggaaggactctgggcatcttcagcccttcttactctctgaggctcaagccagaaattcagg50 
ctgcttgcagagtgggtgacagagccacggagctggtgtccctgggaccctctgcccgtcttctctccactccccagcatg (Seq ID No: 397) 
 
Calpaina 1 de Homo sapiens, (mu/I) subunidad grande (CAPN1): 
cgctcttcctggttgggccctgccctgagctgccaccgggaagccagcctcagggactgcagcgacccccaaacacccctcccccaggatg (Seq ID No: 
398) 55 
 
Ciclina C de Homo sapiens (CCNC): 
cttcctttcgccgtcgccgccgcggagcggagtcgagccgagctgatttgatcgaggagcgcggttaccggacgggctgggtctatggtcgctccgcgggccgctcc
gccggctggtgcttttttatcagggcaagctgtgttccatg (Seq ID No: 399) 
 60 
Glutamato deshidrogenasa 1 de Homo sapiens (GLUD1): 
cttcctccctagtcgcggggagtctgagaaagcgcgcctgtttcgcgaccatcacgcacctcccctccgcttgtggccatg (Seq ID No: 400) 
Similar a proteína de ligación a nucleótido de guanina de Homo sapiens 1 (GNL1): 
cctccttcctcgccgccggggcgccctctcggtgccactggctctcacgtgccagtagcccaccccgcatcatcctctcgcctcgctcctggagggaagtgactatatct
cccccgtccgccttccatcgccgccgcggcggtaattctgtcgggcccgcccgctgacgtcacctgctagccccgcctcctctagggtcccgggcccctgcggcggg65 
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ggctgccccggggggcagtcagttgaggcggcgggagctcggcggagggcgggccaggtgactggtccgggccatg (Seq ID No: 401) 
 
Receptor 4 de ácido lisofosfátidico de Homo sapiens (LPAR4): 
aggcctttttgtgtcctgtttgctaaaggcatgcgggctacagcattcaagagagggagtcgttaacaaagggaaagagataaatgtaaataagctcacatttacaga
atgagcggtttgcagtaaaaagctgcggcagcccagagtctgctactttaggctgggctaacctttccctgtaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaatg5 
gataaaaatatgcacttccaaagggcgagttgcccatttacatgtttattagctaattatctacaggcatcagcacattctctcatctagcacactctttcttggggaggaa
aatatttcctaccggtccatagtgtcagagtggtgaacccctgcagccagcaggcctcctgaaaaaaaagtccatg (Seq ID No: 402) 
 
Receptor acoplado a proteína G cinasa 5 de Homo sapiens (GRK5): 
gctcctctttgcagagggggaaactcttgggctgagagcaggaataatgcggtaggcaaggcgggctgctggctcccccggctccggcagcagcggcggcagcc10 
cgagcagcggcagcagcagcggcagcaccccaggcgctgacagccccgccggccggctccgttgctgaccgccgactgtcaatg (Seq ID No: 403) 
 
Piruvato glutámico transaminasa de Homo sapiens (alanina aminotransferasa) (GPT): 
agccctttctgtccctcccagtgaggccagctgcggtgaagagggtgctctcttgcctggagttccctctgctacggctgccccctcccagccctggcccactaagcca
gacccagctgtcgccattcccacttctggtcctgccacctcctgagctgccttcccgcctggtctgggtagagtcatg (Seq ID No: 404) 15 
 
Hidroxiacil-CoA deshidrogenasa de Homo sapiens (HADH): gggtctcctcgctgtcgccgccgctgccacaccatg (Seq ID No: 405) 
 
Proteína de ligación a lipoproteína de alta densidad de Homo sapiens (HDLBP): 
tcttctcctttaccaagatggcggcttgtccctgtttcgccacagttcctaccttatgagctcggttttcttatgcttataagagtggaacagcaaaagctggcaggctgaca20 
gaggcggcctcaggacggaccttctggctactgaccgttttgctgtggttttcccggattgtgtgtaggtgtgagatcaaccatg (Seq ID No: 406) 
 
Proteína 1 de ligación a nucleótido triada de histidina de Homo sapiens (HINT1): 
gttcctcccttcttccgagcctctcctctggccgccgcgcgggagagaggccgagatg (Seq ID No: 407) 
 25 
Proteína 1A 70kDa de choque térmico de Homo sapiens (HSPA1A): 
ctacctttttcgagagtgactcccgttgtcccaaggcttcccagagcgaacctgtgcggctgcaggcaccggcgcgtcgagtttccggcgtccggaaggaccgagctc
ttctcgcggatccagtgttccgtttccagcccccaatctcagagcggagccgacagagagcagggaaccggcatg (Seq ID No: 408) 
 
Nucleolina de Homo sapiens (NCL): 30 
cagtctttcgcctcagtctcgagctctcgctggccttcgggtgtacgtgctccgggatcttcagcacccgcggccgccatcgccgtcgcttggcttcttctggactcatctgc
gccacttgtccgcttcacactccgccgccatcatg (Seq ID No: 409) 
 
Factor nuclear de Homo sapiens, interleucina 3 regulada (NFIL3): 
ccgcccctttctttctcctcgccggcccgagagcaggaacacgataacgaaggaggcccaacttcattcaataaggagcctgacggatttatcccagacggtagaa35 
caaaaggaagaatattgatggattttaaaccagagtttttaaagagcttgagaatacggggaaattaatttgttctcctacacacatagatagggtaaggttgtttctgatg 
(Seq ID No: 410) 
 
Proteína fosfatasa 1 de Homo sapiens, subunidad 3C reguladora (PPP1R3C): 
cagtctctcccagcgaccgccgcgggggcaaggcctggagctgtggttcgaatttgtgcaggcagcgggtgctggcttttagggtccgccgcctctctgcctaatg 40 
(Seq ID No: 411) 
 
Proteína tirosina fosfatasa de Homo sapiens, tipo 14 no receptora (PTPN14): 
agttctttccaactttttctcggcggagtgagcgcagcgggcgcagactcgggggcaggttgctgtgcttctccgggctcagccgcctgctctcctggctcaggtcctcg
gggagccctagacagacatcaagtggccactggcgctccttcccctcccagctgagccatcctccccggcctcctcgggcgggacagccccgtgcttaggtttttctc45 
cttttctcccccggtgcgcctctgctcggactctcgcgccgggatcgcggcggaaacctccctcccctttcgcctcctgcggctccttcccttcgcccctcctccgccagtc
actggaatcaattccgtggggaatcggctccgccgccgcgaaggacagcctttccgcgcgggactccggggcgccacgggggccatgtaagcagctatcttccag
agggccacactgggcatggacacccttttccctgcctggaggagcacaggtgatagtgtaattttccagtcacgaaactgctaaggccatctcaggggcgtgtgcgc
caggataggcgggcggcgtccgaggaccacatagccatg (Seq ID No: 412) 
 50 
Selenoproteína P de Homo sapiens, plasma, 1 (SEPP1): 
ctttcttttaagttgataacaatcagctcaggggtttgctctgcttgcaaggtcactgcaagaatgaacattgaactttggactatacctgaggggtgaggtaaacaacag
gactataaatatcagagtgtgctgctgtggctttgtggagctgccagagtaaagcaaagagaaaggaagcaggcccgttggaagtggttgtgacaaccccagcaat
g (Seq ID No: 413) 
 55 
Serina hidroximetiltransferasa 2 de Homo sapiens (mitocondrial) (SHMT2): 
agctcttctcgcgcatgcgttctccgaacggtcttcttccgacagcttgctgccctagaccagagttggtggctggacctcctgcgacttccgagttgcgatg (Seq ID 
No: 414) 
Tirosina cinasa de Homo sapiens con dominios 1 similares a inmunoglobulina y similares a EGF (TIE1): 
tttcctcttcctccccagcaccgacccacactgaccaacacaggctgagcagtcaggcccacagcatctgaccccaggcccagctcgtcctggctggcctgggtcg60 
gcctctggagtatg (Seq ID No: 415) 
 
Dominio 6 de superhélice de Homo sapiens (CCDC6): cctcctttccccagcccgccgcggccatg (Seq ID No: 416) 
 
Coactivador 4 de receptor nuclear de Homo sapiens (NCOA4): 65 
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ggacctttcgcactcgggtcaggggtaaagcagcctgtcgcttgccgggcagctggtgagtcggtgacctggcctgtgaggagcagtgaggagaatg (Seq ID 
No: 417) 
 
Factor 1 de ensamblaje de cromatina de Homo sapiens, subunidad B (p60) (CHAF1B): 
gtgcctctgactgtccgggtccctccagcattttgcagctttctcctgtcttgaagaagtagaacggtgcccgagaaacgtttttccccttcgagactcaggaggatgaaa5 
gtcatcacttgtgaaatagcctggcacaacaaggagcccgtgtacagcctggacttccagcatg (Seq ID No: 418) 
 
3'-fosfoadenosina 5'-fosfosulfato sintasa 1 de Homo sapiens (PAPSS1): 
agccccgccccgctcgctggcctgccctcctcttgctaccctcccggcgcagagaaccccggctgctcagcgcgctccgcggtcatg (Seq ID No: 419) 
 10 
Molécula 3 inhibidora apoptótica Fas de Homo sapiens (FAIM3): 
tgccctcctcttgctaccctcccggcgcagagaaccccggctgctcagcgcgctccgcggtcatg (Seq ID No: 420) 
 
Dipeptidasa 2 acídica ligada a alfa-N-acetilada de Homo sapiens (NAALAD2): 
cagcctcctgccagcgcgctctctgtttctctgcagccccgaagctcgcgaatgtagcaggcgccccaagctcggtcctcaagaagccatggcggaatccaggggc15 
cgtctgtacctttggatgtgcttggctgctgcgctggcatctttcctgatgggatttatggtgggtaagt (Seq ID No: 421) 
 
Interctor 1 abl de Homo sapiens (ABI1): ctgtctctttaacgcgagaggaagcgatgcagaggggtggaaaatg (Seq ID No: 422) 
 
Canal de compuerta de voltaje de potasio de Homo sapiens, familia relaciona a Isk, miembro 3 (KCNE3): 20 
cttccttttctgccttctctcctgctttctagctctgggctttcccagctccgaagtcaatactgagatcccagatgtgtccagagacatcctgaagaggctcgggggtggag
gagccttagtgtgtccacaaagggactcctgaaactgactgagagccagt (Seq ID No: 423) 
 
Objetivo de Homo sapiens de 1 similar a myb1 (pollo) (TOM1L1): ggccctctggcgctaccatg (Seq ID No: 424) 
 25 
Enzima 2 de activación de modificador simlar a ubiquitina de Homo sapiens (UBA2): 
cgcccttcccccacccgcttccggccgcggctcggttctcccgcctccgcctccgccgcggctcgtggttgtcccgccatg (Seq ID No: 425) 
 
Clase B de receptor depurador de Homo sapiens, miembro 2 (SCARB2): 
ctccctccttgcagttggatccctggcgggtgcggcccggcccggcccgtgagcggcgcacagaatg (Seq ID No: 426) 30 
 
Gen 1 inducido por insulina de Homo sapiens (INSIG1): 
actcctcctttcccccgccccgcctccgttcggagagccggcgggcgggcgcctctcggccaggaagcgcctcttggacgcgtgtgaccgatg (Seq ID No: 
427) 
 35 
Miembro C3 de la familia de quinesina de Homo sapiens (KIFC3): 
aggcctcttctgaggctctaggtgccccagtagcagggccttctgcagcaaggccgggaactgctgcaccattggtgtgttttaccttaagggactccaggcagcttcct
tgctgggaagatattcatttgctggggtggggctgggggtgcagaggtaggaagtgctgtggctagaaggcggcctggccagcgagtaggtggtggagcgagtga
gagcgtgtgcgctgtaaacagtgtgagtgcatg (Seq ID No: 428) 
 40 
Dominio LIM cinasa 2 de Homo sapiens (LIMK2): 
aggcctcttctgaggctctaggtgccccagtagcagggccttctgcagcaaggccgggaactgctgcaccattggtgtgttttaccttaagggactccaggcagcttcct
tgctgggaagatattcatttgctggggtggggctgggggtgcagaggtaggaagtgctgtggctagaaggcggcctggccagcgagtaggtggtggagcgagtga
gagcgtgtgcgctgtaaacagtgtgagtgcatgtgcgccagcgcgtgcaaggacacggtaagggatgtacatgtattgtctcgtgagtaagagcttgtgtgtgtgttgg
gatgggaagacacgtactggtatgagagcccgcgtgagaagtgtatgtgtgagtactcgcgtggaagttttgcactcgggtttgaggctgtgcaaaagtacgcatggc45 
tcaccaggtgtggggctgtgtgggctgcctcgtgtgtgccagcccgtgtgcaggcctgttttgtgagagccttcagggaacgcatgagcacgtgtgccagtgcgagtgc
gggacgcggggaggcgggagagaccgagtgggaggccccgcgaaggagtgggagtgggagtgggagtgccggcgggagacctgcgggggcgcgcccgg
gctgacgcgtgcgcgccagtgcgcgtgagtgcgggcgcgcgccgccgccccccgccggggtcggagccggttgccatgggaacgcgccgcggcccgagttaat
catttcctgtggaaagtgtgcgggaggggcgcgagcgggctggccgaggaggaggcggcggcgtggagctgcctcctgccggcgggccgggccgggccgagc
cccgggcgctgcggcgacgcctggatcctgcctccgccaggccggctgcctggtgccccgaggaggctgctgagccccaggccatg (Seq ID No: 429) 50 
Lectina de Homo sapiens, ligación a manosa, 1 (LMAN1): cctcctccgcgttccagaatccaagatg (Seq ID No: 430) 
 
Homólogo A de recombinación 1 meyótica MRE11 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (MRE11A): 
cgttctctcccgcggaattcaggtttacggccctgcgggttctcagaggcaagttcagaccgtgttgttttcttttcacggatcctgccctttcttcccgaaaagaagacagc
cttgggtcgcgattgtggggcttcgaagagtccagcagtgggaatttctagaatttggaatcgagtgcattttctgacatttgagtacagtacccaggggttcttggagaa55 
gaacctggtcccagaggagcttgactgaccataaaaatg (Seq ID No: 431) 
 
Subunidad alfa de complejo asociado con polipéptido naciente de Homo sapiens (NACA):  
cttccttctgcaacaggcgtgggtcacgctctcgctcggtctttctgccgccatcttggttccgcgttccctgcacagtaagtactttctgtgccgctactgtctatccgcagcc
atccgcctttctttcgggctaagccgccccggggactgagagttaaggagagttggaggctttactgggccacagggttcctactcgcccctgggcctccggacaaaa60 
tggggtctgcggttggtgtcctggcaaaagcagggtagaagggctgcggggcgggcccagaatccgagcctgcagagatgggagcagttgcagtgttgagggcg
gaagaggagtgcgtcttgttttgggaactgcttcacaggatccagaaaaggaaatg (Seq ID No: 432) 
 
Claudina 11 de Homo sapiens (CLDN11): 
cgcccttcgccgctgagctcgcagcctccggcgcccacctccacctccagtgtcccgcctcgggccgtcgccctccagcggctcgcgagcgtgggagacgtacctg65 
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ggcaggcactgtccagcccaggcccaggcacagccgtgaggggcgaggcacggggacatcctggcggccaccatg (Seq ID No: 433) 
 
Proteína 4 de ligación a retinoblastoma de Homo sapiens (RBBP4): 
ccgcccctcccgcaacgctcgaccccaggattcccccggctcgcctgcccgccatg (Seq ID No: 434) 
 5 
Miembro 3 de la familia de cadena media de acil-CoA sintetasa de Homo sapiens (ACSM3): 
ccctcttctttagactgccacgaggaaaaagcagatgtgagaactcaaggttcagggctgctcttctaagaaacaagtctgccataatctccatctgtgttggaatctgtt
aactaatgaactggtctctgtgcaaatcctgagtgctaaagcttccaacaagactgatg (Seq ID No: 435) 
 
Proteína de ligación a sindecano de Homo sapiens (sintenina) (SDCBP): 10 
cgctctcttacactcgggcctcagaagtccgtgccagtgaccggaggcggcggcggcgagcggttccttgtgggctagaagaatcctgcaaaaatg (Seq ID 
No: 436) 
 
Cinasa 1 regulada por suero/glucocorticoide de Homo sapiens (SGK1): 
agtccttctcattccttgcccccgcccaaggctctcttcaccttccccgcgggggtcctctcgttttctgtctcccaaatgctggcttcccgcctttcctcccccgcttatttactta15 
attaaggccctggggctgcaccccaccggcagctccttcgggggtgtggccgaagagctccgagggcggggctgaccgagccatattcgggcgtggccggtggtg
attggtgagggcggggcctgccgcagggggcggggcctgcaggtttggcccccgcagggagcgcagctggcgccgctgggagctggtggcgcggcgcaggtc
ccggccgagtgtggcgcagcagtggcggcgcttcccattcgccatgcgccgggggtgggtgcccgaaggttgcatgatggaatttgaacattacttcaagaggttttgt
attttggattagttaattgggtttgtcctctgctgactgtttcttcggatgcattttttggtgtgctcttgagggattaaatg (Seq ID No: 437) 
 20 
Candidato 2 de síndrome de Wolf-Hirschhorn de Homo sapiens (WHSC2): 
cgtccttccggctctcggctttgccacaaagcttcccgaagacgcggccgctacccggagacgcggtcgccacccagaagcgctctcccgggaagccccgctcgt
gggaccgcgccacctgcgccgcctctgcggcccgcagcccgacgggcgccgccatgttggggtcctagcgagggacgcgtaggtgtcttcataagatg (Seq 
ID No: 438) 
Subfamilia 1 de receptor nuclear de Homo sapiens, grupo H, miembro 3 (NR1H3): 25 
cagtccttttgcaagagctgctaagagcgctgggtaaggagaggaaggggagagacatggaacttggctggtctgcagggaaatgccactgttttggccgggagta
gggggcgggagtggcgggagagggggtggccggctggggaggagccagcctggtggagaagctgccctgtgggcgggggtgaggaggggagggctgtggtc
accaggcaggaaggaggggtggcctgacccctcggcagtccctcccctcagcctttccccaaattgctacttctctggggctccaggtcctgcttgtgctcagctccag
ctcactggctggccaccgagacttctggacaggaaactgcaccatcctcttctcccagcaagggggctccagagactgcccacccaggaagtctggtggcctgggg
atttggtgggtctgctccttag (Seq ID No: 439) 30 
 
Glipicana 6 de Homo sapiens (GPC6): 
cctcctttctccttccctcttgcctccagtgactgtctccaggatttctctcttcctatttcaggaggactctcacaggctcccacagcctgtgttaagctgaggtttcccctagat
ctcgtatatccccaacacatacctccacgcacacacatccccaagaacctcgagctcacaccaacagacacacgcgcgcatacacactcgctctcgcttgtccatct
ccctcccgggggagccggcgcgcgctcccacctttgccgcacactccggcgagccgagcccgcagcgctccaggattctgcggctcggaactcggattgcagctc35 
tgaacccccatggtggttttttaaacacttcttttccttctcttcctcgttttgattgcaccgtttccatctgggggctagaggagcaaggcagcagccttcccagccagccctt
gttggcttgccatcgtccatctggcttataaaagtttgctgagcgcagtccagagggctgcgctgctcgtcccctcggctggcagaagggggtgacgctgggcagcgg
cgaggagcgcgccgctgcctctggcgggctttcggcttgaggggcaaggtgaagagcgcaccggccgtggggtttaccgagctggatttgtatgttgcaccatg 
(Seq ID No: 440) 
 40 
Peptidilprolil isomerasa F de Homo sapiens (PPIF): 
cggccttctgggcgcgcgcgacgtcagtttgagttctgtgttctccccgcccgtgtcccgcccgacccgcgcccgcgatg (Seq ID No: 441) 
 
Homólogo A de proteína 1 relacionada con ARP1 actina de Homo sapiens, centractina-alfa (levadura) (ACTR1A): 
agttccttccccagaaggagagattcctctgccatg (Seq ID No: 442) 45 
 
Motivo tripartita de Homo sapiens que contiene 28 (TRIM28): 
ggctctttctgcgagcgggcgcgcgggcgagcggttgtgcttgtgcttgtggcgcgtggtgcgggtttcggcggcggctgaggaagaagcgcgggcggcgccttcgg
gaggcgagcaggcagcagttggccgtgccgtagcagcgtcccgcgcgcggcgggcagcggcccaggaggcgcgtggcggcgctcggcctcgcggcggcgg
cggcggcagcggcccagcagttggcggcgagcgcgtctgcgcctgcgcggcgggccccgcgcccctcctccccccctgggcgcccccggcggcgtgtgaatg 50 
(Seq ID No: 443) 
 
Aminoadipato-semialdehído sintasa de Homo sapiens (AASS): 
cggccttccatcccagtttcttctaggaattcggagcctcccctgcagcgactcggaagattcgaggcggcgggggacaagtcggcgccccagagcggacgagtc
accaggtgtcaagatg (Seq ID No: 444) 55 
 
Homólogo cornicón de Homo sapiens (Drosophila) (CNIH): ccgcctttctccgctggcaacggcgccgctccccgctcctcctccccagccatg 
(Seq ID No: 445) 
Fosfoproteína 10 M-fase de Homo sapiens (ribonucleoproteína nucleolar pequeña U3) (MPHOSPH10): 
ctcccttcccttgcatgctgcattgtgtcgggagttgctgacagccatg (Seq ID No: 446) 60 
 
Similar a peptidasa específica de ubiquitina 1de Homo sapiens (USPL1): 
ccgccttcctagtggagacgcgagtgggggaggagcagtccgaggggaacgtgggttgaacgttgcaactagggtggagatcaagctggaacaggagttccgat
cgacccggtaccaagaaggggagtgcccgcggcagggttcattgaaaaaatccttagtgatattgacatgtctcaagtgacataaattagccaatgactcggaatg 
(Seq ID No: 447) 65 

ES 2 654 205 T3

 



 

100 
 

 
Familia 23 de portador de soluto de Homo sapiens (transportadores de nucleobase), miembro 1 (SLC23A1): 
tggcctttgtcaagtcatcccctcttctcctcaggaactgctcaaacctgtgccccaaagatg (Seq ID No: 448) 
 
Factor 3b de empalme de Homo sapiens, subunidad 4, 49kDa (SF3B4): ggatctctttcgccatg (Seq ID No: 449) 5 
 
Homólogo DnaJ de Homo sapiens (Hsp40), subfamilia A, miembro 2 (DNAJA2): 
ctgtctccctcggcctgtgccgccgccgacgccgcttgtgggcccgactccgctctgtctgcttcgccaccttctccccgagcactgcccggccggccgccatg (Seq 
ID No: 450) 
 10 
Calicina de Homo sapiens (CCIN): 
catcctctcttccaccctctcttctccctggtcaaccgctctgcaaacaaccatcaatctgatcccacaggcctgagaaagtctgctctccagtacctgctgctgatctgttt
cagccgacaagaggcaccatg (Seq ID No: 451) 
 
Manosidasa de Homo sapiens, beta A, lisosomal (MANBA): ctgcctttcgatctctccacatctcggtggcgcgggatctcaagatg (Seq 15 
ID No: 452) 
 
Proteína 1B asociada a microtúbulos de Homo sapiens (MAP1B): 
aatcctttctcctgccgcagtggagaggagcggccggagcgagacacttcgccgaggcacagcagccggcaggatg (Seq ID No: 453) 
 20 
Malato deshidrogenasa 1 de Homo sapiens, NAD (soluble) (MDH1): 
gagccttttctcgctaacaccgctcgccctctccgagtcagttccgcggtagaggtgacctgactctctgaggctcattttgcagttgttgaaattgtccccgcagttttcaat
catg (Seq ID No: 454) 
 
Proteína 1 asociada microfibrilar de Homo sapiens (MFAP1): 25 
gtttctctatcagtcgcgcagctgtgttcgcggactcaggtggaaggaatttcttctcttcgttgacgttgctggtgttcactgtttggaattagtcaagtttcgggaatcaccgt
cgctgccatcaacatg (Seq ID No: 455) 
 
TCP1 que contiene chaperonina de Homo sapiens, subunidad 3 (gamma) (CCT3): 
ggttctctctctccagaaggttctgccggttcccccagctctgggtacccggctctgcatcgcgtcgccatg (Seq ID No: 456) 30 
 
Tubulina de Homo sapiens, alfa 1a (TUBA1A): caacctctcctcttcgtctccgccatcagctcggcagtcgcgaagcagcaaccatg (Seq ID 
No: 457) 
 
Molécula CD164 de Homo sapiens, sialomucina (CD164): ctttctcccgaacgccagcgctgaggacacgatg (Seq ID No: 458) 35 
 
Proteína 3 secretora rica cisteína de Homo sapiens (CRISP3): ctctctctgcaccttccttctgtcaatagatg (Seq ID No: 459) 
 
Miembro 5 de la familia SMYD de Homo sapiens (SMYD5): 
cggcctccatgtgcgacgtgttctccttctgcgtgggcgtggcgggccgcgcgcgggtctccgtggaagtccgtttcgtgagcagcgccaaggtgaggtcggggcgg40 
gtcctgccgggagcctctccccagtccggccatg (Seq ID No: 460) 
 
Dominio repetición kelch y dominio BTB (POZ) de Homo sapiens 10 (KBTBD10): 
ctgcctttttacagctagacctgtgtgctgcaaggagctaaggccttcagtgtccccttccttacccaggtttctcacagaatg (Seq ID No: 461) 
 45 
Familia 1 de aldo-ceto reductasa de Homo sapiens, miembro A1 (aldehído reductasa) (AKR1A1): 
ccgccccttgcaccgcccacgtggccagcgccacctgcctcattgtgcccaggagttctccaaacccgcgctgcggagtgagtgaccaagttccggccagttcgac
ctcgaggatccagaggtggagacggtactacctcccagctctgttttccatccccttcaggtccttcctcgggaggcggcgaaggcggtccaccctgcgcgtgatccttt
atgcccggcccctgcccctccctccgggtggaacttccccctcaccgccagacttaagctgaggatcgttggatctctggcggggtgcagaactgagcccaggccac
agtaccctattcacgctctgtgcttgtgccaaggtttcaagtgatcctcccgcctcagcctgcccaggtgctgagattacatgtatgagccactgcacctggaaaggagc50 
cagaaatgtgaagtgctagctgaaggatgagcagcagctagccaggcaaagggggcaatg (Seq ID No: 462) 
 
Gen fusionado a TRK de Homo sapiens (TFG): 
tgttcttcccccacctgccacgtacagagcccaagttctcgctaggcttgttgggtcagcgcgattggccggggcccgcgcgagcctgcgagcgaggtgcggcggtc
gcgaagggcaaccgagggggccgtgaccaccgcctccccgcgacgccccagtccagtggcctcgcgtccgcccattcagcggagacctgcggagaggcggc55 
ggccgcggcctccgcaagccgtctttctctagagttgtatatatagaacatcctggagtccaccatg (Seq ID No: 463) 
 
3'(2'), 5'-bisfosfato nucleotidasa 1 de Homo sapiens (BPNT1): 
catccttctcaaaagacttattgacagtgccaaagctcggtactggacacaacgagggacctgggtctacgataacgcgcttttgctcctcctgaagtgtctttggtcca
acgttgttccagagtgtaccatg (Seq ID No: 464) 60 
Proteína de ligación a nucleótido de guanina de Homo sapiens (proteína G): 
ttttctctctctctttcactgcaaggcggcggcaggagaggttgtggtgctagtttctctaagccatccagtgccatcctcgtcgctgcagcgacacacgctctcgccgccg
ccatg (Seq ID No: 465) 
 
Complejo de histocompatibilidad mayor de Homo sapiens, clase II, DM alfa (HLA-DMA): 65 
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caccctctcggggagggagttggggaagctgggttggctgggttggtagctcctacctactgtgtggcaagaaggtatg (Seq ID No: 466) 
 
Proteína 50B transmembrana de Homo sapiens (TMEM50B): 
tctccttcctgcgcgcgcgcctgaagtcggcgtgggcgtttgaggaagctgggatacagcatttaatgaaaaatttatgcttaagaagtaaaaatg (Seq ID No: 
467) 5 
 
Lactoperoxidasa de Homo sapiens (LPO): 
cagtctttcctgctaagcctcagcgtctcctccaagccacatcaaaatctttccttctgggcctttcccagaagtgaattcttgctggaaggtataaaagaccagctcctcc
aagcagagcaactccctggctgccgtgaaaagacaaggcactgggcagtgatg (Seq ID No: 468) 
Similar a NEL de Homo sapiens 2 (pollo) (NELL2): ctgcctttacaacagagggagacgatggactgagctgatccgcaccatg (Seq ID 10 
No: 469) 
 
Nucleobindina 1 de Homo sapiens (NUCB1): cgccctctgcggtgaaggagagaccacactgccatg (Seq ID No: 470) 
 
Caja 9 pareada de de Homo sapiens (PAX9): 15 
aagcctctttcatcggggcacagacttccttttacttcttccttttgccctctcgcctcctcctcctgggaagaagcggaggcgccggcggtcggccgggatagcaacag
gccgggccactgaggcggtgcggaaagtttctgtctgggagtgcggaactggggccgggttggtgtactgctcggagcaatg (Seq ID No: 471) 
 
Cinasa 16 dependiente de ciclina de Homo sapiens (CDK16): 
cgccctttattcttgctcggcctcgccacagagagcaaatcagattggctgggcgacaacctcaaagggcggggctgcacacgttcactacgggaatgaggtagcg20 
gtggagggggcagttgggcggggataggccgtcctagctaaggtggtaaaggccaataactcttcaggctgcctctcctcgaaaagtcatcttctcgcgaacctttaa
aatgccttcctccccaagcacctcaagggactagaactgagtgcttcatttgtcttttttcctccttgcaaaagtcccgtttgccaccatggggatgtaccaagtgagaccg
agtagggggaacgagtggtgattgacgcgccaggttactggccactgctcacctaggcgctagcaaacttctgccaagatcggaactgagtactaaacagcctcca
cagttctccctggtgccgtctccggcttggcgccgcatcctcctctgggctcgcgatggccgcgtcccctcccgctgcggacgggtcctttggtacatg (Seq ID No: 
472) 25 
 
Inhibidor de serpina peptidasa de Homo sapiens, clado E (nexina, tipo 1 de inhibidor activador de plasminógeno), 
miembro 2 (SERPINE2): 
ctgcctctttccggctgtgaccctcctcgccgccgccgcttggctgcgtcctccgactccccgcgccgccgagaccaggctcccgctccggttgcggccgcaccgccc
tccgcggccgccccctggggatccagcgagcgcggtcgtccttggtggaaggaaccatg (Seq ID No: 473) 30 
 
Proteína 1 relacionada a lipasa pancreática de Homo sapiens (PNLIPRP1): 
aactcctttccccctgctgtgacgtacaggtgaggtaaacagtactgaagtccagggcgtcggtgctcactgctctggcaatgcccggtgagactgaattatgtttaaatt
tattgtagatg (Seq ID No: 474) 
 35 
Periferina de Homo sapiens (PRPH): ggctccttcccagcccccggcctagctctgcgaacggtgactgcccatccttggccgcaatg (Seq ID No: 
475) 
 
Homólogo RAD21 de Homo sapiens (S. pombe) (RAD21): 
gacccttttcccctccccgggccacccagcccgcccaactcccagcggagagcaaggttttcttctgttttcatagccagccagaacaatg (Seq ID No: 476) 40 
Receptor de seuencia señal de Homo sapiens, delta (SSR4): ttttcttttcctctaggcagagaagaggcgatg (Seq ID No: 477) 
 
Inhibidor de ruta de factor de tejido de Homo sapiens (inhibidor de coagulación asociado a lipoproteína) (TFPI): 
ctccctctttgctctaacagacagcagcgactttaggctggataatagtcaaattcttacctcgctctttcactgctagtaagatcagattgcgtttctttcagttactcttcaatc
gccagtttcttgatctgcttctaaaagaagaagtagagaagataaatcctgtcttcaatacctggaaggaaaaacaaaataacctcaactccgttttgaaaaaaacatt45 
ccaagaactttcatcagagattttacttagatg (Seq ID No: 478) 
 
Proteína ligación a ubiquinol-citocromo c reductasa de Homo sapiens (UQCRB): gcttctctttctggtcaaaatg (Seq ID No: 
479) 
 50 
Proteína activada a mitógeno cinasa-cinasa-cinasa 12 de Homo sapiens (MAP3K12): 
ccgccttttgtgctgcggccgcggagcccccgagggcccagtgttcaccatcataccaggggccagaggcgatg (Seq ID No: 480) 
 
Proteína que contiene la repetición sushi de Homo sapiens, ligada a X (SRPX): 
tggtctcttcggtctcctgccgcccccgggaagcgcgctgcgctgccgaggcgagctaagcgcccgctcgccatg (Seq ID No: 481) 55 
 
Sensible a puromicina aminopeptidasa de Homo sapiens (NPEPPS): 
ccccctctccctccctccttgcgggccctcctccccttccctcccctccgcccccttccccgtaggcagcccgcccgccagtccgcccgcaccgcctccttcccagcccc
tagcgctccggctgggtctctcccccgccccccaggctcccccggtcgctctcctccggcggtcgcccgcgctcggtggatg (Seq ID No: 482) 
 60 
Fibulina 5 de Homo sapiens (FBLN5): 
tcgccttctgcccgggcgctcgcagccgagcgcggccggggaagggctctcctcccagcgccgagcactgggccctggcagacgccccaagattgttgtgagga
gtctagccagttggtgagcgctgtaatctgaaccagctgtgtccagactgaggccccatttgcattgtttaacatacttagaaaatgaagtgttcatttttaacattcctcctc
caattggtttaatgctgaattactgaagagggctaagcaaaaccaggtgcttgcgctgagggctctgcagtggctgggaggaccccggcgctctccccgtgtcctctc
cacgactcgctcggcccctctggaataaaacacccgcgagccccgagggcccagaggaggccgacgtgcccgagctcctccgggggtcccgcccgcgagcttt65 
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cttctcgccttcgcatctcctcctcgcgcgtcttggacatg (Seq ID No: 483) 
 
Lisofosfolipasa I de Homo sapiens (LYPLA1): cgctcttccttccgcttgcgctgtgagctgaggcggtgtatg (Seq ID No: 484) 
Dominio dominio 4 de ligación nucleosomal del grupo de moviildad alta de Homo sapiens (HMGN4): 
tcgtcttctctgtcttagggctggtgctggccctgcccacgcctagggctccggcgcgtcacgggcctcagctgggattcccgcgcccctcggacggccacgagactc5 
ggacatctttccaggaacagcgtgaggaggacagaagcacccaacaggactgctcaagccacctgcgaacactgctgctaccatg (Seq ID No: 485) 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad M (EIF3M): 
agttcccttttccggtcggcgtggtcttgcgagtggagtgtccgctgtgcccgggcctgcaccatg (Seq ID No: 486) 
 10 
Homólogo A Sec23 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SEC23A): cctcctcttgacgtggcagaggcggcgccagccatg (Seq ID No: 
487) 
 
Proteína asociada a cartílago de Homo sapiens (CRTAP): 
cgtcctctttcctttccttctccctccccttttcccttccttcgtcccttccttccttcctttcgccgggcgcgatg (Seq ID No: 488) 15 
 
Homólogo de proteína 1 de transporte de amina de vesícula de Homo sapiens (T. californica) (VAT1): 
ccgcccctcccgctggatcccgcagccgcggctcttcccgacgcgttccgccttccccagctgtgcactctccatccagctgtgcgctctcgtcgggagtcccagccat
g (Seq ID No: 489) 
 20 
Importina 7 de Homo sapiens (IPO7): 
gcttctctttcctttcgcgccggttgccgctgcggagcgcggcgggtccatgtgcgcagtgagtggcgctattcctggcccagtagcacccgagccccgggtttgaccg
agtccgcgctgcgatg (Seq ID No: 490) 
 
Homólogo 7 relacionado autofagia ATG7 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (ATG7): 25 
gctcctttgcgcacgcgcgccgcttcccagtggcaagcgcgggcaggaccgcgttgcgtcatcggggcgcgcgcctcagagagagctgtggttgccggaagttga
gcggcggtaagtgagccgcggcgggcgagggtgtagtggggtcttgctgggccggttttggaggcctggagtcaaggggcgagctcgccagggagggcgaggg
tcacagcaagtctcaggatcctcctctgccagtttctgggtggtccttcctcctccagggactcactgattccggctggcgcccttcgtctgtagccgcgtcccctcagact
ggttcagtccggggtcttctgacttggaagctcgtgctgatttcctaagtcagcccctcctgtcctcttggtaggcagtgctcagaatcttcagtgttggaacacgggagat
gggacatttggattcccagcctggctgtgtctggatttgctgtctctggcacgttccttccccatctaagctgcttttccatctgcaaaatgggaatgataatccgccatttgttt30 
aagtgaggaggttaaataagtttactttctgagaaagaagattctcgattccttggttacagggttagaaactaatg (Seq ID No: 491) 
 
Dinactina 2 de Homo sapiens (p50) (DCTN2): 
cgctccctttgccgccgccttagcccgggacccgaacccagcctctcccctacccgaacaccggccccggctccaccgaggcccgggtcccccagcccgtctcgc
cgccgccatg (Seq ID No: 492) 35 
 
Familia de fosfoproteína 32 nuclear ácida de Homo sapiens (rica en leucina), miembro B (ANP32B): 
agcccccttttccctccatggtttctctccgctcccgtgagtaacttggctccgggggctccgctcgcctgcccgcacgccgcccgccacccaggaccgcgccgccgg
cctccgccgctagcaaacccttccgacggccctcgctgcgcaagccgggacgcctctcccccctccgcccccgccgcggaaagttaagtttgaagaggggggaa
gaggggaacatg (Seq ID No: 493) 40 
 
Receptor de proteína C de Homo sapiens, endotelial (PROCR): 
acttctcttttccctagactgcagccagcggagcccgcagccggcccgagccaggaacccaggtccggagcctcaacttcaggatg (Seq ID No: 494) 
 
Complejo de proteína 2/3 relacionado a actina de Homo sapiens, subunidad 1A, 41kDa (ARPC1A): 45 
cgctccctctgggcttccgtcctccgcccgcgcccgacggagcctgttcgcgtcgactgcccagagtccgcgaatcctccgctccgagcccgtccggactcccccgat
cccagctttctctcctttgaaaacactaagaataatg (Seq ID No: 495) 
 
TCP1 que contiene chaperonin de Homo sapiens, subunidad 4 (delta) (CCT4): 
aggcccccttctccgcctccgcctcctcccgacgccggcgccgctttctggaaggttcgtgaaggcagtgagggcttaccgttattacactgcggccggccagaatcc50 
gggtccatccgtccttcccgagccaacccagacacagcggagtttgccatg (Seq ID No: 496) 
 
Enfermedad de Niemann-Pick de Homo sapiens, tipo C2 (NPC2): gcttctttcccgagcttggaacttcgttatccgcgatg (Seq ID No: 
497) 
 55 
Fosforibosilaminoimidazol carboxilasa de Homo sapiens, fosforibosilaminoimidazol succinocarboxamida sintetasa 
(PAICS): acccctcttttctagagttctgcctcgcttcccggcgcggtcgcagccctcagcccacttaggataatg (Seq ID No: 498) 
 
ST6 de Homo sapiens (alfa-N-acetil-neuraminil-2,3-beta-galactosil-1,3)-N-acetilgalactosaminida 
alfa-2,6-sialiltransferasa 2 de Homo sapiens (ST6GALNAC2): 60 
ctcccttctgcctgggacgtcagcggacggggcgctcgcgggccggggctgtatg (Seq ID No: 499) 
Polipéptido C (dirigido a ADN) de polimerasa III (ARN) de Homo sapiens (62kD) (POLR3C): 
aagccctttccgaggatggcaaaggatctgggaatgcttctccaaagatatgtggatggacgaaataggtctctggtgatactgaggcggggtggggacggggagg
caaagacttggcttcttaggaattggaagaaataagtaaacaatgtttggtagcaatttgtaataaggaagtaatcataaaattaactacgtccgtttctgattgtgtcaac
tttgtcaaggagtagaagtttaagaattgaatactgtcctgcaaacaacgtaacctcatctcctgtttgacacaccctgttgagaagcagtcctttacctcctaaatttcttttt65 
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cgaaattatcatttcctttatggactgagaataacactgcctgttcactcccaccgagctgtgaacagtgaccttaattcttccaagcagggaagtgtagaaactaaggtc
tgtgacagaccgcaaaatcatctcccaatctttaaggaaaatcagaatcacgcataatcccatagagataaatttgatgcatagtcttttcctatgcatacatttttcctttttt
tttacaataattgaatttttatattttttcagcttgcttctgtcacttaatatattatgagtaattttttttggttttttttgttttggagacagaatctcgcactgtcgcccgggttggagtg
cagtggcgcgatctcggctcactgcaacctctgcctcccggcttcaagcgattctcctgtctcagcctccctagtagctgggattacaggcacccgccaccacgccca
gctaatttttttgtgtgtttttagtagagaaggggtttcactatattggccaggctggtctcaaactcctgacctcatgatacgcccacctcggtctcccaaagtgctaggatta5 
caggcctgagccaccgcgccagcctattatgaataattttctacatgaatacgcatcgtactaaataactttaaatgttggtgtagtatgccattgtatgggtatggcatcat
ttattgttagacgttagattgtttccactaagtcggtattataaagagaactaatgacttcattattattagctttttctttctttggacacaatatccaaaaagaaattgttgtttca
aagatatgcaagatttttaaggctttttgatatgtattgtcaaattgccctccagaaagaatacatgaatttacactcagcagctctgcttccagcgtgaaagactttctattgt
accattttggtgttttttccctagctctcagactccccagtacaatg (Seq ID No: 500) 
 10 
Proteína de ligación a NS1A de virus de influenza de Homo sapiens (IVNS1ABP): 
gtgtctcccggtcgcgcgtggaggtcggtcgctcagagctgctgggcgcagtttctccgcctgctgcttcggcgcggctgtatcggcgagcgagcgagttcccgcgag
ttctcggtggcgctcccccttcctttcagtctccacggactggcccctcgtccttctacttgaccgctcccgtcttccgccgccttctggcgctttccgttgggccgattcccgc
ccgcttcctcctgcttcccatcgaagctctagaaatgaatgtttccatctcttcagagatgaaccagattatgatgcatcattatcacagaagaaattcgtgtctatagctttt
aaggacttgattacatcattttcaagcctgatagttttggaatcaccattagagcttaagacacacctgccttcatttcaaccacctgtcttcataccctgacgaagtgcacc15 
ttttaacactcctttgtccttggattacttaagagttcccagaaatacatttgccaccaacagagtagccaaatttataaggaaaaatg (Seq ID No: 501) 
 
Proteína de interacción a tioredoxina de Homo sapiens (TXNIP): 
acccctctttttctccaaaggagtgcttgtggagatcggatcttttctccagcaattgggggaaagaaggctttttctctgaattcgcttagtgtaaccagcggcgtatatttttt
aggcgccttttcgaaaacctagtagttaatattcatttgtttaaatcttattttatttttaagctcaaactgcttaagaataccttaattccttaaagtgaaataattttttgcaaagg20 
ggtttcctcgatttggagctttttttttcttccaccgtcatttctaactcttaaaaccaactcagttccatcatg (Seq ID No: 502) 
 
Sitio 2B de integración viral ecotrópicode Homo sapiens (EVI2B): 
ttttcctttcttagccaaatcaccaaaatgtccagttagaacaagaatttagcattctgcaaaagaagttaacagctgagataacgaggaaatattctgaaatg (Seq 
ID No: 503) 25 
 
Proteína de ligación a nucleótido de guanina de Homo sapiens (proteína G), polipéptido 3 de actividad de inhibición 
alfa (GNAI3): 
ggttcttctgggcgctaagggagctgacggagagggccaccgcccagcaatagacggtgcctcagcctgccgagccgcagtttccgtggtgtgagtgagtccggg
cccgtgtcccctctcccgccgccgccatg (Seq ID No: 504) 30 
 
Polimerasa de Homo sapiens (dirigida a DNA), eta (POLH): 
cggcccttcgcagcgggcgcgctgtcagacctcagtctggcggctgcattgctgggcgcgccgctctcgtctgatccctgctggggacggttgcccgggcaggatcct
ttacgatcccttctcggtttctccgtcgtcacagggaataaatctcgctcgaaactcactggaccgctcctagaaaggcgaaaagatattcaggagcccttccattttcctt
ccagtaggcaccgaacccagcattttcggcaaccgctgctggcagttttgccaggtgtttgttaccttgaaaaatg (Seq ID No: 505) 35 
 
Familia 2 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de glucosa facilitada), miembro 1 (SLC2A1): 
cgctctctggcaagaggcaagaggtagcaacagcgagcgtgccggtcgctagtcgcgggtccccgagtgagcacgccagggagcaggagaccaaacgacgg
gggtcggagtcagagtcgcagtgggagtccccggaccggagcacgagcctgagcgggagagcgccgctcgcacgcccgtcgccacccgcgtacccggcgca
gccagagccaccagcgcagcgctgccatg (Seq ID No: 506) 40 
 
Proteína 138 de dedo de zin de Homo sapiens (ZNF138): 
gggtctttgtctcgctgcagcgggtgctgcaggtctggccttcacttttctgcgtcctcttactcctagaggcccagcctctgtggcgctgtgatctggttattgggagattcac
agctaagacgccaggatcccccggaagcctagaaatg (Seq ID No: 507) 
 45 
Peptidasa 3 específica de ubiquitina de Homo sapiens (USP3): 
ctttctttgacgcaagggctcgagacgcagccgccgtcggccgagcgcccggctagaagcgacaccagacggagcctccggagttcctccgcccccacctcgcc
gggtcctggagccgcagtcctcccagctgccctcctcgtggccatg (Seq ID No: 508) 
 
Canal de calcio de Homo sapiens, dependiente de voltaje, subunidad 3 gamma (CACNG3): 50 
ctgtcttttctccagtttgagcgggggtgtcgggagcaggcggagagctttcctgcgaggctgtggaagcagtgaacactcttctcagcggctcgcctcccagcagtgc
tattttttgccatccgccctcacccccagcacacgcgctcgcacacacacgcacgcacgcacacacacacacacacacactcacacagagacctctctgggtttcttt
gccttgagtctcccggggctgtgagaagccaggcgcatctcaaaccgagctggcagctccaggctccggagccatgccctgcacggaccctcgtctttaccacgct
cctgaggaatgaaaggaacccagggaccctcagaaggcagcagtgatgcggaccaaccccccggagcctgcacccttccgagggccataggcgacccaggg
aactggagagagctccagaaaggaaatcccagctttcccaaagtccctgtggatgctgacaaaaggagacctgaatttttggaagagcctgtactaggttacccgg55 
ctgcagagtgattttcccctccggcactgactctccccctccaacccccagccgtccagagtaccatgaagaattatg (Seq ID No: 509) 
 
Proteína de ligación a nucleótido de guanina de Homo sapiens (proteína G), beta 5 (GNB5): 
ttccctctccgctgcgtccccgcgcgaagatg (Seq ID No: 510) 
TCP1 que contiene chaperonina de Homo sapiens, subunidad 8 (teta) (CCT8): 60 
cttcctccgcggtcttccgagcggtcgcgtgaactgcttcctgcaggctggccatg (Seq ID No: 511) 
 
Prostaglandina E sintasa 3 de Homo sapiens (citosólica) (PTGES3): 
cgctctttccgcgcggtgcattctggggcccgaggtcgagcccgccgctgccgccgtcgcctgagggaagcgagaagaggccgcgaccggagagaaaaagcg
gagtcgccaccggagagaagtcgactccctagcagcagccgccgccagagaggcccgcccaccagttcgcccgtccccctgccccgttcacaatg (Seq ID 65 

ES 2 654 205 T3

 



 

104 
 

No: 512) 
 
Proteína 266 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF266): 
ttttcttcctggtggcgtttgggcttaatacagctttggcgaggtcggatgacgggtgggagccagcggtggaaggggtggcgaaagtaccggtttgccccaggccgc
cgaggggcctccttagagagaccttgcctgctccgctcgcgtccgccggggccgcgcgggtcctcctggcgccgccaggttcaaaaagccactcgagttgtcactg5 
cgacggccctgggccaggagccgtttcgggatctgtcaaacaacgagttttcgtcgttcgaatcaggttgactggtccttcatccccccaatctcccgtacctggcgagt
ccagctcgtcgcggcaatgctaagaaaagagtgatatgcaagctgagaccaaaaatatggtatgatttagccatactgaaggggaaggaaataagagctgggca
aagcattctgtgaattggctgactccacttctatggtgagagagaggagtgcatcaaagattactcccagtagagatggtttcagcatgttggccagtctggtctcagact
cctgacctcaagtgatccacccacctcggcctcccaaaatgctgggattacaggtataagccactgtgcctggccaaagataccgttaaccctggataaagagaatg
gaggttacctctgtccgtgtagattcctaagctgtcctggagtgatccttggagtaaaggaaaggtgctttgaagcacattcagccatcagccctgtgggatggcagcc10 
actgatttgtcctatggtctttacagggacccagtctgccttcaagaaaagacagaagtagaaagggtggtggctgactgtctgacaaattgttatcaggtatgcagga
agtatatccttctccaaaatatcatacttgcatcaccaggtagacacatttccttctacacagaattatcttcagagcttcttaaagcaaataaagcctgcttcaaggactg
agtccctagtcgaattcccggaaggagtggagcctgtcatattgtgtttatctagcatctgctcaagagtgtgctgcagtggagggaaatcagatgacctcccagtctgg
ttgtgttacatacaatcatgtgtaagaagtgccattcaagccgtgtcactggaggggactgacagtgagattcagtgacttttgatgatctggctgtggacttcaccccag
aagaatggactttactggacccaactcagagaaacctctacagagatgtgatg (Seq ID No: 513) 15 
 
Metilenetetrahidrofolato deshidrogenasa 2 (dependiente de NADP+) de Homo sapiens, meteniltetrahidrofolato 
ciclohidrolasa (MTHFD2): gcttccctcccggcgcagtcaccggcgcggtctatg (Seq ID No: 514) 
Receptor 9 de quemiocina de Homo sapiens (motivo C-C) (CCR9): 
cttcctttctcgtgttgttatcgggtagctgcctgctcagaacccacaaagcctgcccctcatcccaggcagagagcaacccagctctttccccagacactgagagctg20 
gtggtgcctgctgtcccagggagagttgcatcgccctccacagagcaggcttgcatctgactgacccaccatg (Seq ID No: 515) 
 
Proteína 1 105kDa/110kDa de choque térmico de Homo sapiens (HSPH1): 
cctccccttttgggtcggtagttcagcgccggcgccggtgtgcgagccgcggcagagtgaggcaggcaacccgaggtgcggagcgacctgcggaggctgagccc
cgctttctcccagggtttcttatcagccagccgccgctgtccccgggggagtaggaggctcctgacaggccgcggctgtctgtgtgtccttctgagtgtcagaggaacg25 
gccagaccccgcgggccggagcagaacgcggccagggcagaaagcggcggcaggagaagcaggcagggggccggaggacgcagaccgagacccgag
gcggaggcggaccgcgagccggccatg (Seq ID No: 516) 
 
Proteína 10 que contiene el dominio de transferencia de lípidos relacionado a StAR de Homo sapiens (STARD10): 
tggtcctttcttttatgattcacaaggaatgaccctcttcatcgcctctcctaattcagtcctcacaacagtccttttacaaatgggacaacaggttagaggaagtcaggca30 
gatttccagcatcatagagagtaaaggaccagggaaggatcaggattcaaggactgcacccaggctctgcttccagcttgctgtgtgactttgggtaattttgttccctta
gggaactgagctttctcatttgtaaatgcaaacaggctgttgggaggatcaaatgagatccaggggtgaaaacagcttagtttactttcaggaatttacccacgcggtat
ataaaggcaaaatattattatagtcaggtgattgtagattgaggaacccatttcctcattctgcaaattgcaaacctgagggcccaaagagggacaggggcttgcccc
aggtctcagcaggctgtgagcaagagctaaagcctaatcctcctgcctttgggcctggagcccttccttgtaccccaggggtcagtgtctttgttggatacaggcttagat
tgactgactgtaccctgagaacctaggggagtccctgttcccaattcttctcctacccccaccttggcctgatggaggaagaccctgctgtgttgagatgagcaccaga35 
gccaagaagctgaggaggatctggagaattctggaggaagaggagagtgttgctggagctgtacagaccctgcttctcaggtcccaggaaggtggcgtcagcatct
gcagccgcgtcgacgttgtcggagcctccgcggaggacccaggagagccggactaggaccagggccctgggcctccccacactccccatg (Seq ID No: 
517) 
 
UTP14 de Homo sapiens, ribonucleoproteína nucleolar pequeña U3, homologo A (levadura) (UTP14A): 40 
ctttccttcggcttccgttcttggtccatgtgagagaagctggctgctgaaatg (Seq ID No: 518) 
 
Homologo de SUB1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SUB1): 
ggttctctgtcagtcgcgagcgaacgaccaagagggtgttcgactgctagagccgagcgaagcgatg (Seq ID No: 519) 
 45 
Componente 5 de complejo de mantenimiento de microsomas de Homo sapiens (MCM5): 
ccgcctcttgtttttcccgcgaaactcggcggctgagcgtggaggttcttgtctcccctggtttgtgaagtgcggaaaaccagaggcgcagtcatg (Seq ID No: 
520) 
 
Proteína 3 de motivo de ligación a ARN de Homo sapiens (RNP1, RRM) (RBM3): 50 
tactctttatcaatcgtcttccggcgcagccccgtccctgttttttgtgctcctccgagctcgctgttcgtccgggttttttacgttttaatttccaggacttgaactgccatg (Seq 
ID No: 521) 
 
Receptor 1 de retención de proteína de retículo endoplásmico KDEL de Homo sapiens (Lys-Asp-Glu-Leu) (KDELR1): 
ctccccctctcgctctcctccctcttcccggctccagctccgccgccagctccagcctttgctccccctcccaaagtcccctccccggagcggagcgcacctagggtcc55 
ctcttccgtccccccagcccagctacccgttcagaccagcagcctcggggggcacccccccgccagcctgcctccctcccgctcagccctgccagggttccccagc
catg (Seq ID No: 522) 
 
StAR de Homo sapiens relacionado (START) que contiene dominio de transferencia de lípido (STARD3): 
agatcttcttccgctctgaggcgctactgaggccgcggagccggactgcggttggggcgggaagagccggggccgtggctgacatggagcagccctgctgctgag60 
gccgcgccctccccgccctgaggtgggggcccaccaggatg (Seq ID No: 523) 
 
Ribonucleproteína A0 nuclear heterógena de Homo sapiens (HNRNPA0): 
cggcctctttgtgtggtgcccagataggggagcggaggtggcggcggcggcggtagcggtggccttggttgtcttccagtctcctcggctcgccctttagccggcaccg
ctccccttccctcccccttcctctcttccttccttccctccccttccctttttcccttccccgtcggtgagcggcgggggtggctccagcaacggctgggcccaagctgtgtag65 
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aggccttaaccaacgataacggcggcgacggcgaaacctcggagctcgcagggcgggggcaaggcccgggccttggagatg (Seq ID No: 524) 
 
Cromobox homologo 1 de Homo sapiens (CBX1): 
ggctcttttgttcggctgaggggagggccgttggccggggcctgcggtacgccgcttcagtgagggacgccactgcggccacccggcttgctgccttcctgggcgcc
actcccccaggcgacccgacgcgacgcgccagcagcgcagcaccgattcctctcgggctcttgggcgctgctctgaggtgaggagcccgctggaggcgggaga5 
gctgggggagggggcgcggcggcggcggcggcgggagccctgcgtgagggaacgcgctttcgaggcggaggttaggagcggggagcgcgcccgggtccag
cgtcctgcttctccgcttcccgcgctgagctcttcgcctgtcgctgaggcgtcggtgccagctgcgtgaaggatggagagggcggggcgcgaatcctgagccagaga
ctgagtgcttgggggtgggccgagcacttgggggccgctcttcggggcccgggtggtctggaacaatgttgcttggctgggcggctgcgggatagggcggaagggg
acaggcttgaggcttggataggcgtgaggaggcgcatacgaccgcacaacccgaggtttgtaactgtattcggaagacgccgggtccggctgggactgccagag
gaacctggctttgcaggactacggaggagtaacgtcgagtgaattggaagagggcccagggccgcacaagcagcgtcaccctttacaccagaaagctggcggg10 
cactatg (Seq ID No: 525) 
Leucemia mieloide/linfoide o de linaje mezclado de Homo sapiens (homólogo de tritorax, Drosophila); translocado a, 
11 (MLLT11): 
cgcccttcttaggaggggctgcattgcagggggagagtgaactgacagactcagtcactgaagagggaaaaggagtgagaagacaaagccgtcaaagcccca
acagctttgtatttctccagcccggcgcagaccccggagctcccgaggcactccctccatctttggaacacgccagtaattgattgataacaggaagctatg (Seq 15 
ID No: 526) 
Similar a proteína 44 inducido por interferon de Homo sapiens (IFI44L): 
ttttctttctttcctagagtctctgaagccacagatctcttaagaactttctgtctccaaaccgtggctgctcgataaatcagacagaacagttaatcctcaatttaagcctgat
ctaacccctagaaacagatatagaacaatg (Seq ID No: 527) 
 20 
Ciclina I de Homo sapiens (CCNI): 
acttcttcctcccttcccctctcttcccctccctccccagccttccccgcgagcggacgcggcagcgcctctgtctcgctttttcttatttttcccccctttcccctttctttttttttttttc
ttttcttttctcccctccccccctttcaccatttcccctcggaggcgctttccccgggcaggggcagagccggtctcaccccccgcctctccccggcccccgccgccctatg
gcgagagggagccccctcccaacccgggctcgagcggcggcggcctcaggccgggggtcatcatggaactaattcgctgaccgacccagcggccgcagccgt
gcgtcccgctcgagcgccagcgcccgcgcccgcgccccccgatccgcttcccctttctccctcctcagttggccgagtcgtcccgcgcgcaccgcctccgcgcgcct25 
atgagaatgaggtggtaacgggcccccggatgaccccgcgtcaccactgtgaggcctacagctctgccggggaggaggaggaggaggaagaggaggagaag
gtagctacagcaagctgggtagcaggcagatccaaaggatatcatg (Seq ID No: 528)  
 
Metionil aminopeptidasa 2 de Homo sapiens (METAP2): cattccctcgcgctctctcgggcaacatg (Seq ID No: 529) 
 30 
Receptor similar a inmunoglobulina de leucocitos de Homo sapiens, subfamilia B (con dominios TM y ITIM), miembro 
4 (LILRB4): gtctctttgtcctgccggcactgaggactcatccatctgcacagctggggcccctgggaggagacgccatg (Seq ID No: 530) 
 
Destrina de Homo sapiens (factor de despolimerización de actina) (DSTN): 
gggtctctcggtcccgcagccgtgaggaggacggtctgcatactcgctgcccgccggctccctcccccgcgtccctgcgaccgccgcggcgaagatg (Seq ID 35 
No: 531) 
 
Factor 2D de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens (EIF2D): 
gggcccttttcgcggccgggccccagcatggctgcccccacggctgagggcctggcagctgctgcgccctcgctttcttgacattccctggcttctgtgctctcttcccca
ggccaccccagcagacatg (Seq ID No: 532) 40 
 
Histamina N-metiltransferasa de Homo sapiens (HNMT): ctgtctttctcagaaaaccaaatatg (Seq ID No: 533) 
Sustrato 1 de toxina de botulinio C3 relacionada con ras de Homo sapiens (familia rho, proteína Rac1 de ligación a 
GTP pequeña) (RAC1): 
gtttctctgcagttttcctcagctttgggtggtggccgctgccgggcatcggcttccagtccgcggagggcgaggcggcgtggacagcggccccggcacccagcgcc45 
ccgccgcccgcaagccgcgcgcccgtccgccgcgccccgagcccgccgcttcctatctcagcgccctgccgccgccgccgcggcccagcgagcggccctgatg
caggccatcaagtgtgtggtggtgggagacggaaacaagaatctcagtgtaacccgagcaaaatcgcgcgtctcagcgttgcttgtatagagctgtaggtaaaactt
gcctactgatcagttacacaaccaatgcatttcctggagaatatatccctactgtctttgacaattattctgccaatgttatg (Seq ID No: 534) 
 
Partícula de reconocimiento de señal de Homo sapiens 72kDa (SRP72): tcgtctcctccaagatg (Seq ID No: 535) 50 
 
Proteína 33B de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF33B): 
ccgcctttccttttgtttgtctcacgttttgcgtgggaggcggtcccgggatttcaggggtctaccggctctcttatggcgaatgcaacccgaagagagagtgagctgtatct
tcagagttgtctccgtctttccaagaacagaacaaaatg (Seq ID No: 536) 
 55 
Proteína 16 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF16): gcctcctttccaagcgcgacccgttgaggtccttgtcatg (Seq ID No: 537) 
 
Proteína 33A de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF33A): 
ccgcctttccttttgtttttctcaggttttgcgtgggaggcggtcccgggatttcaagggtctacgcgcttttctatggcgaatgcaacccgacgagggagtgggctgtatctt
cagagttgtctccgtctttccaagaacagaacaaaatg (Seq ID No: 538) 60 
 
Butirofilina de Homo sapiens, subfamilia 3, miembro A3 (BTN3A3): 
ctttctttttcctttcttcggaatgagagactcaaccataatagaaagaatggagaactattaaccaccattcttcagtgggctgtgattttcagaggggaatactaagaaa
tggttttccatactggaacccaaaggtaaagacactcaaggacagacatttttggcagagctgctcactccttgctcagctcagttttctgtgcttggaccctctgggccca
tcctggccatg (Seq ID No: 539) 65 
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Butirofilina de Homo sapiens, subfamilia 2, miembro A2 (BTN2A2): 
ctctttgggatgctttgttgtctggtggtgactgtgcccatgggtgagttgtatcggaaaatcgtcatgtgaggatcagaggggaaaagaaaacagaggcctctggtctct
gcctgccctgggtgctcatg (Seq ID No: 540) 
 5 
Motivo 21 tipo nudix (motivo X ligado a difosfato de nucleósido) de Homo sapiens (NUDT21): 
acgcctcctcttgcgctgtcctgttaatggcgggcagtagccgctgaggggattgcagataaccgcttcccgcacggggaaagtctaccctgcctgccactttctgctcg
ccgtcagcgccggagctcgccagcatg (Seq ID No: 541) 
 
Similar a estatmina 2 de Homo sapiens (STMN2): 10 
tgctctttctctagcacggtcccactctgcagactcagtgccttattcagtcttctctctcgctctctccgctgctgtagccggaccctttgccttcgccactgctcagcgtctgc
acatccctacaatg (Seq ID No: 542) 
 
Subunidad A1 de catanina p60 de Homo sapiens (que contiene ATPasa) (KATNA1): 
caccctcttccgccgctcccgcccagcgacctcgctcccggggcgacgccccgcgtgcgccagagtcgccgaggtcgtccccggcaccggaagtgaccctggcg15 
ggtttgtcttcaaattctcggcgagcaggagccgcgccggcaggtggtgttgacgattgaactgggcagtactggggccgtgagcggagagcaaagtgggctggac
tgggtcaggccctccttcctcgctgccgggatctccactccgccaatcccctgtgcctggcgttgggcggtttcccgaggagcttgggccgccgcagcttacagttgaa
catg (Seq ID No: 543) 
 
Butirofilina de Homo sapiens, subfamilia 3, miembro A2 (BTN3A2): 20 
ctttctctttttcctttcttccggatgagaggctaagccataatagaaagaatggagaattattgattgaccgtctttattctgtgggctctgattctccaatgggaataccaag
ggatggttttccatactggaacccaaaggtaaagacactcaaggacagacatttttggcagagcatagatg (Seq ID No: 544) 
 
Proteína rica en serina/arginina que se asocia a CLK4 de Homo sapiens (CLASRP): 
cggcctttcatttccgcttccggtgcgggccgcgcgcgagcgcagcggtgggaggcggcgaccagccggttgaggccccaggcttggcctcaccacaatg (Seq 25 
ID No: 545) 
 
Clatrina de Homo sapiens, cadena ligera A (CLTA): 
ctccctcctggcgcttgtcctcctctcccagtcggcaccacagcggtggctgccgggcgtggtgtcggtgggtcggttggtttttgtctcaccgttggtgtccgtgccgttca
gttgcccgccatg (Seq ID No: 546) 30 
 
Flavoproteína 1 de NADH deshidrogenasa (ubiquinona) de Homo sapiens, 51kDa (NDUFV1): 
gcgtctctatcgcgccagttcctcagcctcagtgctatgaaggtgacagcgtgaggtgacccatctggcccgccgcgatg (Seq ID No: 547) 
 
Receptor de secuencia señal de Homo sapiens, gamma (proteína gamma asociada a translocon) (SSR3): 35 
gggcctttgcccgccttggcggccggctctacgttccctgttctcgcctgcagctccgccatg (Seq ID No: 548) 
Proteína que contiene valosina de Homo sapiens (VCP): 
gcttcccttccgatgattcggctcttctcggctcagtctcagcgaagcgtctgcgaccgtcgtttgagtcgtcgctgccgctgccgctgccactgccactgccacctcgcg
gatcaggagccagcgttgttcgcccgacgcctcgctgccggtgggaggaagcgagagggaagccgcttgcgggtttgtcgccgctgctcgcccaccgcctggaag
agccgagccccggcccagtcggtcgcttgccaccgctcgtagccgttacccgcgggccgccacagccgccggccgggagaggcgcgcgccatg (Seq ID 40 
No: 549) 
 
Proteína 195 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF195): 
gggcctttgtcccgacagagctccacttcctgtccccgcggctctgtgtcccctgctagccgtaggtcgtgtgacccgcaggcaccgggagatccagaagtgaaacg
ccaggctctctggaggccaggagatg (Seq ID No: 550) 45 
 
Cinasa 2 específica de testículos de Homo sapiens (TESK2): 
cagtctttcgcggcccgggagctcagcagagctaccagctgccctgttggcttcgctggtcggatcgtcctcctggccccgccaaacaggcggggggagcggcccc
gactgtggggccatggcagtagtctcctcgttcgccgccgccgctagcctagctgagtcgccggcttctgcgctaggggctcccaccgcctccgcaggctaaggagc
cgctgccaccaacgagctgtgagggttactatgctccctctttgccgccgtctcctcctcttgcccgcgcaggcacccctctggctgctcagtcctgcctcagtgtcaaac50 
cagaagagaagtaaaattcaacaaaaatttatgtgtggagttccttcttaaaagaagaaaaaagtgattatttagactatg (Seq ID No: 551) 
 
Familia de Homo sapiens con similitud 107 de secuencia, miembro A (FAM107A): 
agccctccttgctagtctgggacttcccggtggagtgaggaacccagcaacacgctcctgacttcccttcccaaggactcgacctgagaaggacacagcagtctctg
aatttcatgctctcctctttgatgtgaagaaaatgaaaagctgaacagttgtggaactgtggatagagttagacaataaggccgccatg (Seq ID No: 552) 55 
 
Proteína asociada a receptor de serina/treonina cinasa de Homo sapiens (STRAP): 
ccctccctccctttccctccctcgtcgactgttgcttgctggtcgcagactccctgacccctccctcacccctccctaacctcggtgccaccggattgcccttcttttcctgttgc
ccagcccagccctagtgtcagggcgggggcctggagcagcccgaggcactgcagcagaagagagaaaagacaacgacgaccctcagctcgccagtccggtc
gctggcttcgccgccgccatg (Seq ID No: 553) 60 
 
Proteína L3 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPL3): 
ctttctttccgtcgcagagagcatcggccggcgaccgttccggcggccattgcgaaaacttccccacggctactgcgtccacgtggcggtggcgtggggactccctga
aagcagagcggcagggcgcccggaagtcgtgagtcgagtcttcccgggctaatccatg (Seq ID No: 554) 
 65 
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Dedos de zinc y cajas homeóticas 1 de Homo sapiens (ZHX1): 
ctcccttccccctccgcccccggacggccgctggggcgcgcgcctctcctcgcacccccaccctgagtccccacactccgcggggccaccgagctgctgaggccc
ctttgcgggcccgccgagcggttccgggtttagggttcacaggtcagagttgactccctgaaaagtgcagccggtttgaaatgcaagatggcggcggcgtggcgctg
agaggcgcggcggcccctgcaggagaagacagactgctgctttggacctgttggtaatgatggcctgagctaaacatctaactagaagggatacccttccatttcaa
agaacagaatgctaaggaagctgtggcaagtgattggagttgtgcttcaaaaatttcagaaattcagcagtattttatctgccaacaataagctctttacttgattgcacc5 
atgagaaagctgctaatgagacttgttgagcacaaaaatggacttgaagaaccaaaagccattgttttcaaatgaagaacactgaacagttttaagcctcgatgcttttt
aatcaccactgagcttttcctcataacatcagaatg (Seq ID No: 555) 
 
Proteína P22 de ligación a calcio de Homo sapiens (CHP): 
ccttccttccctccctccttccctcctgtcgccgtctcttctggcgccgctgctcccggaggagctcccggcacggcgatg (Seq ID No: 556) 10 
 
Homólogo de ecdisoneless de Homo sapiens (Drosophila) (ECD): 
ctttctctcaggatttccgctggcttcaggttccggtcaggcgtcgggacagagcctgatccaggcttcggcggccggtggcagctctcgatcagctctcgcagtcgga
gaggcggctaaggaaaggtgccacagcagagacgcgaaggagaggccctagaaccttttcaaagaagaatg (Seq ID No: 557) 
 15 
Dominio de conjunto V e inmunoglobulina 4 de Homo sapiens (VSIG4): 
gagcctctttggtagcaggaggctggaagaaaggacagaagtagctctggctgtgatg (Seq ID No: 558) 
 
Prohibitina 2 de Homo sapiens (PHB2): 
tgccctttctttcgccagccttacgggcccgaaccctcgtgtgaagggtgcagtacctaagccggagcggggtagaggcgggccggcacccccttctgacctccagt20 
gccgccggcctcaagatcagacatg (Seq ID No: 559) 
 
Transductor y activador de señal de transcripción 1 de Homo sapiens, 91kDa (STAT1): 
ctgccttttctcctgccgggtagtttcgctttcctgcgcagagtctgcggaggggctcggctgcaccggggggatcgcgcctggcagaccccagaccgagcagaggc
gacccagcgcgctcgggagaggctgcaccgccgcgcccccgcctagcccttccggatcctgcgcgcagaaaagtttcatttgctgtatgccatcctcgagagctgtc25 
taggttaacgttcgcactctgtgtatataacctcgacagtcttggcacctaacgtgctgtgcgtagctgctcctttggttgaatccccaggcccttgttggggcacaaggtg
gcaggatg (Seq ID No: 560) 
 
Proteína de choque térmico de Homo sapiens 90kDa alfa (citosólica), clasa B miembro 1 (HSP90AB1): 
agctctctcgagtcactccggcgcagtgttgggactgtctgggtatcggaaagcaagcctacgttgctcactattacgtataatccttttcttttcaagatg (Seq ID No: 30 
561) 
 
Candidato 3 de suceptibilidad a cáncer de Homo sapiens (CASC3): cgttctccgtaagatg (Seq ID No: 562) 
 
Subunidad 1 de proteína de ligación a tapa nuclear de Homo sapiens, 20kDa (NCBP2): gcttctctgcactatg (Seq ID No: 35 
563) 
 
Ligación de otámero, que contiene el dominio no de POU de Homo sapiens, (NONO): 
cgctcttttctcgggacgggagaggccgtgtagcgtcgccgttactccgaggagataccagtcggtagaggagaagtcgaggttagagggaactgggaggcacttt
gctgtctgcaatcgaagttgagggtgcaaaaatg (Seq ID No: 564) 40 
 
Lectina de Homo sapiens, ligación a galactosido, soluble, 9 (LGALS9): 
atttctttgttaagtcgttccctctacaaaggacttcctagtgggtgtgaaaggcagcggtggccacagaggcggcggagagatg (Seq ID No: 565) 
 
TCP1 que contiene chaperonina de Homo sapiens, subunidad 5 (epsilon) (CCT5): 45 
cggtctccgccggttggggggaagtaattccggttgttgcaccatg (Seq ID No: 566) 
 
dominio de hidrolasa similar haloácido deshalogenasa 1 de Homo sapiens (HDHD1): 
cttcctcctcgcccccacccagacccagaaggcgccaccatg (Seq ID No: 567) 
 50 
Glutamato deshidrogenasa 2 de Homo sapiens (GLUD2): 
cttccttcctagtcgcggggagtctgagaaagcgcacctgttccgcgaccgtcacgcacccctcctccgcctgccgcgatg (Seq ID No: 568) 
 
Factor IIIC de transcripción general de Homo sapiens, 102kDa (GTF3C3): 
ggttctctgtcccggttcctggggttgcacagacagaccctgtaaacatg (Seq ID No: 569) 55 
 
Factor IIIC de transcripción general de Homo sapiens, polipéptido 5, 63kDa (GTF3C5): 
gggtccctcgctggctagtaggagagactggtgcttgccccgcccggtggactaactcgcttaattttaaataaaaagtcgaggacacggcggtcgttttcccgaaga
catgggccctcccatgggccatttgctccctggaggccctcgcgtcttgctgagcccggggagttaggatgacgcgagcggtgagggagcccggaacgattccttcg
cggaacaattgaggcgaggcctttgggagtactttgtgggacggaccctggcgggccctgccagacgcacagggatg (Seq ID No: 570) 60 
 
Proteína 1 ubicua antigua de Homo sapiens (AUP1): 
ccgccttcccaagagcccctgcggccgggcgcgaaaatggcggcggcggcgacggccgggcgctcctgaagcagcagttatg (Seq ID No: 571) 
complejo de proteína coatomer de Homo sapiens, subunidad gamma 2 (COPG2): 
cggccttcctgcagcctcttccgctcgccggctgcggcgcctgggacggttgcggtgggtctgggcgctgggaagtcgtccaagatg (Seq ID No: 572) 65 
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Ffactor de transcripción de antagonización de apoptosis de Homo sapiens (AATF): 
cggtctctggcggagtcggggaatcggatcaaggcgagaggatccggcagggaaggagcttcggggccgggggttgggccgcacatttacgtgcgcgaagcgg
agtggaccgggagctggtgacgatg (Seq ID No: 573) 
 5 
Subunidad 6 de complejo integrador de Homo sapiens (INTS6): 
tctcctctttctccaccacctcgggccccggtgtccccggccagcactatg (Seq ID No: 574) 
 
Proteína 4 de reptición rica en leucina F-caja de Homo sapiens (FBXL4): 
tcttccttccgggtcgcgctaggccgggcttgcggcggttgtgccgcatctagagagtcggggagccgcccccgcacccaggccttctcgcgctgcctggtcgctggt10 
gaagcccgcggcgcgcgcctctcccggaccctgcagggtaaaagaatgtcacatgtcagcatttgtacctgaagtcagcatgcaaagttcagggtacctggatgaa
tgccaacttttgcatttcccatgtgtatcctgtgaccattctatctgggaacatccttcaaagagttcatgcatcttactgaggacacctgaccttttgaagcttcataattcac
atctagatg (Seq ID No: 575) 
 
Proteína de ligación a nucleótido de guanina de Homo sapiens (proteína G), gamma 3 (GNG3): 15 
gctccttctagcatccttcatccttcaggtaccagccatccagacagtgcttgagctgcagaaactgagaccagacctctggcctggccctccccaggggcctcctttcg
tatagtcactgcttctgcatcagatactttcagctgcaactccctactgggtggggcacccatttcaggcagaaggttttggtaccctccactgaccctacacccagggct
gctactgccgcttgtggcttcaggatg (Seq ID No: 576) 
 
Histidil-tRNA sintetasa 2, de Homo sapiens mitocondrial (putativa) (HARS2): 20 
aggccttttgttcctgtcccggaaagccggcgtcctgccgcgcgatg (Seq ID No: 577) 
 
Factor 3 de ligación a potenciador de interleucina de Homo sapiens, 90kDa (ILF3): 
cctcctcctcctcttctcgccattgcagttggacccagcagcccggcgcgcaccgcgtggcttttgggggcagaccccggcgggctgtggcaggagggcggcggcg
gcggctgcggtcgaagaaggggacgccgacaagagttgaagtattgataacaccaaggaactctatcacaatttgaaaagataagcaaaagtttgatttccagac25 
actacagaagaagtaaaaatg (Seq ID No: 578) 
 
Polimerasa I y factor de liberación de transcripto de Homo sapiens (PTRF): 
gtttcctctgctctccgctctcgcccgctagctctcctcccttccgctcctgcttctctccgggtctcccgctccagctccagccccacccggccggtcccgcacggctccg
ggtagccatg (Seq ID No: 579) 30 
 
5'-3' exoribonucleasa 2 de Homo sapiens (XRN2): 
tgccctctgccgctgctcccgtctctttggttacgctcgtcagccggtcggccgccgcctccagccgtgtgccgctatg (Seq ID No: 580) 
 
2-hidroxiacil-CoA liasa 1 de Homo sapiens (HACL1): 35 
ccgcctcttccttcccgttgtttaaggcagttggttgccctcctgtccgtcagaggtgcagtaccagaggtggcgtgctgccgatttcgcgtttgccttgctggatgattccgc
ttgtttgccggctgcgtgagtgcttagagcttttcggtggaagatg (Seq ID No: 581) 
 
Proteína 346 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF346): ggctctctaccggtgagggtttgcggggaagatg (Seq ID No: 582) 
 40 
Proteína asociada a microtúbulos de Homo sapiens, familia RP/EB, miembro 3 (MAPRE3): 
cagtctctgtgcgttgaagccggagaccgcggcggcctcagcgaggaccctccgccccggagccgccggccggagccgcagcctctgccgcagcgcccccgcc
acctgtcccctccccctccgcctccgccggagccgcctcgtgc 
actctggggtatg (Seq ID No: 583) 
 45 
Factor 3b de empalme de Homo sapiens, subunidad 3, 130kDa (SF3B3): 
gtgcctttttccgccgcgcgccaccagaatgtccctgtcttgaggtctaatggcggacgccagtatgttggagttggtggtggcttaagttttgaagggaggtagcatccg
ttggatatccacaccatccttctcgctgcaggctttcttggactccgtactgttggtgtaaccaaggcctggaggtctgggtggctcaggtttcctgcagccatg (Seq ID 
No: 584) 
 50 
Espondina 2 de Homo sapiens, proteína de matriz extracelular (SPON2): 
ctgcctctcgctggaggccaggccgtgcagcatcgaagacaggaggaactggagcctcattggccggcccggggcgccggcctcgggcttaaataggagctccg
ggctctggctgggacccgaccgctgccggccgcgctcccgctgctcctgccgggtgatg (Seq ID No: 585) 
 
Familia 13 de portador soluto de Homo sapiens (simportadores de sodio/sulfato), miembro 4 (SLC13A4): 55 
ttttcttttctgctttgcaggcccaggctcaaggcaaattataagtagggaaccaatttgagggaaagacatgtgaacagagttaaggtaccacgtcctgggagcgacc
agcagccccacctgaagtccgcatgcaactctgacaagctcaggtgcttgttttaaggaaaggggctactagagtcttaccaacagcgagcccaggtgggagatga
aacaggtactccccaaaataggtcatccgagggaggaaaactgatggagagcacaatgtgctctgagcgtttttaatgtttttaagcttttaaatgatttcttcaaggccg
agcagcagcagcaaaggtgtggcttaaaggattaagggggtttctgctgacacctagaatgaagttactctattactaatcaagccgagaggaggcccactatgccc
ccgtttatcatcctttcccagttcctttttgctggtcacaaaacgatgctcatcaatcccacctaaagcaggaggccaggagcccagcctcttgtagaaacagcgagggt60 
ataactgccctcccgttctgcccccaagacgaaggaggactctcggaagccaagaaaggtttaagaagtctttctggatagagagcagtgcccaggcaggaagcc
tttcgccggcagagcggggtccaaggacgagctggagaggacagaggcgcgatg (Seq ID No: 586) 
 
Homólogo de factor 6 de procesamiento de pre-ARNm PRP6 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (PRPF6): 
attcctttccttcctagccttggtcgtcgccgccaccatg (Seq ID No: 587) 65 
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Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad K (EIF3K): 
ccacctcttcctgttcccgtccttgaggacgccgtgccgggtcagtgttagcctccagccctggttgtggaaggcgacagaagtcatg (Seq ID No: 588) 
 
Ataxina 10 de Homo sapiens (ATXN10): 5 
ccccctcccccgcggcgccgtctcctcctcccgcctgaggcgagtctgggctcagcctagagctctccggcggcggcgcagcttcagggcagcgcgggctgcagc
ggcggcggcggttagggctgtgtagggcgaggcctcccccttcctcctcgccatcctactcctccctcctcgtcatcctcccccttcgtcctcctcgccttcctcctcctcgt
caggctcgacccagctgtgagcggcaagatg (Seq ID No: 589) 
 
Secretogranina III de Homo sapiens (SCG3): 10 
cttccttcctcacttcctctgcaggagggagcgagagtaaagctacgccctggcgcgcagtctccgcgtcacaggaacttcagcacccacagggcggacagcgctc
ccctctacctggagacttgactcccgcgcgccccaaccctgcttatcccttgaccgtcgagtgtcagagatcctgcagccgcccagtcccggcccctctcccgcccca
cacccaccctcctggctcttcctgtttttactcctccttttcattcataacaaaagctacagctccaggagcccagcgccgggctgtgacccaagccgagcgtggaaga
atg (Seq ID No: 590) 
 15 
Polimerasa de Homo sapiens (dirigida a ADN), mu (POLM): 
cttccttccgtctcgctcggagtttccctctgcgttcgctccgcgctgctggaggctgtcgtcccaatg (Seq ID No: 591) 
 
Epsina 1 de Homo sapiens (EPN1): 
cctccttctgttgcttcccgtctcctcggcggctcccctcccccgcccggctctccgcgccccttctgggcggcggggcggcggagccgtcggcgtgcggccctccttgc20 
gttcgtgcgtgcgcccgtggcccggcgcacgtcccgcgacaccgaggccgagcggggcagggggctgaccgccatgaccccccagagcccggcgtgagggg
gccgagatgcggtgacctgccagcacctgccgcagccttcgtccgggagtcgccccatctctccacgcatcggggccctgtgccccttgctgctgcagccgggcac
catg (Seq ID No: 592) 
 
Subunidad alfa 1 Sec61 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SEC61A1): 25 
gtgtctctcggcggagctgctgtgcagtggaacgcgctgggccgcgggcagcgtcgcctcacgcggagcagagctgagctgaagcgggacccggagcccgagc
agccgccgccatg (Seq ID No: 593) 
 
ATPasa 1 similar a Obg de Homo sapiens (OLA1): 
cgttctctcctccttcctccccgcctccagctgccggcaggacctttctctcgctgccgctgggaccccgtgtcatcgcccaggccgagcacgatg (Seq ID No: 30 
594) 
 
Nexina 12 de clasificación de Homo sapiens (SNX12): aggcctctgtcccccaccccctttccccggtcccaggctctccttcggaaagatg 
(Seq ID No: 595) 
 35 
Homólogo 2 de aseguramiento de longevidad LAG1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (LASS2): 
cggcctttttttcccggctgggctcgggctcagctcgactgggctcggcgggcggcggcggcggcgccggcggctggcggaggagggagggcgagggcgggcg
cgggccggcgggcgggcggaagagggaggagaggcgcggggagccaggcctcggggcctcggagcaaccacccgagcagacggagtacacggagcag
cggccccggccccgccaacgctgccgccggctactccctcttgatgccctcccctttgcccctcactcaggatg (Seq ID No: 596) 
 40 
Citohesina 4 de Homo sapiens (CYTH4): tcatcttttccccagaggcgtcggaatg (Seq ID No: 597) 
 
Transportina 2 de Homo sapiens (TNPO2): 
aattctctctctttggctccctccttccgcgcgagtctctggagaagccgcagcgcgagttgccgccgctgctgcccggggccgggtaagtgggcctcactcagagcc
cgaccctcttggccccggcttgcgtcgacccccgccgggcaccgagcctgcgccgcgcgcggcccgggcgtcggggccgcgcccgaccgggaaaggccggg45 
aagccggttgggcccgatcctcctggcagctagaacgggccgggcgggggaggggggaaccgagcagagcttagggggtggggcctcggagccaggccatgt
cggggctcctcaagaagagggccagtgggactgctggggtcgggctggaggggatctgattgggggaagcgtctggggactgcttggggcctgattgggggacgt
cgcgaggatcggcttgccttgcgccatg (Seq ID No: 598) 
 
Proteína 1 de dedo de anillo de makorina de Homo sapiens (MKRN1): gggcctttgctgtgtgggataaacagtaatg (Seq ID No: 50 
599) 
 
Vinculina de Homo sapiens (VCL): 
ctgtctcttcgccggttcccggccccgtggatcctacttctctgtcgcccgcggttcgccgccccgctcgccgccgcgatg (Seq ID No: 600) 
 55 
Polipéptido 38 de caja de DEAH (Asp-Glu-Ala-His) de Homo sapiens (DHX38): 
cctccttttcctgcccccagactagaggcgggatgtagtctcttaggctaagagtgattggtcacaaggagactcggaagtgtctgatcagagccccagaggaggcct
tgagagcctgttggcgtaccgttccacacttggatccaggaatcgggcgtgttccaggctgctctctatggtagctttgggcggatagagggggcgcgcaaagtattaa
gggacaataatggccgctttcaaggtgtggattttggctccttgagcctgtctgagcgaggggtggcagcgccggcgccccagaatccgggacagaagggtcccaa
gagtcgcgcttggtgagagaaatcccagatcctgtgatg (Seq ID No: 601) 60 
 
Osteoglicina de Homo sapiens (OGN): 
catcctctaagcttttaaatattgcttcgatggtctgaatttttatttccagggaaaaagagagttttgtcccacagtcagcaggccactagtttattaacttccagtcaccttg
atttttgctaaaatg (Seq ID No: 602) 
 65 

ES 2 654 205 T3

 



 

110 
 

Homólogo de proteína 1 de ligación a NIN1/RPN12 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (NOB1): 
gctcccctctcacgcagccaacatg (Seq ID No: 603) 
 
Motivo 5 de tipo nudix (porción X ligada a difosfato nucleósido) de Homo sapiens (NUDT5): 
catccttttagcaccgcgagaggcgccggtgtttcgagccgtggcaccggcatcggctgacactgctgcctccagctagttatttcgtcctcttccgttcttcacccctaca5 
ccttggaggtgaacttctcacctgagggctgtaaagactcgtttgaaaatg (Seq ID No: 604) 
 
Dominio 91 de repetición WD de Homo sapiens (WDR91): cgtccctcaccgcaccacccctaaagacgctagcgctgcgatg (Seq ID 
No: 605) 
 10 
Factor Y de transcripción nuclear de Homo sapiens, gamma (NFYC): 
gggcctctgcattgcccgactccgtaggagcgcgggggcggctcctgctcttcctggactcctgagcagagttgtcgagatg (Seq ID No: 606) 
 
Proteína fosfatasa 2 de Homo sapiens, subunidad A reguladora, alfa (PPP2R1A): 
ccgcccttccttcttctcccagcattgccccccccacgtttcagcacagcgctggccgcagtctgacaggaaagggacggagccaagatg (Seq ID No: 607) 15 
 
Proteína 2 de membrana asociada a vesícula de Homo sapiens (sinaptobrevina 2) (VAMP2): 
ccatctttccgtcccgggcagccagcgccagtcggagccagcgcgagccgccgccgccatcactgccgctgccaagtcctccacccgctgcccccgccatg 
(Seq ID No: 608) 
 20 
Proteína 5 transmembrana de Homo sapiens (TMEM5): 
gattctctttccgcccgctccatggcggtggatgcctgactggaagcccgagtgggatg (Seq ID No: 609) 
UDP-GlcNAc:betaGal beta-1,3-N-acetilglucosaminiltransferasa 3 de Homo sapiens (B3GNT3): 
aactctttcttcggctcgcgagctgagaggagcaggtagaggggcagaggcgggactgtcgtctgggggagccgcccaggaggctcctcaggccgaccccaga
ccctggctggccaggatg (Seq ID No: 610) 25 
 
Homólogo A SEC11 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SEC11A): gcgccctttcccctgccggtgtcctgctcgccgtccccgccatg (Seq 
ID No: 611) 
 
Dominio RUN y SH3 1 de Homo sapiens 1 (RUSC1): 30 
ctccctccccgcgccccgtcctctcccgccctacaggccctagcagggcaggcgggaggtgagcgcggccatcccgctcccggagttccgggatcctggagtccgt
agttcgtggtccttcgccggtgtccccggagcccagcggctgtggatg (Seq ID No: 612) 
 
Similar a proteína de interacción 1 con receptor de hidrocarburo de arilo de Homo sapiens (AIPL1): 
cctccctttctcctgcagccatg (Seq ID No: 613) 35 
 
Factor de necresos tumoral de Homo sapiens, proteína 8 inducida por alfa (TNFAIP8): 
cctccttttctcccgccggctctaacccgcgcttggctaaggtccgcgggaacccgtgagccaccgagagagcagagaactcggcgccgccaaacagcccagctc
gcgcttcagcgtcccggcgccgtcgcgccactcctccgatg (Seq ID No: 614) 
 40 
Dominio nucleasa y tudor de estafilococo 1 de Homo sapiens (SND1): 
gcgtctctttcgctccgtgtcccgctgctgctcctgtgagcgcccggcgagtccgtcccgtccaccgtccgcagctggtagccagcctgcccctcgcctcgactccctttc
accaacaccgacacccacattgacacctccagtccggccagccgctccactcgttgcctttgcatctccacacatg (Seq ID No: 615) 
 
Secuencia expresada 234 (única) de segmento de ADN en el cromosoma 4 de Homo sapiens (D4S234E): 45 
cgccctcttttggtcgccccctccccaacccagcactaaggagcaccctgctctggtctccgccaccacccagcgcctcctggacccatccccccaaacccttgaac
gtcctcaggacccccaggtgagcgcggcgcgctgcgggcggggaccctctctgcacctccccgcacccctgggggtcgctctgtccctacggtccccgcctcccctt
tctcctttctaagcgcctcgcgcccaggccgccgcccggggtggcgcagcccgcagccctcccgctccgggcgccctccgccgctccgagaccccctgggggcgc
gtcctctcccgctcccctgttccctcccccggctcagggcgggcgcgtggtcccaggggaggctcccgcccagccccgcactcctttgtgcggccgggcgggcgctg
cgtcaaggtggaggcgcggccacacgcgcgcacccacccgcgcgcacccagcccccgggagaggcaggaagggaggcggcggcgcgaggaggaggga50 
gcggccgtggagcccaatcgttcgctccccttcccgggtccgcgcgcggcgccgcctccgccattgctgcgagcaggagcaggagacgcggagctcggagcgct
cagctgacctgccggagccgggcgtgggctgcagcctcggagctcccggaacgatg (Seq ID No: 616) 
 
Proteína transmembrana inducible por hormona de crecimiento de Homo sapiens (GHITM): 
acgtcctttcgatgttgcgtcatgcagtgcgccggaggaactgtgctctttgaggccgacgctaggggcccggaagggaaactgcgaggcgaaggtgaccgggga55 
ccgagcatttcagatctgctcggtagacctggtgcaccaccaccatg (Seq ID No: 617) 
 
Proteína 1 de retículo endoplásmico asociada a estrés de Homo sapiens (SERP1): 
tttccttcctctttcactccgcgctcacggcggcggccaaagcggcggcgacggcggcgcgagaacgacccggcggccagttctcttcctcctgcgcacctgccccg
ctcggtcagtcagtcggcggccggcgcccggcttgtgctcagacctcgcgcttgcggcgcccaggcccagcggccgtagctagcgtctggcctgagaacctcggc60 
gctccggcggcgcgggcaccacgagccgagcctcgcagcggctccagaggaggcaggcgagtgagcgagtccgaggggtggccggggcaggtggtggcgc
cgcgaagatg (Seq ID No: 618) 
 
Proteína 1 de interacción de factor de ADP-ribosilación de Homo sapiens (ARFIP1): 
cggtctcctcacttccggcttcgctgctcttggttctggttctggaggctgggttgagaggtcgccggtccgactgtcctcggcggttggtcagtgtgaatttgtgacagctg65 
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cagttgctccccgcccccgagcagccgaggagtctaccatg (Seq ID No: 619) 
 
Superfamilia del receptor de factor de necrosis tumoral de Homo sapiens, miembro 21 (TNFRSF21): 
ccgccccttcggcgccaccacgtgtgtccctgcgcccggtggccaccgactcagtccctcgccgaccagtctgggcagcggaggagggtggttggcagtggctgg
aagcttcgctatgggaagttgttcctttgctctctcgcgcccagtcctcctccctggttctcctcagccgctgtcggaggagagcacccggagacgcgggctgcagtcgc5 
ggcggcttctccccgcctgggcggccgcgccgctgggcaggtgctgagcgcccctagagcctcccttgccgcctccctcctctgcccggccgcagcagtgcacatg
gggtgttggaggtagatgggctcccggcccgggaggcggcggtggatgcggcgctgggcagaagcagccgccgattccagctgccccgcgcgccccgggcgc
ccctgcgagtccccggttcagccatg (Seq ID No: 620) 
 
Proteína que contiene la repetición sushi de Homo sapiens, 2 ligado a X (SRPX2): 10 
ccccctcttctgcagcagacggactgagttcctctaatccctgtgttccttctcccccatctttctaaaacccttctctgagagaggaataactatagcttcagggataatat
agctttaaggaaacttttggcagatgtggacgtcgtaacatctgggcagtgttaacagaatcccggaggccgggacagaccaggagccactcgttctaggaatgtta
aagtagaaggttttttccaattgatgagaggagcagagaggaaggagaaagaggaggagagagaaaaagggcacaaaataccataaaacagatcccatatttc
tgcttcccctcacttttagaagttaattgatggctgacttctgaaagtcactttcctttgccctggtacttcaggccatatacatcttttcttgtctccataatcctccctttcaagga
tg (Seq ID No: 621) 15 
 
Factor 1 específico de HIV-1 Tat de Homo sapiens (HTATSF1): 
acctccctttctctgctcagctccagcgtcatttcggcctcttagttcttctgaaccctgctcctgagctaggtaggaaacatg (Seq ID No: 622) 
 
Complejo 2 de partículas de proteína de tráfico de Homo sapiens (TRAPPC2): 20 
gggtctcttccgcggaaactgacattgcgtttccgttgtcggcctcccactgcaggagccatatattgaagaccatg (Seq ID No: 623) 
 
UDP-N-acetil-alfa-D-galactosamina:polipéptido N-acetilgalactosaminiltransferasa 5 de Homo sapiens (GalNAc-T5) 
(GALNT5): 
ccaccttttcttgggcttgtaggaaggtggacatgggctcccggagacaagacaagtgatatgttgaactgttcggtggctggaatcaactgctcctggagtgacctaa25 
ggccagtgtttatcagaacttagccagggccagccaagcaggcacagatgctctgctatgaaatgccacgcaggcagagactgacaagcggtaggaactgagctt
tccccttggactgctgcttcctgctgtgttcaggggagggggtcactttctggcaactctgctgctgctgctgctgctgctgctacttcagcttcctctccactcaaggtaagc
aggctaagggagggcaggctgctagggaaagctttgtaccatg (Seq ID No: 624) 
 
Proteína 97 transmembrana de Homo sapiens (TMEM97): tggcccctcttctcacatcagcgggtccaggcccaaccgacagactatg 30 
(Seq ID No: 625) 
 
Dominio EH 2 de Homo sapiens (EHD2): 
cgtcctccccgctccgggccccacccggctcagacggctccggacgggaccgcgagcacaggccgctccgcgggcgcttcggatcctcgcgggaccccaccct
ctcccagcctgcccagcccgctgcagccgccagcgcgccccgtcggcagctctccatctgcacgtctctccgtgaaccccgtgagcggtgtgcagccaccatg 35 
(Seq ID No: 626) 
 
Familia similar a tubulina tirosina ligasa de Homo sapiens, miembro 4 (TTLL4): 
cgccctcttcttccagactctcggtctgtccgctgggggcgcgcgcggtgtgtggcaggcggcagcggcgctggcggccgagtgcgcttgtcacgcgtggcggtgcg
tggttgctaggggcgcctgaggctgccgggtagcccagcaggccgagggaggaagtagcgtggagccggtgccgagccggggcgaagctggatcccctagata40 
gactgtcttcaagctcactgatattttcctctgcttgatccattgtgctgttgagagcctctagtaaatttttcagactgacagacttcaaggatgcagctgctactaccggag
gtgtgtggcaccttacctcagcaaggccatgagaccgtgtggccatgatgtgggcccctcatg (Seq ID No: 627) 
 
Dominios de cremallera y W2 de leucina básica 1 de Homo sapiens (BZW1): 
acctctccctcctcctggcgttagttccggtcgcagaggagacaccgccgcagttgccggtacatcggggatttctggctctttcctcttcgccttaaattcgggtgtcttttat45 
g (Seq ID No: 628) 
Proteína centrosómica de Homo sapiens 57kDa (CEP57): 
ttgccctttctgtgtaagctgtgagcgtaggcggccctgagggggtgtgttgcaggggtttccaagcccagcaccagcacccttgcccttttccatcaggggttcagccta
gggtccccgctggtgggcggctcccgagtcttggagaagagcacgagaacctagaccgcccccgaagtgcggagaccccctgggcaggctgaaagatg (Seq 
ID No: 629) 50 
 
Familia de Homo sapiens con similitud 115 de secuencia, miembro A (FAM115A): 
ctgccctttgcctcctgggcggagaagctgcttcctcctgggaacaaccgcctcccgctcctagcaggttgctactgccccgaacccgcgctgcagggaacagcggg
gcaaacagtgagtggggttcagcgtagactctggaccaggagaggcccgcggtgaccgaggcctgggccccggaaaccaatagagccatg (Seq ID No: 
630) 55 
Homólogo 13 relacionado con autofagia ATG13 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (ATG13): 
agccctctttcaccccccccccccggccattaccgaagcggatgaaaacaaacactaacgatggcggcgccgggaagcgaccggctgctgggcttaaggcggg
agtgaccgcttaaccagtgagggaagcactgaagagcgccagtcgacgtgggtgcgacaactcgcggagtcttaggagcaaaacgtctggggcctgcgagcca
ggacccttctgaagccttaggtgtctatcggcgacgtgtacggtcactgcagctccggagcgcggaaccctcagccaggaggcgcggctggtcggtcccaggtccc
ggcctccgtaatgagagcccggaaccactctttgtgccgcagcttcgcagcatcttggactcaagtgattctcctgcctcagcctcctgagtagctgggactacagattc60 
ctataggcaatg (Seq ID No: 631) 
 
Nexina 17 de clasificación de Homo sapiens (SNX17): 
ccgccttcccacatcggatcgcagggctcccaaaatggcgagtgaggctgcggggactcgctgagcagcggagggggagcgtgcagagccgctgcggccctca
cagtccggagcccggccgtgccgtgccgtagggaacatg (Seq ID No: 632) 65 
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Proteína de interacción de fitanoil-CoA 2-hidroxilasa de Homo sapiens (PHYHIP): 
cgttctttctcccttctctgcctctctctcctccacgctgctttgatttcgctcttgcctctcttcttgcgctgctcagctgggaacatcgtctcaccaggggcagcagcgacgcg
ctgcacagccagacaggagctggctgcggggcatggaagcagcctccttggcagccgggagaggagcaagcgcacgccactgcccgtgacccaggcgtccg
gctgctgtcccctgccggggagctcatccacgcagaggtctctccctgtcctccctgcgagcttttcctctgcagagcccagtggagccagtccccacaggagacaac5 
cctgacgggagcatg (Seq ID No: 633) 
 
Translocasa de Homo sapiens dekl homólogo 20 de membrana mitocondrial exterior (levadura) (TOMM20): 
cggcctttctgtgttcctggcccgcggccgtcgggtgtgagctgcgccgaccgctctgagggttcgtggcccaccgctccttcgcggtccctgccgccaccgtccacgc
tcagcgttgtagagaagatg (Seq ID No: 634) 10 
 
KIAA0141 de Homo sapiens (KIAA0141): 
cggcctttctagccgctgtcccaagggttggtctcgcgctttcggctgcgagctctctgtggtgctggcagcgacatg (Seq ID No: 635) 
 
Proteína 2 de interacción con janus cinasa y microtúbulo de Homo sapiens (JAKMIP2): 15 
ctccctcctttaaacagcttctccgggtctcagcatgggcttccagggcagcgattgaggagaccttaccaaggagcaccacacagtagatgctgagacatcgtactc
caggataagaaacagtaacatggcagcacctgcttgaaagaaattaaaaaccaacagactccatttagaaaggaacaatg (Seq ID No: 636) 
 
Proteína 2 de interacción con EPM2A (laforina) de Homo sapiens (EPM2AIP1): 
cctcctctccccttgcggcctttctaacgttggccctgctcttgtggcctcccgcagaatg (Seq ID No: 637) 20 
 
Proteína centrosómica de Homo sapiens 170kDa (CEP170): 
cggtctttgccgttaccgctatgtgtggggcgtgtgtggaataacgttattgcccagcggagctgagggccccggagctcgaccgcagcggcagcgacgacaacag
cggcgacgacgacgacgacgaggtggggggaggacggcgtgcgagagactcacgggacgcgacgcgccccgcctcccccgtccggtccctctctccacggta
aggggatgacgtagctttgccaaagacttagaagctaagcagaaaatg (Seq ID No: 638) 25 
 
Supresor de Homo sapiens similar a Ty 7 (S. cerevisiae) (SUPT7L): 
aggcctctcgaggtccagacagccgcccagcccgctctgcgacgcagcagtgaatagtgtggtacctccttgtctcggttcaggtccagacctccccgtcttccggct
gccctgaacgtcaggcgacctcaggaccctgtgattggcgcctgcgccggcggaccgtgaccgaggaaacccctggagggacttgggcattccttgggctccgtg
cctgttcttcgtgctcctttcgggcaaggatctcacattatcagtctttgaccgacacagaatgcctggcatttgataaatgtttgttgaacttgaagagacatatggacaat30 
g (Seq ID No: 639) 
 
Complejo de condensina I no de SMC de Homo sapiens, subunidad D2 (NCAPD2): 
ttttccttttcatttcagcctgactgccggaatcagagccgcgggtgagatccccagccctgtgagcctgtaggagtagaatg (Seq ID No: 640) 
 35 
Proteína 10 de dedo de anillo de Homo sapiens (RNF10): 
ggttctttgagatgctgtttggcgactcgtcgccattcccggagcaggtcggcctcggcccaggggcgagtatccgttgctgtgtcggagacactagtccccgacaccg
agacagccagccctctcccctgcctcgcggcgggagagcgtgtccggccggccggccggcggggctcgcgcaacctccctcgcctccccttcccccgcagcctcc
gccccgccaggcccggcccggactcccgagccccggcctcctcgtcctcggtcgccgctgccgccgggcttaacagccccgtccgccgcttctcttcctagtttgaga
agccaaggaaggaaacagggaaaaatgtcgccatgaaggccgagaaccgctgccgccgccgacccccgccggccctgaacgccatgagcctgggtccccgc40 
cgcgcccgctccgctccgactgccgtcgccgccgaggcccccgttgatg Seq ID No: 641) 
 
Homólogo de subunidad de ribonucleasa específica de poli(A) PAN2 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (PAN2): 
agcccttcttgattggaagaagcgcctcggaccccggtccttggcgccgtagtggttaggttgagccctaggcgtgggggagaactggggaaactggaatttcccgc
ggagctgacagcgcttgcgctccccctactcgttctaattccacgcgctccaaaatatccgccatggagaaatcttggccaggatgtccattctaggcccatcggtgctg45 
tcttgctgaaggttgggtcaggcatctaaagggactgtggtaagggagggtgtgacacaggtgtaagctgccatcgtcatcatg (Seq ID No: 642) 
 
Molécula CD302 de Homo sapiens (CD302): gctcctctccggccgcgcagccgctgccgcccacccgcacccgccgtcatg (Seq ID No: 
643) 
 50 
Homólogo de biogénesis de ribosoma NSA2 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (NSA2): 
gactctttcctgtcccggcctgcgtggtgtgggcttgtgggtctttgagacccgaaaattgagagcgttttcgcactccagcggctgctcctggcggctctgcggccgtca
ccatg (Seq ID No: 644) 
 
Homólogo de control mitótico DIS3 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (DIS3): 55 
acgccttttgctggaagagcgctgctggggttaggattctgcgcggcgaggcaagatg (Seq ID No: 645) 
 
Familia de dominio de reclutamiento de caspasa de Homo sapiens, miembro 8 (CARD8): 
cctcctctgcgagcgttatttcaaaagaagttgagaaccagagaaaccgacctaaggggattctcccatttggcccgtcctaccctaaagtcaccacctgctgcttttct
ggagcgcttaccagtgaccaagaggaacagaacacagagcagcctggcagtgtccaagcaacaagcctccgctcctccttcctgcaccctggggctcctgaaact60 
cacatgggtaaaaaagatacagtaaagacataaataccacatttgacaaatg (Seq ID No: 646) 
 
Epsina 2 de Homo sapiens (EPN2): 
ccgcctctcgagcgctgccggtggccgcagcggcgcacccacgccggcccggaggagcagagtgttcatttctgtgtcgggcacagtgctaagtgctgggtgctca
ctggtgatgaggcagatgaaggttaccaaacttgtggacaggagcctcatatcagagacgtggacctcactgtagcctggtcatggcttccagcttttcgaatctgagg65 

ES 2 654 205 T3

 



 

113 
 

ctccaaaggaggaaatgaccattcagggatcttactccagcttgattacggagactgaaccttcatagggtgcgcacttaccaaggacaggaaggtttctctgtttgaa
gggctttaaacttataacaaagaaaataaaaatg (Seq ID No: 647) 
 
Dominio de descarboxilasa dependiente de piroxal 1 de Homo sapiens (PDXDC1): 
ccgcctctcaaccatcaggttcggcagcccgcggcgccgcctggcagctcctcctcttctccgccccgccggccgcgggcgcgggggacgtcagcgctgccagcg5 
tggaaggagctgcggggcgcgggaggaggaagtagagcccgggaccgccaggccaccaccggccgcctcagccatg (Seq ID No: 648) 
 
Nicotinamida nucleotido adenililtransferasa 2 de Homo sapiens (NMNAT2): 
ccttcctttctccctctgcagacacaacgagacacaaaaagagaggcaacccctagaccaccgcgaaggacccatctgcaccatg (Seq ID No: 649) 
 10 
Proteína S27 robosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPS27): tgttccttttggtacgctccaagatg (Seq ID No: 650) 
 
Repeticiones ricas en leucina de Homo sapiens y 1 que contiene dominio de homología de calponina (CH) (LRCH1): 
tcccctccttccagcgcctttcggtggagcactgcggcactcagcccgagctgccgttttcccctcgcggggaacgctgtgacccccccgcaggagcggcggggcg
gggtgggggggcccgggagaagatg (Seq ID No: 651) 15 
 
Serina/treonina cinasa que contiene dominio PAS de Homo sapiens (PASK): 
gctcctttccgtggtgtgtagccggcttggcgtgaccctcgcctgatccagttgttagagttggaagcttggcagttggcctcccttcttcccatg (Seq ID No: 652) 
 
Leucoencefalopatía megalencefálica de Homo sapiens con quistes 1 subcorticales (MLC1): 20 
cttcctttcctagttgggttctgacagctccgaggcagtggtttacacaaccaacacgaaacatttctacgatccacccgattcctcccctcattgatattcaggaagcag
ctctccttcccctgccttcagctcaagtttgctgagcttttgtttcatttgtgaatacttcttgctggaagtccctcacccagagaccagtgctcccaacggcagagcagcgg
gggagataaagaactggtgacacgtggctgtacattcagcacagctgtggtgtccccaagtgccatg (Seq ID No: 653) 
 
Homólogo de regulador de biogénesis de ribosoma RRS1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (RRS1): 25 
ctttcttttccggattgggcatcccggcatctgcacgtggttatgctgccggagtttgggccgccactgtaggaaaagtaacttcagctgcagccccaaagcgagtgag
ccgagccggagccatg (Seq ID No: 654) 
 
Proteína 4 de ligación a formina de Homo sapiens (FNBP4): cgctctctgctcgcgcttgggctcgcgatg (Seq ID No: 655) 
 30 
Dominio de peptidilprolil isomerasa de Homo sapiens y 1 que contiene repetición WD (PPWD1): 
gcgccttttctgacgatgcgaacaacatg (Seq ID No: 656) 
 
Homólogo de componente 50 de maquinaria de clasificación y ensamblaje de Homo sapiens (S. cerevisiae) 
(SAMM50): ccgccttctgccctcagcagcagacgctctgtcccgcccgggcagctctgcgaggcagcggctggagagggaaccatg (Seq ID No: 657) 35 
Familia de dominio Yip1 de Homo sapiens, miembro 3 (YIPF3): 
gcttctcctttttgtgttccggccgatcccacctctcctcgaccctggacgtctaccttccggaggcccacatcttgcccactccgcgcgcggggctagcgcgggtttcag
cgacgggagccctcaagggacatg (Seq ID No: 658) 
 
Repetición de beta-propulsor de tectonina 1 de Homo sapiens (TECPR1): 40 
caccctcttgcccggtccccgggagggccggtccgctcctcccggacgccgaggacctaccaccgcgacttcgccccgcccggcgcgggcccaggaccctgatg
tcgcttttgaacagcccctgcacctggcagccagcgagctactgtagtaggcattgccgactgtttgcataccggatgggagtgacagtgtaatagaaaaacaagca
agaaaccttttaggtaggactcctaaggctcagaggaagttacctccagccgctgccatg (Seq ID No: 659) 
 
Factor 12 asociado a DDB1 y CUL4 de Homo sapiens (DCAF12): 45 
ccttccctttcccggctcaagtccttcctctctctttcctttctttccgcctatcttttttctgctgccgctccgggtccgggccattttccgggccgggcgcactaaggtgcgcgg
ccccggggcccagtatatgacccgccgtcctgctatccttcgcttcccccgccccatgtggctgcggggccgcggcggcgctgcccactatg (Seq ID No: 
660) 
 
Marco de lectura abierto 17 de cromosoma 3 de Homo sapiens (C3orf17): ccgcctttcgtaagtccccccgcctcgcatg (Seq ID 50 
No: 661) 
 
Dominio LETM1 1 de Homo sapiens (LETMD1): caacctcttctctcccgcttctctcgctgtgaagatg (Seq ID No: 662) 
 
Similar a cordina 2 de Homo sapiens (CHRDL2): 55 
ctcccttctgctggaccttccttcgtctctccatctctccctcctttccccgcgttctctttccacctttctcttcttcccaccttagacctcccttcctgccctcctttcctgcccaccg
ctgcttcctggcccttctccgaccccgctctagcagcagacctcctggggtctgtgggttgatctgtggcccctgtgcctccgtgtccttttcgtctcccttcctcccgactccg
ctcccggaccagcggcctgaccctggggaaaggatg (Seq ID No: 663) 
 
Complejo de transcripción CCR4-NOT de Homo sapiens, subunidad 10 (CNOT10): 60 
actcctctagccggaacctgggggcccggagccggggtaggcacagagttgtcctcggaggtccaggacagcggccagcccggcggcgggagtcagggccac
gccacctgcagggaagaacccgagtcgaagcgggaagatg  
(Seq ID No: 664) 
 
Dominio THUMP 3 de Homo sapiens (THUMPD3): 65 
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cttcctcttgcagttgaggccggcgccgagccggacttcaggcggatctcgtggcggagcccatcttgctccctctcccaggcctttacccgctccctaggattcccggg
ccctgtaggtgggagttgggagacgacagtactgcttttaaagagacagtgttagggatcttggaagcacagccaacatg (Seq ID No: 665) 
 
Homólogo 3A de nipsnap de Homo sapiens (C. elegans) (NIPSNAP3A): 
gctcctttccactcgggaaaccttcagaggagtctcagaaaggacacggctggctgcttttctcagcgccgaagccgcgccatg (Seq ID No: 666) 5 
 
Proteína 3 ligadora que contiene dominio CAP-GLY de Homo sapiens (CLIP3): 
gcccctccctctccgcccccaccccctgtcggcgtctgggcctcgtccccttctctctgtctcccttgcctcccccatcacgtcccctgacaccgacaccccattgctccca
cagtctccccagtctccactttggtccccagcgctgtctgcccgaggatttgcctgaaggctgcccccaactctgcacccgccccccgagggccaccgaggaccatg 
(Seq ID No: 667) 10 
 
Proteína 167 de dedo de anillo de Homo sapiens (RNF167): 
cacccttcccgaagtttttctgtcacctgtgttaggctccgtcccctttccgcgttttatccccgtaccagaaaaggatacatttagtgcctcccacccagctccactaaacg
ggttggatatctcattctttgagttggtgttccttccccggcgcccccatgtagctgggaagtgggacctgggggtggttggacccctgggatcctaaaggaggggcag
ggagggcgcagaactccgcttctgctccttgctaccaggacgcgcggcctcctcagcctctttcctcccgctgccatg (Seq ID No: 668) 15 
 
Polipéptido M (Dirigido a ADN) de polimerasa II (ARN) de Homo sapiens (POLR2M): 
cgttcttccgggaaaatggcgactcccgctcgtgccccggagtcaccgccgtccgcggatccggcgctagtagcggggcctgccgaggaagccgagtgcccgcc
gccgcgccagcctcagcccgcgcagaatg (Seq ID No: 669) 
 20 
Homólogo de dihidroxiacetona cinasa de Homo sapiens (S. cerevisiae) (DAK): 
tcgcctctttccgccagcgcccgcaggacccggatgagagcgcacgcttcggggtctccgggaagtcgcggcgccttcggatgtggcggatgcggccgtgagccg
gcgggggaggtgctgctgctgcctccactgtactcagacccaggtagcacaggattgtccatcctccagcagctcagtgcaacggtgtgaactcagcctgtttcagag
cctccacaccatg (Seq ID No: 670) 
 25 
Proteína 1 asociada a ARN polimerasa II de Homo sapiens (RPAP1): 
cgatctctgcggggcaagatggcggcgcccagacaggcctggagcacggatgaataagagggaacccccacacggagacactgctggagagagtcgtactgg
ggaggcagctggagcagcaagatg (Seq ID No: 671) 
 
Proteína de interacción a torsin A de Homo sapiens (TOR1AIP1): 30 
cctcctctttggtgcctccagccaggaggcgggagcgatccacagcagctgacccagctcaggcactgcctctctcacagccctcaagacacaccatgggcccag
aggcaggtttgctacacagcagcgacgacgcaggcggcggccccagcgactcgcaactgcctccctgaccacagcggccaccgcccaacacccccgagaag
ccatcgccaccaccggcaggagaacctagggtccataaagccatcttcgcgatcgactaaagctacgtcaacaactatg (Seq ID No: 672) 
 
Proteína 1 de ligación a SERPINE1 ARNm de Homo sapiens (SERBP1): 35 
ccccctctctcggcccggccatcttgtgggaagagctgaagcaggcgctcttggctcggcgcggcccgctgcaatccgtggaggaacgcgccgccgagccaccat
catg (Seq ID No: 673) 
 
N-acetiltransferasa 9 de Homo sapiens (putativa, relacionada GCN5) (NAT9): 
caccctttctgcgggggacgatttcgtcggtggtaggctgctaccatg (Seq ID No: 674) 40 
 
Dominio ribosómico 1 L1 de Homo sapiens (RSL1D1): gcgcctcttcacgaggtggaaacaagatg (Seq ID No: 675) 
 
Similar a Ysc84 1 que contiene el dominio SH3 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SH3YL1): 
cttcctcttcctgggcagcctcgggacggggcgccgcggccgggcgggcagcatg (Seq ID No: 676) 45 
 
Tipo cblD de aciduria metilmalónica de Homo sapiens (deficiencia de cobalamina), con homocistinuria (MMADHC): 
acttcctttgcctgctcaccgccagcgtaggtgctaccaccgctgccgtcgccgccgccattttgatggcaggaagagtccggttctgggacagctggagacagtggt
ggtgactgaaataactttaccaaaggaaagctattttgcgaactatcttctccagcggagatg (Seq ID No: 677) 
 50 
Gen 2 de región candidato supresor de tumor de glioma de Homo sapiens (GLTSCR2): agttcttcctttgacaagatg (Seq ID 
No: 678) 
 
Factor 8 asociado a DDB1 y CUL4 de de Homo sapiens (DCAF8): 
cagtcttctcgagcacatcgtcgcaaacggggccggaaagcgtggcagcgcaggcgcaagcgcagagagcggaggcggtggtggtggcggccgctggccagt55 
tccttcagtgaatctacagacctattttctcaggagctcagcctggccttacttcagtgataaaaggaggaaaggctggctacagcaaacatcattcaagatg (Seq 
ID No: 679) 
 
Proteína 1 de dominio UBX e de Homo sapiens (UBXN1): 
ctttcttctcgtcggtgttcccggctgctatagagccgggtgagagagcgagcgcccgtcggcgggtgtcgagggcgggttgcctcgcgctgacccttcccgccctcctt60 
ctcgtcacacaccaggtccccgcggaagccgcggtgtcggcgccatg (Seq ID No: 680) 
 
Inhibidor 1 de antizima de de Homo sapiens (AZIN1): 
ccgccttctcacactttcaggctctgatcgcggccgcagtttttccttttttcttctgccgtcgccttctctgcctcttctcatcctttctcgctctgctgctctgcagtgtgacgagtc
cgaatcctcttcccacccagcccgcgcctttcttcttttgcctgcgctgttctatttctccttcggccgccgccgccactgctgcacacagctggtgtcggtgccgcgcttttac65 
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ccccaagtcgttcccgcagcctatggcccaggccgccttgggtatttctgctcaaggtaaccacatccctctttaaaaattccgccgaaaaagagaagacgctttaccc
gactctttgggccgttatctcacggcgaactttctgaccaagtatacaactacccagagggcctaggagaagtgctgtatagagagcagttcgacttcaacgctgagc
caccttgggaacctagctgatgataggggggttccatctcccaacttgtccatggaggtcttcacttcagaaatccaagactcatattcatccagcttggtgtcaagtggg
ctgttgctgccagaattatcttgtgattatttgagagatgtatcagtttcttctgaagtacaatcaactgtagaagcctttgtagcagtttgttgcatattctaaggacccagac
ataggcttggtggcccgtctcttgtctttcctggtttatgactttcggctttgtggaatacggctgagatg (Seq ID No: 681) 5 
 
Homólogo de ciclo 40 de división celular de Homo sapiens (S. cerevisiae) (CDC40): 
gcctcttcttcttccgccctggcagggtctccgcagaagatttgttgccgtcatg (Seq ID No: 682) 
 
Similar 3 a estathmina de de Homo sapiens (STMN3): gcgcctctccagcctccgcaggcccaaccgccgccagcaccatg (Seq ID No: 10 
683) 
 
Motivo 13 de tipo nudix (porción X ligadas a nucleósido difosfato) de Homo sapiens (NUDT13): 
tttcctcttttgtgctgattcctgaggactaggaaggtgccccgaaaagaattcagagacctgacaatg (Seq ID No: 684) 
 15 
Modulador 2 de homeostasis de calcio de Homo sapiens (CALHM2): 
ctctcttttctggagttagattagtctgaagccgccaccagccccaggcccccgtgcagaagaaaagcgggagggaacggcggaggccgccgctgccctgcacc
gccctcctggaggccacttggagagtccggccccgaggaggccatggccacaagtgcccacagctggccccaggttgccagcgtcgctacagcccagaccaag
gcagaataatctccggatgagctggtggcaccgctgagcctttggtctcaccagggcttcctgttgctggcaggcggggtggagcggagctgctgggaggctgctgg
ataggagaggggtcacggctgcggaagaggaggttcttcgggacacccgtggatggacacggcaaggaaacaccaggccaaccacagctggggataaaata20 
gcacaaccacaccctgccgtccagcgcctcccagcctgtgccccttcctagtaccaccagcaaccatcaatcccgtctcctcctgcctcctctcctgcaatccaccccg
ccacgactatcgccatg (Seq ID No: 685) 
 
Homólogo NMD3 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (NMD3): 
tcttctctgtggcggagacagccaggttggcagctgacgggacagccggggtctattttgttgcgggttttcagcaaatccagggctggtctggaggcgcgaaaactta25 
aggcatacagaacgatg (Seq ID No: 686) 
 
ATPasa de Homo sapiens, H+ transporte, 50/57kDa lisosomal, subunidad H V1 (ATP6V1H): 
gcgcctctgtcattctactgcggccgccctggcttccttctacctgtgcggccctcaacgtctccttggtgcgggacccgcttcactttcggctcccggagtctccctccact
gctcagacctctggacctgacaggagacgcctacttggctctgacgcggcgccccagcccggctgtgtccccggcgccccggaccaccctccctgccggctttggg30 
tgcgttgtggggtcccgaggattcgcgagatttgttgaaagacattcaagattacgaagtttagatg (Seq ID No: 687) 
 
Homólogo de DPH5 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (DPH5): 
gggccttttctctgcacggagccggcgcttttgcagttgcttctgcggaaaggtggtagttaagaatttgtaaaggccagagaactacctacgattctctcagcggtctctc
ttctcctcaagtttgaaatg (Seq ID No: 688) 35 
Polipéptido D de polimerasa I (ARN) de Homo sapiens, 16kDa (POLR1D): 
cctcctccctccttccgtcctccgcgccttccgtcggtcggtccttgcttcctgcttcgcctccgcgcctcgcgctatgggacagagcccccgatccgccagcaccacctg
aggatccagaaaccgccccagcgatg (Seq ID No: 689) 
 
Proteína HMP19 de Homo sapiens (HMP19): 40 
ctgtcctttcagcaccacaagctcgggctgaggagggaggactcctggccgtcctcctcctcttcaaattggcttgaatcttctctgaccccccacgagtgcagcacagt
ctgggaagaaaggcgtaaggatg (Seq ID No: 690) 
 
Receptor 1 de adiponectina de Homo sapiens (ADIPOR1): 
gcgccccttccggcgcggggagggcgctgaagatcggggccgctcggccgcaggccgcctccagcgccgcgggatgtagcgcgggggaccgcggcccccag45 
cagagcccgcctgcccggcttgtctaccatcagagggagatctctgccccctggggctgagagaccccaacctttccccaagctgaagctgcagggtattgaggtac
cagccagatg (Seq ID No: 691) 
 
B1 de endofilina similar aGRB2 de dominio SH3 de Homo sapiens (SH3GLB1): 
ttttcccttgggacccgggtccacacggcggggtcgcccgtccatctccggctcgcccgcggggcccatcgtcgacgttagcggccgttctccgagccgactgaccc50 
atccttggcgctgccgccgcgcgcttgttctcctccctcgccccgccttcatcctccccgttcacggaaacgacagctgcggctgcggggctggcgccgcctccctcca
cctaccacgtctgccctcgccgctctagccctgcgccccagcccggccgcggcacctccgcctcgccgccgctaggtcggccggctccgcccggctgccgcctag
gatg (Seq ID No: 692) 
 
Homólogo A de faringe anterior defectuosa 1 de Homo sapiens (C. elegans) (APH1A): 55 
gtcccctcttcggcttccgtagaggaagtggcgcggaccttcatttggggtttcggttcccccccttccccttccccggggtctgggggtgacattgcaccgcgcccctcgt
ggggtcgcgttgccaccccacgcggactccccagctggcgcgcccctcccatttgcctgtcctggtcaggcccccaccccccttcccacctgaccagccatg (Seq 
ID No: 693) 
 
Proteína de motivo de ligación a AN de Homo sapiens, 2 ligado a X (RBMX2): 60 
ctgcctttcccgggcgctgattcctgagtgctgagcgcgaacccgaggagatg (Seq ID No: 694) 
 
Familia de Homo sapiens con similitud de secuencia 82, miembro B (FAM82B): 
atctcctttagccccgcccgcctccgtagctgcctgaagtagtgcagggtcagcccgcaagttgcaggtcatg (Seq ID No: 695) 
 65 
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Ribonucleoproteína nucleolar pequeña U3 similar a UTP11 Homo sapiens UTP11-like, U3 small nucleolar (levadura) 
(UTP11L): tgatcttttccaaggctgtacagacatg (Seq ID No: 696) 
 
Marco de lectura abierto 166 de cromosoma 1 4 de Homo sapiens (C14orf166): 
cgccctctcgccgcgtcgccggtgcctgcgcctcccgctccacctcgcttcttctctcccggccgaggcccgggggaccagagcgagaagcggggaccatg (Seq 5 
ID No: 697) 
 
Dominio de transporte de proteína emp24 transmembrana 5 de Homo sapiens (TMED5): 
gcttctctttcggagggagtgttcgccgccgccgcggccgccacctggagtttcttcagactccagatttccctgtcaaccacgaggagtccagagaggaaacgcgg
agcggagacaacagtacctgacgcctctttcagcccgggatcgccccagcagggatg (Seq ID No: 698) 10 
 
Complejo de proteína de cuatómero de Homo sapiens, subunidad zeta 1 (COPZ1): 
gtttcttttgcggctccacgtcggcaccagctgcggggcaagat (Seq ID No: 699) 
 
Proteína S16 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPS16): 15 
ggttctttctgtgtttgttctctgccctgccaaggccgtagagctggtgcgtgcgggtagcggggctctccgaggagccgcacgccggcggcaccatg (Seq ID 
No: 700) 
 
Proteína 3 de cuerpo multivesicular cargado de Homo sapiens (CHMP3): 
ctacctccttttccgcgggccccgcccaggcggctgcccgtgacctgcctgggcgcggggaactgaaagccggaaggggcaagacgggttcagttcgtcatgggg20 
ctgtttggaaagacccaggagaagccgcccaaagaactgatatccaaagagaagaagaaaaagtgaaacgatctgtgaaagatgctgccaagaagggccag
aaggatgtctgcatagttctggccaaggagatg (Seq ID No: 701) 
 
Proteína 7 de motivo de ligación a ARN de Homo sapiens (RBM7): cgaccttttggccaggttagggagggggcgacgctgagatg 
(Seq ID No: 702) 25 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad L (EIF3L): 
cgctctttccggcggtgctcgcaagcgaggcagccatg (Seq ID No: 703) 
 
Proteína 706 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF706): 
ccttcctttccctccggcgtcctctcccggccctctcgcgctgcactgtctctccgacgcaagactgtcccggcccggatatg (Seq ID No: 704) 30 
Inducido por andrógeno 1 de Homo sapiens (AIG1): cgccctccttgccgcccagccggtccaggcctctggcgaacatg (Seq ID No: 
705) 
 
Cinasa 4 asociada a receptor de interleucina-1 de Homo sapiens (IRAK4): 
cgccccttcgcggcgcttcctagttcggctggttcttctgtcgccggcttcagcagcccgcgcccgggcaggaatagaagatg (Seq ID No: 706) 35 
 
Proteína 66 transmembrana de Homo sapiens (TMEM66): 
cgttccttcgccgccgccaggggtagcggtgtagctgcgcagcgtcgcgcgcgctaccgcacccaggttcggcccgtaggcgtctggcagcccggcgccatcttcat
cgagcgccatg (Seq ID No: 707) 
 40 
Carboxipeptidasa Q (CPQ): 
ccgcctctcggccccgcggcctggccggcaagcagggctgcagtcacggggcggcgcggagggccccagcccagtcaggggtgtggccgccgccaccgtaa
ggctaggccgcgagcttagtcctgggagccgcctccgtcgccgccgtcagagccgccctatcagattatcttaacaagaaaaccaactggaaaaaaaaatg 
(Seq ID No: 708) 
 45 
Hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa 12 de Homo sapiens (HSD17B12): 
cgctcttttcattcacgaaggtagtgaggcctagtggaaagccatg (Seq ID No: 709) 
 
Proteína fosfatasa metilesterasa 1 de Homo sapiens (PPME1): cctcccctcgatg (Seq ID No: 710) 
 50 
Miembro 1 de la familia HemK metiltransferasa de Homo sapiens (HEMK1): 
ccccctttccggcaggctactgggctccgcccacacacctcccggcctggttcctaaacgccagctcggagcaatccccttgggctggagccaaatccctgctgtgat
tttaaggaagaccggcaggtccgggcccccaagggtcaaccccacacacatccccgcactttcctgtatgcaggcctgcgagcgtagagggagtggaattcacag
cctccccacccatccgcaggggtctcctgggaggaacccaccagcgataggaacactgaagctgggctacggcgtccgcccgagccttttcttaaaggcgccgac
cccggaagcggggcgtccgagggagcgcgcgacgggccacgcacgtccgggcgtccagttcggggcagcttctccggctggtgggtgggtggggcagcctttca55 
ggcagggtggcaaccaactatatctgaggaccagagccattttggggcaccagagcttgtgacctctccatctccacccagctgggtccaggggccactctcagca
ctcacctcagcagctgacatcataaagcagacttgggaacctggaagcactctggagaacctttccctgagacatg (Seq ID No: 711) 
 
N(alfa)-acetiltransferasa 38 de Homo sapiens, subunidad auxiliar NatC (NAA38): 
cgccctttcagttctgcttgctgtcggcaccgctgcgttacccggaaccgccgggccgaacagcatg (Seq ID No: 712) 60 
 
Factor 3 específico de escisión y poliadenilación de Homo sapiens, 73kDa (CPSF3): 
ggttcttccttttttatttaccggtggctgtgcttccaatttaggaagaccccggcgacctgttcctcacccccgcttcgccctcacactttcgggatg (Seq ID No: 
713) 
 65 
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Dinactina 4 de Homo sapiens (p62) (DCTN4): tcgcctcctccctccccaagatg (Seq ID No: 714) 
hidroxiesteroide (17-beta) deshidrogenasa 11 de Homo sapiens (HSD17B11): 
gttcctccttgctctcgcccctactctttctggtgttagatcgagctaccctctaaaagcagtttagagtggtaaaaaaaaaaaaaaacacaccaaacgctcgcagcca
caaaagggatg (Seq ID No: 715) 
 5 
Familia de dominio YTH de Homo sapiens, miembro 2 (YTHDF2): 
tagtctttccaggtgttagtcgaaacctcgtggtgcgaccctggtcgtcccaaaccccctaggccttaatcctggggcggtgggggcggggaggccgtgagcacggct
tccgctcctccaatccgccagagggcgcagcggccggcctctcccttcccggggttcttcgcgccgggccccttccgcgtgggtgagtgaatgtgagagtcagcgctc
gcgccgcgcgcgccgcccgcctccgctgttcggcgctctgctttaggcggtggggggcgggcgcgcgcgtaaaagcatagagacgggcattgagctcttgggcta
gagcgtcgccgagtcggagccggagcctgagccgcgcgctgtgtctccgctgcgtccgccgaggcccccgagtgtcagggacaaaagcctccgcctgctcccgc10 
agccggggctcatctgccgccgccgccgcgctgaggagagttcgccgccgtcgccgcccgtgaggatctgagagccatg (Seq ID No: 716) 
 
Tubulina de Homo sapiens, epsilon 1 (TUBE1): 
agctctctagcagagcgccgttgctgggggaatgcagaagcggccgcgggctagcaagctcccggagccggcggcgcaccaccatg (Seq ID No: 717) 
 15 
Motivo que contiene de interacción de ubiquitina 1 de Homo sapiens (UIMC1): 
cctccttttcttcctcagcgggtccgcggcccgctactctccgggaggggcgcttcccgacgccaaggtaggcctctcccgacgccggggcggcccttcctgatgccg
gggtgtgtctctcgcgacgcgggggtgggctccggacgccggggctggccttgccgaagtcgggggtgggtccctccggacgccgaagtgggctcgggatgcgg
ggctgggaccctcccgattccggggcggattccggacgccgggaccggccattactggtgccgggttgggcttctccagatgccggggctgggtccttcccaaggtt
gagacaaaaggatg (Seq ID No: 718) 20 
 
Proteína 1 asociada a receptor de TNF de Homo sapiens (TRAP1): 
ccgccccttcccatcgtgtacggtcccgcgtggctgcgcgcggcgctctgggagtacgacatg (Seq ID No: 719) 
 
Cereblon de Homo sapiens (CRBN): cagcctcctttgcgggtaaacagacatg (Seq ID No: 720) 25 
 
Dominio L24 ribosómico 1 de Homo sapiens (RSL24D1): cttcctctcaagcttggcgtttgtttggtggggttacacgcgggttcaacatg (Seq 
ID No: 721) 
 
Leucina carboxil metiltransferasa 1 de Homo sapiens (LCMT1): 30 
taccctcttctgttgctttctccctgtggctcgcgccgtcccccgccgcccgtcgaccccgcttccatgtccctggcggacacagctcccaggaacctccacgcccatgg
ccactaggcagagggaatcctctatcacctcctgctgttccacctcgagctgcgacgcagacgacgagggcgtgcgcggcacctgcgaagatg (Seq ID No: 
722) 
 
RAB14 de Homo sapiens, miembro de la familia de oncogen RAS (RAB14): 35 
cccccttcttttgtggtccggcccattgcgagggtgacaggaaaccctgtgcagggagcgccgccatcttggaccagcccgaggaagatactgagggagcacagg
agcagtcaccgctgccactgctactgccgctactgctgccggcgcgtctgcacctctcggcctgccagtgtacctgccggcgcctcggtcgaccgcccccgccccctc
tcccgctgcgtccgcactcctgttcctggtcctgacgcccccctcccgcccggaaagctgcccagccaccagcaaccccccagtgccaccatg (Seq ID No: 
723) 
 40 
Similar a Enah/Vasp de Homo sapiens (EVL): 
cttccttttcctgtttggttttaagtaggctataaaaatcaagttgctgtcttcagagggtctgtggtcctctgatcaacataggctggtgggagtacaggactcgcctcctca
gggttccctgtgctgccacttttcagccatg (Seq ID No: 724) 
 
Dominio LIM de Homo sapiens y ligación a actina 1 (LIMA1): 45 
ctctcttcccctctccctctccctctgccgggtggatgctttctccatgtggcaaggctgtaactgttcacagctgtctgaaacagcagtggaccaggagcagcttggagtt
ttaactttcattttacaaagaacaacatgtttgaatgtttcagcaggcaagttataactggcatctacttcttgttcttctagaacaccgaaaatctctcccagcactttagaa
aggggaccctgactgtgttaaagaagaagtgggagaacccagggctgggagcagagtctcacacagactctctacggaacagcagcactgagattaggcacag
agcagaccatcctcctgctgaagtgacaagccacgctgcttctggagccaaagctgaccaagaagaacaaatccaccccagatctagactcaggtcacctcctga
agccctcgttcagggtcgatatccccacatcaaggacggtgaggatcttaaagaccactcaacagaaagtaaaaaaatg (Seq ID No: 725) 50 
 
Enzima 1 de conjugación a modificador de plegamiento de ubiquitina de Homo sapiens (UFC1): 
gtttctcttgcgccctggtccaagatg (Seq ID No: 726) 
 
Complejo de proteína de coatómero de Homo sapiens, subunidad beta 1 (COPB1): 55 
cacccccttccacgtcagccaaggactctggagccgccgccgccgctgctgcggttcatagccggagtagacggagccgcagtagacggatccgcggctgcacc
aaaccactgcccctcggagcctggtagtgggccacaagcccccagtcccagaggcgtggtgggtcgggcagagtcggaagaactggctttctagctggaagatg
cggaaggggagcgactaggccgcttgcgtctgggcctggcagaagggaccggattttctggcatccttaaatcttgtgtcaaggattggttataatataaccagaaac
catg (Seq ID No: 727) 
Proteína 9 transmembrana de Homo sapiens (TMEM9): 60 
gggtcttttgcggctgcagcgggcttgtaggtgtccggctttgctggcccagcaagcctgataagcatg (Seq ID No: 728) 
 
Homólogo 5 de shisa de Homo sapiens (Xenopus laevis) (SHISA5): 
ctttctttttctccaaaaggggaggaaattgaaactgagtggcccacgatgggaagaggggaagcccaggggtacaggaggcctctgggtgaaggcagaggcta
acatg (Seq ID No: 729) 65 
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Proteína 69 transmembrana de Homo sapiens (TMEM69): 
gtgcctttccagtggacctgggctgttgttgcggttgttttccttctctccgtgcaacgctggcaagtctcaaagtcgccacagaaacatgcccctgattcagtgcctctgctt
agctgtaacatgttaatcagaactacctggcatcttcctgaacaagactttcaataggggccagtatg (Seq ID No: 730) 
 5 
Dominio de repetición kelch y BTB (POZ) 4 de Homo sapiens (KBTBD4): 
agatcttcttccgggcggacgtggagccggaagcggaggttccgggctccgggatg (Seq ID No: 731) 
 
Ácido oxidasa pipecólica de Homo sapiens (PIPOX): 
cgtcctttagccgggagcctgtctttgcttgcctttgcctttgaggctctgtggctgtggggctgagtggcatcatg (Seq ID No: 732) 10 
 
Homólogo de transporte 1 bloqueado temprano en similar a (S. cerevisiae) de Homo sapiens (BET1L): 
agctctttccccgcgactgcgccacgtctgaggcggctgtggccgcgtcggtgtccgcgtcgaggagccggggcagggcacgatg (Seq ID No: 733) 
 
Proteína 581 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF581): 15 
ttctctctttcggccggcgccgccagttcctggggcacacccagaggtccccttctcgccgccgcctgcaactgcgagggtagcccggggccgcttggagtcgcccg
gacctgagaggctgctgcactgggcctcagccagccctccggatg (Seq ID No: 734) 
 
Similar a X, que contiene la repetición de armadillo 1 de Homo sapiens (ARMCX1): 
cgtccttctaatcctagtcttcgtttggtccggttgcactcttcctatagcccagagggcgagagggcctgtggcctgggggaaggaggacgaggttctgcctggatccc20 
agcagtaggacgctgtgccatttgggaacaaaggaatagtctgcctggaatccctgcagatcttggggccggaggccagtccaacccttggagcaggaagaaac
gcaaagttgtcaagaaccaagtcgagctgcctcagagccggcccgcagtagctgcagactccgcccgcgacgtgtgcgcgcttctctgggccagagcgagcctgt
tttgtgctcgggttaagagatttgtcccagctataccatg (Seq ID No: 735) 
 
Paraplegia 21 espástica de Homo sapiens (síndrome Mast, recesivo autosómico) (SPG21): 25 
cggcctcccgcacgcaccgcgcagcctgctgtgcccgtgggtcccgagtgctccgccgcccgccccgacccgggcccagccgcctccacggcccgcgctcgtac
tggagcgaagagcggcctcctgaaggaggggaagggacgtgggggcggccacggcaggattaacctccatttcagctaatcatg (Seq ID No: 736) 
 
Estaufeno de Homo sapiens, proteína de ligación a ARN, homólogo 1 (Drosophila) (STAU1): 
tctcccttttttccttcttccttcccctcctcgccgccaccgcccaggaccgccggccgggggacgagctcggagcagcagccagagtttattaaccacttaacctctca30 
gaactgaacaaagacaacattgttcctggaacgccctctttttaaaaaagaaagcataacccctactgtagaactaaatgcactgtgcatg (Seq ID No: 737) 
 
Aducina 2 de Homo sapiens (beta) (ADD2): 
cggccttttgtcagcgcgcagggccaggagagctctcatttcctcccagcctcgtgcgggaaatggctttaattctgacggcagggctgtgagggactagcgggaac
ccgagccttttgtcaaggaactgcggcgtcggtggccagtcatccccgccgccgcggagccgctgcactgctgggggatctcccagcagctctgacgagcgcggg35 
ctgcagcatgggcagaaaacgctgccctgcagattagctgggtggattttttaagcgcaccccaccccccaaacccataaaataacaaaaccaacccgcagtggc
cgaccggagatagctaagatgccgcgcaggagtttccacctggatgtttgaggttgtgtagatgtggccggcacccttgagagtggagctagggggtgcagactgag
cagtgaacagaaggagccttggacagggctgggccagcctcccgagttccaggagcgaattgcaaacccaccgggaaaatg (Seq ID No: 738) 
 
Dominio 1 de repetición WD de Homo sapiens (WDR1): 40 
ccgccttccggctccagtccccgggctcggcctcggcgaggtgtaattcgcagcgcgggccggccccggaggctctcggcgagcgcggcgcggtaacaagtggg
cgaggatg (Seq ID No: 739) 
 
Familia de Homo sapiens con similitud de secuencia 20, miembro A (FAM20A): 
cgacctctacttccacctctggccccaagtacagcgccagctgcggcctcgggagcgcccgcgggggtgcccgtgcaccggccgcgcctcctccctggcgcggga45 
ctcggccgcagctgcctcggaccccggcacgatcgtgcacaacttttcccgaaccgagccccggactgaaccggctggcggcagccacagcgggtcgagctcca
agttgcaggccctcttcgcccacccgctgtacaacgtcccggaggagccgcctctcctgggagccgaggactcgctcctggccagccaggaggcgctgcggtatta
ccggaggaaggtggcccgctggaacaggcctcagttcctgcttttgaaaggaagagggggagtctgtgacccctgaggcctccttgcaactctgttttccaagctttgc
acatcttccgaatttcttcttcaaagtctaccctaatgaaatatcagacaattttccaagtgtgcttcatgaacttctgggaggtgcttcacagtttctgcaaatgattgattga
attttcactttgaaaaaatatactttaaggcgacacaagatg (Seq ID No: 740) 50 
 
Dominio kelch 4 de Homo sapiens (KLHDC4): ttttctttcctggtgtcccgtcgcggcttgggacccggcaagatg (Seq ID No: 741) 
 
Dominio de flor de canal de calcio 1 de Homo sapiens (CACFD1): 
tgctccctctcccacaaggcagcgcgccggctcggacgcggccggctaccgagccctttgtgagggctgtgagctgcgcctgacggtggcaccatg (Seq ID 55 
No: 742) 
 
Dedo de zinc de Homo sapiens, 8 que contiene el dominio CCHC (ZCCHC8): gaatcttttccacagcccaaaatg (Seq ID No: 
743) 
 60 
Similar a kelch 24 de Homo sapiens (Drosophila) (KLHL24): 
gtttcctttgttgtgagctgcggcagagactggtggctggaggagacgccggcgctggagagtgcgctgcgccgcccgccgctgagggaccgcggggttagccact
gctggctgcttccagtgttcgccgagaggtaccgggggtgacagctccgggaccggccgaaaggcgaggaaccggtgtggaaattaaaagaacacacatattttg
actggggctttgatcaaccaaatgctaaaaagccacataaagaagatccctaatagtcatttctcaacaattatatagtcaactgatgtaacaatg (Seq ID No: 
744) 65 
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Homólogo 3 FtsJ de Homo sapiens (E. coli) (FTSJ3): ctccccctttccaccatg (Seq ID No: 745) 
 
Dimeclina de Homo sapiens (DYM): 
gcttccctcttctctcgccgcctcctggcctccgcaccgacgcggcccgggctggagccgagccggggccgagctgcaggccggaccggagccggatctgtaccc5 
gctgagacgtggaaacatggaggcctgagccggtgtgcgccacctgggctgcggcggcgacagcgacttctcctgacccctctgccaccctcccatccgtccgcg
ggtccgtggagctggagcagatcccccagccggctgagacaggttgtcttttggaaatgcaggtttaaggacaaattatctgcttaagctagaagatg (Seq ID 
No: 746) 
 
Proteína 280D de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF280D): 10 
cctcctctttctcctcctcctcagggctccagtcaggccgatccgctccgctcacggaaggaaaacagaaataacttgctggcttgtctggagtcacatgtacttaggtg
acaatttacagaaagtcatctctgcagcttgatg (Seq ID No: 747) 
 
Dominio 10 de repetición de ankirina de Homo sapiens (ANKRD10): 
cgttcctttgtgctgcggcggcggcttctcgagtcctccccgacgcgtcctctaggccagcgagccccgcgctctccggtgacggaccatg (Seq ID No: 748) 15 
 
Homólogo de SWT1 ARN endoribonucleasa de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SWT1): 
ctctcctttggcttggggctccggagttgccactgccgccggcgctggtaagcttttcaggatg (Seq ID No: 749) 
 
Repetición rica en leucina 49 de Homo sapiens (LRRC49): 20 
tgacctctttcgggtctctttgaatctccgctgtagcgtcacctggaaggcagatctaacagagaacctggactgtctcctatcatg (Seq ID No: 750) 
 
Proteína 12 de repetición rica en F-caja y leucina de Homo sapiens (FBXL12): 
ccgccttctggacttggtcttagttcccagtcgcggccaaatcacgcctcagccacctcccgcaagcctctcactgcctcagccacgctttccaggctggtttctggtccc
catccgcggctggtccggccctgggaccgaatcacttcccagcgagaggaaggtcaaatttctcgaccggctacgggaaggtcgcggccgccgccctgtcagccg25 
cctcggcgcccccaggacccctcgggtctctttaaccggaagcggaagtgcgtgtcggcgggatcatg (Seq ID No: 751) 
 
Dominio 55 de repetición WD de Homo sapiens (WDR55): cagtccttctcagcatg (Seq ID No: 752) 
 
Proteína 3 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF3): 30 
cgttctttgttctgtccccggtgtgtgggtctgtgacagggtccaacagggcctggtccgtgtccggtcccccaaatctgtcgtccctgcccccaggcattggcatcaaca
aaagtcagaattcccgggaacttgaacagaggctgctaaattcccagtaattgctcctttggccttctagggactgacttcaaagaaggaaggaaagaatcaggcag
tgcttcctcattctcttttaaaacccgcttcccgctgagtctgcacccaggagaccagagagcaccttgcccttccatg (Seq ID No: 753) 
 
Dominio 27 de repetición de tetratricopéptido de Homo sapiens (TTC27): 35 
ggttcttctcctaggcggaagccagaccagagagcgtgcgtgtttttcccagggtgccccgcgctgctgttatggccgcctccttgaggtagtatccgcacatggaattct
agggccgcaggtgtatttacggtaactgtcgccactagatttcagcgcctttggactctcctgttttcactttcttttgttgactcccgtgtggccctcgtgggagcctgttttggc
tgcagcggtgtctggggtgatg (Seq ID No: 754) 
 
Dominio THUMP 1 de Homo sapiens (THUMPD1): gtttctctttcctctcagtttgcgcacaccatg (Seq ID No: 755) 40 
 
Repetición de anquirina y dominio KH 1 de Homo sapiens (ANKHD1): 
tgctcttctcgttcccgagatcagcggcggcggtgaccgcgagtgggtcggcaccgtctccggctccgggtgcgaacaatg (Seq ID No: 756) 
 
Sintabulina de Homo sapiens (syntaxin-interacting) (SYBU): 45 
cctcctcctggacggcggcagcggcggcgcgaggagccggcgggcagcggcgcgatg (Seq ID No: 757) 
 
Dominio hélice-bovina-enrollada-hélice-bovina-enrollada 3 de Homo sapiens (CHCHD3): 
gcgccttctccttgcttctgggggtcgtggccttgctcccgctgtgcgggaaaagaatccaggcccttccacgcgcgtgtgggtgcgggggccccgaagtgctcgtggt
tccccgctaggtctccgctggggcaggaaccggaatcatg (Seq ID No: 758) 50 
 
Complejo similar a augmin HAUS de Homo sapiens (HAUS4): 
cctccttcgtcgcggcctctagtgcactttcggctccttccccttcccgggcctttcagcttggtctttccgggcctcgcttcccccagcccctgcgcccggcccgaacgag
aggttccggagccccggcgcgggcgggttctggggtgtagacgctgctggccagcccgccccagccgaggttctcggcaccgccttgagagcttcagctgcccca
ggattagaatcccaagaaaatcaaatg (Seq ID No: 759) 55 
 
Familia 41 de portador de soluto de Homo sapiens, miembro 3 (SLC41A3): 
ccgcctctttcccgccgccgcctgggaggggacccgggctgccaggcgcccagctgtgcccagatg (Seq ID No: 760) 
 
Biosíntesis del anclaje de fosfatidilinositol glicano de Homo sapiens, clase V (PIGV): 60 
cttcctttccagcctcccgccctcgtctgcttccggccctgtggcctggtggggctctgcaggctccctcgggagtggtccttgggccgtggcccctctgggaggcctgag
ggagctcaatcctggtagcaacacccctgaattcctggtggtgaaaggatg (Seq ID No: 761) 
 
Familia de poli(ADP-ribosa) polimerasa de Homo sapiens, miembro 16 (PARP16): 
agttcctttatccctgggcccaacctccccgccgacccgcggtccaggcctcggtctctctcttcggcggcgagccgcggcccagaccccggcagaggacacttgtc65 

ES 2 654 205 T3

 



 

120 
 

ggcacgttctcacccctgtcatctcagccccctgcctagctccaccccaggcttgggaacccggcccctgacggcccattgtccgcgggcccagcccccgcgctga
acgcacgctcgcccttgcccctaaccagcgcgtctaccccggcaacgcgcagtgacctgggatg (Seq ID No: 762) 
 
4B similar a tioredoxina de Homo sapiens (TXNL4B): 
gtttcttttctgcgcttgtgcgttttctgttcggtttccttcccgctagcggggccacgagggttgctaggcaacagcccctgggtgacttggtcttagggtcctgtccggcttgg5 
ggctgatgaaaggagctgtccgcgcccgggctcttccgagaagtggttgctgacagccacaaagtgaaagggagtgaggcggcgtggacgagtaaggagtgac
agtgaggattcacatttgggttatttcaagatg (Seq ID No: 763) 
 
Homólogo 3 de honda de Homo sapiens (Drosophila) (SSH3): 
cgtccttcctggtcctgcgggtccaggactgtccgcggggttgagggaaggggccgtgcccggtgccagcccaggtgctcgcggcctggctccatg (Seq ID 10 
No: 764) 
 
Proteína 692 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF692): 
ctccctctggggcgcgggcctcagttccgggctacagcagccgacgccgagaggcaccgtttcttcttaaaagagaaacgctgcgcgcgcgaggtgggcccctgtc
ttccagcagctccgggcctgctcgctaggcccgggaggcgcaggcgcaggcgcagtgggggtgagggcgcgtgggggcgcacagcctctggtgcacatg 15 
(Seq ID No: 765) 
 
Similar a ARNt-histidina guanililtransferasa 1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (THG1L): tggccctttcctttccgcgtgtagaatg 
(Seq ID No: 766) 
 20 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens, miembro 38 (SLC25A38): 
tctccccttctacagagttcctccggcgcttcctccaccccgggatacacagaacctcatctcctacggtgctgaagcctgcagcagggcaggatgggcaggagagc
agagccgcggagtctgcggcgcgggtgaagagcggcgcgtaattcccgcagcaagattgttccgcgcccgcagcccctggactagcaggatccgaaccccggc
ggctgcgtgcttataggcgcagacgtcagagagcccgcggcttaaagcgcgtcgcctggctagcgccaccccctagccttcttcaaggcctccagggctgggccca
agcgcccgtcgacggcaccctgggcccagaggactcgcgggcctcatctccaatg (Seq ID No: 767) 25 
 
Dominio 13 de repetición de WD de Homo sapiens (WDR13): 
agttctttctgatagcaggcagccatcttgcctggagcctgagaaagggaggagagacagaaggaaccggcgacagtggtctcagggccgctccggggggcctc
aagaaccggaggcagccccggaggtggtccccgatcccgggctatgctcttggatctgagaagggaaggcggagggcggcggggacaagatgggtggagaat
gtcaagcaaggaatgctaggcgggggaggggcgttgctatggcgactggggaggggcggtgtctgttctgaatcgctgtgtgtcacccgggcgctgcccaggaag30 
ggcagggctggggtgatgaccatggtaacacccgggggggagttcgtgacatctccggcgcggagggactcgatgtctatggcaatggtcgcctggtggaaggga
cggaactagatcccttcgctcgggacgctcacattccaggcccttgtcctgcaggctgccgcgggcggacacgccagaggaggaggccggggaatg (Seq ID 
No: 768) 
 
Marco de lectura abierto 123 de cromosoma 1 de Homo sapiens (C1orf123): 35 
ccgccttttacgacgcgccggaaagcaacggcaagggcggcagccagcaccgggcggagagggctaccatg (Seq ID No: 769) 
 
Marco de lectura abierto 11 de cromosoma 20 de Homo sapiens (C20orf11): 
ctgcctccttctactcgggcgccccggcggccgccacctctccccagcccaggagaggctgcggagccgcagccgcccagaccgcgcagcgcgggaggcagg
ttccgcacgaaataaatcagaatg (Seq ID No: 770) 40 
 
Proteína 446 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF446): 
ttccccttttggggacagatcccgaagttcgagcatccctcggataggccgggtgtcaggcctggtctctcaggcccgtccaggcccatcttgacgattccaagaccac
ccccttgagcaagaatg (Seq ID No: 771) 
 45 
Mitofusina 1 de Homo sapiens (MFN1): 
ccgccctttgccactccccctgcctcctctccgcctttaacttctcgggaagatgaggcagtttggcatctgtggccgagttgctgttgccgggtgatagttggagcggag
acttagcataatg (Seq ID No: 772) 
 
Dominio de interacción de fosfotirosina 1 de Homo sapiens (PID1): 50 
agtcctctcgcagctgcgccaggacagccggcgcgcggccgtgcccacaagttgccggcagctgagcgccgcgcctcctcctgctcgcagccccctacgcccac
ccggcggcggtggccagcgccaggacgcacatcccgcggacaccgaccccagatgtaaagcgggaccccagcccctcgccccccggcgcgatcgacagtct
cgccagcgtctcctctgccaaaacccagggctggaagatgtggcagccggccacggagcgcctgcaggagagatttgcagacacagaagcggcacagagaa
ggccattgtgaagatcaaggcagaaaccggagttatggcatcataagccaaggaatg (Seq ID No: 773) 
 55 
Proteína de interacción de dominio de homología de pleckstrina de Homo sapiens (PHIP): 
tttcctcctcctcctcctccgcctccgccgccgttgcttgaatggtggagccgaagctcggctcgtgaacacacactgacagctatagggcaggcggcggcaccgtcc
ccgcttcccctcggcggcggggtgtcccgtcggcggccctgaagtgacccataaacatg (Seq ID No: 774) 
 
Dominios 2 similares a antígeno de células LIM y senescente de Homo sapiens (LIMS2): 60 
tggccttttttgggcgtctccctgctccgcggcccgggctggcgggcgggcgctcggctggcggctgcagcagcagagggagacccgcggcaaccccggcaacc
cagggctcggcgtcgctgccaccatg (Seq ID No: 775) 
 
Similar 2 a SCY1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (SCYL2): 
aggtcttttagtctttttccccctcccttactcttcgtccccggtccctcccctccccacccctttccttctagctccgacgtttgcggccgcgggggcggcggaggatatgga65 
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gtaaagccagagtcagtggccaggcacgaaggcagagcaggaacagccaggaggcgtttattaggggggcggggggaaagagccccagcaccgcccctcct
ggaagaaggaagaggtaagtgaccggccgccggcaccgaccgacctccctcaccggcggctctctcgcctgggctcccggagccggcgaggagggaatgga
ggactcgcgcccgggttaggcctcccagggccgctcaggctggtgggtgttgcctggtgacgggcctgccggcggccggccgggcgatcggcggtcggcgcccg
cgcaaagcggggctggacgagcagcgagctccggggagcggatccgagagggccgagtcctcgaaagaggccttgaggcgacgggagacccgggatcgaa
gtcagctgccggagggagagccccccatgccggctcgagagctcgggtttcggtggtggagaacgtagtacctttcggggacattggacactactctaggaccggg5 
taactataactacccaatattgcagccatg (Seq ID No: 776) 
 
Proteína 31 de dedo de anillo de Homo sapiens (RNF31): 
caccctctctcctagtacttcctgttctcggctaaccctggcgctgggccgggggctggagagtgaccgtggtctgagtgacctggggcggctgcgtgggccggggtg
ggcctcaaagccgggcaccagacgggaggggcggcgctcgggccgcgcgctgcccgcgccgggtcctggcgggcggcgaggctggggctgactcctgcctca10 
ggatg (Seq ID No: 777) 
 
Subunidad 9 de complejo mediador de Homo sapiens (MED9): cgacctctggctaacctacccccggagccatg (Seq ID No: 778) 
 
Similar a ATP5S de Homo sapiens (ATP5SL):  15 
cggccccttccggttacgaaaccttagcaagatg (Seq ID No: 779) 
 
GPN-bucle GTPasa 2 de Homo sapiens (GPN2): 
tctccttttgcgcgacacggtctcagctgttccgcctgaggcgagtgacgctggccgccaacgaggtatacgtactgggaccctcgccctcagtctcgtctccggcgcg
gctacctgccccgttttccctgtgagttgacctgctccgggccgcgggccgccaatg (Seq ID No: 780) 20 
 
Proteína 48 transmembrana de Homo sapiens (TMEM48): cggtctcctgtacgccctagactaggggccgccatctccatg (Seq ID No: 
781) 
 
Dominio de repetición de anquirina y dedo de zinc 1 de Homo sapiens (ANKZF1): 25 
ttgtcctcttcgctgctccgtagtgacggggattgttgtgttgcagaaatccggcaatcgacctgaggacttgcgagccgctcagctcccgggacgtttggagctgctgct
aaataatttctgctcagccatg (Seq ID No: 782) 
 
Homólogo 1 de notchless de Homo sapiens (Drosophila) (NLE1): ggctctttctcctccacgtggggacgcaggatg (Seq ID No: 
783) 30 
 
Asociado al ciclo de división celular 8 de Homo sapiens (CDCA8): 
cgctctctctcactggcacagcgaggttttgctcagcccttgtctcgggaccgcagcctccgccgagcgccatg (Seq ID No: 784) 
 
Polipéptido E (dirigido a ADN) de polimerasa III (ARN) de Homo sapiens (80kD) (POLR3E): 35 
cgctcccccccacgtgtccgccggagtttctccaccagcaacatggccgccgcctgagaggagagccgggccgccgccgtctctgcagcccgcgggtaactggg
ccgttgccgccgtccgcgctcggcccccgcggagagatcgagctgaaggactgcgcggctggctctcctctagtatg (Seq ID No: 785) 
 
Repetición de armadillo 1 de Homo sapiens (ARMC1): 
gagcctttgcccgccagcgccttcgctctttggctccctgagttagtccggttgcttgcgatcgccgcggccggggctgcgaaccgaagggctcgctccgcgccgcctg40 
ggtctctacctcatccgtaggtgtggccctgatggtgtggcaggctctggactcctaaagctctggagcgaatttaagattttattcatgtgcatggcatagaagatg 
(Seq ID No: 786) 
Proteína 33 transmembrana de Homo sapiens (TMEM33): 
ccgtctttctggaaacaccgctttgatctcggcggtgcgggacaggtacctcccggctgctgcgggtgccctggatccagtcggctgcaccaggcgagcgagaccctt
ccctggtggaggctcagagttccggcagggtgcatccggcctgtgtgtggcgcgaggcagggaagccggtacccgggtcctggccccagcgctgacgttttctctcc45 
cctttcttctctcttcgcggttgcggcgtcgcagacgctagtgtgagcccccatg (Seq ID No: 787) 
 
Piridoxamina 5'-fosfato oxidasa de Homo sapiens (PNPO): 
ccttccttccccggggtagaagtccagggtgagaaattggttccgaactcaaaggaacccagtgccgggccacagccgggtcacgtggccggcggccccccatg 
(Seq ID No: 788) 50 
 
Similar a golgi fosfoproteína 3 de Homo sapiens (GOLPH3L): 
attccttctctgcatcgaaggatcaggaagtttgtgctctctgcgtggctaagtttttcacctactaggacgggggtggggtggggagaacaggtgtccttctaaaataca
gcacaagctacagcctgcgtccagccataacccaggagtaacatcagaaacaggtgagaatg (Seq ID No: 789) 
 55 
Regulador de condensación de cromosoma de Homo sapiens (RCC1) y proteína 1 que contiene dominio BTB (POZ) 
(RCBTB1): 
cgctcctcctcttcgctgccggtgggcaccgccgctcgctcgcacttctgcgcccattggagcttcggagatccctgcggtcccgcgggacggcgcggcagcagctg
acctcgcagacaggatcttgctctcttgcccagactggaatacagtggtgtgaacacggctcactgcagcctcaacctcctggactcagagatgtcggcttatttatagg
aattgcttgaagccagagtcatg (Seq ID No: 790) 60 
 
Similar 1 a leprecan de Homo sapiens (LEPREL1): 
cgtccctttaagagcggctggccaggcacggcctccgcctctcagtacgcggagcgccggcggtcacctggggctcgcggagcggccagatcgcggcggagtcg
gcgcgcttccccgagggaaggtgggagaggggacccggacgcgaggtgccccgaagccctctcgagcgtaaccgtcccgcgcctctctgaggcggaggatg 
(Seq ID No: 791) 65 
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Aciltransferasa de erizo de Homo sapiens (HHAT): 
ctgtctcttggctcaggcttggaggcctccgagcagcaacatcgtcccaattataccccgttggagcatcttcagatcttccactcttttcacaacgcaatcaaaatcttcgt
acccattttgcagtagtgatctctgtaagttgctttacaattcataaagtttattctatttgatcttcactctaatttacaaagaaaagcagggaagtctatttctgttttacagag
gtgtacagggaggctcacaggggctaagttcacacagtaagccctcgaagctgccagggctgcaaagcccaccctctttccaccgcaccgaactacctcctttcgc5 
ctacaaaacgtaggtggggaccactggtgttggaatgacggcccacctcgagtttcaggtgacttccactctgcaattaacttgcaggcagccccagacctgcaatg
aacacacgggtgggggagagatatgcacgccagggtcagtgggaaccaacagccgaggggtgagcggggctaggggccccgggccgccggcggggcaaa
cgcggttcagaaacgcaggccgcgctctggcccgccccctgcagcagcacggcctgctcgccatcgcccggagagcgccgcgggttcccgagtccgggcgcgg
agggcgcgcgggcacggcggcaggggcgtgctcggaggacgcgcgctgcgctgctcctccaaagggcagctccgggggaaagagggtggcgtcccgggga
agcccgcagccgccgccgatgtcgctgggactcggaagtgccgaaagaggggtgttgggaactcgcggcgcgcgtgaacgttgccgtcgccgccgcccgggac10 
agcccggagaaactctcagcgtaggcatcgggaaccttcgtgccaaggagccatg (Seq ID No: 792) 
 
Marco de lectura abierto 57 de cromosoma 11 de Homo sapiens (C11orf57): 
cctcctttttctcccaaaccacttcttcccccctaccccccgccacgcgaggctgcggcgcacggtatgggtgtgtttgtgtgtatttgtgtggggagggcgtttggaggga
aggttaccgggagctccgaggccgctggggaacagggatcccggtgacaaagatggggatatttcctctgtcttccacttggaaacctcaacccccgcttcaggctc15 
cctagatactttctggggcccaaccgaaggccgtagccatccaaagcgttcccagcctttctggggagtgaaacttacccccggggttcgtcctagaggagcgtgag
cggggaatgcccaggtcaaccgggctgtccgaattccgccccggctcagcctccggcctcagtccgggagagagatctgcctgtcggtctgggctgggggaaacg
cggcagtggcctgggccacaggtgagggcagagtaaccagtgggaaggctgcgttttcacgaaggactcgggtgaagctgcagagctgcctttgagccctgactc
cttggcttcctgggtcggaggagatcttgtaatggagtggttcttcgtctcactagcaagatgcctgatttcctcaggatcaagggattgaagaatg (Seq ID No: 
793) 20 
 
Grupo 20A de movilidad alta de Homo sapiens (HMG20A): 
agtccttcgccgcattggggcaaaataatcccttcatttttgtgaaggtaccgtggaaaatatttcatttttcttctcaccggagcaattgtaaatgctatgcggtaagagga
gttacctgtggaaaggtggttaagagattaggtaaagaaaaggaaaggacaccaaaataaagtgctgcggaagaatttttgtccagctgtgagacgacgagtgcgt
gaagtgaaggcgattgagaggggctgagggaattgtcctctgtggaagggactttcttttggccctaggccccttcctgcccctgtcgtcagcagagtctctacaagga25 
agataacggactgtaaaattctataaagcaaagctacacatcacttgacaccatacaccatcttggttacataatgaagagagatg (Seq ID No: 794) 
 
Punto de verificación con dominios de cabeza de horquilla y dedo de anillo de Homo sapiens, ubiquitina E3 proteína 
ligasa (CHFR): atgtctcttgacagcggcggcggcgcagccggttccgggttcggcgcggggcggggatgtgaatcccgatg (Seq ID No: 795) 
 30 
Nucleoporina 133kDa de Homo sapiens (NUP133): 
ccatctcttcccttaggtgtttaagttccgcgcgcaggccaggctgcaacctgacggccagatccctcgctgtcctagtcgctgctccttggagtcatg (Seq ID No: 
796) 
 
CNDP dipeptidasa 2 de Homo sapiens (familia de metalopeptidasa M20) (CNDP2): 35 
cttccttccaagaaccttcgagatctgcggtctggggtctggttgaaagatg (Seq ID No: 797) 
 
Similar a oxoglutarato deshidrogenasa de Homo sapiens (OGDHL): 
gcaccccttccgcgcagccccctgacctgcagcctccggacctcgctgcagcgcggacccggcccgcccgcccgaatg (Seq ID No: 798) 
 40 
Proteína 30A transmembrana de Homo sapiens (TMEM30A): 
ccgcctcttccgctctacagcggaggtggctgtggcggtggcgctggtggctgcggcggcggcggcggcagcggcgctcgagcggttcctgtcagggtcagccgg
cgggccccctgggtggtccacctgcaaatcgcggagcggcgccccagggatcgatg (Seq ID No: 799) 
 
Homólogo de proteína 2 de alargamiento de Homo sapiens (S. cerevisiae) (ELP2): 45 
gcgtctcttgtttgtgcggctgaccagttggcgacatg (Seq ID No: 800) 
 
Dominio 12 de repetición WD de Homo sapiens (WDR12): 
cgttcttttctttgtatttccgcctctcgcctctctctaaaagccgcagttagaggcgagatttaggaaaaacctctgccgagtgagcctctggttgggaatatgtatgagaa
aaaaaaactggcaaggcgttagtcaagcaaagctgaaggcagaggaaatttgatatctggctggagtctagaggatttaatgcaaataagatactctgagggcag50 
cgtggcaaaaaaagactacaattcccggtggtcacagcgtttgagaagcgatgctttctgagacttgtagtaactaggagctgtgtttgaactatccaggctcaggaca
gcctcttgaaaaaaaattttttattaataaagcggatttgagtgggatctttttcctaatcgattacgggcccacacgtatgggaagaattctaacaatgattaaagggaca
tgctacctttacgactatccttttctaatcgatgactcctaaatctaggagtaggtagtcgatgtttgtggtctgggcgtctgtagaagggcaacctcgtgctttctgcagagg
agaccggagggcagaaggcagagtccaggcttagactgcagttcctcgcttacctgtgcagtctaattttgagctgcctctttgtagtcttaaaaggcaggagcttcgtg
ttgtgggtctgctaacccgtacgtttccgtgggcaagtcgtgtgtactcctcgccatg (Seq ID No: 801) 55 
 
Dominio 17 de repetición de tetratricopéptido de Homo sapiens (TTC17): 
cgacctcttcaagatggcgggcgccggagactagcttccgcttccggtgtgagcggcccggccgggggggcaagatg (Seq ID No: 802) 
 
Rico en prolina 11 de Homo sapiens (PRR11): 60 
ttttctttatggcgtgggagaggccacagcccggactccatcgactcccccggctcttagactaaaatcatg (Seq ID No: 803) 
 
Familia de dominio TBC1 de Homo sapiens, miembro 23 (TBC1D23): 
ctccctctttcttcccctctggggaagctcagtgctggacttccgaagaccttttacgacattgagtctcggagttggtctcagcgccggatccacttttcggcaaagtgac
gtggacgtcaacagcaatg (Seq ID No: 804) 65 
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Neuronal de repetición 3 rico en lecucina de Homo sapiens (LRRN3): 
gctcctctctggggagtggagggtgttcagttattaatgaccgctgagcaggcagcaccatgtcagtgtgacaactgatcgggtgaacgatgcaccactaaccaccat
ggaaacaaggaaaaataaagccagctcacaggatctctcttcactggattgagagcctcagcctgccgactgagaaaaagagttccaggaaaaagaaggaatc
ccggctgcagcctcctgccttcctttatattttaaaatagagagataagattgcgtgcatgtgtgcatatctatagtatatattttgtacactttgttacacagacacacaaatg5 
cacctatttataccgggcaagaacacaaccatgtgattatctcaaccaaggaactgaggaatccagcacgcaaggacatcggaggtgggctagcactgaaactgc
ttttcaagcatcatgctgctattcctgcaaatactgaagaagcatgggatttaaatattttacttctaaataaatgaattactcaatctcctatgaccatctatacatactccac
cttcaaaaagtacatcaatattatatcattaaggaaatagtaaccttctcttctccaatatgcatgacatttttggacaatgcaattgtggcactggcacttatttcagtgaag
aaaaactttgtggttctatggcattcatcatttgacaaatgcaagcatcttccttatcaatcagctcctattgaacttactagcactgactgtggaatccttaagggcccatta
catttctgaagaagaaagctaagatg (Seq ID No: 805) 10 
 
Proteína 1 de ligación MIS18 de Homo sapiens (MIS18BP1): 
ggccctctctccgcgcggagccgagccggaactgcggcagtctctccctgccaggctcttcatccaaggtttctgtggatcccttctgaagttctatctgaaaattgcgctt
aagtgaattttctgttagaagaacttggttgctactttcttgtcaagatg (Seq ID No: 806) 
 15 
Dominio LMBR1 1 de Homo sapiens (LMBRD1): 
ccgcccctttaacctttagggtgcgcgggtgcagtatatctcgcgctctctcccctttccccctcccctttccccaccccgggcgctcaggttggtctggaccggaagcga
agatg (Seq ID No: 807) 
 
ST6 de Homo sapiens (alfa-N-acetil-neuraminil-2,3-beta-galactosil-1,3)-N-acetilgalactosaminide 20 
alfa-2,6-sialiltransferasa 1 (ST6GALNAC1): cttcctctagaacccgacccaccaccatg (Seq ID No: 808) 
 
Asociado a espermatogénesis 7 de Homo sapiens (SPATA7): 
gctcctcttttccagtcctccactgccggggctgggcccggccgcgggaaggaccgaaggggatacagcgtgtccctgcggcggctgcaagaggactaagcatg 
(Seq ID No: 809) 25 
 
Proteína 5 de acoplamiento de Homo sapiens (DOK5): 
cctcctccttcctcctcctcctcctccttcttctcctccttctcggccgggaggaggcagggctggatccctcagccgccgccgctcctcctcctggcaggccggccgcgg
agtcagctgacgccggcgctccagcctcgcctccccgcgccgcgctctgcgctccccgaaagtggctgcaagccggccgcccactgtcagggttggggggacag
agaaagtgatgtgcgccttctaaagcctcgcccagcgccgccgaagcagcttcacctctccaactttctcccaccgactgcttgtcttgaccctgccctccaccctcccc30 
agagccacttcgggtgcgcgctcttgggtaaagggggggtcaccggctgtctgggatg (Seq ID No: 810) 
 
Dominio 1 de glicosiltransferasa 8 de Homo sapiens (GLT8D1): 
tctcctccatcgcctgcagtaagggcggccgcggcgagcctttgaggggaacgacttgtcggagccctaaccaggggtatctctgagcctggtgggatccccggag
cgtcacatcactttccgatcacttcaaagtggttaaaaactaatatttatatgacagaagaaaaagatg (Seq ID No: 811) 35 
 
Disasociado 1 a nedilación y asociado a culina de Homo sapiens (CAND1): 
tggccttttgccctagggagcgagtgcggagcgagtgggagcgagacggccctgagtggaagtgtctggctccccgtagaggcccttctgtacgccccgccgccca
tgagctcgttctcacgcgaacagcgccgtcgttaggctggctctgtagcctcggcttaccccgggacaggcccacgcctcgccagggagggggcagcccgtcgag
gcgcctccctagtcagcgtcggcgtcgcgctgcgaccctggaagcgggagccgccgcgagcgagaggaggagctccagtggcggcggcggcggcggcagcg40 
gcagcgggcagcagctccagcagcgccagcaggcgggatcgaggccgtcaacatg (Seq ID No: 812) 
 
Subunidad t de complejo de nucleación a actina BRICK1, SCAR/WAVE de Homo sapiens (BRK1): 
cgctcttcctcaggcggcggccatg (Seq ID No: 813) 
 45 
Tipo CCCH 15 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZC3H15): 
cggtcttcctcctcgtcctgccgcagggccagaacccctgacggtattcagctgcgcgtaagtctggccggtgccatctgtctccgcaatg (Seq ID No: 814) 
 
Sustrato 1 polo-similar cinasa 1 de Homo sapiens (PLK1S1): 
cggtctccttcggcaaccccggccgaacggccacccagaggctgtgctgagctggcgcagcggcagcagcatg (Seq ID No: 815) 50 
 
Dominio 2 de disbindina (proteína 1 de ligación a distrobrevina) de Homo sapiens (DBNDD2): 
gtttctttcctacgcagccgctcctgccgccgtggtcgctggagctttgcctctctaggccggcagcgcctctcctccatggtcctgtctgtcagcgctgttttgggagcccg
ccggtgaggccgggccacgctcagacacttcgatcgtcgagtctgtcactgggcatg (Seq ID No: 816) 
 55 
KIAA1704 de Homo sapiens (KIAA1704): gattctttttggatagggttgacgttcgtggatagactcatatctgtgaccagtgtccgccaccgcggatg 
(Seq ID No: 817) 
 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens, miembro 37 (SLC25A37): 
ccccctccctgcccacctcctgcagcctcctgcgccccgccgagctggcggatg (Seq ID No: 818) 60 
 
Mioneurina de Homo sapiens (MYNN): 
cgtcctcccaagatggcggagacagagtgaagaaactgtgttccccccttgggttgctatcgatcaagggtaaaattccattctgatatcaaaatg (Seq ID No: 
819) 
 65 
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Homólogo B de clasificación 33 de proteína vacuolar de Homo sapiens (levadura) (VPS33B): 
gcttctttttctggtagaaggcggggttctcctcgtacgctgcggagtctctgcggggtgtagaccggaatcctgctgacgggcagagtggatcagggagggagggtc
gagacacggtggctgcaggtctgagacaaggctgctccgaggtagtagctctcttgcctggaggtggccattcattcctggagtgctgctgaggagcgagggcccat
ctggggtctctggaagtcggtgcccaggcctgaaggatagccccccttgcgcttccctgggctgcggccggccttctcagaacgaagggcgtccttccaccccgcgg
cgcaggtgaccgctgccatg (Seq ID No: 820) 5 
Dedo de zinc de Homo sapiens zinc, que contiene dominio C4H2 (ZC4H2): 
aggcctctccaagcccctaccgcacaggctcatagccccaagcccggaggaggtggctacattgtgtctattgtatcccttggctggtgtatttgtacatctctcgggac
gtgaaattgacagtgaaaagtatg (Seq ID No: 821) 
 
Similar 1 a proteína 2 asociada a BAI1 de Homo sapiens (BAIAP2L1): 10 
cttcctctggcggcgtccggccgcttctcctctgctcctcgaagaaggccagggcggcgctgccgcaagttttgacattttcgcagcggagacgcgcgcgggcactct
cgggccgacggctgcggcggcggccgaccctccagagccccttagtcgcgccccggccctcccgctgcccggagtccggcggccacgaggcccagccgcgtc
ctcccgcgcttgctcgcccggcggccgcagccatg (Seq ID No: 822) 
 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens, miembro 40 (SLC25A40): 15 
cgtccttctcgcgcctcgctctggccctgcaggttgtgtttccgcctctaccccgcctccattccgttgctctctcagtctcagacccgggctctcggtccgccgcttcaggtc
ttggcgcagcctcagagagttggcgcggctctgtgttgaccaaacctagtggatgcagttagcgccggagcccggccccgcccgtcaccagggttattcccgccttct
aggtttgccaggactgccggccctgcagctgccttctgccccaggtttttggctactgatgttacaaacaataaaatattggagcatagagttgaagaacagactcaaa
ccaggtttttatttaattagttaaaaatatg (Seq ID No: 823) 
 20 
Subfamilia C protocaderina alfa de Homo sapiens, 2 (PCDHAC2): 
tttccttttccctccccctggagctgtagcggcagcagcagcaggaagccgagccgggttgagcgactcggaggcgagcggaggagctggaatatggggagtcag
cgaggacggtggggccaggagcccttgggagggcctacggagggagcggccccaggcgctttctagagcgtgagcggtgggggagcaggcgcagggtggca
cgagcggaggcggggcccgggcgtggggcacggctggggaagctgccgcctccggccctgcccggctgcctccgccgcggccagtggctatg (Seq ID 
No: 824) 25 
 
Factor 2 de polimerización de condroitina de Homo sapiens (CHPF2): 
gttcctttttgggttagctttggcagtattgagttttacttcctcctctttttagtggaagacagaccataatcccagtgtgagtgaaattgattgtttcatttattaccgttttggctg
ggggttagttccgacaccttcacagttgaagagcaggcagaaggagttgtgaagacaggacaatcttcttggggatgctggtcctggaagccagcgggcctcgctct
gtctttggcctcattgaccccaggttctctggttaaaactgaaagcctactactggcctggtgcccatcaatccattgatccttgaggctgtgcccctggggcacccacctg30 
gcagggcctaccaccatg (Seq ID No: 825) 
 
Proteína 3 transmembrana relacionadas con tioredoxina de Homo sapiens (TMX3): 
gcttctcttccgctccgggtcggctccgtttccctttccgggcgggcaggcggcggaccccagtgtctttatccctcttttgcacagtcagcttctgcagctctcccgggcta
gcatg (Seq ID No: 826) 35 
 
Miembro F de familia de homólogo ras de Homo sapiens (in filopodia) (RHOF): 
cgacctcttggctccgctagtgcccggcgcgccgccgccagtgctgcgggctccgggcaatg (Seq ID No: 827) 
 
Proteína de interacción de miembro 1, familia B, deligación a proteína precursora beta amiloide (A4) de Homo 40 
sapiens, (APBB1IP): 
ctttctctcaggaaactccactcccaactgacaggtgctatttccagccagtcctatgctgttgcaaatagtgagtccatgaatgccctctgccgtgtgcattacttattttcat
cagcagatcttcgtaacacactcctggaagtgggatgacggggtcaaaaggcgaatccatacataagttaaatagatattgctcaattctcttccacggggttcagac
cattttggatttctacgagcaatgaagacagtgctattcctctacaccctggccggccaactgagcgtggttaaacgtggggagggaggagggtgaggttaccaacct
gatggttgagaaagggcctccgcccagcgcgcccttcctccacccccacccgagagacagctgaactccggccgggacgcgcgtgttgccagtccagccctgca45 
ccgcgtcccctgagggcgggctgcaggcggccgggaagccttgcacaaccggcccaaaagaggaagcccagaaagtgctgaagtaaacactttgggagacc
gttgcaacataaagcggcctctcagtctttggtggaaccatcactaggccccaatcccttagtccctcttgcgtcgaggctgcaaaatggttccattcgccaggagacg
ctcctgagagaagggcgcgcgcggcacaggggccttccttgcacctcggagcaaagcagctcggatagcgccacacgtctgcgcgctgcgtgggaagggcagg
gctgacagcacttcctccccggggcagcgacctggagcccgggtgcggcagtctgcaccgcgcgtcgctttcccggccggagtctcgccgccttcccgcgccccgc
agcgccccgcagagcagtcgagatg (Seq ID No: 828) 50 
 
Roundabout de Homo sapiens, receptor guía de axones, homólogo 4 (Drosophila) (ROBO4): 
ccttccctcttcactgtgagctcagagcagcaggacaaagtgctcgggacaaggacatagggctgagagtagccatg (Seq ID No: 829) 
 
Translocación de Homo sapiens del homólogo de membrana 7 mitocondrial exterior (levadura) (TOMM7): 55 
acctcctttccctttcggattcccgacgctgtggttgctgtaaggggtcctccctgcgccacacggccgtcgccatg (Seq ID No: 830) 
 
Complejo de histocompatibilidad mayor de Homo sapiens, clase II, DR alfa (HLA-DRA): 
ttttcttttattcttgtctgttctgcctcactcccgagctctactgactcccaacagagcgcccaagaagaaaatg (Seq ID No: 831) 
Proteína arginina metiltransferasa 8 de Homo sapiens (PRMT8): cctcctctactatctcggtatcaccaaacccttgccggctcttatg (Seq 60 
ID No: 832) 
 
Aducina 3 de Homo sapiens (gamma) (ADD3): 
ctgcctcttatgaagcaatactagagaggaaaaacaaaacccattcctttaagaaagattccgcctcctctcataagcaagcgcctaatggtaattgtagagtttacta
agtcaaacacttactactcagcattgagagaagctgctgctgctaatgctgctgctgctgctgccgccgccgccgctgctgctgctgctgttggtctgaggctgcagtag65 
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gtttctgtgcagcattgcagaatccacacctagagaacagaagacacagacacgtacgtctactacccttgttagaaggaagctttggatcttcggtggataacaaga
gtaatccacagacttaaaacatg (Seq ID No: 833) 
 
Caja homeótica 1 similar a BarH de Homo sapiens (BARHL1): 
agcccttttggatctaatgcgcagaggaggttggcccagagctcccgggctcccccaaggctgaactccgtccaaggtgcccgcaggctccctgcccgccttcccca5 
tgccagcccgcagctaggggcaggggcagcggcggctggggttgggggtgggtggggagcttttggggaggacaggtcgcagcttggctatg (Seq ID No: 
834) 
 
Homólogo de transporte 46 intraflagelar de Homo sapiens (Clamidomonas) (IFT46): 
ttatctttttgcctagcgactgacaacaggctggttgcttggcgtggaatcctaaagtggcctggctttgagactggagtgagaccccagccctaggctggggttctttcca10 
ttatagaggagacggattcagaagggctacagaccaaggttgttgaaaaccagacatatgatgagcgtctagagattaacgactccgaagaggttgcaagtatttat
actccaaccccaagacaccaaggacttcctcgttctgcccatcttcctaacaaggctatg (Seq ID No: 835) 
 
Anhidrasa X carbónica de Homo sapiens (CA10): 
cccccttttcgggaggagggaggcagggacttgcaggcaagagttgcacctggtctaggaacctgcagagaaaagaactctggggtaagtagtgttctggcactgg15 
cacggaaaggggtaaagggtggggggcatgagagggacgaaatggagagggcagggaatgaattatgcaaaaaaatctccaatatttcgcagcggagggag
agcacagcacagcactcccaggatgagtcctgcctgggtctcccgcgccgaacccgcagcacgaagttctttttaagaagagaaactcgaaaatcctggagggta
acagaggcagccagggcggggcggagtgcggaggcggctgccagggactggggccgaggcggcggccaaggtggcctgaagctgtgacacccagcctcct
cctcctcctcctcatggccgcgctcagcctcacctccccgcccgggcctcctgcctccgcccccgggtgccgggctgcggagctgacgctgggacgcccggcggcg
gcgaggacgctcacctggccaagcctccttctcctcctccccctcccgcccccacctgtcctcctcctctctgagttgggaagcgtagggatccgtaggcgaggaaat20 
aacgacccctgcagttgtattgcggaaaatctcgacagcggcgctagttgcgggcgatggaagccaggcaactgggggttctggggagttcaggaaaatagcaga
ggagcaggaagggcgcgcgcgacctggagagtctgtgtgcccccaccgcgccccagtccccggggcccagcccttcccctcggcgccctggacgcactgccgg
aacccggctgagaggctgcaggctgcgcgcggacctggggagcagggagggtcggcggaggctgccggcggctggcggtttcgggcaataatccctgcctctct
ttctctgtgtgtctgctgtgtctgctccttccccgccccccggaagcaggagaagaactgccccggagcgcagcagccaccctccgaccatgccccggtgaggggg
gcggacttcgagggcaacttgccgcggactgcctgggcttagccagcgagctacgcgctcccgggagcccggaattgcacggcgcagcccggcggggggctat25 
cgtctatgtcttcttggggcgccagacgaatcggggtctcgtttttgctggaagagcccagtgttggtggcttcaggtggctgctgccgccgccgccgccgccgccgctg
ctagtgcggtttccgccgctggtgcgaagagaagagacacgcgagcggggagacctccaaggcagcgaggcatcggacatgtgtcagcacatctggggcgcac
atccgtcgagcccgaggggagatttgccggaacaattcaaactgcgatattgatcttgggggtgactgtccctggccggctgtcgggtgggagtgcgagtgtgcactc
gctcggaagtgtgtgcgagtgtgtatgtgtgtgtgccgtgtcgggctccccccttccccccgttttcccgtcgagtgatgcacttggaatgagaatcagaggatg (Seq 
ID No: 836) 30 
 
Fosfatasa 22 de especificidad doble de Homo sapiens (DUSP22): 
cctcctccctgtaacatgccatagtgcgcctgcgaccacacggccggggcgctagcgttcgccttcagccaccatg (Seq ID No: 837) 
 
Similar 3 a olfactomedina de Homo sapiens (OLFML3): gttccttctactctggcaccactctccaggctgccatg (Seq ID No: 838) 35 
 
Dominio 1 de fosforibosil transferasa de Homo sapiens (PRTFDC1): ccgtcttcccttcccgcgttccccgggagaaacatg (Seq ID 
No: 839) 
 
Translocación de Homo sapiens de homólogo 22 de mitocondrial exterior (levadura) (TOMM22): 40 
cctcctttccgcttccggtgtcccctacagtcatg (Seq ID No: 840) 
 
Arrestina de Homo sapiens, beta 1 (ARRB1): 
gctcctcctgctggctggggattttccagcctgggcgctgacgccgcggacctccctgcgaccgtcgcggaccatg (Seq ID No: 841) 
 45 
Inhibidor 1 de apoptosis inducida por citocinas de Homo sapiens (CIAPIN1): 
cctcctctcgcgagaggcgcaaggcgtggagtcgacggctggagagaagccgggagcgagcccaggcggcagtcttgattcccttttggccagcagtttttaggtct
gtcagtactgcactgcaagaatg (Seq ID No: 842) 
 
Similar 1 a factor de transcripción de cremallera de leucina de Homo sapiens (LZTFL1): 50 
taccctccttccccattttctgtggtccaactaccctcggcgatcccaggcttggcggggcaccgcctggcctctcccgttcctttaggctgccgccgctgcctgccgccat
g (Seq ID No: 843) 
 
Fosfolípido escramblasa 4 de Homo sapiens (PLSCR4): 
agccctcccttccgcgcgcttactttgtttataacttgaaaaatcctctccgtctcccttccctgcctcctttcctttccctttcctctgccagtacaactagacccggcgtctggc55 
gtccccggtgcccagcattctgcggggcaggcggattaattggaattcttcaaaatg (Seq ID No: 844) 
Ectonucleosido trifosfato difosfohidrolasa 7 de Homo sapiens (ENTPD7): 
cctccttccggctgggcaaggggccgcggggagcagctcgggactgaaccgagaggtgccgaaggaaccggcgggccgcttgatcccgctgcagacgtagga
gatgcctgggacaaggaggccaccttctcagggcaaaagaaaaagaaggtgacaggcgttgagaccaccgaagggaacccatg (Seq ID No: 845) 
 60 
Homólogo 3 de fascina de Homo sapiens, proteína de agrupación de actina, testicular (Strongylocentrotus 
purpuratus) (FSCN3): 
agttctctctgggaacatctggtgggtactacaggccctattccaggccctatggcctgtggaacctcaccacgggggggagggctgggccagacggagacatcac
ctgtggtgtcagccccatg (Seq ID No: 846) 
 65 
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X-prolil aminopeptidasa de Homo sapiens (aminopeptidasa P) 1, soluble (XPNPEP1): 
cctccttcgcgccggcccttccgcgggtgatcagctggtctgcgctcccctgacgtgggctggggcacgtcaccgccgaatg (Seq ID No: 847) 
 
REX4 de Homo sapiens, homólogo de ARN exonucleasa 4 (S. cerevisiae) (REXO4): 
gggtctcttccggagtcttttcctggacggggtccctgcggtgggtgtgtttcggcctggcctgggcaggcgcttgtgctgccagggcgccgggcccggggaggccgg5 
ggtctcgggtggccgccggcccaggcgctggacggcagcaggatg (Seq ID No: 848) 
 
Motivo LYR 4 de Homo sapiens (LYRM4): ttttctttccaaaatg (Seq ID No: 849) 
 
Polipéptido 24 de caja DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) de Homo sapiens (DDX24): 10 
ggttcttcactcgcgactgacggagctgcggtggcgtctccacacgcaaccatg (Seq ID No: 850) 
 
Proteína 159 transmembrana de Homo sapiens (TMEM159): 
ccttcttcctcttgttcctcctcctgcctctcttcgcttcgcctgcaaacgcggtgggggctgctcggcggtcaggagcaggttaccctccgtctgcatgcccaccatcaag
gtatgaggatggtagaagctctcgtcgaaccagatggatgaagaccactaacggcttttgtttcctctggtaacagcaagagacagagcgacatgagagattggacc15 
gcgggctgcactggagaatttactggtaggataattcatccctaaagagattgaagtgagcttcagaatg (Seq ID No: 851) 
 
Miembro 4 de la familia NDRG de Homo sapiens (NDRG4): 
cggcctccgcccctgcagccgcgggcacgcggaggggctcctggctgcccgcacctgcacccgcgcgtcggcggcgccgaagccccgctccccgcctgcgcgt
ctgtctcgtccgcatctccgcggcctcctgctccacgacgtgaccatg (Seq ID No: 852) 20 
 
Proteína 1 de interacción a caja homeótica de loeucemia de células pre-B de Homo sapiens (PBXIP1): 
ttttcttctcgggctgcaaacaaagggaagcctgcaacaagttaagctgaagaccgaagcaagagctggttcaggtggcagccacagcagcctcagggacctcag
caactatg (Seq ID No: 853) 
 25 
Homólogo 1 de gastrulación trenzado de Homo sapiens (Drosophila) (TWSG1): 
ctgtctctttaaggtgcccgaggctcgcgggcgctgcgctgaggggacggcgggaggcgcggcctggcctcgcactcaaagccgccgcagcgcgccccgggctc
ggccgacccggcggggatctaggggtgggcgacttcgcgggaccgtggcgcatgtttcctgggagttactgatcatcttctttgaagaaacatg (Seq ID No: 
854) 
 30 
Proteína 286A de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF286A): 
gtcccctttgtgaggcccgggatgggaggtgcccggttcccccagggacagcttcaagcggtagggacagacatctgaggacccagcctcagggatgctgtcccc
gggcttccaggctccagcgccgtaggactgaggcagactccacggtgagaaagagacccgatctaacccaggcctttcatcagagcccaggagggaaggcag
gaagtgggaccacgaggcccggggggcttctaactcgtctggccagggagatctgaattggggtgaagagcagaatctccagaacaaggaggaggtggtgatc
atg (Seq ID No: 855) 35 
 
Proteína A14 de ligación a calcio S100 de Homo sapiens (S100A14): 
gctcctcctgtcttgtctcagcggctgccaacagatcatgagccatcagctcctctggggccagctataggacaacagaactctcaccaaaggaccagacacagtg
ggcaccatg (Seq ID No: 856) 
 40 
Translectura ANKHD1-EIF4EBP3 de Homo sapiens (ANKHD1-EIF4EBP3): 
tgctcttctcgttcccgagatcagcggcggcggtgaccgcgagtgggtcggcaccgtctccggctccgggtgcgaacaatg (Seq ID No: 857) 
 
KIAA1143 de Homo sapiens (KIAA1143): ctgtctttacccagagctaccatg (Seq ID No: 858) 
 45 
Neuroligina 4 de Homo sapiens, ligada a X (NLGN4X): 
ctctctttttcttgcagaaccgtctctctcccttctctgtctcttagcacagagctcttattcagccactagcttggcccttcctgcttcaattgtaatgcttgttctgcccgtccaca
gactattggcggcagaaacaacgaatttcctccaaactaggcggtgttggtggctcttgcattcctctggatgaggaaatctagttggggggttccagaaggggaagg
ctcctgggctttcaatacatcctcctgaatcatacctcgtttcgggttccctagaaaaatctggacgtgtaaaaagaactcttaacggccgatgcagctcttccaaagcta
aggctgccttggagttttcataagaaattgtccctggaggtgttggatgatcacagcttccttggagcattgcagttgctggaatccagtttcaggattaagggagggctg50 
cctccttgcaatgggctgccaagaaaacggctgtgcttgttcttaacctcaggctctgtctgtgatcagtctgagagtctctcccaggtctactgctccctggaaagcccta
tctctctgcaggctcgcctctgggctttgtctccttggagccacatcactgggacagctgtggatgtggatgcagatttgaaccatg (Seq ID No: 859) 
 
Proteína de señalización antiviral mitocondrial de Homo sapiens (MAVS): 
ccgcctcctcgctgcgggaagggtcctgggccccgggcggcggtcgccaggtctcagggccgggggtacccgagtctcgtttcctctcagtccatccacccttcatgg55 
ggccagagccctctctccagaatctgagcagcaatg (Seq ID No: 860) 
 
Incorporador 1 de serina de Homo sapiens (SERINC1): ctgtctccatcttgtctgtatccgctgctcttgtgacgttgtggagatg (Seq ID No: 
861) 
 60 
KIAA1324 de Homo sapiens (KIAA1324): 
cctcccctttttttccgccttctgccagcagaagcagcagccgcagcacctgagccgctactgccgctcactcaggacaacgctatg (Seq ID No: 862) 
 
Sinaptotagmina IV de Homo sapiens (SYT4): 
ggacctccctctttgcctcctccctgttccaggagctggtgccctgggctctgcgctgttgttttcagcgctccgaaagccggcgcttgagatccaggcaagtgaatccag65 
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ccaggcagttttcccttcagcacctcggacagaacacgcagtaaaaaatg (Seq ID No: 863) 
 
Subunidad 2 catalítica de piruvato deshidrogenasa fosfatasa de Homo sapiens (PDP2): 
cttccttctggagctgggtcctgactagggaccgcctgggtgaggtgaggacctggtggccgcagttgtggcactgtgcgcaggcgctgaactgaccggacggagc
gggcggctgtggcctcgccagctggtttaaaaatatccttttttgctgaaggaacacatttgctggtatagtttcagaatg (Seq ID No: 864) 5 
 
Gefirina de Homo sapiens (GPHN): 
ctatcctttcctctcagtcctgccatctagctgccttgggtctcgcgctccgcagagcgttccgacactctccggcctcgttctgccgcctccgcgcgctctccccgtgcggc
caccgcgccccccaagcttgcctccttcttgccggacttggggccgcgcgccctgactccttcccctcccgcggacccgcgcactcccggcgcggcctctcccccac
gcaggccaccgtgcactctgtggcctccccctccttccccgctctcctcgcgcttctctggctccctagctgtcgcgctctcctcggcgagcgcgctcccggcccgcgcg10 
ctccgggctccggtttctcccggctcctgtcagtgcggtgactgcgctgggaaacatg (Seq ID No: 865) 
 
Homólogo 2 deltex de Homo sapiens (Drosophila) (DTX2): 
ccttctcctgagagtcggagccacagccagagccctgcccaggccgagccggagctgcagcccgagcgcggtggtgccctcagccccgtcctcttgtcctcctcag
cctcggtgccttggaatttgtgtcgctgagtcagcaagcctttcagatttgcccggtttttgttgtttgtggtttgtatcaagatgggaactcaaacaagtcattcctcctaagg15 
agctggtgtcttcatccagaagggacagtttgtgccagctctccagagagaaaaggatctggtactgttctggagtggcctgtagcagacactgaaccaccagccag
ctgcatttgttgtcctggaagtcattgccaactctgccagtcacactggggtccccagagaagtcaagatctgccggaggcgctgggcaatgaccccgggactccag
gccagaggggtctgaagctgtttgggaaagcagcgggactccttgggaagatg (Seq ID No: 866) 
 
Familia E de antígeno de melanoma de Homo sapiens, 1 (MAGEE1): 20 
ctgcctttttcaccacctctaatttcagcttcagcagttgcttggaactttggttctggcagcagcagcaacatcattaccgctagcggcagttttgtgccgaggcacctaca
cacctcccgtcctctctgccagatcgcgggcctgtcggtgtctgctcctacacgccaacgccggtgggcaggaccatg (Seq ID No: 867) 
 
Receptor 107 acoplado a proteína G de Homo sapiens (GPR107): 
cgccctttcaccccggacgtgggcgggagaggaagcggctggtgatgctggaacaaacatg (Seq ID No: 868) 25 
 
Dominio 1 PDZ y LIM de Homo sapiens (PDLIM1): 
cgctctttctccgacagctgccgggggtgccctgcaagctgttccgcgcgtcctgcccgtctgtccccgcgggtcgtcgcccgccacagccgcgccatg (Seq ID 
No: 869) 
 30 
Timosina beta 10 de Homo sapiens (TMSB10): 
cgctcttttgtttcttgctgcagcaacgcgagtgggagcaccaggatctcgggctcggaacgagactgcacggattgttttaagaaaatg (Seq ID No: 870) 
 
Fosfolípido escramblasa 1 de Homo sapiens (PLSCR1): 
agacccttttcagacccttttccggctgacttctgagaaggttgcgcagcagctgtgcccggcagtctagaggcgcagaagaggaagccatcgcctggccccggctc35 
tctggaccttgtctcgctcgggagcggaaacagcggcagccagagaactgttttaatcatg (Seq ID No: 871) 
 
Factor 1 de alargamiento de traducción eucariótica beta 2 de Homo sapiens (EEF1B2): 
gggtcctttttcctctcttcagcgtggggcgcccacaatttgcgcgctctctttctgctgctccccagctctcggatacagccgacaccatg (Seq ID No: 872) 
 40 
Pirofosfatasa de Homo sapiens (inorgánica) 1 (PPA1): 
ggctctctccttgtcagtcggcgccgcgtgcgggctggtggctctgtggcagcggcggcggcaggactccggcactatg (Seq ID No: 873) 
 
Reparación defectuosa de complementación de reparación por rayos X de Homo sapiens en células 5 de hámster 
chino (reintegración de hebra doble rota) (XRCC5): 45 
ggctctttccgctatctgccgcttgtccaccggaagcgagttgcgacacggcaggttcccgcccggaagaagcgaccaaagcgcctgaggaccggcaacatg 
(Seq ID No: 874) 
Dominio de dedo de zinc 1 GATA de Homo sapiens (GATAD1): 
gatccctttcccagtcctgcttcccagtgcctcgggccagggaatcctggcctccgcctgcggagccggcggaacccgcttcccgcctccacggggcagcgccagc
ggcctggtcctttcaccggcagctccgtgccgacgctctcaccgctcttcctatcgccgggagtggcgggccgaccagggggcggccgggctaccgtccgccattcc50 
cgtgtctctgcgcccgcgggggccgcccgagccggccaccatg (Seq ID No: 875) 
 
Enolasa-fosfatasa 1 de Homo sapiens (ENOPH1): 
ccgccttttccagttccaggtgtgcagaagtgtcctctccccacgcgcggcgggctgcacttggtcgctggctccgagatcgcgcggggccgccggaagcccaaga
cggtaccgggggccgcagccgcagccggcgccgccctccgccctccccaacagcaggccgagtcccgtagcatccggtagggaaatg (Seq ID No: 876) 55 
 
Regulación de 1B que contiene el domino pre-ARNm nuclear de Homo sapiens (RPRD1B): 
agctctttccgggggcccggggaactactctccttgcctcgctctgtctccttcgaagtgctctgcgcgaggttcagagcggccgccgcctccaaagggacggttttcta
gagctccgacgcctctcggtgcccctctgctccggcccttgccctttgacctcgctctcgcggcagggtgagaggtcgggtggccatcttgtggcggcggcgcgggcg
gctgttactgcggagacccatcccctcccccttctcgcacccctggcagtctgtcagtcggtaaaaagtcccgcagcctgtcaggtgaggccccggcctcgtgccgtc60 
gctcttcccgccgcactgggcggcccaggccgctccctgccgggcctcactgccgccaccatg (Seq ID No: 877) 
 
Familia con similitud con secuencia 60 de Homo sapiens, miembro A (FAM60A): 
ctatctttctagacaaggcagttgaggaggagggagcgcttgagggggactggcctggcgtgcactccgcacctcggggacattattgcgcgtggaacggctgctttt
ggaaggcacaacttcctgaatggaccatgactcccaccaaagatccctgtctctgattcaccaaacagcttcaaccctgaaaccaggacgagaagttgacaacatc65 
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tgagtggacagctaattgacctaagacttcagaccagactattgcccagaagaaaagatg (Seq ID No: 878) 
 
Proteína 1 que interactúa con MID1 de Homo sapiens (MID1IP1): 
gggccttttatctcggtgctgccgggggaggcgggaggaggagacaccaggggtggccctgagcgccggcgacacctttcctggactataaattgagcacctggg
atgggtagggggccaacgcagtcaccgccgtccgcagtcacagtccagccactgaccgcagcagcgcccttgcgtagcagccgcttgcagcgagaacactgaat5 
tgccaacgagcaggagagtctcaaggcgcaagaggaggccagggctcgacccacagagcaccctcagccatcgcgagtttccgggcgccaaagccaggaga
agccgcccatcccgcagggccggtctgccagcgagacgagagttggcgagggcggaggagtgccgggaatcccgccacaccggctatagccaggcccccag
cgcgggccttggagagcgcgtgaaggcgggcatccccttgacccggccgaccatccccgtgcccctgcgtccctgcgctccaacgtccgcgcggccaccatg 
(Seq ID No: 879) 
 10 
Proteína 35 transmembrana de Homo sapiens (TMEM35): 
ctctccctttgtcattctagctgcctgctgcctccgcagcgtccccccagctctccctgtgctaactgcctgcaccttggacagagcgggtgcgcaaatcagaaggatta
gttgggacctgccttggcgaccccatg (Seq ID No: 880) 
 
Fragmento Fc de IgG de Homo sapiens, IIa de baja afinidad, recepto´r (CD32) (FCGR2A): 15 
cttcctcttttctaagcttgtctcttaaaacccactggacgttggcacagtgctgggatg (Seq ID No: 881) 
 
Homólogo 2 de tribles de Homo sapiens (Drosophila) (TRIB2): 
ctttctctttttgtttggcttctaacgcgttgggactgagtcgccgccgtgagctccccgaagactgcacaaactaccgcgggctcctccgccccgtctgcgattcggaag
ccggcctgggggtcgcgtcgggagccctggcgctgcagctccgcaccttagcagcccgggtactcatccagatccacgccggggacacacacacagagtaacta20 
aaagtgcggcgattctgcacatcgccgactgctttggggtaacaaaaagacccgagttgcctgccgaccgaggacccccgggagccgggctcggagcagacga
ggtatccggcggcgcccatttgggggcttctaactctttctccacgcagcccctcttctgtcccctcccctctcgctcccttttaaaatcagtggcaccgaggcgcctgcag
ccgcactcgccagcgactcatctctccagcgggtttttttttgtttgtcgtgtgcgatcctcacactcatg (Seq ID No: 882) 
 
Familia con similitud de secuencia 3 de Homo sapiens, miembro A (FAM3A): 25 
cgtcctctccgggggcggagcgggtcggcgggcctgacagggaacctccctgaccgagcccacgtctccccacggccagagaaatctccggcccggcccgcat
cgccagcccccaggcccggaggaacggcccgagcccaggagaaccacatcttcgtcccagccccggaggctcctgtgggcaagatcgtgagccaacgggttc
ctgaggcccctcctggccaggcagggtttccccgcgcgtttccgaggagccctgcctggccgggcggctggacaaacaggtcgtagcaccgatcgcgcccgcccc
cagcaggggtcccgcacaggcttgcccctgacccccacccaaacctgtccttccgctttgcccccaaacagtgcacttgccggcggtcccaacccagcaggagaa
gtggacatg (Seq ID No: 883) 30 
 
Componente 4 de complejo de exoquiste de Homo sapiens (EXOC4): ggctctccccgcgtccaagatg (Seq ID No: 884) 
 
Ácido graso elongasa 5 ELOVL de Homo sapiens (ELOVL5): 
gcgccttcctcttcccatcgcgcgggtcctagccaccggtgtctccttctacatccgcctctgcgccggctgccacccgcgctccctccgccgccgccgccttgctgctgc35 
tcaaagctgctgccgccccttgggctaaaaggttttcaaatg (Seq ID No: 885) 
 
Enzima de edición de ARNm de apolipoproteína B de de Homo sapiens, 3G similar a polipéptido catalítico 
(APOBEC3G): 
ctttctctttccctttgcaattgccttgggtcctgccgcacagagcggcctgtctttatcagaggtccctctgccagggggagggccccagagaaaaccagaaagaggg40 
tgagagactgaggaagataaagcgtcccagggcctcctacaccagcgcctgagcaggaagcgggaggggccatgactacgaggccctgggaggtcactttagg
gagggctgtcctaaaaccagaagcttggagcagaaagtgaaaccctggtgctccagacaaagatcttagtcgggactagccggccaaggatg (Seq ID No: 
886) 
Receptor de ácido gamma-aminobutírico B (GABA) de Homo sapiens, 1 (GABBR1): 
gctcctcctcctcccctccgtcggtcagtcagtccgcgaggagagtccgcggtggcggcgacggtggcgagagccgcgggggccgtaggaagccaaccttccctg45 
cttctccggggccctcgccccctcctccccacaaaatcagggatggaggcgcctccccggcaccctcttagcagccctccccaggaaaagtgtcccccctgagctc
ctaacgctccccaacagctacccctgccccccacgccatg (Seq ID No: 887) 
 
Cofilina 2 de Homo sapiens (músculo) (CFL2): 
cctccttctcctcccagtgccacagagccgaagcccgagctgccgccgcagccacagccgagggcactatg (Seq ID No: 888) 50 
 
Polipéptido 35 de caja DEAH (Asp-Glu-Ala-His) de Homo sapiens (DHX35): tgaccttttaccccaacatg (Seq ID No: 889) 
 
Resistencia a inhibidores de homólogo A de colinesterasa 8 de Homo sapiens (C. elegans) (RIC8A): 
ccgccttccccggcgcgccatg (Seq ID No: 890) 55 
 
Proteína 10 de ligación a FK506 de Homo sapiens, 65 kDa (FKBP10): 
agttctttgtagtgcctccctcagactctaacacactcagcctggccccctcctcctattgcaaccccctcccccgctcctcccggccaggccagctcagtcttcccagcc
cccattccacgtggaccagccagggcgggggtagggaaagaggacaggaagagggggagccagttctgggaggcggggggaaggaggttggtggcgactc
cctcgctcgccctcactgccggcggtcccaactccaggcaccatg (Seq ID No: 891) 60 
 
ArfGAP 1 pequeña de Homo sapiens (SMAP1): 
cctcctcccgttccagctgccgctgccgcttcctgggctgagtccgcccgcggtcccggcggcgccaggtgcgttcactctgcccggctccagccagcgtccgccgcc
gccgtagctgccccaggctccccgccccgctgccgagatg (Seq ID No: 892) 
 65 
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Marco de lectura abierto 93 de cromosoma 14 de Homo sapiens (C14orf93): 
cctcctttttgcacacacacgaatacaaagagccatacgaccttcggatgccggaaggtccttctgaatcccttccctgttccttaggttgcactagtcgggggttccatg
ctggggggcagaaggaatgctctctaccgtctgaaaccgttcatcaggaaggccttgatttgtgatgtgctaggagagcacaggatctgcaaatagaaggcacctgt
ctcccttctgcaggccgaggagaggccgccatggactgtgtgcttcttcatggcttgtttactcttctttcacagaccctacagcttggggcctgggctcctctgaccatcct
cattgagaaaggaaagtgagtccagagaagttgatgcttcctacctgttggagcggcccagcagtgtaagcgtggttgttactgccccatccgccatg (Seq ID 5 
No: 893) 
 
Brevican de Homo sapiens (BCAN): 
cgccctcttccgaatgtcctgcggccccagcctctcctcacgctcgcgcagtctccgccgcagtctcagctgcagctgcaggactgagccgtgcacccggaggaga
cccccggaggaggcgacaaacttcgcagtgccgcgacccaaccccagccctgggtagcctgcagcatg (Seq ID No: 894) 10 
 
Caja homeótica similar a H2.0 de Homo sapiens (HLX): 
cggcctctcttcctcagtgcgggcggagaagcgaaagcggatcgtcctcggctgccgccgccttctccgggactcgcgcgcccctccccgcgcgcccacccaccc
agtccggctggactgcggcagccgcgcggctcaccccggcaggatg (Seq ID No: 895) 
 15 
Homólogo A de oncogen viral de reticuloendoteliosis v-rel (aviar) de Homo sapiens (RELA): 
ccgcctctggcgaatggctcgtctgtagtgcacgccgcgggcccagctgcgaccccggccccgcccccgggaccccggccatg (Seq ID No: 896) 
 
Proteína 277 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF277): cctcccttttcttttctgccgggtaatg (Seq ID No: 897) 
globoside alfa-1,3-N-acetilgalactosaminiltransferasa 1 de Homo sapiens (GBGT1): 20 
cttcctcttttctgtctggcccgcggccccgctgcctgccctgctccaggctccacctgcgccgccgatcgcccgggtatcgcgggggcccaggccagctgagtccgttt
tccgcgccggggtggcgcccctccaaccgtcctaacgccgggccggcagcaaggagtgttcctgggacctcagagaccaggctcagagcctgacatccctgcga
ggggacagcctcatccgcccaggccagtgggggtctctacaagtgcccaggctcaggtgcagcccccagcaatg (Seq ID No: 898) 
 
Reegulador 6 de transporte de iones que contienen el dominio FXYD de Homo sapiens (FXYD6): 25 
ggtcctcctgggagtctcggaggggaccggctgtgcagacgccatg (Seq ID No: 899) 
 
Factor 3 de exportación de ARN nuclear de Homo sapiens (NXF3): 
tcctctctatgcttggggaaggaacttcctgtaagcaaggcttgaggcttgctctcgccttcgtcagcagccctcctcaatcttctccaaactcccgtccccaggccacac
agattctcctcaagagagccctataaggacattggtaaaatg (Seq ID No: 900) 30 
 
Marco de lectura abierto 133 de cromosoma 14 de Homo sapiens (C14orf133): 
attcccttccgcccccttctctaagctgcacagcctgaatagaagggctggtccagcggcggcggaggctggcgctgtcctgagagggagggctctgtgcggaaga
gtcagggcgacccttgggcgctggagtacgcttgggactggggctgcgagtgagcaccagcgattggttcggaagcggacatttggttcagaacgagcatttaactc
tgccagggatccgctgggctctgacgactgcggtagatccatggcttcctggacgttcacccgtagagtcatcctagcttaactcttgttccctggtctcagttcacaagc35 
ctcacctgtatcttcctggctcggaagataattgaaaccaagtctgacttctcaatg (Seq ID No: 901) 
X-prolil-aminopeptidasa 3 (aminopeptidasa P) de Homo sapiens, putativa (XPNPEP3): 
ctttctcttcccgacgcgtgagttaggccgtaatg (Seq ID No: 902) 
 
Inductor-obliterador de muerte 1 de Homo sapiens (DIDO1): 40 
ggccctctggcaagatggctgctgcggaggcgttggagcgcggaaatctggaaccgggatggcgacgtctacactgagtcggaggcgaaggagcttactccacg
ggaacagcctctagataatctgagttgttgaaaatacgaagcctgttactcgtgaacagtggctgacaacagtgttgttgtgagcctggctgtctgcttggacccagagg
tttcgtctgccagggtttttggttgtatttaggatttcagggaaaagtgtccaagctttcagtgttggagcaggtatg (Seq ID No: 903) 
 
Efector de apoptosis PERP, TP53 de Homo sapiens (PERP): 45 
cggcctcttcgcttttgtggcggcgcccgcgctcgcaggccactctctgctgtcgcccgtcccgcgcgctcctccgacccgctccgctccgctccgctcggccccgcgc
cgcccgtcaacatg (Seq ID No: 904) 
 
Similar a antígeno de nefritis tubulointersticial 1 de Homo sapiens (TINAGL1): 
tcctctcttgactttgagcgtccggcggtcgcagagccaggaggcggaggcgcgcgggccagcctgggccccagcccacaccttcaccagggcccaggagcca50 
ccatg (Seq ID No: 905) 
 
Factor 4H de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens (EIF4H): ggttcctctcggagcggagacggcaaatg (Seq ID 
No: 906) 
 55 
Complejo de condensina I no de SMC de Homo sapiens, subunidad G (NCAPG): 
ccccctctcgcgggaattatttgaacgttcgagcggtaaatactccctggggctgtcatagaagactactcggagagcgctgcctctgggttggcgggctggcaggct
gtagccgagcgcgggcaggactcgtcccggcagggttccagagccatg (Seq ID No: 907) 
 
Homólogo de reparación de excisión de nucleótidos MMS19 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (MMS19): 60 
tatcccctcccacggtctctagttcgcgttatg (Seq ID No: 908) 
 
Homólogo DnaJ (Hsp40) de Homo sapiens, subfamilia C, miembro 1 (DNAJC1): 
ctgcctctacagctgtgtgtaggcctgggggcgagggtcttcggaacgtagcgctggctgcggccccgcccgcctacccacccgcccgtccggcagccggctcccg
ccgcctccgcgctctgtctggggccagccacctggcgggccgctccggtgcgcctgcccgcgcttttcactgacaggcgctgttccccacagccagcgccgcccgc65 
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cacgtcccagctctcggccaacggagctgcgcggcgggtgacctttccgagcccagcgcgatg (Seq ID No: 909) 
 
Homólogo estimulado por gen de ácido retinoico 6 (ratón) de Homo sapiens (STRA6): 
ctaccctttcatctctgcaactccttcctccctgggcctcccttctggtgtgtctgtgggtctgtctaggtgggcttgggaaaggggaaggaaggggcgtctctttaggcagc
tcagactggacaagccttctttgaaaatggtcctttgaacacacgcctgctggtggttggtcagacagatgcgccagcgggagccccggggccccaaggggacag5 
ctatctctgcaggaccagtgcgatg (Seq ID No: 910) 
 
Homólogo inducido por 5-azacitidina de Homo sapiens (AZI2): 
cagccccttttccggctgagagctcatccacacttccaatcactttccggagtgcttcccctccctccggcccgtgctggtcccgacggcgggcctgggtctcgcgcgcg
tattgctgggtaacgggccttctctcgcgtcggcccggcccctcctgcctcggctcgtccctccttccagaacgtcccgggctcctgccgagtcagaagaaatgggact10 
ccctccgcgacgtgcccggagcagctcccttcgctgtggaagcggcggtgtcttcgaagaaaccggaagcccgtggtgacccctggcgacccggtttgttttcggtcc
gtttccaaacactaaggaatcgaaactcggcggccttgggggcggccctacgtagcctggcttctggttgtcatg (Seq ID No: 911) 
 
Polipéptido E de polimerasa I (ARN) de Homo sapiens, 53kDa (POLR1E): 
acgccttttccggcccgcagcgcggcctgggctcccgcgtgtttaaaagtgcgcttgtggctgctgctgtcttaactcctgtgcttggcggacagacaggcgagatg 15 
(Seq ID No: 912) 
 
Proteína S25 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPS25): 
agtcctttctcgtcgctgctcggctcgcggcccgtggggtcggccccgccaccgttgccgccatg (Seq ID No: 913) 
 20 
Homólogo A de TRM2 ARNt metiltransferasa 2 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (TRMT2A): 
cggcctccgccgcacgcgctggcggactaagagtggctggcgaagcgagcggccggcgcgggcccctggcgggcgggcggtacagccccaagcctgagacc
cggacctgagcatcgcaggttcgagtcccgccccgcctggggcgaagccgggggtggcggcgacctcgcggcgttgcaccggctctgtgagcacctcccctctga
gcacttcccttgtgacaggccacttcccttgtgacaggcccaggacgaggtggccaggcggcccccatggcgtccctggtctaggcggagaaccgcctgggcgatg 
(Seq ID No: 914) 25 
 
Proteína relacionada a lípido fosfato fosfatasa tipo 2 de Homo sapiens (LPPR2): 
ccctccctccacctcggagtctgcgcggcgcggccaggcccggccgaccgcgtctcggtcttcgcgtctgccagcctggctggcagtccgtctgtccatcccgccgc
gccggggcagtctaggcggagcgggggctcaggcggcggcggcctcgacgcgagtgagtgtcgtggttggggtgctggacccagagtgcctaccctcgcctgcct
gggcctcagtttccacatctgcacaatgggggtgaccatccctgccctgctggctgccaggagcggctgtgagtcttcaggcgtggatgcagcctgggggaagccat30 
agggcgctttcacaggcctggccttcaccatg (Seq ID No: 915) 
 
Marco de lectura abierto 1 de cromosoma 11 de Homo sapiens (C11orf1): gaaccttttttcacctcgtctgaaatg (Seq ID No: 
916) 
 35 
Monoxigenasa asociada a microtúbulos de Homo sapiens, 1 que contiene el dominio de calponina y LIM (MICAL1): 
cgccctcccacccgctcagacctggttgccagcccaacaggaagcggcccctcccggcttcggagccgccgccactcatctctgcccagctgctgccctccccagg
aggcctccatg (Seq ID No: 917) 
 
Cadena ligera 2 de quinesina de Homo sapiens (KLC2): 40 
gctcctttaaggcagcgaacgggccaagagaagcgtgtttcgccccctccgacgccaccgaggtagcggcttcacctttaaggcggcgcgggggctgctgggaag
gccggcgggatggaggcggcgggaccggctcgcgggtgcgggtccgggtgaagcgggaggcagccagagtcggagccgggcccgagcaccaggcgcagg
cccggcgcccgcctgcccgcaccctcgtcctcacagacgccacagccatg (Seq ID No: 918) 
 
Raparador 1B de reticulación de ADN de Homo sapiens (DCLRE1B): 45 
acttcctttttctgcccactctggtaacttattgctctgctgggctctttcccttagggtctctggccctgttcttgccccagcatgacttttatcgggacgccgttgtggaagcctc
acgcaggagccctgcccccgtggagaagatcccactggtgactccaaccctaccaccatg (Seq ID No: 919) 
 
Repetición de armadillo de Homo sapiens ligado 5 a X, que contiene la (ARMCX5): 
gctcctcccactgccgttgtgggtaacgcggacgtggaagaacctcgtctgcggaggaaaaggtagatgttaaatggtaactacgcgcgaggttctgaggagccct50 
gggaacaggaaggagaaaagaataccaaaagtgacaacagtttgccaatcgcagtctttaatctgataaagcggttatctcgtcttgagtcccaggtgccgagtcaa
tccccatacacagccgccgccattgcctcgagtccttgtgtctgactgtctgttcctgctgctgtatgacacagcacctcgaggcaaggaaataagaaaactgcctctg
atccaagcagagaaggtctgcctgtagatctgctgtagggcttgtcaccattggaagcaaggtcctacttcagtggcagatctggtggccttggagtggctgaagacc
accaccctccacagggctgggcccatgcacagccatccttccctaccttgagtgagcttcctctgcatgttttctatatcactggcagagcctgtagttggaaaggggac
agagtgactactggactttgtgtgaaaacaccaaccgggacaaaacttcagtcaaggctgagacgggtgggggtatataacttgtccttacgttaaacttggaacatg 55 
(Seq ID No: 920) 
 
Marco de lectura abierto 43 de cromosoma 12 de Homo sapiens (C12orf43): aatcctttgcggtggttcaagatg (Seq ID No: 
921) 
 60 
Homólogo A de clasificación de proteínas vacuolares 33 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (VPS33A): 
ggtcctcccgtaggaaccggcggactcggttggcgttgtggggcagggggtggtggagcaagatg (Seq ID No: 922) 
 
Superhélice 2 rica en arginina/serina de Homo sapiens (RSRC2): 
gggcctcctcgcctttgtgccatccgggtctctcgcgcgagcgatttagtctgaggcgaagcttcggagcggccggtactgttgaaagcgacaagtggaggcgccgct65 
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ctagcggccgggactctgaactatggcggctagtgatacagagcgagatggactagccccagaaaagacatcaccagatagagataagaaaaaagagcagtc
agaagtatctgtttctcctagagcttcaaaacatcattattcaagatcacgatcaaggtcaagagaaagaaaacgaaagtcagataatgaaggaagaaaacacag
gagccggagcagaagcaaagagcgtgcttatgcgcgaagagactgaactgaagacgctgcagactcagatagcaaaataataagcctacttcatgataaggga
agaagacatgaatccaaagataaatcctctaagaaacataagtctgaggaacataatgacaaagaacattcttctgataaaggaagagagcgactaaattcatctg
aaaatggtgaggacaggcacaaacgcaaagaaagaaagtcatcaagaggcagaagtcactcaagatctaggtctcgtgaaagacgccatcgtagtagaagca5 
gggagcggaagaagtctcgatccaggagtagggagcggaagaaatcgagatccagaagcagagagaggaagaaatcgagatccagaagcagggaaaga
aaacggcggatcaggtctcgttcccgctcaagatcaagacacaggcataggactagaagcaggagtaggacaaggagtaggagtcgagatagaaagaagag
aattgaaaagccgagaagatttagcagaagtttaagccggactccaagtccacctcccttcagaggcagaaacacagcaatg (Seq ID No: 923) 
 
Subunidad 3 de complejo integrador de Homo sapiens (INTS3): 10 
ccgccttcccaccccccgcccttccactatggccgcttctgtgtggtgtggggagacgctggtcctccccgtcctcccatagcgcttattgcctcaccctcaccccctagg
ggccggatccaaaggcgctgcactccccaagccttggggcatcagccaggaaggtttcctacctcctaattcaggggcaggactcctcttttccccccacggggaaa
agaggcagaaacttaggggtttccctcctttcttagggtcagacgctcttagggtccacttcttcaggggcggaagcctctcctacccttcccataggggcacaggccttt
accccactgtacttcggagccaacgcctttccctcagcactgccaccccagagtcaggacccagaggactgtgccttcgcccccaacgcaggcgcggccttttgga
gaggagggaggagtggagaggacaggggcccttgctctcccctccccaacttgttcctcttgccccccagtccctggcaatccagagatcccgatatctaggactgtc15 
catccatccactccctgaccttttcccggctcctggctgcagccatg (Seq ID No: 924) 
 
Serina-rica 2 asociada a espermatogenesis de Homo sapiens (SPATS2): 
tctcctttcctcttctcagacccgggagcgtccgggacgcggagcccggagctggggcgacgaggcgattgcgggggcctgggctagctgctggctaccaatattct
actttctgtctctatgaatgtgactaccctggttacctcatataatctccctggaaaaggagacatgaatgtctgcaatgatacttcctgacaagaagttgatacaagaaa20 
aggaaaggagattaacagctagtgagcagaatttcgaacagcaggatttcgtattttttgcttccaactgcacacttccgttgcccacttttaaatcagagatacctacac
tcaaaacccagacaaggcaaaaggatacttttcttgtatattttttgagatcgaagaaacgacaatg (Seq ID No: 925) 
 
Receptor de factor de crecimiento de fibroblastos de Homo sapiens (FGFR1): 
ccgcccctttcacctcctggctccctcccgggcgatccgcgccccttgggtctcccctcccttccctccgtccgcgtctcctgcgccccctccctgcgctcgtcccgccgct25 
cttcccgccgcccaacttttcctccaactcgcgctcgggagctggcgaggcggcggcggctcctcaggtcagtttgaaaaggaggatcgagctcactgtggagtatc
catggagatgtggagccttgtcaccaacctctaactgcagaactgggatg (Seq ID No: 926) 
 
Dominio FUN14 2 de Homo sapiens (FUNDC2): ctccctcttccgctgccgccgtgggaatg (Seq ID No: 927) 
 30 
Similar 1 a proteína 1 asociada a diferenciación inducida por gangliosido de Homo sapiens (GDAP1L1): 
cctccttctttcctgcctctgattccgggctgtcatg (Seq ID No: 928) 
 
Marco de lectura abierto 43 de cromosoma 19 de Homo sapiens (C19orf43): agtcctttgcgcggcacctggcgacaaaatg (Seq 
ID No: 929) 35 
 
Componente complejo de quinetocor MIS12, MIND de Homo sapiens, homólogo (S. pombe) (MIS12): 
ccctctcttctccaccagccaacgtccgggaaaaacgagtaagtacaggttccttctgccaatccccgccggccacagctaactttcccgcccggcccctttctgtcat
aattgaggtgtccacaaccagccaatcaggaacgcgagagtatcccgcgtttgctttcgctcgccgaggcgcgtatcagtcggaattttggggagccaaccgcgccg
tctgtccctggcaagccagcggcggtttaaaggaggtggcgggaagcctgtgtgtgcttcaaatcgtcaccctcatggtcgctccggtaagtgctgcggggcagcattt40 
tctctgaggaggagcggggacgggcgagactggcataagcgtcttcgcgagggagcaaggcggcctgtgggtcggcctcaccccggcctccgacctgaagatcc
cagcatgcagcgcgggcgcggggcccgacggaagccgggagccggccggaagcagttcctgcgctctggcttctgggtcctgtcctgcgcgatcgcggggtctta
gacagctcaactcgccgagatgacctgggcacctctgcgttgaatcggcaaatactgatcaagccgcatttattctgctctcaggaactctaagtctagcagagaaga
tgaggcggtagaagttcatcaatggcttggctggaggacaagcaaattgaggacattggcaacggagtgatcaaaatgatagatcatgaggcctaaaatgaataa
ggaaagaagagaagtggcagaggctgagaacagaaagagagggtggaggggctgtaaatcttgaagattagggtataatatgagtatatgggtaagaattgga45 
agaattgtgtaggaggcagtagtcaaaaagtagaagcagtttggaagagtagttacaaatatcaagagccaggtggctaaaaggtggagctataggtcattgaagc
tcaagaaactgagtctctagggcattggttaagtcatctgtctagacttcaaagttgtctaggatgataattcagaagactgatctgtgccaaagtcacaggtttttcacga
ctgaaaacaacatagcaaaataagccaagatg (Seq ID No: 930) 
 
Polipéptido 50 de caja DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) de Homo sapiens (DDX50): 50 
cttcctttcacgctgtcgctgcccgtaggtggttgtggccactgtgcccggagggaggcggcggtggccagtaatg (Seq ID No: 931) 
 
Marco de lectura abierto 25 de cromosoma 7 de Homo sapiens (C7orf25): 
cggcctctgcgtgcacgcgcctgcgtgctcgcgctcgcggttctggcgctgccggaataatgctgacagcatg (Seq ID No: 932) 
 55 
Motivo que contiene KxDL 1 de Homo sapiens (KXD1): 
ccgccctttcctgtcgtgacttaacgcacgcaagcggctccagggtacgtccccgccacgcgcgctcgcaggatcggtgcgtggtgacgtttcgccggcgcgggcg
ccatcccggaagcgcgagcaaggccgccagatgtgcaggcagcggaggaggagaaagagatg (Seq ID No: 933) 
Homólogo defectuoso en la cohesión cromátidas hermas 1 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (DSCC1): 
acttctttcttgcccgccaagcccgcagccacccgggcgcggcgggactcctagacccggcgctgcgatg (Seq ID No: 934) 60 
 
Proteína 426 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF426): 
cgttccttttgtgacgccggctgtgagcgcctgagagtctttttgcctttcagagttaaggcctcactggcctgggaaaataattgctgccttttgcatccgcgttggctccgtc
cccaggatcttcccggttcagggacctggcgatttctgagtgttccggaatcccaataaccctgtttaaagaggaatggagattgccactgtccatttagattaatgaggt
gtcctgaagtgatggtgacatcaatgaaaggagggttctgacacgttctcacctcgcgggatg (Seq ID No: 935) 65 
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Factor asociado a proteína de ligación a caja TATA a (TBP) de Homo sapiens, ARN polimerasa I, D, 41kDa 
(TAF1D): 
caacccttttcttccgcacggttggaggaggtcggctggttatcgggagttggagggctgaggtcgggagggtggtgtgtacagagctctaggacaccaggccagtc
gcgggttttgggccgaggcctgggttacaagcagcaagtgcgcggttggggccactgcgaggccgttttagaaaactgtttaaaacaaagagcaattgatg (Seq 5 
ID No: 936) 
 
Proteína 1 de dedo de PHD de Homo sapiens (PHF1): 
ccgcctcctcctcctgccgctgccgctgctttggctgctgcgtcatacgccccagagccgccgggacggaggggctgggcctggggaccccccggcctccgcctgc
acgcccccccacgcccggacgtgccctctccgcgcgggggactcgcctaggtctcctacgtctgcccctgcccggctcccggcggccccagctgtcaccggcccc10 
cccaggatgcaatg (Seq ID No: 937) 
 
Familia con similitud de secuencia 134 de Homo sapiens, miembro A (FAM134A): 
cccccttccgcctgacgcgcccccggcggcggccgcgcagccctggctcctcgcgggctcgggcggcggctgcggcggggctatg (Seq ID No: 938) 
 15 
Dominio O-aciltransferasa ligado de membrana 7 de Homo sapiens (MBOAT7): 
ccgcctcctttccggagcccgtctgttccccttcgggtccaaagcttttggctcctccttgttccgagcccgaaggcccgccccttcacgtactcggagctcggatcccagt
gtggacctggactcgaatcccgttgccgactcgcgctctcggcttctgctccggggcttcttccctgcccgcccggggccctgaccgtggcttcttccccggcctgatctg
cgcagcccggcgggcgcccagaaggagcaggcggcgcgggggcgcgctgggcgggggaggcgtggccggagctgcggcggcaagcgggctgggactgct
cggccgcctcctgcccggcgagcagctcagaccatg (Seq ID No: 939) 20 
 
Dominio de superfamilia facilitador mayor 11 de Homo sapiens (MFSD11): 
acgccccttttttgctcagccgtcagccccgtctccgtctgaagagtgcttctgccctcatttgcctctccctgtgaccccggccccctcagactccgctgcgtcgtctctcg
gccccgtccagccgttcctgactgctcttcgccggagtccgcttcccaaccccctttcgccagagcccgagagctccgtcggctctgcgtcctggcggattgtcagtgg
cttcgccccgaggagagctgactgccctgggctgctgcctccggcagagctgagccaaaatg (Seq ID No: 940) 25 
 
Tiamina trifosfatasa de Homo sapiens (THTPA): 
ctcccttccccctctgtgggtcccgcgaggagactctcgggctttgaggtgagacctgaagttccgctggccggtagtgtagcaggaaagggcaggtcctcccgggtc
gtgagccagtagcctcctggggtggcaaggtgtagagaggggggcgttgaaaggacacccgctacccggcctgctttctaggggtctctttggattgaggacatcag
cagcagtggaagggattttactggagacctgtcactgtcagagccttaaaatatcaccgacggggccttaatgtcaccgaggtagagagaaaagggcagtagccct30 
agagactattgcgacacagtgtgcccctcataagtttttccagggaggggttctgtactgagttgacgccccaggagctgagcaccaggctttgcatccttgggaactc
agcaaacgtttgttcagccaattgcaggtagcatg (Seq ID No: 941) 
 
Miembro 3 de la familia de cadena corta de acil-CoA sintetasa de Homo sapiens (ACSS3): 
tactcccttccctcaggccccaggaagttgcaagagtaccatttgtcgcacactcggggaccgcgggtggccggaggagatg (Seq ID No: 942) 35 
 
Marco de lectura abierto 211 de cromosoma 6 de Homo sapiens (C6orf211): 
gctcctccttcgcggcggtaccgcctctgtttctgcggcgattgaacagccgagctttgcggccgggatcgcggaaagtgatg (Seq ID No: 943) 
 
Proteína 204 transmembrana de Homo sapiens (TMEM204): 40 
atttcctctctgctgagagccagggaaggcgagctctgcgcacacgggcgtccctgcagcagccactctgctttccaggaccggccaactgccctggaggcatcca
cacaggggcccaggcagcacagaggagctgtgaacccgctccacaccggccaccctgcccggagcctggcactcacagcaggccggtgctaaggagtgtggc
gcgggctcgactcccactgctgccggcctcccgagtgactctgttttccactgctgcaggcgagaagaggcacgcgcggcacaggccggcctccgcttcccggga
agacggcgcactcctggccctgggttcttgctgctgcccaccctctgctccctgggatgggccccgaggcgagcagcttcagcacaggcctggccctgctccaggtg
caggaaggaggataaggccgggccgagaggcggcacacctggaccatcccatgggcctccgcccgcgccgccccgaggatgagtggtgatgtcctctagcca45 
cccctagcagcgtcggctctccctggacgtgcggccgcggactgggacttggctttctccggataagcggcggcaccggcgtcagcgatg (Seq ID No: 944) 
 
Polipéptido 40 de caja DEAH (Asp-Glu-Ala-His) de Homo sapiens (DHX40): 
tcgtctttcccctcccatctcctcagatcggtggacgtgctcgcctccactcggggccaggtctatg (Seq ID No: 945) 
 50 
Importina 4 de Homo sapiens (IPO4): cctccccttttcggcccagtagcggcggctcagttgctgccatg (Seq ID No: 946) 
 
N-acetiltransferasa 10 de Homo sapiens (relacionada a GCN5) (NAT10): 
ccttctctttcggagttgttccgtgctcccacgtgcttccccttctccactggctgggatcccccgggctcggggcgcagtaataatttttcaccatg (Seq ID No: 
947) 55 
 
Homólogo A de lin-28 de Homo sapiens (C. elegans) (LIN28A): 
aaccctttgccttcggacttctccggggccagcagccgcccgaccaggggcccggggccacgggctcagccgacgaccatg (Seq ID No: 948) 
 
Familia de proteína ligadora que contiene el dominio CAP-GLY de Homo sapiens, miembro 4 (CLIP4): 60 
cggcctttcctccgcgcccccgcgtccccagccggccgctccgagaggacccggaggaggcaggtggctttctagaagatg (Seq ID No: 949) 
 
Dedo de zinc de Homo sapiens, dominio 1 tipo AN1 (ZFAND1): ccgccccttacggcgccggagagatg (Seq ID No: 950) 
 
Miembro 6 de la familia GTPasa, IMAP de Homo sapiens (GIMAP6): 65 
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cctccctttttctacttccgaggctgcaaagtgcaacagcagactcttctgactcaggaaggccggtgctcctacccacttcctgttcctccatctccagcggacactgctc
tttcaagggcaggtctccagcccagctctctgaaaacattttgctgaaaatataagcaaacatcggccttgtcctccttgtgttcatacactgtggaagcttttctctgcctcc
tccgtgagagtgcgtggccgggagaccagaaacgtggtcctttctcttgcctgtgagctggtgcagagatg (Seq ID No: 951) 
 
Dominio de tioredoxina 15 de Homo sapiens (TXNDC15): 5 
cttcctccggctggcagcacgactcgcgtagccgtgcgccgattgcctctcggcctgggcaatg (Seq ID No: 952) 
 
Glicosilación 9 ligada a asparagina de Homo sapiens, homólogo alfa-1,2-mannosiltransferasa (S. cerevisiae) (ALG9): 
aattcttttttccccaggcttgccatg (Seq ID No: 953) 
 10 
Glutation S-transferasa de Homo sapiens, que contiene el dominio C-terminal (GSTCD): 
acttccctttttccggtccgccggattatgaatgacggccggcgcgagtattttccacataaggtggctgtcgtttttctcctggcgtctgtggaggcgagtggtctgcgggc
agcagctcccagaggcagccttggaattccagctcggactgggcgggaaggcgcaggcggcccaggtcgccgacacgctcacgcaccctccctgcctggccgc
gcctctgcgaccaggtgacccaatgaaagaagaaaatg (Seq ID No: 954) 
 15 
Proteína de membrana similar a CXADR de Homo sapiens (CLMP): 
actcctttttctttccaaacagggaaaagtgttccacgaagcggtagcgcctttccgcctcgcgttttcctccctgaccctggtcccggctcccgtccgggcgccagctggt
ggggcgagcgccgggagcccatctgcccccaggggcacggggcgcggggccggctcccgcccggcacatggctgcagccacctcgcgcgcaccccgaggc
gccgcgcccagctcgcccgaggtccgtcggaggcgcccggccgccccggagccaagcagcagctgagcggggaagcgcccgcgtccggggatcgggatg 
(Seq ID No: 955) 20 
 
Factor 1 de unión terminal no homólogo de Homo sapiens (NHEJ1): 
cctcctcttgcggtggggggaaagcggcctcttactctaggcctttcggtttgcgcgagcgggcaggaaagcgtgcgtgcggctaagagagtgggcgctctcgcggc
cgctgacgatg (Seq ID No: 956) 
 25 
Proteína 2 de ligación a gametogenetina de Homo sapiens (GGNBP2): 
cctccttcttccactccccgcggcgcgagcggctgactgcccgtagaggaaacgacattcggagctgcgctcccgcccaggccggccctgacgcgggcctcgtca
gccagtaacagggagcagaggtgggagttagcgaggcgaccacgaaaacggtgaaggtcggaaccgacagcctcctccgagaagggcaggagctgggagg
aggcggcagcggcggcggcagaaacagcagcggcggcggcggcggcagctgggaggaggtggtgacggtggcaacggcagcgtcggggacgatg (Seq 
ID No: 957) 30 
 
Proteína 672 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF672): 
ctttctcttttagccccgcctgcttcccggctccagctggggccggagaggctgagtggttggtacgctgctcgctggcctcccagtcttcccagcaaccggtgacactg
cccgcgccagactgaccactagccgacgcgggcgagagggacaggagcgtgacctccccatcccgaggggccggacgctcgggcgcctccccgctcccccc
actcggaggccgcgcgcgccgttagccccttcctcgctcccccgccccagtcccgcagtccgggaggcgggggtcggcagccggctgagtgggaaccgcgcggt35 
gtctgaggaggcagtcggcgaccggtttccacttcaagcgtgacccttttgcctgtgggatgagctccagcatggggtgaggtacagaagagagacttgaagagcgt
gccttgggactcaagcgccaaacctgtaccctagcgagtgtcctactccgcatccgtaatggaaggaaatgcacatcttactccagaggcacaagaggaggacatc
ccatgcggctactcctgcccagcgtggtggggcagcagaagctccagagcccagacttgcaggctcacggtgcagggtgaacctggccacagctcaccctggaa
cagccacaatgtctgccccttagagaagaaccctgaaatcagaccagtttttgcggcctccccctttcctctctgttacagtgccctttccaggccttaagagaagtaaa
acttagctgcagcgccaggaggtggaccccagagtgtgagtggcacgcttccctgtgaacccgtcctcaccatg (Seq ID No: 958) 40 
 
N(alfa)-acetiltransferasa 60 de Homo sapiens, subunidad catalítica NatF (NAA60): 
ccgcctccgtcccggctgcggcccctgccggttacataactcgttgcgggctccgcgcggtcccacttcccggctcccttcgcctccaggatgcgctgagccctacaa
cacccccagcggccgccggctcccccacgaggtgtgaatg (Seq ID No: 959) 
 45 
Similar 4 a factor A de alargamiento de transcripción de Homo sapiens (SII) (TCEAL4): 
tgccctctgtccccgcggctgggtctcgtctgctccggttcctgggctcctaattcttggtccagcttcttccaggtcagtgtgcgggccttccacgctgccagcggaacact
ggaatggcggaaggggaacgggtctgcgcgtctgttgttcccagcgctctgcgaagcctgaaaaggaggagcaacctgtccagaatccccgcaggacaggaaa
aggaggggaaatctcgacatg (Seq ID No: 960) 
 50 
Miembro VI de la familia de receptor de progestina y adipoQ de Homo sapiens (PAQR6): 
tcccctttgtctccccactccccgcccaggcctggcccgcctgcctggccactcttcctccatcagcctggctggcagcagccttggactccgcccgtggagccctggg
cctgttgacccaccagcttaggagcacccaccaagctctgggtaaggaagctcaccttctggggctcttctgggaaaatagaggtcaacgtggaggtaccaggcca
ccatgctcagtctcaagctgccccaacttcttcaagtccaccaggtcccccgggtgttctgggaagatggcatcatgtctggctaccgccgccccaccagctcggctttg
gactgtgtcctcagctccttccagatgaccaacgagacggtcaacatctggactcacttcctgcccacctggtgaggggaggctctgccccaggccgcggccttgag55 
ctcagagggggtacccaggcgggcagggaccgtccaggcccacgggctgcagcggcagtcgcgggggtccgcggcggcctgagcacgcgcccgccgcaggt
acttcctgtggcggctcctggcgctggcgggcggccccggcttccgtgcggagccgtaccactggccgctgctggtcttcctgctgcccgcctgcctctaccccttcgcg
tcgtgctgcgcgcacaccttcagctccatg (Seq ID No: 961) 
 
2D que contiene el dominio DENN/MADD de Homo sapiens (DENND2D): 60 
catccttcttgctcaaccactgggtgcacaggatggaaacttctattccctctctggaagacagcgcgtggcttggcttcacagagttgtggctggagaccgaagcagc
ccctttctcaggcttactgtcaccagtctgtctgtgttaggggagaggggagtccgctctgtcctgaaggcccagagatg (Seq ID No: 962) 
 
Familia con similitud de secuencia 188 de Homo sapiens, miembro A (FAM188A): 
ccttcttctttcctgcctcaccttccaattcgtttgccgccgccgtcccgcagctgctgtttccggagttgccccttccccatgttccggggcaggagtccgcaaagcgaag65 
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atccgcccgccggttcctcatcatg (Seq ID No: 963) 
 
Neurensina 2 de Homo sapiens (NRSN2): 
ccgcctttgctcggcggagacagcaggcagagagatgaggaaactgagacccagaaaggtggaagcacttgtctaaggtcacgcctccaggaagcagtgtgtcc
acgactccagtccaagtggtcaggctccagagcccacagtcccaggggtccatg (Seq ID No: 964) 5 
 
Motivo tripartito 46 de Homo sapiens (TRIM46): 
agccctcctcacacccccactgggctcctgcattaagcccggggttcgcagccgcagccgggatcgggcacccaggggcgggcgggcacggtagggccatg 
(Seq ID No: 965) 
 10 
Objetivo de EGR1 de Homo sapiens, miembro 1 (nuclear) (TOE1): 
catcctctctgggaatttaccgatgcccagaacgcccttctttcccccacacgaccctctcctagtctaactcctgggcgtgctttaagctcagctcaggcagcgtcacctt
ctctggaaagcccaaacccagccaccccactacccgctacccgcggcccacgctgatgaagacagcagaacacggaggccccgcgttcccgccgcgagagc
aggagagaaagattacctcccgcgagctctagcgcgcccggctttccggcgcactccagggggcgtggctcgggtccacccgggctgcgagccggcagcacag
gccaataggcaattagcgcgcgccaggctgccttccccgcgccggacccgggacgtctgaacggaagttcgacccatcggcgacccgacggcgagaccccgcc15 
ccatccccgactgcctgaaccgcgccaggagacggaccgcaagtccagcgtacccacagacgactcaggcgggagacgagcggtgtcatg (Seq ID No: 
966) 
 
Homólogo B de DBF4 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (DBF4B): 
cgttcttttaggggtggagccggcaggaaatttaaactgaagccgcggccgaaaacgccaagagattgatgctgtagctgccctgagataaccaggactgtggaat20 
cgggaagagctcatggagctcgcgaatgtaatacggaggcctctgaggaaggagtacggaggccgagaaggagccggcatttgatg (Seq ID No: 967) 
Objetivo 1 myc de Homo sapiens (MYCT1): atttccttttatg (Seq ID No: 968) 
 
Miosina XIX de Homo sapiens (MYO19): 
ggttcctttcctcactgcacgctcttgcccctcctcttttctctcctgcccgtgttcttcccgccgcctgacctggcccgcccgcctttccagtctggccgggcgggggcctga25 
agcacggcggctcgggccgtgggaccgtgttcacaccctttccagaaattcttggctggtaaccgcgaaaccgactggagcaggagctgggagaactggagaaa
actgctctaatctcacttgactccagctaggagctgatgctgcatcgtaataacatttgcagagcgctttcacaggcgctggagtgacttgtctgagattcctccagaact
gagccctttgttggaaccataccccagcccatggtcccatgactaggtggatagtactccttgtacctcctgcaacccagaaccctggctgaccactttgaaggaggat
g (Seq ID No: 969) 
 30 
Similar a KIAA0226 de Homo sapiens (KIAA0226L): 
cctcccctttctgctgttaccgggagcgcggtggccacggaacgctgcccggagccgcgcgagggaggacccgacgcgcggcgtttacccagcgcagcgttcca
ccgctcgggtttggctggataaaataaaaaatggggatattgacctcctgtcactactgcatggactttgatggtttccaatcattactttctcctctgtgtcaatctgcctcttc
gagaaattcatactcctgaatagctctccagacccccagctggccatgtggtgagttcagggcccaaatcaagtagtaccagcaatcagggaactcctatctgttttga
atggattcacaccagccacaagcctggaaagatg (Seq ID No: 970) 35 
Homólogo de MUS81 endonucleasa de Homo sapiens (S. cerevisiae) (MUS81): 
ctccctcttcccccgccccgccctgggccaggtgttcgaatcccgactccagaactggcggcgtcccagtcccgcgggcgtggagcgccggaggacccgccctcg
ggctcatg (Seq ID No: 971) 
 
Proteína 430 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF430): 40 
gggcctttgtccctcgctgtggcctgagctccaggtctcgtcttcagcgctctgtgtcctctgctcctagaggtccaggctctgtggccctgtgacccgcaggtattgggag
atctacagctaagacgccaggaacccctggaagcctagaaatg (Seq ID No: 972) 
 
Homólogo 5 mutS de Homo sapiens (E. coli) (MSH5): 
gctccttttgcaggctcgtggcggtcggtcagcggggcgttctcccacctgtagcgactcaggttactgaaaaggcgggaaaacgctgcgatggcggcagctgggg45 
gaggaggaagataagcgcgtgaggctggggtcctggcgcgtggttggcagaggcagagacataagacgtgcacgactcgccccacagggccctcagacccctt
ccttccaaaggagcctccaagctcatg (Seq ID No: 973) 
 
Rico en prolina 3 de Homo sapiens (PRR3): gccccttcctcactaccctccaaatcccgctgcagccattgccgcagacacgatg (Seq ID No: 
974) 50 
 
Sirtuina 2 de Homo sapiens (SIRT2): 
cgccctttaccaacatggctgctgacgccacgccttctgggactcgtagtccggtcctcgcgcgctttcttacctaactggggcgctctgggtgttgtacgaaagcgcgtc
tgcggccgcaatgtctgctgagagttgtagttctgtgccctatcacggccactcccatttctggtgccgtcacgggacagagcagtcggtgacaggacagagcagtcg
gtgacgggacacagtggttggtgacgggacagagcggtcggtgacagcctcaagggcttcagcaccgcgcccatggcagagccagaccgactcagattcagac55 
tctgagggaggagccgctggtggagaagcagacatg (Seq ID No: 975) 
 
KIAA1715 de Homo sapiens (KIAA1715): 
ttgtctctctgtcagtggcggctgctgcctgctctggaggcaggctgggcggtggcggccgagactggcgggggtggacgcccgggccgggctgcgcccgcttcttg
cagctgtgaattcctttggacaattgatgatatttatcattgtgcccagtttctacaaataaaagatg (Seq ID No: 976) 60 
 
Proteína 1 transmembrana rica en prolina de Homo sapiens (PRRT1): 
ctgccttcatctctccatctctgcgctgctgccggctgcgccatccagcacccagactccagcaccggccgaggacccccactccggctgcagggaccctgtcccag
cgagaccgcaggcatg (Seq ID No: 977) 
 65 
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T-complejo 1 de Homo sapiens (TCP1): 
ccgccccttccccggagcctcacttccgtcacagtcctgtttctctccctgttgtccctgcctctttttccttcccgccgtgccccgcggccgggccggggcagccgggaa
gcgggtggggtggtgtgttacccagtagctcctgggacatcgctcgggtacgctccacgccgtcgcagccactgctgtggtcgccggtcggccgaggggccgcgat
actggttgcccgcggtgtaagcagaattcgacgtgtatcgctgccgtcaagatg (Seq ID No: 978) 
 5 
Familia de dominio Yip1 de Homo sapiens, miembro 5 (YIPF5): 
cgttctttggccctgtgacacgtagcaacggggctggttcagggtctgaaacagagtttgggggttgtttgggattagtgaagctactgcctttgccgccagcgcagcctc
agagtttgattatttgcaatg (Seq ID No: 979) 
 
Dominio glucosa-fructosa oxidoreductasa 3 de Homo sapiens (GFOD2): 10 
cctccctttccagagcccccagttccttagaaaccaggcggcgcgttcccggtggcggcgccctggactcccgggcccgcgcatccccgccagccttccttaaggcg
gatgggtggcccccgagaccccgtcggacccatggtttccagtgcagcgcggagtgggcgatgccagcgtgccaggagccatgtctgaccaggacgtttggaag
atcatatccatgccagaggctcttgtgaggagatgagttggtaaagagagaggctgggatg (Seq ID No: 980) 
 
Apolipoproteína L de Homo sapiens, 2 (APOL2): 15 
ttccctttcgaattccagggtatatctgggaggccggaggacgtgtctggttattacacagatgcacagctggacgtgggatccacacagctcagaacagttggatctt
gctcagtctctgtcagaggaagatcccttggacaagaggaccctgccttggtgtgagagtgagggaagaggaagctggaacgagggttaaggaaaaccttccagt
ctggacagtgactggagagctccaaggaaagcccctcggtaacccagccgctggcaccatg (Seq ID No: 981) 
 
Proteína 4 asociada a microtúbulos de Homo sapiens (MAP4): 20 
ccgcctccctgcgccccgcccctccggctagctcgctggctcccggctcctcccgacgtctcctacctcctcacggctcttcccggcgctctcctggctcccttctgcccc
agctccgtctcggcggcggcgggcagttgcagtggtgcagaatg (Seq ID No: 982) 
 
Exonucleasa NEF-sp de Homo sapiens (LOC81691): 
cttccttctttgccaggcagacgcccgttgtagccgttggggaaccgttgagaatccgccatg (Seq ID No: 983) 25 
ST6 de Homo sapiens (alfa-N-acetilneuraminil-2,3-beta-galactosil-1,3)-N-acetilgalactosaminida 
alfa-2,6-sialiltransferasa 5 (ST6GALNAC5): 
ctgtctctaatctctgcaacagccgcgcttcccgggtcccgcggctcccgcgcgcgatctgccgcggccggctgctgggcaaaaatcagagccgcctccgccccatt
acccatcatggaaaccctccaggaaaaagtggccccggacgcgcgagcctgaggattctgcacaaaagaggtgcccaaaatg (Seq ID No: 984) 
 30 
Ribonucleoproteína nuclear heterógena A1 de Homo sapiens (HNRNPA1): 
tgctcctttctgcccgtggacgccgccgaagaagcatcgttaaagtctctcttcaccctgccgtcatg (Seq ID No: 985) 
 
Proteína 93 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF93): 
gggtcctttgtctctcggtgcagccggagctccaggtctcctcttcactactctgtgtcctgtgctcctacaggcccagcctctgtggccctgtgacctgcaggtattgggag35 
atccacagctaagacaccaggacccctggaagcctagaaatg (Seq ID No: 986) 
 
Proteína 3 de ligación a calcio EF-mano N-terminal de Homo sapiens (NECAB3): 
cggcctctagccacaccgagtccgccgcggcgtccagggtcggcagcaaccgcagccgagcccgagcgggtggcggcgccatg (Seq ID No: 987) 
 40 
Factor de empalme 3b de Homo sapiens, subunidad 5, 10kDa (SF3B5): 
cattcttctgcgacggcgcggacctggagcttccgcgcggtggcttcactctcctgtaaaacgctagagcggcgagttgttacctgcgtcctctgacctgagagcgaag
gggaaagcggcgagatg (Seq ID No: 988) 
 
Subunidad B de complejo INO80 de Homo sapiens (INO80B): gtcccctttcctcgcaggacctcatg (Seq ID No: 989) 45 
 
Proteína 1 de ligación a factor 1 modulado por poliamina de Homo sapiens (PMFBP1): 
ctttcttcctcttggcttatattagggataggggatgtggtttgttacaaaggatgagtattttgatagcttctcattccttgaactattctgcaggtttataacaaagctcagaaa
atactaaaggttaaaggagaattgagagctgccaaggaaatg (Seq ID No: 990) 
 50 
Pseudouridilato sintasa 3 de Homo sapiens (PUS3): 
cttcctttctcggaaacgcggcgcggccggctgccggaaaacagggcagacctgtatggttcgtttattcctggggttgtcatatcatg (Seq ID No: 991) 
 
Ribonucleoproteína D nuclear heterogénea de Homo sapiens (proteína 1 de ligación a ARN de elemento rico en AU, 
37kDa) (HNRNPD): 55 
tattcttttttagtgcagcgggagagagcgggagtgtgcgccgcgcgagagtgggaggcgaagggggcaggccagggagaggcgcaggagcctttgcagccac
gcgcgcgccttccctgtcttgtgtgcttcgcgaggtagagcgggcgcgcggcagcggcggggattactttgctgctagtttcggttcgcggcagcggcgggtgtagtct
cggcggcagcggcggagacactagcactatg (Seq ID No: 992) 
 
Similar 1 a proteína asociadas a receptor GABA(A) de Homo sapiens (GABARAPL1): 60 
atttctccatctggctctcctctacctccaggcaggctcacccgagatccccgccccgaaccccccctgcacactcggcccagcgctgttgcccccggagcggacgtt
tctgcagctattctgagcacaccttgacgtcggctgagggagcgggacagggtcagcggcgaaggaggcaggccccgcgcggggatctcggaagccctgcggt
gcatcatg (Seq ID No: 993) 
 
Marco de lectura abierto 13 de cromosoma 22 de Homo sapiens (C22orf13): 65 
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ccttcctttccccagtgttgagcgcggtctcgcctccgcttcctcctcactccgcctgccggctgggaaactagggcaccagtacgatagttccggcaccggaaaaga
gggctgatgactgggcccgggggccgccgcaacgacccttggggccggcaaagagccagagagggtgctcacacttccaagcaccccacaccaaggacagg
ctggacggcaaggcggagacgcggggcttgggccctcagaccggggacagcaggaggttgggccaagggccaggacttcccgtcacaatttcatttgttgatccc
ggcaccgccaggtaaggggggccctgagtgaggctaggtatctggtacggataaagttaggtatagagtagagcggctgcccgctcagggttatccctaaagaca
gttggaggagagttgcttggggcctcggggatgcactgggcgggatcagggcttacacctaggactggcaaaagagcgggacccggcagaggcggggcttgcc5 
gaagggacgagcctctattcaggaaatgcacgagctttggggcggggctcaaagaaaggggcggggcttccggggcccgcgtcctggtgagctgcgcgtctgcg
cgaggattgggcgagagggtggggccactcaacgctgaggcggcgaatggccggagcagacttaaatcaagaggctggggacctctaagatcaaagtttgggg
cggggcctaaggagggggcggggcctccagattcgagacctggaagggctggggcggcgcttggggcggccctgccgccgcctcccgttctcccctccgcagcg
gcggcggtggcggagaaggaactcgacacgcaccgaccgccctcccgccccagccgaagcggaagctgtagcccgctctgggccggggccatgggcgcccc
gcgccgcccgggtcatg (Seq ID No: 994) 10 
 
lon peptidasa 2 de Homo sapiens, peroxisomal (LONP2): ggctctttttgacagcccccagtgcgaaaggctgccagcatg (Seq ID No: 
995) 
 
Proteína 4B de motivo de ligación a ARN de Homo sapiens (RBM4B): 15 
ggttctctctgacgtgggagccgccgtcgctgccgccacccggaggctcttgtcaggatg (Seq ID No: 996) 
 
Protocaderina alfa 3 de Homo sapiens (PCDHA3): 
aggtctttctccacaaaagaaataacagcgtgcattacgtattcagatactgctttgcttcatcctctctaaaatttaacaccgaggagtttaagaaatgaagataaggaa
ctcgaattatttttaaactttggatcaatgtaaaggcaatctaatatttggaaaatacttgcaatg (Seq ID No: 997) 20 
 
Miembro de la familia de oncogen RAS RAB34 de Homo sapiens (RAB34): 
gcctctccttgggccccttctctccccctttcccctccctgctggttcctggcatcgccagatgctgcgcagcagtctccgattccccatcaccaattcggctggcgtctccg
agaccgcggactcccgtagggtccccgtggccccgagttgtagtcgggacaccccggccgcgggtgatcgtcgggtctccacgcgcccgggtcgctgacgcggat
ccggcctcggcgccttctcagggcgccctgcaaggccgcaggcaggatg (Seq ID No: 998) 25 
 
Asociada a ciclo de división celular de Homo sapiens 7 (CDCA7): 
gctcctcctgctgtgggaccgctgaccgcgcggctgctccgctctccccgctccaagcgccgatctgggcacccgccaccagcatg (Seq ID No: 999) 
 
ArfGAP co dominio GTPasa de Homo sapiens, repetición de anquirina y dominio 3 PH (AGAP3): 30 
gggtcttttaggagagcactgctgcagccggcagtggagagcctgggcagggagacagggagaaaactccggcagcagggtggtctctagggctgacctcgga
gcctggggacaggggagcctatgccgcactgaaggcgggacgctgtaagcgaggagcagctgggcctgggcggactcctcggccaatcagcctcggtcagca
gcaccctcaggcgcagggcactgtttgggcattgcctagagatccgacaccccgcccagatcagcgcagggaggcgaaagcgacagccgggcgcgggagga
gaccagggcagctgtcccctccgcgagggtggccctcgaggcaatgcgggtgggggctggtgaggaggcggaagggccgaggctgagtgggaggggccggg
gcgccagggctggagcgcgcggctcgggggtggaggctgcagagccagcgagcgagcgaggggcgggggcgcccgggccggcgcgcaggaggggcggg35 
ggcggcggggaggggggctcgggctgcgtgtgccggagccggcgggggcggcggtgcgtgcgcatgacgcggggggagggcctgggccgcgcgctcccggt
cccgttgttgttgccgctggaggctgctccgaggcagcgggatcacggcgctgggaagcgctcggcagcggcggccacagcgtgcgcggcggcgcctcctggcct
cggcctccggcccccggcccccggctccatgcgctagccccgcgccgccagcccagtagtcccggccccgccagccccgcgctcccgctcgccgctgccgccgc
cgccgccgccgccgcctccgccgcgccgccccgggcccgcctcgggccccacggctccgaagccatg (Seq ID No: 1000) 
 40 
Dominio de tetramerización de canal de potasio 10 de Homo sapiens (KCTD10): 
ctgcctctctcagtccgggtttggagactcctgcgtcctccgacttttcatg (Seq ID No: 1001) 
 
Ciclina B1 de Homo sapiens (CCNB1): 
cattctctgcgaccggcagccgccaatgggaagggagtgagtgccacgaacaggccaataaggagggagcagtgcggggtttaaatctgaggctaggctggctc45 
ttctcggcgtgctgcggcggaacggctgttggtttctgctgggtgtaggtccttggctggtcgggcctccggtgttctgcttctccccgctgagctgctgcctggtgaagag
gaagccatg (Seq ID No: 1002) 
 
Factor 2A de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, 65kDa (EIF2A): gtttctctttccgggacaacatg (Seq ID No: 
1003) 50 
 
Subfamilia B gamma de protocaderina de Homo sapiens, 7 (PCDHGB7): 
cagcctctagcctgggattccctgcgcagccaacaacagaaaagaaaaccagctcccacacagaggctcccggctgcgcagaccttgcccagcacaccagatt
gccagctccgagacccgggactcctcctgtcctgggccgaatgctcttttagcgcggtagagtgcactttctccaactggaaaagcggggacccagcgagaacccg
agcgaacgatg (Seq ID No: 1004) 55 
 
Familia de acil-CoA deshidrogenasa de Homo sapiens, miembro 11 (ACAD11): 
ggctctttcggcttccttcctcgctgggccggctaaacccggccgcagcagcaccggggtgataagtgtccagggcaggaggccagcgatgttgccttgctaaccgg
gtatctaagagaaacagggtctttttattcttaggctcgacagtctgacggccctttttctgaacgggaccctgcaggtcttccgcctgctgttgcattaaatttgggggtgg
aagaggcttctgcgttgttccttacccgcaacgatgaccatggctttgccttctttaaaattgaggcctccaactctgacgctgactggagaattgaaacccgaacacac60 
attgggctcttttggcacttgactagagctaaaacctcgggattcagcgggcaagcgttgctcagcaacggcgcgtaggctgtgtgcggttggctggagccagacccc
accccggcctcggcccatgctctagaggggacgttgccccaatcctgaaggacttcggcactcgagacctgtggatgccgcgttgctgtggcctgcgggggtgatca
tg (Seq ID No: 1005) 
 
Dedo de zinc de Homo sapiens, 7 que contiene el dominio CCHC (ZCCHC7): 65 
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ccgtccctctacgcgttttggttcccggttggtgcttcctgttcgcagctgcggcacttcaaggttactgactttttatg (Seq ID No: 1006) 
 
Dedo de zinc de Homo sapiens, 12 que contiene el tipo MYND (ZMYND12): 
gggcctttctggacttggactccttgggagtcgtttctcggccatttgacccgtgggacttgtgggttttgtgctgctttttctttctttcttccccttttccaacttcagcaatacacc
cagatgttagtcgagtcacgtcccgccgccctctgcccttgaaatgctggcaagtacgcagccccgcgatcgtcacgtgacgccggggttcagcgtatccttgctggg5 
caaccgtcttagagaccagcactgctggctgcaccatg (Seq ID No: 1007) 
 
Dominio cuarenta-dos-tres de 1 Homo sapiens (FYTTD1): 
cgctccctcggtgcggcgggctgcgtgcgcgagtgggaggtggcaggcctgcgactccggccttgtccgcgcccgctctcggcgcgacgtctccagccatg (Seq 
ID No: 1008) 10 
 
Proteína 1 de interacción (endofilina) similar a GRB2 de dominio SH3 de Homo sapiens (SGIP1): 
ctccctttctctcagcatcttcttggtagcctgcctgtaggtgaagaagcaccagcagcatccatggcctgtcttttggcttaacacttatctcctttggctttgacagcggac
ggaatagacctcagcagcggcgtggtgaggacttagctgggacctggaatcgtatcctcctgtgttttttcagactccttggaaattaaggaatgcaattctgccaccat
g (Seq ID No: 1009) 15 
 
Similar a dominio Rap/RanGAP de activación a GTPasa 3 de Homo sapiens (GARNL3): cagccctttttgcaaatg (Seq ID 
No: 1010) 
 
DCN1 de Homo sapiens, defectuosa en 5 que contiene el dominio de nedilación de culina 1 (S. cerevisiae) 20 
(DCUN1D5): 
gagcctcttgcttgctgtgactggtggagctgccgcgctgtccgcgttatctcctcccggtgagaacgaaccgcagtgtccaccggcgaggagccagccctgtcccgg
tcagagaaagacgacgaggatacctgggagcgggcggcggccgggctgggccgcgccggtgcgggctggcgactctgctcctccgcttgctgctgtctctgggaa
ctgggtgccagcgctgaggggcttccagcggacagggacccccttccccggctcccctgcccaccctgccggggagggcggaagatg (Seq ID No: 1011) 
 25 
Homólogo 7 de reparación de alquilación, alkB de Homo sapiens (E. coli) (ALKBH7): 
tgccctctctcatgaccccgctccgggattatg (Seq ID No: 1012) 
1 asociado a óxido nítrico de Homo sapiens (NOA1): ccgcccctttggagctacttcctcatg (Seq ID No: 1013) 
 
Dominio BTB (POZ) 10 de Homo sapiens (BTBD10): 30 
tcgcctcttcgcattgtgagctctcgcggtaagaggctgaggagccggcctgcaacctgccggggcggctccgctacgcgcagccgcctcagtggcttcctccacag
ccacctccggagggatctggctgaggaggaagtggaggtgtcactggccccggcctttgccccaatcttgtgtgggcactgaagggggactacaggttcgagagtta
tgggtgctacatgtgtgctttcagagcagtagtgtgaggaagcttggagtgggatg (Seq ID No: 1014) 
Proteína 397 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF397): 
cggtctttgtggcttgcagctcggggtgggtggctcatttcctggccgctcctgggcttcgcggaaagaagagattactcacactccttcgcaagcacagaaccagttgt35 
actgagctttttgctaagctgtttcagccaagaatg (Seq ID No: 1015) 
 
Proteína L45 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPL45): gctcccttcccggcggcctttgcgggaacaagatg (Seq ID 
No: 1016) 
 40 
Sustrato 1 AKT1 de Homo sapiens (proline-rich) (AKT1S1): 
cttccttctccatattgtatactggaattgaagccaaggaggtaccattttgctcgagggcatggcctaagccggtcagctaaggccatgttaatacggggctgtcccatc
tctctgcggggcgcgacagctggaagagccgaacggataagagaagaggaggtgagaggagctgtacaccacaagaggcactgagggactcaggataacg
ggatgaagccgtcagtgcccccagaaacgaagcggccccggacgaatttctgagtcaccgtcgcgagaaagcgggctgagccgccattttgaagcctggcaaac
cgaagcaagaaatgctgccgtgttggatctttgccagccttcgtgccgaatgggagcaggttggagggagggagagccaatatacactatgggctgattaagcccg45 
gttggctgccatgttgttaacgagcaccgatttcctctacttttgtcgaagaagtttattgtgggtcagggacgtcaggtcgcttgccttcgtttactgtggtcatgattgagcat
atgaggacggccattattgttgggggcaaatggaaatgctctaggcggggccatttttcttaggggcaagctgtcgtcacccttgtcaactggttcggatgaagcccctg
tggccgccatcttgatctcgggcggccccgataagggaggcggagtgtgcggagaggaggcggggcaactgcgcggacgtgacgcaaggcgccgccatgtcttt
tgagggcggtgacggcgccgggccggccatgctggctacgggcacggcgcggatg (Seq ID No: 1017) 
 50 
Proteína 101 transmembrana de Homo sapiens (TMEM101): ctgccctttcccaagatg (Seq ID No: 1018) 
 
Factor 1 de alargamiento de traducción eucariótica delta de Homo sapiens (proteína de intercambio de nucleótidos 
de guanina) (EEF1D): 
ggccctccctttcatcagtcttcccgcgtccgccgattcctcctccttggtcgccgcgtccttggctggcgttagagacagggtttcaacgtgttagccaggatggtctcagt55 
ctccagaccctgtgatccgcccgcctcggcctcccaaagtgttgggattacaggtgtgagccaccgtgcctggccgaggctccttcttttatg (Seq ID No: 1019) 
 
Proteína 2 de activación de GTPasa de factor de ADP-ribosilación de Homo sapiens (ARFGAP2): 
cgccctccccgccgtggattggcccgcggcgggacccgtcagccgcggttgtgtctgggaaggagagaaaatg (Seq ID No: 1020) 
 60 
Junctofilina 4 de Homo sapiens (JPH4): 
atttctctcctccctgggggtctcagtgcatctccttctcctctctgcctgcctcctccctcaccgaagggttagcggacacccatccttttctgcttggggaccccaccacca
cccgcaacactgccgctgtctcttcttcaccgtatccttctctacccaccctcttctctcttctcttctccctgcccctttaaatctgcctggcccagcctcccccgtgatgctgg
gatggagcaaacattgatttgtgctgggatggaatcggaattttgatttatttttcctctcccaaccataagaagaaaaaaataataaaaacaccccctcttgagagccc
cctccccctttgcatccagctcccagctcttcttccctatctccatccaaggcagattttttcccctacactattctcatcttcccccacccttgccactacctcgcccccccac65 
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ccagcctgctcctccagctggggagagaggggactctccggactcccccacctttcctctctgggttggagcagtctctccggaaggggagggggcttggcttgtccg
ggcgaggtgggagtggaggtatcctgccatggatgctgtgccggggaggcagcctgagccccagcccacatgagacgccgaagaaccggggcagaggggtcc
tgacagcagccagggaaacgggtgccctacgattctgcccagccccctctcaggacccccaaactgccatccacactcgacacttcggggttctagccactcagga
tgagggtccggccctgcctgccctcgctggggcccccccgcccggccccggtctaactgcccccgccccgaggcctcgcccggctccaaggcccccagcaggct
ctccagtcccaggatgcgctgagccgccggggggctgaggccgcgccaactacatgcatg (Seq ID No: 1021) 5 
 
Sustrato asociado a Fyn embriional de Homo sapiens (EFS): 
ttttctttctcctcctccaaccttggcggaggccacgactcaggcgccacagctgggggctagaggccgcggaccatggtgcggggcagccaccgctgaagtcagc
aaaaccgagcctggcctgaggcaggctgcgcgggaggccaaagccatg (Seq ID No: 1022) 
 10 
Dominio GH3 de Homo sapiens (GHDC): 
cgctccttctttctggccggatgtgtgctgagacccagagtcacccaggggtctccgtcacgtgccaggagtaggcagaagtgggctgtgacagatcaggaaacag
agctcagtgcagcccactaaattgctcagggccctacagctaacaagcggcagaggcaggatctgcactcaggagctgcttggagatg (Seq ID No: 1023) 
 
Proteína de ligación a acrosina de Homo sapiens (ACRBP): 15 
ggctctctctgcggcttggcccgttagaggcggcttgtgtccacgggacgcgggcggatcttctccggccatg (Seq ID No: 1024) 
 
Homólogo 1 jagunal de Homo sapiens (Drosophila) (JAGN1): 
agttctcttcacggagccgcgcggctgcgggggcgcaaatagggtcagtgggccgcttggcggtgtcgttgcggtaccaggtccgcgtgaggggttcgggggttctg
ggcaggcacaatg (Seq ID No: 1025) 20 
 
Ligando de numb-proteína X1 de Homo sapiens, E3 ubiquitin-proteína-ligasa (LNX1): 
gttcctttcctgggcatcagcttgcctgctctcagcctaagctctctcgccaaccgtggtggctccttgcgttcctacatcctctcatctgagaatcagagagcataatcttctt
acgggcccgtgatttattaacgtggcttaatctgaaggttctcagtcaaattctttgtgatctactgattgtgggggcatggcaaggtttgcttaaaggagcttggctggtttg
ggcccttgtagctgacagaaggtggccagggagaaggcagcacactgctcggagaatg (Seq ID No: 1026) 25 
 
Proteína de interacción a cinasa 2 dependiente de ciclina de Homo sapiens (CINP): tctccttctacggatatctgtggaccttatg 
(Seq ID No: 1027) 
 
Dominio de receptor splA/rianodina y caja SOCS 2 de Homo sapiens (SPSB2): 30 
gcttctttccgcccggctccttcagaggcccggcgacctccagggctgggaagtcaaccgagctcccttccaggtcaatccaaactggagctcaactttcagaagag
aaagacgccccagcaagcctctttcggggagtcctctagctcctcacctccatg (Seq ID No: 1028) 
 
Lipodistrofia 2 congenita de Berardinelli-Seip de Homo sapiens (seipina) (BSCL2): 
cctcctcctttcctccctctactctgacacagcacttagcacctgaatcttcgtttctctcccagggaccctccattttccatatccaggaaaatgtgatgcgccacaggtatc35 
agcgtctggatcgccacttcacgttttagccacaagtgactcagtggaagatccagagtcaacagaggctcgtcaggaagatg (Seq ID No: 1029) 
 
Tubulina de Homo sapiens, alfa 1c (TUBA1C): 
caccctttcactacttctcccccggactccttggtagtctgttagtgggagatccttgttgccgtcccttcgcctccttcaccgccgcagaccccttcaagttctagtcatg 
(Seq ID No: 1030) 40 
 
1-acilglicerol-3-fosfato O-aciltransferasa 9 de Homo sapiens (AGPAT9): 
tttccttcctctcttcccttcgcagaggtgagtgccgggctcggcgctctgctcctggagctcccgcgggactgcctggggacagggactgctgtggcgctcggccctcc
actgcggacctctcctgagtgggtgcgccgagtcatg (Seq ID No: 1031) 
 45 
1-acilglicerol-3-fosfato O-aciltransferasa 1 de Homo sapiens (ácido lisofosfatídico aciltransferasa, alfa) (AGPAT1): 
gcccctttctttccttcgcttcctcttttagagaatgtccggattgctattggactttggagcgtatggctccaaatcaactcattggctaaaacttgacggaaaatggtggtta
ggtggccagaatg (Seq ID No: 1032) 
 
Dominio 14B abhidrolasa de Homo sapiens (ABHD14B): 50 
cggcctcttcccagcgttcctcctccggccccaggtcaccgccagcacgcgcctgcttcccgtctgcgcgagtccacgcagctccccagatcaagaagctgaggcc
ccaggttacacactaaagtaaatggcagaggcagaaataacacctatgtcctcctgaccccaaggcatgttcttaaagttctggaaacctcctggaggcttccttgctg
ctcctctgggactgccaccctgggcagggtgttctgtggcccctcatcatcgtggttttgaaccacaggcccttcaccagcacagcagcagcaggcatg (Seq ID 
No: 1033) 
 55 
Proteína tirosina fosfatasa de Homo sapiens, tipo 5 no receptor (enriquecido con estriato) (PTPN5): 
catcctcccgccagcctgcccgcctgctcgccggcgcccggagcccgctctggccgcttgctttttgctgagaaagcttcctgccctggaagatggcacccttccccat
ccagacaccttgggaatg (Seq ID No: 1034) 
 
Carbonil reductasa 4 de Homo sapiens (CBR4): 60 
cttcctccttttcacggcgtcttgcattactattgtgcggctgcaggaggtgtcgagcggcgttatttttttttgcggtttgcctttttttttcttttttttttttttggaaccgcggttgtttaa
aagcctgagggaacctggagaggggctcccactccctaccctctttcctccgagtttgtgactccgagatg (Seq ID No: 1035) 
 
Tipo CCCH de dedo de zinc 10 de Homo sapiens (ZC3H10): 
ggctctttgtcgaagctagaggaccggcaggcggcagcagcaactacggcggcggcggcagaacccagcagcgatgtggaggtggagacccacaggagccc65 
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cggacttcacctgagctacctcagtggtcaccaagagtggcaagataaagaaaaccctgagttgggcgggaccaggatg (Seq ID No: 1036) 
 
Familia de poli (ADP-ribosa) polimerasa de Homo sapiens, miembro 10 (PARP10): 
ccgtctttcagtttcacttttgttttcctgctcccagcagggttaggcttgctgaggggcaggcacaggagtcctggctgagctcatggcctgaggctgcctagcggccac
ggggaatg (Seq ID No: 1037) 5 
 
Dominio ARN pseudouridilato sintasa 4 de Homo sapiens (RPUSD4): ccgcccttccttgtaagatg (Seq ID No: 1038) 
 
Familia con similitud de secuencia 73 de Homo sapiens, miembro B (FAM73B): 
ctgcccttccgcagcgatggcatcccgggtgagtatcggccccggccgagcccccaaggcgggcgggcagcgcggcagggccgggacttgagcggaggaccg10 
agtaggcgcaggtgtccgggcccaacaggaccaggaaggtgtcggggttggaatgagtgggtacccgggccggggacggtgcgagagggtgccttgcttggga
gcggaacgagaaggtacttgggtcagggaggtgatgcccgggcctggaacgtggcggggattggagcaggcgcgcaggtacccgatccgaggcggggagag
cacccgggatggaaggagcaggcgtgcgggccgtgagcggcgccagagggtacctggctctgtggaggggccctctggtatgtgtgtccctgtccttctggggcgt
ggatggtgcctgggacccagctggcaaccagttgaagacgttctccttggaagctcttggccctgaggactttgcctggggcattggccctgccatg (Seq ID No: 
1039) 15 
 
Proteína fosfatasa 1 de Homo sapiens, subunidad reguladora 15B (PPP1R15B): 
gcgtctcttccggcgtctaggggggtgtcctgccggcgcgcgggccctgcggccattttgggcttcgcttccaccgcaccagccggcctacccagtccttccggtatcg
cgttgctcaggggcttttcaaccctctgtcagtcggaaaaccatcgccgaggccgtggggggactcctatccatggtgttgaagcgtcgagccgactagggaacctcc
ttccccgccaggatggaagtcgcatcagtcgccgcctattgcgcgggctgttcttccctgtgttctgccgcccgctgccgcattcgctgccctctgtggcttttctgctggctc20 
gaagatcggcctggagcagcgacgccaccgctgggcaaggccgagactctgtaggcttcctccgaatcccgtcgacctccagccgctgagcgccgcggccctac
ctgagagactgtcaagaaaaaggagatg (Seq ID No: 1040) 
 
Familia con similitud de secuencia 104 de Homo sapiens, miembro A (FAM104A): 
ccctctcttcgcggagcggcgccgcgtagcttccatccgccagctgccatg (Seq ID No: 1041) 25 
 
Dominio A de factor 38 (levadura) de procesamiento de pre-ARNm PRP38 de Homo sapiens (PRPF38A): 
agccctttacactacggtgtttccggcttcaagatggtcgcctaagctgtttagtgaaacttcttccacctttctccattcctctaggtgctttttctgaacctggatgtgaggcat
taaaggatccgacggaaatagaattgaaggcattctaaaatg (Seq ID No: 1042) 
 30 
Similar 1 a sinaptotagmina de Homo sapiens (SYTL1): 
cctcctccgtgtggggcagctgctggctgggctgcctgttgagtcagccttcttccctcacggctcttctcccggtccctgaaactcggctgccaggggagctggagcca
cctgcgaaggtgtcctcccatactggacccctacaggaagctccgtgtgcccagctggggcacagccccagctgatg (Seq ID No: 1043) 
 
Dominio B SH3 y asociado a ubiqutina de Homo sapiens (UBASH3B): 35 
gctccttttcctttttgatccattcaaaaattactcattgcaaattcccggactgctaggcgaggagagggaagggggcggaggagacagggctactgcaggcgcag
agctgggggcagccgggggcccgagtggctgaggctggtcccgcagcggccgcttgccggcgttctggctcctgtggcctcaccaggaagcgtcagagtcccga
cactggggaagctcggagcgccgcctccgctgccgccgcctcctgcctggctctgggtccccgagccccctcccctggcccagcccgactccctcctccttcccgaa
ccatccggctcgggctccttccctggcgatggctggccgctgagccatg (Seq ID No: 1044) 
 40 
Proteína 241 transmembrana de Homo sapiens (TMEM241): 
ccgtctctgggcggctgctgccgctgccgctgctgctgctgcgggggtcgggcggcggccaggggatttgggcaggcaccgtggatccccgagaaggggacgagt
tgacagatg (Seq ID No: 1045) 
 
Ataxia de Homo sapiens, cerebelar, tipo Caimán (ATCAY): 45 
gagcctctgccagccctgagctgggaagaagcagctacctcggaggcagggcgcgcaggcgggcggcgatgagagggggcgcagccgcagccccgcgctg
gggagcccaccgctaaccctgcaccccacccacccctgcacaaaagagctggcgggcgctggccacgtcgccctgggtgaccttcctcggatgcagaatccgcc
cctgcgagcatcctcttcctcctaggctctgaaggcccggggagcgtgagcgatgcccagctgcacccgggcagggctcgcctttgtttgccagtaaggaggagag
gctgtctcagctgcagaggggtcatccctgcttcaagccagtgcctcttcccagctcccatg (Seq ID No: 1046) 
 50 
Factor 1 asociado a ELL de Homo sapiens (EAF1): 
attcctctctcacccccacgcagaggagagaacttgcttctggacccgggtgggtgccggctcggctctccttgtcttccagagcggtggcccggaagcacagtcctc
ccagacgccagcgccagaagctcggatcgcggctgcaccgggagagcgccgatctgggtgcgaggcaggtgcggggccatg (Seq ID No: 1047) 
Motivo 5 tripartito de Homo sapiens (TRIM5): 
gttcctctaggaaaattcctttgtgcagatcaggcccgtggattggtgagtgaatcctaaccacgtcttccctggcctgtcttcactcttctccccagaatcaccacttctgca55 
ctggtgtctgaaggtgtattgagtgattttgtggagggcagaagtaggaagtctttgggacaaaactgtatttaccttgggatctgtgaacaagaggaacctcagcagcc
aggacaggcaggagcagtggaatagctactatg (Seq ID No: 1048) 
 
Familia de sitio de integración MMTV tipo sin alas de Homo sapiens, miembro 3A (WNT3A): cgccctctcgcgcggcgatg 
(Seq ID No: 1049) 60 
 
Marco de lectura abierto 45 de cromosoma 16 de Homo sapiens (C16orf45): 
ctccctccctgcagcccgcaacgggaatggagtaaagggagacccgtcgacctggccacggggatcagcgatg (Seq ID No: 1050) 
 
Proteína 502 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF502): 65 
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cattcttccggtttcagaagttaaggctggtgtcctggccccagtccacctctgggagcgcctgcgccgctccgcggagagtccgtggatctcacagtgaaaaatgtttg
ctgacccttgacattgacaaactgctgacagctcagatgatccatgattggaaggatgtggtcatcaccaagatgtctttctttctccggttcccagttttccagacctgaa
gtgttttccaatcaaagcgaagagacgatctgtggatg (Seq ID No: 1051) 
 
Repetición 6 de armadillo de Homo sapiens (ARMC6): 5 
ggctctcttgcgcaagcgcgctgtccgcttcttctgggcggacgctctggaggcaaaacatttccctgctgggggcggcgaccaccgtgagcgtcccggaaggggc
ggcaaagacgcctccgtcgcgcacgaggtggcctcgttggctttaccttggttcgcggtcgtccttggttatcgtgagcgtccgcgagtctctgggaggccaagcctag
gggcgccacagcgcctgcgcgcgtacggcggccggaaggggctagaggcggctccctgggtgacaaccgcgcgccccacctttccccacgtggccgcgaaga
ccggctcaggagcatctatcggctgcacgccaacatcaacacaggcgaagatg (Seq ID No: 1052) 
 10 
Unión pos-GPI a proteínas 3 de Homo sapiens (PGAP3): gctcctcccccggcggcgagccagggagaaaggatg (Seq ID No: 
1053) 
 
Agrupación 3 de histona de Homo sapiens, H2a (HIST3H2A): 
tgccctcttgtttttagtctcgcttttcggttgccgttg tcttttttccttgactcggaaatg (Seq ID No: 1054) 15 
 
Etanolaminefosfotransferasa 1 de Homo sapiens (específica de CDP-etanolamina) (EPT1): 
ggctctcctaccttctcgggcagcccagtctttgccatccttgcccagccggtgtggtgcttgtgtgtcacagccttgtagccgggagtcgctgccgagtgggcgctcagtt
ttcgggtcgtcatg (Seq ID No: 1055) 
 20 
Proteína 5 de repetición rica en F-caja y leucina de Homo sapiens (FBXL5): 
ccgcctctgccccgcggcgagggtgtctatggagaggcggcggccgcggctgctgaggcggaggctgaggcagtggcgatggcgccctttcctgaagaagtgga
cgtcttcaccgccccacactggcggatgaagcagctggtggggctctactgcgacaagctttctaaaaccaatttttccaacaacaacgatttccgtgctcttctgcagt
ctttgtatgctactttcaaggagttcaaaatgcatgagcagattgaaaatgaatacattattggtttgcttcaacaacgcagccagaccatttataatgtacattctgacaat
aaactctccgagatgcttagcctctttgaaaagggactgaagaatgttaagcctactactgttgactggaagccttaccaataacataaaacaatcgaataacaattatt25 
tcatgtattatatgtaaaatatatatactggattcttacagtaagaatgaatatgaacagttaaattatgcaaaacaactgaaagagagattggaggcttttacaagagat
tttcttcctcacatg (Seq ID No: 1056) 
 
Complejo de histocompatibilidad mayor de Homo sapiens, clase II, DP alfa 1 (HLA-DPA1): 
ctgcctccactcggcctcagttcctcatcactgttcctgtgctcacagtcatcaattatagaccccacaacatg (Seq ID No: 1057) 30 
 
Proteína 1 de membrana portadora secretora de Homo sapiens (SCAMP1): 
tcgtctctctctctgcgcctgggtcgggtgggtgacgccgagagccagagagatg (Seq ID No: 1058) 
 
Marco de lectura abierto 57 de cromosoma 15 de Homo sapiens (C15orf57): 35 
ccgcccctcccgatttcctccgggctacaggcgacagagctgagccaagcgtttactgggcagctgttacggtaagtgaggaggggctggggtgcccagcgttttgg
atctcccactctggcccggccccggaataccacatagaggccttgggacctgattcatcccgtccagacagccctagagacctgagcgactgaggcctgggatctg
gacgccggaatttcctgcgtggttctggacgccctgccctgggctcagattccaaatg (Seq ID No: 1059) 
 
Dominio 2 de repetición WD y FYVE de Homo sapiens (WDFY2): 40 
cctcctcttgtagtggcgccggcttgcatcccaggtcgtggcggttttggtgcctgaagcagggagcgcggagtcgttcccgagagaggcggccaggctatgctcgcc
ggtttccggcgttccgctccggccagccagagtctctgtctcaacctgtgtccgtgctccagcagtctcctcagcccggccccgcggcgcggttggcggcggcgcccc
aggcgcgccccctcctccgatg (Seq ID No: 1060) 
 
Topoisomerasa T (ADN) de Homo sapiens, mitocondrial (TOP1MT): cgctctttcccggaggctggcagatg (Seq ID No: 1061) 45 
 
Homólogo de transporte 122 intraflagelar de Homo sapiens (Chlamydomonas) (IFT122): 
ctttccctttcggacatgcgcgctcggagcaaggcgccctcgcactcagcttaccgcgcatgtacgttgccaggggtaacgcaggtagccaaagtggcttgtggagtg
gcgaccgttagtgaggcggttgctgagacagacgctgaggcgggtaggaggagcccgagccgtaagggaagccgtgatg (Seq ID No: 1062) 
 50 
Proteína L53 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPL53): agttcttccggggcggaggtcaccatg (Seq ID No: 1063) 
 
Proteína de activación RhoGTPasa de activación de células T de Homo sapiens (TAGAP): 
ccgccccttcgcttataatgcagagcatgtgaagggagaccggctcggtctctctctctcccagtggactagaaggagcagagagttatgctgtttctcccattctttaca
gctcaccggatgtaaaagaactctggctagagaccctccaaggacagaggcacagccacacgggagtgaaatccacccctggacagtcagccgcaatactgat55 
gaagctgagaagcagccacaatgcttcaaaaacactaaacgccaataatatggagacactaatcgaatgtcaatcagagggtgatatcaaggaacatcccctgtt
ggcatcatgtgagagtgaagacagtatttgccagctcattggacattctcactattctatgccttaaaggcccttcaacggaagggatattcaggagagcagccaacg
agaaagcccgtaaggagctgaaggaggagctcaactctggggatgcggtggatctggagaggctccccgtgcacctcctcgctgtggtctttaaggacttcctcaga
agtatcccccggaagctactttcaagcgacctctttgaggagtggatg (Seq ID No: 1064) 
 60 
Fosfoserina aminotransferasa 1 de Homo sapiens (PSAT1): ggtcctccttggctgactcaccgccctggccgccgcaccatg (Seq ID 
No: 1065) 
 
Molécula CD97 de Homo sapiens (CD97): 
ccccctccttcataaagtcctggcctcgggacagcctgcacagctgcctagcctgtggagacgggacagccctgtcccactcactctttcccctgccgctcctgccggc65 
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agctccaaccatg (Seq ID No: 1066) 
 
Proteína tirosina fosfatasa de Homo sapiens, tipo 2 no de receptor (PTPN2): 
cgctctccccggatcgtgcggggcctgagcctctccgccggcgcaggctctgctcgcgccagctcgctcccgcagccatg (Seq ID No: 1067) 
 5 
Marco de lectura abierto 122 de cromosoma 20 de Homo sapiens (C20orf112): 
gcccctctccccgggcagccgcggcggcagcagcagcagcagcagctggagctgtggggctgtcaccgccgcccgccccgctcactcgcggatcccgaccgcc
catctccgcctcgcttccagcccaggatgagacttctgtgagcagcgaggattttgatatg (Seq ID No: 1068) 
 
APEX nucleasa 1 (enzima de reparación de ADN multifuncional) de Homo sapiens (APEX1): 10 
cacccttctttgtgctcgggttaggaggagctaggctgccatcgggccggtgcagatacggggttgctcttttgctcataagaggggcttcgctggcagtctgaacggca
agcttgagtcaggacccttaattaagatcctcaattggctggagggcagatctcgcgagtagggcaacgcggtaaaaatattgcttcggtgggtgacgcggtacagct
gcccaagggcgttcgtaacgggaatg (Seq ID No: 1069) 
 
Familia de filamento intermedio huérfano 1 de Homo sapiens (IFFO1): 15 
tttcctcttgagccatcatgcacatctgactgcagccccagcgagcccttccttccttgtctgactgctcttcttctcgatttcttcttgttctgccttctcggtttgcagccctgacc
cccgctgtgtgtctggcccttggtgactgtccgtgtttctgttcctgtcattgtaactgtgacttttctctctgtctgcccccccttcctactggttcatgcttctcccccattcccacc
ctctctgcccggcctcccgctcccgccctttctcctcatgcacccggcctcgtctctgtagtctctgcacttgtctcccattaaggtcccatccatg (Seq ID No: 
1070) 
 20 
Homólogo 2 neuralizado de Homo sapiens (Drosophila) (NEURL2): 
cagtcttcctcccgccccttctttggtccctacggacctggggggcggtggcggtcaatgccgggtcaaggtccgcgggcctcgcagatcgtagcccgggcgcacgc
gatcagatgatcctgttgtggacggctaagttgtaggcgggatggctgagaaagcggcgctaggacccccgggcagaggctcggggaagggagtcagggggga
aatgccttacaaggtcgccttgcggtcaccatcattgcccgccgcccaaaatagcccccggcgccagctggcctgccctatggccgagagatg (Seq ID No: 
1071) 25 
 
Drebrina 1 de Homo sapiens (DBN1): 
ctccctctttccctccctcctcctccgtccgcccgtccgtccgcgcgtctgtccgttcggcccggtccggcccgaagcatg (Seq ID No: 1072) 
 
Adaptador que contiene dominio WW con superhélice (WAC) de Homo sapiens: 30 
cagcctcccttatttagtccgcgatggcttccctcgcgccccaccgtcctcttccggaaggcggctccctccctgcgcagcccggagcccctgagatcagcctcgagc
aggcgcccgagcgagactatccctaaacgggaacggcggtggccgactcgcgagtgaggaaaagaaggaaagggcagactggtcgcgaagagaagatcca
ggcctcagaggaggagaaaggccggagccagccgaggtttgccgagggcggtgttccggacccgcgcggtgcggggaggaaggccgagggtgggagagga
ggggcccggcggaaactgccgaggtttcccgaaggcggcagcgtccgagttgcccggatgtagttggtggagcggcagcggcggcaccagcggcggcggcgg
cggcgggaggaggaggaggagaagaaggaccaggcggcggcagcagcggcggcggcggggggaggaggggaggaggcggcggagcaggaggagg35 
agaaggcggaggaggcagtcgctctccgcggggctgagccggacgcgtcgtcttgcccccctccccccggttcgcggtgccgccgtgtagttggcgccgctgcccc
ggctgagagtgagcgtggtgtcgacggagggagatggcccgggagcgccggcgccagtaactgggagctgatgagagtcgccgagggcgcgccgggcccag
gtgccggggctgcccgccgcccgccgccgccgccgcctgcgcgcccgcccgcctttcgcggccgctctcccccctccccgacacacactcacaggccgggcattg
atg (Seq ID No: 1073) 
 40 
Similar a kelch 6 de Homo sapiens (Drosophila) (KLHL6): cgctccttcagtctcgatg (Seq ID No: 1074) 
 
Miembro 1 de la familia IMAP GTPasa de Homo sapiens (GIMAP1): 
cagccttctgcactcacagccgaagggaaagcagcaggttggggcttcttgtggccaacttcagagcctgtcaccaggaaaggtaagcatg (Seq ID No: 
1075) 45 
 
Miembro de la familia de oncogen RAS, RAB24 de Homo sapiens (RAB24): 
cgccctctagccccctcccgcgggagtcgcggcgctgcgggtaggagccgggttgcgggagaccccaggttcggttgggattcccagccagaacggagcttaag
ccgggcaggcgagcgaatgacggagtagcgagctgcacggcggcgtgctgcgctgttgaggacgctgtcccgcgcgctcccaggccgccccgaggcttggggt
cttcgaaggataatcggcgcccggggccgaacagcgggggcacacggggcgctgccgaagtgcaaggccacggccagagctcgagcccgacgcgctgtctg50 
gagtcgtaggaccctgacgtggctgaagcggccccgggagcatg (Seq ID No: 1076) 
 
Complejo 2 de proteína relacionada con adaptador de Homo sapiens, subunidad alfa 1 (AP2A1): 
agccctccccgcggccggctcggctccttggcgctgcctggggtcctttccgcccggtccccgcttgccagcccccgctgctctgtgccctgtccggccaggcctgga
gccgacaccaccgccatcatg (Seq ID No: 1077) 55 
 
Copina IV de Homo sapiens (CPNE4): 
ctccctcttttctcagtaccctcctctttactctccgagttaactgagagccgacctgacatctccaacattttcaccctcttcccccacccccatcaccgagaatggagtca
gggtttccggagagaccgaactctgctctcagcacctttcccagccgctgttgctaaactgacctcggaggacgagaggggaaggaggtgcgacgccccttacatc
agtacataactaccacaccaaccacctccacttcaaagccggattttgcatcctgggggcgggacagacctcgtcccgggctgaattctctctccactcttcgagattg60 
gcacacccagaatg (Seq ID No: 1078) 
 
Proteína asociada a sinaptosomal de Homo sapiens, 25kDa (SNAP25): 
ctgtctttccttccctccctgctcggcggctccaccacagttgcaacctgcagaggcccggagaacacaaccctcccgagaagcccaggtccagagccaaacccgt
cactgaccccccagcccaggcgcccagccactccccaccgctaccatg (Seq ID No: 1079) 65 
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Similar 4 a proteína 3 de ligación a elemento sensible a cAMP de Homo sapiens (CREB3L4): 
aggtctcttgactctttccgcctttgtttacaaccctgccatgatctccctcttgcaaaagcgagggctacagaacaggcattcaggagtcctgtgctccagtcacagcctt
ttctgttcttcagctaggagacaccaaaccctcaggaagatttactatagctaagagaaaactgcagcagaaagggcgcggctacctacttcttaaattccgtttgtgg
accctcagactcttagtcccctactcccagatacagcggccctaccgtggctcctggcaaggtggcatccacttttgtagtaagcatg (Seq ID No: 1080) 5 
 
Pentatricopéptido rico en leucina repetición de Homo sapiens (LRPPRC): 
ctgtccttctggcggagcgtgcttcccgctgcggggacgttcgagcaatg (Seq ID No: 1081) 
 
Proteína 418 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF418): 10 
cgttctctggtagcgaccattttggttaatgttgggtgtgtttctgcggtttgtgaggtgagaggcgctggagctatgggtccgaaccgcggtgtctgaacccagaaggtg
aagagtccttcttgctgcacagaggcagatcttaggccccgtaacggcgcccgccgctcccggcagtgctttccccgcgtactcgggatggcggcggccgcgctga
ggctcccggctcaggcatcatctggctgcaaagaagagaacacactgtgtttgagggaggaggaaggaggatcagagtttaaactcctgccataatg (Seq ID 
No: 1082) 
 15 
Dominio 14 de repetición de tetratricopéptido de Homo sapiens (TTC14): 
gtttcttccgcttcctgtaccacccggctcaagtagcggacacggaacagggaactatcagcccgtcggcctccgggccctgcattctctagccatg (Seq ID No: 
1083) 
 
Regulador endotelial de regulación a BMP de Homo sapiens (BMPER): 20 
agcccttttcgactgtgagctgcggcagctgagcagaggcggcggcgcgggacctgcagtcgccagggattccctccaggtgacgatg (Seq ID No: 1084) 
 
Proteína 384 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF384): 
cccccttttcgtttccggcgctcccgccttctctccgcagagctcttctctgagcctgttggggggagggaggggggcgtggaggaactggggttcgcgggagcacga
gctgcagcaccacttccgggtgagtgcaaggggagggcagcaaggagggggggccacccactacctcgcgcccccgccctgcgggtgtctcgcgcgcgttccgt25 
gcgtgtgagtgtgtgggtctgtctcgctccagaagtgcgtgcccgcgcgctgcgccttgcgctttttcccctccctcgccccttcctggtcctcccaccctcctcggctccct
cctttcccagcaaacgccgcccctcccgcgccctggctcaggctctggcgccgccgcagccgtcgccgcccgaaagttcaggagccctggaaaggagaaggaat
aagacggcaggaggaagagagagagagggtagaatg (Seq ID No: 1085) 
 
Similar 3 a RAD51 de Homo sapiens (S. cerevisiae) (RAD51L3): 30 
ctctcctttctcctccggcagccagcgcgcctgtgtcctctctaggaaggggtaggggaggggcgtctggagaggaccccccgcgaatgcccacgtgacgtgcagtc
cccctggggctgttccggcctgcggggaacatg (Seq ID No: 1086) 
 
Similar 2 a molécula CD99 de Homo sapiens (CD99L2): 
gctcctcctcccgctcctcctcggcctccccttcgggcgctctcgcgctaactgtgctcctccggggccctccgcctgctcccagccatg (Seq ID No: 1087) 35 
 
Glucosamina-6-fosfato desaminasa 2 de Homo sapiens (GNPDA2): 
gcgcctttatctgcatccgggtccgtgggattcgcgctccactggtcagctggggtcgctctcgggtggttgggtgttgcttgttcccgctgttccagcgtcgaagaaccatt
gggtctgccggtttgaacttgttctggaagctgtgcgtcaccgtaatg (Seq ID No: 1088) 
 40 
Metionil-ARNt sintetasaa 2 de Homo sapiens, mitocondrial (MARS2): ccgcctcctccgcttgcggccggtctgcaccatg (Seq ID 
No: 1089) 
Marco de lectura abierto 57 de cromosoma 12 de Homo sapiens (C12orf57): 
tttcctttccgctcccaggggcgttgggaacggttgtaggacgtggctctttattcgtgagttttccatttacctccgctgaacctagagcttcagacgccctatg (Seq ID 
No: 1090) 45 
 
Homólogo de proteína 3 de sintetización ARNt-yW de Homo sapiens (S. cerevisiae) (TYW3): 
ggaccttttcggccaccgctcgcttcaatatggctgcccccagggagagacgaggctaccatgaaggagccgagcgcagaccctgagtccgtcacccatg (Seq 
ID No: 1091) 
 50 
Factor de transcripción Sp1 de Homo sapiens (SP1): 
ctccctcctccttacccccccctccctgtccggtccgggttcgcttgcctcgtcagcgtccgcgtttttcccggccccccccaacccccccggacaggacccccttgagct
tgtccctcagctgccaccatg (Seq ID No: 1092) 
 
Proteína 3 de ligación a nucleótidos triada de histidina de Homo sapiens (HINT3): 55 
cgccctctagtggcagccggttttgaggccggcctccggctttgaagttcctcaccgcgtctccttccctctccccaaagcctggatcaccgcccagcgtcaggcgagg
ggcgacgtctcgaggtaaaacggaggaggtgcgggacgcggagactgcgcgggcccggtagccctggagaggccgaggctctaggccgcgaggggcgggt
gcaatg (Seq ID No: 1093) 
 
Proteína de interacción a PLK1 específica de fase M de Homo sapiens (MPLKIP): 60 
agttctctgcggagggccggttgatacagttccggtgggagaacgcggctgcgaggttttcggctttggctcctgatatg (Seq ID No: 1094) 
 
Palmitoil-proteína tioesterasa 2 de Homo sapiens (PPT2): 
cacccttccccccgccaccgtgggttccagacttgggataagtaaacagcgggtggagcgaggcctacggacccaggccaggtgggagtctgcactcttcaaggg
gcctgggctgctgctcacgggtattaaagaactccgcgttgttcatggctgaggcgatgcattaggaagatcctggacctagagaacaagtcccccgaacgctgagtt65 
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ggaggcgggacttcgggtgcgcgttggcgggagcatg (Seq ID No: 1095) 
 
Similar 14 a BCL2 de Homo sapiens (facilitador de apoptosis) (BCL2L14): 
aagcctcttttcaggctgagtcctaaacctgaagaaagtttagagcctggggctctaaactacctgagtctttccaaacgacaagccaagaagacctgttgaaagtttc
ctcttaagtttcgtggagagagactcaggtatagaaatatccttactgccacctgacctgaagcagaagaaatcacagacagcttccagaccaggcccaacatg 5 
(Seq ID No: 1096) 
 
Galactosa mutarotasa de Homo sapiens (aldosa 1-epimerasa) (GALM): 
acgccccttctcctgtaaacttgggtcgcctctagcttagcgagcgctggagtttgaagagcgggcagtggctgcacacgccaaactttccctatg (Seq ID No: 
1097) 10 
Homólogo de carboximetilenbutenolidasa de Homo sapiens (Pseudomonas) (CMBL): 
cttccttcccttccccgactttgcagatttctcttcccccaggcctccctcctccacctctccgccccctccgggcttggctctcccaggaggctacgactggagccactggt
cccgcaggatccccgcgtcctcggtcgccgcgtccacgtccctctcgcgtccccgcccggcgccacgccgcctcctctgggttcggcctccgcgcggtgcagcgca
gtctcaggccgcgggacaagcccgacttaaatctctgcaatg (Seq ID No: 1098) 
 15 
Marco de lectura abierto 31 de cromosoma 7 de Homo sapiens (C7orf31): 
cgtccttctcccgcccccgcccctgcctgccagctccaccgggccgtaggtgcggacgacctcaaaattcctcggcccgcgaaggccgccagctgcggggaggg
gaggggaggcgcggtcccgcagcgcccccaggctcatgtcccaggtatgtccagacccccgaggcaccgcttgcagggcagtgacagcccgtgaggctcggcc
tcgacccctggcacccttggtcccagctacgccggctcctggccttcccccaagtccgagagagaggtgggattctccccgacgcagttggaaaccgggaatcccct
ttagggtcccgttcgtgctgcactactgactccaccatctgcaaagggattcttgtccagaatccccgaaggctttaggacagcgcttattttgttgaatgaagagtctcta20 
attttcggaaagaccacaggctaaaagtcaagttgtgcctttttagccaagaagcatg (Seq ID No: 1099) 
 
Proteína 5 de membrana portadora secretora de Homo sapiens (SCAMP5): 
cggcctttcggcagccgaacggccgcggcagttcaggacaaagaggtgtgggcaggccactgggccagctggtaacatcatg (Seq ID No: 1100) 
 25 
Proteína cinasa 10 activada con mitógeno de Homo sapiens (MAPK10): 
tgctcctttcggttgccatagcaaccccattccccaagccctctgtccgtctcctctggtaggttccacaatggtacaggcagcatcacgctgcacaatggtttccaggca
gtgaaagagggtgattcagcaagccactcttcttctattttctttaacctccccttcactttttatttttatgggggtgggtggtgcttgctatatgcttacctttttcttttcttttttcattt
ttacaaatttccttttttgtcctcacccctcaattcctaggggcttgagtgagtttaagattgggttttcttggaaatcacctgtccatcgttaattttaaacaatctccatatctcca
aagaatctcttccatgttagtctggaatgtggttaatgaaaaacaagtagggaggatttctggggcaaacactgccggatcaggatcgtagttctcaggcacggaatg30 
gctagtgtgagaaacaccaacagcaggcccatctcagatcttcactatggcaacttatgcaagaaactgttgaattagacccgtttcctatagatgagaaaccataca
agctgtggtatttatgagcctccatttcttatactactgcagtgaaccaacattggatgtgaaaattgccttttgtcaggtgtgtgttccttacaggtaaaacaagggattcga
taaacaagtggatgtgtcatatattgccaaacattacaacatg (Seq ID No: 1101) 
 
Enzima 2 de escisión a APP de sitio beta de Homo sapiens (BACE2): 35 
cgtcctccccgccgccgccggtcccggtgcgcgcccatccctgcccgcagccccgcgcgccggccgagtcgctgagccgcggctgccggacgggacgggacc
ggctaggctgggcgcgccccccgggccccgccgtgggcatg (Seq ID No: 1102) 
 
Regulador dependiente de actina, asociado a matriz, relacionado a SWI/SNF de cromatina de Homo sapiens, 
subfamilia d, miembro 1 (SMARCD1): 40 
acgccttttccgctagtcgccccgctctatcccatagtctcgctgccctgagcctcccgtgccggccggccggccgggggaacaggcgggcgctcggggggcgctc
ggggggcggggggagttccggttccggttctttgtgcggctgcatcggcggctccgggaagatg (Seq ID No: 1103) 
 
Familia con similitud de secuencia 175 de Homo sapiens, miembro A (FAM175A): 
cgtcctcttgtgtagcctgaggcggcggtagcatg (Seq ID No: 1104) 45 
Dominio 1 de adenosina desaminasa de Homo sapiens (específica de testículos) (ADAD1): 
aggcctcttttgaaagatgcggccctgaccctgtgaacctcgcgcagagcggcctgaagcgagaggttgaggctgggaggtgagaaaatg (Seq ID No: 
1105) 
 
Miembro 2 de la familia de la cadena corta de acil-CoA sintetasa de Homo sapiens (ACSS2): 50 
gcccctctacggaggccccgcctctagttcggcctgttttctcagtcccggcacccgccgcgaccgcaaaggcggccgcggttctaggaacttgacgtgatg (Seq 
ID No: 1106) 
 
Deficiencia 2 de factor de coagulación múltiple de Homo sapiens (MCFD2): 
cttcccttactcaccggtgtccggaaaggtgaacgctgcgctcgggctgcctcgcctgttacctccgccgccgggcatg (Seq ID No: 1107) 55 
 
Dominio 1 SPOC de Homo sapiens (SPOCD1): 
gctccttttcagctagtgggtggaaccccaggagggaaaactcagggaagcccagggcccgtgttgtgcttttggcccaggtaggtggacagacatg (Seq ID 
No: 1108) 
 60 
Dominio 1 LY6/PLAUR de Homo sapiens (LYPD1): 
agttccttcagtctcagccgccaactccggaggcgcggtgctcggcccgggagcgcgagcgggaggagcagagacccgcagccgggagcccgagcgcgggc
gatgcaggctccgcgagcggcacctgcggctcctctaagctacgaccgtcgtctccgcggcagcagcgcgggccccagcagcctcggcagccacagccgctgc
agccggggcagcctccgctgctgtcgcctcctctgatgcgcttgccctctcccggccccgggactccgggagaatg (Seq ID No: 1109) 
Dominio 1 b5 de citocromo de Homo sapiens (CYB5D1): 65 
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cattctttcatactgcctcctcccttgtttttctgtctcagagagatagtctgtcctaaatatcccatgtagcccaggccactgaattaaaacggagcgtattcgttctctgccc
caccccgcaactcctgaaagcggcgcaactcaattacttgatccttatatgccccacgcgggactcatactacgtttcccgtgaacacgtgcagtccaaaccccgccc
ctgatatttatctcagtggacggtggccggaaaaggacaatggtttccatgtcagcggataaacgctctcccctcggctcccggacgcgacggaggtcgtagtagtag
tgagtacgtgctgaggagcaaaggagtaaccaagagatccagtgaccgacagagcaagagccatg (Seq ID No: 1110) 
Sinaptoporina de Homo sapiens (SYNPR): 5 
tctcctcctttgcttcataaaaagagggacaagtggctggtgctgtggacagagaagctttatttttagtatgagacaacctctattttctttcaggagagggaagttggatt
atcaattcttttgtaaatg (Seq ID No: 1111) 
 
Similar 1 a ribonucleoproteína U nuclear heterógena de Homo sapiens (HNRPUL1): 
ccccccctttcccccttcgcctcctgacaggaaaggtttaagggggacagagccctgggaggccgggccgggctcgggggccaccccgggggcccgggccatg 10 
(Seq ID No: 1112) 
 
Miembro 5 de la familia de eschlafeno de Homo sapiens (SLFN5): 
ggttctctgctctggacttgggaggctccgttgcctgctcccggagggagacgcgctgccgaggagaacccagcgggagaacatttcaggataggaataggccaa
gtgctgagaagatg (Seq ID No: 1113) 15 
 
GPR relacionado con MAS de Homo sapiens, miembro F (MRGPRF): 
ccatctcttccagcaggagagggctctactctgagctcctattttccaaggctccgggccgcgctcggcgctggcctgctgccccggcgggtccgccggccggaggc
gggagtcacaggaagagccctccacaaaaggaggcctcggcggatcaggacagctgcaggtgggtgtgcagactggtgagctgccagcaggggcccagacg
cgccaggcctggagatg (Seq ID No: 1114) 20 
 
CTD fosfatasa 1 que contiene el dominio 1 similar a ubiquitina de Homo sapiens (UBLCP1): 
cggtctctcagcggccggtttctgcgtccgctgccgcaggttccaccgcgctccaggtatttttttttctgaaggaaagctgcttcctcatatgtttcaagaatg (Seq ID 
No: 1115) 
 25 
Similar 2 a proteína lisosomal de interacción a Rab de Homo sapiens (RILPL2): 
cctccttttccgttgtcccttcgcgccccaaaccacatcctggagcgcactctccagcgtggctggcagcggggacggtgcgccggggcgcaggcccaagagtcgc
gtgcgcggccccttgcaccatccccccgggcccacccccgggccgcgctgattgggcaggtagggactctgcccagcggaaagttttgggtgccgggaggaagtc
taacctttgggagactccaagacagcagctccgaggtcggcgggggtctgggtggccatg (Seq ID No: 1116) 
 30 
Dedo de zinc de Homo sapiens con dominio de peptidasa específico de UFM1 (ZUFSP): 
acttcttttccgtgggagtaaggaagtgcttttgaatgaggtactgagggccaaggtgttggaagttcctaattctttcctcggttaactgtgaaactctgcgtattgggaag
gcctggcctcagtcatcaggccaggagaggtactggacgccgcgcacgcactcgtctgccagcgaggcccaaaggggaagcctagcggagctcagtgtggcag
ctgctggcctctgggccgctacttgtcaataccatg (Seq ID No: 1117) 
 35 
Proteína cinasa-cinasa 5 activada con mitógeno de Homo sapiens (MAP2K5): 
ccgccttcctcctcctcctctcgccgctaccgccgtcgccgccgccgcagccgccgccggtccgcgcggcctcgggtggccggagctcagcctgcgcgcgccgcg
ccctgtgtctccgggtggggcagaagactcgccccttgaacctcccgcggggactctccgtggtgtggcggccctggggctctttcttaatagccccggactgagtccc
ctccagtcgaggaccctctcctagtccactgacgagcggtggacacctgccgctgtatctcccccaaaccgagtccttgccctgctgcctcctcatacccacacggcg
gcagagaccttcaccatagcgttcgctcaactccagaaccttccgacctccgctagttcctgcgggcctttgcccgcttcccggtgcaccctccccgggagacacctca40 
gacccccgacagcctgggcaggctcggtgcctgcgggtgcgttcctgatcacccctcccctcttccctccccctcatcctccattcccttgttttcaccctctgtcctctgcc
cgtcactccccttgtcacctcttggagccccctcctaaccagcggccagtgggtttcccataccccaggatgtgagcctctttaacctgtaatg (Seq ID No: 
1118) 
 
Familia 2 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de glucosa facilitado), miembro 12 (SLC2A12): 45 
cactcttctttagcatgctattatggggaaagtgaccactcctgggagcgggggtggtcggggcggtttggtggcggggaagcggctgtaacttctacgtgaccatg 
(Seq ID No: 1119) 
 
Proteína L30 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPL30): 
cttcctctgctctgcttcccttcggaggaaaatttcaggctgaaggtttagcgggtgccgcctctaaagagagcaatcactacacttatg (Seq ID No: 1120) 50 
 
Motivo 11 tripartito de Homo sapiens (TRIM11): 
gctcctcttcctgccggcatccgggatccctacgtcccgcgtcccccgagcgctcggagcctacgcgcccagcgctaccgaaacccagagtcctgcgccctggagt
ccccgcgccccggagcccgagcacccgggagtcccgagcctcgcgccccggagtgcccgagcctgcgccgccgcacccggataccccgcgtccccgcgagct
gccgaggccgcccgccgccgccccgcggacagtaccgccttcctcccctctgtccgcgccatg (Seq ID No: 1121) 55 
 
Proteína 2 transmembrana rica en prolina de Homo sapiens (PRRT2): 
ctccctccctagctgacttgctccctcccgggctgcggctgctgcaaaagccagcagcggcagcgggagctgtccggaggccggcgtcgagggtttgccgctgtctc
tgctattccatcctccccataggggctctctcccctctcccatctcaagatg (Seq ID No: 1122) 
 60 
Proteína 626 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF626): 
cggcctttgtctctcgctgcagtcagagctccaggtctggttcttctcctaaaggcccaggctgtgtggccccgtgtcctgcaggtattgggagatccacagctaagaca
ccgggacctcctggaagccaaaaatg (Seq ID No: 1123) 
 
Familia 25 de portador de soluto de Homo sapiens, miembro 43 (SLC25A43): cggtcttccgggcccgggtcggggctcgatg 65 
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(Seq ID No: 1124) 
 
Similar 1 a zeta (quinona reductasa), cristailna de Homo sapiens (CRYZL1): 
ggctctctgacgaaggactggaaggtggcggtggtgaaggtgcaggccgttggggcggctcagaggcaggtgactatg (Seq ID No: 1125) 
 5 
Proteína cinasa-cinasa-cinasa 7 activada con mitógeno de (MAP3K7): 
ctgcctctacccccgccacggatcgccgggtagtaggactgcgcggctccaggctgagggtcggtccggaggcgggtgggcgcgggtctcacccggattgtccgg
gtggcaccgttcccggccccaccgggcgccgcgagggatcatg (Seq ID No: 1126) 
 
Septina 6 de Homo sapiens (SEPT6): 10 
ctttctctttgtcggaggagctcctctgtttcctgtgcagtagctcccgttgcggcggcacccgtggcagccctggcggacgcaggagcgatg (Seq ID No: 
1127) 
 
Miotrofina de Homo sapiens (MTPN): 
ctgcctctcctcggccaggcggaacctctctgctgggcccggtggccgcaaaagaactttctttctcccgcccgaacggtcgccgcggccaactgcctcgcccgcctg15 
gcagcctaaccctccttctcttcttctcctctccggcttcgcgcggccctgcctccctctcgcccggcggcatccgcttgctgctgccaccgcctcctcatcttctgcccggc
caaccggcctgccccgctgcagtgatg (Seq ID No: 1128) 
 
Anexina A11 de Homo sapiens (ANXA11): 
ccctcccttgcactgcctctggcacctggggcagccgcgcccgcggagttttccgcccggcgctgacggctgctgcgcccgcggctccccagtgccccgagtgccc20 
cgcgggccccgcgagcgggagtgggacccagcccctaggcagaacccaggcgccgcgcccgggacgcccgcggagagagccactcccgcccacgtcccat
ttcgcccctcgcgtccggagtccccgtggccagggattattggacctgcctggtttaaactattgtcttagttaattttgtgctgctctaacaaaatatcacagactgagtaat
ttataagcaatagtagcttatttggctcacagttctggaggctgagaagatcgtgaggctgcatctggcaagggccttcttgctgcttcataacatggcagaagacatcat
gcgggtgtgtgtctggggaagagacttacagaagtggagttgctgagtcaaagatctaaccatg (Seq ID No: 1129) 
 25 
Proteína de ligación ARN de Homo sapiens RNA, homólogo 1 fox-1 (C. elegans) (RBFOX1): 
ttttctttctttcctctcccggcgttgatgagtgcttggctcctgacagaagggatttggctcccagctttgtagttcggaagaagttgggtctatagatttccccctaactctcc
attgatgtgttgagcttcagagggaataataactctacgtaaagcatg (Seq ID No: 1130) 
 
Subunidad 5 de prefoldina de Homo sapiens (PFDN5): cttcctcttcgttaagtcggccttcccaacatg (Seq ID No: 1131) 30 
 
AT-gancho de grupo de movilidad alta 1 de Homo sapiens (HMGA1): 
cgctctttttaagctcccctgagccggtgctgcgctcctctaattgggactccgagccggggctatttctggcgctggcgcggctccaagaaggcatccgcatttgctacc
agcggcggccgcggcggagccaggccggtcctcagcgcccagcaccgccgctcccggcaacccggagcgcgcaccgcaggccggcggccgagctcgcgc
atcccagccatcactcttccacctgctccttagagaagggaagatg (Seq ID No: 1132) 35 
 
Proteína 323 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF323): 
cggcctttgcggttgatcggtcattggggtgctgcagccccgccacctgttccgtagcttgccggtgccccgaaggtgtcttctcctaaggaagattaaatcagaaaattt
taaatcacagttatccctttacttaaagccagagtaagccttccaaattaaccccaggaatg (Seq ID No: 1133) 
 40 
Proteína 3 inducible p53 de proteína tumoral de Homo sapiens (TP53I3): 
ctttctcttctcttagcagcacccagcttgcccacccatgctcaagatgggcgggatgccagcctgttacataaatgtgccaaaagcctggccatgcctggaaaatgga
ccaatccgcccgccaagaggttgggtctcgttccctagagagaaggaagtttcctctccttgaagtgagagctagaatcgcactttctgtcaagctgagagaaagact
cttttccagaggctaaaaggacaagaaaatctgatttgcttgcttctaactttgcgttttaaagggggaaggaggaaaggaaagagggggagggtggttctgcttagc
cccacccctccggctaccccaggtccagccgtccattccggtggaggcagaggcagtcctggggctctggggctcgggctttgtcaccgggacccgcaggagcca45 
gaaccactcggcgccgcctggtgcatgggaggggagccgggccaggaacaatatg (Seq ID No: 1134) 
 
Ceramida sintasa 5 de Homo sapiens (CERS5): 
ccgcctccccgcgggttccgttggctgtggcggcagctgacgcttgtggcggcggtggcttcggggtgggcgtaagatg (Seq ID No: 1135) 
 50 
Proteína 2 de interacción a TRAF3 de Homo sapiens (TRAF3IP2): 
tgttcttctacttacctgggcccggagaaggtggagggagacgagaagccgccgagagccgactaccctccgggcccagtctgtctgtccgtggtggatctaagaa
actagaatg (Seq ID No: 1136) 
 
Región de cromosoma de síndrome de Smith-Magenis de Homo sapiens, candidato 7 (SMCR7): 55 
ggtccttcacgttccattcccaggctggtctgagctccggggccgtggtcccgctgcctcctccggtcgtcgtgcggaagctgcgacgcaggcagaccatg (Seq 
ID No: 1137) 
 
Proteína L10 ribosómica mitocondrial de Homo sapiens (MRPL10): 
cattcttccggtggagatggctgcggccgtggcggggatgctgcgagggggtctcctgccccaggcgggctagagtgcagtggcatg (Seq ID No: 1138) 60 
 
Subunidad de proteasoma de Homo sapiens (prosoma, macropaina), tipo alfa, 1 (PSMA1): 
acttctctgtagatcgctgagcgatactttcggcagcacctccttgattctcagttttgctggaggccgcaaccaggcccgcgccgccaccatg (Seq ID No: 
1139) 
Nexina 5 de clasificación de Homo sapiens (SNX5): 65 
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cggtctttctctagacgcgtcttgctgggagagtgtccgttgcttcccgtccgtgtcgcggccctgcggttggcggcctcctcgtggagcggagcaaggccaggcggcc
cctgctcgagtcccgcgtcgccatg (Seq ID No: 1140) 
 
Proteína 276 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF276): 
gggccccctccgcgcgtactgcgggccccacgggtgttagtggcgggggcggcagagtccgggtgggttgtcgcgacggagccgggcctcttcgccgtcttgaga5 
cggggctggcgagaagggcccctcacggagttgccatgggcgtctaaccgcggcagccaggcccctctctacgtgagaccccggcccccctcccctttctgcagc
ccgcccgccacctgcgcgccgcgtggcctccgccggcgcctgcccgccccgcgcctccgtctcccacggagcaggccgggctctcgccatg (Seq ID No: 
1141) 
 
Proteína 561 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF561): 10 
ccatcttttccggcgctggctcctctccgtcagtgcggtttcgcctttatggtggtggagtctgcccaggctgtggaccgcaaataaccctgtacaaagaggaatggaga
ttgcctctatccacctagattcataagctggcctgaggtgatcttggcatcaaggaagggatgcacatcatcacaccatcagcttcagagaatg (Seq ID No: 
1142) 
 
Mucina 7 de Homo sapiens, secretada (MUC7): 15 
ctttctcttcttttgcttctagttaccatcctcaaaggattggctaaaagcaagcaactggattgaacaccctaagaagaaagattcacactgcaccaggagacatcaga
aagaatg (Seq ID No: 1143) 
 
Treonil-ARNt sintetasa de Homo sapiens (TARS): 
gcgcctttcgattgcatcagctggtccagccgaggccaagtcccgggcgctagcccacctcccacccgcctcttggctcctctcctctaggccgtcgctttcgggttctct20 
catcgcttcgtcgttcgccaatg (Seq ID No: 1144) 
 
ATPasa de Homo sapiens, Na+/K+ transporte, polipéptido alfa 3 (ATP1A3): 
cagcctctgtgcggtgggaccaacggacggacggacggacgcgcgcacctaccgaggcgcgggcgctgcagaggctcccagcccaagcctgagcctgagcc
cgccccgaggtccccgccccgcccgcctggctctctcgccgcggagccgccaagatg (Seq ID No: 1145) 25 
 
Marco de lectura abierto 46 de cromosoma 11 de Homo sapiens (C11orf46): 
cgtcctctcagtggtagcgcggggactggctgggaagcggtcggtcgagtgtggcctgtgtggactcgcatcttgcccgaagccgggcggaggagagctcaagcta
agggtgatcagcccatgacctaaacctccagacaaaataaaacggaaaatttgctagaatcaagaatg (Seq ID No: 1146) 
 30 
Marco de lectura abierto 45 de cromosoma 17 de Homo sapiens (C17orf45): 
tgaccttttcattcccgttgttatggaggtaggctctctaggaatctgggagtagtagctggggggcaagagcaaataaagagctcgagcttctgtggtctctggggaga
tg (Seq ID No: 1147) 
 
AHA1, activador de homólogo 2 de ATPasa de proteína 90kDa de choque de calor de Homo sapiens (levadura) 35 
(AHSA2): 
gggccttctggcagtttctgggagctgcgaacgcgccgccccggggctcggcggccggaaacgctggcttcggagccttaggcgccgcggcctttccttgttttccgc
ccagtccacgccgccatggccaagtggggccaggggaacccccactggatcgtggaggagcgggaggacgggaccaacgtgaacaactggcgctggcgcgg
ctggcggcggcctccttccgggatctggggagggccgggccgcgggagccggggctgccctggggtctgtgcggggccgcggggccagggggtcagggggcc
gccccccctcagctgctggacgcagggctcggccttcgcctctcggctcgggagagtccttgagtacggagaccggctaggagggttgcagctgcctctttttgaaag40 
ttgggttgggccccaagagtgacttccgacagacctttccactcccaccgtctgtggcctgagggccttcccttctcctcccgcccacccctctggatgtttcggggagtta
gaagggagctggattgagagactgtgttaggggcgggggtatggaacgtagtggaaagggcagaaatttggatctcagttcgcgcccaccccgcaggcgcctccc
gcgagccgggccctctgtgagtgagacaagctccccttcctttacgcgcctcacctggcgcgtggggagaggtcggcagccctccgccgcagaacctccggaagg
gatgtcctctgccctgcgcctctggccggggctgtggtccctccaggccgtcgaggggatgctgaggccggtccccagaggagcatgacttggctggtccggagga
gctctgagggcatgggcaatcttggctcgctgcaacctcagcttccagagttcaagcgagtctcctgcttcagcctcatgagtagctgggactacagatgcgtgccact45 
acgtccgtctgatgtttgtatttttagtagagacagggtttcaccatgttggtcaggctgctctcgaactccagatctcgtgatccgcccgcctgggcctactaaagtgctgg
gattacaggcgtgagctagatctgactttctagtgtcctagccttggcccgatggacatgtcatttctctcagctcgtttctgtcccctaaagtgagaatattgcctgggaag
attacattagacgatgtatatgcgaagacacttgatagctggtattgtcatgattctgattagttcactactgctactttccctgtggcctaggctttgcctatttccagtgggcg
agctagctagatcctcctcccttaaataagccagtgtttttaagacagaatactacttgcatagtggacaataatatcttaaagaactgagcaggatgaaaagaatttga
tagaaagcaggtttgaggagcacattggaggttggcaggtttcgaggctgcttgagaggacttgggccgatctgggctgggcttggacgtgaccctggcacccaggc50 
aggtggatcccagctggggcttccattcacgactttctggtccctggcaggacagagcgggatgccaccagcttgtccaaagggaagttccaggagctcctggtggg
catcgttgtggagaatgacgctggccgcggcgagatcaacgagttgaagcaggtggaaggggaggcttcgtgcagcagccgcaaaggaaagctgattttcttctat
gagtggaacatcaaactgggctggaaaggcatcgttaaagaatctggagtgaagcacaagggattgattgaaatacccaatctttctgaggaaaatgaagtagatg
acactgagaatttacaacgggaatg (Seq ID No: 1148) 
 55 
Similar 2 a GrpE de Homo sapiens, mitocondrial (E. coli) (GRPEL2): ctgcctctcagcccaaattggaaacatg (Seq ID No: 
1149) 
 
Xilosido xilosiltransferasa 1 de Homo sapiens (XXYLT1): 
ccgcccctttcatggccgccgcctggcgccggggctaagtggccgccggcgtccgggtacccgagggctctcccgcgttgctggcaccgctggcgccgcggtctcg60 
tagcgcatg (Seq ID No: 1150) 
 
Marco de lectura abierto 60 de cromosoma 7 de Homo sapiens (C7orf60): 
cctcctctggctgctgcctccgcagctccctcctcctaccccacctcctccatctggggagcgtctgcgggggcctgaggggcggcggcggcggcggcggctgcgat
atg (Seq ID No: 1151) 65 
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Dominio de repetición de tetratricopéptido 39B de Homo sapiens (TTC39B): 
ccctcctttgcgctgggctgagcccagagccgagagcaggggtcggctctgagttccctgcttggtttttgggtggcagcagccagaggaggaatatg (Seq ID 
No: 1152) 
 
Dominio de espermatozoides móviles 2 de Homo sapiens (MOSPD2): 5 
cacccttctctgtctacctctgggcgggactgccgggtgatgagatactcggtcggcgacggtagaacgggcgacggcgacaaccgcaatcacatccacgacggt
gatcatg (Seq ID No: 1153) 
 
Similar 6 que contiene el dominio de superfamilia de facilitador mayor de Homo sapiens (MFSD6L): 
ggcccctttcggtccaacggcaggacctgggggctgtggccgggggcggccgttgacctggtgaccgcggcgccgccccagaccgggggcgcagtcccactcg10 
ctccgagccccggtcccccaagcctccctcccgggtacctggggccgcgcccgccctgcgcccagctccgccctccgtcggcccaggcctgacagagcccggca
gccatg (Seq ID No: 1154) 
 
Proteína de clasificación de conexina, consortina de Homo sapiens (CNST): 
cttcctctctagccgccagtgctctatgctccgcggtcgcgggccgccagcctccagccggccagccgcgaggggtgcgcagagggaggcggggcggaaaggc15 
gagaggtgtctcctccaccggagccaggggagacccgagcaagctccgtgacagcacgtcggccgccatgtcgccgagtggggctggaaacagacccggcgc
ccagcggtagccctccttgcgcctccgattcccagacatggaaggtctttaatgtaactttaaatggttcaccaaaggatgctctaatg (Seq ID No: 1155) 
 
Proteína 92 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF92): 
gggcctttgtctctcgctgcagccggcgctccacgtctagtcttcactgctctgcgtcctgtgctgataaaggctcgccgctgtgaccctgttacctgcaagaacttggagg20 
ttcacagctaagacgccaggaccccctggaagcctagaaatg (Seq ID No: 1156) 
 
Homólogo DnaJ (Hsp40) de Homo sapiens, subfamilia C, miembro 18 (DNAJC18): 
cccccttctctttcagcctcgggcacgggggaggctcggcggacctgctgattgggaaccgatatg (Seq ID No: 1157) 
 25 
Polipéptido D de polimerasa I (ARN) de Homo sapiens, 16kDa (POLR1D): 
cctcctccctccttccgtcctccgcgccttccgtcggtcggtccttgcttcctgcttcgcctccgcgcctcgcgctatgggacagagcccccgatccgccagcaccacctg
aggatccagaaaccgccccagcgatg (Seq ID No: 1158) 
 
Proteína 182 de dedo de zinc de Homo sapiens (RNF182): 30 
acctccctcccctcccaggcgccgccgcagccggagcggctcccgggccctgggccgccgccggccaggaagaaatacttgtgttggctgcatttccagggatgct
accagagctcaaggctgtcacctggtcttgcccagaagagccgttcttagaggcaggacttgatgaaggctttcctgctgatggaataggtttgctagagctggccttg
gaattagaacccttcatgtggcctttataaatatgcgtttgagacagagttatatgcagaagttgaaaatgcctggaagatttctggtttctttcactacttatcctgcctttttgc
atcgctgccagatttggatgatatgatattcagaggggcaccttaatcaaagccattcttcaacaagacccacctggcataagattgcacacataattcaagatg 
(Seq ID No: 1159) 35 
 
Proteína 18 transmembrana de Homo sapiens (TMEM18): 
cctcctctgtggattctggccaggccgggttcggcggttgctgtgagagcgggcttcccaacaccatg (Seq ID No: 1160) 
 
Síndrome de Hermansky-Pudlak 4 de Homo sapiens (HPS4): 40 
aggcctctctgccgcgcgcgcaggtacggggcagaagtcgcaggtacccagctgctgcccacatttctggtccagagtcccgaaccccgagcactgggatgcctg
gctactccgagccaaggcactgatgtttgaactggaaacttcaaaacgtttaataagagtcttcaggatgggtttgaactagacaagctagaaatttctttagaacacca
gctctagcatgcatctcccacttttggctttcctggagaggagcttgaagaggtggttctgcagacagccacagtgatacttaggaaaccagaggaatggatttgactttt
ctgctaggattctctgttatagtttctccctgagttgtaagaggcatggaaatatacatgaaactgaagaacctgcaaggaagggaagtggaactttccatgctgagtga
aaactaaccaagtggcagttgtgactgaaaacactgaaacctaccacgtccagattcactggattgggggatagaggaacggtcacagctagggagaaagaagt45 
gataccggaaaagaaaacctaaatgaagagaatgaggatgactgcacagtagatg (Seq ID No: 1161) 
 
Proteína tirosina cinasa 7 PTK7 de Homo sapiens (PTK7): agctccttttcctgagcccgccgcgatg (Seq ID No: 1162) 
 
Dominio 6 de repetición kelch y BTB (POZ) de Homo sapiens (KBTBD6): 50 
agttctcctgggcgcctagcattgtcgcccacgctgcagtagcggcttctgcggctccaagccagcgggtcctgtgaaggcgagcagacgcggagaaaggacgcg
ggagtgagagagggtgagtcagccactgtctaaacgataacgggaggcggctctgcggggtagggttgaattcagtaaatgggctcgtgctgctgtctcttcggaga
cgctgctatcttagcgtcagcgagggaaggttgaggaggagccagagccgggtcctgcagcgtttctcgccatcagcgcccgtcgccatctccaccatg (Seq ID 
No: 1163) 
A 55 
ntígeno de espermatozoides con dominios 1 de homología de calpoina y superhélice de Homo sapiens (SPECC1): 
ctttctttgactggagcggacccgccggacgcaaccgcctcgccagccggagccagcgcgagctcggcacggtggacacccggtccgaggccggcaagccgg
ctggtgcccgagtcggccaagcatg (Seq ID No: 1164) 
 
ST6 de Homo sapiens (alfa-N-acetil-neuraminil-2,3-beta-galactosil-1,3)-N-acetilgalactosaminide 60 
alfa-2,6-sialiltransferasa 3 (ST6GALNAC3): 
ggtccccttatttggatctgcgggaatgtgggctggagaggtcctgccgtggtaccagcctccagcctgcccccaggactgcccctgacccaggcgcgcccgctgct
cggtggcaggagggccggcggagcgccatg (Seq ID No: 1165) 
 
Transportina 1 de Homo sapiens (TNPO1): 65 
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gattctctttgttccgcagccatttcaggccccggacaggaggcagtgccgcttcggccgaaggcccgagcgcccgaggcgtctgggatg (Seq ID No: 
1166) 
 
Proteína 8 70kDa de choque térmico de Homo sapiens (HSPA8): cttccttcgttattggagccaggcctacaccccagcaaccatg (Seq 
ID No: 1167) 5 
 
Hialuronoglucosaminidasa 1 de Homo sapiens (HYAL1): 
ggctccttcctccaggagtctctggtgcagctggggtggaatctggccaggccctgcttaggcccccatcctggggtcaggaaatttggaggataaggcccttcagcc
ccaaggacatcctggctgccatacctgctcctgacttctcagggctggcagtcatcgactgggaggcatggcgcccacgctgggccttcaactgggacaccaagga
catttaccggcagcgctcacgggcactggtacaggcacagcaccctgattggccagctcctcaggtggaggcagtagcccaggaccagttccagggagctgcac10 
gggcctggatg (Seq ID No: 1168) 
 
Adaptador de cinasa relacionado con STE20 alfa de Homo sapiens (STRADA): 
agtcctcccggtcgccccactgcgcatggcacgttgcgtactcccctcccagcaaccggtctggcggcggcgcggcagtaaaactgaggaggcggagccaagac
ggtcggggctgcttgctaactccaggaacaggtttaagtttttgaaactgaagtaggcctacacagtaggaactcatg (Seq ID No: 1169) 15 
 
Proteína 161B transmembrana de Homo sapiens (TMEM161B): 
ccctctctttcgctgtttgagagtctctcggctcaaggaccgggaggtaagaggtttgggactgccccggcaactccagggtgtctggtccacgacctatcctaggcgc
catg (Seq ID No: 1170) 
 20 
Síndrome de Usher 1C de Homo sapiens (recesivo autosómico, grave) (USH1C): 
ggctctttccagctcctggcagccgggcacccgaaggaacgggtcgtgcaacgacgcagctggacctggcccagccatg (Seq ID No: 1171) 
 
Receptor de interleucina 12 de Homo sapiens, beta 1 (IL12RB1): 
cagtcttttctccttgctcagcttcaatgtgttccggagtggggacggggtggctgaacctcgcaggtggcagagaggctcccctggggctgtggggctctacgtggatc25 
cgatg (Seq ID No: 1172) 
 
Caja homeótica 2 Meis de Homo sapiens (MEIS2): 
atcccttcctctcttttctgttcgccctcttctccctgctctttttccctttccacccccctcctctgttctccctcacctcctgcgccccctcccccttcccgggttctgacagtacga
tgagctgccccattacggcgggatg (Seq ID No: 1173) 30 
 
Factor de alargamiento G de Homo sapiens, mitocondrial 2 (GFM2): 
ttttcttttcgtttagatacattgccttttgcctaggctggcgtcgagacttgaggccgttgcagactttggcgcggctcgcgcctcctgcttcaagagcccagcggtgagag
ctggcctgcggcacgcggcctaatgccagacagtaacagtttggaggatcaagatg (Seq ID No: 1174) 
 35 
Lámina A/C de Homo sapiens (LMNA): 
gagcctttgccccggcgtcggtgactcagtgttcgcgggagcgccgcacctacaccagccaacccagatcccgaggtccgacagcgcccggcccagatccccac
gcctgccaggagcaagccgagagccagccggccggcgcactccgactccgagcagtctctgtccttcgacccgagccccgcgccctttccgggacccctgcccc
gcgggcagcgctgccaacctgccggccatg (Seq ID No: 1175) 
 40 
Proteína cinasa II dependiente de calcio/calmodulina delta de Homo sapiens (CAMK2D): 
cgctctttctctcgccgcgccgtcttgaagccgcgcgggctcgtgagcagcgcgaggccgccaaggtgcctcgcttcgccggagccgctgccgcccgccggaggg
aagccggcctcgggcgcgcacgctcgtcggagccccggcgcgccccgcgcctgagcctgctgacagcggccgctgggctcaggctgtccgctctgggctccgcg
gcctcggccccgctgcactccacctccgccccctcggactccctcccctctgcttctactcctcctgctccagtgcggatcgtttcgcaactgcttgccactcgtcccgtgc
ctggctgtttttccatttcccggccccctcttcttgagtactttaccccctgcatttggggacagggactggaaaaggggcgggtggagcgtccagtggagaagaagga45 
agcgaggcccgcaggaggaggaggatcggcggactgtggggaggagaccccacgccaccctttctggtcatctcccctcccgccccgcccctgcgcacactccc
tcgcgggcgagctactttcggaccaggaaagtaagagcggccctgggtgacagcgccgcggggccagtcccggggttagccgcgcgtctgctcgcttctggtccgt
cgcgctcccagccagggcacagcccggaccgaggatg (Seq ID No: 1176) 
 
Proteína cinasa II dependiente de calcio/calmodulina gamma de Homo sapiens (CAMK2G): 50 
ccgtctcctcctcttgctccctcggccgggcggcggtgactgtgcaccgacgtcggcgcgggctgcaccgccgcgtccgcccgcccgccagcatg (Seq ID No: 
1177) 
 
Interleucina 15 de Homo sapiens (IL15): 
ttttcttttcgccaggggttgggactccgggtggcaggcgcccgggggaatcccagctgactcgctcactgccttcgaagtccggcgccccccgggagggaactggg55 
tggccgcaccctcccggctgcggtggctgtcgccccccaccctgcagccaggactcgatggagaatccattccaatatatggccatgtggctctttggagcaatgttcc
atcatgttccatgctgctgacgtcacatggagcacagaaatcaatgttagcagatagccagcccatacaagatcgttttcaactagtggccccactgtgtccggaattg
atgggttcttggtctcactgacttcaagaatgaagccgcggaccctcgcggtgagtgttacagctcttaaggtggcgcatctggagtttgttccttctgatgttcggatgtgtt
cggagtttcttccttctggtgggttcgtggtctcgctggctcaggagtgaagctacagaccttcgcggaggcattgtggatggatggctgctggaaaccccttgccatagc
cagctcttcttcaatacttaaggatttaccgtggctttgagtaatgagaatttcgaaaccacatttgagaagtatttccatccagtgctacttgtgtttacttctaaacagtcattt60 
tctaactgaagctggcattcatgtcttcattttgggatgcagctaatatacccagttggcccaaagcacctaacctatagttatataatctgactctcagttcagttttactcta
ctaatgccttcatg (Seq ID No: 1178) 
 
Proteína O-fucosiltransferasa 1 de Homo sapiens (POFUT1): 
gtccctccttccctccccgactgtgcgccgcggctggctcgggttcccgggccgacatg (Seq ID No: 1179) 65 
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Calpaina 3 de Homo sapiens, (p94) (CAPN3): 
cactctctttctctctccctctggcatgcatgctgctggtaggagacccccaagtcaacattgcttcagaaatcctttagcactcatttctcaggagaacttatggcttcaga
atcacagctcggtttttaagatggacataacctgtacgaccttctgatgggctttcaactttgaactggatgtggacacttttctctcagatgacagaattactccaacttccc
ctttgcagttgcttcctttccttgaaggtagctgtatcttattttctttaaaaagctttttcttccaaagccacttgccatg (Seq ID No: 1180) 
 5 
Proteína tirosina cinasa 2 beta PTK2B de Homo sapiens (PTK2B): 
agcccttttactcagccacagcctccggagccgttgcacacctacctgcccggccgacttacctgtacttgccgccgtcccggctcacctggcggtgcccgaggagta
gtcgctggagtccgcgcctccctgggactgcaatgtgccgatcttagctgctgcctgagaggatg (Seq ID No: 1181) 
 
Beta-galactosamida alfa-2,6-sialiltranferasa 1 ST6 de Homo sapiens (ST6GAL1): 10 
cttccttccttctccagtcccttccactgtgcgtcttctgtcccccgttcttccccagcggacccctctttcgagactccctagtggggtccccagctcccgggcgatcctgcc
cttgccgagcgcgttttctggagtcacctgggggaggggagtcctgggcagggccgggctggggaagacgcctggggcactgcccggcgttaacaaagggagcc
gataccgaccggcgtgggcgcggagcgggcggccgccaccgagcgtgctgagcaaccgcagcctccgcggccgagagtgcagcgagcaaggggagagcc
agttgcgcagagccctgcaaccagcagtccagggagaagtggtgaatgtcatggagcccagctgaaatggactggcccccttgagcctgtcccaagccctggtgc
caggtgtccatccccgtgctgagatgagttttgatcatcctgagaaaaatgggccttggcctgcagacccaataaaccttccctcccatggataatagtgctaattcctg15 
aggacctgaagggcctgccgcccctgggggattagccagaagcagatgatcatgacgcagtcctgaggtttaatggggcacccacagccaacttccaacaagat
gtgggcacaaaaactaccattcgcctgatg (Seq ID No: 1182) 
 
Miembro 2 de la familia de enzima E2Q de conjugación a ubiquitina de Homo sapiens (UBE2Q2): 
ctccccttccgcgcccggctccccttccgcgcccctcccgccggagatgaggggaagatg (Seq ID No: 1183) 20 
 
Transportador 1 de magnesio de membrana de Homo sapiens (MMGT1): gcttcttttgctgggctgctgctccttcggcatcatg (Seq 
ID No: 1184) 
 
Dominio 4 asociado a PAP de Homo sapiens (PAPD4): 25 
cggtcttccgggtgtctttgacagggttttctacgccgctttttcggcgactttttgctcttccgctttttgccaccgcccccaaccttctatatccttgcagcccctaccttttcttgt
gttgctcctcccctggcagccgtgaggggggttagatctcagccggagccggagctgggcctagctgtcccacgggccaccactacctcctttggttcgggagaaag
ctacgaccaagtacgcccagctcgggccttagaacttctgaacgggcagtgcgggtaggccctgcttagcccttcccggaggacacctgaccaaaagaggaagat
agtcttgggacccttgcatggtgtttcaaagggtggtgaagaactaaggtagaagaatacatgttcacttccagtgaacaagagcatg (Seq ID No: 1185) 
 30 
Marco de lectura abierto 23 de cromosoma 3 de Homo sapiens (C3orf23): 
ctcccttctggtgtactgggtgggaggtggaactagtcggacaaagccctcgcgtcggacccttgccagaactcaattaatggatgcctcgaagttgacgtacatatat
attcagaaatg (Seq ID No: 1186) 
 
Gen 1 de translocación de linfoma de tejido linfoide asociado a mucosa de Homo sapiens (MALT1): 35 
cgcccctttgcgcggctggcgcggccagccggccaggctcccctcggcaaacctgtctaattggggcggggagcggagcttcctcctctgagggccgtgccgcgct
gccagatttgttcttccgcccctgcctccgcggctcggaggcgagcggaaggtgccccggggccgaggcccgtgacggggcgggcgggagccccggcagtccg
gggtcgccggcgagggccatg (Seq ID No: 1187) 
 
Familia de glicosiltransferasa 3 UDP de Homo sapiens, polipéptido A2 (UGT3A2): 40 
ctacctctacccacagccagtgcctttggcgcactgaggtgcacagggtcccttagccgggcgcagggcgcgcagcccaggctgagatccgcggcttccgtagaa
gtgagcatg (Seq ID No: 1188) 
 
Subunidad beta tipo IV, de compuerta de voltaje de canal de sodio de Homo sapiens (SCN4B): 
cctcctctcgctctctgcccgctaactttcccgagccccgaccggcggcgcagagctccggggtagctttgtggccgaacgccgacctcgggcggagagcgcggct45 
gtgcccagtatcccatccccgcgacccccgcgcgctccggagagaacaggactatg (Seq ID No: 1189) 
 
Dedo de zinc JAZF 1 de Homo sapiens (JAZF1): 
tcccctctgcctcccggtggctcctcgctctccttccatctctctcgccccctctccctccgtcccgtcctcgccgctcccctcaccccgcctctctccccctcccccagcccc
tcctctcctcaccccacccggcctccctccctccctcgcccgcccggcgctcgcagagccgacaccaggggggctctcgatgtagcaccatg (Seq ID No: 50 
1190) 
 
Marco de lectura abierto 55 de cromosoma 15 de Homo sapiens (C15orf55): 
ttcccttccttggatccctgtgcacctactggagccaggttactctgggtcctggacctgactgcctcattctggaggcttccagacagccacagttagtgcccaaacctg
agaggatg (Seq ID No: 1191) 55 
Miembro C de la familia homóloga ras de Homo sapiens ras (RHOC): 
cgccctctcttcctgcagcctgggaacttcagccggctggagccccaccatg (Seq ID No: 1192) 
 
CTP sintasa II de Homo sapiens (CTPS2): 
cattctctttccttttccttctctcctgagcgctcctgcagttcctggggcgtagtaggggatccacaagcgtttgtgaccagtgaagttctttacaagggtgagatctgcacg60 
ggaggacccgagcgagggtctcggcttgccaggaagccggggttccccgggaagcgtggagttcacccgcgcactcgaagtgcctttgcaaaattatatctgggtg
ttggcacccagccactattctgccaatg (Seq ID No: 1193) 
 
Homólogo B del factor de procesamiento de pre-ARNm 4 PRP4 de Homo sapiens (levadura) (PRPF4B): 
agctcttttccttcttcctccacttcccctaccctccaccgtccgggagccgccgccaccgccgccgaggagtcaggaagttcaagatg (Seq ID No: 1194) 65 
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Síntesis de co-factor de molibdeno 2 de Homo sapiens (MOCS2): 
gcgcctttgcggccgtgattcggtcccgctgtcctaggcgggatggtgccgctgtgccaggtaagggtggcgggtgtgcgtgcgggcctgggtgcggagccctcctcg
acgtgtctctcccgccctttccctccacatacccagccttggtcagtcggacctccccactagcccccaacctggccggcgtcttgggttcgggggcgcccccgccccc
gcccccgggcccttcctgtctccgggctttactgcgactgccccagcagaagtcgggtcctctccgagaactcttgtcagctcacggcagcaaggacggactcgttct5 
gaaggcgcctccaccttttatgaccacctctttcccagattattcgttttgatgaagctaaaattttaatctaaaaagaaatgcacctcatggagaattcttgtgaagaactg
tgcttcatctgtggatttctacacccttgatcatttgcaaacctgtaattatttcgtaaagagttgtttgcacggagtgacaggttgaagtattgtattttgcaaaaagtgctgaa
ataacaggagttcgttcagagaccatttctgtgcctcaagaaataaaagcgttgcagctgtggaaggagatagaaactcgacatcctggattggctgatgttagaaat
cagataatatttgctgttcgtcaagaatatg (Seq ID No: 1195) 
 10 
Región de cromosoma de síndrome de ojo de gato de Homo sapiens, candidato 1 (CECR1): tttcctttttccggaggggagatg 
(Seq ID No: 1196) 
 
Familia 13 de portador de soluto de Homo sapiens (transportador de citrato dependiente de sodio), miembro 5 
(SLC13A5): ctgcccctcactcgtctcgcccgccagtctccctcccgcgcgatg (Seq ID No: 1197) 15 
 
Repetición 3 ligado a X de armadillo de Homo sapiens (ARMCX3): 
agtccttcttgtcctggtcgttgttcccgtctgagtaccagctccccactgccctgagggcgggccggcctgcggcggagggaaaaaggaagaggagaaggaaatt
gtcccgaatccctgcagtgggtccaagcctctcccgggtggccagtctttctgtaggttgcggcacaacgccaggcaaaagaagaggaaggaatttaatcctaatcg
gtggaggtcgatttgagggtctgctgtagcaggtggctccgcttgaagcgagggaggaagtttcctccgatcagtagagattggaaagattgttgggagtggcacacc20 
actagggaaaagaagaaggggcgaactgcttgtcttgaggaggtcaacccccagaatcagctcttgtggccttgaagtggctgaagacgatcaccctccacaggct
tgagcccagtcccacagccttcctcccccagcctgagtgactactctattccttggtccctgctattgtcggggacgattgcatg (Seq ID No: 1198) 
 
Repetición 2 ligado a X de armadillo de Homo sapiens (ARMCX2): 
cgtcctcctctgggtaccaactctattgcgcagctcgctgccgtgcgtttaacccaggcgaggaggaggaggagaaaattcccccagattcgggcaggcccgcacc25 
ccacattccgtcctgttttgagaggaggagggaagagaaataaacgtggcagcgcatagaaggccagcagggagactgctttccagacacctccggcccacaca
gccgttcaccccccgtcttttcagtcctggaaaaggaattcggtctgtccttaggatgaagctctaactgaactgaagtaaggagaaacagccttgaatctttggagggt
ctgtcttccttttgggctctgtgcaactgcagctacagtggaaaaaagcaaactgctcttgatcccaggccctgcctaagcctcagcagaacttgtaagcctaaactgaa
gagcctcacccggacgagcaggcatcccttaaccttaagcaatccagttccacgccctggatcagtgaataaccccagctgcaccatg (Seq ID No: 1199) 
 30 
Dominio 2 UBA de Homo sapiens (UBAC2): 
cgccctctggggctccgagcccggcgggaccatgttcaccagcaccggctccagtgggctctgtgagtaccggcctccgccatcctggctgccccctacacgccac
cctaggcacctctttgaggaggctggggcagcggggaccctcgggtttgccggaggtggtggggccgaccctccagacccgcgtccgaaccctgctagttcccggt
cttgggggtcagcggaaaccgcccccatttcggcctggaggggcgaatggggacaaagccccgccgcccgccccgaccccacctggtatccccaggtgctctgc
ccaggagtctcttggggccgctgcaagtgggcaggtgccctggtgttctcgtgggccggccccaggccctttgcggagcgtgtgccgcgctgaaggaaggggccgt35 
cccccttaccatgccccattcttttaggcttgggggaccgaactaactccccccgcccccacttgcaaagttcagcctccgctttagaagctgacctctcagtttcacttgg
atg (Seq ID No: 1200) 
 
Candidato 4 de susceptibilidad al cáncer de Homo sapiens (CASC4): 
cctcctccctcggccggccctggggccgtgtccgccgggcaactccagccgaggcctgggcttctgcctgcaggtgtctgcggcgaggcccctagggtacagcccg40 
atttggccccatg (Seq ID No: 1201) 
Proteína fosfatasa de Homo sapiens, dependiente de Mg2+/Mn2+, 1G (PPM1G): 
cgctccctcacagctcccgtcccgttaccgcctcctggccggcctcgcgcctttcaccggcaccttgcgtcggtcgcgccgcggggcctgctcctgccgcgcgcaccc
ccggggcttcggctccggcacgggtcgcgcccagctttcctgcacctgaggccgccggccagccgccgccatg (Seq ID No: 1202) 
 45 
Dominio 13 de transferencia de lípidos relacionado con StAR (START) de Homo sapiens (STARD13): 
ctttctttttaaaaatcgctgggtctgttgagctgtcctgggctgggtgccttgctctttgactgagactggagacagacggcaacagccacaggcagactgaggtggca
ataggaaatctgccgagatg (Seq ID No: 1203) 
Tubulina de Homo sapiens, clase I beta (TUBB): 
gattctcccgcctcccagccccggcgcacgcgcgccccgcccagcctgctttccctccgcgccctcccctctcctttctccctctcagaaccttcctgccgtcgcgtttgc50 
acctcgctgctccagcctctggggcgcattccaaccttccagcctgcgacctgcggagaaaaaaaattacttattttcttgccccatacataccttgaggcgagcaaaa
aaattaaattttaaccatg (Seq ID No: 1204) 
 
P450 de citocromo de Homo sapiens, familia 4, subfamilia X, polipéptido 1 (CYP4X1): 
tttccttcttcccgcgagtcagaagcttcgcgagggcccagagaggcggtggggtgggcgaccctacgccagctccgggcgggagaaagcccaccctctcccgcg55 
ccccaggaaaccgccggcgttcggcgctgcgcagagccatg (Seq ID No: 1205) 
 
Doublecortina de Homo sapiens (DCX): 
ttttctttctctcagcatctccacccaaccagcagaaaaccggtgagtggggcttttaagtgattttcaagaagaatgtaacagatgtcaaacgggaaaagcacaagg
caaagcctgctctctctgtctctctgtctcctcttctccttttttgccttattctatccgattttttccctaagcttctacctgggattttcctttggaaaagtctctgaggttccaccaaa60 
atatg (Seq ID No: 1206) 
 
Proteína fosfatasa 2 de Homo sapiens, subunidad B' reguladora, gamma (PPP2R5C): 
ttgtctttttttttttaaactaaaatggaggctggtttcttgccttaaggagcccattgcctttcccgctgaagtctagatg (Seq ID No: 1207) 
 65 
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Familia 9 de portador de soluto de Homo sapiens, subfamilia B (2 antiportador de protones catiónicos), miembro 2 
(SLC9B2): 
ccacctttccgggggaagccacgcgcaccaggcatcgcacgcggctctgcacccgcgccgccggacctgaaacccggcggagggcacacggggctgccgctg
cgggccccggaccaacccatgcttactccggagcctgtaccggcgccgacgggtcggacctccctgcgcggtgtcgcccagcgggttcgtgcgaaaggcggggc
cgactacacgcggtgccgcgccctgagaccgtttatctgcagtcaacgcagcctcccggctcagcctgggaagatgcgcgaatcgggaaccccagagcgcggtg5 
gctagaccgggctccgccgcctcccccacagcccctttcctaatcgttcagacggagcctggtcgacttcgccggagactgccagatctcgttcctcttccctgtgtcat
cttcttaattataaataatg (Seq ID No: 1208) 
 
Factor inducible de hipoxia de Homo sapiens, subunidad alfa (factor de transcripción hélice-bucle-hélice básico) 
(HIF1A): 10 
caccctcttcgtcgcttcggccagtgtgtcgggctgggccctgacaagccacctgaggagaggctcggagccgggcccggaccccggcgattgccgcccgcttctct
ctagtctcacgaggggtttcccgcctcgcacccccacctctggacttgcctttccttctcttctccgcgtgtggagggagccagcgcttaggccggagcgagcctgggg
gccgcccgccgtgaagacatcgcggggaccgattcaccatg (Seq ID No: 1209) 
 
Receptor de interleucina 21 de Homo sapiens (IL21R): 15 
cctcctcttcctccccactctgcacatgcggctgggtggcagccagcggcctcagacagacccactggcgtctctctgctgagtgaccgtaagctcggcgtctggccct
ctgcctgcctctccctgagtgtggctgacagccacgcagctgtgtctgtctgtctgcggcccgtgcatccctgctgcggccgcctggtaccttccttgccgtctctttcctctg
tctgctgctctgtgggacacctgcctggaggcccagctgcccgtcatcagagtgacaggtcttatgacagcctgattggtgactcgggctgggtgtggattctcacccca
ggcctctgcctgctttctcagaccctcatctgtcacccccacgctgaacccagctgccacccccagaagcccatcagactgcccccagcacacggaatggatttctga
gaaagaagccgaaacagaagatgaggcaatgaggctgcgagaggtagagtgattttccctcggtgactcaactgggacgtagcaggtcgggcagtcaagccag20 
gtgaccccatg (Seq ID No: 1210) 
 
Factor 4 asociado a DDB1 y CUL4 de Homo sapiens (DCAF4): 
tggtctttccgggtccttgcacgcttcgctccaactcctgcagagctgagccggaggggaatccggaagggacacgctgaacaggtctgactcccgggcagcacag
cccgctcacgattccggccacggtgatgacgagtctccgtcaacctcgtctggcacagctgggacctcctctgtgccagagctacctgggttttactttgaccctgaaaa25 
gaaacgctacttccgcttgctccctggacataacaactgcaaccccctgacgaaagagagcatccggcagaaggagatg (Seq ID No: 1211) 
 
Resistencia a la oxidación 1 de Homo sapiens (OXR1): 
ccgcctcttgtgaggcgcgcggagccgcctcccctgggtcaggtctgatgggccggtgggcgcgctagtggtggccgccaccgccgaaaccgtcgacctcctggg
ccccagttccgcgtccagccccgcggcagcatg (Seq ID No: 1212) 30 
 
Caja homeótica 1 similar a corte de Homo sapiens (CUX1): ccccctctctatcagccgctcactccgtctcaatatgtctcaagatg (Seq ID 
No: 1213) 
 
Atlastina GTPasa 1 de Homo sapiens (ATL1): 35 
ctcccttttcctccccactccttcccaccagcgccacagcaacatcctcagagtctgagcgaactgcgcccagcgcgggcacggagcctcccaccgccagcaacct
gcggccccggagaaggcagcgagcgcagtgacagcgcctcaccgccaccagctcctggaccaccatg (Seq ID No: 1214) 
Superfamilia 5 de factor similar a quimiocina de Homo sapiens (CKLFSF5): 
ctgccttctctcccggggccctgtgggcaagcctcctgcttcactttcaggtttctcgaagtgccttcttgctcctgtctgtttccccatcctgccagatttctgtttctcttgctggg
cttttggcagtagggggctgtgttggtgggccctacgaagatg (Seq ID No: 1215) 40 
 
Dominio 7 de transporte de proteína emp24 transmembrana de Homo sapiens (TMED7): 
aggccttttccgcttctcttttacctccccaggtccgcccgtctgcgcccctcacaggaagccggagggtcgctctgatcccgaatctcccacaggcgtgaacctgctct
gctgtgtatctttgcggggtggcctgcgctgaggcctgccgcgcgcggtgagtccgcgcagacctgaccctgcgtctcgcagctcggttgaggccgccgccgccttct
cgggatg (Seq ID No: 1216) 45 
 
Enzima de conjugación de ubiquitina E2D 3 de Homo sapiens (UBE2D3): 
cttcctttaccttcctcccatggtctccttccggttctcgatgcttctctgagcctaagggtttccgccactcgttcaccctccccccagctcatgatcctcctccctcccccgcc
ctcctggtccaatctccgatctgtttagtaagaaggtgctgttccgagaagaaggaaaagggcttgacacgtattcactcggccccggacgtgggaagcaagccgtct
ggcttcggcctcacatcggtcttgtgctcgggacggcggcgttggcggactgatccgcggcggtgaagagaggccgggaagttaaacttgtagccaccacctccgct50 
cttcccgtcaccctcgcccccacttcgggccgaaagcacggtacagaggctgttggtggctttgccacgccaccccacccaccccggatcgcggctgtcttaaggga
cctggattcatcaggggctcttcggggcctgtgcgagtgctgatctgctccgtttttgcaaaaggcgcctgtgtctggcagagctggtgtgagacgagacaatcctgccc
cgccgccgggataatcaagagttttggccggacctttgagcatacaccgagagagtgaggagccagacgacaagcacacactatg (Seq ID No: 1217) 
 
Proteína 595 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF595): 55 
tttcctctggctcctgcgagggcttggtttagggcttcagctctctgcgttctcggctccgggaggcctcggtgattcagccacagcctctgcctcccgttgctctgtgacctg
agggtattggacaatttgtagctaagactcccggataccctgaagtcgggaaatg (Seq ID No: 1218) 
 
Miembro 2B de la familia de cadena media de acil-CoA sintetasa de Homo sapiens (ACSM2B): 
tgctctcttccaaggctgtaggagttctggagctgctggctggagaggagggtggacgaagctctctccagaaagacatcctgagaggacttggcagcctgcagatg60 
gcctattgtgggaccttgtgatcatgcctgaacatg (Seq ID No: 1219) 
 
Proteína cinasa 2 SRSF de Homo sapiens (SRPK2): 
tttccctttatagcaccattgaatcccagtcctaacagaagtactgcgaatcttgtggcctcattctgaacaaaagggattagagaagaaaaatctcttgatataaggctt
gaaagcaagggcaggcaatcttggttgtgaatattttctgatttttccagaaatcaagcagaagattgagctgctgatg (Seq ID No: 1220) 65 
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Similar 1 a sinaptofisina de Homo sapiens (SYPL1): 
tgcccttcctcgccaccgggctgctctggtctcgtcggtcccctcctccgccccgtcgtcctgactctctctccctcctttcctcagaggatg (Seq ID No: 1221) 
 
Tioredoxina reductasa 1 de Homo sapiens (TXNRD1): 5 
aaccctttcacctcagttttcttcactccggcatttgcagcagagcgaaaggtggtcgagtcctgaaggagggcctgatgtcttcatcattctcaaattcttgtaagctctgc
gtcgggtgaaaccagacaaagccgcgagcccagggatgggagcacgcgggggacggcctgccggcggggacgacagcattgcgcctgggtgcagcagtgtg
cgtctcggggaagggaagatattttaaggcgtgtctgagcagacggggaggcttttccaaacccaggcagcttcgtggcgtgtgcggtttcgacccggtcacacaaa
gcttcagcatgtcatgtggcttatcaggagggcagacttcaaaagctactaaaaatg (Seq ID No: 1222) 
C 10 
omponente 7 de complejo de mantenimiento de minicromosoma de Homo sapiens (MCM7): 
tgtccttccgcgcggcggccgcggagagagctgcggcccgggggggcgtgcctgggatccggagcttcgctcgggcccgggaaaggcggcagtgggctgggat
cgcggtgtctctgggtgtgatggccaatggctggactggctcccgccctgggcggaggaatcccgagctgtgaagcggctggaatccgggcccatgtgcttctttgttt
actaagagcggaagcgatggcgggagcgggggtggggtgcggtggcggggtgcggtggcggaggtcccggtgaaatcaggggctaaggggacccaaagaa
ggcgggggatcataggggtggaaagaaagctgagaaccttgagaccggagtgtgaggggccaacggggaagggcgctagaattttaaactaaagtagggacc15 
ggaattcccctggggagatgttggatggccctgtgcactgccacgggctctttattcttcgctggttagaaacagacttgtgaaaaagagttatgcccactttggggaga
cttcgaaaaggttaagaagttcttacaagagttctaccaggatgatgaactcgggaagaagcagttcaagtatgggaaccagttggttcggctggctcatcgggaac
aggtggctctgtatgtggacctggacgacgtagccgaggatgaccccgagttggtggactcaatttgtgagaatgccaggcgctacgcgaagctctttgctgatgccg
tacaagagctgctgcctcagtacaaggagagggaagtggtaaataaagatgtcctggacgtttacattgagcatcggctaatgatggagcagcggagtcgggacc
ctgggatggtccgaagcccccagaaccagtaccctgctgaactcatgcgcagattgtgagtggtctctgtcgggaaagatgtagggattggttctccaggatcttgtttg20 
tgactgttttctccccttagtgagctgtattttcaaggccctagcagcaacaagcctcgtgtgatccgggaagtgcgggctgactctgtggggaagttggtaactgtgcgt
ggaatcgtcactcgtgtctctgaagtcaaacccaagatg (Seq ID No: 1223) 
Factor 1 de mejora de colonia de células pre-B de Homo sapiens (PBEF1): 
tttccccctctccccctcctccgccgaccgagcagtgacttaagcaacggagcgcggtgaagctcatttttctccttcctcgcagccgcgccagggagctcgcggcgc
gcggcccctgtcctccggcccgagatg (Seq ID No: 1224) 25 
 
Proteína 1 de interacción a ciclina B1 de Homo sapiens, ubiquitina proteína ligasa E3 (CCNB1IP1): 
ctttctttccctctccgttttggtgggctggttgaagatgaaatccactgaggagggaagtccagcaccctgtgtgccagtccagaactggcccatctgtagaccccctga
aaatcatatgggcttggatttggatattctcaacagaaagggttaaaggctgatggtacctaaagcctggtacttgaattttgatcaagataagctgccttaagttctcttca
ttacacaaatgatcctagataattgatagatcctgtggttcaactggatttctagatagaagctggattcatgtgatgccagaggagtaaaatttcaagagactgaaacc30 
agatctgagtttcgctgttccagtctggacctctttggtgctgtaaatcctggatatactgtagatgagtactgcgtttttctttta tggcctctcttcagcttctggagacctcact
atcctattatg (Seq ID No: 1225) 
 
Miembro 3 de la familia STEAP de Homo sapiens, metaloreductasa (STEAP3): 
ccgccttcgccgcggaccttcagctgccgcggtcgctccgagcggcgggccgcagagatgacatttattcattttatgcatcctgggttctactggtcgtcccacctcagt35 
tcctgtagcaaagagacttgagtctgagccactaattatcacccgtgaggtttcctccccgagcaggaagcagcaggccagagctgcgctctctcagtgcactctcca
accaagcatcagtcaccactcccggtccagcccctgtggccaagagctggcgtgcaggctgcgggaggcagctggctgtgcaagaccctggcagggccctcgcc
tcctgagaaaccgagagtcagaaccaaagccaggctgtcctggttggagactgagccagaaagggtggctcacctcacggtgaggctgtcgagtgacctgagag
cctcagaccctcacgtcagccggatg (Seq ID No: 1226) 
 40 
Nicotinamida nucleótido transhidrogenasa de Homo sapiens (NNT): 
tgttcttccgggttggaggcgcagcgccgcggggcccaagcccgggtctgccagcgcgacgtcctctcgcggccctcagggcacagcccaaggctgtcagcctcc
cggcccagtgatttgccttcaaggaaactggggagtcagaaaattgggaactcatatcaacatg (Seq ID No: 1227) 
 
Proteína de transformación SHC (que contiene el dominio 2 de homología Src) de Homo sapiens (SHC1): 45 
gtccctctccctccccaggacttctgtgactcctgggccacagaggtccaaccaggctaagggcctggggataccccctgcctggcccccttgcccaaactggcagg
ggggccaggctgggcagcagcccctctttcacctcaactatg (Seq ID No: 1228) 
 
Bromodominio 8 de Homo sapiens (BRD8): cggcccttccagaccgtctctcctcagggttggagacttcggggccaagatg (Seq ID No: 
1229) 50 
 
Proteína 13 de dedo de zinc de Homo sapiens (RNF13): 
tcgcctctttagtaggtcgggtgagtgtagtgtgcagggaagagacgcgtcagcgccagggccaggcccgcccgggggcagcccggcagccgaatcttgggcta
ctctgtcccaacagccggagcagatcagaccgaccggccctgcccgctcggtcccgcgccctccagaccctacggtctccgtttctaggggcacatggttagcggc
aggcgcccacagccaatccactttgccagcctgccccttcctctgccaagagcagcttcttcagccgcgctccagttccgcagacgcctgccccaccctgctcttccctt55 
ccagggaagacggatcacgcggccaagaacgagactcgcaaactgggcatttctccgagccgggctagagcaagtagcgagactccgcgtgagagtgggaaa
gagccttaacaggcaaccatgttgcccagtgggttttctgtgcctttgggtgcggaccaatgaggcgcgtggggcgggacttccgcttcgcctaggtgttgtcgtccctg
ctagtactccgggctgtgggggtcggtgcggatattcagtcatgaaatcagggtagggacttctcccgcagcgacgcggctggcaagactgtttgtgttgcgggggcc
ggacttcaagagagaaagagagagtgggcagacatcgaagccaaacagcagtatcccggaagcactcatgcaactttggtggcggccactcagttttctctgcca
gtgtctggtgattttacaacgagatg (Seq ID No: 1230) 60 
 
Aldolasa A de Homo sapiens, fructosa-bisfosfato (ALDOA): 
ccgcctcctgcgccgccccttccgaggctaaatcggctgcgttcctctcggaacgcgccgcagaaggggtcctggtgacgagtcccgcgttctctccttgaatccactc
gccagcccgccgccctctgccgccgcaccctgcacacccgcccctctcctgtgccaggaacttgctactaccagcaccatg (Seq ID No: 1231) 
 65 
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Dominio 6 LY6/PLAUR de Homo sapiens (LYPD6): 
cgctccttccctgagctcccgggctccggcagcgcgctggcggggcgccgcattgcacactctgggggcgccgcagtgttcgtgggatggggcagcgggctgcag
ctggcggccggaatccgcgcgcagcccgggtgcaagttctctcctgttgccctgagtgcccactcccaggccctctgtatgagtgacacttcagtctgccatg (Seq 
ID No: 1232) 
 5 
Butirofilina de Homo sapiens, subfamilia 3, miembro A1 (BTN3A1): 
cagtctctgctttctttttcctttcttccagaaggagatttaaccatagtagaaagaatggagaactattaactgcctttcttctg tgggctgtgattttcagaggggaatgctaa
gaggtgattttcaatgttgggactcaaaggtgaagacactgaaggacagaatttttggcagaggaaagatcttcttcggtcaccatacttgagttagctctagggaagtg
gaggtttccatttggaattctatagcttcttccaggtcatagtgtctgccccccaccttccagtatctcctgatatgcagcatgaatg (Seq ID No: 1233) 
 10 
Ácido lipoico sintetasa de Homo sapiens (LIAS): 
ctgtcctttcccgggagttagcgatccctcaacccctgcactgcgctagtcctaaagaggaaatg (Seq ID No: 1234) 
 
Familia 7 de dominio de lectina tipo V de Homo sapiens, miembro A (CLEC7A): 
gattctcttttgtccacagacagtcatctcaggagcagaaagaaaagagctcccaaatgctatatctattcaggggctctcaagaacaatg (Seq ID No: 1235) 15 
 
Molécula CD247 de Homo sapiens (CD247): 
actccttttctcctaaccgtcccggccaccgctgcctcagcctctgcctcccagcctctttctgagggaaaggacaagatg (Seq ID No: 1236) 
 
Dedo de zinc 1 mieloide de Homo sapiens (MZF1): 20 
aagcctttctccattttgcggtctaggaagtagcagaggccccttcctgtagggagttgccatggagacgcggtggggcaccgacggagttctaatgacggccgtgatt
ggtgcaggatcctgctaatctcaggaaggcccgtagagaagtgaggaaaacgtggtggggggcatgcgcgatctggtaggcggtgctgccgtctgttgtacctgag
aggcttgcgcatgccgacgcacggattcgaggcggggagcatgggaagaagcggccaggagtatgacctgatcattgcgaccaccgctaggggaagggagga
gagggtgtagaaacggggacgagggtgggggaagggcaaggaggcgctcgagctggtgcgcggagcatcctgggagacgtagtccagcgggagggggaag
tcgaagactgcgcgtgctcaggagcgcggagcggcccgctgagcgcagaggggcagacactggcctcagatacctgacctggtaccctctatg (Seq ID No: 25 
1237) 
 
Factor 6 de transcripción E2F de Homo sapiens (E2F6): 
cctcctctttttccgtctgcgtcgggagctcccgggcacgtgaggccgtgccgcgtttactggcgggcgggacggcctagccgggcggcgcctcggaggaagccgc
ggaccccttaggtgctgggcccttggaaatcggcgcgtggggggcggtgctcgagctgagcgcgagagggcgggagagctcgtggggtgcgaggggagcagg30 
acgcccggccgggcagcatg (Seq ID No: 1238) 
 
Receptor purinérgico P2Y de Homo sapiens, acoplado a proteína G, 10 (P2RY10): 
cttcctctttcaacaacaaatgtgtcagttatcagcaggatccatgccgccagagtaaagctttctaccctttactccctgcaaagaaacaagagtgcttatcccagctaa
gctccagggtaatgttatcatgacagcttcaacttttagaccacaggcaaatgctttgttaaaactctatgctggtcattcccttcaggatttggcactcaccaacataccct35 
tctttcaagtgaaaaggcatctcttttaatggtcctgacctttggaataggaagcatgtaccctggacagagcacttcaaactagaggaaccataaatccatg (Seq 
ID No: 1239) 
 
Marco de lectura abierto 85 de cromosoma 9 de Homo sapiens (C9orf85): 
catccttttgcctgctcccggcgaggggtggctttgatttcggcgatg (Seq ID No: 1240) 40 
3 ERGIC y golgi de Homo sapiens (ERGIC3): cgtcccctttccggccggtccccatg (Seq ID No: 1241) 
 
Dominio de repetición de anquirina 46 de Homo sapiens (ANKRD46): 
ccctcccctccgcccgtcaccgcctccttgaagctgccgctgtcgctgctgctcgttcgagtcgcagatccttgccagcacattacagaatatttttgttgaaccttcttgag
aattcagagaaactgctgagtgaccactgaacgaaaagatctaatcttaaggcttacgcctcactttgatgcccaggctggagtgctgtggctcaatcacagctcatcg45 
caacctcgacctcccgggctcaagtgatcctctcacctcagcgtcccgaacaggcgtgttccatccaccacatcagaacaatg (Seq ID No: 1242) 
 
Similar a interactor Ras y Rab de Homo sapiens (RINL): 
tcctctctccacttcctgctactgcaggcctctcctccgagaacagaggccaggtcatgactcactggcttcctgcaacctgacgatggcccagccagaagacaagg
cacctgaagtccccacagagggggtgaggtgaacaaagcagacaggacccctctaggggtcctcagcaccctagagccacttactcgcctgcagaggacatgg50 
ggggtgtggcatgtgccagagctggatacccaggatgcggaggcccttgtggggctgtggccactagggagtttcttggtcacaggacgtgaccccagccaggccc
tggtgttgaggtcaggacctttaccaggagaagtcaatacctaccagatccagaagattcccagaggtgtgtccctggaatcctccaacctctgcatg (Seq ID 
No: 1243) 
 
Embigina de Homo sapiens (EMB): 55 
ccgccttttcttcagcgtcctacccgcggcactggctgcgagcgccgggccacctgcgagtgtgcgcagggactctggacacccgcggcggcgagctgagggagc
agtctccacgaggacccaggcggaccctctggcgccatg (Seq ID No: 1244) 
 
Proteína reparadora de ADN similar a MMS22 de Homo sapiens (MMS22L): 
ccgcctttccggagcgcgggcgcgcggtggcgggaatttcgcctgtttgcggtttagaccccaaagattcctgttggtggtctgggtcacaggaggcaggtttcgggag60 
ctggaaatgtgagcgggtacgacaggcaccgcgggtaaccgacgccccgggtccttgctgcagccgggtacgcgggataccggcaccccgccttctccgcccga
gtgctgccaggcgtgggcctggaatctcttcacaccttctctttggagcccttaatgatacgacgaaccccaagtgtttcagaacatgaagtaaacaatg (Seq ID 
No: 1245) 
 
Marco de lectura abierto 54 de cromosoma 19 de Homo sapiens (C19orf54): 65 
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actcctttcctttttccagtggttatcgcggcgcccaccggcctctgatctctgagtcttctccaacccacagacgttttttgttgctctggttccaggaccttctccacaactag
gccattttccctgccaggtgtcctttttgacctcttgacctctgactcaaagggcctgctccccctcatgtcttcggcctggagaagagccagctcctgaaggaggcctttg
ataaggccggcccggtccccaagggcagagaagatgtgaagaggcttctgaaactacacaaggaccggttccgaggtgacctgcggtggatcctcttctgtgcag
acctgccgtccctcatccaagaaggccctcaatg (Seq ID No: 1246) 
 5 
Proteína 621 de dedo de zinc de Homo sapiens (ZNF621): 
cgcccttccggctcggcctttagttagtgaccagctcctcggcgttctgcagagcgtgggtttcagcgagttctacgtgccaggtccgcccggtgccggcttcctcgctgc
ccctggcggctcgtcagcccccactacccctgaacttggtcccaatggcggcccgcccctccttcacccggaccgtgggcatctgggcctcgccgaagccgtcaag
gtggctgctcgggcttctagagcccgtgtccagccctttgccaccgaggcctgatcctcttttctgccctaaagaacttgccctgacagcctctggctcccgctcttgagg
atcttgcttgtccaaacccagaagacagtgcatgaagccaggggacatccgccatg (Seq ID No: 1247) 10 
 
Familia con similitud de secuencia 73 de Homo sapiens, miembro A (FAM73A): ccgccttctccatg (Seq ID No: 1248) 
 
Proteína 43 de motivo de ligación a ARN de Homo sapiens (RBM43): 
ccgcccttttcttcgtagcctccaagggagctggaacaaaaaacgaaaccaaaacctgcctgctcgctcctctccccatcgcctgcgttccgctggttgtgggctttctg15 
cggccgctgagggcgcgtctcccctccgccatg (Seq ID No: 1249) 
espermatogénesis de Homo sapiens y 1 asociado a centriol (SPATC1): 
caccctccttcagcccaggcaaggcctggggccctgggcagcctccaggtgcagtgccctcccgtgggccgcacccttgccactgccccagggcatg (Seq ID 
No: 1250) 
 20 
Anhidrasa XIII carbónica de Homo sapiens (CA13): ctttctcttccttccaccccgagggaccatg (Seq ID No: 1251) 
 
Transglutaminasa 2 de Homo sapiens (polipéptido C, proteína-glutamina-gamma-glutamiltransferasa) (TGM2): 
cgctctccgcctcggcagtgccagccgccagtggtcgcacttggagggtctcgccgccagtggaaggagccaccgcccccgcccgaccatg (Seq ID No: 
1252) 25 
Familia de dominio NOP2/Sun de Homo sapiens, miembro 4 (NSUN4): 
atttcctttcccttttttcgctcgtgtcccgccgggtggcgctcaccacctccccggaacacgcgagtctcctgtcgcggttccggtcggaattaccccgtggagcacgcc
gatatg (Seq ID No: 1253) 
 
Factor de reciclaje de ribosoma mitocondrial de Homo sapiens (MRRF): 30 
gagtctttccttagtaacctgggcgatagctgtggatgtttccaaggattgtcttcagtcatg (Seq ID No: 1254) 
 
Proteína 17 de dedo de PHD de Homo sapiens (PHF17): 
cttcctccataacaagccaaacgccagaccgagagtgcctccgtgcgcgagtgcccggtgtgtgcgcgccggcgagagcaggggcccgcccggctccccgccc
gccgcggcccgaactcatgcagctccgagcgagcgagcggcgcccagcccagcgcctcggccgaacccctccgcagcaggctgcctgctgtttcccggggaga35 
tcatg (Seq ID No: 1255) 
 
Prolilcarboxipeptidasa de Homo sapiens (angiotensinasa C) (PRCP): 
cctccttttcgccctcccacccgcactgcagtctccagcctgagccatg (Seq ID No: 1256) 
 40 
Proteína 1 de proteolípido de Homo sapiens (PLP1): 
aagcccttttcattgcaggagaagaggacaaagatactcagagagaaaaagtaaaagaccgaagaaggaggctggagagaccaggatccttccagctgaaca
aagtcagccacaaagcagactagccagccggctacaattggagtcagagtcccaaagacatg (Seq ID No: 1257) 
 
Dominio 80 de superhélice de Homo sapiens (CCDC80): 45 
cagccttctcactcctcactgagtccactctgaacgtgctaaaatgggaaggaggcggtgttttgctgatctgttaaattcttagtgaagtttccttgatttccagtggctgctg
ttgtttgagtttggtttggagcaaaactgaggtagtcctaacatttctgggactgaatccaggcaagagaaagaagaaaaagaagaagaaaaagaggaggaaaa
aggtagggagaaataaagggaggagagaagcacagtgaaagaaaaaaaaagtcccttttcgacatcacattcctgtgttttccctcagcctggaaaacatattaat
cccagtgcttttacgcccggaaacaaagagactaagccagactatgggggaaagggagataagaaggatcctggaactttaaagagggaaagagtgagattca
gaaatcgccaggactggactttaagggacgtcctgtgtcagcacaagggactggcacacacagacacacgagaccgaggagaaactgcagacaaatggagat50 
acaaagacttagaaggacagctcctttcacctcatcctacttgtccagaaggtaaaaagacacagccagaaagaaaaggcatcggctcagctctcagatcaggac
aggctgtggatctgtggcggtactctgaaagctggagctgcagcacaccccttttgtattgctcaccctcggtaaagagagagagggctgggaggaaaagtagttcat
ctaggaaactgtcctgggaaccaaacttctgatttcttttgcaaccctctgcattccatctctatgagccaccattggattacacaatg (Seq ID No: 1258) 
 
Marco de lectura abierto 44 de cromosoma 20 de Homo sapiens (C20orf44): 55 
cgacctctttgcgcctgcgccccccttgccagtctttcgccggcaaaaggaggacgtagaaaaggggacaccggaaactcactcttcacccggaaatggttattgag
gaacatg (Seq ID No: 1259) 
Triptofanil ARNt sintetasa 2 de Homo sapiens, mitocondrial (WARS2): cgcccttctcaagatg (Seq ID No: 1260) 
 
Proteína 2 relacionadas con miotubularina de Homo sapiens (MTMR2): 60 
ctttccctgtgctgcccctgccgcgcgatggagaagagctcgagctgcgagagtcttggctcccagccggcggcggctcggccgcccagcgtggactccttgtccag
ttaatgtgttaagagccattgacatttgaagatcatcagaagtgaagataaaacatctcaaaaattataattgcctccacttctcattcagagaattcagtgcatacaaaa
tcagcttctgttgtatcatcagattccatttcaacttctgccgacaacttttctcctgatttgaggagggagtctcgctctatcccctaggctggagtgcattggcgccatctcg
gctcatttgcaacctctgtctcccgggttcaagcgattctcctgcctcagcttcccgaggagctgggattacaggtcctgagggagtctaacaagttagcagaaatg 
(Seq ID No: 1261) 65 
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Reticulon 3 de Homo sapiens (RTN3): 
cgccctctagctgcgctcggctgagtcagtcagtctgtcggagtctgtcctcggagcaggcggagtaaagggacttgagcgagccagttgccggattattctatttcccc
tccctctctcccgccccgtatctcttttcacccttctcccaccctcgctcgcgtagccatg (Seq ID No: 1262) 
 5 
Receptor 56 acoplado a proteína G de Homo sapiens (GPR56): 
gtccctccctctccgcactagctgtctgccctgccctgccgtaggagatgggctgggagcctcccacgctctccagctcactcggcaggcagcggggaccagggctg
gcaggttaagcctctgggggtggatcctgaaaggtggtccagccgcctggccctgcgtgggaccctccacctggcagcagacagggtctcgctctgtcacacaggc
tggagtgcagtggtgtgatcttggctcatcgtaacctccacctcccgggttcaagtgattctcatgcctcagcctcccgagtagctgggattacaggtggtgacttccaag
agtgactccgtcggaggaaaatg (Seq ID No: 1263)  10 
 
Repetición rica en leucina que contiene la superfamilia de inmunoglobulina de Homo sapiens (ISLR): 
gctcctccctgccgcctcctctcagtggatggttccaggcaccctgtctggggcagggagggcacaggcctgcacatcgaaggtggggtgggaccaggctgcccct
cgccccagcatccaagtcctcccttgggcgcccgtggccctgcagactctcagggctaaggtcctctgttgctttttggttccaccttagaagaggctccgcttgactaag
agtagcttgaaggaggcaccatg (Seq ID No: 1264) 15 
 
Glicoproteína M6A de Homo sapiens (GPM6A): 
atttcttttccccattttaaatgcaaagcaagacttgtgaatcatagtgtctctgctcctgggattcagaccaaatttccccccaaaattctcaggctatttgtttgaatacctgc
ttacagtggtacacaatgggcagctttgagaagaaaaattgataatcttcacggaagagtaatttgaatgaaattacacttgacagcctgtctccaagcaaacaagag
gaacgagggagcctgagctaagctctgaggacttgcccaagccactgctgttggagcttcccaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa20 
aaaacaccagtttttccaacatctaattgagcttttgattaattccgtgtaccagattctactgaagaaaggtagccatg (Seq ID No: 1265) 
 
Factor 1 de empalme de Homo sapiens (SF1): 
ctccctctttgtgcgtctcgcgccgccgccgcccgccgcgtgagaggacgggctccgcgcgctccggcagcgcattcgggtcccctccccccgggaggcttgcgaa
ggagaagccgccgcagaggaaaagcaggtgccggtgcctgtccccgggggcgccatg (Seq ID No: 1266) 25 
 
Proteína 1 asociada a ciclo celular de Homo sapiens (CAPRIN1): 
ccgcccctcgcgacccagagggctgctggctggctaagtccctcccgctcccggctctcgcctcactaggagcggctctcggtgcagcgggacagggcgaagcgg
cctgcgcccacggagcgcgcgacactgcccggaagggaccgccacccttgccccctcagctgcccactcgtgatttccagcggcctccgcgcgcgcacgatg 
(Seq ID No: 1267) 30 
 
Proteína FLJ90297 hipotética de de Homo sapiens (LOC388152): 
ctgccctcttgcgtgccccggccacccccgggcggcttgtagccggtgcgcggggtggctggggctacgtgcagagctgtcgcggagccggaacagcagcggtg
aagcccctcggctcggccgagaccgccgtgcccattgctcgcctcggttgccgccgctttagccgcagccgctgctgccgccgccgggggagaggcagcctattgt
ctttctccgcggcgaaggtgaggagctgtctcggctcggcccgcgggggagccccgggagccgcacggagatggaggaggacatctggacagtgagcaggag35 
gcgcctcggcccatg (Seq ID No: 1268) 
 
Proteína 1 asociada a ECH similar a kelch de Homo sapiens (KEAP1): 
cgccctctccccgcctccttttcgggcgtcccgaggccgctccccaaccgacaaccaagaccccgcaggccacgcagccctggagccgaggccccccgacggc
ggaggcgcccgcgggtcccctacagccaaggtccctgagtgccagaggtggtggtgttgcttatcttctggaaccccatg (Seq ID No: 1269) 40 
 
Proteína 38 F-caja de Homo sapiens (FBXO38): 
ctccctctcaaccacaataacaggcggagggtcggcgtaggtactttgaactcaagtaaacaaaagggaagattttctcgttgatactggagactgcacaacaatg 
(Seq ID No: 1270) 
 45 
Proteína 1 nuclearembriónica, musculoesquelética de Homo sapiens (MUSTN1): 
agatcttttccagcagctgctgcctgccagagaggcgccttcagagacccagcgcttacacaatacccaccatg (Seq ID No: 1271) 
 
Ligación a ARN que contiene domino QKI, KH de Homo sapiens (QKI): 
cctcctctccggcggcggcggcggcggcggcgggcggagtgagctgcggagcctggaatatg (Seq ID No: 1272) 50 
 
Proteína fosfatasa 1 de Homo sapiens, subunidad catalítica, isoforma beta (PPP1CB): 
gggcctctcttgtttatttatttattttccgtgggtgcctccgagtgtgcgcgcgctctcgctacccggcggggagggggtggggggagggcccgggaaaagggggagt
tggagccggggtcgaaacgccgcgtgacttgtaggtgagagaacgccgagccgtcgccgcagcctccgccgccgagaagcccttgttcccgctgctgggaagga
gagtctgtgccgacaagatg (Seq ID No: 1273) 55 
 
Similar 21B a metiltransferasa de Homo sapiens (METTL21B): 
cagcctctaccccgctccggatccgggatctgagcgccggccgcggtgcccaggcactcccttggcgggccggatg (Seq ID No: 1274) 
 
Complejo 3 de proteína relacionada a adaptador de Homo sapiens, subunidad mu 1 (AP3M1): 60 
cggccttctcggcttctccagcttcggtaggagaggatccggcgccgaatcactgactggcacaggtgttgggatagtgtctcacttggtcacccaggctggagtgca
gtggcgcaatcttagctctctacagcgtcgatcttcctcctgggctcaagcaattctcctgcttcatcctcctgagtacctaggactacagaaaatg (Seq ID No: 
1275) 
 
Regulador 1 de empalme similar a enlace musclebind de Homo sapiens (MBNL1): 65 
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cagtcttttcactgcagctgaatgagttgtggcgcccacaatgctcccatgacaaggagctgacaagttccattttccgtcgcgggcatcttggaatcatgactcccaca
atgccttgggcacttggtcgacagtggggccgcctctgaaaaaaaaatgtgagaggttggtactaagaagtgcctttcctgacgtctctgctgcttggaaccgcttctag
agcagtctctgcttttgccttgcttgctgccagctagactgtgacgacagcacatccaccctccacctctagcccagacacccccatttctacttataatcaagagaaaa
gctctaagtatctggcattgccctaggctgctttagtgttaaaagaaaagtttgctgaaaaagtaagatatcttctgccaggaaatcaaggaggaaaaaaaaaatcattt
tctcgattttgctctaaactgctgcatctgtctatgccaaactaatcaataccgattgcaccaccaaactccattgcaaattcagctgtgaggagattccctttcagacaact5 
ttgctgaaagcagcttggaaattcggtgtcgaagggtctgccacgttttcatgcttgcattttgggctccaaattggcactgggaaggggttactgagagcacaaggctg
ataccaggccctacttttaaacgttcatctacttacaatcctagtatttctctaaaaaccaaaacctctttgaattaacagtttcatgctgtgaatttctagtgggagatcttttcc
ttgatattgacgacacaattttccatgtacttttaaagcagggagtggggaaaagtattttgaggggacattttcatcatcagttcagctttttttttttggttgttgctcttttttggg
ggggttgggtttgttggtttcactgaaacatttaactacctgtaaaatctaaacatg (Seq ID No: 1276) 
 10 
Proteína relacionada a lípido fosfato fosfatasa tipo 1 de Homo sapiens (LPPR1): 
cagccttttgctctttcctttcattaaacaaacaggagatcctgaaacctggaccctgtgcaagctgcagcgccaggaggaggcagcggaggaagcagagcgcgg
gatgggcgcccagcggcatctgtgatcccgcgcacctccgccccacgggcgcgcgcacaaacacggacacacacatacacacactcgcgcacacactcgcac
aaacacacactcgtacacgcccgcgccgctcgctcgccggcttgctctcccacgcaagcggaatgcagcagcgcctggagagcgtgtctcggaccgccgcctga
atgtacctcgctcccgggagccggacggcccagtagggcgcactggaggacgctccgctgcgggagcctggacagtttttgacggtgcagtcttgctatatggtgtg15 
agaaatg (Seq ID No: 1277) 
 
Regulador 2 de empalme similar a muscleblind de Homo sapiens (MBNL2): 
ctgtctttgcttcatcatctgaaggtaaaattttccagatacggcagacggctttcagagtacaataaacagggaatgagaactatttacatggaagtttctttctcatgatg
cggtggagaagcctcggccacttggttctgccagatgttcctggggttactgtaaatgggaaggacaggcagagctaaacaaggtttatcatttaaaagtgcctgtgtg20 
aagtcacttttgctggaaaactgcagcttgggagctttctttgtattcacatcccactcttctgtcaagtacactttaccctgaccttatgagtggatgaagatacctcagttgt
ctgactttgccaattgcttaatttcagaatttaaaaaggggaaagaaaaacatcctgctaaaatatgaacatctgagtgtcttattttccaacatcgtcaatagctgtgagc
gtcagcattaaatattctcccaaggagtgccatgatattgaagtcactttattaataacagctgtatctgcaaaacagtcaagagactcggacgttgaaagccagagat
gacactgagcatgcttttattgcggcctaccatctttaagtgggacatattgattgatgagtgattgcctgtccatacactctctcatcatcctgttccttggattggacttcact
aagcaatttatcactcaccttcagacttacatgtgggagttttcacaacagtagttttggaatcattagaacttggattgatttcatcatttaacagaaacaaacagcccaa25 
attactttatcaccatg (Seq ID No: 1278) 
 
Marco de lectura abierto 25 de cromosoma 3 de Homo sapiens (C3orf25): 
gcgcctttcgcacgacttggagttacggtttatctgataccgcggtacccctacgcaagcaagcccacatcgacacacattcacacacgcccttcagcaccccctccc
agcaccacgaccatg (Seq ID No: 1279) 30 
 
Testis 19 expresado de Homo sapiens (TEX19): 
cctcctcctttccctgggtgcccacatgaacagagacaccaggatgctctcctgagaccacagcaactgcagaagctgaagacatttccagaagttcaagcttccac
cctctgcaggtccccactgagctgggacccaggtcatccaccccaccccaaatccctggataggaaacccctttctcctcctgctccttgtccccttcatccctgccgcc
cagcatcctactggcctcagcacctgtggccagaccgtccaagatcctctgaaggcccagctcttgctgtccaccccggcagtaggcaggcagcctggccatg 35 
(Seq ID No: 1280) 
 
Proteína cinasa C de Homo sapiens, beta (PRKCB): 
gcctccctcccccgcagctggggccagcggtgccaagcgcagctggacgagcggcagcagctgggcgagtgacagccccggctccgcgcgccgcggccgcc
agagccggcgcaggggaagcgcccgcggccccgggtgcagcagcggccgccgcctcccgcgcctccccggcccgcagcccgcggtcccgcggccccgggg40 
ccggcacctctcgggctccggctccccgcgcgcaagatg (Seq ID No: 1281) 
 
Proteína cinasa N1 de Homo sapiens (PKN1): ccctccctccgcgcggggacccctggcgggcggcaggaggacatg (Seq ID No: 1282) 
 
Hemocromatosis tipo 2 (juvenil) de Homo sapiens (HFE2): 45 
ccttctctggttccctgacctcagtgagacagcagccggcctggggacctgggggagacacggaggaccccctggctggagctgacccacagagtagggaatcat
ggctggagaattggatagcagagtaatgtttgacctctggaaacatcacttacagggcttccggtcaaaattcactaggtaggagggtcatcagctgggaagaaccg
gcgcctgggaaacctggctggataggtatg (Seq ID No: 1283) 
Proteína L9 ribosómica de Homo sapiens (RPL9): cgttctttctttgctgcgtctactgcgagaatg (Seq ID No: 1284) 
 50 
Proteína L3 ribosómica de Homo sapiens (RPL3): cggcctctaccggcgggatttgatggcgtgatg (Seq ID No: 1285) 
 
Proteína L4 ribosómica de Homo sapiens (RPL4): 
acttccttttcctgtggcagcagccgggctgagaggagcgtggctgtctcctctctccgccatg (Seq ID No: 1286) 
 55 
Proteína L5 ribosómica de Homo sapiens (RPL5): 
tggcccttttcccaccccctagcgccgctgggcctgcaggtctctgtcgagcagcggacgccggtctctgttccgcaggatg (Seq ID No: 1287) 
 
Proteína L6 ribosómica de Homo sapiens (RPL6): aattctctttcccatcttgcaagatg (Seq ID No: 1288) 
Proteína L7 ribosómica de Homo sapiens (RPL7): cttcctctttttccggctggaaccatg (Seq ID No: 1289) 60 
 
Proteína L7a ribosómica de Homo sapiens (RPL7A):  
ctttcctttctctctcctcccgccgcccaagatg (Seq ID No: 1290) 
 
Proteína L11 ribosómica de Homo sapiens (RPL11): ctttctcttcctgctctccatcatg (Seq ID No: 1291) 65 
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Proteína L12 ribosómica de Homo sapiens (RPL12): 
cggcctctcggctttcggctcggaggaggccaaggtgcaacttccttcggtcgtcccgaatccgggttcatccgacaccagccgcctccaccatg (Seq ID No: 
1292) 
 5 
Proteína L13 ribosómica de Homo sapiens ribosomal (RPL13): 
gcttcctttccgctcggctgttttcctgcgcaggagccgcagggccgtaggcagccatg (Seq ID No: 1293) 
 
Proteína L23 ribosómica de Homo sapiens (RPL23): acttccttttttcttttttccggcgttcaagatg (Seq ID No: 1294) 
 10 
Proteína L18 ribosómica de Homo sapiens (RPL18): cgttctctctttccggacctggccgagcaggaggcgccatcatg (Seq ID No: 
1295) 
 
Proteína L18a ribosómica de Homo sapiens (RPL18A): acttccttttgcgggtggcggcgaacgcggagagcacgccatg (Seq ID No: 
1296) 15 
 
Proteína L19 ribosómica de Homo sapiens (RPL19): agctctttcctttcgctgctgcggccgcagccatg (Seq ID No: 1297) 
 
Proteína L21 ribosómica de Homo sapiens (RPL21): gcctctttcctttcggccggaaccgccatcttccagtaattcgccaaaatg (Seq ID 
No: 1298) 20 
 
Proteína L22 ribosómica de Homo sapiens (RPL22): acctccctttctaactccgctgccgccatg (Seq ID No: 1299) 
 
Proteína L23a ribosómica de Homo sapiens (RPL23A): agacccttttcacaagatg (Seq ID No: 1300) 
 25 
Proteína L17 ribosómica de Homo sapiens (RPL17): 
cgctcttcctctttccctaagcagcctgagggttgactggattggtgaggcccgtgtggctacttctgtggaagcagtgctgtagttactggaagataaaagggaaagca
agcccttggtgggggaaagtatggctgcgatgatggcatttcttaggacacctttggattaataatgaaaacaactactctctgagcagctgttcgaatcatctgatattta
tactgaatgagttactgtaagtacgtattgacagaattacactgtactttcctctaggtgatctgtgaaaatg (Seq ID No: 1301) 
 30 
Proteína L24 ribosómica de Homo sapiens (RPL24): ttctctctttcttttcgccatcttttgtctttccgtggagctgtcgccatg (Seq ID No: 
1302) 
 
Proteína L26 ribosómica de Homo sapiens (RPL26): agttctcttcccttttgcggccatcaccgaagcgggagcggccaaaatg (Seq ID 
No: 1303) 35 
 
Proteína L27 ribosómica de Homo sapiens (RPL27): ctttcctttttgctggtagggccgggtggttgctgccgaaatg (Seq ID No: 1304) 
 
Proteína L30 ribosómica de Homo sapiens (RPL30): 
aagtctttcctttctcgttccccggccatcttagcggctgctgttggttgggggccgtcccgctcctaaggcaggaagatg (Seq ID No: 1305) 40 
 
Proteína L27a ribosómica de Homo sapiens (RPL27A): ccttcctttttcgtctgggctgccaacatg (Seq ID No: 1306) 
 
Proteína L28 ribosómica de Homo sapiens (RPL28): cttcctctttccgtctcaggtcgccgctgcgaagggagccgccgccatg (Seq ID 
No: 1307) 45 
 
Proteína L29 ribosómica de Homo sapiens (RPL29): cagcccctttctcttccggttctaggcgcttcgggagccgcggcttatggtgcagacatg 
(Seq ID No: 1308) 
 
Proteína L31 ribosómica de Homo sapiens (RPL31): cgctcttcctttccaacttggacgctgcagaatg (Seq ID No: 1309) 50 
 
Proteína L32 ribosómica de Homo sapiens (RPL32): 
ccgtcccttctctcttcctcggcgctgcctacggaggtggcagccatctccttctcggcatcatg (Seq ID No: 1310) 
 
Proteína L35a ribosómica de Homo sapiens (RPL35A): 55 
cgtccttctcttaccgccatcttggctcctgtggaggcctgctgggaacgggacttctaaaaggaactatg (Seq ID No: 1311) 
 
Proteína L37 ribosómica de Homo sapiens (RPL37): ccttctcttccggtctttctggtctcggccgcagaagcgagatg (Seq ID No: 1312) 
 
Proteína L37a ribosómica de Homo sapiens (RPL37A): gcgtctcttcctttctgggctcggacctaggtcgcggcgacatg (Seq ID No: 60 
1313) 
 
Proteína L38 ribosómica de Homo sapiens (RPL38): 
cgttctttttcgtccttttccccggttgctgcttgctgtgagtgtctctagggtgatacgtgggtgagaaaggtcctggtccgcgccagagcccagcgcgcctcgtcgccatg 
(Seq ID No: 1314) 65 
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Proteína L39 ribosómica de Homo sapiens (RPL39): ccctcctcttcctttctccgccatcgtggtgtgttcttgactccgctgctcgccatg (Seq 
ID No: 1315) 
 
Proteína ribosómica de Homo sapiens, grande, P0 (RPLP0):  5 
aggcccttctctcgccaggcgtcctcgtggaagtgacatcgtctttaaaccctgcgtggcaatccctgacgcaccgccgtgatg (Seq ID No: 1316) 
 
Proteína ribosómica de Homo sapiens, grande, P1 (RPLP1): 
cggtccttccgaggaagctaaggctgcgttggggtgaggccctcacttcatccggcgactagcaccgcgtccggcagcgccagccctacactcgcccgcgccatg 
(Seq ID No: 1317) 10 
 
Proteína ribosómica de Homo sapiens, grande, P2 (RPLP2): 
ccttccttttcctccctgtcgccaccgaggtcgcacgcgtgagacttctccgccgcctccgccgcagacgccgccgcgatg (Seq ID No: 1318) 
 
Proteína S3 ribosómica de Homo sapiens (RPS3): acttcctttcctttcagcggagcgcggcggcaagatg (Seq ID No: 1319) 15 
 
Proteína S3A ribosómica de Homo sapiens (RPS3A): ccgcccttttggctctctgaccagcaccatg (Seq ID No: 1320) 
 
Proteína S4 ribosómica de Homo sapiens S4, ligada a X (RPS4X): ggtcctctttccttgcctaacgcagccatg (Seq ID No: 1321) 
 20 
Proteína S4 ribosómica de Homo sapiens, ligada a Y 1 (RPS4Y1): gattctcttccgtcgcagagtttcgccatg (Seq ID No: 1322) 
 
Proteína S5 ribosómica de Homo sapiens (RPS5): 
ttttcttcccagttaaaagtgttggcccgcggcgcgcggcctcttcctgtctgtaccagggcggcgcgtggtctacgccgagtgacagagacgctcaggctgtgttctca
ggatg (Seq ID No: 1323) 25 
 
Proteína S6 ribosómica de Homo sapiens (RPS6): ggccctcttttccgtggcgcctcggaggcgttcagctgcttcaagatg (Seq ID No: 
1324) 
 
Proteína S7 ribosómica de Homo sapiens (RPS7): gggtctcttcctaagccggcgctcggcaagttctcccaggagaaagccatg (Seq ID 30 
No: 1325) 
 
Proteína S8 ribosómica de Homo sapiens (RPS8): gtttctctttccagccagcgccgagcgatg (Seq ID No: 1326) 
 
Proteína S9 ribosómica de Homo sapiens (RPS9): 35 
gcgcctctttctcagtgaccgggtggtttgcttaggcgcagacggggaagcggagccaacatg (Seq ID No: 1327) 
 
Proteína S10 ribosómica de Homo sapiens (RPS10): gctccttcctttccagccccggtaccggaccctgcagccgcagagatg (Seq ID 
No: 1328) 
 40 
Proteína S11 ribosómica de Homo sapiens (RPS11): ctgcccctttctttttttcaggcggccgggaagatg (Seq ID No: 1329) 
 
Proteína S12 ribosómica de Homo sapiens (RPS12): 
aggcctctttccctgccgccgccgagtcgcgcggaggcggaggcttgggtgcgttcaagattcaacttcacccgtaacccaccgccatg (Seq ID No: 1330) 
 45 
Proteína S13 ribosómica de Homo sapiens (RPS13): cgctctcctttcgttgcctgatcgccgccatcatg (Seq ID No: 1331) 
 
Proteína S15 ribosómica de Homo sapiens (RPS15): cgatctcttctgaggatccggcaagatg (Seq ID No: 1332) 
 
Proteína S15a ribosómica de Homo sapiens (RPS15A): 50 
cgtcctctttccgccatctttccgcgccggtgagtagcactctctgagagctccaatttcatccgtctgccatcggcgccatcctgcaatctaagccacaatg (Seq ID 
No: 1333) 
 
Proteína S16 ribosómica de Homo sapiens (RPS16): ctttccttttccggttgcggcgccgcgcggtgaggttgtctagtccacgctcggagccatg 
(Seq ID No: 1334) 55 
 
Proteína S 19 ribosómica de Homo sapiens (RPS19): cgttccctttcccctggctggcagcgcggaggccgcacgatg (Seq ID No: 
1335) 
 
Proteína S20 ribosómica de Homo sapiens (RPS20): 60 
ccacccctttctttttgaggaagacgcggtcgtaagggctgaggatttttggtccgcacgctcctgctcctgactcaccgctgttcgctctcgccgaggaacaagtcggtc
aggaagcccgcgcgcaacagccatg (Seq ID No: 1336) 
 
Proteína S21 ribosómica de Homo sapiens (RPS21): gcttcctttctctctcgcgcgcggtgtggtggcagcaggcgcagcccagcctcgaaatg 
(Seq ID No: 1337) 65 
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Proteína S23 ribosómica de Homo sapiens (RPS23): gcttctctctttcgctcaggcccgtggcgccgacaggatg (Seq ID No: 1338) 
 
Proteína S25 ribosómica de Homo sapiens (RPS25): 
gcttcctttttgtccgacatcttgacgaggctgcggtgtctgctgctattctccgagcttcgcaatg (Seq ID No: 1339) 5 
 
Proteína S26 ribosómica de Homo sapiens (RPS26): ccgtctcctctctccggtccgtgcctccaagatg (Seq ID No: 1340) 
 
Proteína S27 ribosómica de Homo sapiens (RPS27): cgctcctttccggcggtgacgacctacgcacacgagaacatg (Seq ID No: 
1341) 10 
 
Proteína S28 ribosómica de Homo sapiens (RPS28): actcctctccgccagaccgccgccgcgccgccatcatg (Seq ID No: 1342) 
 
Proteína S29 ribosómica de Homo sapiens (RPS29): gcttcttccttttacctcgttgcactgctgagagcaagatg (Seq ID No: 1343) 
 15 
Proteína L15 ribosómica de Homo sapiens (RPL15): agctctttcctttccgtctggcggcagccatcaggtaagccaagatg (Seq ID No: 
1344) 
 
Proteína S2 ribosómica de Homo sapiens (RPS2): cgttcttcttttccgacaaaacaccaaatg (Seq ID No: 1345) 
 20 
Proteína L14 ribosómica de Homo sapiens (RPL14): gggtcttcttccttctcgcctaacgccgccaacatg (Seq ID No: 1346) 
 
Proteína S14 ribosómica de Homo sapiens (RPS14): ctctctttccggtgtggagtctggagacgacgtgcagaaatg (Seq ID No: 1347) 
 
Proteína L10 ribosómica de Homo sapiens (RPL10): gcgcctctttcccttcggtgtgccactgaagatcctggtgtcgccatg (Seq ID No: 25 
1348) 
 
Proteína L10a ribosómica de Homo sapiens (RPL10A): tagtctcttttccggttagcgcggcgtgagaagccatg (Seq ID No: 1349) 
 
Proteína L35 ribosómica de Homo sapiens (RPL35): tcctctttccctcggagcgggcggcggcgttggcggcttgtgcagcaatg (Seq ID 30 
No: 1350) 
 
Proteína L13a ribosómica de Homo sapiens (RPL13A): cctcctccttttccaagcggctgccgaagatg (Seq ID No: 1351) 
 
Proteína L36 ribosómica de Homo sapiens (RPL36): cagcccttccgccacggccgtctctggagagcagcagccatg (Seq ID No: 35 
1352) 
 
Proteína L36a ribosómica de Homo sapiens (RPL36A): gtttctttctttccgcgccgatagcgctcacgcaagcatg (Seq ID No: 1353) 
Proteína L41 ribosómica de Homo sapiens (RPL41): tcgcc tttctctcggccttagcgccatttttttggaaacctctgcgccatg (Seq ID No: 
1354) 40 
 
Proteína S18 ribosómica de Homo sapiens (RPS18): cgctctctcttccacaggaggcctacacgccgccgcttgtgctgcagccatg (Seq 
ID No: 1355) 
 
Proteína S24 ribosómica de Homo sapiens (RPS24): ggttctcttttcctccttggctgtctgaagatagatcgccatcatg (Seq ID No: 45 
1356) 
 
Proteína L8 ribosómica de Homo sapiens (RPL8): tttcctctttcggccgcgctggtgaacaggtaggtcatccttgcggccttgcggcatg (Seq 
ID No: 1357) 
 50 
Proteína L34 ribosómica de Homo sapiens (RPL34): cttcctcttccggggacgttgtctgcaggtatg (Seq ID No: 1358) 
 
Proteína S17 ribosómica de Homo sapiens (RPS17): gtttcctcttttaccaaggacccgccaacatg (Seq ID No: 1359) 
 
Proteína SA ribosómica de Homo sapiens (RPSA): 55 
ctgtcttttccgtgctacctgcagaggggtccatacggcgttgttctggattcccgtcgtaacttaaagggaaattttcacaatg (Seq ID No: 1360) 
 
Factor 3 de inicio de traducción eucariótica de Homo sapiens, subunidad C (EIF3C): 
cttctctctcggcgtttccgctgtcagggccctgcggtgtgactcgcgggctcagctggtccggccgtagcacctccgcgccgtcgccatg (Seq ID No: 1361) 
 60 
Proteína de ligación a poli(A) de Homo sapiens, citoplásmica 1 (PABPC1): 
cgctctcctcctctcacggaaaggtcgcggcctgtggccctgcgggcagccgtgccgagatg (Seq ID No: 1362) 
 
Tubulina de Homo sapiens, beta 1 clase VI (TUBB1): 
cactcccttccaaaagcatgacaggcagaaagcagagaagggccaggactggctgagggcggggagctgggcctctggggtggacacacccttggtcacattgt65 
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gagggtagcttggttggccagtcccaccactgcagtgaccacagttgtgttgggctcacaccagtgaaccgaagctctggattctgagagtctgaggattccgtgaag
atctcagacttgggctcagagcaaggatg (Seq ID No: 1363) 
 
PpLuc(GC)-ag-A64 
GGGAGAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTA 5 
CCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCT 
GGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGA 
GTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAA 
CCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGC 
CCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCT 10 
GAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAA 
GATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAA 
GACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGG 
CTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGAT 
CATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGC 15 
CTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACAC 
CGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTA 
CCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCG 
GAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTT 
CGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGG 20 
GGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGG 
CATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGG 
GGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGA 
CCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCC 
GATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGA 25 
CGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGT 
CGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGA 
GAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGA 
CGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGA 
GAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGG 30 
CGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGAT 
CCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATA 
AGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTA 
ATAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAA (SEQ ID No: 1364) 35 
RPL32-PpLuc(GC)-ag-A64-C30-histonaSL 
GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 40 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 45 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 50 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 55 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 60 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 65 
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TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAGATCTAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT(SEQ ID No: 1365) 
 
Fragmento de la 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32  5 
ACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATC (SEQ ID No: 1366) 
 
Fragmento de la 5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32 
GGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCT (SEQ ID No: 1367) 
 10 
5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 32 que carece del tracto de oligopirimidina 5’ terminal  
GGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATC (SEQ ID No. 1368) 
 
3’UTR de albúmina humana 
CATCACATTT AAAAGCATCT CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC 15 
ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT 
TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT CAATTAATAA AAAATGGAAA GAATCT (SEQ ID No: 1369) 
 
3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, alfa 1 (HBA1) 
gctggagcctcggtggccatgcttcttgccccttgggcctccccccagcccctcctccccttcctgcacccgtacccccgtggtctttgaataaagtctgagtgggcggc 20 
(SEQ ID No: 1370) 
 
3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, alfa 2 (HBA2) 
gctggagcctcggtagccgttcctcctgcccgctgggcctcccaacgggccctcctcccctccttgcaccggcccttcctggtctttgaataaagtctgagtgggcag 
(SEQ ID No: 1371) 25 
 
3’UTR de hemoglobina de Homo sapiens, beta (HBB) 
Gctcgctttcttgctgtccaatttctattaaaggttcctttgttccctaagtccaactactaaactgggggatattatgaagggccttgagcatctggattctgcctaataaaaa
acatttattttcattgc (SEQ ID No: 1372) 
 30 
3’UTR de tirosina-hidroxilasa de Homo sapiens (TH) 
gtgcacggcgtccctgagggcccttcccaacctcccctggtcctgcactgtcccggagctcaggccctggtgaggggctgggtcccgggtgccccccatgccctccct
gctgccaggctcccactgcccctgcacctgcttctcagcgcaacagctgtgtgtgcccgtggtgaggttgtgctgcctgtggtgaggtcctgtcctggctcccagggtcct
gggggctgctgcactgccctccgcccttccctgacactgtctgctgccccaatcaccgtcacaataaaagaaactgtggtctcta (SEQ ID No: 1373) 
 35 
3’UTR de araquidonato 15-lipoxigenasa de Homo sapiens (ALOX15) 
gcgtcgccaccctttggttatttcagcccccatcacccaagccacaagctgaccccttcgtggttatagccctgccctcccaagtcccaccctcttcccatgtcccaccct
ccctagaggggcaccttttcatggtctctgcacccagtgaacacattttactctagaggcatcacctgggaccttactcctctttccttccttcctcctttcctatcttccttcctct
ctctcttcctctttcttcattcagatctatatggcaaatagccacaattatataaatcatttcaagactagaatagggggatataatacatattactccacaccttttatgaatc
aaatatgatttttttgttgttgttaagacagagtctcactttgacacccaggctggagtgcagtggtgccatcaccacggctcactgcagcctcagcgtcctgggctcaaat40 
gatcctcccacctcagcctcctgagtagctgggactacaggctcatgccatcatgcccagctaatatttttttattttcgtggagacggggcctcactatgttgcctaggctg
gaaataggattttgaacccaaattgagtttaacaataataaaaagttgttttacgctaaagatggaaaagaactaggactgaactattttaaataaaatattggc (SEQ 
ID No: 1374) 
 
3’UTR de colágeno de Homo sapiens, tipo I, alfa 1 (COL1A1) 45 
actccctccatcccaacctggctccctcccacccaaccaactttccccccaacccggaaacagacaagcaacccaaactgaaccccctcaaaagccaaaaaatg
ggagacaatttcacatggactttggaaaatatttttttcctttgcattcatctctcaaacttagtttttatctttgaccaaccgaacatgaccaaaaaccaaaagtgcattcaa
ccttaccaaaaaaaaaaaaaaaaaaagaataaataaataactttttaaaaaaggaagcttggtccacttgcttgaagacccatgcgggggtaagtccctttctgccc
gttgggcttatgaaaccccaatgctgccctttctgctcctttctccacaccccccttggggcctcccctccactccttcccaaatctgtctccccagaagacacaggaaac
aatgtattgtctgcccagcaatcaaaggcaatgctcaaacacccaagtggcccccaccctcagcccgctcctgcccgcccagcacccccaggccctgggggacct50 
ggggttctcagactgccaaagaagccttgccatctggcgctcccatggctcttgcaacatctccccttcgtttttgagggggtcatgccgggggagccaccagcccctc
actgggttcggaggagagtcaggaagggccacgacaaagcagaaacatcggatttggggaacgcgtgtcaatcccttgtgccgcagggctgggcgggagagac
tgttctgttccttgtgtaactgtgttgctgaaagactacctcgttcttgtcttgatgtgtcaccggggcaactgcctgggggcggggatgggggcagggtggaagcggctc
cccattttataccaaaggtgctacatctatgtgatgggtggggtggggagggaatcactggtgctatagaaattgagatgcccccccaggccagcaaatgttcctttttgt
tcaaagtctatttttattccttgatatttttctttttttttttttttttttgtggatggggacttgtgaatttttctaaaggtgctatttaacatgggaggagagcgtgtgcggctccagccc55 
agcccgctgctcactttccaccctctctccacctgcctctggcttctcaggcctctgctctccgacctctctcctctgaaaccctcctccacagctgcagcccatcctcccgg
ctccctcctagtctgtcctgcgtcctctgtccccgggtttcagagacaacttcccaaagcacaaagcagtttttccccctaggggtgggaggaagcaaaagactctgta
cctattttgtatgtgtataataatttgagatgtttttaattattttgattgctggaataaagcatgtggaaatgacccaaacataa (SEQ ID No: 1375) 
 
Albúmina7 3’UTR 60 
CATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCT
TTTTCTTTTTCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTCT
GTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCT (SEQ ID No: 1376) 
 
Secuencia albúmina 3’UTR + poli(A) humana  65 
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CATCACATTT AAAAGCATCT CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC 
ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT 
TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT CAATTAATAA AAAATGGAAA GAATCTAGAT CTAAAAAAAA AAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAA (SEQ ID No: 1377) 
 5 
Fragmento 1 de albúmina 3’UTR humana  
AAAAGCATCT CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT 
CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT 
CTCTGTGCTT CAATT (SEQ ID No: 1378) 
 10 
Fragmento 2 de albúmina 3’UTR humana  
CATCACATTT AAAAGCATCT CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC 
ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG (SEQ ID No: 1379)  
 
Fragmento 3 de albúmina 3’UTR humana  15 
AAAAGCATCT CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT 
CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC (SEQ ID No: 1380) 
 
Fragmento 4 de albúmina 3’UTR humana  
CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT 20 
GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT (SEQ ID No: 1381)  
 
Fragmento 5 de albúmina 3’UTR humana  
TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC 
CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT (SEQ ID No: 1382) 25 
 
Fragmento 6 de albúmina 3’UTR humana  
AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG 
TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT (SEQ ID No: 1383) 
 30 
Fragmento 7 de albúmina 3’UTR humana  
TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC 
ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT (SEQ ID No: 1384) 
 
Fragmento 8 de albúmina 3’UTR humana  35 
AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT 
TTAATCATTT TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT CAATTAATAA (SEQ ID No: 1385) 
 
Fragmento 9 de albúmina 3’UTR humana  
ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT 40 
TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT CAATTAATAA AAAATGGAAA (SEQ ID No: 1386) 
 
Fragmento 10 de albúmina 3’UTR humana  
CAGCCTACCA TGAGAATAAG AGAAAGAAAA TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT 
GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT 45 
CAATTAATAA A (SEQ ID No: 1387) 
Fragmento 11 de albúmina 3’UTR humana  
 
TGAAGATCAA AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC 
ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT CTCTGTGCTT CAATTAATAA A (SEQ ID No: 1388) 50 
 
Fragmento 12 de albúmina 3’UTR humana  
CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC ATAAATTTCT TTAATCATTT TGCCTCTTTT 
CTCTGTGCTT CAATTAATAA A (SEQ ID No: 1389) 
 55 
Fragmento 13 de albúmina 3’UTR humana  
AAGCTTATTC ATCTGTTTTT CTTTTTCGTT GGTGTAAAGC CAACACCCTG TCTAAAAAAC (SEQ ID No: 1390) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic)  
NGNNNNNNUNNNNNCN (SEQ ID NO: 1391) 60 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc):  
N*N*NNNNGNNNNNNUNNNNNCNNNN*N*N* (SEQ ID NO: 1392) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Id):  65 
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NCNNNNNNUNNNNNGN (SEQ ID NO: 1393) 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IId)  
N*N*NNNNCNNNNNNUNNNNNGNNNN*N*N* (SEQ ID NO: 1394) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 5 
DGNNNNNNUNNNNNCH (SEQ ID NO: 1395) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
N*N*NNNDGNNNNNNUNNNNNCHNNN*N*N* (SEQ ID NO: 1396) 
 10 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
NGNBYYNNUNVNDNCN (SEQ ID NO: 1397) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
N*N*NNNNGNBYYNNUNVNDNCNNNN*N*N* (SEQ ID NO: 1398) 15 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
NGHYYYDNUHABRDCN (SEQ ID NO: 1399) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg)  20 
N*N*HNNNGHYYYDNUHABRDCNNNN*N*H* (SEQ ID NO: 1400) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih)  
DGHYCUDYUHASRRCC (SEQ ID NO: 1401) 
 25 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh)  
N*H*AAHDGHYCUDYUHASRRCCVHB*N*H* (SEQ ID NO: 1402) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 
VGYYYYHHTHRVVRCB (SEQ ID NO: 1403) 30 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 
SGYYYTTYTMARRRCS (SEQ ID NO: 1404) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ic) 35 
SGYYCTTTTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1405) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
DGNNNBNNTHVNNNCH (SEQ ID NO: 1406) 
 40 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
RGNNNYHBTHRDNNCY (SEQ ID NO: 1407) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ie) 
RGNDBYHYTHRDHNCY (SEQ ID NO: 1408) 45 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
VGYYYTYHTHRVRRCB (SEQ ID NO: 1409) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 50 
SGYYCTTYTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1410) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (If) 
SGYYCTTTTMAGRRCS (SEQ ID NO: 1411) 
 55 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
GGYYCTTYTHAGRRCC (SEQ ID NO: 1412) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
GGCYCTTYTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1413) 60 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ig) 
GGCTCTTTTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1414) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 65 
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DGHYCTDYTHASRRCC (SEQ ID NO: 1415) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 
GGCYCTTTTHAGRGCC (SEQ ID NO: 1416) 
 5 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (Ih) 
GGCYCTTTTMAGRGCC (SEQ ID NO: 1417) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 
H*H*HHVVGYYYYHHTHRVVRCBVHH*N*N* (SEQ ID NO: 1418) 10 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 
M*H*MHMSGYYYTTYTMARRRCSMCH*H*H* (SEQ ID NO: 1419) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIc) 15 
M*M*MMMSGYYCTTTTMAGRRCSACH*M*H* (SEQ ID NO: 1420) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
N*N*NNNDGNNNBNNTHVNNNCHNHN*N*N* (SEQ ID NO: 1421) 
 20 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
N*N*HHNRGNNNYHBTHRDNNCYDHH*N*N* (SEQ ID NO: 1422) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIe) 
N*H*HHVRGNDBYHYTHRDHNCYRHH*H*H* (SEQ ID NO: 1423) 25 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
H*H*MHMVGYYYTYHTHRVRRCBVMH*H*N* (SEQ ID NO: 1424) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 30 
M*M*MMMSGYYCTTYTMAGRRCSMCH*H*H* (SEQ ID NO: 1425) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIf) 
M*M*MMMSGYYCTTTTMAGRRCSACH*M*H* (SEQ ID NO: 1426) 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 35 
H*H*MAMGGYYCTTYTHAGRRCCVHN*N*M* (SEQ ID NO: 1427) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 
H*H*AAMGGCYCTTYTMAGRGCCVCH*H*M* (SEQ ID NO: 1428) 
 40 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIg) 
M*M*AAMGGCTCTTTTMAGRGCCMCY*M*M* (SEQ ID NO: 1429) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 
N*H*AAHDGHYCTDYTHASRRCCVHB*N*H* (SEQ ID NO: 1430) 45 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 
H*H*AAMGGCYCTTTTHAGRGCCVMY*N*M* (SEQ ID NO: 1431) 
 
Secuencia de acuerdo con la fórmula (IIh) 50 
H*M*AAAGGCYCTTTTMAGRGCCRMY*H*M* (SEQ ID NO: 1432) 
 
Secuencia de tallo-bucle de histona específica 
CAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1433) 
 55 
Porción de ligación a α-complejo-central de la 3’UTR e un gen de α-globina 
GCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCG (SEQ ID NO: 1434) 
 
Proteína de ligación a lípido de ATP sintasa, mitocondrial (atp5g2) 
tagttt ctcctctcga acgccaggtg gagcaaccgg ccggataccg ccacagccct ggcaggcggc gctgtgatg (SEQ ID NO: 1435) 60 
 
RPL35 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGAGCGGGCGGCGGCGTTGGCGGCTTGTGCAGCAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 65 
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CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 5 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 10 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 15 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 20 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 25 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGA 
GAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGT 
GTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTC 
TGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCC 30 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1436) 
 
RPL21 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGCCGGAACCGCCATCTTCCAGTAATTCGCCAAAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 35 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 40 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 45 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 50 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 55 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 60 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGA 
GAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGT 
GTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTC 
TGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 65 
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AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1437) 
 
ATP5A1 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCGGCTCGGCCATTTTGTCCCAGTCAGTCCGGAGGCTGCGGCTGCAGAAGTACCGCCT 5 
GCGGAGTAACTGCAAAGAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCG 
GCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAG 
CGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATC 
ACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGC 
CTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCG 10 
GTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAG 
CGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAG 
GGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATC 
ATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCAC 
CTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACC 15 
ATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCG 
CACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATC 
ATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACG 
ACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAG 
CTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTG 20 
TTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAG 
ATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTC 
CACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATC 
ACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCC 
AAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGC 25 
GTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTC 
ATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCAC 
TTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCG 
GCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGG 
CTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAG 30 
ACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAG 
CTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGAC 
GCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAA 
GACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATG 
AAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTC 35 
TAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAA 
AATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCC 
AAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1438) 
 40 
HSD17B4 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGTCCCGCAGTCGGCGTCCAGCGGCTCTGCTTGTTCGTGTGTGTGTCGTTGCAGGCCTT 
ATTCAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACC 
CGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGG 
TGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGT 45 
ACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACC 
ACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCC 
TCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGA 
ACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGA 
TCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGA 50 
CCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCT 
TCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCA 
TGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCT 
GCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCG 
CCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACC 55 
TCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGA 
GCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCG 
CCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGG 
GCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCA 
TCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGG 60 
ACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACC 
TGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGA 
TGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACG 
GCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCG 
ACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGA 65 
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GCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACG 
ACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGA 
AGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCG 
TGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCC 
GCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCA 5 
CATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCT 
TATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAA 
TTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACC 
TAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTC 10 
AGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1439) 
 
AIG1 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCCGCCCAGCCGGTCCAGGCCTCTGGCGAACAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAA 
CATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCT 15 
CCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCA 
CATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGC 
CATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCT 
GCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAA 
CGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGT 20 
GTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCAT 
CCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACAC 
GTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTT 
CGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAA 
GGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCAT 25 
CTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGG 
CTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTA 
CCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCT 
GCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCT 
GTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGC 30 
CGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCAC 
GAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGT 
CCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCA 
GCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGA 
GGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTG 35 
GGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGG 
CTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGA 
CGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGT 
GCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGT 
GACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCT 40 
GACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGG 
CAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGAGAA 
TAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGTGTA 
AAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTCTGT 
GCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 45 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1440) 
COX6C – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGAGTCAGGAAGGACGTTGGTGTTGAGGTTAGCATACGTATCAAGGACAGTAACTACCAA 
GCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGG 50 
AGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGG 
GCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCG 
AGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGA 
TCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCA 
TCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCA 55 
TGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGA 
ACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACT 
ACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACG 
AGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACA 
GCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGC 60 
GCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCC 
TGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCT 
GCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGC 
AGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGA 
GCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCC 65 
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CGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCC 
AGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACA 
AGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACA 
CCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCA 
TGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGC 5 
TGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGC 
TGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCC 
TGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCG 
GCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGA 
TCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGT 10 
TCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGA 
TCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTA 
AAAGCATCTCAGCCTACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCA 
TCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTT 
TAATCATTTTGCCTCTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATC 15 
TAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCC 
ACCAGAATT (SEQ ID NO: 1441) 
 
ASAH1 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 20 
GGGCCTCTGCTGGAGTCCGGGGAGTGGCGTTGGCTGCTAGAGCGAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 25 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 30 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 35 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 40 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 45 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCC 
TACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTT 50 
TCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCT 
CTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1442) 
 55 
mRPL21 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGCCGCCGCAGCCATCTTCCAGTAACTCGCCAAAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 60 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 65 
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CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 5 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 10 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 15 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCCTACCATGA 20 
GAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTTTCGTTGGT 
GTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCTCTTTTCTC 
TGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1443) 25 
 
mRPL35A – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCCATCTTGGCGCCTGTGGAGGCCTGCTGGGAACAGGACTTCTAACAGCAAGTAAGCT 
TGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGG 
ACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCA 30 
CGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGA 
TGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCG 
TGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCG 
GCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGG 
GGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACG 35 
TGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACC 
AGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGT 
ACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCA 
GCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCT 
TCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGA 40 
GCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCG 
GCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGG 
ACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCA 
CCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGC 
TGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGG 45 
GCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGC 
CGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCG 
GCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGA 
GCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGC 
ACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGA 50 
AGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGC 
TCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCG 
AGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCG 
TCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCG 
TGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCC 55 
TGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAA 
GCATCTCAGCCTACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCT 
CTTTTTCTTTTTCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAA 
TCATTTTGCCTCTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 60 
AATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACC 
AGAATT (SEQ ID NO: 1444) 
 
RPL35 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGAGCGGGCGGCGGCGTTGGCGGCTTGTGCAGCAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 65 

ES 2 654 205 T3

 



 

170 
 

GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 5 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 10 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 15 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 20 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 25 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1445) 30 
RPL21 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGCCGGAACCGCCATCTTCCAGTAATTCGCCAAAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 35 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 40 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 45 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 50 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 55 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 60 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1446) 
 
ATP5A1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCGGCTCGGCCATTTTGTCCCAGTCAGTCCGGAGGCTGCGGCTGCAGAAGTACCGCCT 65 
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GCGGAGTAACTGCAAAGAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCG 
GCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAG 
CGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATC 
ACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGC 
CTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCG 5 
GTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAG 
CGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAG 
GGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATC 
ATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCAC 
CTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACC 10 
ATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCG 
CACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATC 
ATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACG 
ACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAG 
CTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTG 15 
TTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAG 
ATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTC 
CACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATC 
ACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCC 
AAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGC 20 
GTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTC 
ATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCAC 
TTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCG 
GCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGG 
CTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAG 25 
ACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAG 
CTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGAC 
GCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAA 
GACTAGTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCT 30 
CTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1447) 
 
HSD17B4 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGTCCCGCAGTCGGCGTCCAGCGGCTCTGCTTGTTCGTGTGTGTGTCGTTGCAGGCCTT 
ATTCAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACC 35 
CGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGG 
TGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGT 
ACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACC 
ACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCC 
TCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGA 40 
ACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGA 
TCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGA 
CCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCT 
TCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCA 
TGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCT 45 
GCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCG 
CCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACC 
TCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGA 
GCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCG 
CCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGG 50 
GCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCA 
TCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGG 
ACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACC 
TGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGA 
TGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACG 55 
GCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCG 
ACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGA 
GCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACG 
ACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGA 
AGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCG 60 
TGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCC 
GCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCT 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCA 
CCAGAATT (SEQ ID NO: 1448) 65 
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AIG1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCCGCCCAGCCGGTCCAGGCCTCTGGCGAACAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAA 
CATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCT 
CCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCA 5 
CATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGC 
CATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCT 
GCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAA 
CGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGT 
GTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCAT 10 
CCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACAC 
GTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTT 
CGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAA 
GGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCAT 
CTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGG 15 
CTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTA 
CCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCT 
GCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCT 
GTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGC 
CGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCAC 20 
GAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGT 
CCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCA 
GCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGA 
GGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTG 
GGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGG 25 
CTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGA 
CGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGT 
GCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGT 
GACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCT 
GACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGG 30 
CAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1449) 
 
COX6C – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 35 
GGAGTCAGGAAGGACGTTGGTGTTGAGGTTAGCATACGTATCAAGGACAGTAACTACCAA 
GCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGG 
AGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGG 
GCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCG 
AGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGA 40 
TCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCA 
TCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCA 
TGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGA 
ACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACT 
ACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACG 45 
AGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACA 
GCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGC 
GCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCC 
TGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCT 
GCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGC 50 
AGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGA 
GCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCC 
CGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCC 
AGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACA 
AGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACA 55 
CCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCA 
TGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGC 
TGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGC 
TGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCC 
TGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCG 60 
GCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGA 
TCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGT 
TCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGA 
TCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCTAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATG 65 
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CATCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAA 
TT (SEQ ID NO: 1450) 
 
ASAH1 – PpLuc(GC) – A64 – C30 – histonaSL 
GGGCCTCTGCTGGAGTCCGGGGAGTGGCGTTGGCTGCTAGAGCGAAGCTTGAGGATGGAG 5 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 10 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 15 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 20 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 25 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 30 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTAGATCTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCCCCCCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1451) 35 
 
5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 35 (RPL35) que carece del tractor de oligopirimidina 5’-terminal 
GGAGCGGGCGGCGGCGTTGGCGGCTTGTGCAGCA (SEQ ID NO: 1452) 
 
5’UTR de la proteína ribosómica humana grande 21 (RPL21) que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 40 
GGCCGGAACCGCCATCTTCCAGTAATTCGCCAAA (SEQ ID NO: 1453) 
 
5’UTR de ATP sintasa humana, H+ transporte complejo F1 mitocondrial, subunidad 1 alfa, músculo cardíaco 
(ATP5A1) que carece del tracto de oligopirimidina 5’-terminal 
GCGGCTCGGCCATTTTGTCCCAGTCAGTCCGGAGGCTGCGGCTGCAGAAGTACCGCCTGCGGAGTAACTGCAA45 
AG (SEQ ID NO: 1454) 
 
5’UTR de la hidroxisteroide (17-beta) deshidrogenasa 4 humana (HSD17B4) que carece del tracto de oligopirimidina 
5’-terminal 
GTCCCGCAGTCGGCGTCCAGCGGCTCTGCTTGTTCGTGTGTGTGTCGTTGCAGGCCTTATTC (SEQ ID NO: 50 
1455) 
 
5’UTR de 1 inducido con andrógeno humano (AIG1) que carece del tractor oligopirimidina 5’-terminal  
GCCGCCCAGCCGGTCCAGGCCTCTGGCGAAC (SEQ ID NO: 1456) 
 55 
5’UTR de la subunidad VIc de citocromo c oxidasa humana (COX6C) que carece del tractor oligopirimidina 5’-
terminal AGTCAGGAAGGACGTTGGTGTTGAGGTTAGCATACGTATCAAGGACAGTAACTACC (SEQ ID NO: 1457) 
 
5’UTR de la N-acilsfingosina amidohidrolasa 1 humana (ácido ceramidasa) (ASAH1) que carece del tractor 
oligopirimidina 5’-terminal 60 
GCCTCTGCTGGAGTCCGGGGAGTGGCGTTGGCTGCTAGAGCG (SEQ ID NO: 1458) 
 
5’UTR de la proteína ribosómica de ratón Grande 21 (mRPL21) que carece del tractor oligopirimidina 5’-terminal 
GGCCGCCGCAGCCATCTTCCAGTAACTCGCCAAA (SEQ ID NO: 1459) 
 65 
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5’UTR de la proteína ribosómica de ratón grande 35A (mRPL35A) que carece del tractor oligopirimidina 5’-terminal 
GCCATCTTGGCGCCTGTGGAGGCCTGCTGGGAACAGGACTTCTAACAGCAAGT (SEQ ID NO: 1460) 
 
Proteína ribosómica de ratón Grande 21 (mRPL21) 
TCCTCCTTTCGGCCGCCGCAGCCATCTTCCAGTAACTCGCCAAAATGCCATCTTCCAGTAACTCGCCAAAATG 5 
(SEQ ID NO: 1461) 
 
Proteína ribosómica de ratón 35A (mRPL35A) 
CTTCCTCTTTCCGCCATCTTGGCGCCTGTGGAGGCCTGCTGGGAACAGGACTTCTAACAGCAAGTATG (SEQ ID 
NO: 1462) 10 
 
RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 15 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 20 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 25 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 30 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 35 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 40 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 
TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAGATCTAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1463) 
 
PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 45 
GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 50 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 55 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 60 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 65 
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GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 5 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 
TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 10 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTT 
TTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1464) 
 
PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 15 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 20 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 25 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 30 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 35 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 40 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCC 
TACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTT 
TCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCT 45 
CTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1465) 
 
RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 50 
GGGGAGCGGGCGGCGGCGTTGGCGGCTTGTGCAGCAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 55 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 60 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 65 
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GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 5 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 10 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACG 
GGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 15 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1466) 
 
RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGGCCGGAACCGCCATCTTCCAGTAATTCGCCAAAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 20 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 25 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 30 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 35 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 40 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 45 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACG 
GGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1467) 
 50 
atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGCGGCTCGGCCATTTTGTCCCAGTCAGTCCGGAGGCTGCGGCTGCAGAAGTACCGCCT 
GCGGAGTAACTGCAAAGAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCG 
GCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAG 
CGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATC 55 
ACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGC 
CTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCG 
GTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAG 
CGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAG 
GGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATC 60 
ATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCAC 
CTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACC 
ATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCG 
CACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATC 
ATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACG 65 
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ACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAG 
CTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTG 
TTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAG 
ATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTC 
CACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATC 5 
ACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCC 
AAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGC 
GTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTC 
ATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCAC 
TTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCG 10 
GCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGG 
CTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAG 
ACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAG 
CTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGAC 
GCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAA 15 
GACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTG 
CACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1468) 
HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGTCCCGCAGTCGGCGTCCAGCGGCTCTGCTTGTTCGTGTGTGTGTCGTTGCAGGCCTT 20 
ATTCAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACC 
CGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGG 
TGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGT 
ACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACC 
ACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCC 25 
TCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGA 
ACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGA 
TCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGA 
CCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCT 
TCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCA 30 
TGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCT 
GCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCG 
CCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACC 
TCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGA 
GCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCG 35 
CCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGG 
GCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCA 
TCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGG 
ACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACC 
TGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGA 40 
TGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACG 
GCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCG 
ACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGA 
GCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACG 
ACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGA 45 
AGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCG 
TGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCC 
GCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAG 
ACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAAT 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 50 
AAAA (SEQ ID NO: 1469) 
 
AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGCCGCCCAGCCGGTCCAGGCCTCTGGCGAACAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAA 
CATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCT 55 
CCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCA 
CATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGC 
CATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCT 
GCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAA 
CGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGT 60 
GTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCAT 
CCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACAC 
GTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTT 
CGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAA 
GGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCAT 65 
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CTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGG 
CTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTA 
CCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCT 
GCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCT 
GTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGC 5 
CGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCAC 
GAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGT 
CCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCA 
GCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGA 
GGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTG 10 
GGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGG 
CTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGA 
CGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGT 
GCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGT 
GACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCT 15 
GACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGG 
CAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGC 
CCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1470) 
 20 
COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGAGTCAGGAAGGACGTTGGTGTTGAGGTTAGCATACGTATCAAGGACAGTAACTACCAA 
GCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGG 
AGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGG 
GCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCG 25 
AGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGA 
TCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCA 
TCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCA 
TGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGA 
ACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACT 30 
ACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACG 
AGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACA 
GCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGC 
GCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCC 
TGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCT 35 
GCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGC 
AGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGA 
GCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCC 
CGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCC 
AGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACA 40 
AGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACA 
CCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCA 
TGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGC 
TGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGC 
TGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCC 45 
TGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCG 
GCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGA 
TCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGT 
TCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGA 
TCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGAC 50 
TAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1471) 
 
ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 
GGGCCTCTGCTGGAGTCCGGGGAGTGGCGTTGGCTGCTAGAGCGAAGCTTGAGGATGGAG 55 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 60 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 65 
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GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 5 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 10 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 15 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 
TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (SEQ ID NO: 1472) 20 
 
RPL35 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGGGAGCGGGCGGCGGCGTTGGCGGCTTGTGCAGCAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 25 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 30 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 
CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 35 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 40 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 45 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 50 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACG 
GGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGC 
CACCA (SEQ ID NO: 1473) 
 55 
RPL21 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGGGCCGGAACCGCCATCTTCCAGTAATTCGCCAAAAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAA 
GAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCA 
GCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGC 
CCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGA 60 
GGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAG 
CCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGC 
GAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGT 
GGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCAT 
CATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTA 65 
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CACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAG 
CTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCC 
GAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCC 
CATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCA 
CGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGAT 5 
GTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGC 
GCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGA 
CCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGA 
GGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGAC 
CACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGT 10 
GGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAA 
CCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCC 
GGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTA 
CTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAA 
GGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTT 15 
CGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGT 
GGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCA 
GGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGG 
CCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGG 
CGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACG 20 
GGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGC 
CACCA (SEQ ID NO: 1474) 
 
atp5a1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 25 
GGGCGGCTCGGCCATTTTGTCCCAGTCAGTCCGGAGGCTGCGGCTGCAGAAGTACCGCCT 
GCGGAGTAACTGCAAAGAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCG 
GCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAG 
CGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATC 
ACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGC 30 
CTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCG 
GTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAG 
CGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAG 
GGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATC 
ATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCAC 35 
CTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACC 
ATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCG 
CACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATC 
ATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACG 
ACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAG 40 
CTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTG 
TTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAG 
ATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTC 
CACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATC 
ACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCC 45 
AAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGC 
GTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTC 
ATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCAC 
TTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCG 
GCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGG 50 
CTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAG 
ACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAG 
CTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGAC 
GCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAA 
GACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTG 55 
CACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1475) 
 
HSD17B4 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGGTCCCGCAGTCGGCGTCCAGCGGCTCTGCTTGTTCGTGTGTGTGTCGTTGCAGGCCTT 60 
ATTCAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACC 
CGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGG 
TGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGT 
ACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACC 
ACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCC 65 
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TCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGA 
ACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGA 
TCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGA 
CCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCT 
TCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCA 5 
TGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCT 
GCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCG 
CCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACC 
TCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGA 
GCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCG 10 
CCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGG 
GCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCA 
TCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGG 
ACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACC 
TGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGA 15 
TGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACG 
GCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCG 
ACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGA 
GCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACG 
ACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGA 20 
AGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCG 
TGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCC 
GCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAG 
ACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAAT 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 25 
AAAATGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1476) 
 
AIG1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGGCCGCCCAGCCGGTCCAGGCCTCTGGCGAACAAGCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAA 
CATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCT 30 
CCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTCACCGACGCCCA 
CATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGC 
CATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCT 
GCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAA 
CGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGT 35 
GTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCAT 
CCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACAC 
GTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTT 
CGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAA 
GGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCAT 40 
CTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGG 
CTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTA 
CCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCT 
GCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGACAAGTACGACCT 
GTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGC 45 
CGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTGACCGAGACCAC 
GAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGT 
CCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCA 
GCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGA 
GGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGACATCGCCTACTG 50 
GGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGG 
CTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGA 
CGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGT 
GCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGT 
GACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCT 55 
GACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGG 
CAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGC 
CCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCAC 
CA(SEQ ID NO: 1477) 60 
 
COX6C – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGAGTCAGGAAGGACGTTGGTGTTGAGGTTAGCATACGTATCAAGGACAGTAACTACCAA 
GCTTGAGGATGGAGGACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGG 
AGGACGGGACCGCCGGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGG 65 
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GCACGATCGCCTTCACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCG 
AGATGAGCGTGCGCCTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGA 
TCGTGGTGTGCTCGGAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCA 
TCGGCGTGGCCGTCGCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCA 
TGGGGATCAGCCAGCCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGA 5 
ACGTGCAGAAGAAGCTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACT 
ACCAGGGCTTCCAGTCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACG 
AGTACGACTTCGTCCCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACA 
GCAGCGGCAGCACCGGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGC 
GCTTCTCGCACGCCCGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCC 10 
TGAGCGTGGTGCCGTTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCT 
GCGGCTTCCGGGTGGTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGC 
AGGACTACAAGATCCAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGA 
GCACCCTGATCGACAAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCC 
CGCTGAGCAAGGAGGTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCC 15 
AGGGCTACGGCCTGACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACA 
AGCCGGGCGCCGTGGGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACA 
CCGGCAAGACCCTGGGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCA 
TGAGCGGCTACGTGAACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGC 
TGCACAGCGGCGACATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGC 20 
TGAAGTCGCTGATCAAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCC 
TGCTCCAGCACCCCAACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCG 
GCGAGCTGCCGGCCGCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGA 
TCGTCGACTACGTGGCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGT 
TCGTGGACGAGGTCCCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGA 25 
TCCTGATCAAGGCCAAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGAC 
TAGCCCGATGGGCCTCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
TGCATCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1478) 
 30 
ASAH1 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 
GGGCCTCTGCTGGAGTCCGGGGAGTGGCGTTGGCTGCTAGAGCGAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 35 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 40 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 45 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 50 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 55 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 60 
TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTT 
TTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1479) 
 
RPL32 – PpLuc(GC) – ag – A64 – histonaSL 65 
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GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 5 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 10 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 15 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 20 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 25 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTTATAAGACTGACTAGCCCGATGGGCC 
TCCCAACGGGCCCTCCTCCCCTCCTTGCACCGAGATTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 30 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCAAAGGCTCTT 
TTCAGAGCCACCA (SEQ ID NO: 1480) 
 
RPL32 – PpLuc(GC) – albúmina7 – A64 – C30 – histonaSL 
GGGGCGCTGCCTACGGAGGTGGCAGCCATCTCCTTCTCGGCATCAAGCTTGAGGATGGAG 35 
GACGCCAAGAACATCAAGAAGGGCCCGGCGCCCTTCTACCCGCTGGAGGACGGGACCGCC 
GGCGAGCAGCTCCACAAGGCCATGAAGCGGTACGCCCTGGTGCCGGGCACGATCGCCTTC 
ACCGACGCCCACATCGAGGTCGACATCACCTACGCGGAGTACTTCGAGATGAGCGTGCGC 
CTGGCCGAGGCCATGAAGCGGTACGGCCTGAACACCAACCACCGGATCGTGGTGTGCTCG 
GAGAACAGCCTGCAGTTCTTCATGCCGGTGCTGGGCGCCCTCTTCATCGGCGTGGCCGTC 40 
GCCCCGGCGAACGACATCTACAACGAGCGGGAGCTGCTGAACAGCATGGGGATCAGCCAG 
CCGACCGTGGTGTTCGTGAGCAAGAAGGGCCTGCAGAAGATCCTGAACGTGCAGAAGAAG 
CTGCCCATCATCCAGAAGATCATCATCATGGACAGCAAGACCGACTACCAGGGCTTCCAG 
TCGATGTACACGTTCGTGACCAGCCACCTCCCGCCGGGCTTCAACGAGTACGACTTCGTC 
CCGGAGAGCTTCGACCGGGACAAGACCATCGCCCTGATCATGAACAGCAGCGGCAGCACC 45 
GGCCTGCCGAAGGGGGTGGCCCTGCCGCACCGGACCGCCTGCGTGCGCTTCTCGCACGCC 
CGGGACCCCATCTTCGGCAACCAGATCATCCCGGACACCGCCATCCTGAGCGTGGTGCCG 
TTCCACCACGGCTTCGGCATGTTCACGACCCTGGGCTACCTCATCTGCGGCTTCCGGGTG 
GTCCTGATGTACCGGTTCGAGGAGGAGCTGTTCCTGCGGAGCCTGCAGGACTACAAGATC 
CAGAGCGCGCTGCTCGTGCCGACCCTGTTCAGCTTCTTCGCCAAGAGCACCCTGATCGAC 50 
AAGTACGACCTGTCGAACCTGCACGAGATCGCCAGCGGGGGCGCCCCGCTGAGCAAGGAG 
GTGGGCGAGGCCGTGGCCAAGCGGTTCCACCTCCCGGGCATCCGCCAGGGCTACGGCCTG 
ACCGAGACCACGAGCGCGATCCTGATCACCCCCGAGGGGGACGACAAGCCGGGCGCCGTG 
GGCAAGGTGGTCCCGTTCTTCGAGGCCAAGGTGGTGGACCTGGACACCGGCAAGACCCTG 
GGCGTGAACCAGCGGGGCGAGCTGTGCGTGCGGGGGCCGATGATCATGAGCGGCTACGTG 55 
AACAACCCGGAGGCCACCAACGCCCTCATCGACAAGGACGGCTGGCTGCACAGCGGCGAC 
ATCGCCTACTGGGACGAGGACGAGCACTTCTTCATCGTCGACCGGCTGAAGTCGCTGATC 
AAGTACAAGGGCTACCAGGTGGCGCCGGCCGAGCTGGAGAGCATCCTGCTCCAGCACCCC 
AACATCTTCGACGCCGGCGTGGCCGGGCTGCCGGACGACGACGCCGGCGAGCTGCCGGCC 
GCGGTGGTGGTGCTGGAGCACGGCAAGACCATGACGGAGAAGGAGATCGTCGACTACGTG 60 
GCCAGCCAGGTGACCACCGCCAAGAAGCTGCGGGGCGGCGTGGTGTTCGTGGACGAGGTC 
CCGAAGGGCCTGACCGGGAAGCTCGACGCCCGGAAGATCCGCGAGATCCTGATCAAGGCC 
AAGAAGGGCGGCAAGATCGCCGTGTAAGACTAGTGCATCACATTTAAAAGCATCTCAGCC 
TACCATGAGAATAAGAGAAAGAAAATGAAGATCAATAGCTTATTCATCTCTTTTTCTTTT 
TCGTTGGTGTAAAGCCAACACCCTGTCTAAAAAACATAAATTTCTTTAATCATTTTGCCT 65 
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CTTTTCTCTGTGCTTCAATTAATAAAAAATGGAAAGAACCTAGATCTAAAAAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATGCATCCCC 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCAAAGGCTCTTTTCAGAGCCACCAGAATT (SEQ ID NO: 1481) 
 

5 
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Reivindicaciones 

1. Molécula de ácido nucleico artificial que comprende:  

a. al menos un elemento de la región no traducida 5’ (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una 
secuencia de ácido nucleico que comprende 5 

• la 5’UTR de un gen TOP  
• un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP, donde el fragmento consiste en un tramo continuo de 

nucleótidos que se corresponden con al menos el 20% de la longitud total de la 5’UTR de un gen 
TOP; o 

• una variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante tiene al menos un 80% de identidad de 10 
secuencia con la de la 5’UTR natural, 

b. al menos un marco de lectura abierto (ORF) y 
c. al menos un tallo-bucle de histona, 

donde el al menos un elemento de 5’UTR no comprende un motivo 5’TOP y donde el al menos un elemento 
de 5’UTR aumenta o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura 15 
abierto a partir de la molécula de ácido nucleico artificial. 

2. Molécula de ácido nucleico artificial según la reivindicación 1, caracterizada además porque el elemento 
5’UTR y el marco de lectura abierto son heterólogos.  

3. Molécula de ácido nucleico artificial según las reivindicaciones 1 o 2, caracterizada porque la secuencia de 
ácido nucleico, que comprende la 5’UTR de un gen TOP o el fragmento o la variante de la misma, 20 
preferentemente el elemento 5’UTR, termina en su extremo 3’ con un nucleótido situado en la posición 1, 2, 
3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10 aguas abajo del codón de inicio del gen del que se deriva. 

4. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-3, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR no comprende un codón de inicio o un marco de lectura abierto.  

5. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-4, caracterizada porque la 25 
secuencia de ácido nucleico que comprende la 5’UTR de un gen TOP o el fragmento o la variante de la 
misma, se deriva de la 5’UTR de un gen TOP eucariótico, preferentemente de la 5’UTR de un gen TOP 
vegetal o animal, más preferentemente de la 5’UTR de un gen TOP de cordado, de manera aún más 
preferente de la 5’UTR de un gen TOP de un vertebrado, de manera mucho más preferente de la 5’UTR de 
un gen TOP de mamífero, tal como un gen TOP humano. 30 

6. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-5, caracterizada porque el al 
menos un tallo-bucle de histona se seleccionada de las siguientes fórmulas (I) o (II): 

  
 fórmula (I) (secuencia de tallo-bucle sin elementos frontera de tallo): 

 35 
  
 fórmula (II) (secuencia tallo-bucle con elementos frontera del tallo): 
 

 
 40 
 
 
 donde: 

elementos frontera del tallo1 o tallo2 N1-6 es una secuencia consecutiva de 1 a 6, preferiblemente de 2 a 6, 
más preferiblemente de 2 a 5, aún más preferiblemente de 3 a 5, más preferiblemente de 4 a 5 o de 5 N, 45 
donde cada N se selecciona independientemente de un nucleótido seleccionado de entre A, U, T, G y C, o  
un análogo de nucleótido del mismo; 
tallo1 [N0-2GN3-5]  es complementaria inversa o complementaria parcialmente inversa con el elemento tallo2 
y es una secuencia consecutiva de entre 5 a 7 nucleótidos; donde N0-2 es una secuencia consecutiva de 0 a 

Tallo 1  Bucle  Tallo 2  

 Tallo1  Bucle  Tallo2  
Elemento frontera 
Tallo1 

 

Elemento frontera 
Tallo2  
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2, preferiblemente de 0 a 1, más preferiblemente de 1 N, donde cada N se selecciona independientemente 
de un nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; donde N3-5 es una 
secuencia consecutiva de 3 a 5, preferiblemente de 4 a 5, más preferiblemente de 4 N, donde cada N se 
selecciona independientemente de un nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido 
del mismo, y donde G es guanosina o un análogo de la misma, y se puede reemplazar opcionalmente por 5 
una citidina o un análogo de la misma, siempre que su citidina de nucleótido complementario en tallo2 se 
reemplace por guanosina; 
secuencia bucle [N0-4(U/T)N0-4] se ubica entre los elementos tallo1 y tallo2 y es una secuencia consecutiva 
de 3 a 5 nucleótidos, más preferiblemente de 4 nucleótidos; donde cada N0-4 es independiente de otra 
secuencia consecutiva de 0 a 4, preferiblemente de 1 a 3, más preferiblemente de 1 a 2 N, donde cada N 10 
se selecciona de un nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; 
donde U/T representa uridina, u opcionalmente timidina; 
tallo2 [N3-5CN0-2] es complementaria inversa o complementaria parcialmente inversa al elemento tallo1 y es 
una secuencia consecutiva de 5 a 7 nucleótidos; donde N3-5 es una secuencia consecutiva de 3 a 5, 
preferiblemente de 4 a 5, más preferiblemente de 4 N, donde cada N se selecciona independientemente de 15 
un nucleótido seleccionado de A, U, T, G y C o un análogo de nucleótido del mismo; siendo N0-2 una 
secuencia consecutiva de 0 a 2, preferiblemente de 0 a 1, más preferiblemente de 1 N, donde cada N se 
selecciona independientemente de un nucleótido seleccionado de A, U, T, G o C o un análogo de 
nucleótido del mismo; y donde C es citidina o un análogo de la misma, y se puede reemplazar 
opcionalmente por una guanosina o un análogo de la misma siempre que su guanosina de nucleósido 20 
complementario en tallo1 se reemplace por citidina; 
donde tallo1 y tallo2 son capaces de apareamiento de bases entre sí formando una secuencia inversa 
complementaria, donde el apareamiento de bases puede ocurrir entre tallo1 y tallo2 o forman una 
secuencia complementaria parcialmente inversa, donde un apareamiento de bases incompleto puede 
ocurrir entre tallo1 y tallo2. 25 

7. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-6, caracterizada porque el al 
menos un tallo-bucle de histona se selecciona de al menos una de las siguientes fórmulas (Ia) o (IIa): 

 
        tallo 1     bucle         tallo 2 

fórmula (Ia) (secuencia de tallo-bucle sin elementos frontera de tallo) 30 
 

 
 

   
fórmula (IIa) (secuencia de tallo-bucle con elementos frontera de tallo): 35 

8. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-7, caracterizada además 
porque comprende  

 d. una secuencia poli(A) y/o una señal de poliadenilación. 

9. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-8, caracterizada además 
porque comprende: 40 

 e. una secuencia poli(C). 

10. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-9, caracterizada además 
porque comprende: 

 f. al menos un elemento 3’UTR. 

11. Molécula de ácido nucleico artificial según la reivindicación 10, caracterizada porque el al menos un 45 
elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos tiene una identidad de al 
menos el 80% con la 3’UTR de un gen que proporciona un ARNm estable. 

12. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-11, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácido nucleico que tiene una identidad de al 
menos aproximadamente un 80%, preferente de al menos aproximadamente un 90%, con mayor 50 
preferencia de al menos aproximadamente un 95%, incluso con mayor preferencia de al menos 
aproximadamente un 99% con una secuencia de un ácido nucleico seleccionada del grupo SEQ ID NOs. 1-

Elemento frontera 
de tallo 1  

Tallo 1 Elemento 
fronterade tallo 2 

Tallo 2 bucle 
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1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, de los homólogos de cualquiera de SEQ ID 
NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 1461 o SEQ ID NO. 1462, o con una secuencia de ARN 
correspondiente, o donde el al menos un elemento 5’UTR comprende o consiste en un fragmento de una 
secuencia de ácido nucleico que es un 100% idéntico en relación al menos al 20% de la longitud total del 
elemento 5’UTR y que tiene una identidad al menos de aproximadamente un 40%, de manera preferente al 5 
menos aproximadamente un 50%, de manera preferente al menos aproximadamente un 60%, de manera 
preferente al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente al menos aproximadamente 80%, 
de manera más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos 
aproximadamente 95%, de manera aún más preferente al menos aproximadamente 99% con una 
secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de las SEQ ID NOs. 1-1363, SEQ ID NO. 1435, SEQ ID NO. 10 
1461 o SEQ ID NO. 1462, o a una secuencia de ARN correspondiente, donde el fragmento del al menos un 
elementop 5’UTR de un gen TOP aumenta y/o prolonga la producción de la proteína codificada por el al 
menos un marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico artificial. 

13. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-12, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 15 
secuencia de al menos aproximadamente el 80%, preferentemente de al menos aproximadamente el 90%, 
incluso de forma más preferente de al menos aproximadamente el 95%, incluso con mayor preferencia de al 
menos aproximadamente el 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácido nucleico de acuerdo con 
cualquiera de las SEQ ID NOs: 170, 232, 244, 259, 1284, 1285, 1286, 1287, 1288, 1289, 1290, 1291, 1292, 
1293, 1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 1299, 1300, 1301, 1302, 1303, 1304, 1305, 1306, 1307, 1308, 1309, 20 
1310, 1311, 1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 1317, 1318, 1319, 1320, 1321, 1322, 1323, 1324, 1325, 1326, 
1327, 1328, 1329, 1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 1335, 1336, 1337, 1338, 1339, 1340, 1341, 1342, 1343, 
1344, 1346, 1347, 1348, 1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 1354, 1355, 1356, 1357, 1358, 1359, o 1360; una 
secuencia de ARN correspondiente, o 

donde el al menos un elemento 5’UTR comprende o consiste en un fragmento de que es 100% idéntica a al 25 
menos el 20% de la longitud total del elemento 5’UTR y que tiene una identidad de al menos 
aproximadamente el 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente el 50%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente el 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente el 
70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente el 80%, de manera más preferente de al 
menos aproximadamente el 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente el 95%, de 30 
manera aún más preferente de al menos aproximadamente el 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácido 
nucleico de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 170, 232, 244, 259, 1284, 1285, 1286, 1287, 1288, 
1289, 1290, 1291, 1292, 1293, 1294, 1295, 1296, 1297, 1298, 1299, 1300, 1301, 1302, 1303, 1304, 1305, 
1306, 1307, 1308, 1309, 1310, 1311, 1312, 1313, 1314, 1315, 1316, 1317, 1318, 1319, 1320, 1321, 1322, 
1323, 1324, 1325, 1326, 1327, 1328, 1329, 1330, 1331, 1332, 1333, 1334, 1335, 1336, 1337, 1338, 1339, 35 
1340, 1341, 1342, 1343, 1344, 1346, 1347, 1348, 1349, 1350, 1351, 1352, 1353, 1354, 1355, 1356, 1357, 
1358, 1359, o 1360; o una secuencia de ARN correspondiente,  

donde el fragmento del al menos un elemento 5’UTR de un gen TOP aumenta y/o prolonga la producción 
de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico 
artificial. 40 

14. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-13, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR es al menos un 80% idéntico a una 5’UTR de un gen TOP que codifica una proteína 
ribosómica grande (RPL), de manera preferente de una 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de 
acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 67, 259, 1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 
1462, una secuencia de ARN correspondiente o un homólogo de la misma. 45 

15. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-14, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 
secuencia de al menos aproximadamente el 80%, preferentemente de al menos aproximadamente el 90%, 
incluso de forma más preferente de al menos aproximadamente el 95%, incluso con mayor preferencia de al 
menos aproximadamente el 99% con la 5’UTR de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con 50 
cualquiera de las SEQ ID NOs: 67, 259, 1284-1318, 1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 1462, o a una 
secuencia de ARN correspondiente o 

 donde el al menos un elemento 5’UTR  comprende o consiste en un fragmento de una secuencia de ácidos 
nucleicos que es idéntica en un 100% con al menos el 20% de la longitud total del elemento 5’UTR y que 
tiene una identidad de al menos aproximadamente 40%, de manera preferente de al menos 55 
aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente 
de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de 
manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos 
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aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% con la 5’UTR 
de una secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con cualquiera de las SEQ ID NOs: 67, 259, 1284-1318, 
1344, 1346, 1348-1354, 1357, 1461 y 1462, o a una secuencia de ARN correspondiente, 

donde el fragmento del al menos un elemento 5’UTR de un gen TOP aumenta y/o prolonga la producción 
de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico 5 
artificial. 

16. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-15, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 
secuencia de al menos el 80% con la 5’UTR de un gen de proteína ribosómica grande 32, de manera 
preferente con la 5’UTR de un gen de proteína ribosómica de vertebrado Grande 32 (L32), de manera más 10 
preferente con la 5’UTR de un gen de proteína ribosómica de mamífero Grande 32 (L32), de manera mucho 
más preferente con la 5’UTR de un gen de proteína ribosómica humana grande 32 (L32) 

17. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-16, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que es idéntica en un 100% 
con al menos el 20% de la longitud total del elemento 5’UTR y que tiene una identidad de al menos 15 
aproximadamente el 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente el 90%, de manera 
aún más preferente de al menos aproximadamente el 95%, de manera aún más preferente de al menos 
aproximadamente el 99% con la secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID NOs. 1368 o 
1452-1460, o una secuencia de ARN correspondiente, o  

 donde el al menos un elemento 5’UTR comprende o consiste en un fragmento de una secuencia de ácidos 20 
nucleicos que tiene una identidad de al menos aproximadamente el 40%, de manera preferente de al 
menos aproximadamente 50%, de manera preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 70%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 
80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al 
menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 99% con la 25 
secuencia de ácidos nucleicos de acuerdo con las SEQ ID NOs. 1368 o 1452-1460, o a una secuencia de 
ARN correspondiente, 

donde el fragmento del al menos un elemento 5’UTR de un gen TOP aumenta y/o prolonga la producción 
de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico 
artificial. 30 

18. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones1-17, caracterizada porque el 
elemento 5’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 
secuencia de al menos el 80% con la 5’UTR de un gen TOP seleccionado de RPSA, RPS2, RPS3, RPS3A, 
RPS4, RPS5, RPS6, RPS7, RPS8, RPS9, RPS10, RPS11, RPS12, RPS13, RPS14, RPS15, RPS15A, 
RPS16, RPS17, RPS18, RPS19, RPS20, RPS21, RPS23, RPS24, RPS25, RPS26, RPS27, RPS27A, 35 
RPS28, RPS29, RPS30, RPL3, RPL4, RPL5, RPL6, RPL7, RPL7A, RPL8, RPL9, RPL10, RPL10A, RPL11, 
RPL12, RPL13, RPL13A, RPL14, RPL15, RPL17, RPL18, RPL18A, RPL19, RPL21, RPL22, RPL23, 
RPL23A, RPL24, RPL26, RPL27, RPL27A, RPL28, RPL29, RPL30, RPL31, RPL32, RPL34, RPL35, 
RPL35A, RPL36, RPL36A, RPL37, RPL37A, RPL38, RPL39, RPL40, RPL41, RPLP0, RPLP1, RPLP2, 
RPLP3, UBA52. 40 

19. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-18, caracterizada porque el 
al menos un tallo-bucle de histona comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos 
seleccionada del grupo consistente en las SEQ ID NOs. 1391-1433, de manera preferente del grupo 
consistente en las SEQ ID NOs. 1403-1433. 

20. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-19, caracterizada porque el 45 
tallo-bucle de histona comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una de 
identidad de secuencia de al menos aproximadamente un 80%, de manera preferente de al menos 
aproximadamente un 85%, de manera más preferente de al menos aproximadamente un 90%, de manera 
aún más preferente de al menos aproximadamente un 95% con la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO. 
1433 o con la secuencia de ARN correspondiente, donde el tallo-bucle de histona aumenta la producción de 50 
proteína a partir de la molécula de ácido nucleico artificial o aumenta la estabilidad de la molécula de ácido 
nucleico artificial y donde preferentemente las posiciones 6, 13 y 20 de la secuencia que tiene una identidad 
de secuencia de al menos aproximadamente el 80%, de manera preferente al menos aproximadamente 
85%, de manera más preferente al menos aproximadamente 90%, de manera aún más preferente al menos 
aproximadamente 95% con la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO. 1433 o a la secuencia de ARN 55 
correspondiente se conservan, es decir son idénticas a los nucleótidos en las posiciones 6, 13 y 20 de la 
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SEQ ID NO. 1433 o a los nucleótidos de ARN correspondientes. 

21. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 10-20, caracterizada porque el 
elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de 
secuencia de al menos el 80% con la 3’UTR de un gen seleccionado del grupo consistente en un gen de 
albúmina, un gen de α-globina, un gen β-globina, un gen de tirosina-hidroxilasa, un gen de lipoxigenasa y 5 
un gen de colágeno-alfa,  

 donde el elemento 3’UTR aumenta o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un 
marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico artificial, 

 donde el al menos un elemento 3’UTR preferentemente comprende o consiste en una secuencia de ácidos 
nucleicos que tiene una iodentidad de secuencia de al menos un 80% con la 3’UTR de un gen de α-globina 10 
de vertebrado, preferentemente con la 3’UTR de un gen de α-globina de mamífero, más preferentemente 
con la 3’UTR de un gen de α-globina humano. 

22. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 10-21, caracterizada porque el 
al menos un elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una 
identidad de secuencia de al menos el 80% con la 3’UTR de un gen de albúmina de vertebrado, de manera 15 
preferente con la 3’UTR de un gen de albúmina de mamífero, de manera más preferente con la 3’UTR de 
un gen de albúmina humana, de manera aún más preferente con la 3’UTR de un gen de albúmina humana 
de acuerdo con el número de Acceso de GenBank NM_000477.5, 

 donde el elemento 3’UTR aumenta o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un 
marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico artificial. 20 

23. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 10-22, caracterizada porque el 
al menos un elemento 3’UTR comprende o consiste en una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una 
identidad de al menos aproximadamente el 80%, de manera más preferente de al menos aproximadamente 
90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera aún más preferente 
de al menos aproximadamente 99% con una secuencia de ácidos nucleicos seleccionada de las SEQ ID 25 
NOs. 1369-1377 y 1434 o una secuencia de ARN correspondiente, o donde el al menos un elemento 3’UTR 
comprende o consiste en un fragmento de una secuencia de ácidos nucleicos que tiene una identidad de al 
menos aproximadamente 40%, de manera preferente de al menos aproximadamente 50%, de manera 
preferente de al menos aproximadamente 60%, de manera preferente de al menos aproximadamente 70%, 
de manera más preferente de al menos aproximadamente 80%, de manera más preferente de al menos 30 
aproximadamente 90%, de manera aún más preferente de al menos aproximadamente 95%, de manera 
aún más preferente de al menos aproximadamente 99% con una secuencia de ácidos nucleicos 
seleccionada de las SEQ ID NOs. 1369-1377 y 1434 o una secuencia de ARN correspondiente, 

 donde el elemento 3’UTR aumenta o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un 
marco de lectura abierto de la molécula de ácido nucleico artificial. 35 

24. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-23, caracterizada porque la 
molécula artificial de ácido nucleico, de manera preferente el marco de lectura abierto, está al menos 
parcialmente modificado con G/C, preferentemente donde el contenido de G/C del marco de lectura abierto 
está incrementado en comparación con el marco de lectura abierto de tipo salvaje. 

25. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-24, caracterizada porque es 40 
un ARN, preferentemente una molécula de ARNm. 

26. Vector que comprende:  

a. al menos un elemento de región no traducida 5’ (elemento 5’UTR) que comprende o consiste en una 
secuencia de ácidos nucleicos que comprende 

• la 5’UTR de un gen TOP;  45 
• un fragmento de la 5’UTR de un gen TOP donde el fragento consiste en un tramo continuo de 

nucleótidos que se corresponden con al menos el 320% de la longitutal total de la 5’UTR de un 
gen TOP; o 

• una variante de la 5’UTR de un gen TOP, donde la variante tiene al menos una identidad de 
secuencia del 80% con la 5’UTR natural; 50 

b. al menos un marco de lectura abierto (ORF) y/o al menos un sito de clonación y 
c. al menos un tallo-bucle de histona, 
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donde el al menos un elemento 5’UTR no comprende un motivo 5’TOP y donde el al menos un elemento 
5’UTR aumenta o prolonga la producción de la proteína codificada por el al menos un marco de lectura 
abierto de la molécula de ácido nucleico artificial. 
 

27. Vector según la reivindicación 26, caracterizado porque es un vector de ADN. 5 

28. Vector según cualquiera de las reivindicaciones 26 o 27, caracterizado porque es un vector plásmido o un 
vector viral, preferentemente un vector plásmido.  

29. Vector según cualquiera de las reivindicaciones 26-28, caracterizado porque comprende o codifica para una 
molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-25. 

30. Vector según cualquiera de las reivindicaciones 26-29, caracterizado porque es una molécula circular.  10 

31. Célula que comprende la molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-25 
o el vector según cualquiera de las reivindicaciones 26-30. 

32. Célula según la reivindicación 31, caracterizada porque es una célula de mamífero, preferentemente una 
célula aislada de un sujeto mamífero, de manera preferente un sujeto humano.  

33. Composición farmacéutica que comprende la molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las 15 
reivindicaciones 1-25, el vector según cualquiera de las reivindicaciones 26-30 o la célula según las 
reivindicaciones 31 o 32, comprendieno además opcionalmente uno o más diluyentes y/o excipientes 
farmacéuticamente aceptables y/o uno o más adyuvantes.  

34. Molécula de ácido nucleico artificial según cualquiera de las reivindicaciones 1-25, vector según cualquiera 
de las reivindicaciones 26-30, célula según de las reivindicaciones 31 o 32, o composición farmacéutica 20 
según la reivindicación 33 para su uso como medicamento, preferentemente para su uso como vacuna para 
o para su uso en la terapia génica.  
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