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RESUMEN

La economia de la cunicultura se ve afectada por diversos agentes patdogenos que
ocasionan a los animales enfermedades y muerte. Sin embargo son escasos los
estudios que existen sobre esta especie. De las patologias con mas incidencia son
aquellas donde los conejos presentan signologia entérica como los son: diarrea,
distencion abdominal e impactacion cecal, ocupando Astrovirus el tercer lugar en

las causas de gastroenteritis de origen virico.

El diagndstico molecular es una prueba que logra la identificaciéon de Astrovirus,
de manera especifica ya que se basa en la extraccién del material genético del
virus sin que hibride en otro sitio o con cualquier otro agente patdgeno.

Para lograr el diagnodstico exitoso por PCR, es necesario que el disefio de los
primers o cebadores para amplificar las regiones diana sean sumamente

especificos, considerandose lo mas relevante de la técnica.

En el presente trabajo por medio de técnicas de Bioinformatica se disefiaron siete
pares de primers para la amplificacion de la region ORFla, ORF1b y ORF2 que
comprenden el genoma completo de Astrovirus en conejos que mide 6678
nucleétidos, se comprobé su especificidad obteniendo un 100% al no hibridar con:
9,986 secuencias reportadas para el genoma de conejo,1,295,078 secuencias
para protozoarios, 439,488 secuencias para virus RNA cadena sencilla y
1,100,087 secuencias para bacterias, confrontando con un total de 2,844,639 de

secuencias a nivel mundial.



1. INTRODUCCION

Astrovirus son pequefios virus de tipo RNA gue miden aproximadamente de 28 a
30 nandémetros de didmetro, infectan a conejos causando signologia entérica y
muerte por infecciones severas, lo cual genera una disminucién de la produccién y

pérdidas econdmicas a los productores (Stenglein et al., 2012).

Se han identificado en diferentes especies como lo son: humanos, bovinos,
ovinos, porcinos, aves, mamiferos marinos, y murciélagos, su identificacion se ha
logrado a través de la amplificacion de diferentes secciones del genoma mediante
el uso de primers degenerados, a partir de secuencias genémicas reportadas para
virus relacionados. En conejos no se han reportado primers que puedan utilizarse
en el diagndstico de Astrovirus, por lo que se requiere disefiar primers para poder
identificar a estos virus en las unidades de produccion cunicolas y poder

establecer su importancia dentro de esta actividad pecuaria (Martella et al., 2011).

Por lo expuesto con anterioridad en el presente trabajo se realizé el disefio de
primers para la identificacion de Astrovirus de conejos, a través de regiones
conservadas de los genomas de Astrovirus reportados en otras especies, tomando
en cuenta los tres marcos de lectura abiertos: ORFla, 1b y 2. Los dos primeros
marcos de lectura permiten codificar proteasas y ARN polimerasa dependiente,
mientras que ORF 2 codifica proteinas de la c4pside viral (Rivera et al., 2009).

Con el desarrollo de primers para Astrovirus de conejos, se podra identificar
mediante la técnica de PCR, la presencia de este agente, a partir de la
amplificacion de fragmentos del genoma, obteniendo como resultado diagnésticos
con un 99% de confiabilidad (Deepak et al., 2007).



2. ANTECEDENTES

2.1. VIRUS
2.1.1. DEFINICION

Un virus es definido como una entidad potencialmente patdgena, que posee un
solo tipo de acido nucleico (Herrero, 2011), ya sea de tipo ADN o ARN asociados
a proteinas, carecen de metabolismo y no pueden replicarse por si mismos ya que
necesitan la maquinaria de las células que infectan para su proliferacion (Hunt,
2010).

Estan agrupados en 60 familias de acuerdo a su estructura y organizacion
genética (Pujol, 2006).

2.1.2. CARACTERISTICAS

Los virus tienen su origen en tres hipotesis: la primera es la hipotesis de escape o
progresiva con la habilidad de los virus para entrar y salir de diferentes células, se
conoce de esta forma porque existe salida de los componentes celulares minimos
necesarios para conformar un sistema autosuficiente y capaz de replicarse, la
segunda es la de reduccion o regresiva donde el virus deriva directamente de
organismos, mediante una pérdida progresiva de funciones celulares y la tercera
hipétesis menciona que los virus fueron primero que la célula; dado a esto
surgieron diversas caracteristicas que presentan los virus en la actualidad
(Claverie, 2006).

Los virus son distinguidos por sus caracteristicas bioldgicas: forma infectiva,
signologia que ocasionan y la forma en que se introducen a sus huéspedes
(Gibbs, 2013), son mas pequefios que las células procariontes o eucariontes,
tienen estructura simple y estatica, no tienen metabolismo propio, algunos infectan

células procariontes denominados virus bacteriéfagos y otros células eucariontes.



Respecto a su mecanismo infectivo algunos virus destruyen a las células y otros
permanecen latentes en su interior, sus genomas codifican informacion minima
para asegurar la replicacion de su genoma y empaquetamiento para la produccién
de proteinas virales y subvertir funciones celulares que permitan la produccion de
viriones (Carter et al., 2005). Otros virus tienen genomas de ADN o ARN pero
carecen de ribosomas y otros factores para la traduccion de proteinas por lo tanto
dependen de la célula hospedera para la produccién de viriones (Zimmer, 2006).

2.1.3. ESTRUCTURA

Estan compuestos por un acido nucleico ya sea de tipo DNA o RNA que es donde
el virus contiene la informacién especifica y el potencial operacional para modificar
la maquinaria de la célula infectada y dirigir la produccién especifica de los

componentes de las nuevas particulas virales (Zimmer, 2006).

Algunos virus contienen una membrana externa llamada envoltura, esta
membrana por lo regular es parte de la membrana plasmatica, aunque también
puede ser parte del aparato de Golgi, reticulo endoplasmético o de la membrana
celular dependiendo del virus (Carter et al., 2005).

La capside es la encargada de proteger el genoma viral durante su transferencia
de célula a célula y puede estar hecha de multiples copias desde una sola
proteina o en asociacién de varias proteinas diferentes; puede tener varias formas
geométricas: icosaedrica que existe de 2 tipos: desnudo como Picornavirus o
envuelto como Herpesvirus, helicoidal desnudo o envuelto como virus rébico y
complejos que tienen una mezcla de arreglos como el tener colas proteicas que

requieren para su anclaje (Zimmer, 2006).

La nucleocépside es un acido nucleico mas la cipside, se encuentra compuesta
por proteinas estructurales que son las encargadas del empaquetamiento del
acido nucleico del genoma viral y las proteinas no estructurales que son enzimas
asociadas al proceso de transcripcion del genoma , por ejemplo la transcriptasa

reversa de los retrovirus realiza copias de ADN a partir de un molde de ARN,



replicacion y proceso de proteinas, asi como lipidos que en los virus se derivan
de las membranas celulares de la célula hospedera, estos son en su mayoria
fosfolipidos en un 50 y 60% , colesterol y carbohidratos que estan presentes
como los residuos de oligosacaridos de las glicoproteinas, glicolipidos y
mucopolisacaridos. La composicion de los carbohidratos corresponde a aquella de
la célula hospedera, los carbohidratos virales se encuentran principalmente en la
envoltura. Algunos de los virus mas grandes y complejos contienen glicoproteinas

internas o proteinas glicosiladas en la capside (Carter et al., 2005).
2.1.4. REPLICACION Y MODO DE INFECCION

La interaccion entre los virus y sus células hospederas esta intimamente ligada al
ciclo de replicacién viral. La interaccion del virus con los componentes y las
estructuras celulares durante el proceso de replicacion influye en como el virus
causa la enfermedad. La mayoria de las infecciones no causan patologia celular o
alteracion morfologica aparente, sin embargo la replicacion puede causar
citopatologia como: redondeamiento celular, desprendimiento, transformacion

maligna o lisis celular (Hunt, 2010).

La persistencia viral requiere de dos estrategias fundamentales: la primera es
Unica de la replicacion viral al no eliminar a su hospedero, el patégeno causa poco
0 ningun dafio a la célula y la segunda el virus necesita una respuesta inmune
débil de parte del individuo. Por otro lado los virus pueden alterar o interferir con el
procesamiento de péptidos virales ante las células presentadoras de antigenos,
evitando asi la expresion del complejo mayor de histocompatibilidad, que es
necesario para la activacion de células T (Oldstone, 2009).

Muerte celular: a lo largo del proceso de coevolucién patégeno-hospedero los
virus han desarrollado una serie de estrategias diferentes para superar las
defensas bioquimicas e inmunoldgicas del huésped, por lo tanto los virus han
adquirido la capacidad de evitar la apoptosis de la célula huésped, controlar las
respuestas inflamatorias y evadir reacciones inmunes. La eliminacién de las

células infectadas a través de la muerte celular programada es uno de los



mecanismos de defensa mas ancestrales contra la infeccion, la desactivacion de
la apoptosis de la célula huésped podria representar un paso casi obligado en el
ciclo viral. Por el contrario, los virus pueden tomar ventaja de estimular la
apoptosis, ya sea para eliminar las células no infectadas del sistema inmunoldgico
0 para inducir la ruptura de las células infectadas, lo que favorece la difusion viral.
Varios polipéptidos virales son homdlogos de las proteinas reguladoras de la
apoptosis derivados del huésped, tales como miembros de la familia Bcl-2 (Galluzi
et al., 2008).

La muerte celular durante la replicacion viral puede ser causada por diversos
factores. El factor mas probable es la inhibicion de la sintesis celular basal de
biomoléculas tales como proteinas. Durante el ciclo de replicacion, el virus induce
a la maquinaria celular a fabricar principalmente productos virales, mas que
aguellos que la célula fabricaria nhormalmente. Como resultado de esto, la célula
sintetiza predominantemente productos virales y los productos celulares
necesarios para la supervivencia de la célula, que no estan presentes o lo estan
pero en cantidades demasiado bajas como para mantener su viabilidad. Ademas
de la carencia de productos celulares esenciales, este evento resulta en la
acumulacion excesiva de productos virales (ARN, ADN, proteinas), que pueden
ser toxicos para las células. En la fase de liberacién del ciclo de replicacion de
algunos virus se estimula la apoptosis de la célula hospedera. En otras
circunstancias la inhibicion de la sintesis de macromoléculas celulares causa
dafios a las membranas de los lisosomas y por consecuencia la liberacion de

enzimas hidroliticas, provocando la muerte celular (Carter et al., 2005).

La apoptosis puede ser desencadenada por dos cascadas de sefializacion: la via
extrinseca e intrinseca o mitocondrial. La via extrinseca se inicia mediante la
oligomerizacion inducida por el ligando de los receptores especificos de la
superficie celular, tales como Fas/CD95 y el receptor del factor de necrosis
tumoral (TNFR), induce el ensamblaje intracelular para activar la muerte del
complejo de sefalizacion (DISC). En cambio la via intrinseca se controla por las
mitocondrias, que toman e integran sefales pro y antiapoptéticas entrantes de



otros organelos, asi como desde el microambiente extracelular. Los estimulos pro-
apoptoéticos son recibidos del: ADN, reticulo endoplasmatico, stress lisosomal, la
sobrecarga de oxigeno y calcio, son capaces de activar la via intrinseca de
apoptosis al favorecer la permeabilizacion de la membrana mitocondrial. En
algunas células, la apoptosis mitocondrial puede sobrevenir la activacion de
receptores de muerte, debido a la actividad de promotores de la membrana
permeable de la mitocondria (MMP) como de BH3 que es una proteina que

promueve la actividad proteolitica de la caspasa 8 (Galluzi et al., 2008).

Los efectos citopaticos son todos aquellos cambios morfolégicos en las células
provocados por la infeccion viral. Las células infectadas algunas veces tienen
alterada su membrana celular. La membrana de la célula infectada es capaz de
fusionarse con su célula vecina, esta alteracion es el resultado de la insercion,
durante el ciclo de replicacion, de proteinas virales. El resultado de la fusion es la
generacion de una célula multinucleada o sincitios. La membrana celular alterada
también lo esta en lo que se refiere a su permeabilidad, permitiendo la entrada de
varios iones, toxinas, antibioticos. Estas células multinucleadas son grandes, por
lo que algunas veces son llamadas células multinucleadas gigantes (Orraca et al.,
2011).

El proceso de transformacion maligna durante la infeccion viral, da como resultado
células hospederas que se caracterizan por tener alteraciones en su morfologia,
control de crecimiento, propiedades celulares y bioquimicas. La transformacién
maligna y la neoplasia resultante puede ocurrir cuando el genoma viral se
incorpora en el genoma del hospedero o cuando los productos virales son por si
mismo oncogénicos. Los virus que causan transformacion maligna se conocen

como virus tumorales (Carter et al., 2005).



2.2. CLASIFICACION

El genoma viral estd compuesto por acido desoxirribonucleico (ADN) o acido
ribonucleico (ARN), nunca de ambos simultaneamente. EI ADN puede ser de una
sola cadena, por sus siglas en inglés (SS), doble cadena (DS) o parcialmente de
doble cadena como Hepadnavirus. EI genoma de ADN puede tener sus extremos
covalentemente ligados el uno al otro el cual se le llama circular o pueden no estar
unidos en sus extremos al cual se le denomina lineal. Todos los genomas virales
de ARN son lineales, la mayoria de estos son de cadena sencilla y otros pocos de
cadena doble. (Carter et al., 2005).

Los virus con genomas de ARN de polaridad negativa de cadena simple pueden
ser segmentados o no segmentados, siendo su principal caracteristica el
empaquetamiento de la replicasa transcriptasa especifica del virus en las
nucleocapsides viricas, mientras que en los virus ARN de polaridad positiva de
simple cadena con intermediario ADN al cual pertenecen los Retrovirus su
genoma construye un molde para la transcripcion inversa de ADN; estos son los
anicos virus con ARN de polaridad positiva cuyo genoma no funciona como ARN

mensajero tras penetrar la célula hospedera (Cann, 2005).
2.2.1 VIRUS ARN

Hoy en dia la mayoria de los virus que infectan a animales y plantas son virus de
genoma ARN, existen diversos tipos: de cadena doble, sencilla ya sea de
polaridad positiva o negativa. Los virus de ARN tienen genomas pequefios que
rara vez exceden los 30 Kb de tamafio y gran parte se utiliza para codificar las
proteinas implicadas en la replicacion del ARN viral. La sintesis del ARN viral es
catalizada por ARN polimerasa que es dependiente del ARN codificado por el virus
(Tao et al., 2010).



Su genoma codifica proteinas virales, secuencias Yy estructuras reguladoras. En
algunos virus, las regiones distantes del genoma de ARN pueden interactuar entre
si a través de pares de bases, lo que sugiere que algunos genomas puedan
adoptar configuraciones bien definidas (Wu et al., 2013).

2.2.2 TIPOS DE VIRUS ARN
2.2.2.1 VIRUS ARN DE POLARIDAD POSITIVA

Los virus ARN de polaridad positiva son un grupo muy exitoso de organismos
patdgenos que infectan a partir de algas unicelulares, a pesar de la adaptacion a
diversos huéspedes los procesos basicos de expresion y replicacion del genoma
son altamente conservados entre estos virus; una de las caracteristicas que
comparten es la asociaciébn de la maquinaria de replicacion del ARN con la
membranas celulares. Se ha propuesto que el montaje de complejos de
replicacion en las membranas puede facilitar la infeccibn de diversas maneras:
una de ellas es aumentando la concentracion de proteinas virales las cuales
proporcionan andamiaje estructural para el montaje de proteinas de replicaciéon y
ocultando intermediarios de la replicacion viral ARN de doble cadena, a partir de

los mecanismos de inmunidad innata celular (Nchoutmboube et al., 2013).

Todos los virus ARN de cadena positiva replican sus genomas en asociacion con
reordenamientos de membranas tales como vesiculas intracelulares de accion
simple o de doble membrana. Sin embargo, los sitios exactos de la sintesis de
ARN vy las relaciones entre membranas no estan bien definidas (Kopek et al.,
2007).

Para algunos virus ARN de polaridad positiva, la replicacion requiere de enzimas
virales como helicasa, RNA polimerasa y proteinas no enzimaticas que participan
en el ensamblaje del complejo de replicacién viral. Proteinas de la célula huésped
a menudo desempefian un papel esencial en la replicacion de estos virus (Tao et
al., 2010).



2.2.2.1.1 PICORNAVIRUS

Picornavirus pertenece a la familia Picornaviridae, se caracteriza por tener
capside desnuda que rodea al nucleo, consta de una cadena sencilla, es de
sentido positivo, su genoma es de RNA y codifican una Gnica poliproteina. El
Comité Internacional de Taxonomia para virus, aprobo la division de este virus en
17 géneros: Aftovirus, Aquamavirus, Avihepathovirus, Cardiovirus, Cosavirus,
Dicipivirus, Enterovirus, Erbovirus, Hepatovirus, Kobuvirus, Megrivirus,
Parechovirus, Salivirus, Sapelovirus, Senecavirus, Teschovirus y Tremovirus. El
genoma de los Picornavirus codifica un polipéptido VPg unido covalentemente al
extremo 5 prima final del ARN viral. Una region 5 prima no traducida (UTR)
precede a un largo marco de lectura abierto que codifica una poliproteina,
mientras que una regién corta 3 prima no traducida sigue el marco de lectura

abierto. El genoma termina con una cola poli-A (Yu et al., 2013).

Kobuvirus es un género de la familia Picornavirus, se conocen 3 tipos: Aichivirus,
Kobovuris bovino y Kobovirus porcino, los 3 han sido descubiertos en muestras de
heces y comparten la misma organizacion genodmica; el tamafio de su genoma va
desde 8210 a 8374 nt, ademas de tener una proteina VPO en la capside y tres
estructuras en forma de tallo que son necesarias para su replicacion y

encapsidacion (Greninger et al., 2009).

Enterovirus tiene un sentido positivo lineal es de ARN de cadena simple, su
genoma tiene aproximadamente 7,400 nucleétidos con un marco de lectura abierto
que codifica 4 proteinas en la capside (VP1-4). VP4 esta localizado en la capside
viral y se encuentra conectado directamente con el genoma, las otras tres
proteinas (VP1-3) que se exponen fuera de la capside y en consecuencia,

epitopos reactivos pueden residir en estas proteinas (Gao et al., 2012).



2.2.2.1.2 FLAVIVIRUS

Los Flavivirus son de forma esférica de 40-60 nanGmetros constituido por una
capside icosaédrica, rodeado de una membrana lipoproteica proveniente de la
membrana celular, posee un solo marco abierto de lectura y en cada uno de sus
extremos presenta regiones sin traducir (Vargas et al., 2009), es de ARN de
cadena positiva 'y produce en su subgenoma ARN no codificante que es derivado
de la region no codificante 3 prima (JARN). El subgenoma de Flavivirus (SfRNA)
es producto de una degradacién incompleta de gRNA y esta involucrado en la
replicacion viral, citotoxicidad y la patogenicidad viral que juega un rol en la
modulacién de respuestas antivirales en los hospederos, mediadas por vias ARN
(Morais et al., 2013). Su genoma viral codifica una gran poliproteina compuesta de
tres proteinas estructurales, una en la capside, otra en la envoltura y en
membrana y siete proteinas no estructurales NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A,
NS4B y NS5 (Patel et al., 2013).

El género Flavivirus pertenece a la familia Flaviviridae, consiste en mas de 70
especies de virus , contiene agentes patdgenos altamente infectantes como: virus
de la fiebre amarilla, virus del Nilo occidental, virus de le encefalitis japonesa, virus
de la encefalitis transmitida por garrapatas y virus de dengue. El andlisis
filogenético clasifica en 3 grupos epidemioldégicos: mosquitos, garrapatas y
vectores desconocidos (Patel et al., 2013). Aquellos virus que son especificos
para insectos conocidos no infectan a los vertebrados, este grupo final incluye
agentes de fusion celular (CFAV) en Virus de rio Kamiti y Culex flavivirus, un virus
especifico de insecto que se replica en la linea celular C6/36 pero no en otras
lineas celulares de mamiferos (Huanyu et al., 2012).

2.2.2.1.3 CORONAVIRUS

Los Coronavirus pertenecen a la familia Coronaviridae, son virus de ARN de
cadena positiva, el grupo de coronavirus se establecid inicialmente en las bases
por falta de relacién antigénica y la secuencia de nucle6tidos que tiene siendo asi
como surgieron (Montassier, 2010), infectan a los vertebrados y se asocian
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principalmente con enfermedades respiratorias y entéricas, han sido reconocidos
como patdégenos importantes en el ganado y animales de compafiia, en humanos
son la causa mas comun de infecciones en vias respiratorias (Sawicki et al.,
2005).

Los Coronavirus se clasifican en tres géneros: alfa, beta y épsilon. La replicacion
de Coronavirus se produce en el citoplasma, lo que lleva a las especies de doble
cadena de RNA a desencadenar la respuesta antiviral en el hospedero. Para
superar estas defensas los coronavirus han desarrollado diversas estrategias; un
mecanismo en general que tienen es la induccion de estructuras en células
infectadas que pueden ocultar a los ARN virales de los sensores celulares,
algunos otros bajan la regulacién de la expresion genética en el hospedero. Se ha
propuesto que el género beta no estructura proteinas, solo tiene una que es
promotora de la degradaciéon del ARN mensajero con el fin de suprimir la
respuesta inmune innata del hospedero. El sindrome respiratorio agudo severo
(NSP1) también ha estado involucrado en la inhibicibn de la actividad de
transduccion de la subunidad 40 S ribosomal. Por otra parte varios coronavirus
pueden impedir la transduccion de cierre debido a la respuesta antiviral, usando

componentes virales para modular los factores celulares (Cruz et al., 2011).

El genoma RNA codifica proteinas estructurales de los virus, no estructurando
proteinas en sintesis envueltas en ARN viral, las proteinas no son esenciales para
su replicacion en cultivo celular pero confiere una ventaja selectiva in vivo, estas
son denominadas proteinas accesorias. En la MHV-A59 de las células infectadas
la expresion gendmica de replicacion proteica es mediada por la traduccion del
genoma ARN y la expresion gendmica de la proteina estructural, asi mismo por la
traduccion de RNA mensajeros subgenomicos coterminales en tres prima. Los
ARN mensajeros subgénomicos se producen por un mecanismo unico que implica
la transcripcion discontinua durante la sintesis de cadena negativa de ARN
(Sawicki et al., 2005).
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2.2.2.2VIRUS ARN DE POLARIDAD NEGATIVA

Los virus ARN de polaridad negativa tienen el genoma cubierto de una proteina
de forma helicoidal conocida como: Complejo Ribonucleoproteico (RNP) que
funciona como una plantilla Gnica para la replicacion viral y la transcripcion. El
ARN viral recién sintetizado y la replicacion intermedia se empaquetan como RNA
polimerasa y se estabilizan en forma de cadena simple inmediatamente después

de su sintesis (Tao et al., 2010).
2.2.2.2.1 BUNYAVIRUS

La familia Bunyaviridae posee una morfologia esférica u oval, con una envoltura
lipidica y una cépside helicoidal con un tamafio promedio de 90-100 nanémetros.
Contiene un genoma de ARN monocatenario trisegmentado de sentido negativo,
gue codifica una ARN polimerasa dependiente de ARN, una proteina de la

nucleocapside y dos glicoproteinas en la envoltura (G1 y G2) (Mattar et al., 2007).

Los Bunyavirius se encuentran divididos en 5 géneros, el género Orthobunyavirus
incluye aproximadamente 60 virus, que generan patologias en los seres humanos.
La vigilancia virolégica depende en detectar a los virus en poblaciones de

artropodos en la naturaleza (Yadav et al., 2008).

Los Hantavirus son miembros de la familia Bunyaviridae, son de cadena sencilla
trisegmentados, cada uno de los segmentos de su genoma se denominan:
grandes, medianos y pequefios, codifican proteinas de la nucleocapside,
glicoproteinas y proteina L (que es una ARN polimerasa). Hantavirus no tiene
matriz de proteinas, pero la proteina N se ha propuesto para desempefiar un papel
clave en el ensamblaje del virus. La proteina N es expresada en el citoplasma viral
de las glicoproteinas y se contraduce en el reticulo endoplasmatico, una vez
separados Gn y Gc se someten a glicosilaciéon, plegado y heterodimerizacién en el
complejo de Golgi, donde se conservan y se acumulan, para que el montaje se
produzca la proteina N, asi como Gn y Gc deben moverse a la misma ubicacion
intracelular (Li et al., 2010).
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2.2.2.2.2 ARENAVIRUS

Los Arenavirus son virus envueltos de cadena sencilla de ARN con un genoma
bisegmentado negativo, cada segmento de ARN es denominado: grande y corto,
contiene dos marcos de lectura abiertos en orientaciones opuestas entre si y
utiliza una codificacion estratégica directa para dirigir la sintesis de dos
polipéptidos. Entre los dos marcos de lectura abiertos de cada segmento existe
una region intergénica no codificante (IGR), compuesta de una secuencia
programada para formar una horquilla estable (Rodas & Salvato et al., 2006).

Los dos genomas de ARN estan encapsulados por la NP, que es la proteina mas
abundante en los viriones y células infectadas actuando como base para dos
procesos fundamentales diferentes: la replicacion de ARN y la transcripcion.
Durante la replicacion del ARN la proteina L se une al extremo tres prima y los lee
de extremo a extremo para dirigir la sintesis de encapsidacion de antigendmas.
Durante la transcripcion la RdRp detiene la sintesis de ARN y lo pausa en un sitio
cerca de la region intergénica no codificante, las moléculas de ARN mensajero
recién sintetizados tienen una poliadenilacion en el extremo tres prima con una
secuencia heterogénea mapeado dentro de la horquilla prevista de IGR, ademas
la secuencia no dirigida se ha identificado en el extremo 5 prima del ARN
mensajero subgenodmico. Estas secuencias son de longitud variable y terminan
con una estructura 57, lo que sugiere la presencia de un mecanismo de cap
shatching de Arenavirus. La proteina L es un elemento esencial en la replicacion
del genoma vy la transcripcion, es la proteina viral mas grande compuesta de
aproximadamente 2200 aminoacidos, ademas analiza la secuencia utilizando

proteinas homologas (Morin et al., 2010).
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2.2.2.2.3 ORTHOMYXOVIRUS

Los Orthomyxovirus pertenecen a la familia de virus ARN que incluyen varios tipos
de virus de influenza, su genoma consiste en multiples segmentos en sentido
negativo y solo tiene una cadena de ARN, es empaquetado en forma de barray a
su vez va realizando complejos de ribonucleoproteinas (RNP) de doble hélice, los
RNP interactlan para garantizar el ensamblaje especifico del genoma; lo primero
que hace es mostrar a la nucleoproteina para formar la proteina que sera como la
columna vertebral de los complejos de ribonucleoproteinas, la cual va a tener una

estructura bilobulada (Zheng et al., 2013).

Un integrante de la familia Orthomixoviridae es Isavirus, mide de 90-140
nandémetros y contiene un genoma de 8 segmentos de cadena sencilla de ARN de
polaridad negativa, al igual que otros Orthomyxovirus como el virus de la influenza
A contiene dos marcos de lectura abierto limitados por los extremos 5 prima — 3
prima en regiones no codificantes, en virus de influenza los primeros doce
nucleétidos estan en 3 prima y termina con doce nucle6tidos en 5 prima en la
region no codificante; en el ARN viral cada uno de los segmentos quedan

conservados (Kulshreshtha et al., 2010).

De los miembros de la familia Orthomyxoviridae es conocida su fase de
replicacion nuclear. En virus de la influenza A la enucleacion de las células no
permite su replicacion, por inferencia de los eritrocitos maduros en los mamiferos.
En caso de las aves (pavos y pollos) la hemoaglutinacién de los eritrocitos
permite al virus de influenza aviar tipo A llevar a cabo la sintesis de la proteina

viral y causar una nueva infeccién viral (Workhene et al., 2008).
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2.2.2.2.4 PARAMIXOVIRUS

Los miembros de la familia Paramyxoviridae son virus con envoltura no
segmentados de polaridad negativa de 15 a 16 kb. Tipicamente 6 genes se
organizan en un orden lineal (3"-NP-P/C/V-M-F-HN-L-5") separados por
secuencias repetidas; una sefial de poliadenilacién al final de cada gen, una
secuencia intergénica (GAA) y una sefial de inicio de la traduccion al principio del
gen siguiente (Cann, 2005).

Estan compuestos por varias subfamilias entre ellas la familia Pneumovirinae y
Paramyxovirinae. Todos los Paramixovirus entran a la célula y se difunden entre
ellas, promoviendo la fusion directa de las membranas, mediandola por la proteina
de fusion viral, forma homo-trimeros que requeriran de activacion proteolitica para
obtener funcionalidad metaestable, posteriormente se da la primera insercion de
un dominio hidrofébico al péptido de fusion en la membrana diana y se forma otro
poro de fusidon a través de yuxtaposicion del domino transmembrana C vy el
péptido; en la conformacion posterior se volvera termodindmicamente estable
(Plemper et al., 2011).

2.2.3. VIRUS DNA

Los virus de ADN establecen sus propios sitios de transcripcion y elige los
compartimentos de replicacion dentro del nacleo; durante la infeccion litica los
virus de ADN que se replican en el nacleo de las células establecen un entorno
qgue favorece la replicacion viral, mientras evade las defensas celulares, por
consiguiente estos virus comprometen factores celulares que son necesarios para

una eficiente transcripcion viral y replicacion (Everet, 2013).
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2.2.4. TIPOS DE VIRUS DNA
2.2.4.1. VIRUS ADN DE CADENA SIMPLE

Son virus dependientes de asistencia externa para lograr su expresion génicay
replicacion del genoma. Esto debido al tamafio tan pequefio de su genoma que
no le permite codificar un aparato bioquimico necesario, desarrollando una forma
extrema de parasitismo, utilizando las funciones normales presentes en el nucleo
de las células hospederas, tanto para la expresibn como para la replicacion y
(Cann, 2005).

2.2.4.1.1. MICROVIRUS

Los Microvirus son virus pequefos de forma icosaédrica, de una sola cadena de
ADN en su genoma. Su sub-clasificacion se basa en estructuras y diferencias
gendmicas dando como resultado dos subgrupos: Microvirus (género Microvirus) y
Gokushovirus (subfamilia Gokushovirinae), actualmente se descubrié otra
subfamilia aun no aprobada Alpavirinae y otro nuevo grupo llamado Pichovirinae
siendo descubierto en el andlisis de su estructura de la capside revelado por la
presencia de inserciones en forma de hongo conservadas, que se encuentran en
todos los grupos menos en los Microvirus, ademas se observo un gen peptidasa y
transferencia horizontal de genes Los siete miembros del genero Microvirus

infectan exclusivamente enterobacterias (Roux et al., 2012).

Su modo de replicacibn es a través de un mecanismo de circulo rodante y
codifican proteinas de iniciacion, todos los miembros de la familia Microviridae son
liticos e incapaces de lisogenizar a su huésped, estan compuestos por cuatro
principales proteinas estructurales: proteina F de la capside, proteina G, proteina J
de union al ADN y H que es la proteina piloto del ADN, en el caso de
Gokushovirus requiere de dos proteinas mas: B interna y D externa, esto hace que
el genoma de Gokushovirus sea mas pequefio que el de los Microvirus. Estudios

recientes basados en metagénomica sugieren que los miembros de la familia
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Microviridae desempeian un papel importante en ambientes marinos (Krupovic et
al., 2011).

2.2.4.1.2. PARVOVIRUS

Los Parvovirus son virus pequefios de ADN, no encapsulados que se utilizan con
éxito en la terapia génica, para su replicacion requieren pasar por la envoltura
nuclear; su interaccion con el nucleo de la célula hospedera es compleja ya que a
pesar de su pequefio tamafio no logra atravesar los poros nucleares y por eso es
necesario que se una a las proteinas del complejo nuclear, cuando esto pasa se
activa una cascada de sefales que resulta en la desintegracion de la envoltura
nuclear (Porwal et al., 2013), inducen efectos citopaticos graves a la célula
huésped, que se manifiesta en la reestructuracion y degradacion de los filamentos
del citoesqueleto, logrando asi la propagacién del virus (Bar et al., 2008).

Los Parvovirus tienen dos marcos de lectura abiertos presentes en su genoma, el
marco 1 (ORF1) que codifica proteinas no estructurales y el marco 2 (ORF2) que
codifica proteinas de la capside viral. Algunos genomas de parvovirus pueden
tener un marco adicional que codifique para otras proteinas, tales como NP1 que
es una proteina no estructural presente en parvovirus humano. ElI Comité
Internacional de Taxonomia viral clasifica a la familia Parvoviridae en dos
subfamilias de acuerdo a los hospederos que infecta: Parvovirinae que infecta a
los vertebrados y Densovirinae que infecta a insectos y artrépodos; la subfamilia
Parvovirinae se divide en cinco: Amdoviris, Bocavirus, Dependovirus, Eritrovirus y

Parvovirus (Narvaiza et al., 2009).

Bocavirus es un integrante de la Parvovirinae caracterizado por tener un marco
abierto para la proteina NP1, infecta a multiples mamiferos incluyendo humanos,
vacas, cerdos, gorilas, chimpancés, gatos, perros y murciélagos, causando
signologia respiratoria y gastrointestinal en animales jovenes y se encontrara de

manera subclinica en animales adultos (Li et al., 2013).
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2.2.4.1.3. CIRCOVIRUS

Son virus no envueltos de forma icosaédrica, los rangos reportados en virus de
anemia en pollos (CAV), Circovirus porcino | (PCV1) y enfermedad viral de pico y
pluma (BFDV) es de 19.1-26.5 Nm, 17-20.7 Nm y 12-20.7 nanOmetros
respectivamente; contienen una molécula circular de ADN de cadena sencilla; su
replicacion la realiza con la molécula circular de ADN, ellos utilizan el ADN
polimerasa durante la fase S de la division celular del hospedero para infectar
(King et al., 2011).

La familia de Circovirus se divide en dos géneros: Gyovirus que representa al virus
de la anemia del pollo, de importancia economica y el género Circovirus
representado por el virus de la enfermedad de las plumas y pico, Circovirus de
tipo 1 y 2, que causan el sindrome multisistémico post-destete, Circovirus de
paloma detectado por primera vez en 1993, Circovirus canario, de pato y ganso.
Este dltimo fue descrito por primera vez en 1998 en un lugar donde
comercializaban ganzos, el hallazgo fue su alta mortalidad; se demostré que es
resultado de una infeccion secundaria a virus como: Poliomavirus hemorragico del
ganso, parvovirus, bacterias y hongos del genero Riemerella y Aspergillus
fumigatus, con la caracteristica de ser asintoméatico. Los gansos afectados pueden
tener retraso en el crecimiento; los cambios histopatolégicos mas comunes son
disminucién de linfocitos T e histiocitos en érganos linfoides, incluyendo el timo,

bazo y bolsa de fabricio (Wozniakwoski et al., 2012).

En el caso de Circovirus porcino tipo 2 realiza su replicacion en el nucleo de las
células infectadas, su numero de proteinas es limitado, por lo tanto no estan bien
equipados para modificar las condiciones intracelulares a favor de sus propias
necesidades de replicacion, aunque se puede ver beneficiado de las condiciones
especificas del huésped cuando no han sido inducido por otros agentes

infecciosos (Gu et al., 2012).
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2.2.4.2. VIRUS DE ADN DE DOBLE CADENA

Esta clase de genes viricos se subdivide en dos grupos; el primero son aquellos
en la que la replicacion del genoma es exclusivamente nuclear (Adenovirus,
Polyomavirus, Herpesvirus) y los que su replicacion se produce en el citoplasma
(Poxviridae). Existen profundas diferencias entre ellos dependiendo la maquina

celular de cada familia (Cann, 2005).
2.2.4.2.1. POLIOMAVIRUS

Expresan en su genoma caracteristicas de la familia Polyomaviridae, aunque
presentan alta variabilidad con respecto a otros miembros de la familia. Tiene
doble cadena circular de ADN (Buck et al., 2012) y se han secuenciado 5,299

pares de bases en su genoma (Gaynor et al., 2007).

Infectan a gran variedad de mamiferos y aves, incluyendo los descritos
recientemente como: murciélagos, lobos marinos, ratones de diversos géneros,

canarios, mono ardilla chimpancé y gorila (Siebrasse et al., 2012).

Las particulas de Polyomavirus miden aproximadamente de 40 a 45 nanémetros
de diametro presenta capside icosaédrica compuesta por 72 capsémeros y
encapsula una molécula circular con ADN de doble cadena. En las particulas
maduras, el ADN viral se asocia con la célula huésped en las histonas H2A, H2B,

H3 en un super coloide compuesto de cromatina (Johne et a., 2011).

Su genoma se encuentra dividido en tres partes: region regulatoria, regién
temprana y region tardia. En la region regulatoria también llamada regién de
Control no Codificante (NCRR), contiene el origen de replicacion y promotores
para la region temprana y tardia, en esta region se lleva a cabo la transcripcion en
forma bidireccional. La region temprana es expresada en conjunto con la
transcripcion primaria y se empalman para producir un antigeno T largo (LTag) y
un antigeno T pequefo (STAg), comparten entre 1 y 80 aminoacidos. La region
tardia se expresa antes de la replicacion viral; ya comenzada codifica proteinas

estructurales VP1, VP2 y VP3; VP1 es la mayor proteina estructurada, la cual
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comprendera el 70% de la particula viral y es la porcién antigénica del virus
(Siebrasse et al., 2012).

2.2.4.2.2. ADENOVIRUS

Pertenecen a la familia Adenoviridae, presenta doble cadena de ADN y no tienen
envoltura, infecta a un amplio rango de hospederos vertebrados, existen mas de
50 serotipos del género Mastadenovirus divididos en 6 subgrupos del grupo A al F
(Yu et al., 2012).

El género Mastadenovirus incluye los subtipos para humano, simio, bovino,
equino, porcino y perro, ademas de existir un segundo subtipo denominado
Aviadenoviridae. Cuenta con una capside externa y un nucleo proteico central que
cubre el DNA lineal y varias proteinas accesorias, es de forma icosaédrica y esta
constituida por 252 subunidades o capsdmeros de los cuales 240 son exones
distribuidos en forma plana en las 20 caras; 20 son pentones que constituyen los
vértices. El pentdn estd unido por una base, la unién forma parte de la superficie y
proyecta una fibra llamada fraccion globular. En su genoma cuenta con 11 tipos de
proteinas estructurales y se clasifican en nimeros romanos del | al Xl, siete de
estos polipéptidos constituyen la capside siendo el numero Il el mas abundante
con 967 aminoacidos siendo el constituyente mas abundante en el virién. El
genoma de los adenovirus cuenta con 35,937 pares de bases (Martinez et al.,
2006).

Los Adenovirus tradicionalmente habian sido clasificados de acuerdo a sus
propiedades inmunoquimicas y biologicas, sin embargo hoy en dia son
clasificados de acuerdo a la base de sus relaciones evolutivas como se infiere en
los andlisis filogenéticos de las secuencias de ADN de la proteina viral en sus
genes, de esta manera se evita la clasificaciébn erronea debido a la reaccién

cruzada en la neutralizacién y pruebas de aglutinacion (Maluquer et al., 2011).
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Los vectores adenovirales presentan una fuerte inmunogenicidad y capacidad
para traducir células presentadoras de antigenos y provocar elevacion de

linfocitos T y B para llegar a células blanco (Guan et al., 2011).

La infeccidn por Adenovirus desencadena una respuesta antiviral especifica de la
célula después de la exposicion del ADN viral en el compartimiento intracelular
(Lam et al., 2013).

2.2.4.2.3. HERPESVIRUS

Los Herpesvirus son virus de mamiferos sumamente exitosos. Sin embargo la
infeccion no se hace manifiesta hasta que se encuentra bien establecida (Milho et
al., 2012); son envueltos tienen un didmetro de 150-200 nandémetros, ADN de
doble cadena lineal y una capside con isometria icosaédrica de alrededor de 100
nanometros de diametro compuesta por 162 capsomero (150 hexameros y 12
pentameros).La capside esta rodeada por una capa de material globular, conocido
como tegumento y alrededor de él una envoltura que contiene espiculas de

glicoproteinas virales en su superficie (Avila et al., 2008).

Las células infectadas por Herpesvirus de forma latente forman un reservorio de la
infeccidon crénica que se encuentra controlada por el sistema inmune; sin embargo
la infeccion latente puede dar lugar a la manifestacion de la enfermedad si se
pierde el control inmunoldgico; esto es caracteristico para miembros de la familia
Gammaherpesvirinae que se asocian por lo general a neoplasias e individuos

inmunodeprimidos (Gunther et al., 2010).

Los Herpesvirus pertenecen a la familia Herpesviridae y la familia esta compuesta
por 3 subfamilias: Alphaherpesvirinae, Betaherpesvirinae y Gammaherpesvirinae
(Obando et al., 2010).

Los Alphaherpesvirus presenten un rango amplio de hospederos y alta capacidad
para establecer infecciones latentes. El ciclo reproductivo es relativamente corto y

crecen facilmente en cultivos celulares (Avila et al., 2008).
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Los Gammaherpesvirus resultan en una infeccion litica productiva caracterizada
por la expresion de los genes virales y rapida lisis celular o una infeccion latente

caracterizada por el gen viral limitante y sin lisis celular (Suarez et al., 2008).

El Herpesvirus neuroinvasivo pertenece a un grupo de virus patdégenos y cada uno
de ellos infecta a diferentes especies mamiferas. Cuatro de los virus de este grupo
infectan humanos: Herpes simplex tipo 1 (HSV-1), herpes simplex virus tipo 2
(HSV-2), Virus de varicela (VZV) y herpesvirus tipo B de simio. Este ultimo se
encuentra asociado a infecciones zoonoticas (Lee et al., 2009).

2.2.4.2.4. POXVIRUS

Son de cadena doble de DNA, tiene un ciclo de vida sofisticado que se caracteriza
por una serie de pasos regulados temporalmente y aunque Poxvirus codifica un
gran numero de genes (mas de 200), sigue siendo un agente patdgeno
intracelular obligado y requiere de multiples actividades de la célula huésped
(Moser et al., 2010).

Los Poxvirus pertenecen a la familia Poxviridae , esta familia viral contiene uno de
los mas grandes virus conocidos ya que requiere mas de 80 proteinas para su
montaje en varias etapas; producen particulas infecciosas que son sintetizadas en
la membrana interna lipidica y pasan por gemacion a través de los
compartimentos celulares, en cambio las particulas inmaduras de poxvirus se
generan de manera atipica con precursores en forma creciente, aunque su
composicion aun sigue siendo controversial (Hyun et al., 2011), expresan diversas
proteinas inmunomoduladoras que codifica en las regiones terminales del
genoma, ellos pueden sintetizar esteroides causando inmunosupresion o pueden
bloquear la produccién o accién de citocinas, quimiocinas, interferén y sistema de

complemento (Mansur et al., 2013).

Pueden infectar a una gran variedad de organismo como: insectos, reptiles, aves y
mamiferos. La familia de los Poxvirus se subdivide en géneros basados en

caracteristicas que comparten en comun, por ejemplo: los huéspedes que
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infectan, morfologia, antigenecidad y similitud de secuencia, son cuatro géneros
de Poxvirus que se conocen: Molluscipoxvirus, Ortopoxvirus, Parapoxvirus y

Yatapoxvirus (Krumm et al., 2012).
2.3 ASTROVIRUS

Los Astrovirus forman una familia pequefia de virus ARN que miden
aproximadamente de 28 a 30 nm, infectan a una gran variedad de mamiferos y
aves, fue identificado por primera vez en humanos en muestras de heces en 1975,
después de haber sido observados en micrografias electronicas recibieron ese

nombre porque tienen forma de estrella (Stenglein et al., 2012).
2.3.1. CARACTERISTICAS

Los Astrovirus son virus sin envoltura, su replicacion se lleva en los enterocitos de

tractos intestinales de los organismos infectados (Stenglein et al., 2012).

Se ha logrado realizar analisis genético en humanos, murciélago, gato, guepardo,
bisonte, oveja, cerdo, pavo y pollo de esta manera logrando su clasificacion (Chen
et al., 2009).

2.3.2. GENOMA

Son virus sin envoltura y de genoma ARN, con una sola cadena en sentido
positivo de 6.8 a 7.2 K.b de longitud, encapsulados en la nucleocapside, se han
identificado tres marcos de lectura abiertos: ORFla y 1b situados en el extremo 5
del genoma que codifica proteinas no estructurales y proteinas de la polimerasa
respectivamente, mientras que ORF2 ubicado en el extremo 3 codifica la proteina
de la capside. ORF1b expresa una fusion de proteinas generada a traves de un
mecanismo de desplazamiento de marco ribosomico usando una secuencia

resbaladiza altamente conservada entre ORF la Y 1b (Masroor et al., 2013).
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Figura 1. (A) Organizacibn genomica de Astrovirus. (B) Representacion
esquematica de los 3 ORF’s destacando el principal contenido de cada uno de

ellos y los residuos aminoacidicos més relevantes (Guix, 2003).
2.3.3 VIRUS ARN DE CADENA SIMPLE POLARIDAD POSITIVA

Estos genomas viricos actian como ARNs mensajeros y ellos mismos son
traducidos inmediatamente tras la infeccion de la célula hospedera. Los virus de
esta clase pueden subdividirse en dos grupos: produccién de una poliproteina
comprendiendo la totalidad de la informacion genética del virus y produccion de
ARN mensajero subgendmico, resultando dos o mas rondas de traduccion del

genoma: esta estrategia es empleada para lograr una separacion temporal de lo
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que son esencialmente fases precoz y tardia de la replicacidon, en la que se
producen proteinas no estructurales, incluida una replicacion viral durante la fase
precoz seguida de proteinas estructurales en la fase tardia. Ademéas de la
protedlisis los virus emplean otras estrategias para producir polipéptidos
alternativos, por una lectura de codon de paro de la traduccion permeable o por
un desplazamiento deliberado de la pauta de lectura ribosomal en un ciclo
concreto (Cann, 2005).

2.3.4. DIVERSIDAD

Astrovirus comprenden 2 géneros: Mamastrovirus y Avastrovirus, dentro de la
familia  Astroviridae, pueden infectar especies de mamiferos y aves
respectivamente. La taxonomia de Astrovirus se basa principalmente en la especie
de origen y serotipos dentro de cada especie que son definidos sobre la base de
los titulos de neutralizacién cruzada. La mala adaptacion de Astrovirus a sistemas
de laboratorio llevo a la formacion del genoma basado en la clasificacion en un
porcentaje similar de nucle6tidos y aminoacidos secuenciados de ORF-2 en la
capside proteica. En humanos se conocen ocho serotipos del HAstV1 al V8,
aunqgue recientemente se han identificado 5 nuevas especies Ast V-MLB-1 y 2,
AstV-VAL, AstV-HMO-A y AstV-HMO-B (Masroor et al., 2013).

Los Mamastrovirus tienen genoma ARN compuesto de una sola cadena en sentido
positivo que codifica tres marcos de lectura abiertos: ORFla, 1b y 2. Entre el
marco la y 1b permite codificar proteasas y un ARN polimerasa dependiente y
ORF 2 codifica proteinas de la capside viral. La clonacion de ORF 2 en vectores

ha permitido el montaje in vitro de particulas similares al virus (Rivera et al., 2009).
2.3.5 REPLICACION.

El esquema de replicacion, transcripcion y traduccion que se ha postulado para
Astrovirus presenta una organizacion genomica y una estrategia de sintesis de
proteina estructurales a partir de un ARN gendmico y sintesis de proteinas

estructurales a partir de un de ARN subgendmico. Tras la entrada del virus a la

25



célula hospedera tendra lugar la sintesis de proteinas no estructurales a travées del
genoma , estas proteinas transcribirdn la cadena negativa completa, la cual a su
vez servird de molde para la sintesis tanto de nuevas moléculas genémicas como
de moléculas de ARN subgenomico de polaridad positiva, aunque todavia no esta
demostrado cientificamente parece ser que existe un promotor para el ARN
subgénomico que solo serd funcional en las cadenas negativas de ARN,
finalmente tendra lugar la sintesis de proteina a gran escala al traducirse el ARN
subgénomico; de este modo la presencia de proteinas de la capside es indicativa

de que la replicacion del genoma ya haya tenido lugar (Guix, 2003).

La proteina de la capside de Astrovirus desempefia un papel Unico en la
patogénesis de la diarrea: la proteina de la capside interactia con las membranas
apicales de los enterocitos, aumentando la permeabilidad favoreciendo la

replicacion del virus (Rivera et al., 2009).

La teoria propuesta es que el intestino constantemente se encuentra sometido al
contacto con agentes patdgenos y la principal defensa fisica contra ellos es la
formacion de asociaciones epiteliales célula-célula reguladas, conocidas como
uniones estrechas, las cuales estdn compuestas por proteinas transmembranales
como ocludinas y claudinas que dan origen a una barrera dinamica impermeable
al movimiento de fluidos y solutos entre el compartimiento seroso y el lumen, estas
proteinas interactlan con proteinas adaptadoras cistosélicas, la cual se coordina
con proteinas de sefalizacion para unir la membrana celular con el citoesqueleto
de actina. Estas interacciones permiten la estricta regulacion de las uniones
estrechas y de la permeabilidad de la barrera intestinal y la disrupcion de estas
uniones puede resultar en un flujo desmedido de patdgenos y solutos dentro del
cuerpo asi como fluido osmotico fuera del cuerpo, la cual puede manifestarse

como diarrea (Moser et al., 2007)
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2.3.6 DIAGNOSTICO MOLECULAR DE ASTROVIRUS EN CONEJOS

Segun un estudio (Martella et al., 2011) realizado en Italia se obtuvieron varios
grupos de animales en total 23 conformados por 2-5 animales cada uno, tenian
edades de 35-55 dias y se extrajeron porciones de intestino delgado y grueso con
contenido intestinal de conejos con enteritis. La deteccion de Astrovirus se utilizo
técnica de PCR. El ARN virico se extrajo utilizando un kit de ARN viral QlAamo;
las muestras de coleccidn se seleccionaron inicialmente para colocarlas en un par
de cebadores dirigidos a la region ORF 1b, la seleccion inicial mostro amplicones
de PCR del tamafio esperado de 409 pares de bases. La PCR en tiempo real se
realizo mediante un protocolo de 2 etapas y un termociclador en tiempo real. Se
obtuvo un amplicén ORF 1b del tamafio de 409 pb y se transcribio in vitro.

Otro estudio realizado en Tennessee Estados Unidos (Stenglein et al., 2012) se
trabajo con un grupo de conejos que presentaba el 90% de mortalidad por
enterocolitis. Para validar este hallazgo se utilizo la técnica de PCR donde se
disefiaron varios conjuntos de cebadores degenerados, basandose en regiones
conservadas del genoma, usando uno de los pares de cebadores se encuentra un
amplicén del tamafio esperado, que se clond y se secuencid, lo que confirma la

presencia de Astrovirus.
2.4 PRIMERS

2.4.1 DEFINICION

Los oligonucleotidos iniciadores o primers son fragmentos complementarios que
se van a unir a cada una de las dos cadenas separadas del templado de ADN
(Martinez et al., 2006).

2.4.2 CARACTERISTICAS

La selecciéon de oligonucledtidos iniciadores es muy importante en la Reaccién en
Cadena de la Polimerasa, por lo tanto se deben tomar en cuenta las siguientes

caracteristicas para su disefio:
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Especificidad: es una parte dependiente de su longitud. Los primers deben ser
elegidos de modo que tengan una secuencia Unica dentro del DNA que sera
amplificado. Un primer disefiado con una secuencia altamente repetida, dara lugar
a productos no deseados (Martinez et al., 2006).

Contenidos de G/C: La proporcion G/C es un valor porcentual que indica la
relacion de los nucledtidos entre guanina y citosina que aparecen en un primer,
una proporcion adecuada de G/C en un cebador es un rango entre el 40% y 60%
del total de nucleétidos, por lo contrario se pueden ver afectada la condicién de

alineacion de los cebadores (Yeh et al., 2013).

Longitud del cebador: En general los oligonucleétidos que tienen entre 18 a 24
pares de bases presentan una especificidad extrema de secuencia, siempre y
cuando la temperatura de hibridacion sea 6ptima. La longitud del cebador también
influye en la eficacia de la hibridacion, en general en cuanto mas largo sea el
cebador, menos eficaz sera la hibridacion. Al cebarse menos ADN’s moldes en
cada fase, esto puede hacer que disminuya de forma significativa el producto
amplificado. No obstante los cebadores no deben ser demasiado cortos, salvo que
la aplicacién lo exija especificamente. El objetivo es un disefio del cebador por lo

menos con una temperatura de 50 grados a la alineacién (Somma et al., 2006).

Temperatura de fusion: la temperatura de fusién de los primers es uno de los
factores mas determinantes de la reaccion. Existen diversos métodos para calcular
la temperatura de fusién, pero aun asi calculada la temperatura es necesario

realizar diversas pruebas por que pueden existir variaciones (Ye et al., 2012).

Secuencias de los extremos 3" Es establecido que la posicion terminal 3' en
primers de PCR es esencial para el control del mispriming. La inclusién de un
residuo de G o de C en el extremo 3' de los primers ayuda a asegurar el correcto
enlace en el extremo terminal 3' debido al enlace de hidrogeno mas fuerte de los
residuos G/C. También ayuda a mejorar la eficacia de la reaccion (Martinez et al.,
2006).
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Secuencias complementarias del cebador: Es necesario que el disefio de primers
no incluya ninguna homologia interna del cavador de méas de 3 pares de bases. Si
un cebador tiene alguna de estas zonas de auto-homologia, pueden formarse
estructuras con cambios bruscos u horquillas, parcialmente bicatenarias, capaces
de inferir con la hibridacion al ADN molde. Otro peligro relacionado es la
homologia entre cebadores. Una homologia parcial en las regiones centrales de
dos cebadores puede interferir en la hibridacion. Si la homologia se produce en el
extremo 3" de cualquiera de los cebadores pueden formarse dimeros de
cebadores, que en general impiden la formacién del producto deseado por un

mecanismo de competencia (Somma et al., 2006).

2.4.3 DISENO DE PRIMERS

El programa Primer-Blast consiste en un modulo para generar pares de cebadores
gue pueden ser utilizados y un modulo para el control de la especificidad de la
diana de los pares de cebadores generados. El programa Primer Blast fue
implementado utilizando el NCBI para comprobar la especificidad pre-existente de
cebadores con o sin plantilla. La plantilla de PCR puede ser una secuencia de
ADN en bruto en formato FASTA (Ye et al., 2012).

2.4.4 PRIMERS DEGENERADOS

Los primers degenerados se pueden utilizar: para amplificar secuencias conserva-
das de un gen o genes del genoma de un organismo 0 para conseguir la secuen-
cia de nucleotidos después de secuenciar algunos aminoacidos de una proteina
de interés. Existe evidencia de regiones altamente conservadas de aminoacidos
gue se pueden disefiar utilizando primers degenerados; estas regiones pueden ser
conservadas entre especies. Los primers degenerados se pueden utilizar para
amplificar estas secuencias. Las secuencias amplificadas de esta manera se
pueden secuenciar para confirmar que la secuencia sea correcta. Pueden
entonces ser utilizadas como sondas para amplificar el gen de interés de una
biblioteca geondmica procariética o de una biblioteca de DNA eucariética. Cuando
se ha aislado exitosamente una proteina de interés o series de aminoacidos

pueden ser secuenciados. La secuencia del aminoacido se puede utilizar para
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disefiar primers degenerados. El producto de PCR puede ser secuenciado. Si los
primers producen una secuencia truncada del gen o parcial, pueden ser utilizadas

como sondas (Martinez et al., 2006).

2.4.5 BIOINFORMATICA

La bioinformética es un area de investigacion interdisciplinaria que aplica técnicas,
metodologia y herramientas de la informatica y de la informacion para resolver
problemas bioldgicos. La bioinformatica ha desempefiado recientemente un papel

vital en el avance de las ciencias bioldgicas (Fatumo et al., 2014).

Las principales aplicaciones de la bioinformatica son gestion, simulacion,
induccion de datos y analisis de la informacién generada, con aplicacion en la
prediccién de estructuras proteicas, estudios de secuencias y otras actividades
derivadas de la investigacion biologica. En sus origenes se desarrollaban bases
de datos gendmicos y protedmicos que se construyen con herramientas de

software para el analisis de datos (Coltell et al., 2008).

Algunos de los nuevos temas de interés aplicados en la bioinformatica son los
analisis de datos producidos por los nuevos métodos de alto rendimiento
experimental, la biologia de sistema y el modelo de la estructura de ARN y sus

interacciones (Grabowska et al., 2014).

Como parte de la bioinformatica existe otra area derivada que son las ciencias
gendmicas que es un campo de gran volumen de datos que combinan para
descubrir y explorar las caracteristicas de elementos de secuencia a gran escala
(Phanstie et al., 2014).
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2.4.6 TECNICA DE PCR

La PCR (Reaccion en Cadena de la Polimerasa) es una técnica que permite
amplificar un segmento de ADN, de manera exponencial ya que después de cada
ciclo se duplica la cantidad de ADN que existe si la reaccion ocurre con maxima
eficacia. El objetivo principal de la técnica es distinguir y cuantificar de manera
especifica una secuencia de acido nucleico en una muestra incluso cuando se

presenta en menores cantidades (Rodriguez et al., 2006).

Cualquier segmento de ADN o ARN puede ser amplificado siempre que se
conozcan las secuencias flanqueantes de la regién diana, es decir podemos
amplificar cualquier porcion de acido nucleico conocido o no, siempre que quede
comprendido entre dos secuencias conocidas con las que podran hibridar
oligonucledtidos complementarios que actuardn como cebadores para la que la
polimerasa pueda copiar hebras molde. Por lo tanto para que la reaccion tenga
lugar, basicos e indispensables son: ADN molde que se desea amplificar, ADN
polimerasa, cebadores de secuencia especifica, nucledétidos para la sintesis del
nuevo ADN y tampon de reaccién que incluye distintas sales requeridas por la

enzima (Méndez et al., 2004).

La técnica de PCR consiste en 3 pasos: desnaturalizacion, hibridacion y
elongacion. El primer paso es la extraccion y purificacion de los acidos nucleicos
seguido de la amplificacibn de un segmento seleccionado del genoma del
microorganismo mediante reaccion en cadena de la polimerasa, es decir, la PCR
propiamente dicha. Finalmente, en la tercera etapa se lleva a cabo la deteccion de
los fragmentos amplificados en la PCR (amplicones) por electroforesis en gel de
agarosa Yy tincion con bromuro de etidio o mediante hibridacién con sondas

especificas (Costa, 2004).
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Figura 2. Procesos ciclicos de la Reaccion en Cadena de la polimerasa (Yeh et al.,
2013).

2.4.6 TIPOS DE PCR

Ademas de la amplificacibn de una secuencia diana de ADN por los
procedimientos normales de PCR, se han desarrollado varios tipos especializados

de PCR para aplicaciones especificas como lo son:

PCR multiplex: Esta técnica utiliza multiples pares de cebadores para amplificar
muchas secuencias simultaneamente, para este tipo de amplificacion se utilizan
primers con temperaturas de hibridacion similares. Las longitudes de los productos

amplificados deben ser similares; si hay grandes diferencias entre las longitudes
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de los ADN diana se favorece la amplificacion de la diana mas corta respecto a la
mas larga, lo que implica diferencias en el rendimiento de los productos
amplificados. Por otra parte los buffers de PCR Multiple contiene un aditivo de la
Tag polimerasa, que reduce la competencia entre amplicones y la diseminacion de
los fragmentos mas largos de ADN durante la PCR Multiplex. Los productos de la
PCR Multiplex pueden seguir hibridandose con una sonda especifica del gen con

fines de verificacion (Somma et al., 2006)

Es adecuada para la identificacion de genes mudltiples basada en el uso de
fluorocromos y el analisis de curvas de fusion de los productos amplificados. Esta
multiplex muestra una alta sensibilidad en reacciones duplex y es una alternativa
atil para la PCR basado en la secuencia especifica de sondas (Deepak et al.,
2007).

PCR en tiempo real: también conocida como Real Time PCR, muestra la
capacidad de monitorear el progreso de la reacciéon de PCR a medida que esto
ocurre. Los datos son colectados a lo largo del proceso de PCR y no al final como
la PCR comun. Utiliza moléculas de un marcador fluorescente para monitorear la
amplificacion de productos durante cada ciclo de reaccion. Esta técnica combina los
pasos de amplificacion de ADN vy la deteccion en un Unico ensayo y evita tener que
preparar geles de electroforesis para detectar los productos amplificados. Un analisis
apropiado de los datos de la quimica también permite eliminar la necesidad de realizar

pruebas de Southern Blot para identificacion de los amplicones (Rodriguez et al., 2006).

Algunos de los componentes de la PCR en tiempo real son:

Sondas: las primeras en aparecer fueron las tipo Taq Man (Applied Biosystem),
son oligonucledtidos de doble marcaje con un fluoréforo en el extremo 5° y un

qguencher o apagador en el extremo 3°, una vez que este es separado de la sonda
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debido a la actividad de la exonucleasa de la ADN polimerasa aumenta la
fluorescencia causada por el indicador el cual es cuantificado por el equipo en
tiempo real (Hoffman et al., 2009).

Molecular beacons: Tienen una molécula donadora en el extremo 5 y una
receptora en el extremo 3" y presentan una estructura secundaria en forma de
asa, en la que reside la secuencia de union especifica con el ADN diana, los
extremos permanecen plegados cuando la sonda no esta hibridada, lo que
conlleva a que el donador y el receptor estén muy cerca uno del otro. En esta
conformacion la fluorescencia emitida por el donador es absorbida por el receptor
y no es captada por el lector del equipo. Sin embargo, al hibridar con el ADN diana
la sonda se abre, alejandose donador y receptor, pudiendo detectar la
fluorescencia emitido por el primero (Rodriguez et al., 2006).

Controles internos: es un aspecto importante de control de calidad, es necesario
para garantizar una adecuada eficiencia de la extraccion de RNA y confirmar la
ausencia de inhibidores de PCR en cada muestra evitando asi falsos positivos. Se
considera una herramienta valiosa, cuando se prueban &cidos nucleicos extraidos
de matrices biolégicas potencialmente dificiles como el degradado de las muestras
donde la presencia de inhibidores de PCR puede ser problematico. En estos casos
la co-amplificacion de un control interno aumenta la fiabilidad de los resultados,
ademas de validar los resultados negativos. Algunos de los enfoques utilizados
consisten en detectar un gen endégeno que ocurre naturalmente en la muestra de

ensayo (Hoffmann et al., 2009).

Agentes intercalantes: Las técnicas que usan marcadores fluorescentes
especificos emplean sondas de &acidos nucleidos que se unen a amplicones
especificos es decir producto de PCR. Los métodos que utlizan sondas
fluorescentes tienen la ventaja de ser muy precisos y evitar posibles artefactos o
secuencias inespecificas presentes en el producto de la PCR, por lo que la
interpretacion de los resultados suele ser mas rapida y directa. Es importante
mencionar que la mayoria de estas sondas usan el fendomeno FRET (fluorescent

resonance energy transfer) para emitir las sefiales luminosas que se van a medir
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en el termociclador a medida que se obtenga el producto de la PCR. El correcto
disefio de estas sondas influye también en la eficiencia de la reaccion de la PCR
en tiempo real (Vinueza, 2009).

Su funcion es aumentar notablemente la emision de fluorescencia cuando se
unen al ADN de doble hélice. EI mas empleado en PCR a tiempo real es el SYBR
Green. Por otra parte, los agentes intercalantes no permiten la identificacion de
polimorfismos en la secuencia diana (Costa, 2004).

PCR anidada: es considerada un método sensible y especifico para la deteccion
de agentes patdgenos y es especialmente util en estudios epidemiologicos, sin
embargo, la preparacion de moldes de ADN para la PCR es a menudo costosa y
requiere tiempo (Li et al., 2014).

Consiste en dos procesos de amplificacidén sucesivos, de forma en que la segunda
PCR se utilizan primers contenidos en la secuencia amplificada en la primera
reaccion, es decir el producto de amplificacion de la primera PCR es el molde de
la segunda. Se aplica cuando se quiere mejorar la sensibilidad y especificidad de
la técnica, especialmente en el caso de muestras de baja calidad o con un

pequefio numero de copias de la secuencia a amplificar (Martinez et al., 2004).

Algunas de las caracteristicas que tiene la PCR anidada es la restriccion de
ensayo de polimorfismo de longitud de fragmentos, ensayo de sonda en linea y
ensayo de anticuerpos monoclonal especifico (Nie et al., 2012).
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3. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

Existe escasa informacion sobre los agentes patdégenos que afectan a la
cunicultura ya que por la signologia que desarrollan, tienen como consecuencia
grandes pérdidas econdmicas a los cunicultores. Es por ello que la necesidad de
desarrollar marcadores moleculares que permitan la identificacion de estos

patégenos es de importancia para la prevencion y tratamiento de enfermedades.

En el presente trabajo se pretende hacer la identificacidon molecular de Astrovirus
en conejos, sin embargo no existen iniciadores reportados para este virus en la
especie mencionada, por lo cual basandonos en técnicas bioinformaticas se
propondran siete pares de primers disefiados a partir de las secuencias concenso
de Astrovirus reportados para diferentes especies a nivel mundial, para la

amplificacion del genoma completo de Astrovirus en conejos.
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4. JUSTIFICACION

Astrovirus es un virus que afecta a los conejos y la economia de la cunicultura, ya
que disminuye la produccion y muerte de los animales enfermos debido a la
signologia entérica que desarrollan, algunos de los signos clinicos que presentan
son: enteritis, enterocolitis, diarrea, impactaciéon cecal y deshidratacion, de esta

manera ocasiona pérdidas econémicas importantes a los cunicultores.

En México no existen reportes de este virus en conejos y por lo tanto no existen
marcadores moleculares que nos permitan realizar la identificacion del virus por lo
que el disefio de primers que sean Utiles para la oportuna identificacién del virus

sera un aporte de relevancia en el impulso de la cunicultura en nuestro pais.
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5. HIPOTESIS

Los primers disefiados son capaces de identificar Astrovirus en conejos con
una confianza del 100%.
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6. OBJETIVOS

6.1. GENERAL

Disefar primers para la identificacion de Astrovirus en conejos en México.

6.2. ESPECIFICOS

1.- Realizar una alineacién mdultiple de secuencias con los genomas de Astrovirus

a nivel mundial.

2.- Disefiar primers para amplificacion del ORFla, ORF1b, y ORF2 de Astrovirus
en conejos a partir de regiones consenso de Astrovirus reportados en otras

especies.

3.- Verificar la especificidad de los primers disefiados para Astrovirus en conejos

de México.
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7. MATERIAL Y METODO
7.1 OBTENCION DE SECUENCIAS

Se realiz6 una busqueda de secuencias para Astrovirus en el GenBank del NCBI
(National Center for Biotechnology Information), se utilizaron los 14 genomas
completos de las diversas especies, incluyendo humanos, que se muestran en la

tabla 1 obteniendo un total de 107,775 nucleétidos.

ESPECIE NUMERO DE ACCESO EN EL GENBANK
Conejo JF729316.1
Humano NC 001943.1

Pato KF753807.1
Pavo EU143848.1
Bovino NC 02448.1
Gato NC_022249.1
Cerdo JX556691.1
Perro JQ081297.1
Puerco espin KJ571486.1
Raton NC 015935.1
Rata NC 018701.1
Ledén marino JN420359
Zorro KC692365
Vison NC 004579.1

Tabla 1. Numero de acceso en Gen Bank de secuencias de genomas completos,
por especie de Astrovirus.

7.2 IDENTIFICACION DE REGIONES CONCENSO

Con las secuencias obtenidas se realizé una alineacion mdultiple de secuencias
utilizando el Software MEGA 6, a partir de las regiones consenso obtenidas en el
alineamiento se diseflaron primers sobrelapados de entre 1000 y 1500
nucledtidos. Los primers obtenidos fueron comparados contra las secuencias de
virus, conejos (Oryctolagus cuniculus), protozoarios, virus RNA de cadena sencilla

y bacterias para verificar su especificidad.
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8. RESULTADOS

La alineacion multiple de secuencias de los 6, 980 nucleotidos de los 14 genomas

completos de Astrovirus reportados, mostré una identidad del 80% y 2,350 sitios

variables, figura 3.

Species/Abbrv

1, ASIV RABBII

2. ATV HOMAN

3. ASIV DUCK

4, ASTV TURKEY

5. ASTV BOVINE

§. ASTV FELINE

T, ATV PIG

8. ASTV DG

4, ASTV RORCUPIIE
10, ASTV MOUSE
11, ASTV RaT

12, ATV SEA LION
13, ASTV FOK

14, STV VISON

br Fob REE O REEEREE FRRERFRAREEEE OREEE RE EREE RER B RERGERAREREEREREREREEREE B KE REEEH

RGERAERERAGREHMASEE - SERAARER-HAG-ERRTERARAAGE- RGeS
AR GG e AASEE - ScRARG AAGRERRTERRAAGE-ACHEARRee et
FRGERAARER ARG RASEE - ScORAARRM- IR CRRTERARAAGE-FERACHAR e
RGERAARERRAGRECHAARGER - SEAARER-HAR-ERASERARAAGE - ACHARAnee e
IRGERARGHAGBEAHMASEE - SEORAARGHE- AR CRRTERARAAGE- RS Anee et
GGG ARG MASEE - ScORAARRM-HAR-ERATERARAGGE-FERACHAR e
RGERAAGERRAGRECHAAREE - SERAARER-HAR-ERRTERARAAGE-FEACHAR SR A
FIRGERAARERAGBECASEE - SEORAARGH-HAR-ERRTERARAAGE-FACHAR e
RGERVAARERARGE ARG ocRAARRM-HIR-ERRTERARAAGE RS Anee e
RGERAAGERRAGRECHARGE - ScAARER-HAR-ERRTERARAAGE-EACHARAnee e
FIRGERAARERAGBECASEE - SEORAARGH-HAR-ERRTERARAAGE-FACHAR e
FRGERAARGARGEMASEE - ocRAARRM-HAR-ERRTERARAAGE-FRACHAR e
RGERAAGERRAGRECHARGE - ScAARER-HAR-ERRTERARAAGE-EACHARAnee e
GGG RASEE - ARG AR-RRSGHRAAGERRACHER Aneepar

Figura 3. Se muestran 180 nucledétidos del Alineamiento del genoma de Astrovirus

DISENO DE PRIMERS POR REGIONES.

Regién ORF 1la: de los 2670 nucleétidos (nt) que contiene la region, se disefiaron

dos pares de primers en sentido 5°- 3" en regiones consenso, el tamafio de los

fragmentos flanqueados fue aproximadamente de1600 nt.
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Par 1:

ORFlaMex1F: 5" CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAGS (1-25)
ORFlaMex1R: 3’'ACGCCTTCGGTTGTAGCAACTAGAAS" (1775-1800)
Par 2:

ORFlaMex2F: 5GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG3 (1600-1625)

ORFlaMex2R:3’CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACCS’ (2645-2670)

Region ORF 1b: De los 1557 nucleétidos (nt) que contiene la region, se
disefiaron dos pares de primers en sentido 5°- 3" en regiones consenso, el tamafio
de los fragmentos flanqueados fue aproximadamente de1600 nt.

Par 1:

ORF1bMexF1:5 GGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG3  (2500-2525)
ORF1bMexR1:3’ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGGS" (3175-3200)

Par 2:

ORF1bMexF2:5" GGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTA3" (3100-3125)

ORF1bMexR2:3" TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACCS" (3875-3900)

Region ORF 2: de los 2361 nucledtidos (nt) que contiene la regién, se disefiaron
tres pares de primers en sentido 5°- 3" en regiones consenso, el tamafio de los

fragmentos flanqueados fue aproximadamente de1600 nt.

Par 1:
ORF2MexF1:5" AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA3" (3725-3750)

ORF2MexR1:3'CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCTS”  (4675-4700)
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Par 2:

ORF2MexF2:5" GGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAG3" (4500-4525)
ORF2MexR2:3’AGAAGAGGCGGGAGCCTCCTGCTTTS” (5475-5500)
Par 3:

ORF3MexF3:5"CCTTGGACCCACAATTGAAATCCAT3" (5325-5350)

ORF3MexR3:3’'TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGTS" (6475-6500)

La posicion de los primers disefiados y su sobrelapamiento se muestran en la
figura 4.

Genoma completo Astrovirus de conejo 6678 (nt)

ORFlaMex1 (1-1800) nt

ORFlaMex2 (1600-2670) nt

ORF1bMex1 (2500-3200) nt

ORF1bMex2 (3100-3900) nt

ORF2Mex1 (3725-4700) nt

ORF2Mex2 (4500-5500) nt

ORF2Mex3 (5325-6500) nt

FIGURA 4. Posicion de los primers disefiados y su sobrelapamiento
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PRUEBAS DE ESPECIFICIDAD

Para las prueba de especificidad de los primers realizados, se compararon contra
las secuencias reportadas del genoma del conejo (Oryctolagus cuniculus), en la
base de datos BLAST (Basic Local Alignament Search Tool), de los siete pares de
primers disefiados ninguno hibrida contra alguna region del genoma del conejo,

Como se muestra en la tabla 2.

PRIMER SECUENCIA ENTRADA ESPECIFICIDAD
TEMPLADO DEL PRIMER
DE PCR
PAR 1: No existe ningan
ORFla CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAG Ninguno templado de PCR
Mex1F ACGCCTTCGGTTGTAGCAACTAGAA en la base de datos
ORF1la BLAST, para
Mex1R (Oryctolagus
cuniculus).
PAR 2: No existe ningun
ORFla GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG Ninguno templado de PCR
Mex2F CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC en la base de datos
ORFla BLAST, para
Mex2R (Oryctolagus
cuniculus).
PAR 3: No existe ningan
ORF1b GGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG Ninguno templado de PCR
MexF1 ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGG en la base de datos
ORF1b BLAST, para
MexR1 (Oryctolagus
cuniculus).
PAR 4: No existe ningun
ORF1b GGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTA Ninguno templado de PCR
MexF2 TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACC en la base de datos
ORF1b BLAST, para
MexR2 (Oryctolagus
cuniculus).

44




Par 5: No existe ningan
ORF2 AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA Ninguno templado de PCR
MexF1 CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCT en la base de datos
ORF2 BLAST, para
MexR1 (Oryctolagus
cuniculus).
PAR 6: GGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAG Ninguno No existe ningun
ORF2 AGAAGAGGCGGGAGCCTCCTGCTTT templado de PCR
MexF2 en la base de datos
ORF2 BLAST, para
MexR2 (Oryctolagus
cuniculus).
PAR 7: No existe ningun
ORF3 CCTTGGACCCACAATTGAAATCCAT Ninguno | templadode PCR
MexF3 TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGT en la base de datos
ORF3 BLAST, para
MexR3 (Oryctolagus
cuniculus).

Tabla 2. Prueba de especificidad de primers para Astrovirus en comparacion con

el genoma de conejo (Oryctolagus cuniculus) (NCBI, 2014).

Las pruebas de especificidad de los primers realizados, se compararon contra las
secuencias reportadas del genoma de virus tipo RNA de cadena sencilla en la
base de datos BLAST (Basic Local Alignament Search Tool), de los siete pares de
primers disefiados ninguno hibrida contra alguna regién del genoma de los virus

reportados, como se muestra en la tabla 3.

PRIMER SECUENCIA ENTRADA ESPECIFICIDAD
TEMPLADO DEL PRIMER
DE PCR
PAR 1: No existe ningan
ORF1la CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAG Ninguno templado de PCR en
Mex1F ACGCCTTCGGTTGTAGCAACTAGAA la base de datos
ORF1la BLAST, para virus
Mex1R RNA cadena sencilla
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PAR 2:

No existe ningan

ORFla GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG Ninguno templado de PCR en
Mex2F CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC la base de datos
ORFla BLAST, para virus
Mex2R RNA cadena sencilla
PAR 3: No existe ningun
ORF1b GGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG Ninguno templado de PCR en
MexF1 ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGG la base de datos
ORF1b BLAST, para virus
MexR1 RNA cadena sencilla
PAR 4: No existe ningan
ORF1b GGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTA Ninguno templado de PCR en
MexF2 TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACC la base de datos
ORF1b BLAST, para virus
MexR2 RNA cadena sencilla
PAR 5: No existe ningan
ORF2 AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA Ninguno templado de PCR en
MexF1 CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCTS la base de datos
ORF2 BLAST, para virus
MexR1 RNA cadena sencilla
PAR 6: No existe ningun
ORF2 GGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAG Ninguno templado de PCR en
MexF2 AGAAGAGGCGGGAGCCTCCTGCTTT la base de datos
ORF2 BLAST, para virus
MexR2 RNA cadena sencilla
PAR 7: No existe ningan
ORF3 CCTTGGACCCACAATTGAAATCCAT Ninguno templado de PCR en
MexF3 TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGT la base de datos
ORF3 BLAST, para virus
MexR3 RNA cadena sencilla

Tabla 3. Prueba de especificidad de primers para Astrovirus en comparacién con

virus RNA de cadena sencilla (NCBI, 2014).

Las pruebas de especificidad de los primers realizados, se compararon contra las

secuencias reportadas de bacterias en la base de datos BLAST (Basic Local

Alignament Search Tool), de los siete pares de primers disefiados ninguno hibrida
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contra alguna region del genoma de otras bacterias reportadas, como se muestra

en las tabla 4.

PRIMER SECUENCIA ENTRADA ESPECIFICIDAD
TEMPLADO DEL PRIMER
DE PCR
PAR 1: No existe ningan
ORFla CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAG Ninguno templado de PCR
Mex1F ACGCCTTCGGTTGTAGCAACTAGAA en la base de
ORF1la datos BLAST,
Mex1R para bacterias
PAR 2: No existe ningan
ORFla GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG Ninguno templado de PCR
Mex2F CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC en la base de
ORFla datos BLAST,
Mex2R para bacterias
PAR 3: No existe ningan
ORF1b GGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG Ninguno templado de PCR
MexF1 ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGG en la base de
ORF1b datos BLAST,
MexR1 para bacterias
PAR 4: No existe ningan
ORF1b GGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTA Ninguno templado de PCR
MexF2 TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACC en la base de
ORF1b datos BLAST,
MexR2 para bacterias
PAR 5: No existe ningun
ORF2 AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA Ninguno templado de PCR
MexF1 CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCT5 en la base de
ORF2 datos BLAST,
MexR1 para bacterias
PAR 6: No existe ningan
ORF2 GGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAG Ninguno templado de PCR
MexF2 AGAAGAGGCGGGAGCCTCCTGCTTT en la base de
ORF2 datos BLAST,
MexR2 para bacterias
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PAR 7: No existe ningln

ORF3 CCTTGGACCCACAATTGAAATCCAT Ninguno templado de PCR
MexF3 TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGT en la base de
ORF3 datos BLAST,
MexR3 para bacterias

Tabla 4. Prueba de especificidad de primers para Astrovirus en comparacion con
bacterias (NCBI, 2014).

Las pruebas de especificidad de los primers realizados, se compararon contra las
secuencias reportadas de protozoarios en la base de datos BLAST (Basic Local
Alignament Search Tool), de los siete pares de primers disefiados ninguno hibrida
contra alguna region de otros protozoarios reportados, como se muestra en la
tabla 5.

PRIMER SECUENCIA ENTRADA ESPECIFICIDAD DEL
TEMPLADO PRIMER
DE PCR

PAR 1: No existe ninglin
ORFla CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAG Ninguno templado de PCR en
Mex1F ACGCCTTCGGTTGTAGCAACTAGAA la base de datos
ORFla BLAST, para
Mex1R protozoarios
PAR 2: No existe ningin
ORFla GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG Ninguno templado de PCR en
Mex2F CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC la base de datos
ORFla BLAST, para
Mex2R protozoarios
PAR 3: No existe ningun
ORF1b GGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG Ninguno templado de PCR en
MexF1 ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGG la base de datos
ORF1b BLAST, para
MexR1 protozoarios
PAR 4. No existe ningin
ORF1b GGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTA Ninguno templado de PCR en
MexF2 TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACC la base de datos
ORF1b BLAST, para
MexR2 protozoarios
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PAR 5; No existe ningin
ORF2 AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA Ninguno templado de PCR en
MexF1 CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCT5 la base de datos
ORF2 BLAST, para
MexR1 protozoarios
PAR 6: No existe ningun
ORF2 GGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAG Ninguno templado de PCR en
MexF2 AGAAGAGGCGGGAGCCTCCTGCTTT la base de datos
ORF2 BLAST, para
MexR2 protozoarios
PAR 7: No existe ningln
ORF3 CCTTGGACCCACAATTGAAATCCAT Ninguno templado de PCR en
MexF3 TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGT la base de datos
ORF3 BLAST, para
MexR3 protozoarios

Tabla 5. Prueba de especificidad de primers para Astrovirus en comparacion con
protozoarios (NCBI, 2014).

Se realizd el disefio de primers para Astrovirus en conejos a partir de 97,720
nucledtidos de 14 genomas completos de Astrovirus reportados para otras
especies, lo que permitié identificar 4,630 sitios conservados a partir de los cuales
fue posible disefiar siete pares de iniciadores, es importante sefialar que estos
tuvieron una especificidad del 100% al no tener compatibilidad con ningan otro

organismo reportado.

La especificidad de los primers pudo ser corroborada al contrastarlos con 9,986
secuencias reportadas para el genoma de conejo, para virus tipo RNA cadena
sencilla fueron 439,488 secuencias, para protozoarios 1,295,078 secuencias y
bacterias 1,100,087 secuencias, por lo que en total la comparacion de los primers

disefiados se realizé contra 2,844,639 secuencias a nivel mundial.
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9. DISCUSION

Astrovirus es una de las principales causas de gastroenteritis viricas en conejos,
aunque existen otros agentes patdogenos que se relacionan con la infeccion por
Astrovirus como lo son coccidias del género Eimeria spp y virus de cadena sencilla
como Calicivirus (Stenglein et al., 2012). Dadas éstas relaciones, en nuestro
trabajo contrastamos 1,295,078 secuencias de protozoarios y 439,488 secuencias
de virus cadena sencilla sin encontrar ninguna secuencia similar a la de los
primers disefiados, logrando demostrar que nuestros primers no hibridan con este

género y con ningun otro protozoo o virus.

Otro estudio (Martella et al., 2011), muestra la infeccibn por Astrovirus en
combinacion con bacterias como Escherichia coli y Salmonella spp, en un 79% de
los casos; se contrastaron 1,100,087 secuencias y de igual forma no existe

ninguna hibridacion con nuestros primers.

Para Astrovirus la especificidad encontrada es del 100% para los primers
disefiados, en contraste con los primers reportados por (Martella et al., 2011) que
tienen de 91.9% a 96.6% de especificidad comparado en BLAST, seguido de la
secuencia para Astrovirus del lebn marino que presenta de 69% a 71.3% de
especificidad y para (Stenglein et al., 2012), su especificidad para las regiones de
Astrovirus ORF1B Yy 2 es de 92%.
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10. CONCLUSIONES

Se lograron disefiar siete pares de primers para la amplificacion del genoma
completo de Astrovirus en conejos a partir de secuencias reportadas a nivel
mundial de las diversas especies domesticas y su alineacion. Se comprobd su
especificidad de cada uno de los pares de primers y sus regiones ante: virus tipo
RNA cadena sencilla, bacterias, protozoarios y conejo, logrando comprobar que
los primers no tenian ningun tipo de compatibilidad con algun otro microorganismo,

manifestando alto nivel de especificidad al genoma de Astrovirus en conejos.

Es necesario completar mas pruebas, como la técnica de PCR para comprobar la
eficacia al 100% de los primers disefiados, sin embargo dichos primers cumplen
con las caracteristicas idoéneas para tener un desempefio exitoso en la

amplificacion del genoma completo de Astrovirus.
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11. SUGERENCIAS

Se sugiere el implementar investigacion en el area de diagndstico molecular, ya
que en México no existen reportes al menos para lo que aplica en Astrovirus en

conejos y a nivel mundial es muy escasa.

Implementar el uso de bioinforméatica y bancos de datos para analisis de

proyectos, iniciacion y completo de los mismos.

Probar mediante la reaccion de PCR los iniciadores aqui disefiados para la

amplificacion de Astrovirus en conejos.
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13. ANEXOS

13.1 SECUENCIAS DE GENOMAS COMPLETOS DE ASTROVIRUS
REPORTADAS MUNDIALMENTE POR ESPECIE.

> Astrovirus genome in rabbits. Num. access in GenBank : JF729316.1

CCAAAGGTGGCGATGGCGGCTAGAGCCGGCCAGAGAGCCTATTACCACTCTCCAGCTGATGAGGCCCTTG
GCCTTGGCAACCCCAAGGCCAGGCGGATCCTCAGGCGGGCATCCGCCGCAGTCAGGGGAAATCTTAAAAA
GATCTTCCCTGACCCCATTCCTCTAGCCATTGGCTATCCATTACGTGGGTACTATTGGCCGACTACAGGT
TTCCAACGTGTAATTTCTGCGTCTGGAGTTGTCGGCGATGTGTACCGCACCTACGTTTTGGATGTTGTCT
CTGGTTCAGAGGATTGGGTTGAGTTCCCCGCTGAAGAAGACCAAACCACGGCTTTTTTCGGGCAGCTCGT
CTGTCACCATGAGCGTGTTAAAAGCCTAAACCGTGGACTTCGCAATGATCTTGCTTCATCCAATCTTCGG
GAAGAACTCCTACGCGGTGAACTTGCTCGCTTGAGACGTGAAGATCAGCCCTCGACCACCCGGGCTTACT
ATTCTTGGAAGATCATGTGGATCATGTTCAAGATAGTGGCCCTGTCCTTTACTCTTGGTATGATTTTTCA
TCACGCTAGCGCGGAAACAAACATCACACCCCCTGTCCAAGGGCCAGCCCGTGAGGGTTGGTTTGAACGT
GCCTGGTTCGGTGAGTACAGGGATTGGCACAGGACCGTCACTGCTAAGCTCGCTGACGGCTACGTTGAGA
AGGACAGAGCTTTAGATGATGCTAGCGAAGCTGCTGAAGAGTTTAGGACAAAAGCTGAAGCCTACCGGGA
AGCCGGTAAGAAGGTCGACCAAACTTTAGGCGAGATGTGGTCAATAGACTGGTACAAGAGGATCATGACT
TTCCTTGAGTGGGCGCGGGTCCCCAATGACCATTGGATTTACCCTACAGCTCGGATGCTTGCAGTCATCT
TACCTGAGGTCCCCTGGTGGGCCCTCGTCGCGACAAGTCTTGCTGTGTGGCGTACCTTCAAGGATCTGCA
CCCGCTTGCTGCTCTCGCCTTTCTCGTCATGGCGACCATGACCAAAATGAAGTTTGCCGCCTTGACTGTA
ACTCCTTTCCTGAATCAGGTAACGACTATCAGTTTCTTAATTATCGGAACAGTCTATTTTATAGACCCAG
TAATTGGCATCCTTGCCGCCTTGCCGCTCGTTCCGATAATTGCTCTAGTCTGTTGTTTCCTCCCTGATGT
TGATTGGCGCCAGATGGTCTTTGGACACGCACTGATTACATTGTGCGTGGTTAGTTGCCACTTTGCCGAT
CTTTTCGGGCTTGGATCTAACGCCGTTGCCGCGGTCCTCCTTTGTTACCGCATGTGGAAGGCCATAGATG
GCTTCGGTGCTCAGACTGTTGAGTTTAGGGACTCTACAGGGAAGGTTATTGCCAAAACATCAAATGTTCC
AAATTGGCTCTGGAAATTTGGGCAGAGCGCGTTCAGAGCCAAGCAGAAGTTGAGGCAGAAGTTGAGGAAC
ACCGTTGCACCATTTGTGCGCGTTTGCCCAGAATCACTCTGTACTGTCACCGCAGGGGACTCCCAAGGGA
CTGGCTTTAGGTGTGGCAACGACATAGTAACTGCTAAGCATGTTGTTGCTGGGCTTAAGGTGGTTGACGT
CACATACAATGGCGCGACTTACCAAGCTGGGATACGGCTTGAGCTTGAGAAGGACATTGCTCTTCTTAAG
CTCCCTCCCCAACTTCAAACTATGCCCAGCCTCAAGATTTCCAAAAAACCCGTCTATGACACCATAACGA
TAGTTGCTCGTGACGGTGTTGGAATTCTAGTTGCTACAACCGAAGGCGTCTGCCATGGGGACACCATATC
TTATGCCTGTCCTACTCGGGATGGCATGAGTGGTGCTCCTGTGGTTGACATTAATGGCCATGTCCTTGGG
GTACATCAGACCAACACAGGCTACACTGGCGGCGCGGTTGTTTTGACTCAGGTGGATGTTCAGCCTGTCA
GTCAGAAGGAGCTTGAGCTCCTAGAGCTTCGCAAACAAACCGAGGCCCTTAAGCAGCAGCTCGCTGACTT
GCTAGCCGGTAAGAACCCTGCCTGTGGAATCTCCAGTCCTCAATCAGAGAGGCCCAATCCTGTGGTTGTT
TTGCCAGACCCTGTGCCTGAACCAGCCAAAATAGTCGCCCCACAGTTACCTGAGGACCTACGGCGACTTA
ATGAAGAGATCAATAAGATGGCAGCAAAAAGTGAGACAATCCTCCGTAGGATGGATGATTTTGGTCAGGC
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CATTAAGGATCTTGAGAAACAGCGCGCCGCTGATGAAGCTGGAAACCAGAAGGTCTGGGATGAAGTCAAA
AAGAACATCAGTGAACAGCAGCAGAAAAACGAGGAAAAGATTACTGAGTTCGCTCAGCGGATGAGTCAAC
AGGATGAATCACAGGTCATCCAGCTCGTTCGTGCCGCTGTCCAACAGGAGATCCAGATTGTTCGAGATGA
GCTCAATCAGATTTTCTTCCAGAAGAAGAAGGGCAAGAACAAGAGGGGTAGGGGTGCCAAGAAAAGCAGG
CCCCTCCTTAGGAAGGGCCAGAAAATGCTGACAGAAGAGGAGTATGATGAGCTCCTTTCCAAAGGCCTTT
CCCGTGAAGCCTTGCTTGATGCCGTTGAAGAGATCGTCCGTAATAAGATTGGTTACCCTGAATGGAGTGA
TCCTGATGATTACTCGGATGATGAGGACGATCTTTTTGAGATGGGTTATAATATTAGGCGCGCTTGGCCC
CCTGATGACTTCGAGGAGGAACGTGAGAGTCGTGAACGGTTTGACCCCGACGATGAGAAATACTTTTCCA
AGTACGCTGACTGGGACTCTTTTTCCCAGGGTGTCAAACTAGTTGAGGTTTGTGACAAACCGATCTGGGA
CGACTACAACTGCGGTCCCTGCCCTCAACAGCACCTCTCGAAGTATGACCCTTCTGAGTTCATAATGACC
AAGGTTGATATGCAGCTCCTCAAGGACTACATATTGGCCCTCAAGACTCTGGTCAGTGCCTCCAAGGATC
TTTCAGCTGACCTCTGGAAGAAACATCAGAAACAGCTTACTGATAAAATGAATGAGGCCCTTTTTAAGCT
AGATATGGCTGCATGGGAAAATGGTCTCGAGCCATTTGTACAGCGCATGAAACCGCGCAAGCAGAAAAAC
CCTCAGGTTTCAAAAAACTCCCAGAAGGGGACCAAACCATCTGGTCCCCAGAAGAATGCAAACTAGACTA
TTGGAGACAGCTAGTGGGTCCTGGTACCCGCTGGCTTGTCCCTGCCAGCTACCCGCTGGTGGGATCAGTC
CCAATTAATAGGCCAGTAATTGATGATAAGTTAGTTGATGAACCCTTGCTTGGCCTTCTACCACCAGTTG
ATCCAAATTTAGTTGAGCTCTATGGCCCCTCCACGTGGGGCCCTGAGGCATATGCCACCAGCTTCGATAA
GTTCGAATACGGCCAGTGTGATGACTTCTTTTCTAAGTATCCTGAGATGTGTGAGTTTGCTGATTGGGCC
TTCTATCGGCATTTCGCTTACCTCCAGGATTCCATCTTTGTCAACATGATGGCCACTGAAAAGAATCAAG
AGTCCACTCCCGCCTACCCCAAAATGATGCGGTGGTCCACTGAGGCAGACTACCTCTCTGATTGTGGGTG
GCGAGACTATATATTAGAATTTGACCGTATCAAGGCTGGTGCTCGCCCTAAAGTGTGCTGGTATCTTTTT
CTCAAGAAGGAGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGATAAGCATGACATCCGTCAGATTGTCTGCTCCGATC
CCATCTACGCACGCATAGGGTGTTTCTTTGAACAACATCAGAATGCCCAGATGAAGACAGTCACAGAGAG
CTCTTCTGGCCAGTGTGGTTGGTCACCCTTTTATGGCGGCTTTGAACAACGAGTGCGCCGCCTTGAATCA
AAGGGTAACCACTACTACATCGAGTTTGATTGGACACGCTTTGATGGCACCATACCTGTCCCTTTGTTTA
TGCATATTAAGAAGCTGCGCTTCTCTCTTTTCCGCAAGGATTTGAGAGATCAGTATGCATCCATATACAG
ATGGTATTGCAAGCAGCTCCTCAACAGGTATGTCGTACTCCCCTCTGGGGAGGTCACCATTCAGCGGAAG
GGAAATCCTTCAGGCCAGATAAGCACCACCACAGATAATAACATGGTCAACTATTGGCTTCAAGCATTTG
AGTTTGCATATCTTAACGGTCCCGACAAAGACCTTTGGGACCGTTATGACACCCTTATATATGGTGATGA
CAGGCTCACCACCACGCCTGTCCTCCCATCTGATTATGTTAATAAAGTTGTGAAAATGTATAAGGATGTC
TTTGGAATGTGGGTTAAACCTGAAAAGGTGATAGTCCAGCCCAGTCCCATTGGGCTGTCCTTTTGTGGTT
TTGAGATCAACCCAGACTATCTACCTGTTCCATCACAACCATATAAGATGATGGCCTCACTCCTGAAACC
AGCAAGTAAACTGCAGGATGTAAGTAGCCTCCATGGGAAGCTCTTGTGTTTTCAACTGCTGATGCATAAT
GCTCCTGATGACCATCCTTTTAAGGAGTACCTCGAGAGGTGCCTGGTTGCGCTTCGCAGCCACTCTCTTG
GAAGCGGTTTGCCCTACCGCTTCACGGAAGAGCAGCTTGATTACATTTGGAGGGGAGGACCAAAACAGAG
CTATGGCTAACAAGCCTGCTCCAGTCCCCTCTCGTGGTCAGCGGGCTCGCCGCCGGLCGEGGCCCGCGCTGL
GCAGAGTCAGCAAACGGCGCAGAAACGTGCCAGACGCCGCCGAAACCCACCAAGGCAGCGTAGACATCAG
CGACGGACCAGGGCCGTTGCTCGCAGTGAAGTGAAGCGCGAGGTCCACCGCCTCGGCCTTACTGGGCCTA
AGGTCGCCGTTTCCCAGACGGTTACGGCGACATTGGGTACGATAGGAGCTAATAGCTCGGACCGTGTCGA
ACTCGAGATGGCTTCAATGCTCAATCCTGCCCTCGTGAAAGAGACAAACGGCTCCAATGCTTTTGGCCCC
ATTCAAGCCCTTGCGGCCCAGTTTGGCTTGTGGCGGTGTGTACAGGCTCACATTAGGTTCACTCCTCTTG
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TTGGCTCCTCCGCTGTTTCAGGTACTGCTGTCAGAGCTTCCCTCAATTTGACATCGACCCCTGGCTCAAC
TTCATGGTCCGGACTTGGCGCTCGCGTTCACCGCGATGTCAATGTCGGGCAGTCTGGCATTTTTAAGCTT
GCCAGAAAACAGCTCGCTGGCCCTCGTGAGTCCTGGTGGCTCACTAATACAAATGATGACAAAACCCAGT
CCCTTGGACCCACAATTGAAATCCATTCCTTGGGCCAGACAGTTTCCACCTATCAGAATACACCATATGC
TGGGTCCTTGTTCCTTGTTGAGCTTCGTGCTACCTGGGAATTCGCAAACTACCTCACCCAACCGTCATTG
GCAACACTGTCAAAGCAGGAGGCTCCCGCCTCTTCTGTCACCATTGACGCTGCAACTGCTGGTGAGCCGA
TCACTATGACTGTCACAGACGCATCGACAGTTGAGGCCCTGTCATTGCTTTCGGACATGCCCTACTCTTC
CCTCTCTAGGGCTACCGGGACCTCTGTCTCATCTACGATCTTCCAGGTTGTTGATGCCTCTGTTTCCACT
GCAGCCAGCCTTCTTCCACCTCCTTTTGGTTGGCTCCTTGCAGGCGGTTGGTGGTTTGTGAAGCGCGTGA
TAACATCAAGCACTCGCGCCAACACAGTGCAATTTCAGATCTACGCTTCTGCAGAAGATGCTGCTGCTGA
CCGGCCTTGCATTGCAACTGGAACCTCCACTCAACAGAGTCTCTCAGGCGTTGTACAATTCAATCAGATC
AATGCGCCCAACACCGGCACAAGCACAGTAAGTGTCGTGCAGGGTCGAGTGGCAAATCCAGAACTCCAAC
CAGGTGACCCCTTTGGCCTACTCGCTTTCGGGCTTACTCCAGTCATCTACTTGTCCAACACATTTAACAA
GAATCTAAATGGCTGGATACAGAATCATGTGAATGCTGTGGTTGGCCTGTGGATCCAAGATTCCCAGGGC
AACTATAGTGGCCGCGTCAACCAGGCTTGGGTTTTTGACACCGCCGTCTTCACAGGTCACGGGTTTGTTG
CCCCCGACCCTCCACCTAACCAGAGTTTTTCTGTTGTCTCTAGAGTTAACTCCACCTCCAGCTCCGTTGT
CACCCGTGATTTTGCAGGCTACTTTCAAGCGGGCAGCGAGATTGGCTCTGGCACCCAGACAGCACTCTTC
ATGCTTTGGCTCATGCCCTCACAATCCCAGTCCATCGGGACGGCTACCAACACCTACAACCTGGTCGCGC
CAACCCCCGGTGCGGCCTCCACTGGCTATACATCTGGCATAACCACATTAACCAGCTCAAACCAGGTGGG
CGTTCACATCCCGTCTAACACCAGCTACTTGTTGACTGTCTGCATTGGTGATAATATTTCCACTGGCATT
TACCAGAATGGCAGCCAGACCATGACTTTTCCAAACCCCTTTGCGGTGGTCGTCAACTATGCAGTTGATG
TTTGTGGCTGTGGACCTCTTGGCTATGGTGCCCCTGTTTATACTGGCCTGCCAATGAATGCCCCCTACGC
TGGTGAGTGGCAGCGTGCCTCCGGGGCAAGGGTCGACCTTCGCACCGTTCGCTTCAGAGATGACCCTGAC
GGTGAGGAGGTTGAACCCGCTGATTACTGGAGTGGTGATGAAGAACCAGACTTCTTGACATCTGAGTCTG
AGGAAGAGGGTGACAGTGGCTATACCACGGGCAACAGCGAGGAAGAAGACTGGAAAGCAGCACTTGACGG

CGATTACATCCGCCGTGACCAGCTCCCTCCATGGCTCGCACACCTCTGGGACTGGTTGTTTGAGCATGAC
ACGCCCGATTCTGTTCATCCACCATCAGATGAGGTTGACTGGGCATTTCAACTCACTTTGAGGATGTCAA

CCTCCAAACACTTCGAGTTTAAGCATCCCTATGATGATTATCAATCCGAGTCTCGTGCCCGCGTGCAATT
AGCGTTGGGCGCGCAATTTGACCCGGAGACTGCAGCCCATAGGGCTATGCGGGCATGCCCCCACCCAGCT
TACTCCGCCATTGTTAGTCGCTTTGATTACAATAGAGCGGAGCGGGGTATGTCTAATCTCGAAGCTAAAA
AAGAAGCTGCAGCCTACGCTTTATTGCGTTTTTCTCGCTAGGGGCAATCATCCCCTAGCTTCTCTTTTCT
CTTTCTTTCCTTTGGGTGTTAATCATTTTAAAATTTTCACCATTGGGTTTAATCAGGGAAAAAAAAAAAA
AAA

> Astrovirus genome in human. Num. access in GenBank : NC_001943.1.

CCAAGAGGGGGGTGGTGATTGGCCTTTGGCTTATCAGTGTATAGATAACATTTCTCTGACCGTTTACCAC
ACAATTAACAACAATATGGCATACGGTGAGCCATACTATAGCTCTAAACCTGACAAAGATTTCAATTTTG
GAAGCACAATGGCACGTAGGCAGATGACACCTACTATGGTAACAAAGCTTCCCAAATTTGTTAGGAATTC
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TCCACAAGCTTATGATTGGATCGTAAGAGGTCTGATCTTTCCCACCATTGGTAAAACTTATTTCCAACGA
GTTGTTGTGATTACTGGTGGGCTTGAGGATGGAACATATGGCTCATTCGCATTTGACGGTAAAGAGTGGG
TAGGGATCTACCCAATAGAGCACTTAAATCTCATGTCATCTTTGAAACTGATACACAAAGCCAACGCTCT
TCAGGAGAGACTGCGTCTCTCCCAAGAAGAGAAAGCCACCCTCGCTCTGGATGTGCAATTCCTTCAACAT
GAAAACGTGCGATTGAAGGAGATGATCCCAAAGCCAGAGCCACGGAAAATACAGATGAAGTGGATAATAA
TGGGAGCAGTGCTTACATTCTTATCTCTGATACCTGGGGGTTATGCGCACAGCCAGACCAACAACACCAT
ATTTACTGACATGATAGCTGCCTGCAAGTACTCAACTGAGACACTAACAGAAAATCTTGACCTTAGAATC
AAGCTTGCACTAGCAAACATAACCATTAGTGATAAGCTAGATGCTGTGAGGCAAATTCTTAACTTTGCCT
TTGTGCCCAGAGCCCATTGGTTGAGAACTGTGTTCTATTATATCCATTACTATGAAATGTGGAATATTTT
TATGTTTGTTCTTGCTATTGGCACTGTCATGAGGAGCGCCCGCCCTGGTACAGACTTGGTTACACTTGCA
ACATCCCACTTGTCTGGTTTTAGGATGGCTGTCCTACCCACAATTCCATTTCACACCACTATGACTTTGT
GGGTTATGAACACACTTATGGTTTGTTATTATTTTGACAACTTGCTAGCAATAACATTGGCAATCTTAGC
ACCAATTCTTGGCATTATCTTCTTGTGCTTCATGGAAGACTCCAACTATGTGAGCCAGATACGTGGCCTT
ATTGCTACAGCAGTATTAATTGCTGGTGGGCATGCATGTTTGACACTCACAGGCACGACCACGTCATTGT
TTGTTGTCATACTAACCTGTAGGTTCATACGTATGGCAACTGTTTTCATTGGCACCAGGTTCGAGATCCG
TGACGCTAATGGAAAGGTTGTGGCCACTGTACCAACTAGGATTAAAAATGTTGCATTTGACTTTTTTCAG
AAGCTGAAGCAGTCAGGGGTGCGAGTTGGAGTCAACGAATTCGTTGTCATAAAACCAGGTGCATTATGTG
TTATAGACACCCCTGAAGGAAAAGGGACAGGTTTCTTTTCTGGCAATGACATAGTAACAGCAGCACATGT
TGTTGGCAATAATACTTTTGTGAATGTGTGCTATGAGGGTTTGATGTATGAAGCGAAGGTGCGGTACATG
CCCGAAAAGGATATAGCATTCTTAACTTGTCCTGGTGACCTGCATCCAACAGCAAGATTAAAATTATCAA
AGAACCCAGATTATAGTTGTGTCACAGTTATGGCTTATGTGAATGAGGATCTTGTGGTTTCAACCGCAGC
AGCTATGGTGCATGGCAACACTCTTTCATATGCAGTTCGCACCCAGGACGGGATGTCGGGTGCACCAGTC
TGTGACAAATATGGTCGGGTGTTAGCAGTCCATCAAACAAACACTGGGTACACTGGAGGTGCTGTCATAA
TAGACCCAGCAGACTTCCATCCAGTGAAAGCCCCATCTCAGGTGGAATTGCTCAAAGAGGAAATAGAGCG
GCTAAAAGCTCAACTGAACTCTGCCACTGAGAACGCAACGACTGTAGTTACACAACAACCTAGTGCTGCA
CTAGAACAGAAAAGTGTCAGCGATAGTGATGTAGTTGACCTTGTCAGAACTGCAATGGAACGTGAGATGA
AGGTGCTGCGTGATGAAATCAATGGAATACTTGCACCATTCCTACAAAAAAAGAAAGGTAAGACCAAGCA
TGGTAGGGGTAGAGTCAGGCGTAACCTTAGAAAAGGTGTGAAACTTCTTACCGAGGAAGAGTATCGAGAA
CTCTTAGAGAAAGGTCTTGATCGTGAGACATTCCTTGATCTCATAGACCGCATTATTGGTGAGAGGTCTG
GCTACCCTGACTATGATGATGAAGATTACTATGATGAAGATGATGATGGCTGGGGAATGGTTGGTGATGA
TGTAGAATTTGATTATACTGAAGTAATTAACTTTGACCAAGCAAAACCAATTCCTGCCCCGAGAACAACC
AAGCAAAAAATTTGCCCCGAACCAGAAGTCGAATCACAACCACTTGATTTGTCCCAAAAGAAAGAAAAAC
AATCAGAATATGAACAACAAGTGGTGAAGTCTACCAAGCCTCAACAATTAGAACATGAACAACAAGTGGT
GAAGCCTATCAAGCCTCAGAAGAGTGAGCCTCAACCATACTCACAAACTTACGGCAAGGCACCAATCTGG
GAATCTTACGATTTTGACTGGGATGAGGATGATGCCAAGTTTATTCTGCCAGCGCCACACCGGTTGACTA
AGGCAGATGAAATAGTCCTTGGATCCAAAATCGTCAAGCTTAGAACGATTATTGAAACAGCCATAAAGAC
TCAGAATTATAGTGCATTACCTGAAGCAGTATTTGAGCTCGACAAAGCAGCTTATGAAGCAGGTTTGGAA
GGTTTTCTCCAAAGGGTTAAATCGAAAAACAAGGCCCCAAAAAACTACAAAGGGCCCCAGAAGACCAAGG
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GGCCCAAAACTACCACTCATTAGATGCATGGAAATTGTTGCTAGAGCCTCCGCGGGAGCGAAGGTGCGTG
CCTGCGAATTTTCCACTATTAGGCCATTTACCAATTAATAGACCCATCTTTGATGATAAGAAACCCAGGG
ACGATCTCCTTGGCCTACTTCCAGAACCAACCTGGCATGCTTTCGAGGAATACGGACCAACCACATGGGG
CCCACAAGCTTTTATCAAATCTTTTGATAAATTTTTTTATGCAGAACCAATTGACTTTTTCTCAGAATAT
CCACAGTTGTGTGCTTTCGCTGATTGGGCAACTTATCGCGAGTTTCGGTATCTAGAGGATACTAGAGTGA
TACACATAACTGCAACTGAGAAAAACACTGATTCAACACCTGCTTATCCTAAAATGAATTATTTTGACAC
TGAAGAAAATTACCTGGAAGCACATGGGTGGGCACCATATATTAGAGAATTCACTAGGGTCTACAAAGGA
GACAAACCTGAAGTACTTTGGTACCTATTTCTTAAGAAAGAGATCATTAAGGAGGAAAAAATTAGGAATT
CTGATATCCGGCAGATAGTGTGTGCCGACCCCATTTACACCAGGATAGGGGCGTGCTTAGAAGCGCATCA
GAATGCCTTAATGAAACAGCATACCGACACCTCAGTTGGTCAATGTGGGTGGTCACCAATGGAAGGCGGC
TTTAAAAAAACCATGCAGCGCCTGGTAAATAAAGGGAATAAACACTTCATTGAGTTCGACTGGACCCGCT
ATGATGGAACTATACCACCAGCACTCTTTAAACACATCAAAGAAATTAGGTGGAATTTCATCAATAAAGA
CCAACGTGAAAAGTACAGACATGTACATGAATGGTATGTTAACAACCTCCTTAATCGCCATGTACTTCTA
CCATCTGGTGAAGTCACCTTGCAGACGCGAGGTAATCCATCTGGTCAGTTTTCAACAACAATGGATAACA
ACATGGTTAACTTTTGGTTACAGGCTTTTGAGTTTGCTTATTTTAATGGACCAGACAGAGACCTTTGGAA
GACCTATGACACTGTAGTTTATGGAGATGACAGGCTTTCTACAACACCTTCGGTGCCCGATGATTATGAG
GAGAGAGTGATCACTATGTATAGAGACATCTTTGGCATGTGGGTTAAGCCTGGGAAGGTTATCTGTAGAG
ACAGCATAGTTGGATTGTCCTTTTGTGGCTTCACTGTTAATGAAAACCTTGAGCCTGTGCCAACTTCTCC
TGAAAAGTTAATGGCATCACTGTTAAAACCTTACAAAATATTACCTGATCTTGAATCACTCCATGGGAAA
CTCCTATGCTATCAGTTGCTTGCTGCGTTCATGGCAGAGGACCACCCCTTTAAGGTGTATGTGGAGCACT
GCCTCTCGCGGACTGCAAAGCAGCTTCGTGACTCTGGCCTTCCAGCCAGACTCACAGAAGAGCAACTCCA
TCGCATTTGGAGGGGAGGACCAAAGAAGTGTGATGGCTAGCAAGTCCAACAAGCAAGTAACTGTTGAGGT
CAGTAATAATGGCCGCAGCAGGAGTAAATCAAGGGCCCGTTCACAATCTAGGGGCCGAGACAAATCAGTC
AAGATCACAGTCAATTCAAGAAACAGAGCCAGGAGACAGCCCGGACGCGACAAACGTCAATCTTCTCAAC
GTGTCCGTAACATTGTCAATAAGCAACTCAGGAAACAGGGTGTCACAGGACCAAAACCTGCAATATGTCA
GAGAGCAACAGCAACCCTTGGGACAGTCGGGTCAAACACCAGTGGCACCACTGAGATTGAGGCGTGTATT
CTCCTCAACCCTGTCCTCGTTAAGGACGCTACTGGAAGCACTCAGTTTGGCCCTGTGCAGGCGCTAGGTG
CACAGTATTCCATGTGGAAGTTGAAGTATTTGAATGTCAAATTGACCTCTATGGTTGGTGCATCTGCTGT
TAATGGTACTGTCTCAGGGGTCTCACTTAACCCCACTACCACGCCTACTTCTACTAGTTGGTCAGGATTA
GGTGCACGTAAACATCTTGATGTTACGGTTGGTAAGAATGCAACATTTAAATTGAAACCTTCTGACCTTG
GTGGACCTAGGGATGGCTGGTGGCTCACAAACACCAACGACAATGCATCTGACACCCTGGGACCCTCCAT
TGAAATACACACACTCGGACGAACAATGTCCTCATACAAGAATGAGCAGTTCACAGGAGGGCTATTTTTG
GTTGAACTTGCTTCAGAGTGGTGCTTCACAGGTTATGCTGCCAACCCAAACCTTGTTAACTTGGTCAAGT
CAACAGATAATCAAGTATCTGTGACATTTGAAGGAAGTGCAGGATCACCATTAATAATGAATGTGCCAGA
GGGGAGCCATTTTGCACGAACAGTTCTTGCACGCTCAACAACACCCACCACTCTAGCGCGTGCAGGAGAG
AGAACCACCTCAGACACAGTATGGCAGGTGCTCAATACAGCTGTATCTGCTGCTGAGCTTGTCACGCCTC
CTCCATTCAATTGGTTAGTTAAAGGAGGTTGGTGGTTTGTGAAACTCATTGCCGGGAGAACCAGAACTGG
CTCTCGTAGCTTTTATGTGTATCCCAGCTACCAAGATGCTTTGTCCAACAAGCCAGCACTCTGCACCGGC
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AGCACTCCAGGAGGCATGAGGACGCGGAATCCTGTGACAACCACCCTACAATTCACACAGATGAACCAAC
CTAGTCTAGGGCACGGTGAAGCACCAGCTGCGTTTGGTAGATCCATTCCAGCACCTGGTGAGGAGTTTAA
AGTCGTCCTCACGTTTGGAGCCCCAATGAGCCCTAATGCAAATAACAAACAGACTTGGGTTAATAAACCT
CTTGATGCGCCTTCAGGCCATTACAATGTGAAGATTGCAAAGGATGTTGACCACTATCTAACCATGCAGG
GTTTCACTTCTATAGCTTCTGTTGACTGGTACACCATAGATTTTCAACCATCTGAGGCCCCTGCCCCAAT
ACAAGGCCTGCAGGTACTTGTGAACAGCTCGAAAAAAGCTGATGTGTATGCCATCAAACAATTTGTTACA
GCGCAGACCAACAACAAGCACCAGGTTACAAGCCTGTTCCTAGTAAAAGTGACAACTGGTTTTCAGGTGA
ACAACTACCTGAGTTACTTTTACAGGGCGTCTGCCACTGGGGATGCCACAACTAACCTGTTGGTTAGAGG
AGACACATACACAGCAGGGATAAGTTTTACCCAGGGTGGATGGTATTTGTTGACAAATACATCTATTGTT
GATGGGGCTATGCCACCTGGTTGGGTCTGGAATAACGTGGAACTTAAAACTAACACAGCATATCACATGG
ACAAAGGCTTGGTCCATTTAATAATGCCTTTGCCTGAGTCCACGCAAATGTGTTATGAGATGCTGACATC
TATACCACGCTCCAGGGCATCTGGTCATGGTTATGAGAGTGACAACACCGAATACTTGGATGCTCCAGAC
TCTGCTGACCAGTTTAAAGAAGACATAGAGACAGATACAGACATTGAGAGTACAGAGGACGAAGACGAAG
CGGACAGGTTTGACATCATAGACACTTCTGATGAAGAAGATGAAAATGAGACAGACCGTGTAACCCTCCT
CTCAACTCTCGTAAACCAAGGAATGACAATGACGCGTGCCACAAGGATAGCAAGGCGCGCATTCCCCACG
CTTTCCGATAGGATCAAGCGTGGAGTATACATGGACCTGCTTGTCTCGGGGGCAAGCCCAGGCAATGCAT
GGTCCCATGCGTGTGAAGAAGCACGCAAAGCAGCAGGGGAAATCAATCCCTGCACATCTGGAAGCCGCGG
CCACGCCGAGTAGGAACGAGGGTACAGCTTCCTTCTTTTCTGTCTCTGTTTAGATTATTTTAATCACCAT
TTAAAATTGATTTAATCAGAAGC

> Astrovirus genome in duck. Num. access in GenBank : KF753807.1.

CCGAAGGTGGTTGTCGGGGCGATGGCCCAGGCGGGCAGTGGAGCGTTCTCCACCTTGGACCAACGCAAGG
AGCGCCAAGAAGAACAGGCGCAGGCTGGGCTGGACAAAGTTTTCCAGTTCCAGGGGGTTTCAGAGCTTTA
TTCTCGCATGAAACTCCTATATGGTAGATTCCCAGCTTGGAGTGCGCTTATGAAGTGCAATGCCATATAC
CTTAAAGATGTGAAAACAGCTATTGGCGTTGATGGAACCCGCTATGGGCTGTTCTTTGCCGACACCCCTA
CTAATCCAACATGGTCTCCCGACATTGGAGCCAATCTTTTGACTATTAATGAGAAAGCTTGTCTTGATGC
TCAAAATGCCAAACATGAGCGTCTTCAATCGTCTTTAAAGACTACAAGCTCTCTGGTTCATCAGGTTATG
GAAAAAACAAAAGAGGCCAGGACATATTTTGAAGAAGCTGATAAATTGCAGAAAAAGATTGACAATCTCC
ACGAGAGCAATAGGCTTTTACATCGCAAAATTCAAGAGAAGCACAAGGACACCCTCCAGAACATGATGGT
CAAATTGTATGACACGCAAAAAGATAGAGATGCCTGGGTGAGAAGATGCGCGTACTTTGAGGAAGAAAAT
CTCAATTTGCGCAGGAAACTCAAAGAAAAGGAAAATTCTTGGATCTCATTCACCTGGGATGCAATCGGCT
GGATTGTGATTGCCATTCTAGTCTTTGGCATGATAACCCTGGCTGATGCTAACAACCAGACACCAACAAC
AACCTTTCGCATTACACCTAAACAGGCTGAATTTATGACAAATGAAGAGCTTCTTTTCGCGGTCAAGAAA
TTTAGACTAACCAGCTGTGAGGAACCCAAAAAAGGATGTGTCATGTACAATGCCTATTTTGACACTAAAG
AAATGTCCTTCTTGGAGGTTTTGTCATTGTGTGAGAAACCAAATTGGCTTCCATCCAGGTCTTTTAATGA
AACACGACTACAAAAAGAGTGTGAGAAATTTTTTGGGAAGTTTTGGTGCCACAACAAATTGGTTGACCTG
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ATACCTTATGAATGTCAAGAAGAACATGTGTTGAAGTTAGTACAAAATCAGATTAGTGAATTTCGCACCA
TAGTTGTGAAGGCCTATCAACAACTGTTTGAGTATAGACTAGACATTTGGATTACATCTCTCTTTAGTCT
TGTTTTAGCAGGAAAAAAGGATAGGCTTATCAAAATGTTTCCCTTTATAGCCTTATCCTGGTTTTTTAGG
TTGCCAATCTTTTTGGTGTGTGTTGCTGTCAACCTCTTTCCGCTAACATCTTTGCCTTTTGTAGCAGTGC
AGCTTATTTTTTCACAATATATCATGATAAATGCATTCTTGATGTGGATTGTATTAACCTTGGTTGCTTT
TTATTGGAATGAAGGACCTAAGATTTTAGTTGAAATAAGTTTTGCGCTCTTATATACAGTGGGATTCATT
GGATGGTCCATTGCAATAATGGTGGGTACACAACTAAATATCTCTCTAGTGTACCAGATATTGTTCTTTT
GTATTATAACTACTACTGTATGTGGCACAAAATTCGCATGTTCAACTATAACGGTCCAGAACCCGGATGG
CACAACAACGAAATACACTCGATTTGGAAAAATGAAGACAACAGTTGCTAACCAGTGTAAGAGGGTATTG
ACGGTTTTACAGACCAGAGGAGTTATACCATCGACACCAACAAAAACAGCCTCAATAGTCATCGTTGAAG
GGAAGAGTGGAGCCGGTGTTGGTTTTCGCTTCATGAATTATATTTTGACAGCGGAACATGTTGTACAAGG
CTCGGACATAGCCACTATCAAATATGGGACAATTACTGTTAAATCGAAAGTAATAAAAACTATACCCATT
TTTGAATGTGTAGACAATGTTGCTGTCATTAAGCTTCCTAGTGAGTTGAATGGAGTAAAACCAATAAAGC
TGGCAAAAAAGATACAAAGTGACTATCTTACTCTTACAGCTTTCGATCCAAACTTTCAGCACACTGTGAC
ATATACAGGTTGGTGTATAATTGATGGCAATTGGCTCAATAATTCTTTTGACACCAAGTTTGGGAATAGT
GGGGGACCATATTGTGACTGTGATGGCAGATTGGTAGGAATGCATCTGGGAACACAAGGGGTACTGTCAC
AAGGTGTTGTAATTGCAGGTGCATTGCGTTCTGCTTTTCAGATAGTAGAGCAATCAACCCCCCAGGGTTT
TGACATGGAAGAGTTTATGGAGAGAGTCATTGCAGGGACTAAAACATCACATGTTGCTATCTTAAAAGAA
CTTGAAGAGCTAAGAGAAGAGATTCAATTTTTGAAAAAACGATGTGGTGATTATGATGAGTACTGGCTTA
TGCAAGCAATTTTTGGCCAGAAAAAAGGAAAAACAAAGAAAACAATAAGAGGACAAAAACATCTCGTGAC
GAAGCGAGCATTGAGTAAAGGACATTTTATGAAAATGAGGATGCTAACCGACGAGGAGTATAATAATATG
ATTGAGAAAGGATTCACTGCAGAGGAAATTAGAGAAGCGGTGAACGCCCTAAGGGAACAAGCCTGGCTCA
ATTATTGTATAGACAATGACATCGATGAAGAAGGTGAAGAAGAATGGTATGATGACCTCGCTGAGACAGA
GAGGATAAACAGAGAAATTGATGAAGCAGTGGAGAGAGCCATGGAAGACCGTGGCGAGTACTATGAACAA
AAAAAACGGCTCACCTTTGTTGAACAGGCGATGATGCACCTCATTAAAATTAGCAAGGAGCGTAGCCAAA
CAGCAAAATTAGAAGTCCAACAAGAAAATGGAGCTCAGTTGGTCAAGATGTTTGAGAAGGTCGTCACAGA
TCGAGATGTTCCTGAAGGCACCACCTCTGTTGCAGTTCTTTCAAATGGCGAAGATGTCCGTTTGATAGAG
AATAAGGACATCAATTTTGAAAAAGTTAAAAACATTCCAGTTGACAATGAAATAAAGAAAGAAACTATCC
CTGGAACAAAAGTTACTGAAATCTCAACAGGACCCGAGAATAAGAAGAATATATTAAAGAAGAAGGACAC
TCACATGCTTGAGGAAAAGAAAAATGATGTCCAGCAGGAGAAACCAGTTATCCTTGAGCAGCGCAAGCCA
AGAGCTTGCAAGTGGTGCGGTTCCACACAAAAACATGACTACCGTGATTGCAGGATGCAGAGAGAAAAAC
GCTTTTGTGTGTTTTGTGCAACAATGCATTCGATGTTTGATGGACATGTGAGACCTGTTGAATGCAATAA
CTGCAAGAAAACGTTCCAGGGGATTGAAAAGCTTGAAGACCATGTTATCAGAGGTGAATGTCAAAAAAAC
TAACTGAGGGGCCTGTAACAACAAAGGCCCCTACCCCTGTACCAGATTGGCTTAAAATATTTGCATGGGA
GGAGGATATCCTACCACCCGAGAATAAAATTGCTTTACCCGACAACGTTGATTTAATTGGACATATCCCT
GTCGACAAATTAGTCTCACGCACAAAGAAAGTGCACGATCCACTCTTGGGCTTGGTAACACCTTGGAAAC
AGGAAACATATGATTCAACAACCTGGACAGTTAGAGCGTATACTAAGATGTTTGAGAAATTTCACTATCA
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TGACCCTTGTAATTTTGTTGAACAGTATGCTGAGTTTGTATTGCTCTGTGATAACATCGTATTGCGTGAG
CACGATTATATGGCAAATAGTAATATAACTCCAATCATGGCAACAGAAAAAAATGTAGAGAGCACACCAG
CTTACCCTAAATTTCAAGCTTTTGACAGTGAAGAAGAATACTTGTCAGAGTGTGGGTGGGGTGAGTATTT
GGAAGTGGTGTCAAATCCTGACACAGTAAAACACAGGCCCCTCTGGTGGTGCTTTCTCAAAAATGAGGTT
TTAAAAAAAACAAAGATTGCCGATAATGATATCAGGATGATATTATGTACAGATCCTGTATTCACAAGGA
TTGGAGCAATGTTTGAACAAGATCAGAATAATCGTATGAAACAAAACACAGAACGCAGAGCAGCCCAGGT
TGGTTGGACACCCTTCTTTGGTGGACTTGACAAGCGCATCCGTAGGCTTGAAGGAGATGGTGACCGCTAC
TTCGTAGAAATGGATTGGACCAGATATGATGGTACCATCCCGAAGCCTTTATTTTGGAGAATAAGGCAAA
TGCGGTTTTTCTTCCTGCACGACAGTTATAAGACAGATAAGATGAAATCATTGTATGACTGGTATGTTAA
AAACTTGTTGGAAAAGGTCATTTTGCTACCAACAGGAGAAGTTTGTCAAGTGAAGAAAGGAAATCCTAGT
GGTCAGTTTTCAACAACAGTTGATAATAACATGATAAATGTTTGGTTAACAGCCTTTGAGATTTCTTTTC
TCTTTTTCCACCAAAAAGGGAGGTTACCAACAGAGAGTGAATTAGAAGAGAATTGCTCTATGATCTGCTA
TGGCGATGACAGGTTACTCTCTATAAGGAAAAACTTTGTGGATTATAACATCGATACTGTTGTGAACATG
TATAGGGAAGTCTTTGGAATGTGGGTGAAGAAAGAGAATGTTAAAGTGCAGGATTCACCAGTCGGTCTAT
CTTTTTGTGGTATGACCATAATAAAATCAAAGACTGGTTCATATGTTGGTGTACCCAATGTCAACAAGAT
ACTTTCTACACTTGAAAACCCAGTTCGCAGACTCCCAGATATTGAGTCCTTATGGGGAAAATTGGTTTCC
CTCAGAATTTTGTGTGAAAATGCTCCCGACAATGTTAGAGACTTCTTGGATGAACAGATCAACAATGTCG
AGGAGTACGCCGCCTGTGAAAAAATCACACTTCCAGAAGTCGGGCCCGACTTCTATTCCAGGATATGGTG
AGTGGAGGACCGAAATATGGTGGCGGCGATGGCCGACAAGGTCGTTGTCAAGAAGACAACAACAGTGAGG
AAACCAAGAGGTAGGAGTAGATCCCGAAGTCGTAGTCGCAGTAGATCTAGGAGTAGGACTCGGAAAACTG
TCAGGATCATGCAGCCAAAACCCAAGTCAATTATGAAGAAAGTGTCCAGAGAGTCAAAGAAAATTAAACA
ACTGGAAAAAAGGACATCTGGTCCAAAGATAAATGACACTTTCCAAACAACAGTAACAATTGGAAGAATT
AATGGGAACCCCACAGATAGTTTGGAGAGACAACATAAAGTCTTCCTGAATCCAACACTGCTTAAAAATC
AGGATAGTGGTTCTAGTGCATCACCGCTCTCAACCAGGGCCTCACAATATGGTCTTTGGAGGATACAGCA
GTGCCAATTAACATTGACACCCCTGTGTGGTGCAGCGAATGTGGTTGGTTCTGTGATTTTTCTTGATCTT
GAACAAGAAAGTGGAACCGCTAGTGCTGAGTCACCAGATACAATAAAAGCTAGACCACACTTGGAAATCC
CAATCGGTCTTAAGACCACCTGGAAAATTCCTTCAAAACAGTTGGTTGGTCCCAGAATGGGCTGGTGGAA
TATGGATACTGGTGATGATCCAACAAATGCATTAGGACCTGCCATAAACTTATGGTGTTACCTTAAAACC
GTCTTGGCATTACAGCAGACATCATCACAACCAGTCCCATATTCCGGAGGTCTCTACATAGTGGAGGCTA
GGGTTCGCTATCAATTCTCAAACTACAGCCCTAAACCAAACTTAGCGTTAATGCGCAATCAAAGAATCCA
GCCGACTCCAGATGGTGTTAAGATTAAAAATGACACTGATGGTTCTGTTATATTGGAAGTGACCGACTCA
CAAGTCAGAAGTGTGCTTGAAGTTGATGCACCCCCCAGGAATTCCCAATCAAAGGGAGCGGGTGACACAT
TCTGGTCAGTCTCAACTGCAGTTGTGGATCTGGTTGCAGGAGCTGTACCAGGCTGGGGGTGGTTGCTTAA
AGGAGGCTGGTGGGTTATAAGGAGAATCTTTGGCCAAGCGGGTTCAAACCAAACCATCTCAAAATATGCA
ATCTACGCCTCCGTTGAAGATGCAGCAAAAGACCAAAAAATCTTTGCAACAGTCACAGAGAGGTCTGTGG
ATGCAGCCCCGCTGCAGCTGACACAGCTTAATCAACCTAATGTGAACCAAAATTCAAACCTCTCTTATGC
TGCAGCGCCACCACAACCAGAACAATTGGATTATTTACCACTGAGAAGTGCACCTTTTCAAAACCTGCCT
ATTTTTTATGAGGAACCTGCAAGACCAGTGTCGGGTGATTGGCAGAGTAATCAACTTTTCTTGTTTGGGC
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AGCCCTTTGCATCATTTATTTCAACTACGATGTCAATAATGGGCACGACAACAACAAGAACAACAGCGCA
CAATCGATGGCTCTGCCTTGATTACACAGATAGTGGAGTTTTCTTTCAATCCCGCCAATGGGCACAGGGA
GTCACCCAAACGGCAAGAAACCTATTGCAGCTGCTTAAAACTGAGGTGCCAGCACCTTTTACGACGGTGG
GGAATGATTTTACGTATCCGTCAAATCAGATACAACTCAGCCAAAATGATGTCAAAATCATGATGGTTCC
TTCCACCATGATAAACGCACCGTCGGTTTCAGGAACAACGGCACAGAGTGACCATTTTGCTTGGTTGTTC
TTTAAATTGCAGGAAGAAAAGGTGGTACTTTACTCAGCTGCAAATTCAACACCAGCAACACCTGATAATG
TGCCACAAGTCTGGATTCAGAAAACCATTTCACCCGGATACATGGGTTCCACAGCGTGGCAGGCTGGAAT
ATTATATAATAGGCCAGCAACAAGTGAGCCTGATTGTGCAGACTCTGAAGAGGAAGATGATGACATCTCA
GAGCTCTCCTCACTCTTTGAACAAAATGCACTTGAGGACGAGCCCGACTTCAAAATGAAGTTTGAAGTCC
AAAACTCCAAGCATGTGGAGGAGGAGATGAAATACTGGAAACACCAGTGTGAGAGGTTGATGTTGGAGAA
GGCCTTGACTGGCACCAGCAAACCTCTCGTCCGGTTTGAAAAGTCCGGACAATGGGTTGATACACCTTCA
ACCAGCAGTGGAGGCCACGCCGAGTAGGATCGAGGGTACAACTGCAACTTTTCAGTGGGTTTTTTCCGTG
ATCAGGATTTTTCCCACGTTTAAGATTTTATTTAGGAGTTAAGCCCCCTGAGACAAATCAAGTCCAGGTC
CAACAGTGAGGCAAGGCTGCTAGGCAATCATCCTATCAGCACACCCACTGGGGCGCTTTAAAACCTTAAG
TTTTAAAGCAATTGATTTCTTTTGATTCAATTAGCATTT

> Astrovirus genome in turkey. Num. access in GenBank : EU143848.1.

CCGAAAGTGTTGTCGGGGCGATGGCCCAGGCGGGTCGCAGTGGCGATGCTTTTGCATCCCTTGATCAACG
GCGGGAGCGCCAAGAAGAACAGGCGCAGTCCGGCCTTGACAAGGTGTTCTACTTCCAAGGCGTGGTTGAA
CTATTCAACCGTATGAAAATCGCCTATGGAAGGACACCGGCTTGGACGGCCCTCATGAAGTGTAACGCCA
TATACTTGAAAGATTTTAAAACAGCAGTTGGCGTTGAGGGTACCCGCTATGGGCTCTTTTTCGCAGAAGA
AGTGACTAAACCAACTTGGTCACCCGACATTGGAGCAAACTTGATAACTTTGGGCGAAAAGGCCTGTTTA
GACGCCCAAAATGCAAAATATGAAAGATTGCAAGCCTCACTTAAAACAACTAGTGGCCTTGTGCATCAAG
TGATGGAAAAAACTAGGGAAGCTAAAGAGAACCTAGAGAAAGCCAATAAGATCCAAGAGCAACTTGACAA
GGTCATTGAGAGCAACAAAGCTTTACACCGTAAGATACAGGAGAGAAACCGAGAAAAGATGCAGGAATAC
ATGGTAAGGTTGCATAACACGCAGAAAGATCGTGATGATTGGGTTCAGAGATGCTCCAGGTTAGAACAGG
AGAATGTCACATTGCAGAAAAGGTTGAAGGAGAAAGAGAACGCGCTGGTATCTGTTGGGTGGGATCTTTT
AGGCTGGATAGTTATTTCAGTGCTTGTATTCGGCCTGATTTCACTCGCAGACGCGCAAAACTTGACTCCA
CCAGCCAAGATTGTGATAACTCCAGGGCAAGCAGAGTTCATGGACCTAGCTAAATTGGAAAAAATCCAGG
TCAGAAAGTACCGACTGGATAGTTGTGAATTACCACCTGAGAAAGGTTGCGTGTTGTACAAGGATTACCT
TACCACCAGGCCGGTAAGCTTTTTGGAGTTGATGGCCAAATGTTCAAAACCTGACTGGGTCTCGGAGAGC
AGTTACAATGAAACAACCCTAATGGAAGAATGCATCCAGATCTTTGGTGCAGAGTGGTGTGAAGGGAAGC
TCGTTGATCTTGTACCAAGAAAGTGTGGCGAGCAACATGTCTTAGTTAACATCATAGAGCAAATTGAAAA
AACCAGAGAAGTTGTGACCCTTATATATGGTAAGGTGATGTCATACAGGCTAGATATGTGGATAACATCT
ATTTTTAGTTTAGTTTTGGCAGGTAATAAGGAAAAATTGTTTAAAATGGCTCCCTTCATTTTTGTAGCAT
GGTTTTTAAACATACCAGTGTTTTTAACTTGTGTGGCAGTCAACATTTTTCCAGTTGTTTCCCTGCCTTT
CATTTTGTTCCAGATTTTTATGCCACAGTTTGTTTTGGTAAATGCCTTTCTTCTATGGTTAACACTCACT
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TTAACAGCATTTTATTGGAGTGAGGGGCCCAAAATACTGATGGAGATAAGTTATGCCCTTGTGTATACCA
TCGGCTTTGTTTTATGGTCCCTTGGACTAGCTGTGGGGGTGACGCTCAAATTGACAATGGTACATCAGAT
ATTAATGTTTTGTGTTGTTGCCGCAGCTATTTGCGGAACCAAGTTTGCATGCACAACAATAACAGTGCAA
CACCCAGATGGAACAACCGCAAAATACACCCGGGTTGGTAAGCTAAAGAATAATGTTGTGAACCAGTGCA
AAAAGGTAGTCACGACATTGCAGACAAGAGGCGTTATACCAGCAACGCCTGCGAAAACAGCATCTATTGT
TATTGTTGAGGGCAAAAATGGAACAGGTGTTGGGTTCAGGTTTATGAATTATATTCTTACAGCAGAACAC
GTGGTTCAGGGATCAGATATAGCAACACTTAAAAATGGCAGTGTTAGTGTGAAATCCAAAGTCATCAAAA
CGATCCCAATATTTGAGAGTGTTGACAATGTTGCAGTGTTAAAATTGCCACCTGAGCTCAATAGCGTGAA
GCCTATCAAATTAGCAAAGAAGGTTCAAAGTGACTATCTGACACTGACAGCCTATGATCCAAATTTTCAA
CATGCCGCCACTTTTACCGGGTGGTGTATTATAGATGGAAATTGGCTTAATAACTCCTTTGATACAAAAT
TTGGGAATAGTGGTGCACCTTATTGTGATCATGATGGTAGGCTAGTTGGTATCCACCTAGGCACACAGGG
TGTTCTTTCCCAAGGCATAGTCATTGTAGACGCATTGAAAAATACATTCCAGCTTGCGGATCAGTGTAGA
CCACAGAATTTTGACATGGATGAGTTCCTTGAGAAAGTTATAGCAGGAACAAAAGTGTCACATGCAGCGA
TCCTAAAAGAACTGGAAGAACTTAGAGAAGAGGTGCAATTTTTAAAGAAAAAATGTGTCACCTATGATGA
CTACTGGCTATGCCAAACCATCTTTGGGCAGGCCAAAGGGAAGACGAAGAAAACAGTCAGAGGCCGTAAA
CACCTTGTTACCAAAAGAGCTCTTGGGAAAGGCCACTTCATGAAGATGAGGATGCTCACTGATGAAGAAT
ATCAGAATATGATTGAAAAGGGCTTCTCAGCAGAGGAAATAAGGGAGGCAGTCAACGCACTCCGAGAACA
AGCATGGCTTAATTATTGTATTGATAATGATGTTGATGACGAAGGTGAGGAAGATTGGTATGATGACATG
GTAGAGACAGATAGAGTTAACCAGGAGATCGATGAGGCCATAGAGCGGGCCATGGAAGATCGTGGTGAGT
TCTACCAGAAGAAATCCCGCCTTACCTTTGTTGAACAGGCCATGATGCATTTGATTCAAGTGAGCAAGGA
GAGAAGCCAGACTGCTAAACTAGAAGTTCAAAAGGAGAATGAAGCCCAACTAGTGAAGATGTTTGAGCGG
TGTGTCACAGATGAGAATACACCTGAGGGTACCACCTCTATAGCGGCTTTGTCCACAGAAGATGATGTTA
GGCTTGTTGAAGGGAAAGTCATTGATTTCACCAAAGCAAAGAACATCCCAGTTGACGGGGAAATTAGGAG
AGAGATCATCCCTGGAACAAAATGTACTGAGATTTCCACTGGACCTGAAAATAAGAAGAACATATTGAAG
AAAAAGGATACACACATAGCTGAGGGTAAAGTTGAAACTAAGTCATCACAGCAGCCGGTTGACGTCAAGG
ATGATAAACCCGTAGCCTTGGAACAACGTAAGCCTAGAGCTTGTAAATGGTGCGGTTCATCACAGAAACA
TGATTACCGGGAATGTCGGTTTCAACGTGAAAAACGCTTTTGTGTGTATTGTGCAGCTATGCACTCAATG
TTTGAGGGCCATATAAGACCAATAGAGTGCACTAGTTGCAAGAAAAGTTTTTCAGGAATTGAGAAGTTAG
AAGATCATGTGGTCAGTGGAGAGTGTCAAAAAAACTAATAGAGGGGCCTGTGACAACAAAGGCCCCTACC
CCCGTACCAGATTGGCTTAAAATATTTGCATGGGAAGATGACATATTACCACCTGAAGGTAAAACTGCCT
TACCAGAAAATGTTACTCTAATTGGACATATACCAGTTGATAAGTTGGTCTCGCGCACCAAGAAAGTCCA
GGATCCATTATTAGGCCTTGTAACACCATGGAAACAAGATATGTATGATTCAACAACATGGACTGTAAAG
GCTTACACCAAAATGTTTGAGAAATTCCATTACCACGACCCAGTTGACTTTGTGGAACAGTATGCTGAGT
TTGTGCTGTTGTGTGACAATATGGTGTTGAGAGAGCATGACTATATGGCAAATAGCAACATCACACCAAT
CATGTCAACAGAGAAAAATGTCAATAGTACACCAGCATACCCAAAATTCCAAGCCTATGACAGCGAAGCC
GAGTATTTGGAAGATTGTGGGTGGCAAGAGTACCTGGATGTTGTGTCTGATCCAGAAACTATAAATCGTA
GACCCCTATGGTGGTGCTTCCTCAAAAATGAAGTTCTCAAAAGAGAGAAAATTGAGGACAGTGACATTCG
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AATGATATTGTGCACCGACCCGATTTTTACCAGGATTGGGGCTATGTTTGAGCAGGATCAGAACAACAGA
ATGAAACAACAGACTGAAATAAGGTCTGCACAGGTCGGATGGACCCCCTTTTTCGGCGGCTTGGATCGCA
GGGTTCGCAGGTTGTATGGTGATGGAGATAGGTATTTTGTTGAGATGGACTGGACACGGTATGATGGGAC
TATACCAAAATCACTATTTTGGAGAATTAGGCAAATCAGGTTCTTCTTCCTCCATGATTCTCATAAGACT
CCAAAGATGCGGCGCTTGTACAACTGGTATGTGAAAAATCTGTTGGAAAAAATTATTTTATTGCCAACTG
GAGAAGTTTGCCAGGTCAAGAAAGGAAATCCAAGTGGTCAGTTTTCAACAACTGTGGATAATAATATGAT
CAATGTCTGGCTAACAACATTTGAGGTTTCATACCTATTTTTCAAACAGCGTGGTAGACTGCCAACAGAG
AAAGAGCTGCAAGAGAACTGCTCCATGATATGCTACGGGGATGACAGACTTCTTTCCATCCGTAAAGGGT
TTGTTGAGTACGAACCTGATACAGTCATTGATATGTACAAAAACATCTTTGGAATGTGGGTGAAAAGAAA
CAACATCAAAATCCAAGATACACCTGAAGGGCTCTCTTTTTGTGGGCTTACAATAGTAAAATCAAGTACT
GGTGCATATGTTGGTGTTCCCAATGTGAACAAAATACTGTCAACTTTGGAAAATCCAGTACGTAGGCTAC
CAGATGTTGAGTCTCTTTGGGGTAAATTGGTTTCCCTGCGCATATTGTGTGAAAATGCTCCCAGCAATGT
TAAACACTTTCTTGATGAGCAGATTAGCAATGTTGAGGAGTTCGCCGCCAGAGAAAACATACAACTTCCT
GAGGTCGGGCCCGACTTCTATTCCAGAATATGGTGAGAGGAGGACCGAAAGAAGATGGCGGCGATGGCCG
ACAAGGTCGTTGTCAAGAAGACAACTACAAGGCGCAGGGGCAGGAGTAATTCCCGCTCCCGTAGCAGGAG
TAGGAGCAGGAGCAGAACTAAAAAGACAGTCAAAATTATTGAGAAAAAGCCAGAAAAATCCATCCTAAAG
AAAATTGATCAGGCTGAAAGAAGAGATGCAAAACAGCTTAGGCGGATTCGTAAGAAAGTGCAGGGACCGC
CAGTAAATTCCAGGATGACAACAGTAGTCACACTTGGTCAGATAACAGGCAATAAAGACAACACCCTAGA
GCGGAAACACAAGTGCTTTCTGAATCCGCTGTTGATGAAGAGTCAGGAAACTGGTCAAACTGCAACACCC
TTATCTGTTAGGGCATCCCAATATAATCTGTGGAAGCTATCCAGACTCCATGTCAGACTTATACCCCTTG
CAGGAAAAGCGAATATTTTGGGGTCAGTGGTGTTCTTAGATCTTGAACAGGAGGCAAACACAGCAGGACC
AGAATCAGTAGATACCATCAAGGCAAGACCCCATGTTGAAGTTCCCATAGGGTCGAAAACCGTTTGGAAA
GTGCACCCTAGAAGCGCTCTAGGACCTAGACAGGGGTGGTGGAATGTTGACCCTGGTGACAGCCCAACTG
ATTCTCTTGGGCCAGCACTCAACATGTGGACCTACCTGCAAACTGTCAATGCACTCCAGAGCGCTGGGGG
CACTCAAACGCCTTACACCAGTGCACTTTTTCTTGTGGAGGTCTTGGTCACTTATGAGTTTTCAAACTAT
GGCCCAAAGCCTGCACTGTCTCAAATGGTATCAGACAGCTTTCCACCAGCCTCCGGTTCTACTGCAACCT
TAAAAAACACCAGTGATGGGGCTGTAGCAATACAACTCTCAGGCGCTATCGCCCGAAAGATGGAGGAGGT
TGAGCCCAAGGGTAGGCGCTCAAATGCGCAAACATCAGGTGTCGGTGAAGTGTTCTGGGCAGTGTCCACT
GAAGTAGTCAATACAGTAGCAGATGCCATACCAGGCTGGGGCTGGCTCCTGAAAGGTGGCTGGTTTGTCC
TTAGGAAAATCTTTGGGGCCGCAAATGACCAGAATGGCACTTACTTGATATACTCTTCAGTGGCAGATGC
ACAAGGTGACAACAGGATATACACATCAGTGAAACAGACACAGTTGACATCAAGCAGGATCAACCTCGTC
CAACTCACCCAGCCCAATGTGAACCAAGCAGCAGTAGGTGGCAGTGTTGGTGCGGCAAACTCCATCTATT
TGCCACTACCACAAGCAGATGACCAATACACACCCTACTTTGTCTATAATTTTCAAGGGGAAAGGGTGTC
AACCACCGAGACTGGGGTATTTTGTCTGGCAGCCATACCAGCTGCGACTACATCTAGTAGGTATAATAAT
CAGATCACCACTCCATCAATTGGCTACAGGAATGCTAGTGGTACAGGAACATCATTCCTACTAGATGCTG
CATCATGGTGGAATATATTGGATGTAACTCAGACTGGAGTGCTTTTTGGACAACCAAGATTGGGTGTTGG
TGTCATGCAGACAATGAAGACTCTCAAACAGCATATCAAGGATTACACAGAGCCTGCAATACAGAAATAT
TATCCTGGAACAACTAACCTTGATGAGCAGTTGAAGCAGAGATTGAACCTGGCAGAGGGTGACCCGGTCA
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TCTCAATGGGGGACACAAACGGTAGGAGGGCTGCACTCTTTTATAGGACTAGTGATGAAAAATATATTTT
ATTTTTCTCAACCACAGAAGATCCAGGGGCACAGTATCAAAATCTGAAAATGTTGTACTTCTGGAACTGG
TCCTATTCTGACACAAAACAGCAATTTTTGGACCACCTTAGAACAGTGCAGTTTGCAAATTTGGATGACA
GCCAGCCAGCCCCCTATGATAGTGATGATGATGACCTTTCTGATGTAACATCACTTTTTGAGCAGGCTGA
TTTGGGGGATGAGACAGACTTCAAATTTAATATGTCCATCCAAACCTCCAAACATCTTGAGGAGGAGAAA
AATTACTGGAAAAACCAGTGTGAGAGGATGATGATGGAGAAGGCCCTTTCGGGCACCTCACAGCCTCTTG
TCCGGTTTGAGAAAGCTGGACCTAGGGCAGACCAATCTTCTGCCAGTGGTCATTCTTGAATGGCCACACT
TTCTCTGCGGTGGAAATGGAAATCACCATTCCACCTAAGATGATTAGCCGATCCAACGGAAATCACCCGT
TGGGTGGTGCGCGGTTTACGCATCGGGAAATCAACCCGGTGTATTACCCGCACTTCCGGCTCAACAGTTT
TTTAAAACTGATATAAATTTATGAAAATTTTATTAGCATTTTAAGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAARAAA
AAAAA

> Astrovirus genome in mink. Num. access in GenBank : NC_004579.1

CCGAAGTAGGTGTGTGTGTTGCCGTTATGGCTAACAACACTACCAGCGCTCTTCACCCTCGTGGCTCTGG
CCAGCGCTGTGTCTATGACACAGTGCTCCGGTTTGGGGACCCCGATGCACGTCGCAGGGGTTTCCAATTG
GACGAGGTGTCACATAATAAGTTGTGTGACATTTTTGACAGCGGCCCGCTCCACTTCGCTTTTGGTGATC
TTAAAGTGATGAAGGTGGCGGGTGGTGTGGTCACACCGCATAAAACAGTTGTCAAAACAGTCTATGTCTC
AGGTGTTCAAGAGGGTAACGATTATGTCACTTTTGCCTTCACGCCTGGACCTAACGAGTGGCGCGAAGTT
GATCCCCGCATCGACAAGCGCACAGCACTCGTCGGTGTCCTTGTGCAAGAACATAAAAAATTGGACTCAG
ACCTTAAGGAGTCGCGCCGTGAGTTGTCCCAGCTCAAGTTGGAGCACTCACTGTTGAGACATGACTATGA
GCGCTTGGTCCGTGAAAAGCCTGGTCCTGCTATGAGAACTTTTAAATTCTCAGCTGTCATCTTTTATGCG
TTTTTCCTTGGTTTCCTGCTTATGTCTGCTGTCAAGGGTGAGGTGTATGGTCGCTGTCTTGACAGCGAGC
TTAACCTCAATGGCAACCCTGAAGTGTGTTTGCATTGGGAAGAGGTTAAATCTTTTAGCCTCCAGGTTGC
CCTTGCAGACTTCTGGAACATGACCTTGGACTATTACGCTACTGTGGCACCACAATCGCCACTTATGGAC
CTTGCACTGGGCTACTTCCCCTACTTTGCTAACTGGCACATGGCGGCTTTCCTTGTTGGCACTGCACACG
TTGTGGCGGCCGAACGGCCGCTCTATATGCTAGTGACACTTGTTTTAGCAACATTGTCAAGGTTCCAACT
GGTAGCACTTGCCGCCGTCCCAATGTTGGACATGCCGTCCTCAATTGGTTTGTGGGTTACAATGGTCTTG
TTTGCCATTGATCAGGCCTTTGCCATTTTAGCTTCAGTGCTAATCTCGGTACTTTTACTCATTCTGTGTC
TTGCTATGAATGATGTTGATTATGGCGCGCTCCTACGCGGCTGTGTTACTCTGGTTAGCGCCACTGTCTT
TTCACATCTTGTGAGTTTCTTGCACGCGCCAGGCTGGTTTACGATAATTGCCATCCTCATCTATCGTATA
CCTAAAGTCCTTTCATATGTCAGTGCCGAGCGTGTTGACATTAAGGGCCCTGATGGTAAGATTAAAGAGA
CACAGAATGCCAACCCATCTTGGATCACCAAGATGAGTGGCCTGAAGAACTTCTTCCAGCGTGCTTTCCG
ACAGAAGGTACGTACGGGGGTAAACCCGACAACCCGTATCATTCCCAACTCGTTGGTGGTGATTGATGCT
AAGGATGGTAGGGGCACTGGCTTCCGGGTGAGAAACTACCTTGTCACTGCTGGCCACGTTGTTGGCGCGG
ACACTACTGTCCGTGTCCGCTGGGCTGATGTCACATCCTTCGCCCACGTGGTCTATCGTGTCCCGAATAA
AGATATTGTGTTGCTGACTTTACCCGCTGAATATAACAGTTTACACTCCTACAAGCTTGCAAAAGAGGTT
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GTTGATGGCACGGTTGTGGTTGTCTCCAATGGTGATGGGGGCGCCCTTTCGGTTGGGATCTCTGAAGGTG
TCATTGTAGGTGAGAGTATGACCTACGCGATAAACACGGCCGATGGTATGAGTGGTTCACCACTCACCAC
CACGGATGGCCGCCTAATTGGCGTCCACCAACAAAACACCGGGTTTACCGGCGGGGCCGTGATTTTCCGT
GATACTGATTTCCCGCAACCGAAGAAGCCACAGCGTGAGGCAGACTTGGAGGCTAAGGTGGCTGAACTTG
AAAAAGCTCTGGCAGCCTATACCCAGTCCGCCACCGGCGAGGATATCGTCGGCTTGGTTCGAGTTGCCAT
ACAGCGGGAGATGGAAGTCCTCAGGAAAGAACTCAGCAATGAGTTTGGCCAGGCTAAGGGTAAGACCAAA
CATAAGCGCCGCATCATGGCTGCCGCCCGCTCGGGTGGCAAGCGTAAGCCGGGCAAGGTCTGGACCGAGG
AAGAGTACAAGAAACTCCTCGAGGAAGGGTTCACCCGTGATCAGCTCAGGGAAATGGCAGAAGCAGCTAG
GGAAGCTGACGACGACTTTGATGACTATGAGGAAGAGAAGAATGAGGTTGACTACCCTGTGTGGTCTGAC
CATGATTCTGACGAGGAGATTGATCGTGACTGGTTCGGACAGAACCTTCCCACGTGGAGCTCCGCATGGT
CTGATTTTGAGCCAGAGTTGGATCCTGATGTCACCAAGACGCTGCCCTGCCATCTTGAAGATAAGTTTTC
CCTCAAACATTATATTATCACAGAGGCTGACTTAAAGCACTTTGGTCAGGAGATGAAGGAGTACATGGAT
CACCTTGATGCTGTCATCAAAACCCACACGGAAAAAGGTAAGTGGTGCCCAAACACCAACACTGAGGAAA
TCCTTAAGGACCTCAATGCTATGTGGTTTAAACTCAACCACACCATGTGGAAGAATGGGGTGGCTCCTTT
CATGCAGAGGAAGAAGCAGAAGCCAAAAAACGGGAAGAGGGCCCCGAAAGGGGCCCAATAAACCCTGACG
AGATGCGGCTTGACCACTGGGAGAAAATGATGGCCCCGCCTGACGCTGGTCGCAGGCTGGTGCCTGACGA
CTATCCAGTGATCGGCAAATTGCCCATAAATAGGCCCATCTCCGACTGGGACGAGCCAGTCGATGACTTG
CTGAACCTTTTGCCCCCAGCACCTGATTCGTCAGCCTATGGCCCTGCGGTCTGGGGCCCAGAAGCATATG
TCAAGTCCTTTGAGAAGTTCACTTACGCGAAACCGCGAGACTCGATTAAGCGTGATTTCCCACGTGAGTG
GAAGTTCGCTTGTCAAGTCCTACGGCGTGAGTTTGATTTCCTCGAGGGCTCAGTTATCATGGACATCACT
GCAACATCTAAGAATGCAGATTCCACTTGTGCATACCCTAAGTGTAATTATTGGAAGACTGAAGCGGAAT
ACCTGTCTGAAAGAGGCTATCAGGATTATGTGAGTGAGTACAAGCGTATTCACGGCGGGGCTCGCCCCAA
GGTCCTATGGCTCTTATTCCTTAAGAAGGAGATCTTGAAGGTAAAAAAAATTAATGATTCAGACATCCGC
CAGATTGTCTGTGCTGACCCAATCTTTGCCAGAATTGGCAATGCGTTCGAAGAACATCAGAACACTCTCA
TGAAACACCGCACCGCGACACGCATGCCACAGTGTGGATGGACACCATTTTTTAATGGGTTTAAGCGTAG
GATTGAACGCCTTTTGTCGCGTAAGAATAGTGTATTCATTGAGTTTGACTGGACACGCTACGATGGGACC
ATCCCACGTGAGATCTTTGCGAAAATAAAGTCTTTTCGCTTCTCGTGTCTAGCGGAGGAGTTTCAGACAG
ATGCAAACAGGGCAATGTATCAGTGGTACTGTGACAGCCTGCTTGACAGATATGTCTTAATGCCCAGTGG
TGAGGTCACCCGTCAGACCAAGGGCAACCCATCAGGTCAAATTTCAACAACCATGGACAACAATTTGTGC
AACGTGTTCTTCCAGGCATTTGAGTATGCCTATATCCATCCAGAGAAGAGCATTGAAGAGCTACGGGAGT
CGTGGGACAGGTGTGACTCGCTAATTTATGGTGATGACCGCTTGACAACATTCGACCACGTTCCCCCGGA
CTATGTGGACCGTGTTGTCCATATGTATAAGGATGTTTTTGGCATGTGGGTTAAACCTGAAAAGGTTATC
GTGTCCGACACACCAGTCGGGCTTTCCTTCTGTGGTTTCACAGTTGGACCAGATCTAATGCCAGTTCCAA
CAGACTGCGATAAGTTAGTTGCATCCTTAGTGACACCCACCAAGAAGCTTCAGGATATCGTTGCACTCTA
CTCTAAAGTCCTGTGTTACAGAATTCTTGGGCACAATTTGTCAGATGAGCATGAGTTTAAGCGATACGTT
CGTGTCGCGCTTGAGGTCTTAGCTAGGCACATCCGCAACTTGGGCGGCGAGGAGCCCGTCCATGTCACGG
AGCGACTGCTTGATAAACTTTGGAGGGGAGGACCAAAGTGAGCTATGGCGTCCGCCAATCAGGCTGCCAA
GGCTGAGGCCAAGAAGGTTATTGAAAAAGTGGCCAAAGAGGTTATCAAGGAAACAAAAAACTCTGCGCAG
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CGCAACCAAGGCCCGGGGAAGCGCTGGAACAGCAAGAAGGGCCGCCATATGCCCAAGAACAACAACAACA
AGGGGATGAAACGGACTGTGGATAATGAGGTCAAACAGAAACTCAAAAAGGAGGGATTAGAGGGTCCACG
TTCACGTTTTTCTGTCCGTGTCTCTGCTACCATTGGTAAGATTGGCCCAAATAAAGAACAAGGCCCAGAG
TTGCAGATTGCCACCTTTCTGCATCCATCCCTGATGAAAGAGCCAAATGATGGTACCAATTTTGGCCCGC
TTCAAGCAGCCGCAGCCCAGTGGGGCTTGTGGCGCTTGTCGAGCCTTGAGGTCAAATGCACTCCCTTAGT
TGGGTCGAGTGCTGTTACTGGTTCCATCTACAGGATGTCATTGAATTTGACACAATCCCCAGGAAATGCT
TCTTGGGGAGGCCTTGGTGCCCGGAAACACAAGGACATTCCAGCGGGCAAGTCCGTTTCCTGGAAGCTCC
AACGGGGCGACCTAGCTGGACCAAGGCAGACTTGGTGGATGACCGACACCAATGAAGAGGGCGGGCAGTC
TTGCGGTCCGATGCTCGAGATCCATGGTCTCGGTAAGACGTCGTCGACCTACCAAAGTCAAGACTGGACT
GGCGATCTTTTCATCGTTGAAGTCCTTGGACGTTGGGAGTTCACTAACTACAATGCTAAACCGGCACTTG
GCACACTCGACCGCAAGTCAGAGGACTATGCCTCTGACGCAACCGGGCCTGGCATTATGGTGGGCGACGA
CGGTGTCATGAAAATGACGCTGCCGACAGCTTCATCGCTTGCTAGGTTCATGTCTGATGCATCAGAGCGG
TCGCCGGTGAATGAGGGTTCGGTCGGTGAAACTATATGGCATATAGTTGATGAAGGCGCTGGACTTGCGT
CCAGCGTCGCGCCGACCCCATTCTCGTGGCTAATTAAGGGTGCTTGGTGGTTTGTGAAAAAACTCGCAGG
CCGAAGTGGGGCCAATGCTGATGAGCAGTATGTGGTGTATGCATCACTGGCTGATGCGCAGAACAACAAA
CCGGTCATGGCCAATCGCTTTGACCACACTAAGAAGGCCACCACCCTTACGGTCACGCAGGTGAACTCCC
CCAATACTGGCCCGGGTGTCACCCAAGCTGCATACCACACAGAGAATCCTTTTCCGCTTGTGCCGGCTAC
TCAGCCCCCCCCACCCCGCAGCATTGTCGTTGTGAATGCAACCGCACGACCCTTTGGCTATGTCAAATAC
AACACTGGCGATTCCAATGTTAAGTCCCATGGCAAGTTTGATGGCACCCAATATCATTTCACCCTTAAGC
GTGGTAGCACGGTGAGCTACGCGTCTGCTGCTTACATACTGACAGATGTTAGCATGTTGACCTATGAAGG
AAATAGGGTGACGGGGTGCTATGACCCTGGCTGGATGGAGCCTACAGGCATTACCGTCCACTATCGCAAT
GAGTCATCTGCGTTCGGCCGGGTCCTTGCCTATGAAATTGACCAGTGGGGTAGTACAAGTGACAACCACT
TTACAATTGGGGTGTGGTTGGTCCAGACTATAAAAGACCTGCCTGCACATGACACCACAGTATGGCCCTA
CATACCACTCCCTTATGTCTCAGCAGGGAATTGCACAGCACCCCCAGTGCAGGTTGCCCTAGATAAAGCC
TGTGTCCCCTACCTTACTAAGGTTGGGGTGACATCTCATCAACAATGTACAGTTCGTCAACCACAGGTTC
GTAGTGGCACCTTTATGCTGGTCTATTCGATTGGCACTAACACACCTGCAACGACGGCTGGCTTTACAAC
AGGCCAGCCACTTGGCGAAGCAACTAACGCATCTGCGCTGCCTGAGGGGAAAATTTCAACATCTGGTTTT
TGGGAGCGGGCCCTTTCTGCTGTTGCACCCTATCAAGATTTTATTTCAGTTAAGTTCACTCTCCCGCAGG
GGCCACACGCTGACCCTAGGGTGGACGCATTGCTGGATTTAATCCAGCAGAGGTTCAACCTCAAGCCCGT
CGACGCCTCAGAATCAGAGGATGAAGACGAAGACTCTCCCAGTGGGAGTGAAGAGGAACCCTGCGGAGAA
GAGCCCACACCTCCTCAGCCTACACCTAGGCTAAAACTTGCCAAGGAGATGATGTATGAGGCTCTCCGTG
ATTCCGACTGGACTCACGTTGATGCAGAGGCGCTGCTTGCGGCAATTTCCTCAAAGAACTGAACACTACC
CGAGGCCACGCCGAGTTAGGATCGAGGGTACAGGTAGTGAGTAAGTTCAGATGATTTTTAGACTTGTTAA
GCTAATCATCATTTAAAATTAATAATTGGC
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CCAAAGAAAGTTTTGAAGTTGTTTGCCCAGGTCTTTCTTTGTAGTCCAAGAATGGCTCTTTCATATTGCC
CCAAAGGCACTCGTGTTCTTGACACCTATGATTCAGTCCTTCAGTTTGGTTCCAAACGTGCCCGGCAACG
GGGCCTTGCCTTGGATAAGGTTGCCAGGAATCACCTTGGTGATCTTTTCCCTGATGGTGGACCCCTTGCC
TTTGGCTTTGGACCACTTGATATGATTGACCCCACCGGCGATCAACCTAAACTACACAATATTGACACTG
TCTATGTGGCTGGTGTAGTTGCTGGGAACGAGTACATCGTTTACCAGTTTATACCTGGGTTGAATGAGTG
GAGGGAAACTGATGCGACTATCCATAAGCCTACGGCTTTGGTGGGAACCCTAGTGCAAGAACATAAAAGG
TTGTCTAAAGAAGTGCAAGACCTTAAGAGAGAGCTCTCCCAACAAAAAATGGACTTTGAAATCCTGAGGC
ATGACTATGAGCGCGTGCGCCCTGTCTCCACTAGTCCGGCAACTAGGCCTTTTAACCTCCTTACAGTTTT
GCTTTATGCATTCCTATTTGGTCTCCTAGCAGCTGGACTGGCATCGGGGCAACGCACAGGCACTTGCTAC
TCCTATGATGAGGCATCCCAATCTTGTTTATATTGGGAGTGGCATGAGGTGGCACAACCGGATTGGCCGA
AGTTTCTCACAGACTATTTTAAAGATCATTGGCAAGTTTTGGTTGATTATTGTACAATGGATGTGATGGT
TCAGCTTGCTGCTCTGGTCTACCAGTTGTTTAGTTGGTATGTCTGTGCAGGGGTTGTTGCAGTCATTTAT
GCACTTAGGTCGGAGAACCCCATTTATATGCTTATCACCTTGATCATGGCCACATTGTCACATTACCAGA
TGTTTGCATTGGCGGTGGTTCCAGCCTTGGACATCACTGCCACAATTTCGCTATGGGCTGTCATGGCCGC
ATATGCATTGGCGCAATCGTTTGCTATTCTGCTTTCCTTTGCGCTCCTGGTTATGGCTGTACTAGCTGGT
CTGTTTCTTAATGATGCAGAATATGCTATAATGGTGAAAGCACATTTTTATGTTTTCCTGGCCACATGCA
CATCACATGTTGTTGAGATCCTCCATTTGCCATTCTGGGCAGTTGCCTCTGTCCTTGTCACCTATCGGCT
GTACCGCTCTCTTTCTTTTACCCTAGGTGAAAGGTATGAGGTGCGCTCGGCCGACGGGAAAATTCTTACC
ACGGTCTCATCTCAGCCAAACTGGCTTGCGAGGGTTTCAAGATTTGCCCAATCCTTTAGGCAAAGGATAC
GGACTAGTGTTGCCCCCACAGCACGAATAATACCAAATGCTCTAGTCACAGTTGAGTCAAAGGAAGGCTC
TGGAACTGGTTTCCGTGTCCAAAGTCATTTGGTCACAGCTGGTCATGTGGTGGCAGGCGACGAACAGGTT
AAGGTCACCTGGGGCCATGTTGTTGTCTATGCCAAAGTTGTGTATAGACACCCAACCAAAGACTTGGCCT
TCCTAACACTACCTGCTGAGTTGCAACAGCTGCCTGCCTACAAGTTTGCTAAGAATCCTGCTGACGGCCC
TGTCGTTTTGACCGCCTTTGATGAAGCCTCACTCCTCCTGGTAGCAGTCACTGAAGCTGTCTTGGTGGAT
AACCATTGGACTTATGCTGTTGCTACTCGTAACGGCATGTCTGGTGCGCCACTCACCAACGTGGATGGGA
GGCTTCTAGGGGTTCACCTTACCAACACTGGATTCACTGGTGGTGCTATAGTTATAGTGCCCGATGACCT
GCCTGATACTAGGAAACCAACTGCACGTGAGCTTGAACTTGAGGCTAGGATTAAGGAGTTGGAAGCCAAA
TCATGTGGCGATAAACCCCTCCTTCAGTCGAGAGTTGATGCAGATGCCGTTGTCGAGTTGATACGTGTTG
CCTTACAACGTGAGATGTCCATCCTCCGCAAGGAGATAGATGACTCACTTGCTGGCTACTCCCAGAAGAA
GAAAGGCAAGAAAAACAGGAAGAAGCGCGTGTGGACCGAGGAAGAGTATCGAGCTTTGCTCGAGAAAGGT
TTTACACGCGACCAACTCAGGGAAATGGCTGATGCACTCCGTGAACAGACTCTCTACGGTGATGAAGATG
ATGATGAAGCTGAGGTTGAGGTTGGTTACCCTGAATGGTCAGATCCAGACCAGGATTCTGACATTGATGC
TGAGTGGTTCGGCTCCTATGAACAATCCTGGCGTTATATTGAGCCACAACAGTCTGAGGAACTTGTCAAT
ACCCTACCATCACACCTTACTCTGAAGTATAGCTTGGATAATTATCCTATTTCTAAAAGTGACATCCAAG
CAGTTGCCAAGGAGATGAAACAATATGAAGAGAAGGTGTCCAGCCTAATCTCTGAAAGTGTTGATGATTC
GGGCAACTGGAAGAGGGATGTTGATGGTAAGAAAATTCTACAGGAGCTTGATGCGCTCTGGTTTGGTATA
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AACCATACTCTGTGGGACCATGGTTTGATGCCTTTCACGCAGAGGAGGAAGCGTGTTACCAAGCCAAAAA
ACTCCAAAGGGGCCCAGAAGAACCGGGCCCCGCAGAATGCACGCTAAGCTACTGGCAGACTTTGCTCGAG
CCAACCGAGCCTTTTTTGATACCTTCTGGGTATCCTGTTGTTGGCAAAGTTCCTCTGGATAGACCTATTT
CAGATAGGGGCGAACCTATTGACGATCTCTTGTCATTGCTGCCCAATTATGACGAGGATTTGACGGCTTT
TTCACCGGCAACTTGGGGTCCTGCAGCCTATGAAAAATCTTTTGAGAAGTTTACATATAAAGAGCCCACC
CAGAATATTGCCCATAAGTATCCACGTGAGTGGCGTTTCGCTACTAGAGTCTTAGGCCGAGAATTCGATT
TCTTGGCTGACTCAGTAGTCAAAGACATAACTGCTGTTTCTAAAAATTCTGAGTCCACTCCCGCCTATCC
CAAAACCTTGTGGTGGAAGACTGAAGCCGATTATTTGGCTGAAAGGGGCTATTCTGATTATATTTCTGAG
TGGAACCGCCTAGTTAATGATTCCAGTTATCGGCCAGACGTTCTCTGGTATCTCTTTCTTAAGAAGGAAA
TCCTTAAGACAGATAAGATTCTGGATGATGATATAAGGCAAATCCTGTGTGCTGATCCTATCTTTGCACG
CATAGGATGCTGCTTTGAGGAGGACCAAAACGACCGCATGAAGCGGCGTACACGTACTCGTATGCCGCAA
TGTGGTTGGTCTCCTTTCTTTGGTGGTTTCCACGAGAGGGTATCTCGGCTCGCTGCTAAGGGTAACCCCC
ATTGGGTAGAATTTGATTGGACCCGCTATGATGGCACCATTCCTGAGGAGGTCTTTAGGCACATAAAGAA
TTTTAGGTTTAATTCCCTGGCCTCAAGGTTCAAGACCCCAGAGTTGAGGTCGGTCTATGAGTGGTATGTT
GATAATATCATTCATAGAAAGGTCTGCCTGCCTACGGGGGAAGTTACTGAACAACATCGGGGGAATCCCT
CTGGTCAAGTCTCGACAACAATGGACAATAACATGTTTAATGTCTTCTTCCAGGCCTTTGAATATGCCTA
TTTGAGACCCCACCTCACAGATGATGAGCTGTGCCAGCACTGGGACAAGTATGATTCGCTTATATACGGG
GACGACAGGTTGAACACCTGTCTTGACCTACCCTCTGATTACGTTTGTAGGGTTATTGACATGTATGCCA
CCATTTTTGGCATGTGGGTTAAGCCCGATAAGGTCAAGGTCTCCGCTGTCCCACAAGGCTTATCTTTCTG
TGGTTTTACCATCACGCAGGATACACAAGGGTTTTATGTTCCAGTCCCTACTGAGACAAAGAAATTGGCC
GCTGCTTTATTGAAACCAACTAAGAAACTGGATGGAATTGCTTCACTCTATGGGAAACTCCTTTGCTATC
GCATCCTGAGCCATAATTTGCCTAATGATAACAAGTTTAAAAATTATATACTCCTTGCGCTGGAGGTTTT
GGCTCGTCACTTTGTGGCTAGGGGGGAGGAACCGCCCTTCTACGTCACCGAGGAGATGTTGGATAAGCTT
TGGAGGGGAGGTCCAAAGCGTGATTATGGCTGAATCTGCTCCACATAAGAGTCAAAATGCTGCATCTGCC
AAGCAGATTGCCAAGGAGGTTGTTAAACTTGAGAAGAAAACAAAGAACCAACAACAACAGGCCCAGCGCA
CGACCAAGCGCAAGAACTGGGTTCCGCGTCGAAGTGGAAACCAGGCAAGTAAAGCGAGAGTTTCAAATAG
AGTTAAAACAGAGCTCAAGAAGCAAGGCTTGGAAGGTCCTAACCCTAGGTTTAGGGTTACTGTTTCTGCT
ACTATTGGTAAGGTTGGTCCTAACAAGTCCCAGGGCCCTGAGCTACAGATAGCTACCTTCTTACATCCAA
GCTTAATTAAGGAGCCTGGAGATGGCTCCAATTTTGGACCCCTCCAAGCCGCCGCAGCGCAATATGGCCT
GTGGCGCATAAAGTTTCTAGAGGTCCGTTTCACCCCTCTTGTTGGCTCGTCAGCCGTTTCCGGCTCTGTT
ACTCGAGCTTCACTTAACTTAACCCAGGCGCCTGGAGCTACCTCTTGGGGTGGTCTTGGCGCACGGAAGC
ACATTGATGTGCCAATAGGTGCTTCCAAGCACTGGAAGCTAAAAAGGGGTGATCTAACGGGACCTAGAAG
TACATACTGGGTCACTAACACCAATGAGGAGGGGGGCCAATCATGTGGCCCTATGCTTGAGATGCATGGT
CTGGGAAAAACTACCTCAACCTATAAGGATGCAGCCTGGGAAGGCGATCTCTTTATTGTTGAGATTCATG
GTACCTGGGAATTCTCCAACTACAATGCCCAACCCGCTTTGGGTATGCTTGACCGCCTTTCCGATGATGT
ACAGGTTGAAATTGGAGTTGATTCTGAGGGCCAAATAACCATGACTGTTCCAGAGAACTCTCCCATGGCC
CGCCACATGGGAGAAAAGTATGAAAGGAGTTCTGCCTCAAATGCAACTTCTGTTGGGGAGACCATATGGC
AGGTTGTTGATGAAGGCGCTGGATTGTTATCTGCAGTAGCGCCTCAACCTTTTGGCTGGCTTATTAAAGG
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TGGCTGGTGGTTTGTTAAGAAGATCCTTGGCCGTAGTGGCGCCAATGCTGGTTCCACTTACCTTGTGTAT
CCTTCCCTTGCCGATGCACAGAATGGCAAGCCTGCTATTTCAACATCACGTGGGTTTGCAAGGCAGGTTG
TCCAAACCACCCTTACGTCAACACAGATTAACGCCCCAAATACCGGCCCGGGCGTTTCACAGCCAGCACT
TGTCTCTTATGAGTTCTTTCCCTACTACCCTAGGGACGAACCCCAGGTTGGCTTGCCTTTTTATTTGGCC
TCATGTTATGAGCCTGGTCTCTCCAAAATTTCCATGCCTATTTGGGTTTATGGTTCTAGCTCAGCCTTTA
ATGGCGCCCCTTTTGAGGTTCAGGTCGGCTCCCAAGCTTACCAATCGCAGACTTATTCTTATTTGATTAA
GCCTGCTGCTTTTTCCGCCGACATTCCTTATGAGGCAACTTCAGATCCAGTTTCTTTGAACGGGTGGTAC
ACGATAGATACCTTGCCCCCTATTGGGGAGTTCAGAGCCTCCTTTGCATATCCTATTAGCAAGCAGAAGT
ATGGAGATGTTGTGGCGGCATCCAACTTCTTTGTTTCCTCCAACCTCATGCTGGTTCATTATTTGGTTAG
GGTTACTCAAGATTTCCCCGCCCTTTCAGGGGATGAGTGGGGTAGTGGCGACACCATTCGCTACTTCACA
CCAATGCTTACAGCCTTGTCTGCCGCCACAGACCAAAGTAACCCTATCAATTTTGTTCCCAACAGGATTG
TTTTCCAACAACTCCAGAAAAGCACTGTTGGTGTGCCAACCCTTGTTAGGGCCCGTGTTGGTTCCTACAT
CATTTCCACAGTTTGGTGTAGGGGCACGGGTTTTTCTGCTGGTGTTATTACAGGGTATGGCTTTTTGAAC
CAGACTGGCTTTAATCTTGAGAGTGATATTATGCGCTCTGATTCCAATGGGGTGCTTTCCCTGATAACCC
GTGTCAGCCCCTACCTTGGGCTTGGCATAGTCAGGATGACGCGTGGCGTTCCCCCCAGTGATGAAGATGA
TTTGGTCGCCCGCGTTGTGCAGCAACTTCAGACTCGCTACAGATTTGCCAGCGATTCTGGGTCGGACACC
TCCGATGAGGAGTCCGATGAGTTTGAATGCCTGCGTAGCACTCCCTTGCAGCAAGTCTATGAGGGCGTGC
GTGGTGTTCGCACCCACGCAGAAGCAGTTGCTGTAGTTCGTAAGCTTAAATCCCGAGGCCACGCCGAGTA
GGATCGAGGGTACAGGATTTTTGTTTACTTCAGTGATCATTAATCAATAGATTGTTGATTTCTGCAATTC

AAATTAAATAATTGGCAAAA

> Astrovirus genome in feline. Num. access in GenBank : NC_022249.1

GGGCCAACTGGTTGAAGAGGTACCAAAGTATGTTCTACTACAACGACGCAGACCGCGGCATCTGCTCTGG
CAGTATGCGTGCGCGTGAGGAAATAACCCTCGCGTCGATAAGAACAATGCCTGGCTTCAATCCAGAGCTA
CCACTTCATTTTGAGTGGGAGGTGCAGGGGTTGGTCTTTCCAACCGCTGGGAGCAAGTACTTCAATCGTA
TTATCATCGTAACTGGTGAGTGTGATGGCTCCATGCGTACCTTTGCAACCAACCCTGATGATGATTCCGA
CTGGCGTGAAATACCGGCACGCGAAGCACCGCGCACCTTAAGTTACATCAGGCTCTGGAACAAGTGTGAC
TCCACCACGAAACGACTACGGATTGCCCAACAGGAGAAAGCGACTCTGGCACTTGATAATCAGCTCATGC
GTCACGAAATTGCTAGGTACCAGCAAGCCCAACAAACAGTCAATGTTCGCACTGTTAACATGAAATATAT
ACTAGTGGCTGCTGTCATGGTCTTCCTCGCCCTCTTGCCTAGTAGTGATGCACAAATCTACTTCCCTGAA
AATAGGACCATCTTTACTGACATTCGGGAGGTGTGCCGACTGTCGACTGAAACCCTGAATGAAAACCTGA
ACCTCAGGATTAAGATGGCTCTCTTCAATGTCTCGCTTTATGATCAGTACGAGGCGATCAAGAACATCTT
GACAATGCAATTTGTTCCTCAGGTTCACTGGCTCCGTGTTGTACTCGAAGCCCTTAGGTATTACCAAGTA
TGGAACCTCTTTTCCGTGGCCCTCACGGTACTCACGCTCCTTAAGAGCAATAAAGTAGGCACAGACCTTA
CAGTTATTGTGTTGGCCCACTTTTCAGGCTGGCGCATGGCTGTCCTACCTACCATACCCTTTCAGACAAC
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CTTGTCCCTTTGGGTTATGAATCTTGTAATGCTTTGCTTCTGCTTTGATAAGTTCTGCGCACTAACCATG
GCAATTACCGCGCCCGTCCTTGGAGCAGTACTACTCTCCTTCATGGATGATGTCAACTTCCTTGGGCATA
TGCGCGGGCTCCTAGTGACTTCCCTCTTGGCAGTTTCTTGTCACCTTGCCTACATGCTCAATGGGAGCAC
CACCACAATCTTCATCGTGATACTTGCCATCCGCACCCTACGCTTACTAACATCAACTGTTGGCTCTAAA
CTAGAGCTCCGTGATGAAAATGGCAGGGTGGTCGCCACCTTGCCATCACGGGTCCGTGGAGCTGCATTTA
ACTTCTTTCAGAGGTTCAAGCAAGGTGTGCGCAGTAGCATCAATGAGTTCACAGTGATCAAACCAGATGC
ATTGTGCATCATCGAAACACCTGAAGGCAAGGGAACTGGCTTCTTCTGTGGCAATGATATCATAACAGCA
GGACATGTTGTGACCAACCATAGGATTGTCAACGTATCCTATAAAGGCCTCAACTATGAGGCCAAGGTTC
GCTACACCCCAACAAAGGATGTGGCCTTCATCACATGCCCTGGAGACCTGCACCCACAGGCACGCTTCAA
GTTAGCCAAGAACCCAGACTATAGCCTTGTCACAGTGACAGCCTTTGTCAATGAGGATGTCGTTGTTTCC
ACCGCTAATGCTGTGGTGCATGGTGAAACGTTATCGTATGCCATGAAAACACAGGATGGTATGTCTGGAG
CACCCGTCACCGATAGGTACGGACGTGTCGTGGGTTGCCATCAAACCAACACCGGCTATACAGGTGGTGC
TGTTATCATACATCAAGATGATTTCCACCCTCATAAGCCACAGGGTCTTGAAGCCGAAGTTGAGAGGCTT
AAGGCGGAACTTGAACTTGAGCGGAAGAAACATGCAACCATGAATCAATCTTTTAACCCAAATGAAATCG
TTGATTTGGTTCGGCTCGCCGTTGAGCGCGAGATGCAAGTCCTAAGAGACGAAATCAACAGGGAATTTGG
CTTCAACCAAAAAAAGAAAGGTAAGACAAAGCATGGACGTTCAGGACGTAGAACCAACCTCAGGAGAGGC
GCTCGCATGCTAACCGAGGAGGAATACAACGAACTCCTGGAACGTGGCCTTGATCGTGAAACCCTCCTAG
ACCTCATTGACAAAATCATTGGGGAACGTGTCGGTTACCCTGAGTATGAGGAGGACGATGACTATGAATA
TGAGCGCAATGAAGAAGAGCGTGAAGTAGACTATAATCTACGGATCGACTTCGACCAGAGGCGCGAGAAG
CAGGAGGATGTCAAACAAACGCCAATACCTGCACCACGTTCCAAGAAGATGCCCGCGCCAAAGATTGAGG
AGGTGAGGCCCATCAAGTGCGCCCAGGTCCAAGCAACGGTGGTTGACCCTCAGGAAATTACATCAGAAAA
AGCCAGGATCACTGTCGTTGCTTCTGAAAAGCCTAGACCACAGCCCCCAAAGGCCTTCTCCCAGACGTAT
GGTAAGGCCCCCATCTGGGAGTCCTACGACTTTGAGTGGGATGAGGAATCGGCGAATGACATCCTTCCTC
CCCCACACAAGCTCACAAAAGCTGATGAGATAATACTTGGGAGCAAAATTCAGAAGCTTAGAACTATTAT
CAACACAGCAATACAAACTCAAAACTATTCAGCCCTACCGCTTGCGGTGTTTGAGCTTGATACCTGTGCC
TTTCAGCATGGCCTTGAGAAGTTCCTTCAGCGTGTAAAATCAAGGAAGCCAAAAAACTCCAAGGGGCCCC
AGAACACCAAGGGGCCCAAGAACCAGAAGACATCCATTCATTAGGGGCATGGAAATCCATGCTACAGCCT
CCCGTGGAACGGAAGTGTGTACCTGATAACTTCCCGCTCATTGGACATCTTAAGATTGATAGGCCCATCT
ACGACTCAAAGAAACCACGGGACGATCTTCTGGGCCTATTACCCGAACCTGGCTGGAAGGAATTTGAAAA
GTTCGGACCCACGGTGTGGGGCCCCAAGGCCTTCGCTAAGTCCTTTGACAAGTTTTTCTATGCTGAACCA
TCTAACTTCTTTGAGGACAATCCAGACCTCTGCAGATTTGCGGATTGGGCATGGTTCAGAGAGTTCTCGT
ACTTGGAGGACACTCGTGTAATTCACATAACAGCAACGGAAAAAAACACCGAATCCACACCTGCCTATCC
AAAGATGATATACTATCAGACAGAGGAAGATTACCTGGACGCGTACGGCTGGTCGCCGTATGTCCGTGAA
TTTACCAAGATCCTCAAAGGGGAGAGACCCGATGTCTTATGGTACCTATTCCTAAAAAAAGAGATAATAA
AGGAAGAAAAGATCCGGGACAGTGACATCCGGCAGATAGTCTGCGCGGACCCGATTTTTACCAGGATTGG
GGCTTCACTTGAAGCACACCAGAACCAGCTCATGAAGTCGAGAACCCGGACGGCAGTGGGCCAATGTGGC
TGGACACCTATGCAGGGAGGATTCAAGGCAACCATGCAGAGACTCGTGTCAAAGGGCAATAACTTCTTTG
TGGAAATGGACTGGACACGTTACGATGGTACGATACCAACAGCACTTTTCAGGCATATTAAAGAACTCCG
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CTGGAAGATGATCAACAAAGAGCAGCGTGAGAAGTATGCAGGGGTCCACAAGTGGTATGTTGACAACCTG
TTAAACAGGCACGTTCTCCTCCCATCTGGAGAGGTGACGATCCAAACTAGGGGTAACCCCTCCGGGCAGT
TCTCTACCACTATGGACAACAATATGGTTAACCTCTGGTTACAAGCCTTTGAGTTTGCATACATCAATGG
CCCAGATAAGGAGCTCTGGAAGAGCTATGACACCATAGTCTATGGCGATGATCGTCTCAATACAACACCT
TTTGTACCTGAGAACTATGAGGAGATGATCATCGAGATGTACCGTAAGATCTTCGGTATGTGGGTCAAGC
CTGGTAAAGTCAAAGTGCAGAATACCATCGTTGGTCTTTCTTTTTGCGGCTTTACAGTAAATGAAGATCT
GGAACCAGTACCAACGCAACCAGAGAAATTGATGGCCGCACTGCTCAAACCCTACAAAGCTTTGCCTGAT
TTAGAATCACTCCATGGGAAACTCCTGTGTTATCAGTTGCTCTCTGCATTCATGGACGAAGACCATCCTT
TTAAGTGCTATATAGAGCACTGTCTGTCCAGGACAGCTAAGCAGCTTCGTGATTCTGGGCTACCCCCCAG
GTTCACAGAAGAGCAACTCCATTACATTTGGAGGGGAGGACCAAAAGACTGTAATGGCTAGCAAGTCTGG
CAAAGAAGTGACTGTGGAGGTCAATAACACCAATGGCCGAAGCAGGAGTAAGTCCCGACCCCGTTCCCAA
TCTAGGGGTCGAGGCAAAGCAGTTAAGATTACAGTTAACTCCAGAAGCAGTAGCAAAGGAAGACAGAACG
GACGGGGCAAACGTCAATCTGCTCAACGTGTCCGTAACATTGTCAATAAACAACTCAGGAAACAGGGTGT
CACAGGACCTAAACCAGCAATATGTCAGAAGGCAACAGCTACCCTCGGGACAGTTGGATCAAACACCAGT
GGAACAACCGAGATTGAAGCGTGCATACTCCTCAACCCTGTCCTTGTTAAGGATGCTACTGGAAGCACTC
AGTTTGGGCCTGTGCAAGCGCTAGGAGCCCAGTACTCCATGTGGAAATTGAAGTACCTCAATGTTAAATT
GACTTCCATGGTGGGTGCTTCCGCGGTTAATGGCACAGTTGTGAGAGTATCCCTGAACCCCACGTCAACA
CCCTCTTCAACTAGCTGGTCTGGGCTCGGAGCTCGAAAGCATCTCGACGTAACTGTCGGCAAGAACGCAG
TGTTCAAACTCAGACCAGCAGACCTAGGGGGGCCTAGGGACGGCTGGTGGTTGACCAACACCAACGACAA
TGCCTCTGACACACTTGGCCCTTCCATTGAGATCCACACGTTGGGACAGACCATGTCTTCATACAAGAAT
GAACAATTCACAGGTGGACTCTTTCTTGTTGAACTGGCATCCGAGTGGTGTTTCACCGGTTATGCAGCGA
ACCCAAATCTTGTCAACTTGGAAAAATCTACGGACAAGAATGTTACGGTAACATTCGAGGGTTCTGCCGG
AACGCCCCTCATCATGAACGTCCCTGATGCCAGCCACTTTGCCCGCACAGCTGTAGCTAGGTCTGCACAG
CCCACCACTCTCGCACGTGCGGGTGAACGCACAACATCGGACACTGTTTGGCAGGTGCTCAATACCGCAG
TCTCCGCCGCTGAACTTGTGACCCCCCCACCCTTCAATTGGCTGGTAAAAGGGGGTTGGTGGTTTGTCAA
GCTGATTGCCGGGAGGACTAGAACTGGTCATCAGAGCTTCTATGTCTATCCCAGCTACCAAGATGCCCTC
TCAAACAAACCAGCCATCTGCACAGGTGGGCTTCCATCCAGCGCTCGACTGCGCACTGCCACACCAACCA
CCTTACAGTTTACACAAATGAATCAGCCCAGCCTGGGCCATGGGGAAACACCTACGACCTTCGGTGTAGC
TATTCCAGAACCAGACACGATCTGGCGACTTGTGTTCGATCCCACAAATGTTGGCCCAATCCGCCCCAAT
CATGGCGTCTACCTCACGGGGAACTACACGTCTGACACTCTCAGGATAGGGCCCTCCATTGCCGGGAACA
ACCACTCCCTCGTGCACATGATTGTGCGGGTTGAGAATCCCAAACTTTTCAACCGGAAATGGGAGCCCTT
ACCCACCCCGGAGCCCATGCCAAATCTCAGGCTGTATGGGGGGACGACACATATTGGTGACATACTGCTC
AAATCCCAAGTCCAGGGCCCATCCGGTGCAGCAACGCAGTTTACTGCCACTGCGTACGTTGTGGTCATGA
GGAACACGACTACACCTAGGACCAGCAACGGCTGGCACACAACCAAGGCCGCACAGTACTCATATATGCA
GGTGGCACAATCCACCGATGCAGCAGAGTGGAGGTTGTTCCAAGGTGTCTGGTACATAATGTTGAGCTTT
GGAAATGGGGCAAGCAACACCTGGTACTGGTCCCATTCCCCAATTACATCCTCAATGAAGATCTACACTA
CAGTCTTCAGCCAATTTCTCAACCCAGTGCCTAGACCCTATACGACCATGTTGGAGTTGGATGACATCGC
GATACCAGCCCTCCATGATGGAGACGGTGGTGAGGTGGACGAACTGGACGCTAGGGACCTAGTGCATGAG
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TACGAGCTATCATGCAGGCATGCTGGATGGACTGAAGAAGAACACTGTGGCACCTTTGATGCCGCTGAAC
CTCCTCCTTTTGAGGGGGAGGATGTAAGCGATGAAGAGACAGCTACTGAAACCGAGAGTGACGAGGACGA
GGATGATGAAGTGGACAGGTTTGACCTCCACGACTCCTCTGGCTCTGAACCTGAGGATGACGATGTTGAG
AACGATCGCGTAACTCTCCTCAATACTCTCATTAATCAAGGAATTGAGATCACACGCGCTGCTAAGATCA
GCAAGCGTGCCTACCCCACCCTAGCCGAAAAGGTTAGGCGTGGTGTGTACATGGACCTGCTCACCACGGG
GGTCACCCCCAGTGCAGCATGGGCCGAGGCGTGCAAGCAAGCACGCAAAGCAAGCAGGAGAGTGAATCGA
AACTCCCTGCCTGCTCCCACTTCTGAGAGCCGAGGCCACGCCGAGTAGGATCGAGGGTACAGCTCTCCCT
CTTTTCTGTCTCTGTTTAGATTATTTTAATCAACATTTAAAATTGATTTAATCAGAAGCAAAAAAAAAAA
AAAAA

> Astrovirus genome in porcine. Num. access in GenBank : JX556691.1

CCAAATAGAGCTGCCCGTTGGTCCGGCCCTATGGCGTTGCCTTTTGACGACACTCTTAGGTTTGGTTCAG
CCGCGGCCCGTGTGAAAGGCCGTAGGCTAGATTCGGTTGCACGTACTAAGCTAAAGGATTTGCTTGGTAA
TGGACCTTATTTCTACGATTTTGGTCCTTTAGAAGTCGTTGACTCTTCATCAAAGCAGTTGACTGTGAAA
ATGACTTCTGTGCAAACCGTCTATGTGTCGTCGGTTGTTGAGGACAACTCTTATGTTACCTATAAGTTTG
TGCCTGGCGTCAATGAATGGGTTGAAACAGAGCCTGTTCTGCATAAACCCACAGCTTTGGTTGGTGTTCT
CTGGCGTGAATATAATCGCTATAAGGACAAAACTGAGTCTCTCTCCCAAGAGCTCTCCCAACTTAGGCTT
GAACACTCACTGTTGCGCCATGATTATGAACGTGTACGTCCTCAGCAACCGGCAACCCCTAGGTGCCGGT
TAGGGTTTATCACAAAGTTACTTATTGGCTTGCTTATTGGCTCTTTAATGGCACACTCCACCCTTGCATA
CAAAACACCTGGGACTGGTTTGTTGGGTGAGTGCTTGGATACCGATGTTATCGACGGTAAACAAGTTTGT
GTGAACTTTCTCCCTTGGAATGAGACTGAGACCAATCCCACTGATGGCGATAAGACTACTACTATTAGCT
GGGATCATGAAGGTCTTCTTGACTTGTTAGTCTTGATAGCTCCTTATCTGGTCTCCTGGCCTATGATAGC
AACAATGGTTGGCTTCTTCTATGTTGCCACAGCTGAACAACCTGCTTACATGCTGGTTTCCTTACTCTTG
GCAACATATTCAAAGGCCCAAGTTCTGGCCCTTGCTGGCCTACCATTCATGGATATGCCATCAGTTGTTA
CGCTTTGGGTTTCAATGCTTGTCCATTCATATGATGCTGTCCTTTCATTGTGGGTGGCTCTTCTTCTGGC
CGCATTTACCTTATCAGCAGGTGTCTTCATGCCCGATGTACGCTACTCTGACCTGGTCCGTGGCCAGTTA
GTGGTTTTCCTTGTTCTCGTCTTTAACTATCTTGTTGTTATGATGTCTTTACCTAACTGGCTTGTCTTCT
CCCTTGTCGTTGGTTATAGGGTCCTGCGTGTCTTGACTTTTCTCGTCGCTGAGAAGGTTGAGGTCCGCGG
CCCTGACGGTAAGGTTGTAGAAACTCGTACCTCCATGCCTGCGTGGATTAATAAGGCATCTAACTTTTTG
CAAACTAAATTCCATCAGAAGATAAGAACAGGTATTTCACCCACAGCACGGGTAATCCCAAATGGGGTTA
TCGTCGTTGAGACCCAGGATGGCTCAGGAACAGGTTTTAGGTGCCGTAACTACTTAGTCACTGCAGGACA
TGTTGTGACGGGCACGGAAACACCCAAGATCCAGTGGGCTGGTGTCCCTGCCTACTCTAAAGTTGTCCAT
CGTGTGCCGGATAAGGACATAGCTTTTCTTGCCATCCCTCAAGAGCTACAGGATCTGCCCTCCTACCGTC
TGGCAAAGAAGGTTGAGGATGGCCCTGTAGTTATCACATCTTTGGAAGATTCAGGTGTTTTGTCAGTTGC
TGTCACTGAAGGTGTTATAGTGACTGATTCCATAACTTATGCCGTTCAAACTCGGAATGGTATGAGTGGT
TCACCTGTTACTAACTTGGATGGTAGGATCCTTGCAGTACACCAAACTAATACCGGCTTTACTGGGGGCG
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CCGTCATATTGACTGATGAGGACTTTCCACAACCTAAGAAGTCAGCCCGTGAACAGCAACTTGAAGCTCG
TATCAAAGAGCTTGAGGCAGCAATGAATCAGTCATCTAATCATGAAGACATTGTGGAGCTTGTCAGAGCT
GCAGTGGCCCGAGAATTTAAAGTGCTTCGCACTGAGCTTTCTGCCACCACCTTTACCCAGGCGAAAGGTA
AAAACAAGAAACATCATCGTCGTCGTGGTGGGAAGAAGCGCCGTGCTGTCTGGTCAGAAGAAGAGTACAA
GGAACTCCTAGAGAAGGGTTTCTCCAAATCACAACTACGTGACATGGCCGAGGTTCTTAGGTCTCATGAG
GAAGATCCGTTTGGTTCTGACACTGAATCGGAAGGGGGTTTTCCTGAATGGTCCGATGTTAGTGATGCTG
AATCAATTGAACGGGAGTGGTTTGGTCAGTCCTGGGAAGACTGTAAGCCTGTTAAGGAAGAGCCTCAAGA
CACACTTCCTGTGCATCTCAAAGAGAAGTACACCTTGGATGCCTATGTCATTAGCAAAGAAGAATTGAGA
TCTTTTGCTAAGGAGTTCAAAGACTATGTTGACAAAGTTGAAGCACTAATTGATAAAACTGTTCAACAGG
GTAAGTGGTTACCATCAGTTAACCCCACAGCTATAATTGAGGAACTTAACGATCTATGGTTTGGCCTCAA
CATGCTGATGTGGGAGAAAGGCTTGGTTCCTTTTACTCAAAGGAAGAAAATCAAGCGTAGGGTTCAAAAA
AACTCCAAGGGGGCCCCCAAGAGGGGCCCATTACCTACTCCATGATGGACCTCAAAGCTTGGCGACGCTC
CCTGTATGAGGTTGAGCGTCGCTTAGTGCCAGAGGACTACCCGCTTATTGGTGGGGTGCCCCTGGACAGG
CCTATCTCTGACTGGGATGAACCTATTGATGACTTACTCTTAATGTTGCCAGCATTTAAAGAAGATCTTA
ATTACACTCCTGCTGTTTGGGGACCTGAGGCCTATACTAAATCTTTTGAAAAATTTACCTATAGAGAGCC
TTGCCCTAATATAGCCGCCACGTACCCACGTGAGTGGTCTTTTGCAACAAAAGCTCTGAGGAGGGAGTAC
TCTTTTCTTGCTGATTCTGTTTTGACTGACATTGCTGCTACATCTAAGAATGCTGACTCGACCCCAGCTT
ACCCTAAGTCTCTTTATTGGAAAACTGAAGCAGACTATCTTGGTGAGCGAGGATATCAGGATTACATTAG
GCAATTGGATGCCATTTACTCCGGAGAACGTCCAGATGTCCTATGGTACCTTTTCTTAAAGAAAGAGATC
CTGAAAGTGGAGAAAGTTGTGCAATCTGATATAAGACAAATCGTTTGTTCTGACCCTATATTTGCACGTA
TAGGATGTCACTTTGAAGAAGATCAAAATGTCAGGATGAAAAACCACACTAAGACACGCTCTGGCCAATG
TGGTTGGTCGCCCTTCTTTGGTGGCTTCAATGACAGGATCAAGCGGCTATGTGCTTGTGACCCTGACTGT
TACATAGAATTTGATTGGACACGCTTTGATGGTACTATACCCAATGAGGTGTTTATGCACATCAAGAGAG
TCCGCTACTCCTTCTTTGCGAAGGAGTTTAGGACGAAGCGTGTCAAAGAAGCTTACCAATGGTACTGCGA
ACAACTTTTACACAGGCACGTTGTGCTCCCCTCGGGCGAGGTGACATTGCAGACCCGTGGAAATCCTTCT
GGACAAATCTCCACTACCATGGACAATAATATGGTGAATGTGTTTCTTCAAGCATTTGAGTACGCCTATC
TGCACCCAGACTGTACAGATGATGAGCTTGAGGCAAACTGGTCTCGTATGGACACCCTAGTCTATGGTGA
CGATAGACTATCAGCATATGTTGGCCTACCCGCCAATTATGTGGAGAGGGTTGTGACAATGTATTCAGAT
GTCTTTGGTATGTGGGTGAAACCAGAAAAGGTTATTGTCTCCCCCAGTATCATAGGTCTCACTTTTTGTG
GTCTTAGAATTATTAGTGATGGTACCGCCTTCTTACCTGTTCCAGCTGAGACCAATAAGCTTATCTCTGC
TCTCATTAAGCCAACCAAGAAATTACAAGATGTGATGACCCTCTATGGGAAACTCCTTTGCTATCGCATC
CTTGGCCATAACCTCCCTGATGACAACAAGTTTAAGGCCTACATTTTGGTGGCCTTGGAGGTTGTTGCTA
GGCACATCAGGACACGTTGTGGTGATGAGCCACTCCGCTTTACTGATGAGATGCTTGACCGGCTTTGGGG
GGGCGGACCAAAGGTCGGATATGGCTGGTGATAAGCTCAACGCATCTGCCAAAGCGGCACCTTTCGCTAA
GGAGGTTGCCAAGGAAGTTGTTAAGGAGGAGAAAAAAACTCAGGCACGTAGGCGGAAATGGTATAAGCCC
CGTCGACAACAAAATCAGCCCCAACAACAATCCAAGCAACGGACTACTGTGAGCAAACAAGTTGCAAAGA
AATTAAAGCAGGAAGGCTTGGAAGGACCACGGCCCCGCTTCTCAGTGCGAGTCTCGGCAACTATTGGGAA
GATAGGGCCCAATAAAGAACAGGGACCTGAACTTCAAATTTCAACTTTTCTTCATCCCTCCCTTATGAAG
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GAACCAAATGATGGCACCAACTTTGGGCCTCTACAGGCCGCTTCAGCGCAGTGGGGCTTGTGGCGCCTTG
CAGGCTTAAAGATACGCTGTACGCCCCTGGTTGGGCCGTCAGCGGTGACAGGCTCAGTTTATAGGCTTTC
CTTGAATCTTACACAATCACCCGGTAACACTTCCTGGGGTGGTTTGGGTGCACGTAAACATATTGACGTG
CCAGTTGGGAAGCAGTCAACTTGGAACCTTCATAGGGGTGACTTGGCCGGCCCGCGACAGACGTGGTGGA
TGACTGACACTAATGAGGAGGGCGGTCAATCTTGTGGACCTATGGTTGAGATCCATGGCTTAGGGAAAAC
TTCTTCTACTTATAAAGACGCCGACTGGGTTGGTGATCTTTTTATTGTAGAGGTGGTTGGACGCTGGGAG
TTCACCAACTACAATGCCAAACCAGCCCTTGGAACACTAGATCGTGTGACCGAGGACGTTCAAGCCGGTA
TTGAGGTTGGCTCGGACGGGATCATGACTATGACTCTCCCCCAGCGTTCTAATTTAGTTAAGCATATGTC
CACAGCTTATGAAAAGCTACCACTGAATGCCCTTACGGTGGGTGAAACCATCTGGCAGATAGTTGATGAA
GGTGCCGGCCTCATTTCATCTGCGGTGCCCCCGCCTTTTGGCTGGCTCATAAAAGGCGGTTGGTGGTTTG
TTAAGAAAGCTATTGGTAGGTCTAACACGGATGGGACTTACTATGTCTACGCTTCTCTTGCAGACGCTCA
AAATAACAAACCTGTTGAGGCAACTCCTTTTTCACGTATACCTGCCCAGACCACCATTGCATCCACCCAG
ATTAATGCACCTAACACTGGGCCATCTTCTTCTCTGGTTATCTCTACCCCTTCGGGTTTGTTACCAGAGG
ATCTTCCATCCACGGCCACCACCTTTGAGGTTGTTGGTTATGTGTCAGCCATGTTTTCTGTTAACCAGAA
TACAACACATTCCCCAGTTATTAATAATGTGTTCCCAGTAAAGGGCCAAGATGCTAGTGATTACGCATTT
TCCATTATGCAGAATCCTACCCAGGTAGCTGGTAAAGGCATGGGTTGTCTAATCTTTCAGTCTGAGCCGG
TATTTCTTAGGTTAAACCTAGACACGTCAGCGTCCACAGTAGATAATATCTTCTTGCTTGATGACACACC
TGGTATCGGCTGGACTGTTAATTTCAATCTTCCATCTAACCCAATTGCCAACTGTGCAGATGTGTTGGCG
TATAAGCATGAGAAGTGGGGAGACGACCTCAAGTTCTCATCCTGGCTTGTGCGCTTCACGAAGGAAATCC
CTGAGTCATCTGGCAACTTCTACTGCCTTGTTTCTGCTCCAGTCATTTCCAATGTGGACCAGGCGCCAGT
CACCATAGTTTTTAATAAAGTGGCAACTCCTAAGTTGTCCACTTCTTCCTCGTTGTCACATATGCGGGTT
TCTGTCTCCTCTGTGCAACCTGGTACCTATGGTGTCATTTACACCCTTGGCAACTATAATGTGACTGACG
CGACTGGAGTGGCCTCTGCACCAACCCTAACGGGTCCTGTTAATGATAGGGTAGTACCTGGCCCCTTTCG
TGCAGTAACTGGGATTACACCTATTTCGCTCACGACTCAGCTCCCAAATTACTTTCCCTTGTGGGCGAAC
TTCTTTCGGCCGGCATCCCGTCCGACCATGATTGACACTCTGATGGAGCAAATTCAGCAAAGATTTGGTC
TGAAGCCCGTTGAGCCAGACTATAATTCTGATGATGAGAGTGATGTAGAGCCTACTGCTGCTTCCAAATT
TGCCAAGCACAGCATGTATGATGCTCTCCGTGATTCTGATTGGGATCACGTTGATGCCGATGCTCTCATC
CATTTTATTTCGAAGGCATCTAATCGCCCCCGAGGCCACGCCGAGTAGGAACGAGGGTACAGGGGCCCAG
ATCTTTAATTGATTTCTTTCAGATTTCTTTTAAATTGATTTTCTTTTTTTTCTTTAGGCAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAARA

> Astrovirus genome in dog. Num. access in GenBank : JQ081297.1

AGCTCGGTACCCGGGGATCCTCTAGAGTGAGATGAAACCTAAAGCGCGCTATAAGATAGCGCAACAACCT
GACTACTCCACTGTGGTTGTGTTAGCATACAGCTCTAATGGACTTGTTGTCTCACAAGCGCAAGGCCAAT
GTCACGGGGATACCATCTCCTACACTGTCCCAACTCAGGATGGTATGTCAGGGGCACCTGTCACTGACTT
ACATGGCCGTGTGCTTGGTGTGCATCAAACCAACACTGGCTTCACTGGTGGTGCCGTAGTTATTAAAACA
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TCAGATGTAACACCTCCAACACGCCCAACTGAGGATGACATGCGTAAACAAATTGAAGACCTACGTAAGC
AACTTGAGGAAGTTAACAAACCCCAACCTCAAGAGACATTGGAACAGTCAAACTCAGGTGCTGAGGTGGT
TTCTCTCGTGAGAGAAGCCGTGAGGCGTGAAATGGACATACTACGGCAAGAGATAAACCAGCAGCTAATG
TTGCAAAAGAAGAAAGGTAAAAACAAGGGTGGTGGTCGTGGTAACGTCAGAAAACATGTTGGTAAGGTTA
AGGGCAGGAAATACCTAACTGAGAAAGAATACAAAGAACTCTTGGAGAAAGGTCTTGACAGAGAAGAGCT
CCTCGACCTAATTGATGACATCATAGACAAGAGGATAGGATTTCCTGAATGGAGTGACCCAGGGCTAAGT
GATGATGATGATTCAAACTGGGACACATATGGTGATGAATTTGACCATCGTGATGTGGGTTTACAATCAA
AACCCAAACAGAAAATTAAGGAAGCAACCCAATGTGTCATACAGGTTCAGGAAGTTGTCCCAATTGATGA
GGTTACAATTTCAAAAGCAACTGAGTCTAAAGACTTTACTCAACATTGGGGTAAGGAACCTGTGTTTGAA
TCATACGACTTTGACTGGACTGCTGAGGATGCAAAGAACATACTACCTGAAAACTCTCGTTTAACTAAAT
GTGACTACATAGTCCTTGGTAGTCACATCCTCAAGCCTAGGCACATAATAACAACAGCACTTGAAACCAA
CAACTTCAGTGAGTTGCCTAAGGCAGTCTATGCACTTGATCATTTTGCTTGGGGCCATGGTCTAGAGGGC
TTCCTACAACGGATTAAATCCAAGAAGCCAAAAAACGTGAAAGGGGCTCCCAAGGGAGCCCCGAAAAATG
GCAACTAGACTACTGGCAAAAACTCCTTGAGGAACCACGGTCAAGACGTTGTGTACCGGAAAGCTACCCA
TTATTAGGCCATTTAAAATTAGATAGACCAATTTATGATGACAAAATACCCAAAGATGATCCGCTCAAAT
CCCTACCAGTTCCTGATTGGCACGAATTTGAAAAATTTGGACCAACTGTGTGGGGACCGCAAGCTTTCAC
CAAGTCTTTTGAAAAATTTGACTATGCACCACCTTCAAATTTCTTTGAGCAGTATCCAGAATTTTGTAAA
TTTGCTAATTGGGCATTTTATAAACAATATGGGTTTCTTGAAGATTCTCGTGTGATACATGTTTCAGCCA
CTGAGAAGAATCAAGACTCCACGCCTGCCTATCCCAAGATGCTCGACTATGACACCGAAGCCGACTTCTT
GGAAGCAAATGGTTGGTCACCTTATGTTTCTGAGATCTCGAGGATTATGTCCGGAGCAAAGCCTAAGGTC
CTCTGGTACTTGCTCCTCAAGAAAGAAGTCATTAAAGTTGACAAAATTGCTGACTCAGACATAAGACAAA
TTCTATGCAGTGACCCTATTTATGTTAGGATAGGTGTGGTACTTGAAGGACATCAAAACCAGCTTATGAA
AAACAACACTGAAAAAACCCATGGACAATGTGGTTGGACACCAATGGAAGGTGGCTTCGCCTCTCGCATG
AAACGCCTTATCTCCAAAGGTAACGCACATTTCATCGAGTTTGATTGGACCAGATTTGATGGTACTATAC
CATCTGATTTGATTCGACATATCAAGAAACTCCGCTGGAGTTTGGTTAATGCCGAACAAAGGAGGAAATA
CCAAAAACTTCATGATTGGTATGTTGACAATCTGGTCAATCGCACTGTGCTACTTCCATCTGGTGAGGTT
ACAGAACAACATCGTGGTAATCCATCTGGCCAATTCTCCACTACCATGGATAATAACATGATCAACACAT
GGCTCCAGGCTTTTGAATTTGCCTATTTCCATGGACCTAACAAACAGCTATGGATGAACTATGACACCTT
GGTCTATGGTGATGACAGGCTGTCAACAACCCCACTCATTCCTGACAACTATGTTGAGAGAGTTGTACTA
ATGTACAAAGATGTTTTTGGGATGTGGGTTAAGCCTGAAAAAGTCAAAATCTCAAACACCATTGTTGGTC
TCAGTTTTTGTGGCTTTACTGTAGATGAGAATCTTGAGCCAATACCCACACAACCTGACAAATTGATGGC
CTCACTTCTCAAACCAGCATCCAAACTTCCGGATCTTGAATCACTCCATGGGAAACTCCTGTGCTATCAG
CTCCTCTCGGCTTTCCTACCTGAGGAACACCCTTTTAAGGTGTATGTCGAGAGTTGTCTGGCTGCCACTA
GCAGGCAGCTTCGTGATTCTGGTTTACCTACCAGATTCACAGAAGAGCAAATGCATCGCATATGGAGGGG
AGGACCAAAAAATTGCGATGGCTAGCAAGCCAGGCAAAGATGTTACCGTCGAGGTTAAATCCTCCGGGAC
AAAATCAACATCCTCCAGGAGCAAATCCCGGGGCCGAAGCCGGAATGTCAAAATCACTGTCAACTCACAA
CCAAGGGCAAACCGAAGGAGACGAAACAGACCTAACAATCGTGGTCGCAAGAGAGTTGAGGCTGTCGTTA
AACGACAGCTCGATAAGGCTGGAGTCACAGGACCAAGACCAGCGATCACCCAAACTGCTACATCTACTCT
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GGGGACTATTGGCCCGAATACTTCGGGTGCAGTAGAGCTGGAACTTGCAACCTTTATGAACCCATGCTTA
GTCAAAGAATCAACAGCTTCCAACTCTTTTGGACCCATCCAAGCCTCTGCAGCCCAATACAATCTCTGGC
GGGTAACTAAAGCGGATGTACGGCTTACACCTATGGTAGGCCCGTCTGCTATTTCTGGCACTGCTTATCG
AGTATCCCTTAATACAGCGGGGACCCCTTCATCAACAGGATGGTCTGGCCTAGGCGCCAGAAAACACAAA
GATGTTAGGGTGGGTGCTATGTCAACTTTCAGAGTTACTGCGCGAGATATGGCGGGCCCACGTGAGGGTT
GGTTTGTCACCAACACAAATGAATCAGGGGGTGAATCAGTAGGACCTACAATAGAGCTACATTCACTTGG
TCAAACACAGTCCACCTACCAGAATGCTCCCTATTCTGGCCCTGTATTTCTTGTTGAGCTTCACTGCACT
TGGCAATTTGCCAACTATAGTGCCAATCCAGCACTTGCATCCCTTGAGAAAGGAGAGGATAAGGATGCTG
AGATCAAATTTGAGGGTGAAGCAGGACAACCACTAACAATGACTATTTCACCACATTCCAACCTGGCTAG
GGCTCTTGAAACAAAATCAGCGATGCCCTATGCCTCAGGTGCGCGAGCTGCTGGTGAATCAACATCTGAC
ACCATATGGCAGATCGCTTCAACTGCAGTAGATGCAGCCTCAGTCATTGTTCCCCCGCCTTTCAACTGGC
TTGTTAAAGGCGGCTGGTGGTTTGTCAAGAAACTTGCAGGGCGCACCCGAACTGGTGAGCTTCAAGTCCA
AGTCTTTGCAAGCTATGAAGATGCACAGAACAACAGGCCTGCAATTTGTACAGGAGCTGCTCAAGGCAAT
AATGTACCAAGACTTCATAATGTGAAGTTTGTTCAGATGAATGCACCATCGACTGGTATGCCACCTGAGT
CTGCAGTAGGTGCTTTCAGTGTACCCCTGCCAGATGCGCCAGCTGTTATTGGGGACAACTTCAAACTTGT
AACAGGTGTGTTCCAACAATACCAACAGAACCCACCATGCCCAACCTATTTGTACCACAACTACAACAAA
GTGGTTGTTAAAATAGGTGAGCACTATGATGAAATCAATTTTGTGTTCAGGGCAACAACACCCCACATCT
GGCTTGCAGGTACTCAACCCAATTTCCAGGTCTCCAGCAAACCTAGTGCGTTGGACTTCATGGAAGTGGG
TCAGAAGAGTAACAGTCAATACCTAACCCGGGGAGAAATTTGGGGCTATTCACAACACAAAGTCTCTAGC
ACTAATGGCCAAAGTGTTCTAACATTCTATGTTGGCCAGCTTAGCCGCCAAATACGCTACTCCAACTACA
AACAAGTTAGGTATGCTTTCTCTGGTAACGGGTCAACAACTTCACTCAATCCAATTGCCACTGAATATGA
TCTGCAGTTCCTTGAACTCAATCCAGGCCCCTGGTTCATTTTTGTCTCCATGCACTTTGTCAACAGTTCA
ATCCAAGGCTTTGTTGCTACTGAGAATCCATCAAGACCAACAATTGTGTGCCCTTCTGCAGCACAAAACC
TGCTTGTGTGCACAGGAAACAATGTCGCCAGCACAATGGTAATTGATTTCCTCAGAACACCACCAACTTT
TACACAACAAGCAGAACAAGCCTTGTTTGATTTGCCACAGCCCATTGAAGATGGTTTTCTTCCAGATTCT
GAAGATGAAGATTTTTCTGATGATGATTCTCTTCTTGATGATGATGATTTTTTCCCTGCTTCTGATCAGC
AGGTTTTTTCCAGTCGCCAGGTCCTCTTCAGAGCAATGGTCAACGAGGGTTGGCCAGAGGACCAGGCTGA
GCGCCTTGCCAAACGCGCTCTCCCTACACTAAGTGAGAAAGAACTTAGGGATGAATTTTTAGTCGGACTC
GCTGACGGCTTTTCGCCACGTCAAGCAGCCGCAAATGCTCGTGAAAAGTGTTCCCGAGGCCACGCCGAGT
AGGATCGAGGGAATCTCTAGAGGATCCCCGGGTACCGAGGC

>Astrovirus genome in porcupine. Num. access in GenBank : KJ571486.1

GTCAACCACATACCGGACCACCAACCAACGGTTCTCACCGCCGCCCTCATGCACGACAGATCTAGAAAGG
CTAGGGAGATTTCGAGCCTGCGAATGGATAACGAGATCCTTAGAGGCCAGGTGGCATTCTTGCGGAATGA
GACTACCACAACACCCCGCTTGATTTTGAGCTGGCCGACCATCTTCGCGCTCATCTTCCTTGGCTTCTCG
CTTTTCTGGCACACGGCAAACGGGCTCACAACAACATCCACGACTAACTCGGTGGACCCCATCAGAATGC
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TGGAACTTAACAAATGGCTAGAGGATTTTATCAACAGGGCGAAGAATACAATCCATACACACCACACTAC
TGTTGTTAACGCTATTGTTACCTCGCCATCATGGATCCTCGCTAGTGCCGTCATCCCCTATCTGTGGCAT
GTAGTCGCAGTTGTTCTTAGTATCATATCAGTCTACAGGGCTCAGCACGTCGTCTTATCAATACTCTACG
TTGCTGCTGCGACTATCAGTGGTGGGGACTGGATATTCCTGGCGAGTGCATCCATGCAAACGGCAGTGAG
TTCTATCATCCAGATTGTGTGTGTTGTCATCTCCCATATTGACCCCATGGGAGCGATCTGTGTCTCTACC
CTCGCCATGTTCTCCACATTCCTAGTCAGCATGTGCTTTAACAACACTGAATTTATCCAGCATTCAAGGG
CAGCATCAGCCAACACCATCATACTAGTGGCCTCGCTTGTCTTGAGGACGCTTAATCTACCATCTATGCC
ACTTGCCCTCGGCCTTGCTTTAGTTCGAGCGTACACCCTACTAACAGCCACCACGGGTGCTACAGTTGAA
ATACGTAGTGATGATGGAAAGGTCATTTCCAAGGAGAACCTGAAACCTGGGCTCCTCTTTCGCTTCAAAC
AAAGCTTGCGGAAGTTCGCTCAACTGCGCTCCACTATGCCACCTTTGGTGCGGGTGAATCCAACAGCAGT
GTTACGCATTGAGACACCTGATGGCATTGGGACCGGCTTCCTCTGTGCAAACTACATTGTAACAGCTGGG
CATGTTGTTGGGCAACACAAGGTTGTGTTAGCATGTGTGGGTAATGCAAAGTACCAAGCCCCTGTAGCCC
GTCACGTTGATAATAAGGACATCGTACTCCTCAAGATACCGCAACCTCTACAAAGCTACCCTCGTCTCAA
AATTGCTAGCAAAATTGAGACTGACTGGTTGTGTGTGTACTCACCTGACGGTGAGGGTGCCATCGTTTCA
TCAGTCACCCCTGGGCACCAAGTTGAGGAATGCCTTGACTATGCAACACCAACCCGTGACGGCATGTCAG
GAGCTCCAGTGGTTAATATTGGCGGCCGGGTGATGGGTGTTCACCTGACTAACACTGGTTTTACAGGTGG
GGCTCAGATCATCACCCAGGCTGATGTCACAGATCCACCCAAGTCCACACCCACCGAAGATAAGCTCCGT
GCTGAACTTGAAGATCTCAAGAAGCAACTGGCAACCTACACCCAGTCTAGCACACATGATGACGTCATTG
GCCTCATTAGGGAGGCTATGGCTCGGGAGATGAAAATCCTAAGAGCTGAGCTGAACAAAGAGCTTGCCGG
TATCACCCAAGACCAGGACGACTTTTTACAGACTAAGAAAGGTAAGACCAAGAAGGGTCGTGGTCGTATC
AAGCTCCGACTTGCTGGTGCAACGAGGCGCAAACAACGAGGCCCGGTCTTCACAGAGCAGGAGTATCAAG
AACTTCTTGACCAAGGTTTAAGTTCCGATGACATACGCGACATGGTTGGCCAGCTCTATGAGGATGAAGT
TGCTGGTTTCCCTGAATGGGAGGAAATGAGTGATGGCTACGATCCAGATCAGGACTGGGAGTTCGAATCT
GATTCCGACTTTGGACAAAAAAAAATCACTGTCAAGTCCTTCAAACAATACCTTGAGAGGGACTATGATC
CAAAGGACGTGGAGAGCATGTTGAACTCCCTTACCATGGCTGATGTTGAAGCTATTGGACCACTCTATCC
CATGGTCGCCAAGTGCAAAGCAACACCACTCTGCTCGGCGCTCTTGTGTCTAGTTGACCGCTACGCTGTG
TCCAGTGGCCTATCACCACCCTCTCAAGGTATGCGCTACACCCAGCGTCGGGTTCCAAAAAACGAGAAGC
GGGCCCAGAACCAACGGGCCCGGAAATCCACAAACTAGATGCTTGGAAAGCCCTGCGCCTACCACCGCGL
AGGAGCTTAGTGCCAGACAACTACCCGGTTGTCTGCAACCTTCCAATCGATAGGCCCATTTTTGATACCA
AGTTAGCTGATGACCCCCTACTTGGCCTGTTACCACCATGTGACCCAGACCTTCCCTTCGGACCAGCCGT
TTGGGGGCCTGAGGCGTACACCAAATCCTTCCAAAAATTCTACTACGCAGAACCATCAAAATTTTGGGAA
CTCTACCCCGAGGAATGCGCGTTTGCAGACAAGCAGTGGCGTATGCACTATAACTTCCTTGAGGATTCCC
GCGTCATCCATATAACCTCAACCGATAAAAACATGGATTCAACACCAGGATACCCAAAGTGCGAGGTGTA
TGAAAGTGAGCGGGACTACCTTGAGGATAATGGTTGGGGACCCTACATCAAGGAGTTCAAACGTGTAGAC
GCTGGTGAGAAACCTAAGGCCCTGTGGTACTGCTTCCTCAAGAAAGAACAGCTCAAGAAGGAAAAGATCA
AAGACGGGGACATACGACAAATAGTCTGCCCCGACACAATCTACTCTAGGATTGGAGCTGCTCTCGAACA
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GCATCAAAACAACCTTATGAAGAAGCATACTGAGGATAGCAGTGGTCAATGTGGCTGGACTCCCTTCTTT
GGGGGTTTTGAGAGGAGGATGCGCAAGCTCGACCATGGCTACATCATCGAGTTCGACTGGACCCGGTTTG
ATGGAACAATTCCAAGGGCACTTCTGAAGCACATAAAAGACCTGCGGTGGGAGAAAATGAATAAAACACA
CAGAGAAAGATACAAGCATGTCCACGACTGGTACGTGGAGAACCTCCTAACCCGCTATGTGCTCATGCCC
TCTGGTGAGGTGACCATCCAACGCCGAGGTAATCCGTCAGGACAAATCTCAACAACATCAGACAACTGTA
TGGTGAACTACTGGCTCCAGGCCTTTGAGTTTGCCTACCTCAACAAGGGGAAGGATATCAATAACCTCTG
GAAAGAGTATGAAACCATCGTCTACGGTGACGATCGTCTTACCTCCACCCCTTGCATCCCTGACAACTAC
GTCGACCGCGTGGTCAAAATGTACAAAACAGTCTTTGGAATGTGGGTTAAGCCAGAAAAGGTCAAAGTCA
CAGATACCATCAAGGGAGCATCATTCTGTGGCTTCACAGTCGGGGAGAACTATCAGCCAATTCCAACCAA
TCCTGACAAACTCTGGTCAAGCCTTGTCACACCCTGCCAAAAGTTGCCTGATGAATTAGCCCTCTATGGG
AAACTCCTTAGCTTTAAAATCCTGATGCACAACAGTGAGGAACACCCATTTAAGGAATACATTGAAAAAT
GCCTTGCCGCCCTAGAATCCGGGTGTACCTTGCCTAAAATTACTGATGAGCAGCTGGATCGTCTTTGGAG
GGGAGGACCAAAGACAGCATCTAATGGCTAACCGCCAGCAGAGGCGTGCTCCACGCACTACGACTAACAT
CGTGGTGCGCAATGGAACAGCTGCGAACCAGGCGAGGGCATCTGGTGCGGCAACAAGTAATAGAAGAAGA
AGGAATAGGGCGAGGAGACAACCCCAGGTCAACGTGCGGGTGTTACCCCCTCAAAATAAGGGTCGCCGCC
GGTTTCCTAGGCGCCCGGGTGTCGGTGGTCGCGTGGTTTTCCAGAAGATCAACACCACGCTCGGTACGGT
CGGCTCGAATGGGAGTGAACAGATAGAATGTGAGCTGACATGTCTGATGAATCCAGCCACCATGAAGGAG
GCCACTGGTAGCAACAGCTTTGGCCCACTCGGGATCTATGCGTCCACATATTCCCTCTTTAAGATGACGC
GTTGCGTCGTCACGTTAAAACCACTCGTGGGGGACAGTGCTGTATCCGGGACAGTGTGTCGGGTCTCTTG
GAACCCGACATCGTCTCCATCCCAAACATCCTGGAGTGCGCTTGGTGCACGTAAGCACGTGGATGTGACG
CCTGGAAAGACCGGTAGGTTTATCCTCACCACCAAGGACCTGGTAGGTCCGAAGGGGGGCTGGTATAAGA
CAAACACTAAGGGGGACCCCATGATGTCGTTTGCAGGTACACTTGAGGTACATACCTTGGGGAAAACAAT
GTCCACCTATCAAAACAATGCCTTCACAGGAGCACTTTTCCTGGCTGAACTTGAGACCGAATGGCAGTTT
AAGGACTATGCCCAGCAACCAGGTATGCTTAATCTTATAAAAGGGGAAGATACGCGGCAGGCTCAAATAA
CCACTGATGGCTCGGGGAAAATACAGCTTGTGGTCCCCAACAACACGCGAATGGCTCGTGCAGCCACCAA
CGCCGCCAGTGAAATCATCTGGTTAGTCACGGACACAGTCATTCAGACGGGTGCTAGCCTATTGCCACCT
CCGTTTGGGTGGTTAATACGCGGTGGCTGGTGGTTGGTTAAAAGAGCAGCGGGTGCCCCTGTTAGGGCCG
GCAACACCACCTTTGATGTATATGCATCAATTTCTGACGCCCGCGCGAGCATGCCATGTATTGCCGACAG
TGCTAACATTGAGCCTATAGTAGTGGGCCGCCTTCATTTTCAGCAAGTCACGCCTGGAAATACGGGAATA
AGTACAGACATGCCCTCTACCCGGGCGATCACCGAGCCCTACTCCACACCGACCCAGTGCTATGTCACAA
CTGCCTCTCTCATCAACATAGGCACCACACCGGGCACTACTGTCAACTATGTTCCAGCATTCTGCGCATG
GAGATCTTTGGGAACTAGCCAGAATGACATCAATGGCGCTGGCTTTATCGTTGGCTCCCAAAGGGTAGCG
ACGTATAACCTCTATAAAGTGACAGTCTCAACTGACATAGGTGCAATTGATCCCGGCATGTTTGACAACC
GAGTGCCGTTCTATTTGCTAATCAACGGCAATGAGAGTAGGCAAGCCGGCTTTGCTGTTGCTGCGCAATA
TGACCATATGGACTACTCCCCATCCCTCCGGGTTTCTTCAGTACTCGTCTATGCCACGTCAAGTGAAGCT
TTCAACTTTCATCGAAACTGGCGCACAACGACTGTCACGTACCCTGTTACCTACAACAACGATGAGTGTG
CTGCTAAGATCAGCACTCCAGAGGCTACCACCGAAAGATACCTCCGGCTCAAGTTTGAGCCTGGCAACTG
GTACGTGGCTCAGTTTGTTGTGCATGGAGTTGTGGACAGGTACTATAAGGTTGGCAATATCATCGTTGCA
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TCCAACGCCACGTCTCAGATCTCCAGTGAGGATAATTACTTCTACCCCACTGTCGATGACGCTCATACAG
GGCTCTTACCTGTCTATATCTCCGGCTTGCGCCTGCAGGTCTTCACAACGAACCAGGTGGTGAGTGACAC
TGAGACTCGTAACATCACCCAAGACTTGGACCCACCCTCTGGCCGTGATGATTACCGGGGGGGACCCTAC
TATAACCTGAAAGAAGAAGTTGATGAGGATGACTTTCCTGAGCCCCCTGCCCACTTTGACTCAGACCTAG
ATGATGATCAGGACCTTGAAATGGGGCCAGAAGACCACTATTCCGATCCACCAATATCCCGGTTGGTGGT
TCGTGATGATGCGTTCGCCTTGTATGAACAGCTTCGCGCGACGCACACAGAACGGGCAGCCCGCTTGGCA
GTAAATCAGCTGTATCCAAGCGATGAGTACACCGAATTCACCGAGGTGTACCATGACGCGTTAGCTGACG
GCCTATCACCTAAGGAGGCTAGAGCTCAAGCTCTGGGCTTCTAGGATGGCACTCGTGTCATGCAAATTCT
TAATCATTTTTCAGTTTCATTTGTGATTTGATTAGCATAGGTGAAGGGGAAAAAAAAAAAAAAAAAARAAA

> Astrovirus genome in fox. Num. access in GenBank : KC692365.

AAGGGTCCTTATGATGCCGTCTTATCTTTCGGCTCGCCTGGTGCGAGACGTAGAGGTATGCAGCTCAATC
TTCTTGCGAAGGATAAAACTGGAAGACATTTTCTGCGATGGGGGCCCATTGTGTTTTGAGTTCCATGATA
TTAGTGTTGTTGACTCTTCTACTGGTACAGTCACCCCGACAGCCAAGAAGGTCAAGACGATTGCTGTATC
TGGTGTATCTGGCGACTGTCAGTATGTCACTTATGCTTTTGTCCCGGGAGCTAACACATGGTGTGAGATC
GACCCTAAAATGCACAAACCTACTGCTTTAGTTGGTGTCTTGCGTGCGGAACACTCCAGACTCAGGGATG
AGAATCTGGAACTAAAGCGTCAGATTTCACAGTTTAAGCTAGAAGATGAGCTGCGTAGGCATGAATTTGC
ACGCCTTCAGGAGCGGATTACACCAACTATGAAGAAACAGTCAGTTTGGAAATGGCTCTTTTATTCAATG
CTGTTGGGAATACTCCTGATTTCATCGTGTAAAGCTGAGGGGAGATATGGTAGATGCCTGGATGTGGACT
TGACGGAAACAGCGTCACCCCAAACTTGCACGCACTGGGTCTGGGAGCGACCTGAAGAACCCATATCACA
ATCAGACACGATTGTGATTTGGCTACAAGAAGTGAAATTACAGCTGATTAATGCATGGCATGCATCTGGA
GCTCCATCAGTGTTAAGAAATGCATGGATTTATGCCATAGATTGGCACGTGTTGGCCACGGGCATAGGCT
TGGCTTATGTGATGTATGCCGAACATCCAGGTTATATGTTGACAACTTTAGTTTTAGCAACGCTATCTAG
GGTACAACTCTTTGCCTTGTCAGCAATACCTAGCCTTGATATAGTATCCACGATTTCTTTGTGGATATCC
ATGCTAGTCTACATGCTTGATCAACCTATGGCAATCCTAGCTTCATGCTTCTTGGGAGTTGCAGCAGCTG
TGGTCTGTGTAGTTTTACCAGATCAAAACTATAGCCAAGTTATCAGAGGATCAGGTGTTGTTATTTTAAC
GATAATAGCATCTCATGTGGCTCATATTACACATTCACCAACATGGCTTTGTATTGCATTAATAGTCTTA
TATAGGTTATATAGAGTCACAGCCTTTGTCCTTTCAGAACGTGTCGAAATTAAAGGCCCAGATGGAAAAG
TTCAAGAGGTAAAATATGCCCAGCCATCATGGCTAACTAAGGTTAGCAAAGTTCTTAATCCTTTTAGTCA
GAAAGTCAGAACTGGCATAGCCCCTACTGCTAGGGTTGTTCCCAATGGGGTAGTTATTGTTGACACAAAA
GAGGGTACAGGTACGGGCTTTAGGATGCGAAGTAACATTATTACAGCTGCACATGTCGTTGGTAACGAGG
ACACTGTGCGCATTGTCTGGGGGGGTGTCCAGGCGTTTGCTAAAGTTGTTTATAGACATCCTACAAAGGA
CATCGCATTCTTATCCTTGCCCCAAGAATGTCAGGAACTACCTACCTATAAGCTTGCCAAGAAGATAGAG
GATGGTACAGTTGTTATAACCTCGTTAGATGATGGAGGAGTACTAGCAGTATCAGTATCTGAAGGTGTTG
TTGTCAATAATAACATGACATATGCTGTGCATACTAAAAATGGAATGAGTGGTTCTCCGGTTACAAATGT
GGATGGTCGTATACTAGGTGTTCATCAAACAAACACTGGGTTCACAGGTGGTGCGGTGATCCTAACTAGT
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GAAGATTTTCCACAGCCAAAAAAACCACAACGTGAAATTGACCTAGAAGCTAAGGTTAGAGAACTTGAAG
CCGCTTTGGCAGCACACCAACAAAGTTCAAATATTGATGATGTTGTTGACTTGGTTCGTGCCGCTGTGGC
TAGAGAAATGCAGGTCTTACGGCAGGAACTGGTCAACTCCTCTTTTGGTCAAGCAAAAGGTAAAACTAAA
GCAAAAAGACGTCTCATGGGGCGCCCTGGCAAGAAACTAAGGAAAGCATTCACGGAGGAAGAATATAAAG
ACCTTTTGGAGAAGGGTTTCACCAAGGAACAGCTTCGTAATATGGCGGATGCTATACGCGAAGCTATGGA
CTATGCTGAGGAAGAAAATGAGTATTCAGATGCTTATCCTGATTGGTCTGACCATGATTCTGATGAGGAG
ATTGAGCGTGAATGGTTTGGCCAGTCGGCTTGGAAAGACTGTGAACCAGTCATGGAAGCGGTTGTAGAGA
CTTTACCCATTCACCTTAGAGATAAATTTGGGCTTGACTACTACCTCATTACTGAATTTGAAGCCCGTCA
ATTTGCTAAGGAGTTGCAGGACTACAAAGAACATTTAGAGTCCGTTATTAAGAACAATGTTGAAAAGAAC
AAGTGGGTTCAGAATACGGATACCAAAGCAGTTTTAGAAGACCTGAACACCATGTGGTATAACTTAAATC
ATCTTTTTTGGAAGAATGGCTTAATTCCATTTACACAAAGGAAGAAGCAGAAGCCAAAAAACGTGAAGAG
GGGCCCCAAGGGGCCCCAATAACTTATGAAGAGATGCGCTTGTCGGCATGGGAGAGGTTTTTGGAAGAAC
CATGTGAACGCTATTTAGCACCTCCCAATGTCGAATTAGTTGGTTACATCCCAATTGACAGACCAATATC
TGATTGGGATGAACCAATTGATGATCTCTTGAACTTATTACCACCAATTGATGATGATATTAATTATGGT
CCATCTGTTTGGGGTCCAGAGGCCTATTTGAAATCATTTGAAAAGTTTTTCTATGCGGAGCCATGTTCAA
TGATAAAGGAGACATACCCCAGGGAGTGGTACTTTGCAAATAAGGTGCTGCACCGTGAGTTTAATTTTTT
AGAAAACTCAGTTGTTATTGACATAACAGCTACATCAAAGAACTCAGACTCTACACCAGCTTTTCCAAAG
ACAAATTATTGGAAGACTGAAATGGACTACCTAAAAGAGAGGGGCTACCAAGATTATATCAAGCAATATG
AGGCTATCTTGAATGGGGAGAGACCACGTGTCCTATGGTACTTGTTCCTGAAGAAGGAAATCCTCAAACA
GCGGAAAATTGATGAATCTGATATAAGACAAATTGTCTGTTCAGACCCAATATTTGCCCGAATTGGGTGT
TGCTTTGAGGAACATCAAAATTATTTGATGAAGACACATACAAGGACACGTATGGGTCAATGTGGTTGGA
CCCCTTTCTTTGGAGGTTTTAAGAAGAGAATCCAGCGCTTAATGTCTAGATCCAATCGATTCTATATAGA
GTTCGATTGGACGCGTTATGATGGTACCATTCCAATGGAAGTTTTTTCGCACATAAAGCGCTTTAGATTC
TCAATGTTGGACCCCCAATATCATGGTGAACCCTTTCAATCTGTTTACAACTGGTACTGTTCACAGATTT
ATTGTAGGCATGTCCTTATGCCATCAGGTGAGGTAGTCATTCAAGACAGAGGGAACCCTTCTGGCCAGAT
CTCTACAACTATGGATAATAACTTAGTTAATGTCTTTCTACAAGCATTTGAGTATGCATACATCTGGCCT
GATAAGTCTGTAGAAGACCTCTTTGAAGAGTGGCAAAGTGTTGACTCTTTGGTGTATGGTGATGAYAGGC
TCACTACATTTCCAAATGTCCCTGATAATTATGTTGATTTAGTTGTGGAGATGTATAAAACAGTGTTTGG
CATGTGGGTCAAACATGAAAAAGTGAGGGTTCAGCACACACCCGTGGGATTGTCTTTCTGTGGTTTTACT
ATTAATGATGATTTGGACCCTATACCAACAGATTGTGATAAGCTCCTAGCAGCTCTTGTAAAACCTTGTA
AGAAGTTATCAGATATAGATTCTCTCTATGGGAAACTCCTATGCTACAAGATCCTTTGCCATAACCTTGA
AGATGAACATCGTTTTAAAAATATATTTGTGTGGCACTTGAGGTTTTGGCGCGCCATATTCGCTATAAGG
GTGGTGAAGAGCCATTCTTATTTAGTGATAGGATGCTTGATGCGCTCTGGGAGGGGAGGACCAAAGAGCG
GCTATGGCGTCTAACGCCCAAGCAGCCAAGACCAAGGCCACCATTAAAGAGGTGGCTAAGGAAGTAGCTA
AGGAAGCTATAAAAGAGACAAAAAATGGCCAAGGGCCCCGGAAGTGGCATCGTCCGGGGCCCAAGAAARAA
CAATCAGAACAAAGGCCAAATGAATCAAAAACCCAAGACACAACAGACTGTGCAGAAGGCTGTAAACAAG
AAACTCAAGAAGGAGGGATTAGAGGGTCCACGTTCTCGTTTTTCTGTCCGTGTTTCTGCAACTATAGGTA
AAATCGGGCCTAACACCAGTCAAGGACCAGAACTTCAAGTCTCGACCTTTCTTCATCCCAGTTTAATGAA
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GGAGCCAAATGATGGTACTAATTTTGGTCCATTACAAGCTGCCTCAGCCCAGTGGGGCTTGTGGCGTTTG
ACTGATTTGAAAGTGGTGTTTACACCACTGGTGGGTTCATCAGCAGTCACAGGGTCAGTCTACCGCACTT
CACTCAATTTGACACAATCACCAGGATCTACTTCCTGGGGGGGTCTTGGTGCTAGAAAGCACCTGGACAT
ACCCGTGGGTCGCCAAATGGTGTGGACTTTGCACCGAGGCGACCTCGCTGGACCCAGGCAAACTTGGTGG
TTAACTGACACAAATGAGGAAGGTGGCCAGTCTTGTGGACCCATGGTTGAAATTCATGGTCTAGGAAAAA
CTACATCGACATATAAAGATGAAGCTTGGAATGGGGACCTCTTCATAGTTGAGATCAATGGTAGATGGGA
GTTCACAAATTATAATGCTAAGCCCGCTTTGGGTACATTGGACCGTGTTACTGAGGATACTAATGCATCC
ATTGAGGTGAACTCCGAGGGTATGGTGATGTCCATTCCCAAAGGGACACAGTTGGCATTGCACATGGGTG
AGCGCTATGAGCGTATTGGTACTAATGCCTCTAGCGTTGGTGAGACCATCTGGCAAGTGGTGGATGAAGG
TGCTGGTTTGGTCGCTAACGTTGCTCCACCGCCTTTTACTTGGCTAATCAAGGGTGGTTGGTGGTTTGTT
AAAAAACTACTTGGTAGAGCCAATGCATCTGAGGAACAATACCTAGTTTATGCATCGTTGGCGGATGCAC
AGAATAACAAACCAGTTGAGGCACCAACCTTCCAAAAACAAACACATGCTACCACTTTGACTGTCACCCA
AATAAACGCCCCTAATACAGGTCCATCTGGAGGAGTGTCAGAAGTTCATGCGGGACCAATTTATCCAATT
GCTCCTATACCATCAATACCAACACAACCATTTAGAGTTATGGGCCAGGCAGTGAGGCTATTAACTTTGG
GCGATAATTCCTCCAAAGGTGGTGCTGGTGGCTGTGTCATTGCTAGATTTAGTTCTGGCCAGTCAGGCTA
CAGGTTCCCCTTTACTTTTTTGAAGGGATCAGAAATCTGTGGACAAGCCTTCAATGGTTTAGTTTTTACT
AAACCACCTATTATAATCACTGAGAGTCTCTCAAAAATTACTGGTGTTTATGACCCTGGCTCGATACCAT
CCATTGGCTGGACAGTAAAATTAAATATTCCCACTGTTGTAGATGACTATGCTGAGGTCTTGGGTGTCTA
TCATGAACAGTGGGTTTCAGGCTCAACTCGCCTGACTCTTTCATTGTACTTTGTTAGGTTTCTGAAATCT
GTGGATGCATCAGCCAATACATATGATATACATGTGCCTTCATGTGTTTTGGGCGCTTCTGCTGAGTTAG
CACCAACTACTTTCAATATTGGAAAAATTGCGTTTCCACGCATCAATAATGATGGGACTAAAGTTTGGCT
GACGGGCACCACAATTGGGCAGTACGGAGTTCTCTATACTGTTGGCAATCAGGTACCTAGTCCTACGACA
ATGAAAGCTACCATACCTACATTGGCTGGGAATGTTAATGATTATAATCTTCCTCAGCAAACTATCTTGA
CTTCAGGCATGACAGCCACCGCAACAACATCTGTTGCAGAAGCCTCTGCATATATAACATCACTGTTCAC
AAGACCAACAGTCCATGATGATGTTGAGGACATCATGGAGAAAATTAGGTTAAGGTTTGGTCTCACTCCT
AGGGTTGATTCCTCGAGTGAAGACAGTGATTCAGATTGTGGGGAAGAACCTCCGTCATATGATGACCCGA
TGCTACGACTTGCCAAGCCCCGTGTTTATGACGCCTTGCGTGATGCCGATTGGGATCAAGTAGATGCTAC
CCAGTTGGCAGAAGCGATAAGGGCTTCCCGCTCCCCCAACCGCCGCGGCCCCGCCGAGTAGGATCGAGGG
TACAGTGGTTGATGGAAATCTCTTTTGTGATGATTACTAATCCCTAAATAATAATAATAATTAATCAATT
TGGCAAAAAAAAAAAA

> Astrovirus genome in rat. Num. access in GenBank : NC_018701.1.

CCAAGAAAGAGGCACTAGTGGCACTCCTGCTGCTAGTAAGTCTGACATGGCCCTGCGTAAGGAGTATACT
TCCCTTGTGGACCAAGCGGTCGACGCTGGGAATTACCTGGCCCGCTGCCAGTTGCCAACTACGGCAATTC
TGCTGCTGCGCAATATGCCTGACCACTATCCTAACCGGCCTTGGTCTGTCCATTCGACCCCCCGCCATTT
GGTCTATCCCTCAACAACGGATGATCCAAAGACGCGGGTTATAACAGCCTCCTCCGTCACAGTGGAGGAT
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GAATGGGTGACCTATGTCTGGACCGGCGCGCGCTGGCAGCAGGTGGCAACGGCCCCTGACTGTGGAAAAA
CGATCCTGGTCTGTGCCCTCCTGAACGAACATAAGCGGCTCAAGGATGAGAATGCAAGCCTTAAACTTGC
CAAGGCGAATTTGGAGGTTGATAACACCACACTGCGGGTGGCGTCAGCGGCCATTACCAACTCGGCCCCT
CGCCGTTCGCGCCTCCCTTGGATCCTGGCACTCTTGGCTGTGCTTTTCTCCCTCCTCACGACCTCGGCTG
CCTTTGAAACCAGCTCTACCTCACGGAGCTATGCCCCTGAGGATATTGCTAGGCACTCTGAGGATTTGAA
CACCTTTATTGAGAACGCTTTGAGGGTGAACCACACACGCTCCTACACAGAGTACACCTACCAACTGTAC
GCCACACATGCTCAGACTTTCTTGGACCGCATGGCCTTGACATTTAACACCTGGCAAGCTTATGATCCGC
ACTTCTTTGCGAAAACACCCTTGCAAAGTGCGCTTCTGAGTGTCCTCCAGTATGTAACACCCTGGACGTG
GGAGATAGCCCTTACGGGCTTGGTATTGGCGCTCATGCTAGCGGAAAACTCTAGCCCTTGGTCGCTGCTC
TACCTGGCCTGTGCTACTCTCACAAGGACCCGCTTTGCCCTCTTGGCCGTGGCGCCCTTCCAGACACGCT
ACACGACGGCTGTCACCGTTGCCGCCTCGGTGCTCTACGCACTCGACCCCTTGGTCGCAGTGGCGTGCCT
GGTGCTACACCTCTTTCTCCTGGCAGTGGTGGGGCTCTTCATGGAGGATACCTCCTATGTCCAAAACTTG
AAGGGCGCCTTCCTGCTGCTATGCGCCTTCTTCGGCCATGCCCTCTGTGCCCTCTTCGGAGTGAGCTCGG
CGCCAGTCACAACACTAGCTGTTGCCTGGCGGATCTGGCGGCTACTCTCTCGTGCCGGAACAACAGGCAC
CGTGGAGGTGCGCAATGAAGAAGGCAAGGTGGTCTCAAAACAGACCACGCAACCCAACTTCCTCTTCCGC
TTCAAGCAGGCGTTGAGGAGGATGAGACAACTCAGAACGACCCAGACCCCCCTAGCGCGCGTCAATCCTG
ATGCGCTCTGCCACATCAGCGTGGCCGGGGCGAAAGGCACTGGCTTCTTTTGTGGTAACTACGCTGTGAC
ATGTGCACACGTAGTCGGGAGTGAGACAGTCGTCAACCTGTGCTATAAAGGCCGTAACTATCAGGCCCCA
GTGAAGAAAATCCTGGAGCAAAAGGATGTGGCACTCATTCCCATACCTGCGGGGATAACACCACCCCGCT
TGAAGATCTCCAAGAAGCACTGCTGCGACTGGGTCTGTGTCTGTGCCCCCGACGGTGATGGTGCCTACCT
AACTGCTGTGACTGAGGGTTGCGAGCATGATGGTCACTACTCCTATGCCTGCCCGACGCGGGATGGGATG
TCTGGCGCTCCTCTGTTAGACATAGATGGCCATGTTCTTGGGATACACACTAACAACACTGGCTACACTG
GTGGTGCCCAACGCCTCGACCTTGAGGACATAGTTGAAGCCCCCAAGCCAAATCCCAAGCAGCTCGCCCT
CGAGAGGGAGATTGAAGAACTGAAAAAGCAGCTTGCGGCCCTGCAGCCTGAACCACCTAGGCCTGAGCCC
GTGGCTGCCCCTCCCTCACCCGTTCAGCCCGGCCCCCTAGTGGTTCCAACTACCTGCCCCCCTCCAGCCC
CACCGGCACCAACTGTGGCCCCTGCTCCTGTGGCCCCCAGCCCTGTGGCGCACTATGTGGTCAAACCCAC
CCAAATTCCACCTATGCAACAAAGCCTAACAACTAGTGATGTGGTGGATCTTGTGCGTGCGGCAATGGGT
CGTGAGATGCAAATCCTGCGGGACGAGCTGAACCTGATGAATCAGGCTAAAGGGAAGACCAAACGTGGCC
GTGGGAAGAAGCATACCATCGGGGCTCGTGTTGGTGGCCGTCGCAGACAGCGTGGGCCTGCCTTCACCGA
GGAGGAGTACAAGGAGATGCTGGACCAAGGGATTGACCCCGATGAGATCAAGCGCCTAGCCGAAGACCTC
TGGGAGGACCAGACTGGCTTCCCGGAGTGGAGTGACCCTGAGTTCTCTGATGAGGACGATGGTTGGACAC
CAAAGACCCATGACTGGCTAGACTTTGATTATGAGGATGATTTGGAACAAACTTACGTCCCTGGTCCCTG
GGCCCAGAAATGCAAGATACCTCTCGTCGACTACGTCAAGAAGATCTTTGACAAAGGCTCCGTTGATGAG
ATGTTACAAAATCTTGCCCCTCTGGAGAAGAAGCTCTGTAGGAAACAACTTGAGGCCGTTCGCCAGGCAA
AAACTGATATCGAGCTCTCTGTTGCACTTGGCGCTTTGGATCGTCGTGCTGCCGATGTGGGCATGCAGCC
CTTTACACCAGGGCTAGAGTATAAACAAGCTGTTCCAAAAAACGCCAAGGGCCCCCGCAAGGGGGCAAAA
GATCAGGGCTCGAAGACTGGAAAGAACTAAGGCAGCCCCCCTTTCGCCTCCTGGTACCCCAGCCTTACCC
TGTTGTCTGCAGCTTACCCCTGGACCGGCCCATCTATGACAACGATGAGCCTAAAGATCCACTTCTGGGG
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GTGTTGCCACATGTAGACTATGAGGGTAACTTTGCACCAACAACCTGGGGAGGCGCAGCTTACGCGAAGA
GTTTCGAGAAGTTCACGTATGCTCAACCTGTGGACTTCGAAAAGCACTATCCTGTAGAAACTCAGTTCGC
TGACTGGGCCTGGCGAGTCCACCACGCTTACCTGGAAGGCACTCGGGTATGCCACATCATGTCTACAGAG
AAAAATACCGACTCAACCCCTGCCTACCCCAAATGCCTGGACTACTCCACCGAGGCCGACTACCTAGAGG
AACATGGCTGGGAGCCCTATGTCAACGCTTTCCGTGCCATTGACTCCGGGGAGCGGCCCCAGGTTCTCTG
GTTCCTCTTCTTGAAGAAGGAGATTCTCAAACAAGAGAAGATTCGCGATTCAGACATTCGTCAGATTGTC
TGTTCAGATCCCATCTATGCGCGGATCGGAGCTTGCTTCGAACAACATCAAAACCATCTCATGAAGCAAA
AAACAGAGACCCATTCCGGGCAATGTGGCTGGTGCCCCCTGAAGGGGGGCTTTGAGGCAATGTGCCACCG
TCTTGCCTCTAAGCAGGGTGTCTTTGTGGAATTTGACTGGACACGCTTTGATGGAACAATCCCCGTACAA
CTCTTCCGCAGGATAAAGAAGCTCCGCTGGTCCATGATTTGTCCCGAACATCAGCAGCGCTACGGGCACA
TGTACCAGTGGTATGTTAACAATCTCTTGCACCGCTACACCGTGCTGCCCTCAGGTGAGGTGACCATCCA
AACTCGTGGCAACCCCTCAGGGCAAATCTCAACAACAATGGATAACAACATGGTTAACTACTGGCTTCAG
GCATTTGAGTTCTGCTACTTCTTTGGCCCTGATAAAGATCTCTGGCGGCAGTATGATACTGTCTGCTATG
GTGATGACCGGCTTACGCGCTACCCTGTGCTACCACCCCATTACATCGAGCGGGTGGTCGCCATGTACAA
GGACATCTTTGGCATGTGGGTTAAACCTGAAAAGGTGCGCGTTAGTGACACCCTGGTTGGTCTCACCTTT
TGTGGCTTTAGAATAGGGGAGCACTATTTGCCCTATCCTGCACAGGAAGACAAACTCTTTGCCGGCCTCG
TCCGGCCAGTGAGGAAATTGGCTGACTTTAAAACACTCCATGGGAAACTCTTGAGCCTGCAGCTTCTGAT
GCACTTCCACCCTCCGAGTCCCTTTAAGGACTACTTGGAGATGTGCTTGGCAAACACCGCCAAGTACTGC
CCGGAACTTCCGGCGCGGTTTTCAGAGCGTCAGATGGACAAGCTTTGGAGGGGAGGACCAAAAGCTGTTC
ATGGCTAAGGCCAAACAACAACAGAAAAATGCCACGACCGTCACTACTACAACTGTCACTGGTCGCAGTA
GTCGGCGGTCTCGCAGGCGCTCTGTACGGCGCCGCGCTGCAGGCCCTTCTAACCCCCCAACAAAGACAAC
AACTGTTCGGACTGTTTTTCGCCGCACTGCCCGGCCTCGCGGTGATCGCCGCAGGAGTAGGAATGCTCAG
CGGCAGGCTCCTCGCGAGGTTGTTCAGACGGTTACGGCGACCCTCGGAACGGTTGGCGCGAACCAGGGCA
ATCAGGTCGAGCTTGAGATGGCAGCGCTCCTCAACCCAGCGCTAATTAAAGAAACAACTGGCTCAAACGC
CTTCGGACCACTCCAGATGTATGCCTCCACGCATGCCATGTGGAAAGTGGATAGGCTCACACTCAAGCTC
ACCCCTCTGGTCGGCGCCTCTGCTGTTTCCGGTACAGCGGTCCGTGCCTCACTGAATATGACATCTGGGC
CCGCCGCGCCCGCCTGGTCAGCCTTGGGCGCGCGGAAGCATGTGGACACCAATCCTGGTCGGCCGGCTTC
CTTCACCCTCACAGCCGCCGATGTACCTGGCCCCAAGCAGGGTTGGTTCTTTACTAATACTAAGCAGGAG
GCCGGCTTTACAGTCGGCGGGGCCATTGAGATCCATACCCTCGGCAAGACGATGTCAACCTACCAGAACT
CAGCCTATACGGGCCCACTCTTTCTTGCCGAGGTCACAGGTACCTGGAGGTTTAAGAACTACGAGCCCCA
GCCCGGCTTGCTCAACCTCCTCAAGACCGAGGTTAAAGAGCCTGCGGGCACTGTGAAGGTACACTCCAAA
CCTGGAGAACCTGTCACGCTCTCCATCCCTCAAGCAGGGACCTTTGCTGGCCTAGAGAGGCTAAATCCAA
CAGCCTCGGCCACACCAGGTGAGATCATCTGGGAGGTAGTGGATTCCGCTGCGAATGCGGTCTCCGGCTT
GCTTCCTCAACCCTGGCAGTGGCTTTTTAAAGGCGGCTGGTTCTTCCTGAAAAGAATTGCCAACCGGAAA
CCTGTTGGTGCCGCCAGTGTGGCGGGTGAACCTGATGGAGGTGAAGTGACTTTCCGCGTGTACGCCAGTA
TCGCGGATGCCCAGAATGATGTGCCCTGTATTGCCAGCTCGGCGGCCTCCACTCAATCCATACAGACGGA
GGGTCTCAAGATCTCCCAGGTGACTCCTGGGACCATTGGTATGCCTGAAACTGCAGTAGCCACACACAAC
ATGGCTCCACCACCCGAGTCCGGACCCTATACCTATCAAGGGCCCACCTTGGAGGCTGCTGCTCCTTTGC
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ACGCCCCCAAGTATACACAGTGGACTATTGTAGATGCTGGTACCTCCCAGGAGCAGGCCCGCCTGCGCTC
CGGGGTGGTCCCAGCAGAGCAGACCTCAGCCTGGTCGAGCTGTACTCTGGAGCTCCCAGGCACCTTCCTC
CAGAATATGTATGAGATTGATCCCCGTGATATTGCAGCCGGTACCTTTCCCATCAATCACTGGAACGTGA
GCACCTCGCGGCTCACGCGGCTTGGCACCGCCTACGGTTGCAATCAGGCGCGGGTCCGCACCTATGGGGA
GGGAGTCCCGCATGTGGTTATCTCTACCACTTCTGTCCTCTGGATGGCCGACGTTTCCACAGGGTGGAAC
TATGACAACTTCTCCGCTGCCATCTGGAATCCCATAGTGGTAGCTGGGCCAAACGTCCATGGGACTGAAC
AGGGCATTCCTCTCACCCGGGGAACCCTCAACTGGCCCGGGGGCGATAGGAATCGCTGGCCCTACCGCAA
CCAGATTGAGAAGGGTCACTGGTATGTGACCTTCTGGACTCAGTACGATCCTGATGAGTGGGTCTGGTTG
GATGAGTTCCATCTCCAGTTCACCTTGCAACCGGGCACGCACACCCCCACTGAAAACCATTACTGGGATG
TAACAGCAGACAGCTTAGGTACTGGCCTCTGGGGCCTCCGGGACCTTGTGTTCTACCCAATAGGTACCCA
GCCCAGGATAGTGATACCAAACACTGGGCCTACCAGCTCCCATGTGACCTTCGACCTCCCCCCGGGTGAG
GGCGAAGATTACTCTACAGATGAGGAAGGCGAGTCCGATGAGGGAGCTGAGGATGATGAAGGAAATCCCC
TTGAATTTGACCACCCATTAGACGGCGATCTCTCGCAACCCCCCGCCGCCGTCCTGAAAGATCTGACCTA
CAAGGGGCGTAATCTCGCCAATGAATTGTGGAGTACGGGGGTGCCAGATGCGAAGGCCTGGCTGGCGGGA
CAGACCATCGACCCGTCGCCATCCTTTCGCCGCTGGCGAGAGACTTTTCAAAAAGCGCTCCAGCGTGGTG
TAGCACCCCTGGAAGCGCATGAGCTCGCTACTAGCGAGTTCCTTGCTCAAAGAGAAAGCCGCGGCCACGC
CGAGTAGGATCGAGGGTACAGCTTTCTCCCCTGCTTTTCTGCTTCTTTCTGTGCTTTGGTGTTACTTTAG
GGTGATATAATTGGCATAAAAATTGGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

> Astrovirus genome in mouse. Num. access in GenBank : NC_015935.1.

CCAAGTAAGACGTCATGGCCGTCCCCCCTGGTGGTGCTGTTGGTTGCAATGCCCTTGACGCTGGTTTAGC
GTTAGGGACAACATCTGCTAGAAATAAGGGAGTTATGTTAAATTCATACACCATCAATAAGTATCAAGAC
CTGATAGATGCCAATAGTGTGGTTGAATGGTTTAATATACAGGTTAATGGAAATGATGAACCCGCATTTA
CAGGCATAAAAGATGGTGATGCAGTTACCTATGTGCATTCCACTAAGGATAATGCCTGGATGTTGAATCC
TACCATTTATCGCACGACTCCCATTATTATTTCTCAGCTTGCAAAACAGAACCAGGAACGGTTAACAGAG
TTGAATGAGCTAAAACGTGAACTTTCACAGCTCAAAATGGAGTACGAAGTTGTAAAACATGACGCCGTGC
GCTACCAGAAGTTGATTGAAGAACAGAAAAGCGTACGAACTCCATGGTTCACAAAGACACAATGGTTTCT
GCTATGTTGGATTGGATTATTAATTGGCTTCTCAATGTTACCATCAGCAAATGCTCAAGTTACTGGAACA
AGAGATGTGATACCTTACTTGGCAGAAACTCAAGATTACCTCAGAGACATGTTAAAGGATGCATTTAGAC
AAGCTCGTGAACAAATTGAAGACATTGATTATACACAAATAATTAATTTTGCTCTTCATTCATGGCAGGT
GCATGTGATAGCAACACTAGTTTTTTCTATAGTGCGTTATAAAAATATAACACCAACATTATGTACCATC
TTGTTATCAATATGGAGTGGATTTGGTGTACTTACAGGTATACCGTTGGGATTTTCAGACACACTTGAAA
CCATTTCATATGCAATTCTCCTAATTCTATTTCCTTTGAATAAGTTCTTAGGATTGATTGTGTATGGTAG
TGCAGCAATATTAGTTATTATTTCCAACGCAACAAATGGAGTTTTTGCATTTGACCCCTCCTTGGTTAGC
TTTTTTAGTGTTGTTATCCCCCTTATTGTACATATAGTTACAGATAACCTTAAAATACCTAAAGGGTATG
TTATTTTGTTTTATTGTGCATATAGGATTGTTTTTTTTTTAGTTAAACAACCTGAACATGTGTTAATAAA
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AAATGAAGAAGGAAAAGTGGTTGAAACCAAGCCTTTTGTACCCAAAAAGAGTGCATTTGCTCGATTCTCT
CAAGCACTTAAAAATTTTGTGCAAAAAACCGTACGAACTGGTGTTTCACCTAGCTTCCAAATTCCTGCCG
CAACCACCTTCAAAATTAAAACAACTGAAGGTTATGGAACTGCATTTAGGTTACAAAATTATATAGTAAC
AGCTAAGCATGTTTGTGCAAGTGATGATATCGGTGAGGTGCATTTTGAAGGAAAGAAGTTGGCTGTCAAA
TTGAAATGGAGGCATCCAACTAAGGACGTTGCATATTTCACATTACCAACAGAGATGCAGTGTGTTAAGC
CCTTTAAAATTGGGAACTTCACTGATGGAGACTACTTGGCCATAGTACATAGGGACAATGATTATGTTAA
ATTTGCTGTCGCTAAAGGCGTTGTGGTTGACGATCAAATCACATACGCAGTACAGACAGCTGATGGTTCT
AGTGGCTCTCCTGTCATTAATACATCCGGTAAAGTCTGTGGTATACATGTTATTAATACTGGATTTGCTG
CCGGGTGTGTAATGTTAGAGCAACATGATCTACCTGATAGTGTTCAACCAACTCCAAAGGAAGTTAATAT
GGAACAAAATATGCTAGTACCAGATGTTGTCGGCTTGGTTCGTGAAGCAATAAAGAGAGAGATGGAAATC
TTGCGGAAAGAATTGGCTATGCAAGAACTCGAGCAAAAACGGAAAGGACGTAATAAATCATATAGAAGGA
AAGGCAAAAAGAAGCGCAAAGTCTGGACAGAACAACAATATAGGGCTTTGCTTGATGAAGGTTTCACACA
CGACGAGCTTGTGAAGATGGCAGAAGCTATACGTAATGAGGAGGATGAAGATATCGACTCTGGTGAAGAT
GAAAATTACAATCCTTATGCTTATGATGGTTTTGATGGCCTAATTGAGGAAGTTGATGAAGATGAGATCA
ATGAAATCTGGTTTCAAAAAGACGGTGTCAAAACTAAATTTAAGCAGCTTTGGTATGAATTTAAGGCACC
AACACCTTACACTCATCCAGAGCATATAAAGGATTGTTACATGGTTAATGTTGATGGTGGCCCTATTCAT
CTTAAGAGTGAATCTACTGTTCGTATTGCGAAGCGTATACAAGAGATCTTAGAATTTGCCTTTAATGAAA
ATAAATGGAATCCAAACGTTGACAAAGAAACTGTTTTGGACGAGTTACAGGCATTATATTATGATATAAA
TTATGATCTCTACTTGCGCGACGGAATAACATTGTTCCAAGCTAAGCGACAGCAGCGTAAACAACAACAA
CAACATCAACAACAACAGAACCAGAATCAACAACAGCAGCAACAACAACCATCAACGTCAAAAAACGTGA
AACCCCCCCAAAACCATCAGGGGGGGAAGAGTACCACCAAATAGATGGTTGGAAAAAGTTTTTGGAGCCT
CCAATACCTAGATGGCTTATACCAGATTCTCATCCTAGTATAGCTTTTATGGATATTGATAGACCAGTTA
AAGATTTTACCATTCCTAAAGATCCATTAGTTGGTCTCTTACCCAAGTATAAAGGAGAATTAAATTATGG
TCCTACCATTTGGAATGTTGATGCCTATATTAAATCATTTGATAAATTCGATTATGCAAAAGAAGTTGAG
AGAATTGATATTGAATATTCTAAAGAATTTAAGTTTGCAATGTGGGCTCTAAAACGTGAATATGGGTTTT
TACAAGACACTGTTATGATACCTATGGTTGCCACAGATAAAAACCTTGATTCAACACCAGCTTTTCCAAA
AGCATTTAAGTGGTCAACCGAATTAGAATATGTAGAAGAATTTGGCTTTACCAAATATATTGAAAACTTT
GAAAGAATTAAAGCTGGAGATAGACCAATACCGTTGTGGTATATGTTCCTAAAGAAAGAAACATTAAAAA
CCCAAAAGATTGAAAATGGTGATATACGTCAAATATTATGCACAGATACATCATATAATAGAATTGGGTT
AATGTTTGAACAACATCAAAACCAACTTATGAAAGACCGAACTGAGTCACAGTTTGGCCAGTGTGGTTGG
TGTCCTTTTGAAGGTGGATGGAATCAACGAATGCAAAGGTTACAAAAATCTGGGAACAAATATATAGAAA
TGGATTGGTCAAGGTATGACGGAACAATACCCGTCCAAGTTTTCAAATTAATAAAACAATTTAGGTTCTC
AATGTTGTCACCAGAATATAAAACTGAGTTAAATAGATCCATATATAATTGGTATTGCCATCATCTTATT
AATAGGTATGTTTTGTTACCATCTGGTGAAATTACTAAACAAATTAAAGGAAACCCATCAGGACAAGTGT
CTACAACTATGGATAATAATATGGTAAACACCTTCCTTCAAGCGTTTGAATTTATATATGTAAATGATTT
GAGTTACACCGAAGCAAAAGAAAAATGGCGTAATTATGATACCTTAATATATGGAGATGACCGGCTAACC
AGCACTCCTTGTGTTCCAACTGATTACAAAGAGAAAGTAATAAAAATGTATAAAGATATCTTTGGTATGT
GGGTTAAGCCAGAAAATGTTAAAGTGCAAGACAGTCTTGAGGGATTGTCATTTTGTGGGTTTACTAACGA
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ACTTATTAGGGGTATTTATTTGCCTGTACCAACTAGTGCAAATAAATTAATAAGTAGCTTGGTTAAACCA
CATAAAAAGTTACCATCTGCTGAAGCACTTTATGGAAAGATAATCTCTATTAAAATTCTCTGCCACAATT
TGCCAGATAGTGACCCTGCTAAGCAATATATACTTCAATGTGAGCTTGCCATGAGGAAGCATCTTGACGA
CGGCCGTCCTCTAGTCAAATTTACAGACAAGATGCTTGATCTTCTTTGGAGGGGTGGACCAAGAGGAGAC
AATGGCAGGCCCTTCTGATAAGAAGGTTGAAGCTAAGGTCAAGAGAGAGGTGGAGAAAGAAGTTAAGAAA
GAGGTATCTAAAGAATTGGGCGCAAAACCAAAACAAAAGAATTGGCGTAGAAAAGCTTTCAAACGCAAAG
AGAAGAAGGAGGAGAAAAGGATCAAAAAGGATGTTAAGAAATTTGCTGGTGGACCAAAACCAAAATTTGC
AGTTAAAGTAACATCAACATTGGGCACAATTGGACCAAATGAAACCGATGGACCAGTTTTACAGCTTAGT
TCATTTCTACACCCTAGCCTTGTTAAAGGTAAGGATGATGGCACTGCATTTGGCCCACTTCAAGCAGCAG
CAGCACAATTTGGAATGTGGAGACTTTCCAACTTGGAAATTAGATTTACACCACTTGTTGGTGGTTCTGC
TGCAGCTGGCACTGTGACGCGTGCCTCACTAAACCTTTCACAAACACCATCTAATACTGGTTGGGGTGGA
CTTGGAGCCAGAAAACATCATGATCTTTCCATTGGACGTGGTTCAAATTGGAAATTAAATCGGGAAGATC
TAAATGGTCCACGAAATGGTGGGTGGTGGTGCACCGATACAAATGTTGAAGGGAATCAGTCAGGTGGTCC
TTTACTCGAAGTGCACTCACTTGGTACAACAACTTCCACCTACAAGGATGCTGGATATACAGGCAACCTT
TTCATCGTTGAACTCTTTGGTCGGTGGGAATTTACAAATTATAATGCAAATCCCGCTCTTGGTGATCTTT
CTAAAACCACAGAGAAAGTGAATGCCAAAATTATCAGCGATCCAGAAGGTGTTGTGCAAATGCAAATACA
AACACCAGCAGGCTCCAAAATGCGGTCCATCTTTGCAGATCCAACAGTAAAAGCTGAAGCACGAGGTGTT
GGTGAAATCATCTACCAACTTGTTAATACAACTGCAGACCTCGTTGCCAATGCTGCACCGCCACCCTGGA
ATTGGCTTGTGAGAGGTGGCTGGTTCTTTTTGAAGAAAATAGCTTCATCATCTAATGGTATTGATACGTT
TAATGTTTATCCTTCACTTGCGGATGCACAAAACAATAAACCTGCAATCTCAACCCAGAAAAACCACAAT
GCTGAGTTACAAGAACAGGAGCTTACTGTTACACAGTTTAATGCACCTAATCTTGGCGGAGGTACTCAGG
TTGTGCAAGTCAAAGCAGCTTCTGGTGGAGATGTGTTCCCTATTAAACCAACTGGGGTGCCAAGGAATGA
GTTCATACTCAATGCGTATGTAACACCAGTGTACATGCTCTCTAGTCCCTACAACCCTCGATTCATAGAT
TTTACATCTATTGTGGTAGGGAATAAGAAGTTTGCAGCAATGCACTTTCATGCGCAAAATGTGCACTTAG
TCCAATTTAATCAGGACCAACAGGTAGGATTTTACGATGTAAATGAACTACCAGTTGCACATGAGTTTGA
ACTTGACCAGAGATGCATCCAGAATGGAACACAAGTAATGCAGGTACTCGCAAGTGCAACGGCCCCAATA
GCAGCACTCAGTGGTGGTCAAATTTGGAGTCATACAGTGCTTTGGAAGCCAAAGAATGAAGGTCCAGACT
GGCAGACCCTTGATAATGCACAGGGTTCTTGGTGGAGACCAGGGAATAATCCTGGTGACAACTGGACAAG
GGCATGGAATACTGGAAACTATACTACTCAGATTGATATGTTTAGGAATTTATTCCTGACTAACTACCTG
AGTAATGTAGCAAATCCTTTCCAACTGGAAAGAGCTGAACCAGTTACCCAAAATTTTGTCCCTAATGGAG
GGGGTAACTCCTTTTGGTCATTACAGGAGAGTCCATGGGCTCGAGGAGATCATAAATTAGTATCTGGACA
AATGGAGATCCATCCCAAAAAATTGACAAAATTTGAAAAACTCTGCAAAAAATTGGGCATAGATCCATGT
GACTTCGATGATGACAGCAGTTCCACCACAGACAATGATCCAGACTCAAGTGATGATGATGATTTTGAAA
ATGTGACAACAACAAGCACTCAGGAAAAAATTGAGACCTTGATGAGGATTGGGATAACACCTGAGGAAGC
AAAGAAATTGGTGCAGCTCGTGTAGTTAGGGTACACGTAAAAAGAGCCCTACAGCGGTTAAGCTACCGCT
ATATAAATAGCTTAGGCCGGGAGGACCGGCAGAACCATGCAGAGTGGTTGCATGTAAAAAGAGACCACTG
AGTTTGAGGTAACTCGATAAACATACCTTAGTGGACGACACTATAAATCACCAGGAATCACCTGGTCCTG
CCGCGGCCACGCCTAGTCGGAACGAGGGTACAGCAGGGGTCCCCTAGCCATTTTAATCAGAATCAATTGG
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CTAGGCAGTGGAGGAGATCGCCACTGCCATTTGATTTGACCCGCTCGCGGGTCAATTGATCCGTAAGCAT
CAAAATCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

> Astrovirus genome in sea lion. Num. access in GenBank : JN420359.

TGATTGGCCACTGGCTGGTTAATAACTACTTGTTCACACTAGCTGTCAATAGATACTTAACCCATCATGA
TTTCCGTACCACCCTTCTACAGCTGCAAAGCTGATGAAGACATGGACTTTGGTAGTACCATGGCTCGCAG
GCACATGACTAAGAACATGATTGATAACATGCCTGACTTTGAACCAGACACGCCACAATGCTATGACTGG
GTCCTAAGAGGCCTTATCTTCCCCACAGTGGGTCAGCGCTACTTTGAGCGCGTGGTGGTTGTAACTGGTG
GACTCAAGGATGGTGACTATGCGAGCTACTGCTATGAGTCTGATGAGTGGATCAGGGTTAATGACTTTAA
ACATGTGAACCTCCTGAGAGTACTCCGACTTACATCAAGAAATAACGCTCTGAAGGAGCGTCTTAGGATC
TCCCAGGATGAAAAAGCTACCCTTGCTCTTGATGTGCAGCTCCTCCAACATGAGAATGTGCGCCTTCGGG
AACTTGTTCCTGAGAAGAAACCTAGGCTTATCCAAATGAAATGGATCATTCTCGGGGCTGTACTAACATT
CCTGTCGCTGATCCCTGGTGGTTATGCACAGGAATACTCAAACCGTACCATTTTTACGGATATTGCCGAT
GTTTGCAAACATTCTACTGAAACACTGGCTGAAAATTTGGAACTCCGCATTAAACTTGCACTGGCTAATA
TCACTTTTGCCGACAAGTACGATGCTGTCAAACAGTTGCTAGATCTGGCTTTCATCCCTAGAGTACATTG
GATCAGAAGTGTCTTCTACTACGTGCGCTACTATGAACTTTGGAACATCTTTATGTTCATTCTTGCAGTT
AGTACTGTGATGAGGAGCACACGTCCTGGCACGGATCTGATAACCCTTGCAATATCGCACCTTTCTGGCT
ATAGGATGGCTGTCTTACCAACAATACCCTTCCACACTAGCTTTACACTCTGGGTGATGAACACACTAAT
GTTTGTGTACTTCTTTGATAACCTATTATCAACCACCCTGGCAACTCTGGCACCTGCACTTGGAATTGTT
TTCCTCTGCTTTATGGAAGATTCAAACTATGTTGACCATGTCAAAGGGTTGCTGGTAACAGCTATCCTGA
TTATTGGGGGACATGCATGCCTTGTTCTAACAGGCGCTACAACTTCACTTTTTGTGATAATCCTTGTCTT
CCGATTTGTGCGCATGGCAGCAGTATTTGTTGGCACCAGATTTGAAATTCGTGATGCTAATGGGAAGGTT
GTAGCCACTGTGCCAACTAGGCTAAGAAACGCAGCCTTCGGCTTCTTCCAGAACTTCAGGCAATCAGGTG
TCCGCGTGGGTGTCAATGACTTTGTTATCATCAAACCAGGTGCATTGTGCATTATTGACACTCCTGAAGG
GAAGGGAACTGGCTTCTTCTGTGGTAATGACATTGTAACTGCAGCACATGTTATTGGCAATAACACCTTC
GTCAATGTCTGTTATGAGGGTCTCGTCTATGAGGCCAAAGTTAGATATACACCAGAGAAAGATATTGCAT
TTCTAACTTGTCCAGGTGATCTTCATCCTAAGAATAGGCTTAAACTTGCAAAAAACCCAGACTACAGTTT
TGTCACTGTGATGGCCTATGTCAATGAGGATCTTGTAGTATCCACTGCTAGTGCAATGGTACATGGCAAT
ACTCTTTCCTATGCCGTCCGTACACAGGATGGTATGTCTGGTGCACCTGTCTGTGACAGATATGGCAGAG
TGCTTGCAGTACACCAAACTAATACTGGCTATACAGGTGGGGCTGTTATTGTTGAACCTAGTGACTTTCA
CCCAGTGAAAGCACCATCTCAGGTTGAAACTCTCAAGGAAGAGATTGAAAAACTCAAAGCCCAGCTTGAA
GCTAAAAATGAAACAAAGCCAGAACCAGAACAGCCAACAATGGACCAGAAGGTCGTCCATGATAGTGAAG
TGGTTGAGCTTGTCAGAATGGCAATGGAGCGCGAGATGAAAATCTTGCGTGATGAGATCAACTCAATCCT
CGAGCCCTTTGTTCAGAAGAAAAAAGGTAAAAACAAGCATGGCAGGGGGAAAGTTAGGCGCAATCTTAGA
AGAGGTGTGAAACTGCTCACTGAGGAAGAATACCGGGAACTCCTTGAGAAAGGACTTGACCGTGAAACTT
TCCTTGATCTGATCGACCGGATCATCGGTGAACGTGCCGGCTACCCTGATTATGATGATGAGGACTTTGA
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GGACGATGATGGCTGGGACATGGCTGGAAATGATGTAGAATTTGACTACACAGAAGTTATTGACTTCGGG
CAGTCCAATGGTAAACAACTAGAGGACGGACGCACTCTTCGCTGTGATCAGAAGAAGAAAGGAAAACCTG
TCCCTGCGCCACGGAAGCCCAAGCCTGAACCCAAGCCTGAGCCAGTGCCTGAGCCAGAACCTCAGCCACT
TGATCTGACTCAGAAGAAAAGGCAGCCTGACCCAAAGCCAGAACCACCAAAAAAAAAGAAGCCTCAGAAG
CAGGAACCACAGGCCTACTCACAGACCTATGGTAAGGCACCAATCTGGGAATCTTATGACTTTGACTGGG
ATGAGGATGATGCGAAGTATATCCTTCCTGCACCACACCGGCTCACTAAAGCTGATGAGATCATCCTAGG
CTCTAAGATTGTCAAACTCAGAACCATCATTGAGACTGCCATCAAGACCCAGAATTATAGTGCACTCCCT
GAGGCTGTCTTTGAACTTGACAAGGCGGCGTTTGAAGCAGGTCTAGAAGGATTCCTCCAGAGGGTCAAAT
CCAAGAATAAGGCTCCAAAAAACTACAAAGGGCCCCAGAAGACCAGGGGGCCCAAAACTACCACTCACTA
GATGCATGGCAGGGGATGCTGGAACCACCAAGAGAACGCAAATGTGTTCCAGCTAACTTCCCTTTGATAG
GCCACTTACCAATAAATAGGCCTATCTATGATGCAAAAAAACCAAGAGATGACCTATTAGGACTTCTCCC
AGAACCTGAGTGGAAAGCTTTTGAGGAATATGGACCTACCACCTGGGGGCCACAGGCTTTTGTTAAATCT
TTTGATAAGTTCTTCTATGCAGAACCAAGCAATTTTTTTGAGAATCATCCACGCCTCTGCGCCTTCGCGG
ACTGGGCAACATACCGGGAGTTTCGATTCCTGGAAGATACAAGGGTGATCCATATTACTGCTACAGAGAA
GAACACTGACTCCACACCAGCCTATCCCAAGATGAACCACTTCAACACTGAAGAAGAGTATCTTGATGTA
CACGGCTGGGCTCCTTATGTCAAGGAGTTTACAAGAGTCTTCAAGGGCGAGAAGCCCGAAGTCCTGTGGT
ACCTTTTCCTTAAAAAAGAGATCATCAAGGAGGAGAAAATCAAAAACTCTGACATCCGGCAGATTGTGTG
TGCAGACCCCATCTATACCAGAATTGGGGCGTGCTTAGAAGCACATCAAAATAGTTTGATGAAACAACAC
ACTGAGACATCTGCCGGCCAATGTGGTTGGTCTCCAATGGAAGGTGGCTTTAAGAAAACAATGCAACGCT
TAGTCAACAAAGGCAACAAATACTTTATTGAGTTTGATTGGACCCGCTATGATGGCACCATACCACCAGC
ACTCTTCAGACACATCAAGGAAATCCGCTGGAACTTTATTAACAAGGAACAGCGTGAGAAGTACCGTCAC
GTCCACGAGTGGTACGTCGACAATTTGCTTAAACGCAATGTGCTTCTTCCTTCTGGTGAGGTGACCGTAC
AAACACGAGGGAATCCTTCAGGCCAATTCTCAACGACCATGGACAACAATATGGTCAATGTCTGGCTGCA
AGCTTTCGAGTTTGCATACTTCAATGGACCCAACAAAGAACTCTGGAAGAACTATGACACCATTGTATAT
GGTGATGACAGACTCTCGACCACTCCTGTGGTCCCAGACAACTACGAGGAAAGAGTCATTGAAATGTACA
GAGAAATCTTTGGAATGTGGGTCAAGCCAGGCAAGGTAGTCTGCAAAGACACCATTGTTGGTCTTTCCTT
CTGTGGGTTTACAGTCAATGAGGACCTTGAGCCAGTACCAACATCACCTGAGAAACTTATGGCATCACTT
CTCAAACCTTACAAAGTTTTACCTGATCTTGAATCACTCCATGGGAAGCTCCTGTGCTACCAGTTGCTTG
CTGCGTTTATGGCAGAAGACCATCCCTTTAAGGTATATGTAGAGCATTGCCTTTCAAGGACTGCTAAGCA
GCTTCGTGACTCTGGCCTTCCGGCCAGACTCACAGAAGAGCAACTCCATCGCATCTGGAGGGGAGGACCA
AAAATATGCGATGGCTAGCAAGTCTGGCAAGCAGGTAACTGTTGAGGTTAAAAATGAAAAACCCAACAGG
AGCAATTCTCGCGGCCGCTCACAATCCAGAGGCCGCAACAAGACAGTCAAGATCACCGTCAATTCAAAGA
AGCCAAGAAGTGGAAACGGACGCGGTAAACGTGAATCTGGTCAGCGTGTCCGTGCAATTGTCAATAAACA
ACTCAGGAAACAGGGTGTCACAGGACCAAAAGTGTCAATTGAACAGCGGGCAACAGCAACACTCGGAACC
GTTGGAGCCAACACCTCTGGGAAGTCAGAGCTTGAGGCGTGCTTCTTTTGTAACCCGGTTCTTGTCAAGG
ACAGTACAGGTTCTGCGGCTTTTGGCCCAGTTCAGATGCTAGGGGCACAGTACTCGCTCTGGAAGTTGAA
GTACATCAATCTCAAATTGACACCGCTGGTTGGTTCTTCCGCAGTAACTGGCACAGCAGTCAGAGTGAGC
CTCAATGCCACAGGAACACCATCCCAAACGGGGTGGTCAGGCTTGGGCGCTAGGATGCATATAGATGCCA
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TAGTAGGGCGTCCTGCGGTGTTCAAACTTCGAGCCAGCCAACTAGGGGGTCCTAGAGAAGGCTGGTGGCT
CACCAACACCAATGAATCCGCAGATTCCACCACCGGCCCCTCCATAGAGATTCACACTCTTGGCAAAACT
GTATCTGCCTACAATAACAGTGAATTTCAGGGTGGACTGTTCCTGGCTGAAATGCAGGCATTGTGGCAGT
TTGCATCCTATGCTGCTAATCCTAACCTGGCATCACTTGAGAAGGACACTGATGATGTTCAGCTTTCTTT
TACTGGCAATACAGGAGAACCACTTGTGATGGAAGCCCCTGAATCTTCACACTTTGCAAGAAAAGTAACA
GAAAGGAGTATGATGCCTCTCTCCCGTGCAGCAGGAGATGACAAGCCTTCAGACACTGTGTGGCAAGTTG
TCAATACAGCAGTCACAACAGCCGCCTCCATAGTCCCAGCCCCCTGGGGCTGGTTGATTTCAGGAGGCTG
GTGGTTTGTTAAAGCTATAACTGGGCATGCGATGCGAGATGGAGTGAGGACCTCAAGATTCATGGTCTAC
GCAAGCTACCAGGACGCATTGAGCAACAAACCAGCCATTGTTACTGCCAACCCTAACCAGGGGCGGTCAC
CACAAGCAACACCCTCAAAGCTTGCATTCACACAGATGAATGAGCCATCAACTGGCTTTTCCAAACCAAT
GGCTGTCACCAGAATTGCCCCAGAACCACCTGTGACTGATGAGGTTTACCTCCATTGCTCACTCCACAAT
GAATCCCAGCGAGCTTATCTCTTTAAAGAGTTCTTGGGTGGGCCCCTTAGGGCTGGTATCTCACTCACCA
GAAAATGCACCATCCGCTATGTGGCAAGAATTTCAGACCACAAGGGTGTTAGCCCTTACTGGCTGGACTC
AAACCTTAACCCCATTAACCCACCAAGAGGGAACATGTCCATCTACTGGGGAAATGACCGCTGGGCCAAA
GTGTTCGCCTTCAGCTACACTAGGGCAGATAATTACATTACTGCCGCATTTGCTTTTGCTATGGAGGCTA
ATCAGAGACTCACTCCCTCTAAGCAGTTTGCTCTTTCCCTTGCTGAAGGACACACAAACTACACTCTGAT
AGATAGGGATAGACAGGGTGCAGCTTTTTCCCTCAACAGGGGTGTATGGTACCTTGGTGTTTCCATCTAC
CCAACAACGGGCCAGGGATTTAAATGGGAAGAACGGGATCTCGCTGCTGCACAAAATGTAATACCATCAA
CACATGAATTACTTTACTTCCTCACTAAGTCTGGTTCAGAGCTCGTCATACCAATGATGAAGACCCCACC
CGAGGTGCGCGATGTAGCCGACATTGTCGAAGACTCCGCGCATCTCGCAACAATTGAGGAAGTACCTGAG
ACAGATACTGAGACTGATGAAGATGATAACTCGTCTGATGAGGACGACCTCTTCTTTGAGTCTGATGCCC
CCTCAGATGATGAGGTTGAGCGCAGACGTGAGCTGTTCTATACACAGCTTATTTCTTCAGGCATCCCCGA
AGAGCAGGCCAACCATGCCGTAAAACGTGCTTTTCCAACTGAGCGCGAACAGTATGAAAAGGGGGTGTTT
CTTTGCGCACTTGCCGATGGGTTCAGCCCACGGCAGGCACGCGCCGACGCTCGTGAGGCGACTGACGAGC
ATTTCAAAAGCCGAGGCCACGCCGAGTAGGATCGAGGG
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13.2 PRUEBAS DE ESPECIFICIDAD DE ASTROVIRUS EN COMPARACION
CON EL GENOMA DE CONEJO (Oryctolagus cuniculus), VIRUS RNA
CADENA SENCILLA, BACTERIAS Y PROTOZOARIOS EN BLAST.

Input PCR template ~ none
Specificity of primers  No target bemplates were found n selected database: Nucleotide collection (nt) (Organism imited to Oryctolagus cuniculus)
Other reports b Search Summay

) Detaled primer reports

Primer pair 1

Sequence (53 length  Tm GC% Self complementarity Seff3' complementarity
Forward primer ~ GTGGTTGACGTCACATACAATGGCG A B0 200 80 200
Reverseprimer  CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC A B8 00 600 500

Tnput PCR template ~ nane
Specificity of primers  No target bemplates were found in selected database: Nudeatide collecion (nt) (Organism Imited to Oryctolagus cuniculs|
Other reports b S22 Surmary

) Detile primer reports

Primer pair 1

Sequence (53 Lengh Tn % Sefcomplementaity  Self3 complementarity
Forward primer ~ CCARGGTGGCCATGGCGGCTAGAG 604 600 400 200
Reverse primer  ACGCCTICGGTTGTAGTAACTAGHA 2 646 400 6l 600

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de conejo
(Oryctolagus cuniculus) de la region ORFlaMex1 y ORFlaMex2 (NCBI, 2014).
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Tnput PCR template
Specifcity of primers
Other reports

() Detailed primer reports

none

No target templates were found in selected database: Nudeotide collecion (nt) (Qrganism Imited to Oryctolagus cuniculus)

b Seaich Summayy

Primer pair 1

Sequence (3] Length  Tm GCh  Self complementarity Self &' complementariy
Forward primer ~ GGARARTGGTCTCGAGCCATTTGTA B GUE) 4400 1400 10.00
Reverse primer  TCARAGCCGCCATARMGGGTCACC 5 67 520 50 500

Tnput PCR template
Specifcity of primers
Other reports

() Detailed primer reports

none

No target templates were found in selected database: Nucleofide collection (nt) (Qrganism imited to Oryctolagus cuniculus)

b Seaich Summay

Primer pair 1

Sequence (§->3) Length ™m  GC% Self complementarity Self ' complementarity
Forward primer ~ GGARAATGGTCTCGAGCCATTTGTA 5 G160 4400 1400 1000
Reverseprimer  TCARAGCOGCCATAARAGGRTGACC 6 BAT8 2200 500 50

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de conejo
(Oryctolagus cuniculus) de la region ORF1bMex1 y ORF1bMex2 (NCBI, 2014).
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[nput PCR template  none
Spacticty o rimers o tage templates e foundinselced catatas Nckade cllcion o) (Organis it o Orytolguscvnicul)
Otherreports b Sieh Summay

(Detld prime eports
Primer pair 1
Sequence (5) length T GC  Selfcomplementarty Self 3 complementarty
Forward prmer AGATOCTGAAACAGGAGAGATCGA % o T 40
Reverse primer CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCT % R ] 0

[nput PCR template  none
Spacticty o rmers o targe templats e foundinselcd catabas Nckasde clucion o) (Oranis e o Oryetolgus o)
Otherreports b Seeh Summay

(Detled pimerreprts
Primer pair 1
Sequence (53) longh T GC%  Selfcomplementarty Selt Y complementanty
Forward primer AGATOCTGAAACAGGAGARGATCGA % IRV ] 0
Reverseprimer CATAGCTCTGTTTTGATCCTCO0CT % ] 0

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de conejo
(Oryctolagus cuniculus) de la region ORF2Mex1 y ORF2Mex2 (NCBI, 2014).
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Tnput PCR template

) Detailed primer eport

none

Specicty of primers o target bemplates were found In selected database: Nudotide collection (ot (Organism imited to Qryctolagus cumiculus
Other reports b Seareh Smmany

Primer pair 1

Sequente (53] length  Tn G0 Sefcomplementaity  Se ' complementarty
Forward primer ~~ CCTTGGACCCACARTTGARATCCAT 5 68 400 600 40
Reverse primer  TCACCAATGCAGACAGTCAACAAGT 5 B 40 i 200

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de conejo
(Oryctolagus cuniculus) de la region ORF2Mex3 y ORF1aMex1 (NCBI, 2014).

Input PCR template
Spacificity of primers
Other reports

rene
Target templates were found in seledted datahase: Nudeobde collechion (nt) (Orgarism imited to ssRNA vinuses)
& Search Summany

(=/Detailed primer reports

Primer pair 1

Sequence (¥-23)
COAMGETGOOGATGEOGECTAGAS
ACGUCTTCGETTGTAGCAACTAGAA

Length Tm  GC%  Self complementarity
25 BO46 G400 200
2% B446 4800 E00

Self ' complementarity
200
G.00

Forward primer
Rewverse primer

Products on target templates
»JFT25316 1 Rabbit astrovinus TN2205/2010, complete genome

peoduct length = 1793

AL A e e ey 8
WLHHAA ST L roR LS LRl .r.El

Faorward prissr 1
Templats e -1

e e

B e &
AOGCCTIOGSTTIGTAGCARCTRGAR 25

1775

Reverss primer 1

Templata 1
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et atedly oot e e sirmnedesd vty el T Y

Input PCR template  none

Specificity of primers  Target templates were found n selected database: Nudeobide coliection (nk) (Organism imted to SSRNA viruses)
Other reports > Search Summany
Detailed primer reports
Primer pair 1
Sequence (5>3) Length Tm  GC% Self complementarity Self 3' complementarity
Forward primer GGAAMATGGTCTCGAGCCATTTGTA 25 6160 4400 1400 10.00
Reverse primer TCAAAGCCGCCATAAAAGGGTGACC 25 8575 5200 500 500
Products on target templates

>JF724316 1 Rabbd astrovirus TN2208/2010, compiete genome

product length = 800

Forvard primer 1 GGARAATGGICT

Template 3096 sissassasasiaviaaseansves

Reverse primer

AAAAAETTITATY
GAGCCATITGIA

AR AR AANIAAA TR Y A am Ay A
TCAARGCOGCCATARAAGEETGACC

Template WD nnss i e s

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de virus tipo
RNA cadena sencilla de la region ORFlaMex2 (NCBI, 2014).
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Input PCR template [
Specificity of primers. Target templates were found in seledied database: Nudsobde collecthon (nt] (Organesm bmted to seRNA vineses)
Other reports - Saarch Symean

(EDetailed primer reports

Primer pair 1

Sequence (5->7) Length Tm GC%  Self complementarity Self 3 complementarity
Forward primer GEATGTAAGTAGCCTCCATGGGANG 25 6249 5200 6.00 4.00
Reverse prmer AGRAGAGGOGGEAGCCTOCTGCTTT 25 6060 6000 900 T.00

Products on target templates
»IET#EG16 1 Rabbil astrovinus TREZ20S2010, complete genome

produst langth = 1001
Porward primer 1 GEATGTARGTASCOTOCATGEERAAG 25
Template L - - . ET4)

Reverse primer 1 ASRAGAGGCGGGAGOCTICCTSIITT 23
Template 5496 .iiiciiancrraserraamnaann 5472

> JHOSFIRT 1 Astrovings rabbEHausica20084TA RiA-gependent polymerase: (ORF10) gene. partial cds: and capsad protein (ORF2) gene, complete cds

product leagth = 1001

Forward primer 1 GEATGTAAGTAGCCTCCATGGGARG 25

Template 555 ccsasscsasscsasscsassssas 573

Raverss primser 1 ACAAGASECGEEAGCCTCCTECTTIT 25

Te=plate 1555 TeaGaslssnsssunsssunnsnnn 1531
v —_—

Input PCR tenglate  non
Specifictyof primers.  Targettamplates were found n sfecd databasce: Nudeatds colechon () (Orgarism i b schA ruses)

Olherrepots  » Stah Sy
e

Primer pair 1

Sequence (30) lenglh Tm GO Self complementarty Selt complementarty
Fonvardprmer  GEATGTAAGTAGCCTCCATGOGMG B 84 200 60 il

Reverse priner  AGUAGAGGLGERAGCCTCCTGETTT 2 66 600 4 !

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacién del genoma de virus tipo
RNA cadena sencilla de la region ORF1bMex1 y ORF1bMex2 (NCBI, 2014).
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Input PCR template none
Specificity of primers. Target templates were found in selected database: Nudeotide colection (nt) (Organism Emited to sSRNA viruses)
Other reparts b Search Summan

=) petailed primer regorts

Primer pair 1

Sequence (5->37) Length Tm GC%  Self complementarity Self 3 complementarity
Forward primer CCTTGGEACOCACAATTGAAATCCAT 25 6181 4400 600 400
Reverse primer TCACCAAT GCAGACAGTCAACAAGT 25 6312 4400 500 200

Products on tanget templates
>JFTZ0316 1 Rabbil astrovirus THZZ0E2010, compicte genome

product length = 1170

Forward primer 1 CCTTGEACCCACRATTGRRATOCAT 23
Template SA2T v esssssmnmrnannnannnnn 5346
RAeverss primer 1 TCACCARTOCAGRCAGTONACARST 2
Template B451 i ieiiiieiiiaeeeaaaeeaa E4E6T
>JND53023 1 Astrovinis rabbNausica200BTA RNA-dependent polymerase (ORF1b) gene, partal cds; and capsid protein (ORF2) gene, complete cas
product length = 1170

Forward primer 1 CCTTGGACCCACARTTGARATCOCAT 25
Template 13BL ccvssccessnnssanns - P 1405
RAeverss primer 1 TCRCCARTECAGRCAGTCARCARET 5
Template 111 SR - EpA—— 2526

Input PCR template  nane
Specifcity of primers o target templates were found in selected database: Nudeotide collecbion (oK) (Organsm mied b Badtenizstrum jadranum]
Other reports & Szarch Sunan

[ Detaled primet repors

Primer pair 1

Sequence (£3) lengh Tm GCY Sefcomplemenary el ' complementrty
Fomiardpriner  CCARAGRTORCBATRR0BACTAGAS 500 60 40 20
Reversepiner  ACGUCTTOGGTTOTACAACTAGH % Gk 80 60 500

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de virus tipo
RNA cadena sencilla de la region ORF2Mex3 y bacterias de la region ORFlaMex
(NCBI, 2014)
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Inpet PCRtemplate  ione
Specfictyofpriners o target tenpltes werefoundin selcteddatabase: Nuceotide colletion () (vganimfmked to Baterizstrm adraum)
Other reports b S2ch S

=) Detalled primer reports
Primer pair 1
Sequence 31 Length  Tm  GC%  Self complementarity $elf3' complementarit
Forward primer ~ GTGGTTGACGTCACATACAATGG0G B B R0 800 20
Reverseprimer  CAGGAGCACTCCATICAGGGTRACC H 68 B0 600 500
Input PCR lemplate  none

Specificty of primers  No target templates were found i selected database: Nudobide colction (o) (Organism e b Bactenastrum jadranum)
Other reports b 2201 i

(= Detailed primer reports
Primer pair 1
Sequence (55%) length ™Tn GO% Secomplementaity  Sef ¥ complementary
Forward primer ~ GGGTAGGGGTGLCARGAMAGCAGG % 613 6000 300 000
Reverseprimer  ACCAGATGGTTTGGTCCCCTTCTGE % 63 %0 6l 400

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacién del genoma de
bacterias de la region ORFlaMex2 y ORF1bMex1 (NCBI, 2014).

107



Input PCR template  none
Specifcty of primers  No target templates were found n sefectied database: Nudkotde collction (nt) (Organsm imited to Bactenzstrum adranun)
Other repots St i

=\ Detaled primer reports
Primer pair 1
Sequence (%) legh Tn GO Sefcomplementaty Seh conplemenarty
Fowardprimer ~~ GCARMTGGTCTCGAGOCATTGTA 5 6160 “ 140 1000
Reverseprimer  TCARAGCOGOCATAARAGGGTGACT 5 6% 20 50 30
Inpet PCRtemplate  none

Specifcty of primers Mo targettemplates were found in seected database: Nureatide collcton (nt) (Organism fmited b Bacterastrum jadranum)
Other reports b S22 Summany

3 Detailed priener reports
Primer pair 1
Sequence 53] lengh T G0 Seficomplementaity SelY conplementary
Forward primer ~ AGATCCTGAAACAGGAGAAGATCGA ] 110 400 100 40
Reverse primer  CATAGCTCTGTTTTGGTCCTCCCCT ] o410 5200 600 0w

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de
bacterias de la region ORF1bMex2 y ORF2Mex1 (NCBI, 2014).
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Input PCR template ~ none
Specificity of primers o target templates were found n selcted database: Nudeotde collchion (] (Organism mited b Bactenastrum Jadranum)
Other reports & S2ah Summiny

= Detaled prmer egorts
Primer pair 1
Sequence (§3) length TGOS  Self complementarty Self ' complementarity
Foward pimer ~ GGATGTAAGTAGCCTCCATGRGAAG % 649 R0 60 40
Reverseprmer  AGAAGAGGUGGGAGCCTCLTGLTTT & ohed 6000 400 10
It PCR tenplete ~ non

Specificity of primers  No taroet templates were found i sefected database: Mudeotid collection (oK) (Organism fimted b Bactenastrum jadkanum)
Other reports & Seah Summ

(= Detaled primer reports
Primer pair 1
Sequece (§0) egh Tn oG04 Sefconpemeniy Se conplemenay
Forwardprimer ~ CUTTGGACCCACAATTGARATCCAT D BB 400 60 in
Reverseprimer  TCACCAATGCAGACAGTCAACARGT 5 B4l 0 Al

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacién del genoma de
bacterias de la region ORF2Mex2 y ORF2Mex3 (NCBI, 2014).
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Inpot PCRtemlate e
Specficity ofprimers Mo trgettemplates werefound i seeed database: Nudkobde coletion () (Organesm e to uncubured prott
Otherreports b Seich Symnan

5 etaed primerrapots
Primer pair 1
Sequence (§3) Length Tm  GC% Seffcomplementarty Self complementarty
Foward primer ~ CCARAGGTGGCGATGROGGCTAGAG B 64 8400 400 200
Reverseprimer  ACGCCTICGGTTGTAGCAACTAGAA 5 64 400 600 600
Input PR emplte oo

Speciity o prmers Mo taret templates were found i sl dtebase: Nudenddecolection ) (rgans ik b unuburedprotst)
Other reports  » S20h

| Detaled primer reports
Primer pair 1
Sequece §0] lengh T GO% Sefconplementary  Sek compenentarty
Forvard primer ~ GTGGTTGACGTCACATACARTGGCG 5 B 200 80 200
Reverseprimer  CAGGAGCACTCCATTCAGGGTAACC 5 MK B0 60 300

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de
protozoarios de la region ORFlaMexl y ORFlaMex2 (NCBI, 2014).
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Inpet PCRtemplate e
Specifcty of primers Mo target templates were found n selected database: Nudende collehion () {Organism imited to unoutured protst)
mm‘tﬁ bEEEHISU'W.‘

9 Detaled prinr repors
Primer pair 1
Sequene (1) lengh T GC4 Selcomplementaity  Se'complementarly
Forward primer ~ GOGTAGGGGTGUCAMGAARAGCAGG H 013 6000 300 00
Reverseprimer  ACCAGATGGTTTGGTCCCCTICTGG H 03 %0 6 il
Inpet PCRtemplate  rcne

Specifcty of primers N target templates were found i selected database: Mudsobde colechon (rt) (Orgarism imbed to unskured protit]
Other reports ~ » S Sy

) Detaled primer repors
Primer pair 1
Sequence (93) Length T GCY Self complementarity $elf 3 complementarit
Foward primer ~ GGARATGGTCTCGAGCCATTTGTA B 6160 400 1400 1000
Reverseprimer  TCARAGLCGLCATAMAGGRTGACE 5 6% 00 M 500

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de
protozoarios de la region ORF1bMex1 y ORF1bMex2 (NCBI, 2014).
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Input PCRtenplte e
Speciicty ofprimers Mo tagettemplates werefound  seece database: Nudeotide colecoan () (rgansm ik b uncukured pofis
mw }$ﬁmml

= Detalle primer reports
Primer pair 1
Sequence (§1) Length  Th GCY  Sefcomplementariy SeIf 3 complementarit
Forvand priner ~ AGATCCTGARACAGGAGAAGATCEA 5o 60 40 10 il
Reverse primer  CATAGCTCTGTTTTGRTCCTCCCCT 5 o0 K00 600 0
Input PCR template  none

Specificity of primers Mo targettemplates were ound i seleted database: Nudeotide colection (o] (Organsm imted b uncubured protst
Other reports b Seatch Sy

= Detaled prime repors
Primer pair 1
Sequence (53] lengh T GOY  Selfcomplementanty et ' complementarit
Fonward primer ~ GOATGTAWGTAGCCTCCATGRGAAG 5 64 200 60 400
Reverse primer  AGAAGAGGCGGGAGCCTOCTGCTTT 5 H60 A0 0 10

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacién del genoma de
protozoarios de la region ORF2Mex1 y ORF2Mex2 (NCBI, 2014).
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Input PCR template  rone
Specfcit of priners o brgettenplates were found i seleted database: Nudeotide colecion (k) (rganism mited o uncubured rott)
Other reports ~ » S ey

=) Detile primer reprts
Primer pair 1
Sequence (§0) Length  Tw GC%  Self complementarity Self ' complementarty
Fowardprimér ~ CCTTGGACCCACAATTGARATCCAT 5 o8 W0 60 40
Reverse primer  TCACCARTGCAGACAGTCAACAAGT 5 612 Wi 5 20

Muestra la especificidad de Astrovirus en comparacion del genoma de
protozoarios de la region ORF2Mex3 (NCBI, 2014).
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