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RESUMO: O epidídimo é um órgão especializado responsável pela maturação de células 

espermáticas pós-testiculares, dando a ele motilidade e capacidade de fertilização. A 

passagem dos espermatozoides pelo epitélio epididimal promove interações entre as 

secreções ao longo das três principais regiões cabeça, corpo e cauda. Cada região tem um 

perfil proteico garantindo diferentes funções em cada etapa da maturação e armazenamento 

epididimário.  Entretanto este processo é dependente de diversos fatores contribuem na 

qualidade seminal e estes podem estar relacionados ao sistema androgênico e condições 

patológicas de cada individuo.  Deficiência androgênica causada por uma desregulação 

endócrina altera a síntese e secreção de proteínas envolvidas em importantes processos 

celulares da reprodução. A infertilidade masculina é associada a interrupção do eixo 

hipotálamo-hipófise-gônadas a secreção de hormônio liberador de gonadotrofinas-GnRH que 

caracterizam o hipogonadismo secundário. Esta patologia altera o perfil proteíco e permite 

identificar, utilizando abortagens proteômicas, grande numero de proteínas candidatas a 

marcadores proteicos de fertilidade. A presente tese tem por objetivo avaliar as alterações 

proteômicas nos espermatozoides (CESperm) e no fluído da cauda do epidídimo (CEF) de 

suínos imunizados contra GnRH sendo este um modelo para hipogonadismos secundário. 

Foram obtidos tecidos reprodutivos de 10 suínos machos reprodutores saudáveis e 10 de 

animais previamente imunizados contra GnRH Vivax (Pfizer). Espermatozoides foram 

coletados da cauda do epidídimo por dissecação e lavagem, o fluído foi retirado e 

centrifugado para remoção de resíduos celulares. Após dosagem de proteína total, pools com 

as amostras do grupo controle e imunizado foram realizadas utilizando 300ug de proteína 

cada grupo e realizada proteômica utilizando a técnica de MudPIT, composto de separação 

dos peptídeos por HPLC Agilent 1100, seguido por identificação dos peptídeos por 

espectrometria de massa utilizando LTQ Orbitrap XL. Analises de bioinformática foram 

realizadas para categorizar as proteínas em relação a Gene Ontology, vias metabólicas por 

KEGG, mapeamento funcional e identificação dos genes que codificam proteínas especificas 

de cada condição e estratégias de validação dos resultados obtidos na proteômica. Além disso 

foram analisadas a expressão genica, por qPCR,  no testículo e três regiões epididimárias de 

genes associados a proteínas que foram diferencialmente expressas em espermatozoides e 

fluído epididimário de ambos os grupos. A imunização com GnRH dobrou o número de 

proteínas no CEF, com 417 proteínas sendo encontradas exclusivamente em amostras de 

suínos imunizados com GnRH. O CEF de machos imunizados com GnRH apresentou 

aumento no número de proteínas relacionadas a processos celulares e metabólicos, com 

afinidade por compostos orgânicos cíclicos, pequenas moléculas e compostos heterocíclicos, 

além de alterar o perfil enzimático. O aumento significativo no número de proteínas 

associadas ao sistema ubiquitina-proteassoma foi identificado no CEF de animais imunizados 

com GnRH. Em espermatozoides (CESperm) foram identificados 1.322 proteínas, com 

abundancia de proteínas envolvidas no metabolimo dos espermatozoides (enolase, piruvato 

desidrogenase), reação do acrossomo e capacitação (oxoprolinase, proteína acrossomal SP-

10, diidrolipoil desidrogenase) e interações espermatozoides-oócitos (proteína de ligação à 

zona pelúcida, zonadesina, molécula de adesão de espermatozoides 1). Além disso, a 

abundância de proteínas mitocondriais foi severamente afetada, com alterações significativas 

nas proteínas dos Complexos I e II, bem como na ATPase da cadeia de fosforilação 

oxidativa. Esses resultados trazem fortes evidências do impacto do hipogonadismo 

secundário no ambiente epididimário, responsável pela maturação e armazenamento dos 

espermatozoides antes da ejaculação. Finalmente, as proteínas expressas de forma diferente 

no CEF e CESperm são candidatos a biomarcadores seminais para distúrbios testículares e 

epididimários causados por hipogonadismo secundário. 

 

Palavras-chave: epidídimo, fertilidade, hipogonadismo, proteômica. 



 
 

 

 

ABSTRACT: The epididymis is a specialized organ responsible for the maturation of post-

testicular sperm cells, giving it motility and fertilization capacity. The passage of sperm 

through the epididymal epithelium promotes interactions between secretions along the three 

main head, body and tail regions. Each region has a protein profile guaranteeing different 

functions at each stage of maturation and epididymal storage. However, this process is 

dependent on several factors that contribute to seminal quality and these may be related to the 

androgenic system and pathological conditions of each individual. Androgen deficiency 

caused by endocrine disruption alters the synthesis and secretion of proteins involved in 

important reproductive processes. Male infertility is associated with an interruption of the 

hypothalamic-pituitary-gonadal axis to the secretion of gonadotropin-releasing hormone-

GnRH that characterize secondary hypogonadism. This pathology alters the protein profile 

and allows the identification, using proteomic abortions, of the large number of candidate 

proteins for protein fertility markers. This study aims to evaluate how proteomic changes in 

sperm (CESperm) and epididymis tail fluids (CEF) of swine immunized against GnRH are a 

model for secondary hypogonadism. Reproductive tissues were collected from 10 healthy 

male breeding pigs and 10 animals previously immunized against GnRH Vivax (Pfizer). 

Sperm were collected from the tail of the epididymis by dissection and washing, the fluid was 

removed and centrifuged to remove cell debris. The dosage of total protein, pools with the 

control and immunized groups were performed using 300ug of protein each group and 

proteomics was performed using MudPIT technique, compound of peptide separation by 

HPLC Agilent 1100, followed by identification of the peptides by mass spectrometry using 

LTQ Orbitrap XL. Bioinformatics analyzes were carried out to categorize proteins in relation 

to a Genetic Ontology, metabolic pathways by KEGG, functional mapping and identification 

of the genes encoding specific proteins for each condition and clinic for validating the results 

requested in proteomics. In addition, gene expression was analyzed by qPCR in the testis and 

three epididymal regions of genes associated with proteins that were differentially expressed 

in sperm and epididymal fluid from both groups. GnRH immunization doubled the number of 

proteins in the CEF, with 417 proteins being evaluated exclusively in pigs immunized with 

GnRH. The CEF of males immunized with GnRH shows an increase in the number of 

proteins related to cellular and metabolic processes, with affinity for organic compounds, 

small molecules and heterocyclic compounds, in addition to altering the enzymatic profile. 

The significant increase in the number of proteins associated with the ubiquitin-proteasome 

system was identified in the CEF of animals immunized with GnRH. In spermatozoa 

(CESperm), 1,322 proteins were identified, with abundance of proteins involved in the 

metabolism of sperm (enolase, pyruvate dehydrogenase), acrosome reaction and capacity 

building (oxoprolinase, acrosomal protein SP-10, dihydrolipoil dehydrogenase) and sperm-

oocyte interactions (protein binding to the pellucid zone, zonadesin, sperm adhesion molecule 

1). In addition, the abundance of mitochondrial proteins was severely affected, with 

significant changes in the proteins of Complexes I and II, as well as in the ATPase of the 

oxidative phosphorylation chain. These results provide strong evidence of the impact of 

secondary hypogonadism on the epididymal environment, responsible for the maturation and 

storage of sperm before privacy. Finally, as proteins expressed differently in CEF and 

CESperm they are candidate seminal biomarkers for testicular and epididymal disorders 

caused by secondary hypogonadism.   

 

 Keywords: epididymis, fertility, hypogonadism, proteomics. 
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CAPÍTULO I 

1.   INTRODUÇÃO 

 O epidídimo já foi considerado o órgão do sistema reprodutor masculino com relevância 

marginal para a fertilidade no homem e em animais domésticos, sendo associado apenas ao 

armazenamento dos espermatozoides. Contudo, a partir dos anos 1960, novos dados 

evidenciaram a importância do epidídimo para a formação de um espermatozoide apto a 

fertilizar (SULLIVAN et al.,2016). 

O espermatozoide na sua trajetória pelo epidídimo interage com as secreções que 

desempenham o papel fundamental para a maturação (CORNWALL et al., 2009; 

BELLEANNÉE et al., 2012). Cada região do epidídimo é organizada em lóbulos separados 

por tecido conjuntivo que serve tanto como suporte interno para o órgão, mas também como 

uma separação funcional, que permite expressão seletiva de genes e proteínas dentro cada 

lóbulo individual (ROBAIRE et al., 2006; TURNER et al., 2003). A secreção de proteínas na 

região da cabeça, corpo e cauda representa 83, 16 e 1% respectivamente, da secreção geral do 

epidídimo. Cada tipo celular do epitélio epididimário contribui para o estabelecimento e 

regulação de um ambiente promissor para a concentração, maturação, armazenamento e 

viabilidade do espermatozoide. Ao final do processo de maturação os espermatozoides são 

armazenados na cauda e mantidos em baixa atividade metabólica (ZHOU et al., 2018). Este 

ambiente, composto de secreções advindas do testículo e epidídimo possui papel fundamental 

na manutenção da viabilidade celular, podendo ser considerado um meio natural de 

preservação dos gametas. 

Diversas patologias que afetam a fertilidade masculina estão relacionadas a 

desregulações endócrinas e distúrbios hormonais (AGARWAL et al., 2008).  O 

hipogonadismo é uma destas condições e esta associado entre 30 a 70% dos casos de 

infertilidade no homem (HOTALING et al., 2014). Esta condição resulta da incapacidade dos 

testículos produzirem níveis fisiológicos de testosterona e espermatozoides devido a falhas no 

eixo hipotálamo-hipófise-testículo (BHASIN et al., 2006). A compreensão dos mecanismos 
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fisiológicos associados ao hipogonadismo secundário pode auxiliar no desenvolvimento de 

ferramentas que auxiliam na predição da qualidade seminal. 

Os critérios que baseiam a avaliação da fertilidade masculina inclui o estudo da 

qualidade do espermatozoide no ejaculado, destacando-se como os parâmetros seminais mais 

importantes a concentração, motilidade e morfologia espermáticas (JODAR et al., 2017). 

Porém, mecanismos moleculares que podem estar envolvidos nas causas de infertilidade não 

são avaliados rotineiramente, sendo estas de origem genética, epigenética e principalmente de 

ambiente. Para isso, as técnicas como a proteômica são exploradas de modo a fornecer 

informações sobre os mecanismos moleculares básicos da produção e maturação dos 

espermatozoides bem como sobre a causa da infertilidade masculina. 

As consequências testiculares e epidimárias do hipogonadismo no homem são de 

difícil investigação devido à impossibilidade de avaliação in situ sem comprometer os órgãos. 

Desta forma, há uma necessidade de estabelecimento de um modelo animal que permita o 

desenvolvimento de estudos envolvendo processos celulares e moleculares intra-tubulares 

(tubulos seminíferos e epididimários).  Os trabalhos de Schorr-Lenz et al. (2016) e Weber et 

al. (2018) foram os primeiros a utilizar o macho suíno imunizado contra o GnRH como 

modelo para o hipogonadismo secundário no homem. A imunização, denominada 

imunocastração, é uma prática de rotina zootécnica que visa diminuir a produção de 

andrógenos pelos testículos, e consequentemtne reduzir o odor do macho, característica 

indesejada na produção de carne suína (ZAMARATSKAIA  et al., 2008). Estes estudos 

pioneiros evidenciaram alterações importantes na expressão de proteínas da família das 

proteina dissulfeto isomerase e beta-defensinas nos animais com bloqueio hormonal. Estes 

resultados apontaram para a necessidade de se compreender mais as consequências da 

imunização anti-GnRH na síntese de proteínas epididimárias e correlação com a qualidade 

espermártica. Assim, o estudo do perfil proteômico diferencial do fluído e espermatozoide 

epididimários de animais imunizados e não-imunizados pode fornecer informações valiosas 

para compreender quais são as reais alterações bioquímicas e fisiológicas que ocorram no 

epidídimo em caso de deficiência androgênica induzida por bloqueio da ação do GnRH. 

Outra oportunidade que se apresenta com o presente estudo é compreender com maiores 

detalhes os processos fisiológicos da maturação epididimária dos espermatozoides em suínos 

e o papel da regulação endócrina em eventos envolvidos. O epidídimo é intrinsecamente 

influenciado por hormônios esteroides, em especial aqueles oriundos do fluido testicular. De 
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fato, a presença de receptores de andrógenos e estrógenos e outros estudos realizados com 

ligaduras de segmentos epididimários confirmaram esta influência (HESS et al., 1997). A 

melhor compreensão de como a secreção proteica epididimária é regulada endocrinamente 

pode abrir portas para identificação de marcadores proteicos seminais associados a puberdade 

em suínos em centrais de produções de doses para inseminação artificial. 

A proteômica tem sido empregada para a detecção de marcadores bioquímicos da 

fertilidade, congelabilidade do sêmen e sexagem em especies de interesse zootécnico e alto 

valor econômico (STRZEZEK et al., 2005; KILLIAN et al., 1993; MOURA et al., 2006). 

Técnicas moleculares de análise de sêmen correlacionam parâmetros de qualidade seminal e 

desempenho na IA, auxiliam na seleção dos machos de maior fertilidade, sub-férteis, até 

mesmo determinar a resistência de um ejaculado a diferentes métodos de preservação seminal 

(SANCHO & VILLAGRAN, 2013).  Associações significativas entre a expressão de 

proteínas seminais e a fertilidade dos machos já foram avaliadas, tanto in vivo quanto in vitro 

(PEDDINTI et al., 2008; RODRIGUEZ-VILLAMIL et al., 2016). Em mamíferos, um 

número pequeno de proteínas representam 80-90% do conteúdo total de proteínas 

epididimárias intraluminais, incluindo clusterina, prostaglandina D sintase, glutationa S-

transferase, lipocalina (DACHEUX et al ., 2006 , 2009 ). Tais marcadores já são realidade em 

outras espécies, e tem-se apresentado de grande importância na biotecnologia da reprodução 

animal. 

Frente ao exposto, a presente tese busca compreender, através de técnicas de shotgun 

proteomics, bioinformática e biologia molecular, os efeitos da imunização contra GnRH no 

fluído e espermatozoides da cauda do epidídimo de suínos, com enfase nas mudanças de 

processos bioquímicos e rotas de sinalização celular que possam estar relacionadas com 

redução da fertilidade.   
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2.   OBJETIVO 

2.1.1.      Geral 

Identificar proteínas que possam ser utilizadas como marcadores moleculares para 

a qualidade seminal através do estudo proteômico do espermatozoide e fluído retirado 

da cauda do epidídimo de animais com deficiência androgênica por imunização contra 

GnRH. 

2.1.2.      Específicos 

● Realizar uma revisão de literatura sobre o papel do epidídimo na 

função espermática e fertilidade em espécies domésticas, com foco em 

estudos proteômicos. 

● Analisar o proteôma diferencial do fluído e espermatozoide da cauda 

do epidídimo de animais sadios e imunocastrados e identificar 

proteínas associadas a estas condições. 

● Realizar analises de bioinformática, correlacionando os dados de 

proteômica diferencial do fluido e espermatozoides da cauda do 

epidídimo com funções moleculares e vias metabólicas e de 

sinalização afetadas pela imunização contra GnRH. 

● Verificar a expressão gênica de proteínas diferencialmente expressas 

validando os possíveis marcadores moleculares no testículo e ao longo 

do epidídimo de animais sadios e com deficiência androgênica. 
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3.  REFERENCIAL TEÓRICO 

3.1 Epidídimo 

Aparentemente o epidídimo exibe uma estrutura única de um tubo longo em espiral 

que compõe o aparelho reprodutor masculino. No entanto, estudos fisiológicos, bioquímicos e 

moleculares realizados neste órgão durante décadas, revelam uma complexidade estrutural e 

funcional. A fisiologia do epidídimo depende de fatores como a concentrações de andrógenos 

circulantes que regulam a transcrição gênica e a secreção de proteínas, influenciando 

diretamente na composição do fluido epididimário e consequentemente a qualidade 

espermática (ROBAIRE & VIGER, 1995; PRIMIANI et al., 2007; HAMZEH e ROBAIRE, 

2009; BELLEANNÉE et al. 2012). 

O epidídimo é responsável por fornecer um ambiente que promove a transformação 

funcional e armazenamento das células espermáticas. Espermatozoides produzidos pelos 

testículos, através do ducto eferente, chegam ao ambiente epididimário imóveis e imaturos.  

Sob controle de andrógenos, o epitélio epididimário possui seis categorias celulares distintas 

que secretam  proteínas e criam um ambiente complexo em torno dos espermatozoides 

(HERMO et al., 1994, 2004; SULLIVAN et al., 2004). Dessa forma o ambiente epididimário 

permite a concentração e maturação dos espermatozoides, devido as interações lumiais.  

Além disso, o epidídimo possui a capacidade de transportar e armazenar as células 

espermáticas até a ejaculação. A membrana plasmática do espermatozoide rica em Ácidos 

Graxos Polinsaturados, são alvo das espécies reativas de oxigênio, dessa forma o epidídimo 

desenvolve estrategias para proteger os espermatozoides das reações de oxidação e de agentes 

bacterianos (ROBAIRE et al., 2006; GATTI et al., 2004) mantendo-os ativos.  

Anatomicamente, o epidídimo é altamente especializado, formado por um ducto 

único, alongado e contorcido, possui septos de tecido conjuntivo que são projetados para o 

interior do órgão, dividindo-o em segmentos (TOSHIMORI, 1998; ROBAIRE & HINTON, 

2002; PRIMIANI et al., 2007). Esses segmentos variam de acordo com a espécie estudada, 

apresentando geralmente quatro regiões denominadas de segmento inicial, cabeça, corpo e 

cauda (SULLIVAN et al., 2005; ROBAIRE et al., 2006; HAMZEH & ROBAIRE, 2009). 

Desta forma, estudos consideram que o epidídimo exibe características altamente 
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regionalizadas. Cada região apresenta perfil de expressão gênica diferente, a qual desencadeia 

secreções de proteínas específicas no líquido luminal portanto, formando microambientes 

para cada etapa da maturação espermática (GATTI et al., 2004; DACHEUX et al., 2006 

COOPER, 2007).  

A complexidade do organismo em formar estruturas tubulares como o epidídimo é 

seguida por eventos morfogênicos importante. No início do epidídimo à formação de um tubo 

simples, posteriormente, é necessário o alongamento e enovelamento para a armazená-lo em 

um espaço muito pequeno como a cauda. Para que ocorra o alongamento e enrolamento, os 

andrógenos produzidos tem papel importante, podendo atuar diretamente na manutenção do 

epitélio celular (HINTON et al., 2011). 

O segmento inicial é responsável por fazer a troca do fluido que acompanha os 

espermatozoides vindos dos testículos, assim como secreta novas substâncias. 

Posteriormente, as regiões da cabeça e corpo são as que mais sintetizam, chegando a 80% dos 

componentes do fluido, em que ocorre maior numero de interações para aquisição da 

motilidade espermática e capacidade de fertilização (TURNER, 1995). Finalmente, a cauda é 

caracterizada por um lúmen relativamente grande e suas células epiteliais exibem forte 

atividade de absorção (ROBAIRE et al., 2006). Nela ocorre a manutenção dos componentes 

do fluido epididimário, e permanece ocorrendo a troca ativa de substâncias para o 

armazenamento adequado dos espermatozoides durante dias, em condições que preservam 

sua fertilidade (JONES & MURDOCH 1996; ROBAIRE & VIGER, 1995; GATTI et al., 

2004). 

  De acordo com as regiões descritas e as diferentes atividades secretórias já é de 

conhecimento que existem alterações histológicas que compõe as regiões epididimárias 

(BRIZ et al., 1993). O epitélio é mais espesso na porção inicial e vai se tornando mais fino 

até chegar a cauda, enquanto a espessura da camada muscular e o diâmetro luminal 

aumentam da cabeça para a cauda. O formato luminal também varia, sendo oval nas porções 

inicias e estrelado na porção caudal (DACHEUX et al., 2005). 

As células epiteliais epididimárias, bem como as células de Sertoli testiculares, 

formam uma barreira sanguínea, provendo assim permeabilidade seletiva local. Esta 

diferenciação além de ser anatômica e fisiológica, devido a modificações celulares e nos seus 

mecanismos de sinalização e transporte celular, é também imunológica, devido a alterações 
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nos padrões de resposta a estímulos (HINTON, 2000; MITAL et al., 2011; CHENG e 

MRUK, 2012; GREGORY & CYR, 2014). 

A composição do ambiente intra-luminal é definido pelo epitélio pseudoestratificado 

composto por seis tipos de células possuindo funções fisiológicas distintas: células principais, 

células estreitas, células apicais, células claras, células basais, células de halo e células 

dendríticas. Estes tipos celulares são responsáveis por funções de secreção e absorção 

epididimária, pela manutenção do ambiente luminal e, consequentemente, pela maturação 

espermática. Encontrados em todas as porções do epidídimo podendo apresentar diferenças 

nas suas atividades, dependendo do local (ARRIGHI, 2014; ROBAIRE & HINTON, 2015). 

 

 

Figura 1 Organização esquemática dos principais tipos de células 

em uma seção transversal do epidídimo observado no microscópio 

óptico. A posição, distribuição e função principal (s) associada (s) a 

cada tipo de célula é também identificada. 

Fonte: ROBAIRE & HINTON, 2015 

 

As células principais atuam no transporte de metabólitos através do epitélio, possuem 

grande aparato secretório refletindo na alta capacidade de promover exocitose (exocitótica), 

principalmente nas porções proximais (cabeça e corpo). Já na porção distal (cauda) do 

epidídimo sua função passa a ser endocitótica reabsorvendo componentes do fluído 

epididimário (HERMO et al., 2002; DACHEUX et al., 2009). As células basais e as células 
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claras são piramidais e isodiamétricas, respectivamente, em contato com a lâmina basal do 

epitélio, mas não alcançam sua superfície livre, isto é, o lúmen (BRIZ et al., 1993). As células 

basais expressam antígenos inerentes aos macrófagos (YEUNG et al., 1994, SEILER et al., 

1999), bem como diferentes enzimas tais como glutationa-S-transferase (VERI et al., 1993) e 

superóxido dismutase (SOD) (NONOGAKI et al., 1992). Seu papel é controverso, mas eles 

são principalmente relacionadas à atividade fagoctica e à proteção imune e oxidativa do 

espermatozoide (BASSOLS et al.,  2006b). As células claras apresentam elementos 

necessários para acidificação do ambiente luminal destacando seu papel de regulação do pH 

epididimal (BROWN et al., 1997). 

Portanto, cada região do epidídimo permite para expressão seletiva de genes e 

proteínas dentro cada lóbulo individual (ROBAIRE et al., 2006; TURNER et al., 2003). 

Embora essas moléculas estejam em todo o ambiente e seguimento epididimal elas possuem 

um grau de regionalização, que reflete na atividade diferencial das células epiteliais (ZHOU 

et al., 2018) sob controle dos andrógenos e outros fatores de origem testicular, contribuindo 

para maturação, proteção e armazenamentos dos espermatozoides.   

 

3.2 Secreção de proteínas no epidídimo 

As atividades das células secretórias e absortivas combinadas com células epiteliais 

epididimárias criam microambientes altamente especializados que compõem o fluido luminal 

do epidídimo. Dessa maneia o fluido epididimário é caracterizado por uma complexa 

paisagem molecular que engloba fatores solúveis, matrizes amilóides não patológicas e 

vesículas extracelulares denominadas epididimossomas. Estes últimos estão sob crescente 

estudo devido ao seu potencial para facilitar a transferência de proteínas e pequenos RNA não 

codificantes, além de comunicar-se com as células espermáticas em amadurecimento (ZHOU 

et al., 2018). A Cysteine- Rich Secretory Protein 1 (CRISP1) já descrita como uma proteína 

essencial para a fertilização, envolvida na fusão de espermatozoide e oócito,  esta presente 

exclusivamente nos epididimossomas que circundam as células espermáticas ao longo do 

epidídimo em humanos. A alfa-manosidase foi descrita em suínos em 1995, pelo grupo 

Dacheux, secretado por diferentes regiões epididimárias (OKAMURA et al., 1995). Essa 

proteína está localizada no acrossoma ou integrada no espermatozoide da membrana, estando 

relacionada à interação espermática de oócitos (KUNO et al., 2000). Nos equinos, essa 
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proteína está relacionada à aquisição de motilidade e fertilidade, além da interação direta dos 

espermatozoides com a zona pelúcida (RETAMAL et al., 2012). Esses achados, reforçam a 

ideia de que o epidídimo fornece proteínas importantes para  a fertilização. (JODAR et al, 

2017; DA ROS et al., 2015). 

A síntese e secreção de proteínas envolvidas na maturação espermática no epidídimo é 

influenciada diretamente pela testosterona produzida pelas células de Leydig, por 

conseguinte, afeta o metabolismo, transporte iônico e armazenamento dos espermatozoides 

(BILINSKA et al., 2006). O controle androgênico pode agir positiva ou negativamente, 

dependendo dos níveis variáveis de sensibilidade (TEZON et al., 1985; ELLERMAN et al., 

1998; DACHUEX et al., 2005; ROBAIRE & HENDERSON, 2006). Em suínos as proteínas 

secretadas ao longo do epidídimo são altamente regionalizadas e a idade púbere dos animais 

determina a manutenção dessas regiões, devido aos níveis de testosterona e outros 

andrógenos circulantes (SYNTIN et al., 1999, TOSHIMORI, 2003). 

Algumas das condições patológicas que afetam o epidídimo como epididimite, 

infecções bacterianas, traumas e distúrbios endócrinos tornam o epidídimo um local 

inadequado para a preservação do espermatozoide.  Já é descrito a influência da orquiectomia 

e da ligadura do ducto eferente no epidídimo, com mudanças drásticas na morfologia e 

função da célula espermática (TURNER et al., 2007a; TURNER et al., 2007b). Portanto, há 

uma dependência comprovada nos fatores testiculares e circulantes para função epididimária 

adequada (BELLEANNEE et al., 2011). 

  

3.3 Espermatogênese e regulação endócrina 

Os espermatozoides constituem um dos tipos celulares mais diferenciados do corpo e 

são produzidos dentro dos túbulos seminíferos do testículo durante a espermatogênese, um 

processo complexo e fortemente regulado, com duração e torno de 2,5 meses em humanos e 7 

semanas em ratos (HELLER & CLERMONT, 1964; CLERMONT, 1972). A duração total da 

espermatogênese baseada em 4,5 ciclos espermatogênicos é de aproximadamente 30-75 dias 

em mamíferos (RUSSELL et al., 1990; FRANÇA & RUSSELL, 1998; SHARPE, 1993) e 

está sob o controle do genótipo da célula germinativa (FRANÇA et al., 1998). O processo 

espermatogênico em suínos, assim como em outros mamíferos, é composto por três fases que 
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são distintas funcional e morfologicamente: 1- espermatogonial (proliferativa ou mitótica); 2- 

espermatocitária (meiótica) e 3- espermiogênica (diferenciação) (ROOIJ E RUSSELL, 2000). 

Em cachaços, cada ciclo espermatogênico dura em média 8,6 – 9,0 dias, onde a 

duração total da espermatogênese é de cerca de 40 dias (FRANÇA & CARDOSO, 1998). No 

reprodutor suíno, a puberdade, se inicia quando as primeiras células espermáticas maduras 

são encontradas na cauda do epidídimo, em torno de 120 dias de idade.  Este momento é 

marcado também pela estabilização das concentrações plasmáticas de testosterona (FRANÇA 

et al., 2000).  

A espermatogênese e a secreção de hormônios são reguladas por componentes 

endócrinos constituídos por um sistema integrado entre hipotálamo, hipófise e testículos 

(FRAIETTA et al., 2013). O hormônio liberador de gonadotropina (GnRH), sintetizado pelo 

hipotálamo, estimula a liberação do hormônio folículo-estimulante (FSH) e o hormônio 

luteinizante (LH), secretados sintetizados pela glândula hipófise (SENGER, 2003). O LH 

estimula as células de Leydig a produzir andrógenos, convertendo o colesterol em 

testosterona. A síntese de testosterona é estimulada pela ação do LH, através do controle da 

funcional de receptores de andrógenos, e FSH, que estão presentes respectivamente nas 

células de Leydig e células de Sertoli (ZIRKIN, 1998, FRAIETTA et al., 2013). Assim, estas 

estimulam a proliferação e a diferenciação de espermatogônias á espermatozoides 

(GARTNER, 1999). 

Este grupo de hormônios inclui uma variedade diversificada e heterogênea de 

substâncias químicas naturais e sintética, suscetíveis a ter efeitos adversos sobre o organismo 

através de atividades anti-androgênicas, interferindo no desenvolvimento e função das 

gônadas (FRAIETTA et al., 2013). 

 

3.4 Hipogonadismo  

A infertilidade masculina é cerca de 40% da causa de todos os casos de infertilidade 

em casais humanos (HIRSH et al.,2003), esta mesma porcentagem esta associada a falhas na 

reprodução na indústria animal (PARK et al., 2013).  

O hipogonadismo é caracterizado como função gonadal inadequada, manifestada por 

deficiência na gametogênese e/ou secreção de hormônios gonadais (PETAK et al., 2002). 
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Tais alterações no eixo hipotálamo-hipófise-testículo estão associadas a patologias ou a 

exposição de toxinas ambientais, decorre em consequências diretas na qualidade do 

espermatozoide sendo capaz de causar infertilidade ou subfertilidade (DOHLE et al., 2015). 

Além disso, até 40% dos homens inférteis exibem infertilidade idiopática que pode refletir 

distúrbios durante a maturação do espermatozoide (CORNWALL et al., 2009; SULLIVAN et 

al., 2004). 

Classificado de acordo com a localização anatômica do órgão afetado, o 

hipogonadismo leva à falha funcional do testículo. O hipogonadismo primário é causado por 

defeitos inerentes nos testículos e normalmente não responde a tratamento de suplementação 

hormonal. O hipogonadismo secundário ou hipogonadotrópico é caracterizado por níveis 

baixos de testosterona, combinados com níveis plasmáticos normais ou baixos de FSH e LH 

devido a um comprometimento da função hipofisária (GRANDE et al., 2019). 

O hipogonadismo secundário é uma consequência de doenças congênitas ou 

adquiridas que afeta o hipotálamo e/ou a hipófise prejudicando a secreção de GnRH 

(DARBY, 2005). Em humanos esta condição é sub-diagnosticada e subtratada (KATZ, 

2012), devido principalmente ao diagnóstico molecular impreciso.  

3.5 Imunocastração  

Em suínos a imunocastração é uma alternativa utilizada à prática comum de castração 

cirúrgica. Consiste na imunização contra o hormônio liberador de gonadotrofinas (GnRH), 

também conhecido como castração imunológica. O modo de ação da vacina é provocar uma 

resposta imune ao endógeno GnRH, um neuropeptídeo que estimula a liberação do hormônio 

luteinizante (LH) e do hormônio folículo-estimulante (FSH) (ZAMARATSKAIA et al., 

2008). 

 O protocolo de inibição é alcançado mediante a administração de duas doses de um 

análogo sintético do GnRH conjugado a uma proteína transportadora (Improvac®) (ZOETIS, 

2015), com pelo menos 4 semanas de intervalo entre as doses e a última com no mínimo 4 

semanas antes do abate (EINARSSON, et al. 2011).  

A imunocastração induz a formação de anticorpos contra o GnRH, que se ligam ao 

GnRH endógeno e o impedem de estimular a secreção de LH e FSH pela glândula pituitária 

suprimindo o crescimento testicular e a formação de testosterona, que, por sua vez, reduz os 



18 
 

níveis séricos de androstenona e escatol, indesejáveis na produção de carne suína 

(DUNSHEA et al., 2001; ABCS, 2014).  

As concentrações de testosterona, medidas no plasma sanguíneo periférico de suínos, 

são drasticamente reduzidas quando os animais são imunizados (0,04 e 0,05  ng / mL) em 

comparação com os controles (1,4  ng / mL). Além disso, o número de espermatozoides 

normais reduz drasticamente de 71% para 5% quando imunizados (EINARSSON et al., 

2011). Consequentemente os níveis reduzidos de testosterona circulante ocasiona a redução 

concomitante no tamanho dos testículos e das glândulas bulbouretrais, bem como os efeitos 

na espermatogênese nos animais imunocatrados.  

 Através deste protocolo obtêm-se o suíno com hipogonadismo secundário, modelo 

animal utilizado nesta pesquisa, o qual pode ser uma alternativa segura para estudar a 

disfunção que, em homens, causa inúmeras dúvidas em relação à infertilidade e qualidade do 

sêmen. 

 

3.6 Proteômica na andrologia 

 Compreender o mecanismo para seleção de espermatozoides no trato feminino e 

identificar subpopulações de espermatozoides com atributos relevantes para a fertilização são 

necessidades atuais para o desenvolvimento de futuras tecnologias de avaliação do 

espermatozoide (HOLT et al., 2004). Para tanto o estudo do proteôma seminal pode indicar 

potencial reprodutivo no que diz respeito às avaliações, muitas vezes subjetivas, para a 

qualidade seminal. 

Alterações na expressão de proteínas esta associadas a parâmetros relacionados à 

fertilidade, a análise proteômica do plasma seminal (SP) e dos espermatozóides emergiu 

como uma ferramenta muito importante para a identificação de possíveis biomarcadores de 

fertilidade (revisado por CABALLERO et al., 2012). 

As proteínas possuem várias funções no organismo, elas atuam no controle da maior 

parte dos processos celulares que ocorrem em grande diversidade, podendo atuar como 

enzimas, anticorpos, hormônios, componentes estruturais e sinalizadores celulares (MANN, 

2003). Assim, a proteômica baseia-se em princípios bioquímicos, biofísicos e de 

bioinformática para quantificar e identificar as proteínas expressas, pois elas se modificam de 



19 
 

acordo com o desenvolvimento de um organismo bem como em resposta aos fatores 

ambientais (ANDERSON, 1996; WILKINS et al., 1996). Através da pesquisa proteômica é 

possível identificar e caracterizar marcadores biológicos, ou seja, moléculas endógenas ou 

exógenas específicas de um determinado estado patológico. Em relação à reprodução animal 

essa técnica tem sido empregada principalmente para a detecção de marcadores bioquímicos 

de fertilidade. 

O espermatozoide sofre alterações ao longo do epidídimo que determinam a sua 

natureza proteica, através da remoção e transformação de muitas proteínas superficiais e 

adicionam proteínas importantes para função espermática (COWAN & MYLES, 1993; 

DACHEUX et al., 2005). As alterações pós traducionais sofridas pelo espermatozoide, como 

a fosforilação e glicolisação, podem alterar a composição proteica espermática, sendo 

necessário assim que as metodologias utilizadas para análise proteômica incluam 

modificações pós traducionais, como a técnica de MudPIT (BAKER, 2016). 

A análise proteômica já é realidade em diversas espécies porem com um fator 

limitante de técnicas para este mapeamento. Um dos primeiros trabalhos a caracterizar de 

forma abrangente a composição proteica do plasma seminal suíno foi desenvolvido por 

Gonzalez-Cadavid (2014). Por 2D SDS-PAGE, foram identificadas 39 proteínas diferentes.  

Cristina Perez-Patiño et al. (2016) encontrou o maior número de proteínas (406) já descritas 

no plasma seminal (PS) de suínos e forneceu um panorama dos potenciais biomarcadores da 

função espermática. Mais recentemente, utilizando abordagem shotgun, Perez-Patiño et al. 

(2018), expandiram este valor para 872 proteínas, sendo 390 pertencendo especificamente á 

taxonomia Sus scrofa. 

Na análise proteômica pelo método de MudPIT uma coluna microcapilar bifásica de 

fase reversa e troca forte de cátions com uma cromatografia líquida de alta eficiência (HPLC) 

é carregada com uma mistura de peptídeos complexa gerada a partir de uma amostra 

biológica. A coluna microcapilar bifásica é interfaceada com uma bomba de HPLC 

quaternária que atua como fonte para o espectrômetro de massa acoplado a ela. Os peptídeos 

são eluídos da coluna microcapilar bifásica e diretamente ionizados e analisados no 

espectrômetro de massa em tandem (MS/MS). Os dados de espectrometria de massa em 

tandem resultantes são pesquisados utilizando o algoritmo SEQUEST, que interpreta os 

espectros de massa gerados e identifica a sequência peptídica a partir da qual foi gerada, 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1874391916301476?via%3Dihub#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1874391916301476?via%3Dihub#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1874391916301476?via%3Dihub#!
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resultando na determinação quantitativa de proteína da amostra original (ENG et al., 1994; 

WASHBURN et al., 2001; WOLTERS et al., 2001). 

Comparando plasma seminal de touros de alta e baixa fertilidade, Viana et al., (2018) 

identificou 1159 proteínas o que contribuiu para o perfil proteômico na espécie Bos taurus. 

Além disso, identificou-se proteínas seminais específicas com diferentes perfis de expressão 

em touros com fenótipos contrastantes e fertilidade determinada in vivo. 

A reprodução animal necessita destes métodos avançados para mapear proteínas que 

podem estar envolvidas na fertilidade e serem candidatas a marcadores moleculares. Assim, o 

epidídimo como alvo para análise proteômica é relevante já que é neste órgão que as células 

espermáticas sofrem maturação, tornando-o apto para fertilização. 

De acordo com Bassols e colaboradores, (2007) o perfil proteômico é alterado com os 

tipos de células epididimárias que se modificam devido às secreções ao longo das diferentes 

regiões do epidídimo. Esses mesmo autores estabeleceram um procedimento bem-sucedido 

para a cultura in vitro de células epididimárias, em vários estágios (cabeça, corpo e cauda). 

Os autores concluíram que, à medida que a cultura in vitro progredia, os perfis proteicos 

foram alterados nos vários tipos de células epididimárias que, no entanto, mostraram perfis 

diferentes em consequência da região a partir da qual a cultura primária foi iniciada, 

coincidindo com estudos preliminares no nível do transcriptoma. 

 Belleannee et al,. (2011) monitoraram proteínas da superfície espermática durante os 

diferentes estágios de maturação no epidídimo. Os autores estabeleceram um método capaz 

de separar proteínas associadas á membrana e proteínas integrais. Verificou-se que várias 

proteínas diminuíram em abundância como consequência da maturação dos espermatozoides, 

incluindo ACE (enzima de conversão da angiotensina), proteínas de choque térmico HSPA4L 

e HSPA2, ALDR2 (aldose redutase), enquanto uma proteína, nomeada PRDX5 

(peroxiredoxina-5) foi considerado regulado durante a maturação. Verificou-se que essas 

proteínas desempenham um papel importante na diferenciação dos espermatozóides e, 

portanto, na fecundação. 

Syntin, (1996) identificou a atividade secretora das células epididimais em suínos 

usando estudos com técnicas in vivo e in vitro caracterizando as proteínas secretadas pelo 

túbulo epididimário pela técnica de eletroforese.  Neste estudo demonstrou-se que 125 

polipeptídios específicos são secretados no interior do lúmen epididimário permitindo 
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distinguir porções pela alta especificidade das proteínas em cada região. Outro experimento, 

conduzido por Syntin, avaliou o número de proteínas secretadas no epidídimo no período de 

avaliação de seis meses. Aproximadamente 48% de todas as proteínas segregadas no 

epidídimo de suínos adulto foram dependentes da presença de andrógenos, estimulados 

(33,6%) ou reprimidos (14,4%); 47% foram modulados por outros fatores, e 5% não foram 

regulados. No entanto, o grau de dependência androgênica varia. A regionalização da 

atividade secretora do epitélio epidídimo resultou em uma regulação específica para cada 

proteína, que foi modulada de acordo com a região de expressão e influenciada por fatores 

testiculares ou do epidídimo que ainda não foram identificados (SYNTIN, et al., 1999).  
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Table S1 – Primers used for gene expression quantification of porcine CCT5, CST3, 

MAN2B2, NUCB2 and TF by qPCR.  

Genes Primers sequences (5’  3’) Acession number 
Amplicon 

size 

CCT5 
GCTGGATGTGACCTCAGTAG 

NP_001265708.1 104 
CTAGGTTAGCGCCAGTTTC 

CST3 
AATAGACGCGGATGTCAACG 

NP_001038067.1 316 
GCGACAGCTGGACTTCACC 

MAN2B2 
CTCAAACTCAGGAGACAGGA 

NP_999014.1 148 
CCTGGCTCATACGTACTGTT 

NUCB2 
ACAGGTATAGACCACCATGC 

XP_003480773.1 121 
GTTCCAGATCACTTGTAGCC 

TF 
ATACCAAGGACCTCCTCTTC 

NP_001231582.1 149 
AGTACAGGCTTCCAGGAGTT 

ACTB 
CATCACCATCGGCAACGAGC 

XM_003124280.4 141 
TAGAGGTCCTTGCGGATGTC 
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Supplementary data  

Changes in porcine cauda epididymal fluid proteome by disrupting the HPT axis: unveiling potential mechanisms of male infertility, by Souza et al. 

TFOLD 

Accession number Fold Change p-value Description 

gi|350580256|ref|XP_003480773.1| 11,33 7,91E-05 PREDICTED: nucleobindin-2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523156|ref|NP_999014.1| 5,70 0,003069 epididymis-specific alpha-mannosidase precursor [Sus scrofa]  

gi|261245058|ref|NP_001138313.1| 5,33 0,005030 hemoglobin subunit beta [Sus scrofa]  

gi|311269573|ref|XP_003132549.1| 3,30 0,043041 PREDICTED: neprilysin isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545835516|ref|XP_003356466.3| 2,80 0,012668 PREDICTED: di-N-acetylchitobiase, partial [Sus scrofa]  

gi|350591295|ref|XP_003483243.1| 1,90 0,030435 PREDICTED: protein FAM3D isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|350594172|ref|XP_003483854.1| 1,74 0,009070 PREDICTED: brain acid soluble protein 1 isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|47523782|ref|NP_999527.1| 1,60 0,003884 lactotransferrin precursor [Sus scrofa]  

gi|194036918|ref|XP_001928194.1| -1,68 0,043276 PREDICTED: thiosulfate sulfurtransferase/rhodanese-like domain-containing protein 1-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545864333|ref|XP_005652458.1| -1,78 0,037839 PREDICTED: ceruloplasmin isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350587143|ref|XP_001927117.4| -1,83 0,028749 PREDICTED: legumain isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|51592135|ref|NP_001004043.1| -1,88 0,021600 cofilin-1 [Sus scrofa]  

gi|47522648|ref|NP_999086.1| -1,89 0,008945 beta-hexosaminidase subunit beta precursor [Sus scrofa]  

gi|77627998|ref|NP_001028187.2| -2,08 0,009324 angiotensin-converting enzyme isoform 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|406647880|ref|NP_001254623.2| -2,10 0,010886 ceruloplasmin precursor [Sus scrofa]  

gi|145279215|ref|NP_001077410.1| -2,47 0,010819 angiotensin-converting enzyme isoform 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|190360575|ref|NP_001121906.1| -2,62 0,001182 cysteine-rich secretory protein 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545829772|ref|XP_005653315.1| -3,02 0,003518 PREDICTED: carboxylesterase 5A [Sus scrofa]  

gi|47523090|ref|NP_999051.1| -3,09 0,003170 epididymal secretory glutathione peroxidase precursor [Sus scrofa]  

gi|47522736|ref|NP_999118.1| -3,18 0,001518 hemopexin precursor [Sus scrofa]  

gi|545888519|ref|XP_005658137.1| -3,29 0,010251 PREDICTED: legumain-like [Sus scrofa]  

gi|47522774|ref|NP_999138.1| -3,30 0,001549 heat shock protein HSP 90-alpha [Sus scrofa]  

gi|335306431|ref|XP_001925971.3| -3,39 0,001782 PREDICTED: plastin-3 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|47523496|ref|NP_999371.1| -3,40 0,009715 epididymal secretory protein E1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545864004|ref|XP_005669896.1| -3,67 0,006332 PREDICTED: serotransferrin isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|52353352|ref|NP_001005208.1| -3,70 8,37E-05 serum albumin precursor [Sus scrofa]  

gi|47522624|ref|NP_999098.1| -3,81 0,002966 arylsulfatase A precursor [Sus scrofa]  

gi|545814700|ref|XP_005662159.1| -3,89 0,002590 PREDICTED: pancreatic secretory granule membrane major glycoprotein GP2 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|311248892|ref|XP_003123362.1| -4,25 0,002178 PREDICTED: lysosomal alpha-mannosidase isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311250866|ref|XP_003124328.1| -4,29 0,006455 PREDICTED: actin, cytoplasmic 1 [Sus scrofa]  

gi|545890279|ref|XP_005658515.1| -5,28 0,000107 PREDICTED: alkaline phosphatase, tissue-nonspecific isozyme [Sus scrofa]  

gi|350585298|ref|XP_003127256.3| -5,29 0,000242 PREDICTED: testis-expressed sequence 101 protein isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194038971|ref|XP_001929241.1| -5,33 0,001028 PREDICTED: probable inactive ribonuclease-like protein 12-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|305855190|ref|NP_001182280.1| -5,33 0,002590 ly6/PLAUR domain-containing protein 4 precursor [Sus scrofa]  

gi|47522636|ref|NP_999092.1| -5,33 0,015937 aspartate aminotransferase, cytoplasmic [Sus scrofa]  

gi|311274943|ref|XP_003134515.1| -5,35 0,002611 PREDICTED: WAP four-disulfide core domain protein 10A [Sus scrofa]  

gi|311252670|ref|XP_003125211.1| -5,43 0,011898 PREDICTED: calmodulin-like [Sus scrofa]  

gi|113205746|ref|NP_001038038.1| -6,06 0,000116 angiogenin precursor [Sus scrofa]  

gi|545877574|ref|XP_005674537.1| -6,13 0,003522 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: actin, beta-like 2 [Sus scrofa]  

gi|545831249|ref|XP_005655969.1| -6,21 0,000735 PREDICTED: testis-expressed sequence 101 protein isoform X6 [Sus scrofa]  

gi|311260243|ref|XP_001927987.2| -6,79 0,000301 PREDICTED: protein CutA isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|47523540|ref|NP_999393.1| -6,84 0,000386 prostaglandin-H2 D-isomerase precursor [Sus scrofa]  

gi|47522862|ref|NP_999185.1| -6,93 0,025374 pro-epidermal growth factor precursor [Sus scrofa]  

gi|201066358|ref|NP_001128440.1| -7,38 0,003460 phosphoglycerate mutase 2 [Sus scrofa]  

gi|311261284|ref|XP_003128673.1| -7,80 3,51E-05 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 20-like [Sus scrofa]  

gi|311247246|ref|XP_003122555.1| -8,37 1,81E-05 PREDICTED: cystatin-M-like [Sus scrofa]  

gi|350583022|ref|XP_001927263.3| -12,80 0,004220 PREDICTED: 14-3-3 protein zeta/delta isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545827404|ref|XP_005652645.1| -14,00 0,015937 PREDICTED: triosephosphate isomerase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311256291|ref|XP_003126581.1| -14,89 0,001434 PREDICTED: acrosin-binding protein isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523160|ref|NP_999012.1| -15,67 0,003750 inhibitor of carbonic anhydrase precursor [Sus scrofa]  

gi|113205858|ref|NP_001038067.1| -15,67 0,011125 cystatin-C precursor [Sus scrofa]  

gi|335284508|ref|XP_003124605.2| -16,22 0,030920 PREDICTED: thiomorpholine-carboxylate dehydrogenase [Sus scrofa]  

gi|523580068|ref|NP_001265708.1| -18,00 0,000106 chaperonin containing TCP1, subunit 5 (epsilon) [Sus scrofa]  

gi|347582654|ref|NP_001231582.1| -20,80 0,000976 serotransferrin precursor [Sus scrofa]  
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Changes in porcine cauda epididymal fluid proteome by disrupting the HPT axis: unveiling potential mechanisms of male infertility, by Souza et al. 

EXCLUSIVE IN CONTROL 

Accession number  Spec Count Protein ID 

gi|545843002|ref|XP_005666475.1| 18 PREDICTED: alpha-1-antitrypsin-like [Sus scrofa]  

gi|350597193|ref|XP_003484383.1| 13 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: peptidyl-prolyl cis-trans isomerase B [Sus scrofa]  

gi|48374067|ref|NP_001001537.1| 8 inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H4 precursor [Sus scrofa]  

gi|335278948|ref|XP_003121222.2| 8 PREDICTED: G-protein coupled receptor 126, partial [Sus scrofa]  
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gi|311270082|ref|XP_003132759.1| 7 PREDICTED: glutaredoxin-1-like [Sus scrofa]  

gi|350593258|ref|XP_003133326.3| 6 PREDICTED: alpha-1,6-mannosylglycoprotein 6-beta-N-acetylglucosaminyltransferase A [Sus scrofa]  

gi|545831678|ref|XP_005664699.1| 5 PREDICTED: epididymal sperm-binding protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|255683521|ref|NP_001157493.1| 5 sodium/glucose cotransporter 1 [Sus scrofa]  

gi|343098472|ref|NP_001230198.1| 4 calsequestrin-1 precursor [Sus scrofa]  

gi|49274610|ref|NP_001001859.1| 4 alpha-1,3-mannosyl-glycoprotein 4-beta-N-acetylglucosaminyltransferase C [Sus scrofa]  

gi|311265493|ref|XP_003130681.1| 4 PREDICTED: cathepsin L1-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350581034|ref|XP_003123920.3| 3 PREDICTED: sorting nexin-24 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|178056464|ref|NP_001116693.1| 3 beta-hexosaminidase subunit alpha precursor [Sus scrofa]  

gi|350583750|ref|XP_003481579.1| 2 PREDICTED: hsc70-interacting protein isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|311248295|ref|XP_003123069.1| 2 PREDICTED: izumo sperm-egg fusion protein 4 isoform 1 [Sus scrofa]  
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Changes in porcine cauda epididymal fluid proteome by disrupting the HPT axis: unveiling potential mechanisms of male infertility, by Souza et al. 

EXCLUSIVE IN GnRH-IMMUNIZED 

  Accession number Spec Count Protein ID 

gi|545805908|ref|XP_005660679.1| 111 PREDICTED: glutathione S-transferase P [Sus scrofa]  

gi|335288480|ref|XP_001925235.3| 40 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: alpha-2-macroglobulin [Sus scrofa]  

gi|47522950|ref|NP_999232.1| 39 calpastatin [Sus scrofa]  

gi|545816848|ref|XP_005662521.1| 37 PREDICTED: Alstrom syndrome protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311270662|ref|XP_003132938.1| 35 PREDICTED: phosphatidylethanolamine-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|153792600|ref|NP_001093400.1| 34 fatty acid synthase [Sus scrofa]  

gi|178056512|ref|NP_001116600.1| 33 heat shock 70 kDa protein 1-like [Sus scrofa]  

gi|311266778|ref|XP_003131242.1| 29 PREDICTED: histone H3.3 [Sus scrofa]  

gi|545843050|ref|XP_005656514.1| 28 PREDICTED: calmin (calponin-like, transmembrane) isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523738|ref|NP_999504.1| 27 dnaJ homolog subfamily A member 4 [Sus scrofa]  

gi|545812163|ref|XP_005661680.1| 26 PREDICTED: histidine triad nucleotide-binding protein 1-like [Sus scrofa]  

gi|335281298|ref|XP_003122400.2| 25 PREDICTED: tubulin beta-4B chain isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545835769|ref|XP_005656214.1| 25 PREDICTED: phosphoglucomutase-1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545847933|ref|XP_005667277.1| 24 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: N-acetylated-alpha-linked acidic dipeptidase 2 [Sus scrofa]  

gi|345197236|ref|NP_001230811.1| 22 calmin (calponin-like, transmembrane) [Sus scrofa]  

gi|47523636|ref|NP_999446.1| 22 complement factor H precursor [Sus scrofa]  

gi|545806957|ref|XP_005674623.1| 22 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: AHNAK nucleoprotein [Sus scrofa]  

gi|545808198|ref|XP_003122961.4| 21 PREDICTED: leucine zipper protein 2, partial [Sus scrofa]  

gi|47523768|ref|NP_999520.1| 21 epoxide hydrolase 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|113205892|ref|NP_001038077.1| 20 tubulin beta chain [Sus scrofa]  

gi|116175277|ref|NP_001070695.1| 20 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase isozyme L3 [Sus scrofa]  

gi|194043861|ref|XP_001928233.1| 20 PREDICTED: tubulin alpha-1D chain [Sus scrofa]  

gi|545806931|ref|XP_005660855.1| 20 PREDICTED: elongation factor 1-gamma [Sus scrofa]  

gi|545884624|ref|XP_005657843.1| 20 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: ubiquitin-like modifier activating enzyme 1 [Sus scrofa]  

gi|545891896|ref|XP_003130977.3| 19 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100522509 [Sus scrofa]  

gi|335288532|ref|XP_001925819.3| 19 PREDICTED: ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 5 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|343962597|ref|NP_001230636.1| 19 cytosolic non-specific dipeptidase [Sus scrofa]  

gi|545837880|ref|XP_005665717.1| 18 PREDICTED: histone H2A type 1-F-like [Sus scrofa]  

gi|335284210|ref|XP_003354541.1| 18 PREDICTED: heat shock protein beta-1-like isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|348605274|ref|NP_001231762.1| 18 alcohol dehydrogenase 5 (class III), chi polypeptide [Sus scrofa]  

gi|147899784|ref|NP_001090887.1| 18 elongation factor 1-alpha 1 [Sus scrofa]  

gi|350593970|ref|XP_001925937.3| 18 PREDICTED: 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 1 [Sus scrofa]  

gi|335289610|ref|XP_003355932.1| 18 PREDICTED: alpha-actinin-4 isoformX3 [Sus scrofa]  

gi|545890424|ref|XP_003361362.3| 17 PREDICTED: ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase family member 3-like, partial [Sus scrofa]  

gi|47523850|ref|NP_999563.1| 17 apolipoprotein A-I preproprotein [Sus scrofa]  

gi|343478174|ref|NP_001230356.1| 17 T-complex protein 1 subunit alpha [Sus scrofa]  

gi|47523626|ref|NP_999445.1| 17 transitional endoplasmic reticulum ATPase [Sus scrofa]  

gi|350584484|ref|XP_003126645.3| 17 PREDICTED: tubulin alpha-8 chain isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194033405|ref|XP_001928380.1| 16 PREDICTED: acetyl-CoA acetyltransferase, cytosolic [Sus scrofa]  

gi|298677090|ref|NP_001177351.1| 16 superoxide dismutase [Cu-Zn] [Sus scrofa]  

gi|157427740|ref|NP_001098779.1| 16 ubiquitin [Sus scrofa]  

gi|545857759|ref|XP_005657006.1| 16 PREDICTED: synaptic vesicle membrane protein VAT-1 homolog [Sus scrofa]  

gi|335297787|ref|XP_003131575.2| 16 PREDICTED: puromycin-sensitive aminopeptidase isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545807264|ref|XP_005660921.1| 15 PREDICTED: syntaxin-3 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311272992|ref|XP_003133677.1| 15 PREDICTED: ribulose-phosphate 3-epimerase-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|343183368|ref|NP_001230248.1| 15 immunoglobulin lambda-like polypeptide 5 precursor [Sus scrofa]  

gi|545813941|ref|XP_005662074.1| 15 PREDICTED: T-complex protein 1 subunit zeta-like [Sus scrofa]  

gi|80971510|ref|NP_001032228.1| 15 triosephosphate isomerase [Sus scrofa]  

gi|194039812|ref|XP_001927727.1| 15 PREDICTED: histone H2A type 1-like [Sus scrofa]  

gi|305855148|ref|NP_001182266.1| 15 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP4 [Sus scrofa]  

gi|47522678|ref|NP_999068.1| 15 inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H2 precursor [Sus scrofa]  
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gi|545805428|ref|XP_005652802.1| 15 PREDICTED: tubulin beta-4B chain isoform X6 [Sus scrofa]  

gi|194033860|ref|XP_001927901.1| 15 PREDICTED: UV excision repair protein RAD23 homolog B [Sus scrofa]  

gi|545824386|ref|XP_005655529.1| 15 PREDICTED: polycystic kidney disease and receptor for egg jelly-related protein [Sus scrofa]  

gi|178057067|ref|NP_001116568.1| 14 hsp90 co-chaperone Cdc37 [Sus scrofa]  

gi|240851536|ref|NP_001155875.1| 14 ubiquitin thioesterase OTUB1 [Sus scrofa]  

gi|346986428|ref|NP_001231362.1| 14 heat shock 90kD protein 1, beta [Sus scrofa]  

gi|346644731|ref|NP_001231134.1| 14 ecto-ADP-ribosyltransferase 3 precursor [Sus scrofa]  

gi|350579921|ref|XP_003353801.2| 14 PREDICTED: dipeptidyl peptidase 3-like isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|346716314|ref|NP_001231169.1| 13 Rho GDP dissociation inhibitor (GDI) beta [Sus scrofa]  

gi|311252547|ref|XP_003125148.1| 13 PREDICTED: T-complex protein 1 subunit delta [Sus scrofa]  

gi|311246600|ref|XP_001926112.2| 13 PREDICTED: serine/threonine-protein phosphatase 2A activator isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|178057125|ref|NP_001116576.1| 13 cathepsin Z precursor [Sus scrofa]  

gi|350590718|ref|XP_003131850.3| 13 PREDICTED: bleomycin hydrolase [Sus scrofa]  

gi|545818213|ref|XP_005662702.1| 13 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: xanthine dehydrogenase/oxidase [Sus scrofa]  

gi|335300581|ref|XP_003358947.1| 13 PREDICTED: T-complex protein 1 subunit theta isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|335289253|ref|XP_003126970.2| 13 PREDICTED: nuclear transport factor 2-like [Sus scrofa]  

gi|208610190|ref|NP_001129152.1| 12 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 7 [Sus scrofa]  

gi|251823933|ref|NP_001156532.1| 12 cadherin-1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545858751|ref|XP_005668985.1| 12 PREDICTED: collagen alpha-1(I) chain-like [Sus scrofa]  

gi|350580562|ref|XP_003480848.1| 11 PREDICTED: actin-like protein 9 [Sus scrofa]  

gi|545813944|ref|XP_005662075.1| 11 PREDICTED: T-complex protein 1 subunit zeta-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|148747594|ref|NP_001092068.1| 11 60S acidic ribosomal protein P0 [Sus scrofa]  

gi|162952052|ref|NP_001106151.1| 11 transketolase [Sus scrofa]  

gi|350586543|ref|XP_003482212.1| 11 PREDICTED: glutamate--cysteine ligase catalytic subunit isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|47523266|ref|NP_998954.1| 11 bifunctional coenzyme A synthase precursor [Sus scrofa]  

gi|335280610|ref|XP_003353615.1| 11 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: talin-1 [Sus scrofa]  

gi|545802170|ref|XP_005659934.1| 10 PREDICTED: 60S acidic ribosomal protein P1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|72535192|ref|NP_001026958.1| 10 ras-related protein Rab-11A [Sus scrofa]  

gi|47522632|ref|NP_999094.1| 10 pro-cathepsin H precursor [Sus scrofa]  

gi|311249251|ref|XP_003123542.1| 10 PREDICTED: 6-phosphogluconolactonase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194044822|ref|XP_001927404.1| 10 PREDICTED: peroxiredoxin-4 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350592249|ref|XP_003483427.1| 10 PREDICTED: V-type proton ATPase subunit B, brain isoform [Sus scrofa]  

gi|72535168|ref|NP_001026948.1| 10 perilipin-3 [Sus scrofa]  

gi|311256211|ref|XP_001925210.2| 10 PREDICTED: alpha-2-macroglobulin [Sus scrofa]  

gi|147905672|ref|NP_001090963.1| 10 poliovirus receptor related 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|545884199|ref|XP_003135011.3| 10 PREDICTED: CTP synthase 2, partial [Sus scrofa]  

gi|47522870|ref|NP_999189.1| 10 serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A alpha isoform [Sus scrofa]  

gi|178056753|ref|NP_001116644.1| 10 glycogen phosphorylase, liver form [Sus scrofa]  

gi|545890310|ref|XP_003361314.3| 10 PREDICTED: 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 1-like, partial [Sus scrofa]  

gi|335281715|ref|XP_003122673.2| 9 PREDICTED: isoaspartyl peptidase/L-asparaginase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350581733|ref|XP_003124656.3| 9 PREDICTED: calcium-regulated heat stable protein 1 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|256838111|ref|NP_001157985.1| 9 zona pellucida-binding protein 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|113205762|ref|NP_001038043.1| 9 granulins precursor [Sus scrofa]  

gi|350589877|ref|XP_003482940.1| 9 PREDICTED: spermatid-associated protein isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|345441771|ref|NP_001230857.1| 9 aldolase C, fructose-bisphosphate [Sus scrofa]  

gi|335285938|ref|XP_003131986.2| 9 PREDICTED: Y-box-binding protein 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545870917|ref|XP_005654198.1| 9 PREDICTED: anthrax toxin receptor-like [Sus scrofa]  

gi|346421411|ref|NP_001231080.1| 9 proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, ATPase, 1 [Sus scrofa]  

gi|47522762|ref|NP_999132.1| 9 scavenger receptor class B member 1 [Sus scrofa]  

gi|346716148|ref|NP_001231230.1| 9 importin-5 [Sus scrofa]  

gi|47523154|ref|NP_999017.1| 8 beta-microseminoprotein precursor [Sus scrofa]  

gi|190360587|ref|NP_001121909.1| 8 cysteine-rich secretory protein 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|392513715|ref|NP_001254774.1| 8 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein K [Sus scrofa]  

gi|156120148|ref|NP_001095292.1| 8 sialidase-1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545823190|ref|XP_005663542.1| 8 PREDICTED: protein prune homolog [Sus scrofa]  

gi|47522776|ref|NP_999140.1| 8 ferritin heavy chain [Sus scrofa]  

gi|311258478|ref|XP_003127625.1| 8 PREDICTED: procollagen-lysine,2-oxoglutarate 5-dioxygenase 1 [Sus scrofa]  

gi|311259466|ref|XP_003128111.1| 8 PREDICTED: putative hydroxypyruvate isomerase isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|194038631|ref|XP_001924224.1| 8 PREDICTED: alpha-mannosidase 2C1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545810172|ref|XP_005661340.1| 8 PREDICTED: long-chain-fatty-acid--CoA ligase ACSBG2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545853691|ref|XP_005668202.1| 8 PREDICTED: abl interactor 1-like [Sus scrofa]  

gi|350579657|ref|XP_001927830.3| 8 PREDICTED: 78 kDa glucose-regulated protein [Sus scrofa]  

gi|545889661|ref|XP_005674251.1| 8 PREDICTED: desmocollin-2, partial [Sus scrofa]  

gi|178056221|ref|NP_001116561.1| 8 complement C4 precursor [Sus scrofa]  

gi|545885011|ref|XP_005673709.1| 8 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase HUWE1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|194043605|ref|XP_001925468.1| 8 PREDICTED: GTP-binding nuclear protein Ran [Sus scrofa]  

gi|349501107|ref|NP_001231795.1| 7 ribosomal protein, large, P2 [Sus scrofa]  

gi|47522724|ref|NP_999112.1| 7 WAP four-disulfide core domain protein 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|335283572|ref|XP_003354344.1| 7 PREDICTED: transcriptional activator protein Pur-alpha isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|346716193|ref|NP_001231245.1| 7 nucleosome assembly protein 1-like 1 [Sus scrofa]  
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gi|545859175|ref|XP_005669109.1| 7 PREDICTED: sperm acrosome membrane-associated protein 3 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545807276|ref|XP_005660925.1| 7 PREDICTED: syntaxin-3 isoform X5 [Sus scrofa]  

gi|545831915|ref|XP_003127328.2| 7 PREDICTED: 17-beta-hydroxysteroid dehydrogenase 14 [Sus scrofa]  

gi|350579215|ref|XP_003480558.1| 7 PREDICTED: peptidyl-prolyl cis-trans isomerase A-like [Sus scrofa]  

gi|335306783|ref|XP_003360570.1| 7 PREDICTED: rab GDP dissociation inhibitor alpha isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|350580949|ref|XP_003480929.1| 7 PREDICTED: RGM domain family member B isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|346421347|ref|NP_001231022.1| 7 glucosamine-6-phosphate isomerase 1 [Sus scrofa]  

gi|545807261|ref|XP_003353891.3| 7 PREDICTED: membrane-spanning 4-domains subfamily A member 14 [Sus scrofa]  

gi|47522666|ref|NP_999074.1| 7 glutamine synthetase [Sus scrofa]  

gi|47523724|ref|NP_999497.1| 7 guanine nucleotide-binding protein subunit beta-2-like 1 [Sus scrofa]  

gi|545846764|ref|XP_005667063.1| 7 PREDICTED: osteopontin isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|47523666|ref|NP_999469.1| 7 proteasome activator complex subunit 1 [Sus scrofa]  

gi|194041937|ref|XP_001928912.1| 7 PREDICTED: alpha-centractin [Sus scrofa]  

gi|350586098|ref|XP_003482113.1| 7 PREDICTED: PDZ domain-containing protein GIPC2 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545876538|ref|XP_003133871.3| 7 PREDICTED: serine protease 40-like [Sus scrofa]  

gi|545894908|ref|XP_005674702.1| 7 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: pyridoxal-dependent decarboxylase domain containing 1, partial [Sus scrofa]  

gi|350587377|ref|XP_003356918.2| 7 PREDICTED: cytosol aminopeptidase-like [Sus scrofa]  

gi|311245256|ref|XP_003121758.1| 7 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: protein ERGIC-53 [Sus scrofa]  

gi|350586545|ref|XP_003128383.3| 7 PREDICTED: glutamate--cysteine ligase catalytic subunit isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545833908|ref|XP_005656083.1| 7 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase UBR4-like [Sus scrofa]  

gi|311264042|ref|XP_003129970.1| 7 PREDICTED: hypoxia up-regulated protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335281609|ref|XP_003353842.1| 7 PREDICTED: stress-induced-phosphoprotein 1 [Sus scrofa]  

gi|311267179|ref|XP_003131436.1| 7 PREDICTED: alpha-N-acetylglucosaminidase [Sus scrofa]  

gi|178056524|ref|NP_001116599.1| 7 heat shock 70 kDa protein [Sus scrofa]  

gi|311276019|ref|XP_003135010.1| 7 PREDICTED: G-protein coupled receptor 64 [Sus scrofa]  

gi|545846068|ref|XP_005666929.1| 7 PREDICTED: heat shock 70 kDa protein 4L isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311268288|ref|XP_003131980.1| 6 PREDICTED: eukaryotic translation initiation factor 5A-1 isoformX3 [Sus scrofa]  

gi|545828984|ref|XP_005653287.1| 6 PREDICTED: uncharacterized protein C16orf55 homolog [Sus scrofa]  

gi|178056574|ref|NP_001116582.1| 6 ephrin-A1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545828359|ref|XP_005664319.1| 6 PREDICTED: ubiquitin-conjugating enzyme E2 N [Sus scrofa]  

gi|47523832|ref|NP_999554.1| 6 glutathione S-transferase alpha M14 [Sus scrofa]  

gi|311267462|ref|XP_003131581.1| 6 PREDICTED: secernin-2 [Sus scrofa]  

gi|350591525|ref|XP_003132469.3| 6 PREDICTED: ubiquitin-like modifier-activating enzyme 5 [Sus scrofa]  

gi|335292500|ref|XP_003128571.2| 6 PREDICTED: probable D-tyrosyl-tRNA(Tyr) deacylase 2 [Sus scrofa]  

gi|47523086|ref|NP_999309.1| 6 peroxiredoxin-5, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|80971504|ref|NP_001032223.1| 6 40S ribosomal protein SA [Sus scrofa]  

gi|545844182|ref|XP_005666606.1| 6 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100739772 [Sus scrofa]  

gi|350595948|ref|XP_003135490.3| 6 PREDICTED: iduronate 2-sulfatase [Sus scrofa]  

gi|545852995|ref|XP_005668089.1| 6 PREDICTED: ubiquilin-1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350529411|ref|NP_001231937.1| 6 proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, ATPase, 2 [Sus scrofa]  

gi|47522792|ref|NP_999148.1| 6 26S protease regulatory subunit 8 [Sus scrofa]  

gi|545882495|ref|XP_003134717.3| 6 PREDICTED: podocalyxin isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194038534|ref|XP_001929109.1| 6 PREDICTED: prostaglandin reductase 2 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|57527982|ref|NP_001009576.1| 6 radixin [Sus scrofa]  

gi|350592016|ref|XP_003358886.2| 6 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: protein TFG [Sus scrofa]  

gi|194041525|ref|XP_001927836.1| 6 PREDICTED: dihydropyrimidinase-related protein 2 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|311247536|ref|XP_003122689.1| 6 PREDICTED: bifunctional ATP-dependent dihydroxyacetone kinase/FAD-AMP lyase (cyclizing) isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545869109|ref|XP_005657389.1| 6 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 1a-like [Sus scrofa]  

gi|545811613|ref|XP_005661563.1| 6 PREDICTED: IQ motif containing GTPase activating protein 2 [Sus scrofa]  

gi|156120152|ref|NP_001095294.1| 6 complement factor B precursor [Sus scrofa]  

gi|305855130|ref|NP_001182307.1| 6 valyl-tRNA synthetase [Sus scrofa]  

gi|311261216|ref|XP_001924364.2| 6 PREDICTED: c-1-tetrahydrofolate synthase, cytoplasmic [Sus scrofa]  

gi|347800709|ref|NP_001231660.1| 6 scinderin [Sus scrofa]  

gi|350587056|ref|XP_003482334.1| 6 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: papilin [Sus scrofa]  

gi|545808768|ref|XP_005661239.1| 6 PREDICTED: 6-phosphogluconolactonase isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|47523174|ref|NP_999006.1| 5 whey acidic protein precursor [Sus scrofa]  

gi|295444982|ref|NP_001171401.1| 5 sperm acrosome-associated protein 5 precursor [Sus scrofa]  

gi|335304924|ref|XP_003360068.1| 5 PREDICTED: WAP four-disulfide core domain protein 10A [Sus scrofa]  

gi|147903958|ref|NP_001090965.1| 5 cystatin-B [Sus scrofa]  

gi|545895092|ref|XP_003362187.2| 5 PREDICTED: programmed cell death protein 6 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545815590|ref|XP_005655252.1| 5 PREDICTED: TBC1 domain family member 24 [Sus scrofa]  

gi|47523432|ref|NP_999339.1| 5 alpha-endosulfine [Sus scrofa]  

gi|47522614|ref|NP_999101.1| 5 ribonuclease 4 precursor [Sus scrofa]  

gi|545797758|ref|XP_005654435.1| 5 PREDICTED: zinc finger C2HC domain-containing protein 1B, partial [Sus scrofa]  

gi|545819696|ref|XP_005674638.1| 5 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: maestro heat-like repeat family member 1 [Sus scrofa]  

gi|545840970|ref|XP_005666231.1| 5 PREDICTED: transmembrane protein 202 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545873092|ref|XP_005671657.1| 5 PREDICTED: ly6/PLAUR domain-containing protein 6B [Sus scrofa]  

gi|47523516|ref|NP_999381.1| 5 inositol monophosphatase 1 [Sus scrofa]  

gi|147899312|ref|NP_001090923.1| 5 F-actin capping protein subunit alpha 1 [Sus scrofa]  

gi|345199288|ref|NP_001230831.1| 5 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 7 [Sus scrofa]  
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gi|350586350|ref|XP_003128195.3| 5 PREDICTED: GDP-mannose 4,6 dehydratase [Sus scrofa]  

gi|51592133|ref|NP_001004042.1| 5 V-type proton ATPase catalytic subunit A [Sus scrofa]  

gi|350584406|ref|XP_003355633.2| 5 PREDICTED: solute carrier family 2, facilitated glucose transporter member 3 [Sus scrofa]  

gi|335293644|ref|XP_003357019.1| 5 PREDICTED: vitamin D-binding protein [Sus scrofa]  

gi|545819718|ref|XP_005655380.1| 5 PREDICTED: speriolin, partial [Sus scrofa]  

gi|312062797|ref|NP_001185848.1| 5 proactivator polypeptide precursor [Sus scrofa]  

gi|335309466|ref|XP_003361648.1| 5 PREDICTED: vitamin K-dependent protein S, partial [Sus scrofa]  

gi|311258421|ref|XP_003127605.1| 5 PREDICTED: 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating [Sus scrofa]  

gi|335281454|ref|XP_003122543.2| 5 PREDICTED: cathepsin F isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|148230645|ref|NP_001090982.1| 5 ADAM metallopeptidase domain 3A (cyritestin 1) precursor [Sus scrofa]  

gi|47522786|ref|NP_999145.1| 5 UTP--glucose-1-phosphate uridylyltransferase [Sus scrofa]  

gi|545814757|ref|XP_005662170.1| 5 PREDICTED: transmembrane channel-like 5 [Sus scrofa]  

gi|350582355|ref|XP_003354851.2| 5 PREDICTED: exportin-1 [Sus scrofa]  

gi|350591881|ref|XP_003358824.2| 5 PREDICTED: leishmanolysin-like peptidase isoform 2, partial [Sus scrofa]  

gi|311275457|ref|XP_003134747.1| 5 PREDICTED: filamin-C isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|343432668|ref|NP_001230348.1| 5 RNA binding motif (RNP1, RRM) protein 3 [Sus scrofa]  

gi|194036155|ref|XP_001929591.1| 5 PREDICTED: protein S100-A2-like isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|47523694|ref|NP_999483.1| 5 calpain small subunit 1 [Sus scrofa]  

gi|49274647|ref|NP_001001866.1| 5 copper chaperone for superoxide dismutase [Sus scrofa]  

gi|545839106|ref|XP_005665954.1| 5 PREDICTED: T-complex protein 11 homolog isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545829295|ref|XP_003126924.4| 5 PREDICTED: alanine--tRNA ligase, cytoplasmic isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545844858|ref|XP_005653628.1| 4 PREDICTED: carboxypeptidase E-like [Sus scrofa]  

gi|311275477|ref|XP_003134759.1| 4 PREDICTED: staphylococcal nuclease domain-containing protein 1-like [Sus scrofa]  

gi|47523046|ref|NP_999284.1| 4 acyl-CoA-binding protein [Sus scrofa]  

gi|350590240|ref|XP_003483017.1| 4 PREDICTED: lysozyme-like protein 6-like [Sus scrofa]  

gi|335282758|ref|XP_003123386.2| 4 PREDICTED: UV excision repair protein RAD23 homolog A isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523490|ref|NP_999372.1| 4 matrilysin precursor [Sus scrofa]  

gi|264681466|ref|NP_001161127.1| 4 ribonuclease pancreatic precursor [Sus scrofa]  

gi|545803726|ref|XP_005660307.1| 4 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: glyoxylate reductase/hydroxypyruvate reductase [Sus scrofa]  

gi|311263507|ref|XP_003129712.1| 4 PREDICTED: beta-arrestin-1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311266924|ref|XP_003131314.1| 4 PREDICTED: beta-2-glycoprotein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545848645|ref|XP_005667423.1| 4 PREDICTED: cell adhesion molecule 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|50979301|ref|NP_999001.1| 4 major seminal plasma glycoprotein PSP-II precursor [Sus scrofa]  

gi|194035504|ref|XP_001927493.1| 4 PREDICTED: vacuolar protein sorting-associated protein 28 homolog [Sus scrofa]  

gi|545826633|ref|XP_005664050.1| 4 PREDICTED: nucleosome assembly protein 1-like 1 isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|311251192|ref|XP_003124491.1| 4 PREDICTED: argininosuccinate lyase-like isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545894517|ref|XP_005658832.1| 4 PREDICTED: V-set and immunoglobulin domain-containing protein 1-like [Sus scrofa]  

gi|545809112|ref|XP_005652935.1| 4 PREDICTED: UV excision repair protein RAD23 homolog A isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|311265636|ref|XP_003130749.1| 4 PREDICTED: lysozyme-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|545859151|ref|XP_005674660.1| 4 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: chaperonin containing TCP1, subunit 6B (zeta 2) [Sus scrofa]  

gi|311247879|ref|XP_003122857.1| 4 PREDICTED: 26S protease regulatory subunit 6A isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350589013|ref|XP_003130369.3| 4 PREDICTED: calcyclin-binding protein isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|178056588|ref|NP_001116645.1| 4 ras-related protein Rab-1B [Sus scrofa]  

gi|545801828|ref|XP_005659876.1| 4 PREDICTED: beta-Ala-His dipeptidase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545863999|ref|XP_003358602.3| 4 PREDICTED: prostatic acid phosphatase-like [Sus scrofa]  

gi|311252459|ref|XP_003125105.1| 4 PREDICTED: poly(rC)-binding protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335308956|ref|XP_003361437.1| 4 PREDICTED: acylamino-acid-releasing enzyme-like [Sus scrofa]  

gi|545822321|ref|XP_005663227.1| 4 PREDICTED: nitrilase homolog 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545808992|ref|XP_005661285.1| 4 PREDICTED: ATP-dependent RNA helicase DDX39A isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|545859572|ref|XP_005657071.1| 4 PREDICTED: phosphatidylinositol transfer protein alpha isoform [Sus scrofa]  

gi|113205776|ref|NP_001038050.1| 4 cystathionine gamma-lyase [Sus scrofa]  

gi|343790858|ref|NP_001230566.1| 4 uncharacterized protein LOC100157036 [Sus scrofa]  

gi|545857085|ref|XP_005668719.1| 4 PREDICTED: beta-2-glycoprotein 1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|264681454|ref|NP_001161122.1| 4 S-adenosylmethionine synthase isoform type-2 [Sus scrofa]  

gi|335294000|ref|XP_003129333.2| 4 PREDICTED: 3-hydroxybutyrate dehydrogenase type 2-like isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|304365428|ref|NP_001182041.1| 4 protein disulfide-isomerase A3 precursor [Sus scrofa]  

gi|166796059|ref|NP_001107755.1| 4 aminoacyl tRNA synthase complex-interacting multifunctional protein 1 [Sus scrofa]  

gi|47523628|ref|NP_999442.1| 4 aminopeptidase N [Sus scrofa]  

gi|178056556|ref|NP_001116620.1| 4 probable aminopeptidase NPEPL1 [Sus scrofa]  

gi|545886252|ref|XP_003135355.3| 4 PREDICTED: collagen alpha-5(IV) chain isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|335285849|ref|XP_003125387.2| 4 PREDICTED: cytosolic 5'-nucleotidase 1B isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|350578417|ref|XP_001927580.3| 4 PREDICTED: CD109 antigen isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545867986|ref|XP_005657299.1| 4 PREDICTED: collagen alpha-1(III) chain-like [Sus scrofa]  

gi|350588694|ref|XP_003357434.2| 4 PREDICTED: plasma membrane calcium-transporting ATPase 4-like [Sus scrofa]  

gi|545869001|ref|XP_005657376.1| 4 PREDICTED: kinase suppressor of Ras 2, partial [Sus scrofa]  

gi|55741862|ref|NP_999548.1| 4 zonadhesin precursor [Sus scrofa]  

gi|335308621|ref|XP_003361307.1| 4 PREDICTED: cAMP-dependent protein kinase inhibitor beta-like isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|194039886|ref|XP_001928622.1| 4 PREDICTED: histone H3.1-like [Sus scrofa]  

gi|545823364|ref|XP_005663591.1| 4 PREDICTED: Na(+)/H(+) exchange regulatory cofactor NHE-RF3 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545888279|ref|XP_005674165.1| 4 PREDICTED: ruvB-like 1-like, partial [Sus scrofa]  
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gi|335293690|ref|XP_003129163.2| 4 PREDICTED: general vesicular transport factor p115 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335301996|ref|XP_001925416.3| 4 PREDICTED: insulin-degrading enzyme isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|350593938|ref|XP_003133733.3| 4 PREDICTED: cullin-3 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350590384|ref|XP_003131576.3| 4 PREDICTED: importin subunit beta-1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545875426|ref|XP_005672192.1| 4 PREDICTED: isocitrate dehydrogenase [NADP] cytoplasmic-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350595384|ref|XP_003134854.3| 4 PREDICTED: glycine--tRNA ligase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545824833|ref|XP_005663885.1| 4 PREDICTED: myosin-9 [Sus scrofa]  

gi|348605128|ref|NP_001231714.1| 3 chromosome 7 open reading frame 41 ortholog [Sus scrofa]  

gi|311271327|ref|XP_003133106.1| 3 PREDICTED: eukaryotic translation initiation factor 4E-binding protein 2 [Sus scrofa]  

gi|346986485|ref|NP_001231390.1| 3 glia maturation factor beta [Sus scrofa]  

gi|194040450|ref|XP_001927992.1| 3 PREDICTED: lactoylglutathione lyase isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545840626|ref|XP_005653589.1| 3 PREDICTED: calcium and integrin-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|545813950|ref|XP_005662077.1| 3 PREDICTED: T-complex protein 1 subunit zeta-like isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|335297926|ref|XP_003131645.2| 3 PREDICTED: c-Jun-amino-terminal kinase-interacting protein 4 [Sus scrofa]  

gi|194039824|ref|XP_001927985.1| 3 PREDICTED: histone H4-like [Sus scrofa]  

gi|178056688|ref|NP_001001867.1| 3 galectin-1 [Sus scrofa]  

gi|312062795|ref|NP_001185851.1| 3 mitogen-activated protein kinase 1 [Sus scrofa]  

gi|545822723|ref|XP_005663365.1| 3 PREDICTED: ephrin-A1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523456|ref|NP_999349.1| 3 serine/threonine-protein phosphatase PP1-beta catalytic subunit [Sus scrofa]  

gi|194043487|ref|XP_001929679.1| 3 PREDICTED: transport and Golgi organization protein 2 homolog isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311273314|ref|XP_003133809.1| 3 PREDICTED: COP9 signalosome complex subunit 8 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545852754|ref|XP_005668061.1| 3 PREDICTED: aminopeptidase B [Sus scrofa]  

gi|47523722|ref|NP_999496.1| 3 hydroxyacyl-coenzyme A dehydrogenase, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|350592774|ref|XP_003483533.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: phenazine biosynthesis-like domain-containing protein [Sus scrofa]  

gi|229892828|ref|NP_001153565.1| 3 protein arginine N-methyltransferase 5 [Sus scrofa]  

gi|350583320|ref|XP_001926918.3| 3 PREDICTED: mucin-1 [Sus scrofa]  

gi|545852104|ref|XP_005667984.1| 3 PREDICTED: melanoma inhibitory activity protein 3-like, partial [Sus scrofa]  

gi|545811625|ref|XP_005661568.1| 3 PREDICTED: arylsulfatase B [Sus scrofa]  

gi|118403844|ref|NP_001072142.1| 3 UB2D1 [Sus scrofa]  

gi|335290008|ref|XP_003356046.1| 3 PREDICTED: ras-related protein R-Ras [Sus scrofa]  

gi|194033866|ref|XP_001924388.1| 3 PREDICTED: actin-like protein 7B [Sus scrofa]  

gi|194036463|ref|XP_001928684.1| 3 PREDICTED: ras-related protein Rap-1A isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|311275995|ref|XP_003135004.1| 3 PREDICTED: histone-binding protein RBBP7 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|340007402|ref|NP_001229989.1| 3 RAB10, member RAS oncogene family [Sus scrofa]  

gi|172072661|ref|NP_001116458.1| 3 tRNA-splicing ligase RtcB homolog [Sus scrofa]  

gi|194033864|ref|XP_001924348.1| 3 PREDICTED: actin-like protein 7A [Sus scrofa]  

gi|319401915|ref|NP_001188313.1| 3 rho GDP-dissociation inhibitor 1 [Sus scrofa]  

gi|350592964|ref|XP_003483582.1| 3 PREDICTED: PDZ and LIM domain protein 1 [Sus scrofa]  

gi|194034398|ref|XP_001924948.1| 3 PREDICTED: fibrous sheath CABYR-binding protein-like [Sus scrofa]  

gi|335282386|ref|XP_003354050.1| 3 PREDICTED: elongation factor 2 [Sus scrofa]  

gi|47522608|ref|NP_999106.1| 3 dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 2 precursor [Sus scrofa]  

gi|167908791|ref|NP_001108148.1| 3 LIM domain and actin-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|545797910|ref|XP_005652732.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase family member 1 [Sus scrofa]  

gi|47523020|ref|NP_999271.1| 3 zona pellucida-binding protein 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|545802100|ref|XP_005659919.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: 60S ribosomal protein L4 [Sus scrofa]  

gi|154147714|ref|NP_001093662.1| 3 serine/threonine-protein phosphatase 2A 56 kDa regulatory subunit alpha isoform [Sus scrofa]  

gi|153792027|ref|NP_001093402.1| 3 phosphoglycerate kinase 1 [Sus scrofa]  

gi|303227969|ref|NP_001181902.1| 3 piwi-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|311273235|ref|XP_003133777.1| 3 PREDICTED: intestinal-type alkaline phosphatase isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|350586196|ref|XP_003482130.1| 3 PREDICTED: nardilysin isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|281427370|ref|NP_001163993.1| 3 T-complex protein 1 subunit eta [Sus scrofa]  

gi|545832172|ref|XP_003481945.2| 3 PREDICTED: L-amino-acid oxidase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545802439|ref|XP_005660021.1| 3 PREDICTED: nidogen-2 [Sus scrofa]  

gi|545867932|ref|XP_005657279.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: exportin-7 [Sus scrofa]  

gi|347582595|ref|NP_001231568.1| 3 histidine-rich glycoprotein precursor [Sus scrofa]  

gi|350535040|ref|NP_001233182.1| 3 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 1 [Sus scrofa]  

gi|350538593|ref|NP_001233247.1| 3 phosphoglucomutase-1 [Sus scrofa]  

gi|545813642|ref|XP_005662027.1| 3 PREDICTED: huntingtin-interacting protein 1 [Sus scrofa]  

gi|148232174|ref|NP_001090901.1| 3 interleukin-6 receptor subunit beta precursor [Sus scrofa]  

gi|545824398|ref|XP_005663793.1| 3 PREDICTED: fibulin-1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|311259825|ref|XP_001924399.2| 3 PREDICTED: leucine-rich repeat-containing protein 16A isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|343488474|ref|NP_001230453.1| 3 elongation factor 1-beta [Sus scrofa]  

gi|178056510|ref|NP_001116621.1| 3 protegrin-1 precursor [Sus scrofa]  

gi|343183420|ref|NP_001230268.1| 3 lumican precursor [Sus scrofa]  

gi|545852998|ref|XP_005668090.1| 3 PREDICTED: ubiquilin-1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|545830108|ref|XP_005653329.1| 3 PREDICTED: xaa-Pro dipeptidase-like [Sus scrofa]  

gi|194036595|ref|XP_001929171.1| 3 PREDICTED: pancreatic alpha-amylase [Sus scrofa]  

gi|194018722|ref|NP_001123421.1| 3 creatine kinase M-type [Sus scrofa]  

gi|545863946|ref|XP_005669886.1| 3 PREDICTED: thioredoxin reductase 3, partial [Sus scrofa]  

gi|350583599|ref|XP_003481550.1| 3 PREDICTED: pancreatic alpha-amylase-like [Sus scrofa]  
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gi|311243995|ref|XP_003121268.1| 3 PREDICTED: HD domain-containing protein 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523420|ref|NP_999331.1| 3 trans-1,2-dihydrobenzene-1,2-diol dehydrogenase [Sus scrofa]  

gi|190360643|ref|NP_001121930.1| 3 tyrosine-protein kinase receptor UFO precursor [Sus scrofa]  

gi|335280098|ref|XP_003121779.2| 3 PREDICTED: immunoglobulin superfamily DCC subclass member 4 [Sus scrofa]  

gi|47522638|ref|NP_999089.1| 3 inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H1 precursor [Sus scrofa]  

gi|223950621|ref|NP_001138854.1| 3 large proline-rich protein BAG6 [Sus scrofa]  

gi|545862076|ref|XP_005669546.1| 3 PREDICTED: microtubule-associated protein futsch-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311249900|ref|XP_003123855.1| 3 PREDICTED: peptidyl-glycine alpha-amidating monooxygenase isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|305855063|ref|NP_001182293.1| 2 P antigen family, member 2B [Sus scrofa]  

gi|311260957|ref|XP_003128592.1| 2 PREDICTED: NEDD8 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545875478|ref|XP_005672209.1| 2 PREDICTED: ribulose-phosphate 3-epimerase-like isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|350591216|ref|XP_003483230.1| 2 PREDICTED: inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H4-like [Sus scrofa]  

gi|298104120|ref|NP_001177123.1| 2 V-type proton ATPase subunit G 1 [Sus scrofa]  

gi|305855180|ref|NP_001182259.1| 2 catechol O-methyltransferase [Sus scrofa]  

gi|47523632|ref|NP_999444.1| 2 proteasome activator complex subunit 2 [Sus scrofa]  

gi|114326183|ref|NP_001041537.1| 2 ADP-ribosylation factor 4 [Sus scrofa]  

gi|545834322|ref|XP_005665169.1| 2 PREDICTED: stathmin isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335288272|ref|XP_003355570.1| 2 PREDICTED: GLIPR1-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|335289705|ref|XP_003355965.1| 2 PREDICTED: flavin reductase (NADPH) [Sus scrofa]  

gi|545808200|ref|XP_005661126.1| 2 PREDICTED: leucine zipper protein 2-like [Sus scrofa]  

gi|545830024|ref|XP_005655861.1| 2 PREDICTED: programmed cell death protein 5 [Sus scrofa]  

gi|158819038|ref|NP_001103643.1| 2 stanniocalcin-2 precursor [Sus scrofa]  

gi|545841030|ref|XP_003128554.4| 2 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase ARIH1 [Sus scrofa]  

gi|118403828|ref|NP_001072145.1| 2 ADP-ribosylation factor 6 [Sus scrofa]  

gi|545810915|ref|XP_005661466.1| 2 PREDICTED: receptor expression-enhancing protein 3-like [Sus scrofa]  

gi|311250234|ref|XP_003124023.1| 2 PREDICTED: eukaryotic peptide chain release factor subunit 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|348605266|ref|NP_001231758.1| 2 ribosomal protein S13 [Sus scrofa]  

gi|346644699|ref|NP_001231019.1| 2 protein SET [Sus scrofa]  

gi|545830235|ref|XP_005664544.1| 2 PREDICTED: glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, testis-specific [Sus scrofa]  

gi|343887407|ref|NP_001230604.1| 2 thiopurine S-methyltransferase [Sus scrofa]  

gi|350587964|ref|XP_003482524.1| 2 PREDICTED: PDZ and LIM domain protein 5 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|335301749|ref|XP_001925115.3| 2 PREDICTED: inorganic pyrophosphatase [Sus scrofa]  

gi|194332494|ref|NP_001123720.1| 2 chloride anion exchanger [Sus scrofa]  

gi|350578376|ref|XP_001924454.2| 2 PREDICTED: phosphoacetylglucosamine mutase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350587966|ref|XP_003482525.1| 2 PREDICTED: PDZ and LIM domain protein 5 isoformX3 [Sus scrofa]  

gi|545842604|ref|XP_005656491.1| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: sterile alpha motif domain-containing protein 15 [Sus scrofa]  

gi|47523356|ref|NP_998903.1| 2 N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase precursor [Sus scrofa]  

gi|545818958|ref|XP_005662797.1| 2 PREDICTED: ATP-dependent RNA helicase DDX1-like [Sus scrofa]  

gi|545801578|ref|XP_005659850.1| 2 PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 1 member A3-like [Sus scrofa]  

gi|194044045|ref|XP_001927367.1| 2 PREDICTED: N(4)-(beta-N-acetylglucosaminyl)-L-asparaginase isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|343478283|ref|NP_001230406.1| 2 proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, non-ATPase, 2 [Sus scrofa]  

gi|335292947|ref|XP_001928857.3| 2 PREDICTED: serpin A3-8 [Sus scrofa]  

gi|545859496|ref|XP_005669161.1| 2 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100521041 [Sus scrofa]  

gi|47523758|ref|NP_999515.1| 2 1-phosphatidylinositol 4,5-bisphosphate phosphodiesterase zeta-1 [Sus scrofa]  

gi|545886298|ref|XP_005673876.1| 2 PREDICTED: long-chain-fatty-acid--CoA ligase 4 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545894948|ref|XP_005659027.1| 2 PREDICTED: echinoderm microtubule-associated protein-like 2, partial [Sus scrofa]  

gi|190360619|ref|NP_001121905.1| 2 solute carrier family 2, facilitated glucose transporter member 4 [Sus scrofa]  

gi|113205806|ref|NP_001038055.1| 2 plasminogen precursor [Sus scrofa]  

gi|329744607|ref|NP_001193278.1| 2 inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H3 precursor [Sus scrofa]  

gi|545812261|ref|XP_005661711.1| 2 PREDICTED: heat shock 70 kDa protein 4 [Sus scrofa]  

gi|311273021|ref|XP_003133690.1| 2 PREDICTED: fibronectin isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|83921635|ref|NP_001033089.1| 2 FKBP1A-like [Sus scrofa]  

gi|545858510|ref|XP_005654022.1| 2 PREDICTED: ubiquitin-conjugating enzyme E2 Z-like [Sus scrofa]  

gi|545865410|ref|XP_005670141.1| 2 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100156975, partial [Sus scrofa]  

gi|545894027|ref|XP_005658538.1| 2 PREDICTED: vesicle-associated membrane protein-associated protein A [Sus scrofa]  

gi|343887448|ref|NP_001230626.1| 2 sulfotransferase family, cytosolic, 2B, member 1 [Sus scrofa]  

gi|349585363|ref|NP_001231792.1| 2 syndecan binding protein (syntenin) 2 [Sus scrofa]  

gi|545879911|ref|XP_005672867.1| 2 PREDICTED: syndecan binding protein (syntenin) 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|197251934|ref|NP_001127826.1| 2 actin-related protein 2 [Sus scrofa]  

gi|545835301|ref|XP_005665378.1| 2 PREDICTED: calcium-binding tyrosine phosphorylation-regulated protein isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|194038688|ref|XP_001928209.1| 2 PREDICTED: immunoglobulin superfamily containing leucine-rich repeat protein-like isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|113205780|ref|NP_001038049.1| 2 quinone oxidoreductase [Sus scrofa]  

gi|545825997|ref|XP_005655696.1| 2 PREDICTED: proliferation-associated protein 2G4-like [Sus scrofa]  

gi|54020970|ref|NP_001005730.1| 2 glucosylceramidase precursor [Sus scrofa]  

gi|346421409|ref|NP_001231079.1| 2 transgelin [Sus scrofa]  

gi|311263676|ref|XP_003129789.1| 2 PREDICTED: dipeptidyl peptidase 1 [Sus scrofa]  

gi|346421314|ref|NP_001231042.1| 2 fibrinogen beta chain precursor [Sus scrofa]  

gi|335293373|ref|XP_003356947.1| 2 PREDICTED: UDP-glucose 6-dehydrogenase isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|346986445|ref|NP_001231372.1| 2 NSFL1 (p97) cofactor (p47) [Sus scrofa]  

gi|350583690|ref|XP_003125999.3| 2 PREDICTED: tetratricopeptide repeat protein 38 [Sus scrofa]  
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gi|545830671|ref|XP_005664641.1| 2 PREDICTED: 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 8 [Sus scrofa]  

gi|311269142|ref|XP_001924412.2| 2 PREDICTED: NEDD8-activating enzyme E1 catalytic subunit isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311246134|ref|XP_003122092.1| 2 PREDICTED: acyl-coenzyme A amino acid N-acyltransferase 2-like [Sus scrofa]  

gi|545844095|ref|XP_005666593.1| 2 PREDICTED: prominin-1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335285409|ref|XP_003125160.2| 2 PREDICTED: UDP-GlcNAc:betaGal beta-1,3-N-acetylglucosaminyltransferase 2 [Sus scrofa]  

gi|47523866|ref|NP_999571.1| 2 aldose 1-epimerase [Sus scrofa]  

gi|545868232|ref|XP_005670524.1| 2 PREDICTED: serine protease 55 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|113205774|ref|NP_001038045.1| 2 signal transducer and activator of transcription 3 [Sus scrofa]  

gi|317681941|ref|NP_001186971.1| 2 betaine--homocysteine S-methyltransferase 1 [Sus scrofa]  

gi|346986355|ref|NP_001231329.1| 2 rab9 effector protein with kelch motifs [Sus scrofa]  

gi|545812395|ref|XP_005661738.1| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: polycystic kidney disease 2-like 2 protein [Sus scrofa]  

gi|47522618|ref|NP_999099.1| 2 vinculin [Sus scrofa]  

gi|545845436|ref|XP_005666819.1| 2 PREDICTED: general vesicular transport factor p115 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|47522856|ref|NP_999182.1| 2 glutamyl aminopeptidase [Sus scrofa]  

gi|545799434|ref|XP_005659493.1| 2 PREDICTED: collagen alpha-1(XII) chain [Sus scrofa]  

gi|545860373|ref|XP_003483154.2| 2 PREDICTED: myosin-10, partial [Sus scrofa]  
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Supplementary  

Table 2 - Complete list of proteins identified in the cauda epididymal spermatozoa proteome using MudPIT. Part of the manuscript by Souza et al. 

Accession number Fold Change pValue Description 

  gi|545822151|ref|XP_005663205.1| 4,44 0,01766539 PREDICTED: 4-trimethylaminobutyraldehyde dehydrogenase [Sus scrofa]  

gi|47523156|ref|NP_999014.1| 4,153846154 0,001888656 epididymis-specific alpha-mannosidase precursor [Sus scrofa]  

gi|545819737|ref|XP_005655383.1| 3,4 0,000528782 PREDICTED: 5-oxoprolinase-like [Sus scrofa]  

gi|350582850|ref|XP_003125520.3| 3,4 0,000528782 PREDICTED: 5-oxoprolinase, partial [Sus scrofa]  

gi|545870917|ref|XP_005654198.1| 3,333333333 7,55E-05 PREDICTED: anthrax toxin receptor-like [Sus scrofa]  

gi|545835029|ref|XP_003356376.2| 3,3 0,016615629 PREDICTED: transmembrane and coiled-coil domain-containing protein 2 [Sus scrofa]  

gi|545816851|ref|XP_005662522.1| 3,175438596 0,016135231 PREDICTED: Alstrom syndrome protein 1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|194033405|ref|XP_001928380.1| 3,083333333 0,020207522 PREDICTED: acetyl-CoA acetyltransferase, cytosolic [Sus scrofa]  

gi|47522940|ref|NP_999227.1| 3,012820513 0,00508361 dihydrolipoyl dehydrogenase, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|545816848|ref|XP_005662521.1| 2,898550725 0,006957031 PREDICTED: Alstrom syndrome protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545885011|ref|XP_005673709.1| 2,708333333 0,008185029 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase HUWE1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|545831021|ref|XP_005655919.1| 2,473684211 0,016048551 PREDICTED: hormone-sensitive lipase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545891899|ref|XP_003361852.2| 2,356435644 0,000461327 PREDICTED: L-lactate dehydrogenase A-like 6B-like, partial [Sus scrofa]  

gi|335278864|ref|XP_001926443.2| 2,306603774 0,000390575 PREDICTED: L-lactate dehydrogenase A-like 6B-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|307746886|ref|NP_001182704.1| 2,285714286 0,021622045 L-lactate dehydrogenase C chain [Sus scrofa]  

gi|113205780|ref|NP_001038049.1| 2,25 0,005598836 quinone oxidoreductase [Sus scrofa]  

gi|113205498|ref|NP_001037992.1| 2,081460674 0,004172717 beta-enolase [Sus scrofa]  

 gi|545857759|ref|XP_005657006.1| 2,066666667 0,017968713 PREDICTED: synaptic vesicle membrane protein VAT-1 homolog [Sus scrofa]  

gi|281427374|ref|NP_001163991.1| 2,065934066 0,003241953 T-complex protein 1 subunit beta [Sus scrofa]  

gi|298677090|ref|NP_001177351.1| 2,046875 0,01253165 superoxide dismutase [Cu-Zn] [Sus scrofa]  

gi|545827421|ref|XP_005652652.1| 2,042253521 0,003548795 PREDICTED: gamma-enolase [Sus scrofa]  

gi|311248983|ref|XP_003123401.1| 1,893129771 0,001828052 PREDICTED: cAMP-dependent protein kinase catalytic subunit alpha isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|343478174|ref|NP_001230356.1| 1,811428571 0,01490915 T-complex protein 1 subunit alpha [Sus scrofa]  

gi|335285628|ref|XP_003354908.1| 1,581395349 0,016847973 PREDICTED: tetratricopeptide repeat protein 39B-like [Sus scrofa]  

gi|545798018|ref|XP_005659270.1| 1,545454545 0,015159835 PREDICTED: HD domain-containing protein 2 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|311243995|ref|XP_003121268.1| 1,545454545 0,015159835 PREDICTED: HD domain-containing protein 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

  gi|545810181|ref|XP_005661343.1| -1,415584416 0,003278076 PREDICTED: long-chain-fatty-acid--CoA ligase ACSBG2 isoform X4 [Sus scrofa]  

gi|545832172|ref|XP_003481945.2| -1,472440945 0,01259076 PREDICTED: L-amino-acid oxidase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|359811347|ref|NP_001241645.1| -1,543859649 0,022170701 60 kDa heat shock protein, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|350589263|ref|XP_003130553.2| -1,548387097 0,027387628 PREDICTED: isoleucine--tRNA ligase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|350592249|ref|XP_003483427.1| -1,558139535 0,011197103 PREDICTED: V-type proton ATPase subunit B, brain isoform [Sus scrofa]  

gi|47522636|ref|NP_999092.1| -1,571428571 0,010249068 aspartate aminotransferase, cytoplasmic [Sus scrofa]  

gi|47522624|ref|NP_999098.1| -1,603448276 0,009865566 arylsulfatase A precursor [Sus scrofa]  

gi|350594254|ref|XP_003133959.3| -1,631067961 0,007658576 PREDICTED: HEAT repeat family member 7B2, partial [Sus scrofa]  

gi|545883750|ref|XP_003134939.4| -1,674418605 0,028899916 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: 2-oxoglutarate dehydrogenase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|311260358|ref|XP_001924974.2| -1,674698795 0,003565205 PREDICTED: dynein heavy chain 8, axonemal isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545877574|ref|XP_005674537.1| -1,70212766 0,011809083 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: actin, beta-like 2 [Sus scrofa]  

gi|545839370|ref|XP_005652693.1| -1,730769231 0,003696404 PREDICTED: dynein heavy chain 8, axonemal isoform X8 [Sus scrofa]  

gi|317681941|ref|NP_001186971.1| -1,75862069 0,0035108 betaine--homocysteine S-methyltransferase 1 [Sus scrofa]  

gi|346986328|ref|NP_001231318.1| -1,76 0,017822316 saccharopine dehydrogenase-like oxidoreductase [Sus scrofa]  

gi|48374071|ref|NP_001001539.1| -1,781456954 0,006222296 aldose reductase [Sus scrofa]  

 gi|47522870|ref|NP_999189.1| -1,807692308 0,016996064 serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A alpha isoform [Sus scrofa]  

gi|335299885|ref|XP_003358716.1| -1,849315068 0,002223012 PREDICTED: actin-related protein T3 [Sus scrofa]  



80 
 

gi|349732258|ref|NP_001231869.1| -1,875 0,001096065 uroporphyrinogen decarboxylase [Sus scrofa]  

gi|47523738|ref|NP_999504.1| -1,875 0,026738531 dnaJ homolog subfamily A member 4 [Sus scrofa]  

gi|350584746|ref|XP_003481817.1| -1,894117647 0,009240981 PREDICTED: cullin-associated NEDD8-dissociated protein 1 [Sus scrofa]  

gi|311255888|ref|XP_003126410.1| -1,894117647 0,009240981 PREDICTED: cullin-associated NEDD8-dissociated protein 1 [Sus scrofa]  

gi|350582836|ref|XP_003481371.1| -1,895833333 0,001222338 PREDICTED: maestro heat-like repeat-containing protein family member 1-like [Sus scrofa]  

gi|297591979|ref|NP_001172070.1| -1,906976744 0,004909317 ornithine aminotransferase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|311266259|ref|XP_003131022.1| -1,92 0,013750211 PREDICTED: succinyl-CoA ligase [ADP-forming] subunit beta, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|47522920|ref|NP_999217.1| -2 0,005063657 1-phosphatidylinositol 4,5-bisphosphate phosphodiesterase delta-4 [Sus scrofa]  

gi|545875603|ref|XP_005672249.1| -2 0,005063657 PREDICTED: 1-phosphatidylinositol 4,5-bisphosphate phosphodiesterase delta-4 isoform X7 [Sus scrofa]  

gi|47523618|ref|NP_999441.1| -2,007092199 0,00064186 citrate synthase, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|113205694|ref|NP_001038025.1| -2,045454545 0,012975941 protein phosphatase 1 catalytic subunit gamma isoform [Sus scrofa]  

gi|308081427|ref|NP_001183950.1| -2,05 0,007315526 hydroxysteroid dehydrogenase-like protein 2 [Sus scrofa]  

gi|311259466|ref|XP_003128111.1| -2,076923077 0,001096065 PREDICTED: putative hydroxypyruvate isomerase isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545827237|ref|XP_005664116.1| -2,214285714 0,02265373 PREDICTED: phospholipase B-like 1-like [Sus scrofa]  

gi|545811613|ref|XP_005661563.1| -2,238095238 0,011323 PREDICTED: IQ motif containing GTPase activating protein 2 [Sus scrofa]  

gi|295444982|ref|NP_001171401.1| -2,266666667 0,002204322 sperm acrosome-associated protein 5 precursor [Sus scrofa]  

gi|55741862|ref|NP_999548.1| -2,350649351 0,00584241 zonadhesin precursor [Sus scrofa]  

 gi|350580562|ref|XP_003480848.1| -2,373134328 0,002719232 PREDICTED: actin-like protein 9 [Sus scrofa]  

gi|335307492|ref|XP_003360859.1| -2,407407407 0,017162277 PREDICTED: inactive ribonuclease-like protein 9-like [Sus scrofa]  

gi|347543795|ref|NP_001231558.1| -2,444444444 0,015687867 phospholipase B-like 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|311277183|ref|XP_003135545.1| -2,5 0,004630848 PREDICTED: isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit gamma, mitochondrial isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|190360575|ref|NP_001121906.1| -2,5 0,007315526 cysteine-rich secretory protein 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|194038542|ref|XP_001929208.1| -2,5 0,022403316 PREDICTED: methylmalonate-semialdehyde dehydrogenase [acylating], mitochondrial isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|342349346|ref|NP_001230149.1| -2,533333333 0,011015214 lon peptidase 1, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|194036261|ref|XP_001929699.1| -2,558823529 0,011908458 PREDICTED: protein MENT [Sus scrofa]  

gi|545840224|ref|XP_005656305.1| -2,588235294 0,016382971 PREDICTED: isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit alpha, mitochondrial isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|335292262|ref|XP_001927373.3| -2,588235294 0,016382971 PREDICTED: isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit alpha, mitochondrial isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545833287|ref|XP_005665011.1| -2,605263158 0,000535049 PREDICTED: membrane metallo-endopeptidase-like 1 [Sus scrofa]  

gi|350592969|ref|XP_003483583.1| -2,666666667 0,015212269 PREDICTED: phosphoglycerate mutase 1 [Sus scrofa]  

gi|47522790|ref|NP_999147.1| -2,684210526 0,012781482 leukocyte surface antigen CD47 precursor [Sus scrofa]  

gi|346644830|ref|NP_001231167.1| -2,692307692 0,013197235 sulfide:quinone oxidoreductase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|47523782|ref|NP_999527.1| -2,901960784 0,003027994 lactotransferrin precursor [Sus scrofa]  

gi|305855186|ref|NP_001182249.1| -3,030927835 0,007896531 acrosomal protein SP-10 precursor [Sus scrofa]  

gi|350592508|ref|XP_001925814.4| -3,2 0,002090536 PREDICTED: putative phospholipase B-like 2 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545819696|ref|XP_005674638.1| -3,2 0,007543071 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: maestro heat-like repeat family member 1 [Sus scrofa]  

gi|545849138|ref|XP_005667533.1| -3,24137931 0,00764191 PREDICTED: acrosomal protein SP-10 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311250475|ref|XP_003124136.1| -3,307692308 0,005318314 PREDICTED: casein kinase I isoform alpha isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|226533703|ref|NP_001152784.1| -3,333333333 0,025180425 sperm-associated antigen 6 [Sus scrofa]  

gi|47522848|ref|NP_999176.1| -3,446808511 0,001318816 sperm adhesion molecule 1 [Sus scrofa]  

gi|545819702|ref|XP_005655375.1| -3,466666667 0,002428699 PREDICTED: maestro heat-like repeat-containing protein family member 1-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545849140|ref|XP_005667534.1| -3,507462687 0,005860353 PREDICTED: acrosomal protein SP-10 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|348605274|ref|NP_001231762.1| -3,555555556 0,012364241 alcohol dehydrogenase 5 (class III), chi polypeptide [Sus scrofa]  

gi|545849142|ref|XP_005667535.1| -3,56 0,011347385 PREDICTED: acrosomal protein SP-10 isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|47522760|ref|NP_999131.1| -3,578947368 0,014707131 long-chain 3-ketoacyl-CoA thiolase [Sus scrofa]  

gi|545826025|ref|XP_001929445.2| -3,626666667 0,000882976 PREDICTED: ATP synthase subunit beta, mitochondrial [Sus scrofa]  
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gi|346986351|ref|NP_001231327.1| -4 0,001386558 pyruvate dehydrogenase E1 component subunit beta, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|47522648|ref|NP_999086.1| -4 0,005104756 beta-hexosaminidase subunit beta precursor [Sus scrofa]  

gi|335292766|ref|XP_001926294.2| -4,125 0,014008894 PREDICTED: dynein light chain 1, axonemal [Sus scrofa]  

gi|335295111|ref|XP_003130113.2| -4,333333333 0,000127608 PREDICTED: protein FAM118B isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350590240|ref|XP_003483017.1| -4,571428571 0,000159243 PREDICTED: lysozyme-like protein 6-like [Sus scrofa]  

gi|545858201|ref|XP_005653969.1| -5,012820513 0,004307831 PREDICTED: zona pellucida-binding protein 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47523540|ref|NP_999393.1| -5,4 0,002228688 prostaglandin-H2 D-isomerase precursor [Sus scrofa]  

gi|311265636|ref|XP_003130749.1| -5,511111111 0,000265255 PREDICTED: lysozyme-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|291622246|ref|NP_001167604.1| -5,555555556 0,018590614 calreticulin precursor [Sus scrofa]  

 gi|311268718|ref|XP_003132179.1| -6,142857143 0,00012838 PREDICTED: lysozyme-like protein 4 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|52353352|ref|NP_001005208.1| -11,66666667 0,002271487 serum albumin precursor [Sus scrofa]  

gi|311246884|ref|XP_003122377.1| -13,86666667 0,006050765 PREDICTED: epididymal-specific lipocalin-5 [Sus scrofa]  

gi|335284501|ref|XP_003124603.2| -17 1,00E-05 PREDICTED: cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

 

#These identifications were filtered out by the L-stringency and so deserve further experimentation to verify if they are indeed differentially expressed 

gi|113205688|ref|NP_001038026.1| 2 1,00E-05 sperm flagellar protein 2 [Sus scrofa]  

gi|545854115|ref|XP_005668301.1| -2,142857143 0,000661948 PREDICTED: isopentenyl-diphosphate Delta-isomerase 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|347658971|ref|NP_001231613.1| -4,444444444 0,001412907 ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial Fo complex, subunit d [Sus scrofa]  

gi|343790977|ref|NP_001230537.1| -3,25 0,001562795 phospholysine phosphohistidine inorganic pyrophosphate phosphatase [Sus scrofa]  

gi|213021241|ref|NP_001132944.1| -3,571428571 0,001562795 proteasome subunit alpha type-6 [Sus scrofa]  

gi|545840801|ref|XP_005666204.1| -3,666666667 0,001886008 PREDICTED: cytochrome c oxidase subunit 5A, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|335300872|ref|XP_001928827.3| -2,666666667 0,002237439 PREDICTED: methylglutaconyl-CoA hydratase, mitochondrial isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545855658|ref|XP_005653884.1| -3,4 0,002910343 PREDICTED: CLYBL protein, partial [Sus scrofa]  

gi|311275228|ref|XP_003134621.1| -2,666666667 0,003380068 PREDICTED: glutathione S-transferase kappa 1 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|335299818|ref|XP_003358693.1| -2,25 0,003380068 PREDICTED: retinoic acid receptor responder protein 1 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545894062|ref|XP_005658550.1| -6,25 0,003507771 PREDICTED: selenide, water dikinase 1 [Sus scrofa]  

gi|545890279|ref|XP_005658515.1| -2,416666667 0,004602944 PREDICTED: alkaline phosphatase, tissue-nonspecific isozyme [Sus scrofa]  

gi|350587377|ref|XP_003356918.2| -6 0,005452352 PREDICTED: cytosol aminopeptidase-like [Sus scrofa]  

gi|311258421|ref|XP_003127605.1| -3 0,0056775 PREDICTED: 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating [Sus scrofa]  

gi|350595555|ref|XP_003360292.2| -3,111111111 0,005731216 PREDICTED: pyruvate dehydrogenase E1 component subunit alpha, somatic form, mitochondrial isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|350595557|ref|XP_003484129.1| -3,111111111 0,005731216 PREDICTED: pyruvate dehydrogenase E1 component subunit alpha, somatic form, mitochondrial isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|329755341|ref|NP_001193330.1| -2,357142857 0,005731216 dnaJ homolog subfamily C member 5B [Sus scrofa]  

gi|335305197|ref|XP_003360150.1| -2,4 0,006153776 PREDICTED: probable inactive serine protease 37-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350594412|ref|XP_003359865.2| -5,333333333 0,00755087 PREDICTED: ubiquitin domain-containing protein 2 [Sus scrofa]  

gi|335298275|ref|XP_003131863.2| -2,333333333 0,008065045 PREDICTED: glyoxalase domain-containing protein 4 [Sus scrofa]  

gi|545799960|ref|XP_005659559.1| 1,8 0,008065045 PREDICTED: casein kinase I isoform gamma-1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|157427738|ref|NP_001098778.1| -2 0,008626406 NAD-dependent deacetylase sirtuin-5 [Sus scrofa]  

gi|350595384|ref|XP_003134854.3| -4 0,011001434 PREDICTED: glycine--tRNA ligase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194036265|ref|XP_001929700.1| -2,428571429 0,012055055 PREDICTED: protein FAM63A isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|113205746|ref|NP_001038038.1| -3,666666667 0,013498651 angiogenin precursor [Sus scrofa]  

 gi|47523848|ref|NP_999562.1| -1,833333333 0,015233146 dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase component of 2-oxoglutarate dehydrogenase complex, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|349732201|ref|NP_001231854.1| -6 0,015233146 dpy-30 homolog [Sus scrofa]  

 gi|48675943|ref|NP_001001640.1| -1,65 0,015937098 amine oxidase [flavin-containing] A [Sus scrofa]  

gi|545803558|ref|XP_005654580.1| 2,416666667 0,016252686 PREDICTED: transmembrane protein ENSP00000340100 homolog [Sus scrofa]  

gi|113205776|ref|NP_001038050.1| -2,285714286 0,016735872 cystathionine gamma-lyase [Sus scrofa]  
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gi|545805333|ref|XP_005652779.1| -2,363636364 0,017631438 PREDICTED: 14 kDa phosphohistidine phosphatase isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|311265232|ref|XP_003130551.1| -2,666666667 0,018874776 PREDICTED: 3'(2'),5'-bisphosphate nucleotidase 1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545803468|ref|XP_003480587.2| -2,7 0,018953058 PREDICTED: vacuolar protein sorting-associated protein 13A [Sus scrofa]  

gi|335281070|ref|XP_003353729.1| -2,1 0,0189983 PREDICTED: serine/threonine-protein phosphatase 2A activator isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545823808|ref|XP_005663640.1| -3,222222222 0,019014648 PREDICTED: glutathione S-transferase Mu 3-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|349732254|ref|NP_001231868.1| -3,222222222 0,019014648 glutathione S-transferase Mu 3-like [Sus scrofa]  

gi|545865987|ref|XP_005670247.1| 2,5 0,021829735 PREDICTED: uncharacterized protein C3orf30 homolog isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350595403|ref|XP_003134876.3| -3,5 0,021962476 PREDICTED: probable 3-hydroxyisobutyrate dehydrogenase, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|346986249|ref|NP_001231282.1| 1,571428571 0,023710328 proteasome subunit beta type-1 [Sus scrofa]  

gi|311260243|ref|XP_001927987.2| -2,153846154 0,024771377 PREDICTED: protein CutA isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311269387|ref|XP_003132466.1| 2,571428571 0,025687215 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: dnaJ homolog subfamily C member 13 [Sus scrofa]  

gi|311270444|ref|XP_001927636.2| -3,111111111 0,026650293 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 29 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350591295|ref|XP_003483243.1| -3,666666667 0,026681361 PREDICTED: protein FAM3D isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|311249900|ref|XP_003123855.1| -2,333333333 0,026681361 PREDICTED: peptidyl-glycine alpha-amidating monooxygenase isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545836103|ref|XP_003356508.2| 2,333333333 0,026681361 PREDICTED: nucleoporin NDC1 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|311255405|ref|XP_003126221.1| 2,333333333 0,026681361 PREDICTED: keratin, type II cytoskeletal 5 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194034801|ref|XP_001925712.1| 2,333333333 0,026681361 PREDICTED: normal mucosa of esophagus-specific gene 1 protein isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|349585085|ref|NP_001231804.1| 3,833333333 0,027387628 RAB11B, member RAS oncogene family [Sus scrofa]  

gi|194034199|ref|XP_001928042.1| -1,545454545 0,027520304 PREDICTED: proteasome subunit alpha type-3 isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|113205878|ref|NP_001038072.1| -2 0,027827239 delta(3,5)-Delta(2,4)-dienoyl-CoA isomerase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|194042318|ref|XP_001928917.1| -2,666666667 0,028834443 PREDICTED: putative hexokinase HKDC1 [Sus scrofa]  

gi|545836657|ref|XP_005656250.1| -1,866666667 0,030024066 PREDICTED: putative hydroxypyruvate isomerase isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|311259468|ref|XP_003128112.1| -1,866666667 0,030024066 PREDICTED: putative hydroxypyruvate isomerase isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|335287577|ref|XP_003126100.2| 2,5 0,030084923 PREDICTED: 85/88 kDa calcium-independent phospholipase A2 isoform X1 [Sus scrofa]  

#PatternLab's TFold analyzer 

     #Parameters used: 

     #F-stringency :0.05,  Q-value:0.05  FDR:0.05 
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Supplementary 

List of proteins exclusive in control identified in the cauda epididymal spermatozoa 

Accession number Spec count Protein ID 

 gi|545803518|ref|XP_005654565.1|  102 PREDICTED: transitional endoplasmic reticulum ATPase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545803675|ref|XP_005660289.1| 20 PREDICTED: protein FAM221B isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|545812805|ref|XP_005661857.1| 16 PREDICTED: casein kinase I isoform alpha isoform X5 [Sus scrofa]  

gi|545894758|ref|XP_005658946.1| 11 PREDICTED: SH3 domain-containing protein 21-like, partial [Sus scrofa]  

gi|545880593|ref|XP_005672990.1|   10 PREDICTED: ral GTPase-activating protein subunit beta-like, partial [Sus scrofa]  

gi|545836915|ref|XP_005656255.1| 9 PREDICTED: schlafen-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|311275253|ref|XP_003134650.1|  9 PREDICTED: single-stranded DNA-binding protein, mitochondrial isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|194038441|ref|XP_001928349.1| 9 PREDICTED: V-type proton ATPase subunit D [Sus scrofa]  

gi|545797521|ref|XP_005659178.1|  9 PREDICTED: ezrin [Sus scrofa]  

gi|350595679|ref|XP_003135171.3| 8 PREDICTED: putative G antigen family E member 3-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545829008|ref|XP_003481823.2|   8 PREDICTED: acyl-CoA synthetase family member 3, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|545831576|ref|XP_005664680.1| 8 PREDICTED: radial spoke head protein 6 homolog A, partial [Sus scrofa]  

gi|545809109|ref|XP_005652934.1| 7 PREDICTED: UV excision repair protein RAD23 homolog A isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|219522010|ref|NP_001137192.1| 7 nucleoside diphosphate kinase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|350592774|ref|XP_003483533.1| 7 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: phenazine biosynthesis-like domain-containing protein [Sus scrofa]  

gi|157427722|ref|NP_001098769.1| 7 COP9 signalosome complex subunit 6 [Sus scrofa]  

gi|545815258|ref|XP_005655164.1|   7 PREDICTED: nucleoside diphosphate kinase, mitochondrial isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|545838663|ref|XP_005653518.1|   7 PREDICTED: uncharacterized protein C6orf10-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335302639|ref|XP_003133385.2| 7 PREDICTED: trafficking protein particle complex subunit 11 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|346421413|ref|NP_001231081.1| 7 nuclear pore complex protein Nup93 [Sus scrofa]  

gi|47522880|ref|NP_999195.1| 7 gamma-glutamyltranspeptidase 1 [Sus scrofa]  

gi|545884199|ref|XP_003135011.3|   7 PREDICTED: CTP synthase 2, partial [Sus scrofa]  

gi|350588230|ref|XP_003129648.3|  7 PREDICTED: nuclear pore complex protein Nup98-Nup96 [Sus scrofa]  

gi|335282758|ref|XP_003123386.2| 6 PREDICTED: UV excision repair protein RAD23 homolog A isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|264681442|ref|NP_001161116.1| 6 dynactin subunit 6 [Sus scrofa]  

gi|350587673|ref|XP_003129166.3| 6 PREDICTED: nucleoporin p54 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|47523864|ref|NP_999570.1| 6 methylmalonyl-CoA mutase, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|350591922|ref|XP_003358841.2| 6 PREDICTED: coiled-coil domain-containing protein 58 [Sus scrofa]  

gi|335297237|ref|XP_003357980.1|  6 PREDICTED: nuclear protein localization protein 4 homolog [Sus scrofa]  

gi|545869909|ref|XP_005654161.1|   6 PREDICTED: coiled-coil domain-containing protein 74B isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|178056470|ref|NP_001116694.1| 6 alpha-N-acetylgalactosaminidase precursor [Sus scrofa]  

gi|148225750|ref|NP_001090973.1| 6 heat shock protein 105 kDa [Sus scrofa]  

gi|545889631|ref|XP_005658331.1|   6 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: coiled-coil domain-containing protein 33 [Sus scrofa]  

gi|335279372|ref|XP_003121421.2| 5 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: myristoylated alanine-rich C-kinase substrate [Sus scrofa]  

gi|545894465|ref|XP_005658807.1| 5 PREDICTED: 14-3-3 protein epsilon-like [Sus scrofa]  

gi|311252243|ref|XP_003124996.1| 5 PREDICTED: macrophage-capping protein isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|311260957|ref|XP_003128592.1| 5 PREDICTED: NEDD8 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|219522018|ref|NP_001137196.1| 5 Na(+)/H(+) exchange regulatory cofactor NHE-RF1 [Sus scrofa]  

gi|335299132|ref|XP_003358502.1| 5 PREDICTED: IQ domain-containing protein F1 [Sus scrofa]  

gi|545837033|ref|XP_005665588.1|  5 PREDICTED: serpin peptidase inhibitor, clade B (ovalbumin), member 1 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|218664471|ref|NP_001136304.1| 5 methionine adenosyltransferase 2 subunit beta [Sus scrofa]  

gi|311259277|ref|XP_003128022.1|  5 PREDICTED: HEAT repeat containing 8 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545893209|ref|XP_005658117.1|  5 PREDICTED: ral GTPase-activating protein subunit alpha-1, partial [Sus scrofa]  

gi|311262208|ref|XP_003129067.1| 4 PREDICTED: serine protease inhibitor Kazal-type 2 [Sus scrofa]  

gi|311246872|ref|XP_003122373.1|  4 PREDICTED: epididymal-specific lipocalin-12 [Sus scrofa]  

gi|312062793|ref|NP_001185849.1| 4 spermatogenesis-associated protein 3 [Sus scrofa]  

gi|335307380|ref|XP_003360817.1| 4 PREDICTED: oxidation resistance protein 1-like isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|545820058|ref|XP_005662904.1|  4 PREDICTED: protein EFR3 homolog A-like [Sus scrofa]  

gi|51592147|ref|NP_001004050.1| 4 prolyl endopeptidase [Sus scrofa]  

gi|227430392|ref|NP_001153080.1| 4 [Pyruvate dehydrogenase [lipoamide]] kinase isozyme 1, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|350581083|ref|XP_003123977.2| 4 PREDICTED: AF4/FMR2 family member 4, partial [Sus scrofa]  

gi|545814710|ref|XP_005662160.1|  4 PREDICTED: dynein heavy chain 3, axonemal-like [Sus scrofa]  

gi|545890644|ref|XP_003361460.2| 3 PREDICTED: cytosolic non-specific dipeptidase-like [Sus scrofa]  

gi|347446663|ref|NP_001231536.1| 3 protein AF1q [Sus scrofa]  

gi|148233298|ref|NP_001090954.1| 3 heat shock factor-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|545853086|ref|XP_005668111.1| 3 PREDICTED: dynein intermediate chain 1, axonemal-like [Sus scrofa]  

gi|311257436|ref|XP_003127119.1|  3 PREDICTED: succinate dehydrogenase assembly factor 1, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|335291454|ref|XP_003356506.1| 3 PREDICTED: heat shock protein beta-11 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|264681456|ref|NP_001161107.1| 3 isovaleryl-CoA dehydrogenase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|545888750|ref|XP_003360867.2| 3 PREDICTED: lipoma-preferred partner-like, partial [Sus scrofa]  

gi|545852501|ref|XP_005668034.1|  3 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100518090, partial [Sus scrofa]  

gi|335287845|ref|XP_003126234.2|  3 PREDICTED: UPF0160 protein MYG1, mitochondrial-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545826559|ref|XP_005664037.1| 3 PREDICTED: tetraspanin-8 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545867564|ref|XP_003359029.3| 3 PREDICTED: putative protein TPRXL-like isoform 1, partial [Sus scrofa]  

gi|335283572|ref|XP_003354344.1| 3 PREDICTED: transcriptional activator protein Pur-alpha isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|350585179|ref|XP_003481897.1| 3 PREDICTED: serine--tRNA ligase, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|311248634|ref|XP_003123221.1| 3 PREDICTED: coiled-coil domain-containing protein 159 isoformX1 [Sus scrofa]  
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gi|190360615|ref|NP_001121917.1| 3 monocarboxylate transporter 1 [Sus scrofa]  

gi|545879862|ref|XP_005672856.1| 3 PREDICTED: tyrosine-protein phosphatase non-receptor type substrate 1-like isoform X4 [Sus scrofa]  

gi|545856463|ref|XP_005668661.1|   3 PREDICTED: dynein heavy chain 17, axonemal-like, partial [Sus scrofa]  

gi|311258922|ref|XP_003127849.1| 3 PREDICTED: ras-related GTP-binding protein C isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545804525|ref|XP_005660504.1|    3 PREDICTED: tetratricopeptide repeat protein 16 [Sus scrofa]  

gi|335292272|ref|XP_003356696.1| 3 PREDICTED: fumarylacetoacetase [Sus scrofa]  

gi|311277165|ref|XP_003135525.1|   3 PREDICTED: plasma membrane calcium-transporting ATPase 3 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545888706|ref|XP_005674205.1|   3 PREDICTED: plasma membrane calcium-transporting ATPase 2 [Sus scrofa]  

gi|545832060|ref|XP_005664790.1| 3 PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 16 member A1 isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|545879186|ref|XP_005672752.1|  3 PREDICTED: 1-phosphatidylinositol 4,5-bisphosphate phosphodiesterase beta-1 [Sus scrofa]  

gi|350583594|ref|XP_001928611.4|  3 PREDICTED: netrin-G1 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545833908|ref|XP_005656083.1|  3 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase UBR4-like [Sus scrofa]  

gi|350596908|ref|XP_003361803.2| 3 PREDICTED: IST1 homolog [Sus scrofa]  

gi|312062797|ref|NP_001185848.1| 3 proactivator polypeptide precursor [Sus scrofa]  

gi|545886462|ref|XP_005673916.1| 2 PREDICTED: homeobox protein ESX1-like [Sus scrofa]  

gi|545891896|ref|XP_003130977.3|   2 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100522509 [Sus scrofa]  

gi|545823023|ref|XP_005663479.1|  2 PREDICTED: sperm mitochondrial-associated cysteine-rich protein isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545884396|ref|XP_001924726.5| 2 PREDICTED: ferritin heavy chain-like [Sus scrofa]  

gi|311251856|ref|XP_003124792.1| 2 PREDICTED: V-type proton ATPase 16 kDa proteolipid subunit [Sus scrofa]  

gi|545824511|ref|XP_005663828.1| 2 PREDICTED: postacrosomal sheath WW domain-binding protein-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311261749|ref|XP_003128841.1| 2 PREDICTED: glutathione S-transferase A4-like [Sus scrofa]  

gi|545856737|ref|XP_003131260.2| 2 PREDICTED: 5'(3')-deoxyribonucleotidase, cytosolic type isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|346421372|ref|NP_001231060.1| 2 ferritin, light polypeptide [Sus scrofa]  

gi|350592333|ref|XP_003359097.2| 2 PREDICTED: mitochondrial peptide methionine sulfoxide reductase [Sus scrofa]  

gi|311246888|ref|XP_003122378.1| 2 PREDICTED: epididymal-specific lipocalin-6 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545819748|ref|XP_005653148.1| 2 PREDICTED: elongation factor 1-delta isoform X4 [Sus scrofa]  

gi|350593685|ref|XP_003133572.3| 2 PREDICTED: nucleoporin NUP53-like [Sus scrofa]  

gi|545894790|ref|XP_005658960.1|  2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: ribonuclease inhibitor, partial [Sus scrofa]  

gi|335298113|ref|XP_003358202.1| 2 PREDICTED: fibronectin type III domain-containing protein 8 [Sus scrofa]  

gi|545865248|ref|XP_005670120.1| 2 PREDICTED: lipoma-preferred partner [Sus scrofa]  

gi|545835376|ref|XP_003482101.2| 2 PREDICTED: trafficking protein particle complex subunit 8 [Sus scrofa]  

gi|350578155|ref|XP_003121262.3| 2 PREDICTED: ethylmalonyl-CoA decarboxylase isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545857977|ref|XP_003131452.2| 2 PREDICTED: heat shock protein beta-9 [Sus scrofa]  

gi|311249779|ref|XP_003123798.1| 2 PREDICTED: protein FAM151B isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|213021239|ref|NP_001132942.1| 2 zinc transporter 1 [Sus scrofa]  

gi|47523580|ref|NP_999415.1| 2 platelet-activating factor acetylhydrolase IB subunit alpha [Sus scrofa]  

gi|350586098|ref|XP_003482113.1|  2 PREDICTED: PDZ domain-containing protein GIPC2 isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545839188|ref|XP_001929450.5|  2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP5 [Sus scrofa]  

gi|350581899|ref|XP_003124791.3|  2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: putative N-acetylglucosamine-6-phosphate deacetylase [Sus scrofa]  

gi|348041218|ref|NP_001231706.1| 2 Ena-vasodilator stimulated phosphoprotein [Sus scrofa]  

gi|311264679|ref|XP_003130280.1| 2 PREDICTED: protein FAM185A-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311252942|ref|XP_003125344.1| 2 PREDICTED: uncharacterized protein C2orf53 homolog isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|157427748|ref|NP_001098766.1| 2 mRNA export factor [Sus scrofa]  

gi|545860194|ref|XP_005669282.1| 2 PREDICTED: mucin-1-like [Sus scrofa]  

gi|335281566|ref|XP_003122636.2| 2 PREDICTED: glycogen phosphorylase, muscle form isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|162139823|ref|NP_001104727.1| 2 prelamin-A/C [Sus scrofa]  

gi|545826341|ref|XP_003355550.3| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: protein MON2 homolog isoform 3, partial [Sus scrofa]  

gi|345090993|ref|NP_001230731.1| 2 RAB8A, member RAS oncogene family [Sus scrofa]  

gi|545893261|ref|XP_005658131.1|   2 PREDICTED: NEDD4-like E3 ubiquitin-protein ligase WWP2-like [Sus scrofa]  

gi|545845674|ref|XP_005666888.1| 2 PREDICTED: LPS-responsive vesicle trafficking, beach and anchor containing, partial [Sus scrofa]  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



85 
 

Supplementary  

List of proteins exclusive in GnRH-immunized identified in the cauda epididymal spermatozoa 

Accession number Spec count Protein ID 

gi|545829772|ref|XP_005653315.1| 65 PREDICTED: carboxylesterase 5A [Sus scrofa]  

gi|545814562|ref|XP_005653087.1| 31 PREDICTED: cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|311257294|ref|XP_003127050.1| 24 PREDICTED: cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|194043348|ref|XP_001929405.1| 18 PREDICTED: glutathione S-transferase theta-1 [Sus scrofa]  

gi|311273371|ref|XP_003133833.1| 15 PREDICTED: NADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 10, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|545831678|ref|XP_005664699.1| 15 PREDICTED: epididymal sperm-binding protein 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|47522614|ref|NP_999101.1| 15 ribonuclease 4 precursor [Sus scrofa]  

gi|347582654|ref|NP_001231582.1| 15 serotransferrin precursor [Sus scrofa]  

gi|545844155|ref|XP_005666604.1| 14 PREDICTED: cytosol aminopeptidase [Sus scrofa]  

gi|343168793|ref|NP_001230220.1| 14 ras-related protein Rab-35 [Sus scrofa]  

gi|223976081|ref|YP_002600779.1| 13 cytochrome c oxidase subunit I (mitochondrion) [Sus scrofa domesticus]  

gi|350585834|ref|XP_003356325.2| 11 PREDICTED: importin subunit alpha-7 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545868067|ref|XP_005670494.1| 11 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 7 [Sus scrofa]  

gi|311272935|ref|XP_003133651.1| 11 PREDICTED: NADH-ubiquinone oxidoreductase 75 kDa subunit, mitochondrial isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|335287187|ref|XP_003355292.1| 11 PREDICTED: ATP synthase subunit b, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|545798187|ref|XP_005654449.1| 11 PREDICTED: importin subunit alpha-6 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|47523160|ref|NP_999012.1| 11 inhibitor of carbonic anhydrase precursor [Sus scrofa]  

gi|163915141|ref|NP_001106518.1| 10 carnitine O-acetyltransferase [Sus scrofa]  

gi|545840440|ref|XP_005666170.1| 10 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: IQ motif containing GTPase activating protein 1 [Sus scrofa]  

gi|47523060|ref|NP_999293.1| 9 serine/threonine-protein phosphatase 2B catalytic subunit alpha isoform [Sus scrofa]  

gi|342187276|ref|NP_001230112.1| 9 AP-2 complex subunit beta [Sus scrofa]  

gi|311274943|ref|XP_003134515.1| 9 PREDICTED: WAP four-disulfide core domain protein 10A [Sus scrofa]  

gi|545862962|ref|XP_005669733.1| 9 PREDICTED: filamin-B [Sus scrofa]  

gi|311254575|ref|XP_003125894.1| 8 PREDICTED: rho-related GTP-binding protein RhoC [Sus scrofa]  

gi|47523726|ref|NP_999498.1| 8 dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|47522782|ref|NP_999143.1| 7 beta-2-microglobulin precursor [Sus scrofa]  

gi|350594989|ref|XP_003360077.2| 7 PREDICTED: protein WFDC11-like [Sus scrofa]  

gi|108796070|ref|NP_001035834.1| 7 integral membrane protein 2B [Sus scrofa]  

gi|311256688|ref|XP_003126763.1| 7 PREDICTED: NADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 12 isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|545870343|ref|XP_005671094.1| 7 PREDICTED: probable E3 ubiquitin-protein ligase HERC4-like [Sus scrofa]  

gi|545860373|ref|XP_003483154.2| 7 PREDICTED: myosin-10, partial [Sus scrofa]  

gi|297747277|ref|NP_001172107.1| 6 NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, 6, 14kDa [Sus scrofa]  

gi|335286553|ref|XP_003355117.1| 6 PREDICTED: mitochondrial pyruvate carrier 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545838652|ref|XP_005653515.1| 6 PREDICTED: cylicin-2-like [Sus scrofa]  

gi|148222591|ref|NP_001090955.1| 6 ATPase inhibitor, mitochondrial precursor [Sus scrofa]  

gi|345110630|ref|NP_001230796.1| 6 RuvB-like 2 [Sus scrofa]  

gi|195539468|ref|NP_001124202.1| 6 estradiol 17-beta-dehydrogenase 8 [Sus scrofa]  

gi|545871476|ref|XP_005671423.1| 6 PREDICTED: transmembrane 9 superfamily member 3 [Sus scrofa]  

gi|350590384|ref|XP_003131576.3| 6 PREDICTED: importin subunit beta-1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|311275515|ref|XP_003134775.1| 5 PREDICTED: NADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 5 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545880895|ref|XP_005673031.1| 5 PREDICTED: WAP four-disulfide core domain protein 3 isoform X3 [Sus scrofa]  

gi|311247401|ref|XP_003122628.1| 5 PREDICTED: peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP2 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|335286616|ref|XP_003125707.2| 5 PREDICTED: succinate dehydrogenase cytochrome b560 subunit, mitochondrial isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|343780941|ref|NP_001230485.1| 5 prohibitin 2 [Sus scrofa]  

gi|545833899|ref|XP_005656080.1| 5 PREDICTED: E3 ubiquitin-protein ligase UBR4-like [Sus scrofa]  

gi|335281655|ref|XP_003353857.1| 5 PREDICTED: 4F2 cell-surface antigen heavy chain isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|223976089|ref|YP_002600787.1| 5 NADH dehydrogenase subunit 5 (mitochondrion) [Sus scrofa domesticus]  

gi|335290033|ref|XP_003127407.2| 5 PREDICTED: izumo sperm-egg fusion protein 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545832241|ref|XP_005664826.1| 5 PREDICTED: izumo sperm-egg fusion protein 2 isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|194018714|ref|NP_001123449.1| 4 sperm associated antigen 11 [Sus scrofa]  

gi|311261747|ref|XP_003128840.1| 4 PREDICTED: glutathione S-transferase A1-like [Sus scrofa]  

gi|545874724|ref|XP_005672027.1| 4 PREDICTED: calcium-binding mitochondrial carrier protein Aralar1-like, partial [Sus scrofa]  

gi|545884310|ref|XP_005674521.1| 4 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: apolipoprotein O [Sus scrofa]  

gi|545823500|ref|XP_005655469.1| 4 PREDICTED: sperm-associated antigen 17, partial [Sus scrofa]  

gi|553727064|ref|NP_001272902.1| 4 enoyl-CoA delta isomerase 1 [Sus scrofa]  

gi|343887418|ref|NP_001230608.1| 4 diphthine synthase [Sus scrofa]  

gi|47523768|ref|NP_999520.1| 4 epoxide hydrolase 1 precursor [Sus scrofa]  

gi|350579469|ref|XP_003480616.1| 4 PREDICTED: fibronectin type III and SPRY domain containing 1-like isoformX2 [Sus scrofa]  

gi|545874097|ref|XP_005671827.1| 4 PREDICTED: LETM1 domain-containing protein LETM2, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|178056876|ref|NP_001116672.1| 4 testin [Sus scrofa]  

gi|545830909|ref|XP_003355956.2| 4 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 [Sus scrofa]  

gi|194042130|ref|XP_001927430.1| 4 PREDICTED: sideroflexin-4 [Sus scrofa]  

gi|148235351|ref|NP_001090944.1| 4 NADH dehydrogenase ubiquinone flavoprotein 2 [Sus scrofa]  

gi|545859491|ref|XP_005669160.1| 4 PREDICTED: EF-hand calcium-binding domain-containing protein 5-like [Sus scrofa]  

gi|350581138|ref|XP_003124036.3| 4 PREDICTED: catenin alpha-1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|335284522|ref|XP_003124619.2| 4 PREDICTED: pancreatic secretory granule membrane major glycoprotein GP2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|343887351|ref|NP_001230576.1| 4 WD repeat and FYVE domain-containing protein 1 [Sus scrofa]  
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gi|545823536|ref|XP_001927341.4| 4 PREDICTED: sperm-associated antigen 17, partial [Sus scrofa]  

gi|343432650|ref|NP_001230339.1| 4 beta-lactamase-like protein 2 [Sus scrofa]  

gi|194038855|ref|XP_001928049.1| 3 PREDICTED: GMP reductase 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350580865|ref|XP_003123779.3| 3 PREDICTED: tubulin-specific chaperone A [Sus scrofa]  

gi|346421386|ref|NP_001231066.1| 3 ATP synthase subunit g, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|311273314|ref|XP_003133809.1| 3 PREDICTED: COP9 signalosome complex subunit 8 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545892437|ref|XP_005653221.1| 3 PREDICTED: CD9 antigen-like [Sus scrofa]  

gi|194042701|ref|XP_001924805.1| 3 PREDICTED: uncharacterized protein C10orf107 homolog isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|350579954|ref|XP_003480723.1| 3 PREDICTED: Sjoegren syndrome/scleroderma autoantigen 1-like [Sus scrofa]  

gi|255683363|ref|NP_001157469.1| 3 myosin light polypeptide 6 [Sus scrofa]  

gi|545834207|ref|XP_003356251.2| 3 PREDICTED: acyl-protein thioesterase 2 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|197251934|ref|NP_001127826.1| 3 actin-related protein 2 [Sus scrofa]  

gi|545893523|ref|XP_003360983.2| 3 PREDICTED: ubiquitin-conjugating enzyme E2 R1 [Sus scrofa]  

gi|350586418|ref|XP_001929155.3| 3 PREDICTED: GMP reductase 1 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|194036808|ref|XP_001929021.1| 3 PREDICTED: protein CREG1 isoform 2 [Sus scrofa]  

gi|178056588|ref|NP_001116645.1| 3 ras-related protein Rab-1B [Sus scrofa]  

gi|350590415|ref|XP_003131608.3| 3 PREDICTED: prohibitin isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|346716265|ref|NP_001231271.1| 3 omega-amidase NIT2 [Sus scrofa]  

gi|350578792|ref|XP_003480452.1| 3 PREDICTED: calcineurin B homologous protein 1-like isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|256838113|ref|NP_001157986.1| 3 mitochondrial thiamine pyrophosphate carrier [Sus scrofa]  

gi|163915149|ref|NP_001106522.1| 3 battenin [Sus scrofa]  

gi|335290365|ref|XP_003356156.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: 45 kDa calcium-binding protein [Sus scrofa]  

gi|311268663|ref|XP_003132151.1| 3 PREDICTED: 3-ketoacyl-CoA thiolase A, peroxisomal isoform 1 [Sus scrofa]  

gi|350581678|ref|XP_003354637.2| 3 PREDICTED: glycerophosphodiester phosphodiesterase 1 [Sus scrofa]  

gi|545850843|ref|XP_005667827.1| 3 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: cullin-1 [Sus scrofa]  

gi|545799721|ref|XP_005654488.1| 3 PREDICTED: NAD-dependent malic enzyme, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|335288570|ref|XP_003126608.2| 3 PREDICTED: NADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 9, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|194036353|ref|XP_001926597.1| 3 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 30 [Sus scrofa]  

gi|47523192|ref|NP_998993.1| 3 IgG heavy chain precursor [Sus scrofa]  

gi|350592295|ref|XP_001924211.4| 3 PREDICTED: disintegrin and metalloproteinase domain-containing protein 28 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|311274506|ref|XP_003134351.1| 3 PREDICTED: cystatin-13-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335306675|ref|XP_003135528.2| 3 PREDICTED: B-cell receptor-associated protein 31 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545857309|ref|XP_005653957.1| 3 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100516640 [Sus scrofa]  

gi|311247246|ref|XP_003122555.1| 2 PREDICTED: cystatin-M-like [Sus scrofa]  

gi|545812766|ref|XP_005661844.1| 2 PREDICTED: serine protease inhibitor Kazal-type 14-like [Sus scrofa]  

gi|545852041|ref|XP_005656839.1| 2 PREDICTED: 3'(2'),5'-bisphosphate nucleotidase 1 isoform X4 [Sus scrofa]  

gi|335288032|ref|XP_001929448.3| 2 PREDICTED: prostaglandin E synthase 3 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|545895251|ref|XP_005659146.1| 2 PREDICTED: acylpyruvase FAHD1, mitochondrial, partial [Sus scrofa]  

gi|72535186|ref|NP_001026955.1| 2 ADP-ribosylation factor-like protein 3 [Sus scrofa]  

gi|72535184|ref|NP_001026954.1| 2 ADP-ribosylation factor-like protein 1 [Sus scrofa]  

gi|194018686|ref|NP_001123435.1| 2 reticulon-4 [Sus scrofa]  

gi|545836201|ref|XP_005665488.1| 2 PREDICTED: thioredoxin domain-containing protein 12-like isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545894515|ref|XP_005658831.1| 2 PREDICTED: phenylalanine--tRNA ligase, mitochondrial-like [Sus scrofa]  

gi|335301484|ref|XP_001926892.2| 2 PREDICTED: protein phosphatase 1F [Sus scrofa]  

gi|311254963|ref|XP_003126026.1| 2 PREDICTED: malonyl-CoA-acyl carrier protein transacylase, mitochondrial isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|335302026|ref|XP_003359352.1| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: cytochrome P450 2C18 [Sus scrofa]  

gi|194036227|ref|XP_001929678.1| 2 PREDICTED: selenium-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|311249830|ref|XP_003123828.1| 2 PREDICTED: metallo-beta-lactamase domain-containing protein 2 [Sus scrofa]  

gi|350594272|ref|XP_003359820.2| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: embigin-like [Sus scrofa]  

gi|335287489|ref|XP_003355368.1| 2 PREDICTED: tubulin tyrosine ligase-like family, member 12 isoform X1 [Sus scrofa]  

gi|545847078|ref|XP_005667113.1| 2 PREDICTED: serine/threonine-protein kinase 33-like isoform X2 [Sus scrofa]  

gi|311252641|ref|XP_003125195.1| 2 PREDICTED: endoplasmic reticulum lectin 1 isoformX1 [Sus scrofa]  

gi|335299974|ref|XP_003358745.1| 2 PREDICTED: methylcrotonoyl-CoA carboxylase subunit alpha, mitochondrial [Sus scrofa]  

gi|545839102|ref|XP_005656282.1| 2 PREDICTED: UHRF1-binding protein 1 [Sus scrofa]  

gi|545861485|ref|XP_005669420.1| 2 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: solute carrier family 22 member 14 [Sus scrofa]  

gi|350590863|ref|XP_003358315.2| 2 PREDICTED: dynein heavy chain 2, axonemal-like, partial [Sus scrofa]  

gi|178056574|ref|NP_001116582.1| 2 ephrin-A1 precursor [Sus scrofa]  

gi|384871692|ref|NP_001230110.2| 2 ubiquitin-protein ligase E3A isoform 1 [Sus scrofa]  
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CAPÍTULO V 

 

7. DISCUSSÃO GERAL 

A presente tese buscou apontar caminhos inovadores no estudo do epidídimo não só 

em termos técnicos, como também em estratégia de investigação científica. No capítulo 2, 

apresentou-se uma revisão atual dos estudos do epidídimo em mamíferos, com ênfase nas 

abordagens proteômicas. Resultados significativos de importantes grupos de pesquisa do 

Brasil e do mundo foram reunidos e discutidos a luz das possíveis aplicações práticas de 

marcadores proteicos seminais. 

Enzima de conversão da angiotensina associadas à fertilidade em camundongos 

(KREGE, et al.,1995)  demonstrou um importante marcador para o desenvolvimento de 

fármacos, com abordagem contraceptiva em humanos (WANG et al., 2013). O estudo da 

proteína 1 de ligação ao espermatozoide epididimal (ELSPBP1) a qual é secretada por 

células principais em associação com epididimossomas, revelou a transferência específica 

de ELSPBP1 para espermatozoides já mortos antes da incubação (D'AMOURS et al., 

2012). Sugerindo um mecanismo subjacente envolvido, no qual ELSPBP1 poderia ser um 

marcador para o reconhecimento de espermatozoides mortos durante o trânsito epididimal. 

O capítulo 3 apresentou os resultados do estudo que buscou identificar quais 

proteínas estavam alteradas no fluido epididimario de cachaços imunizados contra o GnRH. 

Neste estudo, buscou-se consolidar o suíno tratado com a vacina da imunocastração como 

um modelo de estudo das consequências do hipogonadismo secundário humano para a 

função testicular. De fato, muitas proteínas estão relacionadas a processos celulares e 

metabólicos quando os animais foram  imunizados, consequência do dano testicular devido 

ao aumento de proteínas associadas a espermatogênese. O aumento de proteínas associadas 

ao sistema ubiquitina-proteassoma, em animais imunizados, sugere a inibição desse 

mecanismo em decorrência ao dano celular.  Vesículas extracelulares como os 

epididimossomas altera o proteoma , porem a transferência e interação de proteínas com os 

espermatozoides durante a maturação e transporte é ainda desconhecida. Nosso estudo 

permite explorar as proteínas associadas a estas vesículas quando há desregulação 

endócrina, já que foram identificados alguns genes de ligação celular (APOH), fluxo de 
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colesterol (APOA1), ligação à zona pelúcida (ZPBP2), ligação ao oócito (SPACA3) e 

eliminação de antioxidantes (SOD1). 

Uma vez identificadas as alterações no ambiente espermático na cauda do 

epidídimo, questinou-se que alterações proteômicas do espermatozoide nas mesmas 

condições. Salienta-se a importância das secreções epididimarias para a transferência de 

proteínas para o espermatozoide durante o transito epididimário. Tais transferências, 

conferem ao esprmatozoide a habilidade de tornar-se fértil. Assim, no capitulo 4 foram 

apresentadas os efeitos espermáticos da imunização do suíno contra GnRH. Observou-se 

mudanças significativas na abundância de proteínas envolvidas no metabolismo do esperma 

(enolase, piruvato desidrogenase), reação do acrossomo e capacitação (oxoprolinase, 

proteína acrossomal SP-10, diidrolipoil desidrogenase) e interações espermatozoides-

oócitos (proteína de ligação à zona pelúcida , zonadesina , molécula de adesão de 

espermatozoides). Tais mudanças levam a redução na qualidade da produção de 

mitocôndrias e reorganização celular durante as divisões celulares que compreendem as 

fases da espermatogênese. Essas alterações deve-se pelo aumento da proteína do complexo 

citocromo b-c1 sub 2 (UQCRC2) em animais imunizados contra GnRH e possível aumento 

na produção de ROS (AGUILERA-AGUIRE et al. 2009).  Essas mudanças na função 

mitocondrial estão diretamente associadas à prejuízos na motilidade e morfologia 

espermática, encontrada em espermatozóides epididimários de suínos imunizados com anti-

GnRH (AMARAL et al., 2013 ; NAKAMURA et al., 2013 ; GU et al., 2019). 

O hipogonadismo secundário é uma condição clinica que compromete o eixo 

hipotálamo-hipofise-testículo inibindo a secreção de GnRH e prejudicando a função 

testicular. Com base nos estudos no modelo suíno apresentados nesta tese, a infertilidade 

associada ao hipogonadismo secundário no homem pode ter consequências significativas 

no perfil proteômico do espermatozoide. A diminuição ou redução de proteínas chave para 

a motilidade espermática, interação com o trato reprodutivo feminino e interação 

espermatozoide-oocito compromete significativamente a fertilidade no homem. Estes 

resultados apontam proteínas que podem ser estudadas no homem, a fim de validar seus uso 

como biomarcadores. 

No contexto da reprodução de suínos, o presente estudo por associar a expressão de 

proteínas epididimarias com a condição hormonal, aponta para oportunidades de novos 

estudos em puberdade e precocidade em machos reprodutores. Como varias proteínas 
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mostraram-se possivelmente reguladas endocrinamente, especula-se se um painel de 

proteínas seminais poderia auxiliar na melhor compreensão da puberdade no cachaço. A 

implementação de marcadores moleculares seminais em machos em inicio de treinamentos 

em centrais de produção de doses para IA poderia ser uma realidade, buscando a 

otimização do manejo de reprodutores. 

Como modelo animal para o hipogonadismo secundário no homem, estes resultados 

indicam alterações bioquímicas que podem explicar a redução de fertilidade em pacientes 

acometidos com esta condição clínica. Os resultados de proteômica diferencial e a extensa 

análise de bioinformática realizada com os dados gerados, revelaram alterações nas funções 

celulares fundamentais para manutenção, viabilidade e função espermática.  

As proteínas exploradas não apenas são potenciais biomarcadores para esta 

condição, mas também abrem portas para intervenções farmacológicas que possam corrigir 

as mudanças fisiológicas observadas. 
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8. CONCLUSÃO 

Observou-se que o modelo suíno é um modelo adequado para o estudo da 

infertilidade em masculina em humanos associado ao hipogonadismo secundário. A  

imunização antiGnRH alterou proteínas no fluído epididimário destacando aquelas 

associadas a ubiquitinização e proteínas que compõe os epididimossomas. Nos 

espermatozoides a alteração de proteínas mitocondriais indicam alterações bioquímicas que 

podem explicar a redução de fertilidade em pacientes acometidos com esta condição 

clínica, além disso podem predizer a qualidade da espermatogênese.  

Assim, o compilado de estudos baseado no relatório proteômico por MudPIT 

apresenta claramente os impactos na cauda do epidídimo de suínos motivado pela 

imunização anti-GnRH. Os mecanismos de diferenciação em vesículas epididimais ainda 

não foram elucidados, porém a presente tese abre portas para a investigação desse 

microambiente. A validação de proteínas associadas a qualidade e fertilidade poderão ser 

utilizados em futuras aplicações biotecnológicas a fim de indicar um marcadores 

moleculares para fertilidade masculina associadas ao hipogonadismo secundário. 
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