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Nº d’accés i alineament de les seqüències de glicogen sintases eucariotes 

 En la següent taula es resumeixen els codis de referència de les 

seqüències de proteïna de les glicogen sintases eucariotes utilitzades en 

aquest projecte. Només es mostren les seqüències completes. Les referències 

en negre indiquen que la seqüència estava anotada i identificada prèviament. 

En vermell es destaquen les seqüències que tot i estar anotades i disponibles 

en les bases de dades, no s’han identificat explícitament com a glicogen 

sintases. Les seqüències marcades amb # s’han identificat amb el treball 

desenvolupat en aquesta tesi a partir de fragments de seqüència en brut 

disponibles en els projectes genoma de cada organisme o per seqüenciació 

dels corresponents clons d’EST. 

Organsime Nº d'accés 

GYS Giardia lamblia             XP_779057 
GYS Dictyostelium discoideum  XP_647210  
GYS Cryptococcus neoformans AAW45795 
GYS Ustilago maydis XP_757156 
GYS Yarrowia lipolytica    XP_505581 
GYS Debaryomyces hansenii    XP_457217 
GYS Candida albicans XP_717968 
GYS Candida glabrata XP_448679 
GYS Ashbya gossypii AAS50373 
GSY1 Saccharomyces cerevisiae  NP_116670 
GYS Saccharomyces paradoxus    #
GSY2 Saccharomyces cerevisiae  NP_013359 
GYS Kluyveromyces lactis         XP_456111 
GYS Aspergillus fumigatus EAL86056 
GYS Aspergillus nidulans XP_681279 
GYS Gibberella zeae XP_386998 
GYS Magnaporthe grisea XP_367364 
GYS Neurospora crassa AAL08574 
GYS Steinernema feltiae   AAK28335 
GYS Caenorhabditis briggsae CAE71482 
GYS Caenorhabditis elegans  NP_496736 
GYS Crassostrea gigas AAS93900 
GYS Drosophila melanogaster NP_731968 
GYS Drosophila pseudoobscura    EAL28473 
GYS Apis mellifera               XP_624707 
GYS Anopheles gambiae EAA08045 
GYS Ciona intestinalis #
GYS Ciona savignyi #

Organsime Nº d'accés 

GYS2 Tetraodon nigroviridis  #
GYS2 Takifugu rubripes #
GYS2 Xenopus laevis AAH70667  
GYS2 Gallus gallus #
GYS2 Monodelphis domestica    #
GYS2 Rattus norvegicus NP_037221 
GYS2 Mus musculus NP_663547 
GYS2 Oryctolagus cuniculus   #
GYS2 Bos taurus #
GYS2 Canis familiaris XP_534869 
GYS2 Macaca mulatta XP_001098578
GYS2 Pan troglodytes #
GYS2 Homo sapiens NP_068776 
GYS1 Tetraodon nigroviridis   #
GYS1 Takifugu rubripes #
GYS1 Danio rerio NP_957474 
GYS1 Pimephales promelas  #
GYS1 Xenopus tropicalis      #
GYS1 Monodelphis domestica    #
GYS1 Rattus norvegicus #
GYS1 Mus musculus NP_109603 

GYS1 Oryctolagus cuniculus    P13834 
GYS1 Canis familiaris #
GYS1 Macaca mulatta NP_001028058
GYS1 Pongo pygmaeus CAH91590 
GYS1 Homo sapiens NP_002094
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