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SIMBOLOGIA PARA AMINOACIDOS.
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alanina
aspartato o asparagina
cigtina
aspartato
glutamato
fenilalanina
glicina
histidina
isoleucina
lisina
leucina
mefionina
asparagina

AY
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prolina
glutamina
arginina
serina
Treonina
selenocisteina
valina
triptofano
tirosina
glutamato o glutamina
Cualquiera

termino de traduccidn

gap de indeterminado




ABREVIACIONES.

A Adenina.

aa aminoicidos

ATP. Adenosin trifosfato.

b. base (s).

C citosina.

¢DNA.. Acido Desoxiribonucleico complementario
DNA. Acido Desoxiribonucleico
dNTP’s. Desoxiribonucleotidos.
D.O. densidad optica.

DTT Dithiotreitol

EDTA Etilen diamino tetra acetato de sodio.
F forward

g gravedades.

G. Guanina.

H:0dd Agua bidestilada

kb Kilobases.

KCl. Cloruro de Potasio

1. litros.

M. Molar

mM. milimolar

MgCl, Cloture de Magnesio
mg. miligramos.

min. mmutos.

ml. mililitros

NaCl. cloruro de sodio

NaOH Hidrdéxido de Sodio.

ng. Nanogramos

nm. nanometros.

ph. pares de bases

PCR Polimerasa Chain Reaction
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R Reverse
RACE-PCR. Rapid Amplification of cDNA Ends Polimerasa Chain Reaction
RNA Acido Ribonucleico
rpm revoluctones por minuto
RI-PCR. PCR reverso.

SDS. Sedio duodeci] sulfato
seg. Segundos

T. Timina

TAE Tris-acetato EDTA
TBE. Tris-borato-EDTA

TE. Iris EDTA

UV, Luz Ultravioleta.

V. Volts.

Hg. microgramos

pl. microlitros

Vit
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Resumen.

E! antigeno no clisico de histocompatibilidad denominado “Qa2” es codificado por una
serie de cuatro genes en el raton: Q6. 07, Q8 v 9, localizados en ¢l extremo telomérico del
Complejo  Principal de histocompatibilidad (MHC por sus siglas en inglés Major
Histocompatibility Complex) A diferencia de los genes cldsicos son pocas tas funciones en los
que se los ha propuesto involucrados Figuran entre eflas su asociacién con la resistencia a la
cisticercosis experimental murina causada por [aenia crassiceps, pardsito que comparte una gran
cantidad de antigenos con Taenia sofium (causante este ultimo de la cisticercosis porcina en cerdos
y de la neurocisticercosis humana) En la cisticercosis por 7. solium se han encontrado ciaras
diferencias de susceptibilidad en cerdos genéticamente heterogéneos. Con el propésito de explorar
la posibilidad de que genes equivalentes a los (6-9 murinos existan en €l cerdo y que se asocien
con las diferencias de susceptibilidad a esta parasitosis, en este trabajo se reportan los primeros
mtentos de Identificar genes homdlogos a Q6-9

En la busqueda de gene(s) homologos a los Q6-9 murinos se emple6 la técnica de RT-PCR.
Se disefiaron un par de oligonucléotidos a partir de la secuencia de nucléotidos del exén 2 del gen
09 murino (1egién consenso para genes de clase I cldsicos) y de la secuencia degenerada de
aminoacidos del exdn 3 {regidn especifica para el gen O9). A través de este procedimiento se
amplificd un segmento de 148pb. Dicho segmento fue clonado, secuenciado y comparado con
todas las secuencias reportadas en el Banco de Genes (NCBI) Se observé que la secuencia
amplificada tiene una similitud del 80-90% con genes pertenecientes al MHC, del 85-95% con
secuencias correspondientes a moléculas clase I del SLA y un 85% con la secuencias
correspondiente al gen (9 murino

En este trabajo se reportan las primeras evidencias que sefialan la posible existencia en el

cerdo de gene(s) homélogos a los (06-9 murinos y se discute la relevancia de completar los

hallazpos realizados
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Summary.
The non-classical molecule Qa-2 15 encoded by four genes in the mouse Q6, 07, 08 and Q9

located at the telomeric end of the MHC Contrary to the classic class I genes, few are the
functions in which these genes have been proposed to be involved Among the functions is the
asociation with the resistance to the experimental murine cisticercosis caused by Taenia crassiceps
which shares a great quantity of antigens with Jaenia solium, responsible of pig cysticercosis and
human neurocisticercosis  In T solium cvstucercosis it have been found clear differences of
susceptibility in genetically heterogeneous pigs  With the purpose of exploring the possibility that
equivalent genes to the 06-9 murine exist in the pig and could be associated with the differences of
susceptibility, the first attempts of this search are reported By RT-PCR and using a pair of the
oligonucleotides designed from the sequence of nucleotides of exon 2 and of the degenerate
sequence of amino acids of exon 3, one segment of 148pb was amplified, cloned, sequenced and
the sequence was compared with all the sequences reported in the genebank (NCBI) where it was
observed that it has a similarity of 80-90% with genes that belong to the MHC, of §5-95% with
sequences corresponding to molecules class 1 of the SLA and of 85% with sequences
corresponding to the gene 9 murine.

In this thesis work the first evidences are reported that point out the posibilities of the
existence of the homologous gene(s) to (6-9 murine genes in the pig and it is discussed the

relevance of completing the carried out discoveries



1.- Introduccion.

1.1.- Antecedentes.

La cisticercosis causada por el metacestodo de Taenia solizm representa un grave problema
de salud publica ¢ implica importantes péididas econdémicas ¢n la porcicultura (Aluja, 1982) en
Mdxico v en los paiscs en desarrollo donde, ¢! crecimiento socioeducative v zoosanitario es deficiente
v se presentan las condiciones favorables que promueven el cicle de vida de este pardsito. Entre estas
condiciones figuran la extensa practica de la porcicultura rustica, ¢l fecalismo a ras de suelo, aunada
al pobre abastecimiento de agua, falta de drenaje ¢ nspeccion sanitania cntre otras (Larralde ef af |
1992) En paises desarrollados se ha logrado crradicar csta parasitosis a través del avance en la
ingemieria sanitaria, higicne personal, mspeccion en rastros, tecntticacién de la porcicultura v quizas
lo mas impoitante el aumento en el nivel sociocconomico con sus implicaciones en la educacién vy
concientizacion de la poblacion en general En México, se han reportade estudios de seroprevalencia
que indican que este parésito se encuentra distribuido ampliamente por todo el terrttorio nacional
(Larralde er ol , 1992)

Utitizando un modelo murino de cisticercosis inducido por un céstodo semejante a 77 solium,
llamado Taenia crassiceps se encontrd que existen diferencias de susceptibilidad en distintas cepas
de ratones al mismo parasito La cepa BALB/cAnN es altamente susceptible a la parasitosis,
mientras que la cepa BALB/c] es altamente resistente (Fragoso ef af , 1996) Entre estas dos
sublineas existen algunas diferencias fenotipicas (Potter, 1985) como son unt incremento de enzimas
adrenales involucradas en la sintesis de catecolaminas, mas altos niveles de testosterona en los
machos BALB/¢J (Roderick ef af | 1983): altos nivcles de alfafetoproteina sérica cn los adultos como
una consecuencia de la mutacidn del Gen Afr / (Blankenhorn ¢f o 1983) v la expresion de la
proteina Qa-2 debido a la presencia de genes mtactos 06 07 08 y 09 (Mellor er o/ ,1985) la
posibilidad de que fa proteina Qa-2 esté mvolucrada en la diferencia de la susceptibilidad a la
cisticercosis murina, ha sido evaluada (Fragosos ¢f a/  1998) En principio se hicteron retrocruzas
hacia BALB/cJ de una F1 (BALB/cAnNXBALB/c]) La cantidad de cisticercos recuperados después
de un mes dc infeccion se relaciond con fa expresion de Qa2 Los resultados indicaron que aquellos
ratones expresorcs de Qa-2 exibian menor cantidad de cisticercos  Con el propésito de establecer
mas claramente la relevancia de fa expresion de esta proteina en la resistencia sc generaron dos lineas
de ratones transgenicos a través de la intreduccion del gen (09 en embrioncs de ratones hibridos F 1

(BALB/cAnNxB6) Sc logro en una primera generacion identificar dos ratones que sobrexpresaban
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la proteima Qa-2 A partir de estos ratones sc generd una primer generacion retrocruzandolos hacia
BALB/cAnN  La alta expresion de csta proteina en csta progenie s¢ asocid con la disminucion de la
susceptibilidad a la cisticercosis murina (Fragoso of af - 1998)

Constderando que la fase de la cisticercosis porcina resuita indispensable para completar el
ciclo de la transmision de csta parasitosis a los humanos sc han considerado diferentes cstrategias
tendientes a reducir la cisticercos:s porcina  El reducir la incidencia de esta enfermedad en ¢l cerdo
umplicaria, ademas de la disminucion ¢n las perdidas econdmicas en la porcicultura, prevenir la
enfermedad humana con los costos que en csta sc gencran  Deterninar la existencia de un gen
homdlogo de (9 en el cerdo permitiria explorar si las diferencias de susceptibilidad observadas en la
cisticercosts porcina estan relacionadas con ¢l antigeno Qa-2  Esta informacién nos permitird
identificar cerdos naturalmente mas resistentes a la cisticercosis v recomendar su introduccion en

poblaciones de cerdos rusticos

1.2 Ciclo de vida de la Taenia solium

El ciclo de vida de la Taenia solium implica un estadio larvario {cisticerco) v un estadio
adulto (taenia) La cisticercosis, afecta tanto al ser humano (hospedero definitivo) como al cerdo
(hospedero intermedio) Bl ser humano se infecta cuando consume came de cerdo mal cocida
desarrollandose en su intestino la tenia o solitaria  Esta a su vez produce miflones de huevos que son
arrojados al medio ambiente a través de las heces, mismos que son capaces de infectar al cerdo o al
propio ser humano En el ciclo de esta parasitosis (Figura 1) participa el hombre que puede alojar al
parasito en estado adulte a partir de la cual se producen hucvos de 1 sofium que se liberan al
ambiente  Cuando los huevos son ingendos por el ccrdo, lo que se propicia por sus habitos
coprofagos, se desarrolian a [a forma larvarnia o cisticerco en las masas musculares, lengua, asi como
en encefalo (Acha er af | 1988) Esta transformacion pucde ocurrii también cuando el hombre ingiere
huevos de / sofium, hospedero en donde esta transformacion suele ocurriy en ¢l sistema nervioso
central ocasionando la enfermedad gravce que senera este parasito, la neurocisticercosis (Flisser,
1988)  Aunque ¢l cerdo es el hospedero intermediario principal. existen otras especies que pucden
llegar a actuar también como hospederos mtermediarios tal como perro, jabali y mono. aunguc estas
no representan un aspecto relevante en la teansmision (Okolo 1986: Fan er af [1994) va que cn

Meéxico no son consumidas por ¢l hombre estas especies amimales
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Figura 1 Ciclo de vida de la faenia solium
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1.3.- El Complejo Principal de Histocompatibilidad

La respucsta mmune contrela una gran vanedad de infecciones bactenanas, virales,
parasitarias. ctc  Entre sus principales componentes figuran los productos codificados por un grupo
de genes altamente polimorticos localizados en el Complejo Principal de Histocompatibilidad (MHC
por sus siglas en inglés Major Histocompatibility Complex)  Estos productos sc expresan sobre la
superficie de una gran vartedad de celulas v participan activamente en la respuesta inmune a
antigenos protcicos  En cfecto, el reconocimiento de antigenos por los linfocitos T se realiza con la
participacion de moléculas del MHC . Los Iinfocitos T reconocen segmentos de antizenos proteicos
come son péptidos unidos a moléculas codificadas por los genes del MHC  Las proteinas del MHC
no solo son de gran importancia en fendmenos inmunes (Gorer, 1937) si no también en fertdmenos
biolégicos no wmmunes (Edidm, 1983; 19356) Entre los fendmenos inmunes més importantes se
encuentran los de reconocimiento de antigeno para el desencadenamiento de una respuesta inmune,
asi como en ¢ventos fundamentales de la seleccion timica de células linfoides (Rammensee er al
1993} Los genes del MHC se dividen en tres clases: clase I, clase I, y clase III de acuerdo a su
estructura. lo gue sc asocia a sus funciones, para los antigenos Iy il condiciona el tipo de péptidos

procesados gquc presentan en la superficie de las células

1.4 - Evolucion del MHC.

Por medio de la clonacion y secuenciactdn de segmentos de DNA de diferentes especies se ha
iogrado revelar que existen multiples genes relacionados a los genes clasicos pero no necesariamente
reiacionados al MHC en especies filogenéticamente distantes (Klein v Figuerca 1986)  Las especies
que han sido analizadas van desde los vericbrados mas primitivos hasta los mas complejos en la
escala crolutiva como son algunos organismos de la familia de los elasmobranquios (Hashimoto et
al  1992.1999) de los ciprimdos (Okamura e af  1993,1997), de los anfibios (Flanik et al  1993;
Shum er af 1993, 1999; Courtet ef o/, 2001). de las aves (Briles et o/ 1993), v de los mamiferos
tanto los pequeiios roedores, ceidos v monos como también de los humanos (Stroynowski 1990:

Flaherts ef o/, 1990: Lawnior ef af  1990: Geraghty ¢f af 1992 Geraghty 1993)




1.5 - Moléculas clase Ih del ratdn.

Las motcéculas de clase 1 def raton se subdividen a su vez en moléeulas clasicas o clase la v
no clasicas o clasc Ib  Las moléculas clase la son codificadas en las subregiones K v D. sc
caracterizan per ser altamente poltmdrficas., v sc expresan cn la mavoria de los tejidos, su funcidn cs
presentar peptidos de 8-10 amincacidos producto de la degradacion intracelular de antigenos extrafios
a los linfocitos T CD8+, los cuales cntonces son capaces de destruir a las células infectadas  Por
otra parte las moléculas clase Ib muestran un polimorfismo limitado v un patron de expresion
restringido a solo algunos tipos celulares  Este tipo de genes tiene la estructura que caracteriza a los
genes del MHC clase [ constituidos por ocho exoncs v sicte mtrones {cuadro 1) El exén 1 codifica
para el péptido senal. el exdn 2 para el dominie alfa 1, el exdn 3 para el dominio alfa 2. el exén 4
para el dominio aifa 3, el exén 3 paia el dominio transmembranal v los exones 6, 7 v 8 codifican para
el domnio citoplasmatico (figura 2) La homologia en la secuencia entre las moléculas clase Ib y las
moléculas clase Ia predice que los dominios extracelulares al-a2 de las moléculas clase Ib forman el
sitio de unidn al péptido procesado (binding groove) esta prediccion fue confirmada por analisis de
alta resolucion estructural de las moléculas clase Ib H2-M3 (Wang ef o/ 1995} v HLA-E
(O Callaghan er &/ 1998) que son moléculas no clisicas reportadas en el humano en dichos estudios
se ha previsto que estas moléculas podrian ser presentadoras de antigenos y tener funciones
inmunoldgicas

En el raton, los antigenos clase Ib son codificados por un grupo de genes del MHC
localizados en el cromosoma 17, los cuales estan distiibuidos en varias regiones denominadas H2 Qa
y Tla Las funciones exactas de algunas de estas moléculas permanecen aun desconocidas (Ilaherty
et al, 1990), no obstante s¢ ha sugerido que este tipo de moléculas podrian participar en fendmenos
inmunes, {Strovnowski v Lindahl, 1994: Niederkorn ef o/, 1999, Zappacosta ef al , 2000)  Existen
repottes en los que sc sugiere su participacion en fondmenos no inmunes, figuran entre ¢llos la
participacion de la molécula no clasica HEE en el metabolismo dcl Hierro (Zhou er af, 1998:
Patkkila er of | 1997: Feder ef a/ , 1998: Gross ef af  1998), la molécula MICA como indicador del
estrés celular en el epitelio gastrointestinal que podria ser reconocido por un subtipe de células T
(Groh er al . 1996) Entre los antigenos clase Ib la molécula Qa-2 ha sido de los més estudiados,
existen reportes de que ¢l gen (9 o también llamado gen Ped (Qa-2, antigeno perteneciente al MHC

clase Ib ) esta relacionado con la reproduccién del ratdn (Warner ef al | 1993)

h




Tabla 1. Estructura general de genes clasicos v no clasicos del MHC

Segmento Tamane pb Secuencia Codifican Observaciones
péptido lider | conservado en los genes del
exon | 64 1-64 mhc
No conservado
intron | 162 63-227
domimio alfa I | conservado ¢n los genes del
exon 2 271 228-498 mhg
No conservado
ntrén 2 186 499-684
dominio alfa 2 | conservado en los genes del
exon 3 216 685-1000 mhe
No conservado
intron 3 1999 H01-3100
conservado en mavor
exon 4 285 3101-3383 domunio alfa 3 | proporcion entre 9, HL A-
U v PDé6.
No conservado
intién 4 130 3386-3515
deminio No conservado
exon 3 117 35316-3632 intramembranal
No conservado
intrén 3 172 3633-3804
dominio No conservado
exon 6 33 3805-3834 citoplasmatico
No conservado
intron 6 167 3833-400]
dominio No conscrvado
exon 7 48 4002-4049 citoplasmatico
No conservado
intron 7 11 4050-4160 |
dominic No conservado
cxon § 32 4161-4192 citoplasmatico

6




Figura 2. Representacion esquematica de la estructura general de las moléculas cldsicas del
MHC clase I. Compuesta por los dominios a1, a2, a3, un dominio transmembranal, un donunto
citoplasmatico s la B2 microglobulina que es codificada por un gen independiente del MHC  (Klein,

[991)



1.6 - Molécula Qa-2

A diferencia de los antigenos fa que se anclan a la membrana a través de un dominio
transmembranal, la molécula Qa-2 puede ser sintetizada como una molécula anclada a la membrana
celular a traveés de un dominio transmembranat (40 kDa) v en forma soluble (39 kDa) La forma
soluble de Qa-2 es liberada de la membrana por la enzima fosfolipasa C (Tian ef a/, 1992) misma
que se incrementa al estimular los hinfocitos T con sustancias mitogénicas como la concanavalina A
Aunque cada uno de los genes Q6 Q7 O8y (09 pueden codificar ambas formas, la gran mayoria de
lag células que expresan Qa-2 sobre su membrana son codificadas por los genes 07 v Q9 (Mellor ef
al 1985 Strovnowski er o/ 1987)

Si bien se ha identificado que la molécula Qa-2 puede aumentar la resistencia a la
cisticercosis, aun se desconocen los mecanismos a través de los cuales estd mediada esta diferencia de
susceptibilidad ~ La probabilidad de que Qa-2 medie resistencia a fravés de mecanismos
inmunologicos se ha evaluado en experimentos de transferencia de médula dsea entre ratones
BALB/c(Qa2+) v BALB/c(Qa2-) Los resultados indican que las células Qa2+ son capaces de
transferir resistencia (Briones, comunicacion personal)  Estas cbservaciones aunadas a otros
estudios en fos que se ha observado que en ratones (Qa2+ (relativamente mas resistentes) v Qa2-
(relativamente mdis susceptibles) las subpoblaciones de linfocitos T CD4+ y CD8+ disminuyen en
aquellos susceptibles v al incremento en la forma soluble de Qa-2 en el peritonco de ratones
resistentes infectados con cisticercosis por fuema crassiceps (compatible con un estado de
activacion de linfocitos T inducido con la infeccion), nos permiten suponer que estas diferencias de
susceptibilidad podran cstar mediadas mmunologicamente  Esta posibilidad se consolida si
consideramos que se ha reportado a Qa2 como capaz de unir péptidos a las células T (Mann v

Forman, 1988: Mellor e o/ . 1991) v que sc expresa tempranamente durante el desarrollo (Warner ef

al  1993)

1.7.- Justificacion.

En ¢l cerdo al igual que en otras cspecies ammmales vertebrados, el MHC es un complejo
multigénico denominado SLA (Swine Leucocite Antigen) v sc encuentra localizado en el cromosoma
7 (Geffrotin ¢r o/ 1984)  Es muy similar en su organizacién a otras especies v la regidn

correspondiente a las moléculas clase | ha sido va locahizada (Velten ef of | 1998)  En los vitimos



aflos se ha merementado la busqueda de gencs homologos on diversas especies animales (Warner,
1986) La presencia de moléculas clasc [b en ¢l cerdo (Chardon e af . 2001) representa un aspecto
mtercsante a cstudiar considerando que algunes de los gencs que la codifican podifan ser gencs
candidatos a resistencia en contra de la cisticercosis por 7 sofrum La presencia de una molécula
equivalente a Qa-2 v lo de los genes 06 07 (8, v Q9 responsable de su codificacion no se ha
reportado en el cerdo  La identificacion de genes de resistencia en ¢l cerdo adquiere cspecial
importancia considerando los esfucrzos realizados para aumentar la resistencia natural del cerdo a la
cisticercosis como herramienta para su control  Estos esfucrzos se justifican si recordamos que la
fase de cisticercosis porcma resulta indispensable para que se mantenga el ciclo del parésito,
ofreciendo ast un blanco posible en el que interferir en la transmision  Con el proposito de aumentar
la resistencia del cerdo a la cisticercosis porcina s¢ han disefiado difercntes estrategias, tendienies a
reducir fa prevalencia en esta enfermedad  Figuran entre ¢llas [a irradiacion de la carne de cerdo
infectada destinada para el consumo humano (Flores ef af. 1996)  Si bien esta estrategia ha
demostrado alta eficiencia en la capacidad de dafiar los metacéstodos, impidiendo que estos se
desarrollen al estado de madurez sexual, los altos costos de la infraestructura v equipo que se
requicre para ¢l tratamiento de los productos derivados de poblaciones poicinas endémicas a la
cisticercosis, lo convierte en un método poco accesible para aplicarse extensamente en paises en
desarrollo La posibilidad de proteger al cerdo contra la cisticercosis porcina a través de vacunacion,
también se ha propuesto como una medida efectiva para el control  Diferentes vacunas s¢ han
evaluado constituidas unas con antigenos totales (Molinari ef o/  1993; 1996; Huerta ef al, 2000 ) v
otras con antigenos purificados (Nascimento ef o/, 2000), recombinantes (Plancarte e a/ ,[1999) v
sintéticos (Toledo er af  1999; 2001, Huerta ef af , 2001) con resultados prometedores. Esta ultima
vacuna ha sido cxitosamente evaluada en su capacidad protectora en cerdos criados rusticamente s se
planea comenzar su aplicacion masiva en un futuro proximo  La investigacion en el area de vacunas
continua con ¢l fin de aumentar las postbilidades de aplicacién extensiva disminuyendo los costos de
la produccion de este tipo de biologicos  En el problema de la cisticercosis tambic¢n se han explorado
las posibilidades de vacunacion con DNA o vacunacion génica (Rosas et a/, 199 ; Cruz-Revilla ef
al . 2001; Manoutcharian ef a/ . [998)  Si bien los resultados son muy promisorios v los datos en la
literatura sustentan las posibilidades de inducir a través de cste procedimiento periodos prolengados
de proteccion, su aplicacion resulta aun muy costosa para uso veterinario (Wolff er o/, 1992) La

manipulacién genética de los cerdos para la mcorporacion de genes de resistencia (Fragoso ef al



1998) representa otra alternativa viable Bl desarrollo de estas estrategias dependen del conoctmiento
de diferentes aspectos de la historia natural de la enfermedad v de su inmunologia en especial en ¢
hospedero imtcrmed:ario (el cerdo)

Considerando gue Qa2 se ha encontrado asociado a resistencia en un modelo de cisticercosis
por I crassiceps en el ratdén y que pertenece a un conjunto de proteinas muy conservadas entre
especies sc justifica su busqueda en el cerdo. v en su caso evaluar su relevancia en las diferencias de

susceptibilidad a la cisticercosis porcina.




2- OBJETIVOS:

Objetivo General.

¢ Deternminar la cxistencia del(os) genfes) homologo(s) al Q% murino en el cerdo

Objetivos Especificos.

e Emplear la técnica de PCR para amplificar regiones homélogas al gen Q9 murino en DNA de
cerdo

o Emplear la técnica de Southern blot para hibridizar regiones especificas del gene 9 murino con

regiones homologas en DNA gendémico de cerdo



3- MATERIALES Y METODOS.
31 - Obtencion de DNA.

El DNA total fue obtenido de acuerdo al protocole convencional (Sambrook ef o/ 1989) de
sangre periférica de cerdos de haplotipo cc v dd. de cerdos genéticamente hetcrogéneos v de un cerdo
de raza Meishan (donado por la Dra Susan Anderson del Instituto Roslin, UK)  Se colectd una
muestra de 10-15 ml de sangre periféiica de vena vugular en tubos Vacutainer (Becton Dickinson
Vacutamer System, Franklin Lakes NJ ) con K; EDTA  Posteriormente se centrifugaron las
muestras a 3,000 rpm durante 10 min, de donde se observan tres fases: la fase inferior compuesta
por eritrocitos, la fasc intermedia compuesta por leucocitos v una fase superior compuesta por el
plasma sanguineo La fase intermedia compuesta por leucocitos se colecté con una pipeta Pasteur v
se mezeld con 6 0 ml de amortiguador para la lisis de erttrocitos (BLCR, apéndice 1) en un tubo de
cnsave de 15 ml limpio  La mezcla se agitd  suavemente v se centrifugd a 3,000 rpm durante 10
minutos  El sobrenadante se elimind v en el fondo del tubo permanecié el botdn de leucocitos. Se
agregd nuevamente un volumen similar al anterior de BLCR para elimiar los eritrocitos restantes:
los tubos s¢ agitaron hasta resuspender el boton, v posteriormente se centrifugaron nuevamente a
3,000 rpm durante [0 mimitos Este paso se repitid tres veces, necesario para eliminar por completo
los restos de hemoglobina de las muestras  El boton de leucocitos se resuspendio en 660 pl de BLCR
v posteriormentc se le agregd 3 ml de un amortiguador para lisar las células blancas (BLCB.
Apéndice 1) Se dejd meubar toda la noche a 42°C para completar la lisis de las células

Purificacién de DNA,

Bl proceso de purificacion consistio en:

1} - Se agregd un volumen de fenol igual al volumen de las células hisadas obtenidas en el
paso anterior, las muestras se agitaron brevemente hasta formar una mezela homogeneizada v se
procedid entonces a centrifugar a 3,000 mpm  durante 10 minutos.  Posterior al centrifugado se
observan tres fascs de la cual se selecciond la fase supcrior que contenia en suspension al DNA
gendmico, en la fasc mtermedia se encuentran proteinas v lipidos en suspension v en la fase inferior
se encuentra ¢l fenol  La fase superior se colocd en un tubo limpio v se mezeld nuevamente con un
volumen de fenol v el procedimiento fue repetido una vez mas

2) - Se agregd un volumen de una mezcla de fenol-cloroformo. repitiendo ¢l procedimiento de

centrifugado dos veees  El cloroformo fue utiizado para arrastrar los restos del fenol de la mucestra



3) Scoagregd un volumen de cleroformo-isoamil 24:1 (Apéndice 1) para arrastrar los restos
de fenol

Precipitacion.

La fase acuosa del paso 3 se¢ transfirid a un tubo limplo v se le agregaron 66ul NaCl 1M v 2
volumenes de ctanol absoluto a ~20°C, se centrifugd a 13.000 rpm  durante 30 minutos se tiro el
sobrenadante v se procedid a lavar el boton con etanol al 70% a -20°C se¢ centrifugd nuevamente a
[3.000 rpm durante 10 minutos se tird cl sobrenadante v se dejd secar a temperatura ambiente para
posteriormente ser resuspendido en Tris - EDTA 1X (Apéndice 1)

Cuantificaciéon de DNA.

Se determind la concentracion de DNA utilizando para ello un espectrofotdometro a una
longitud de onda (&) de260 nm, utihzando la siguiente formula;

DNA ng/pi = (D O a 260 nm)(50)

En donde:

D O densidad optica

Dilucion utihizada; 1:1000

Factor 30

Posteriormente, se analizo la muestra a una D O de 260 y 280 nm, para determinar la presencia de
contaminantes como proteinas La relacién de contaminantes presentes en las muestras se calculd con
la siguiente formula:

Proteinas =D O 280/D O 260

Una lectura mavor a 1 6 indica libre de contaminacion Para evaluar la mtegridad del DNA se

corricron 2 ul del DNA en un gel dc Agarosa al 9% v se tifio con bromuro de etidio

3.2.- Obtencién de RNA.

Para la obtencién del RNA sc cmpled Trizol v la técnica de extraccidn de acuerdo al
fabricante (GIBCO) Se obtuvo 10 ml de sangre periférica en condiclones de esterthidad de [2 vena
yvugular de un cerdo mestizo genéticamente heterogéneo v afectado por cisticercosis porcina.  Se
agregd un volumen de medio RPMI 1 sc mezeld volteando suavemente para homogeneizar  Sc
centrifugd a 2,400 rpm. por 17 minutos a 4°C  Sc tird el sobrenadante v posterrormente se lavo ¢l

boton con 10-13 ml de PBS 1X  Sc cuantificd. sc agregd 1ml de trizol por cada 3-10x10° células

linfocitarias



Fase de separacion.

Se incubd la muestra del homogencizado por 5 nunutos a 13-30°C pata permitir la completa
disociacion de los complejos de nucleoproteinas — Se adicionaron 200 pl de cloroformo por cada ml
de trizol, sc agitd vigorosamente por 13 scgundos se incubaron 2-3 minutos a temperatura de 13-
30°C se centrifugaron las muestras a 12.000 x g por 15 minutos a 2-8°C y sc recuperd la fase

acuosa

Precipitacién de RNA.
La fasc acuosa se transfirié a un tubo limpto v se mezeld con aleohol sopropilico 300 ul por
ml de trizol se incubaron las muestras a 15-30°C por 10 minutos v se centrifugaron a 12,000 x g por

10 minutos a 2-8°C

L.avado de RNA.

Se removio el sobrenadante y sc lavo una vez con etanol 75% (1ml de etanol por cada ml de
trizol), la muestra se mezclo v se centrifugd a 7,500 x g por 5 minutos a 2-8°C, una vez seco el boton

se disolvid en agua libre de RNAasas

3.3.- Plasmido Q9.

La secuencia completa del gen 09 murino que fuc clonada de la cepa C37BL/10 cn el
plasmido pBR327 (Weiss et a/  1984) se utilizé como control de amplificacion para los ensayos de

PCR

3.4.- Diseno de oligonucledtidos.

Se utilizé el programa CLUSTAL BCM Search Launcher: Multiple Sequence Alignments
{(http://dot imgen bem tme edu: 933 [/muiti-align/multi-align html) para realizar los alineamientos de
la secuencia de nucléotidos necesarios entre fas diferentes secuencias de genes clasicos y no clasicos
con el proposito de localizar las regiones consensos de dichos gengs  Una vez localizadas las
tegiones consenso entre fos genes clasicos v los no clasicos se utilizo ¢l programa GCG para cl
disefio de los oligonucledtidos generales. es decir, aquel oligonucleodtido que debido a su disefio era
capaz de hibridizar v por lo tanto amplificar una regidn especifica v consenso para cuaiquier gen

clase I entre las diferentes especics (humano. ratén v cerdo)  Para el disefio de los oligonuciéotidos



especificos para ¢f gen Q9 murino sc utilizo la secucncia de aminoécidos reportada en ¢l Genebank
NCBI (http:/Avww nebi nlnt nih gov/) con numero de acceso CAA27172 que codifica para el dominio
3: esta secuencra fue alincada con la secuencia de aminodcidos del gen H1.4-G que es un gen clase |
no clasico (Homo sapiens). vy PDI P6 PA474 que son genes clase | reportados en el cerdo (Sus
scrofay de donde se escogieron las sccuencias consenso y o ias secuencias especificas para
posteriormente ser degenerada con el programa GCG (Cuadro 2)

Los oligonucléotidos fueron disefiados a partir de diferentes estrategias utihzando el programa GCG

Tabla 2. Oligonucléotidos disefiados a partir del gen Q9.

Oligo Tamafio (pb) | Direccion *Tipo | Siluacidén Secuencia
Ex] 28 forward ND Exén 1 5’atggulclaacaatgetgetetigetgg 3°
Ex2q%sr 21 reverse Desp Exon 2 3N eg(Neg(Ryaa(Rct{ Yote(Yte(R )3
Ex2q9g2 20 forward ND gen | Exén2 5"lacglggacgacacgeagtt3’
Ex2q%s 21 forward Dusp Exon 2 STa(Yyga(Rjca(RyagYN( Y jea(N)gg(Nya3”
Ex2clict 2{) forward D gen F'xén 2 3 tattte{ B acaccgeegtgted”
Ex21 21 Teverse D gen Exon 2 S'ctgtateteccg(Mteccaata3’
Ex22 21 TEVETSE NDgen | Exén2 5 ctgtateicecgateccaata3’
Ex23 21 reverse ND gen | Exén 2 5ctgtgteteecgeteecaatad’
Ex3qYer2 21 TEverse ND gen | Eson 3 3'tegilcagggegatgtaateg 3’
Ex3q5f 21 forward ND gen | Exon 3 3 acacactccagtggatgtatg3’
Ex3q%r 20 reverse NDgen | Exon 3 5 llecegagelecaggtatet 3°
Ex3q9s 2} TeVErse 13 esp Exén 3 SRt ) Y e Njse(Dat(N)ec(N)3°
Fx3q92 21 | forward ND gen | Exén 3 5 ceatlacatcgecctgaacga3’
Exdq9sl 21 reverse Desp Lxon 4 SUNJRUY Jaal Y el Y He(N)ee Rt Y)aa3'
Exdq9s2 21 TeVerse D esp Exon 4 3 (N NYap( Y Me(Ncef R)tt(Yjaa3
ExdqYg 21 B reverse NI3 gen | Exon 4 3 gatlgteageaggatagaage3’ j

*claves: D=Dcgencrado ND= No Degencrado esp = especifico para el gen Q9 gen =general para

o

los genes clasicos forward = orientacion 5° — 37 reverse = orientacion 37 — 37



3.5.- Ensayos de PCR

La reaccion c¢n cadena de la DNA poiimerasa o PCR (Polymerase Chain Reaction) es un
concepto que ha revolucionade la biologia molecular desde que fue reportado (Mullis er af . 1986)
Esta técnica permite amplificar exponencialmente v de forma diripida fragmentos especificos de
DNA dentro de un genoma o conjunto de sccuencias heterogéneas de DNA, v se efectiia en
termocicladoics  La esencia del ensavo PCR esta en el uso de una enzima DNA polimerasa
termorresistente (proveniente principalmente de 7hermus aguaticus) v de secuencias iniciadoras
(también conocidos como “primers”, secuencias dc DNA de cadena sencitla de 10-20 nucleétidos de
extension, los cuales mediante complementariedad de bases (A-T, C-(3) reconocen sitios a partir de
los cualcs se micia la sintesis de DNA)  Lucgo de 30-35 ciclos el factor de amphificacion de la
secuencia objetivo alcanza a 107 aproximadamentc  Las reacciones de PCR se efectuan mediante 3
etapas basicas, las cuales constituven un ciclo

Los ensavos de PCR se realizaron empleando como templado DNA gendmico total de cerdos
singenices de haplotipo ¢c v dd. adicionalmete estos ensayos se realizaron también utilizando como
templado DNA gendmice de cerdo raza Meishan y de cerdos genéticamente heterogéneos Para tales
fines se sometieron a un proceso de amplificacion utilizando un termociclador (The PTC-100
programmable Thermal Controller MJT Rescarch, Inc ) con el siguiente programa: desnaturalizacién
inicial a 94°C por 2 minutos, seguido de 30 ciclos de desnaturalizaciéon a 94°C por 1 5 minutos,
alineamicnto a 33°C por 2 minutos v un siguiente paso de extension a 72°C por 3 minutos,
finalmente se aplicd vn paso de extension a 72°C por 3 minutos  Se utilizaron los marcadores de
peso molecular VI v XTIV (ROCHE) y pesteriormente se visualizaron los productos amplificados en
un transiluminador de luz ultravioleta Al terminar la reaccion de amplificacion las muestras fueron
almacenadas a 4°C A Ia par dc estos ensavos se realizaron reacciones de control positivo
consistentc en los mismos 1eactivos v oligenucléotidos pero utilizando como templado el plasmido del
gen 9 muring v un ensavo de control negativo que contenia los mismos componentes a excepcion de
templado, este control nos permitio determinar que los productos amplificados por PCR, fueron
resultado de una ampliticacion debida al templado utilizado v no a contaminantes Los componentes

de ia reaccion de PCR se mucstran ¢n la tabla 3
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Tabla 3. Componentes de la reaccion de PCR.

Reactivo Volumen 4}_' Concentracion final
H-O esternl 72ul chp 100ml-
Buffer PCR 10ul B *
Mezcla Dinucléotidos 2ul 0 2mM
Oligo forward Sul 0 1-1pM
Oligo reverse Sul 0 t-1pM
Taq DNA Polimerasa Ll 1-3 unidades/100 !
DNA Al <1pg/100ml
Volumen final 1004l
]

3.5 - Ensayos de RT-PCR.

La reaccion 1cversa ¢n cadena de la DNA polimerasa o RT-PCR (Retro-transcriptase
Polymerase Chain Reaction) consiste de dos etapas basicas primero la sintesis de un DNA
complementario a partir de RNA v segundo la PCR

Sintesis de ¢DNA . El cDNA (DNA compiementario al mRNA) se sintetizé a partir del
mRNA (dcido ribonucleico mensajero) aislado v purificado de linfocitos de un cerdo infectado con ¢l
metacestodo de 7 softwm Bl mRNA cucariotico tiene una cola de poli-Adeninas en el extremo 3°, lo
que se aprovecha para purificarlo del resto de los RNAs celulares a través de un adaptador que es un
oligo dT. al cual se une selectivamente por la cola dc poliA  Esta misma caracteristica se utiliza para
miciar la sintesis de una cadena complementaria de DNA - Se requiere la unidon de un iniciador
(oligoiso:dT) al mRNA se agrega dNTPs v la transcriptasa inversa que stntetiza la hebra de DNA a
partir de! iniciador, usando ¢l mRNA como molde Lucgo se destruve ¢f mRNA con RNAsa y el
DNA sc autocopia a partir del extremo 3 con avuda de una DNA polimerasa  EI Tloop™ estructural
formado en un extremo del DNA doble hebra se rompe con nucleasa S1 Asi se obtiene el DNA de
doble cadena Para dicho cnsavo se agregd en un tubo de [ 3ml estéril v libre de RNAsas 10pul de

RNA de linfocito de cerdo. [ul de oligo dT + 4 3ul de agua libre de RNAsas (Gibco) se mcubo por
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10 minutos a 70°C y posteriormentc s¢ enfrio por un minuto en hiclo, se centrifugo brevemente v se
adiciond 2 Sul de buffer 10x PCR. 2 Sul de 23mM de MgCl;y, 2 Oul de 10mM de dNTPs v 2 Sul de
0 1M dc DTT sc mezcld suaventente v se incubd por 1 mm a 42°C Se adiciond 0 5ul de Superscript
(Gibco) Se incubd a 42°C por 50 min  Se mactivo la enzima incubando la reaccion a 72°C por I3
minutos. se incubod por 3 min a 37°C v sc le agregd 1pl de RNAsa H. se incubé por 50 min a 37°C
Se afor6 la mezcla a un volumen final de 100ul. se fe agregd 100ul de una solucién de 50% fenol +
50% cloroformo, sc agito vigorosaments ¢n un vortex  Se remoevio la fase acuosa en un tubo nuevo
de 1 3 ml  Se adiciond 1/10 de volumen de acetato de sodie 3M  Se agregaron 2 5 volumences de
etanol puro previamente enfriado a —20°C. la mezcla se mantuvo a -70°C por | hr Posteriormente
la muestra se centrifugd por 15 minutos a 13,000 rpm ¢n una microcentrifuga (eppendorf 5413D)
Se desechd el sobrenadante cuidadosamente v el boton fue lavado con 1ml de etanol al 70%  Se
centrifugd por 10 minutos a 13,000 rpm v se desecho el sobrenadante  El boton fue resuspendido en
un volumen adecuado de agua libre de RNAsa fa cual fue usada en todas las resuspensiones de los
experimentos {Gibco)

Las reacciones se realizaron utilizando un termociclador (The PTC-100 programmable
Thermal Controller M Research, Inc ) con el siguicnte programa: desnaturalizacion mictal a 94°C
por 3 min, seguido de 33 ciclos de desnaturalizacion a 93°C por 1 min, alineamiento a 55°C por 1
min v un siguiente paso de extension a 72°C por | min, finalmente se aplico un paso de extension a
72°C por 5 min, las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrimiento. E] producto fue
reamplificado nugvamente por PCR utilizando las nusmas condiciones de amplificacion que se
aplicaron a la reaccion de RT-PCR v que se muestran en la tabla 4 Este producto fue corrido en un
gel al 1 3% de agrosa v las bandas visualizadas en cl gel fueron cortadas v purificadas por un kit

comercial y siguiendo las instrucciones del fabricante (QIAquick Get Extraction QTAGEN)
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Tabla 4. Componentes de ia reaccién de RT-PCR.

Reactivo Volumen [ Concentiacién final
H,0 esteril 72ul cbp 160ml-
Bufter PCR 10ul Ix
Mezcla Dinucléotidos 2l 0 2mM
Oligo fornard Sul 0 1-1pM
Oligo reverse 3ul 01-1pM
Tag DNA Polimerasa Tul 1-5 unidades/100pl
DNA Sul <[ g/ 100ml
Volumen final 100wl




3.7.- Ensayos de RACE-PCR.
La técnica de RACE-PCR (Rapid amplification of ¢DNA cnds by Polimcrasa Chain

Reaction) es utilizada para la rapida amplificacidn de los extremos terminales del cDNA - La téenica
cs recomendada para clonar los exticmos 37 v 37del RNAm, para la amplificacion dc mensajeros
desconocidos. v para conseguir secucnciar y conocer los extremos S° v 3 con muy poca mformacion

de la secuencia.

El cDNA sc sintetizd a partir del mRNA aislado v purificado de linfocitos de un ccrdo
infectado con ¢l metacestodo de Jaenia solnim  Para dicho cnsayo se agregd en un tubo de | 3ml
esteril s hibre dc RNAsas 8ul de RNA. [l del oligo ex3q9s v 6 5ul de agua (Gibeo) se mezcld
suavemente agitandolo con ¢l dedo entonces se meubd por 10 minutos a 70°C v posteriormente se
enfrio por un minuto en hiclo. Se adiciond 2 5ul de [0x de Buffer PCR, | 25pul de MgCls, 2 5ul de
dIT 1M, 2 Opl de dNTPs 10mM se mezelo suavemente con el dedo v se incubd por 1 min a 42°C
Se adictoné 0 Spl de Superscript (Gibco)  Sc mezcld ¢ mcubd a 42°C por 1 hr - Se incubo a 70°C
por I3 minutos para terminar fa reaccion  Entonces la mezcla se centrifugd a 13,000rpm po 10-15
seg Se incubd la reaccion a 37°C por 3 min v posteriormente se I¢ agregd 1pl de RNAsa H para
desintegrar las cadenas sencillas de RNA v trabajar solo con ¢DNA, se mezclo e incubd por 50 min a
37°C  Se aford la mezela a un volumen final de 100ul, agregandole 73w de agua |, se le agregd
[00u! de una solucion de 50% fenol v 30% cloroformo, se agitd vigorosamente en un vortex  Se
removio la fase acuosa en un tubo nuevo de [ 3 mi v se adiciond 1/10 de volumen de acetato de sodio
3M vy se adicionaron 2 5 volumenes de etanol puro previamente enfriado a —20°C, la mezcla se
mantuve a —70°C por [ hr  Postertormente la muestra se centrifugd por 13 mmutos a 13,000 rpm en
una microcentrituga {eppendorf 3415D)  Se desechd el sobrenadante cuidadosamente y el botdn fue
lavado con Iml de etanol al 70%  Se centrifugd por 10 minutos a 13,000 rpm y se desecho el
sobrenadante  El botén fue resuspendido en 3 5pl de agua  Se adiciond 2ut de TdT buffer, 1ud
dATP ImM y 1 3pl de terminal transferasa, se incubd por 37°C por 30 min  Se incubo por 2 mina
65°C  Se adiciond 1ul de Acetato de Sodio 3M. 10ul de Isopropanol sc mezcld en el vortex s se
centirfugd por 15 mina 13,000 rpm  Ef boton se resuspendid en Sul de agua v se tomaron 2 3uf para
usarsc como templado en una reaccidn de PCR que se muestra en la tabla 3 Para amplificar los
productos obtenidos se utilizé un termoctclador (The PTC-100 programmable Thermal Controlier
MIJ Research, Inc ) con el siguiente programa: desnaturalizacion inicial a 94°C por | min, seguido de

37 ciclos de desnaturalizacion a 95°C por | min, alincamiento a 35°C por 1 min v un sigusentc paso
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de extension a 72°C por | min, finalmente sc aplico un paso de extension a 72°C por 15 min,

entonces las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrmiento. Una vez concluido ¢l proceso

de amplificacidn. el 10% de los productos fue analizado en un gel de agarosa al 1 3%, tefiido con

bromuro de etidio v corrido a 43 voltios durante 120 min, se visualizaron los productos amplificados

en un transtluminador de luz ultraviclcta estas bandas visualizadas fueron cortadas y purificadas v

nuevamente reamplificadas por PCR

Tabla 5. Componentes de la reaccién de RACE-PCR.

Reactivo Volumen Concentracion final
H.0 esteril 39 5ul cbp 50ul-
Buffer PCR Spl Ix
Mezcla Dinucléotidos lul 0 2mM
Oligo dT 05l 0 1-1uM
Oligo reverse* lul 01-1uM
Tag DNA Polimerasa 0 Sul I-5 unidades/100ui
Templado DNA 2 5pl <1 pg/100ml
Volumen Final 50l

*os oligonuckéotidos utilizados en las reacciones identificadas como:

pig 1-1 fué el oligonucléotido identificado como ex3g9s;

pig 1-2 fug el oligenucléotido identificado como ex3q9g12;

pig2-1 fué ¢l ohgonucléotido identificado como ex22;

pig2-2 fué el oligonucléotido identificado como ex2q9st
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3 8.- Clonacién de Productos de PCR, RT-PCR y RACE-PCR.

Los productos se¢ corricion en un gel de agarosa al 1 5% a 65 volts durante 80 minutos, los
fragmentos observados se cortaron del gel v fueron purificado por medio de Qraquick Gel Extraction
Kit (QIAGEN) siguiendo las instrucciones del fabricante, estos productos se cuantificaron v fueron

clonados cn el vector pGEM-T EASY Vector Syvstems (Promega)

3.9.- Secuenciacion de Productos Amplificados

Los productos amplificados fucron secuenciados por la Universidad de California
Northdnidge utiizando un secuenciador automatico v el programa ABI Prism 377  Las reacciones de
secuenciacion se realizaron utiiizando ¢l oligo disefiado a partir del promotor de la regidn de la RNA
T7 v ¢l oligo disefiado a partir de la region SP6 del vector de clonacion pGEM-T Easy {Promega)
Las secuencias fueron remitidas en el formato FASTA y se analizaron en el programa BLAST

(http:/Awww nebi nlm nith gov/BLAST/)

3.10.- Ensayos de Southern Blot.

Este método se fundamenta en la propiedad de complementaridad del DNA  El ensayo
consiste en usar fragmentos de DNA marcados que se ufilizan para detectar a los fragmentos
complementanos La sensibilidad de csta técnica es inferior a la de la PCR v depende del tamafic del
gendma de la especie analizada El ensavo Southern blot permite la identificacion de un fragmento
gspecifico de el gen de interés, en base al tamafio selecctonado en un gel de agarosa cuvo contenido
de DNA s¢ transfiere a un filtro de nvlon ¢ nitrocelulosa mediante capitaridad v el filtro se hibrida
usando una sonda apropiada para la deteccion del gen  Esto facilita la ubicacion de un gen dentro de
un fragmento grande que ha sido digeride en varios scgmentos mas pequefios mediante €l uso de
enzimas de restiiccidn

Para este analisis se rcalizaron dobles digestiones con las enzimas HindIll v BamHI v con
Sall v EcoRI (Roche) sobre 20ug de DNA gendémico de cerdo haplotipo cc v dd. de 2 cerdos
genetrtcamentc heterogéncos (79 v 80}, v con una muestra de un cerdo raza Meishan  Adicionalmente
se digineron 20ng del plasmido 9 con ambas enzimas v 20ng de plasmido se usaron como control
de corte  Sc corricron las muestras cn un gel al 1 2% de agarosa a 20 voltios por 14 hr El gel fue
tefiido con Bromuie de Etidio v se visualizé on un transifummador de Juz UV Se desnaturalizd el

DNA agitando cf gel en una charola durante 45 min con una solucion desnaturalizante 1 SM NaCli,

SM“H
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0 53N NaOH  Se lavo el gel con H.Odd v se agitd por 30 min ¢n una selucidn neutralizante 1M Tris
(pH 7 4). | 3M NaCl se¢ desccho la solucion v se agregd una nueva v sc agitd por 15 minutos mas
Posteriormente sc procedid realizar {a transferencia siguiendo el procedimiento previamente descrito
(Samibrook v Maniatis 1989)

Las condiciones del ensayo fucron:

Prehibnidizacion - la membrana se colocd en O 2ml de solucion de prehibridizacion (ver
apéndice) por cada em” de filtio de nyvion o nitrocelulosa Se incubd por 24 hra 42°C

Hibridizacion - la sonda se agrego a la solucidn de prehibridizacion  previamente
desnatwalizada a 100°C por > minutos v enfriada en agua fria  Sc mcubo a 45°C por 12 hr

Lavado - la membrana se lav ¢ en una solucion 2x SSC v O 5% SDS a temperatura ambiente
después de 5 min se deseché la solucion v se colocd en una solucion 2x SSC y 0 1% SDS se incubo
15 min a temperatura ambiente v con hgera agitacion  Se desechd la solucion y se colocd en una
solucién Ix SSC v 0 [9% SDS se incubd 135 min con agitacion a 50°C se desechd la soluctén y se
repittd ¢l proceso tres veces  Brevemente se lavd la membrana con 0 1x de SSC a temperatura
ambiente v se procedid a exponer la membrana en una pelicula de rayos X (kodak XAR-2) por 24 hr
a —70°C  Se 1eveld la pelicula  Se lavo la membrana con las mismas condiciones detalladas
anteriormente con la variante de aumentar la temperatura de lavado a 60°C  Se procedid a exponer y
revelar la pelicula  Finalmente la membrana fue lavada por tercera vez siguiendo el protocolo
mencionado pero aumentando la temperatura de lavado a 65°C' Se expuso v revelé

Como sonda se utilizd el producto ampitficado por RT-PCR (148 pb) que fue marcado con
dATP a-"P (AMERSHAN) por medio de PCR v utilizando las mismas condiciones usadas en el
ensayo de RT-PCR, cste producto fue amplificado utilizando un termociclador (The PTC-100
programmable Thermal Controler MI Research, Inc ) con el siguaiente programa: desmaturalizacion
nicial a 94°C por 5 min, seguido de 33 ciclos de desnaturalizaciéon a 95°C por 1 min, alineamiento a
53°C por | min v un siguiente paso de extensién a 72°C por | min, finalmente se aplicd un paso de
extension a 72°C por 5 min, cntonces las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrimientoy

los reactivos chumerados en la Tabla 6
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Tabla 6. Reactivos para PCR v amplificar sonda radioactiva.

Reactivo Volumen Concentracion final T
H-O esteril 39 5pl cbp 30mi-
Buffer PCR Sul Ix
dATPo-"P lul 0 2mM
dCTP 0 5l 0 2mM
dGTP 03l 0 2mM
drTPp 05ul 02mM
Oligo forward 03l 0 1-1pM
Oligo 1everse 05l 0 1-1pM
Tag DNA Polimerasa Tl 1-3 unidades/100ul
DNA [l <13t/ 100m) W
Volumen final S0t J
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4.- Resultados.
4.1 Ensayos de PCR.

Concluido ¢l proceso de amplificacién por PCR, ¢l 10% de los productos fue analizado en un
gel de agarosa al 2%, tenido con bromuroe de ctidio v corrido & 83 voltios durante 45 minutos  En
todas las reacciones de PCR utilizando DNA genémico s¢ observaron amplificaciones pero estas
resultaron ser irrelevantes para los objetivos planteados en este trabajo de tesis motivo por ¢l cual no

s¢ muestran

4.2 Ensayos de RT-PCR.

Utilizando un conjunto de oligonucléotidos disefiados a partit del gen 09 murino, s¢ logrd
amplificar un producto de 148pb aproximadaments, para lograr dicha amplificacion se utilizaron un
par de oligonucleotidos disefiados a partir del exon 2 v del exén 3, el oligonucléotido disefiado a
partir del exon 2 {exén2q9e2) corresponde a una regidn consenso dentro de las moléculas del MHC
clase I de cerdo v clase Ib de ratén es decir este oligonuciéotido no degenciado nos garantizaria la
amphificacion de un producto especifico de moléculas de! MHC clase [, mientras tanto ¢l
oligonucléotido diseflado a partir del exon 3 (exén3q9s) es un oligonucléotido degenerado pero
especifico v exclusivo del gene 09 murino, de esta manera y utilizando este par de oligonucléotidos
se gatantizaria que se lograria amplificar un producto correspondiente a los genes clase I pero
también con la especificidad de que pudicra ser un homdlogo al gene de interés

En el ensayo de RT-PCR se realizo una reaccién como control positivo consistente en los
mismos reactivos v oligonuctéotidos pero utilizando como templado el cDNA de hinfocttos de la cepa
de ratdon C57BL/6J cepa Qa-2+ v dos controles negativos, uno que contenia los mismos componentes
a excepelon del templado que correspondié al cDNA de un ratéon BALB/cAnN cepa Qa-2- v otro que
contenia todos los reactivos a excepcion del templado  Este ultimo nos permitio determinar que los
productos amplificados por la reaccidon de RT-PCR, tueron resultado de una amplificacion debida al
templado atilizado v no a contaminanics Una vez concluido el proceso de amplificacton por RT-
PCR, ¢l 10% de los productos fue analizado en un gel de agarosa al 2%, tefiido con bromuro de
ctidio v corrido a 85 voltios durante 45 minutos, se visualizaron los productos amplificados en un

transiluminador de luz ultravioleta (Figura 3)  El producto fuc reamplificado nuevamente por PCR

[
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(Figura 4) Este producto fue corrido en un gel al 1 5% de agarosa v purificado (QIAquick Gel

Extraction QIAGEN) (Figura 3)
La sccuencia amplificada en ¢l cnsavo de RT-PCR usando RNA de finfocitos de cerdo se
alined en ¢l programa BLAST + sigmendo las recomendaciones del proveedor del servicio

(http:/Avsvw nebi nlm mih gov/BLAST/index compat html) se¢ observo que dicha secuencia tiene una

gran similitud con los genes clasicos reportados en la base de datos reportadas en el National Center
for Biotechnology Information (http://www nebi nlm mh gov/)  No se encontrd una similitud al
100% con las secuencias de genes v proteinas alimeadas dentro de estas bases de datos por o tanto la
secuencia amplificada corresponde a alguna secuencia aun no reportada

Los alineamientos realizados con la secuencia de nucléotidos del amplificado con la
secuencia de nucléotidos del exon 1-3 del gen 9 reveld que de las 148 b alincadas existe una region
que tiene su correspondiente similar en dicho segmento, habiendo 110 b similares en una regidn de
129 b, lo que representa una similitud en esta zona del 85% con el gen 09 murine  Con respecto a la
similitud que guarda esta sccuencia con genes peitenecientes al SLA existe una region en la cual 126
b de 137 b alineadas tienen su correspondiente, lo que representa hasta un 91% de similitud  Esta
misma secuencia de nucléotidos fue alineada en el programa BLAST BASIC y en ¢l alineamiento
general se observd una similitud entre et 89% v 91% con secuencias de genes del MHC en diferentes
especies

Los alineamicntos realizados con la secuencia amplificada en el programa CLUSTAL
(http://dot imgen bem tme edu:933 [/multi-align/multi-align html) se realizd entre la secuencia de
aminoacidos de la clona | v la secuencia de aminoacidos correspondiente al exén [-3 del gene Q9
murino reportada en el Genebank (NCBI}  La secuencia obtenida fue traducida utilizando los tres
diferentes marcos de lectura utilizando para esto el programa DNAMAN. Estas secuencias se
alincaron a la secucncia de aminoacidos correspondiente al producto codificante del gene 99 murino
(molécula Qa-2 ) En ¢l alineamiento con la secuencia de aminoacidos existen 32 aminoacidos que
tienen su corrcspendiente cn la secuencia de (/9 de 30 aa lo que representa un 80% de similitud en
esta region  Todos los alineamientos realizados con las sccuencias amplificadas por el ensayo de RT

- PCR se encuentran cn el angxo |
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Figura 3. Ensayo de RT-PCR

Gel de agarosa al 2%, teflido con bromuro de etidio y corrido a 85 voltios durante 45 minutos, en el
carril identificado como ceido (primere de izquierda a derecha) se observa un amplificado de
aproximadamente 154 pb, en el segundo carni se mucstra el marcador de peso molecular, en el tercer
carril ¢l control positivo de la reaccién usando como templado RNAm de raton C57BL/67 cepa Qa-2
positivo  Sc¢ observa el amplificado esperado alrededor de 299 pb y un amplificado de 400 pb
especifico, ¢n ¢l cuarto carril ¢l control nesativo de la reaccion donde se observan solo los

oligonucléotidos empleados
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Figura 4. Reamplificacién por PCR del producto amplificado por RT-PCR
Gel de agarosa al 2%, tefiido con bremuro de etidio v corrido a 85 voltios durante 43 minutos, en ¢l
cairil identificado como Templado PCR ¢DNA cerdo (segundo de 1zquierda a derecha) Se observa
un amplificado de aproximadamente 134 pb, en cl tercer v cuarto carril el control negativo de la

reaccion y en ¢l quinto carril ¢l marcador de peso molecular
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PCR prad

Figura 5 Producto de PCR cortado y purificado para clonar en el vector pGEM-T-Easy Vector
En ¢l primer carril (MWM)se muestra el marcador de peso molecular XIV (ROCHE), en el segundo
carril se muestra ¢l producto de la reamplificacion de la reaccion de RT — PCR (PCR prod ) mismo

que fue corrido en un gel al 1 3% de agrosa v purificado con el kit comercial Qiaquick gel extraction

(QIAGEN) para ser clonado v secuenciado
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4.3 - Secuencia.

La secuencia mostrada en letras negritas corresponde al amplificado obtenido por RT-PCR
usando como templado RNA de un cerdo infectado con cisticercos  La secuencia mostrada en letra
normal corresponde a las regiones del vector pGEM-T Easy utilizado para clonar la secuencia, por lo
tanto dicha secuencia no fue tomada en cuenta para realizar los alineamientos posteriores reportados
en este trabajo de tesis

7406.ruben.iih CLON1.T7

GNNAGNNNGNNTTCNCNNNTTAATGGCCTTCGTNGCATGCTCCCGGCCGT
NTGGCGGCCGCGGGAATTCGATTTACGTEGACGACACGCAGTTCGTGCGG
TTCGACAGCGACGCCCCARATGCAAAGCGACGGAGCCGCEGGCGCAGTGGAT
AGAGAAGGAGGGGCAGGAGTATTGGGATCGGGAGACGCGGAACGTCATGEG
GCATCGCACAAAAAGACCAAATCACTAGTGAATTCGCGGCCGCCTGCAGG
TCGACCATATGGGAGAGCTCCCAACGCGTTGGATGCATAGCTTGAGTATT
CTATAGTGTCACCTAAATAGCTTGGCGTAATCATGGTCATAGCTGTTTCC
TGTGTGAAATTGTTATCCGCTCACAATTCCACACAACATACGAGCCGGAA
GCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTA
ATTGCGTTGCGCTCACTGCCCGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCA
GCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAGAGGCGGTTTGCGETATTG
GGCGCTCTTCCGCTTNCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGEGTCGTTCGG
CTGCGGCGAGCGGTATCAAGCTCACTCAARAGGCGGTAATACNGTTATCCA
CAGNATCAGGGGATAACGCAGGANAGANCATGTTGAGCAAAAGGCCAGCA
ANAAGGCCANGANCCCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTTGGCGTTTTTTCCAT

I a secuencia para los posteriores alineamientos en ¢l programa BLAST fue seleccionada
(148 pb) después de ser alineada en el programa BLAST con la secuencia correspondiente al vector
pGEM-T Easy Dicha secuencia esta compuesta por:

Ad2

C 34

G54

T 18

Se identifico como la clona 7406 ruben 1ib CLONI T7 v se muestra a confinuacion:

TTACGTGGACGACACGCAGTTCGTGCGGETTCGACAGCGACGCCCCAAATGCAAAGAC
GGAGCCGCGGGCGCAGTGGATAGAGAAGGCGAGGGGCAGGAGTATTGGEGATCGGGAGAC
GCGGAACGTCATGGGCATCGCACAAAAAGACCAA
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4 4 Ensayos de RACE-PCR.

Una vez concluido el proceso de amplificacion, el 10% de los productos fue analizado en un
gel de agarosa al | 3%. tefiido con bromuro de etidio v corrido a 45 voltios durante 120 min, se
visualizaron los productos amplificados en un transiluminador de luz ultravioleta (Figura 6) estas
bandas visualizadas fucron cortadas v purificadas v nuevamente reamplificadas por PCR (Figura 7)

Las sccucncias de Jos ensavos de RACE-PCR vy su correspondiente analisis v alineamiento

no se incluven en este reporte por permangcer aun inconcluso

Figura 6. Productos amplificades por el ensayo RACE-PCR.
Con ¢l 10% de los productos del ensayo de RACE-PCR. Se corné un gel de agarosa al 1 5%  EI gel
se tifio con bromuro de etidio v se¢ corrio a 43 voltios duranie 120 min, en el carril 1 de izquierda a
derecha la muestra 1dentificada como pig 1-1, en el carrif 2 a muestra pig 1-2, en el carril 3 v 4 el
marcador de peso molecular en el carril 3 la muestra pig 2-1. en el carril 6 la muestra pig2-2 estas

bandas visualizadas fueron cortadas v purificadas v nuevamente reamplificadas por PCR
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Figura 7. Productos reamplificados por el ensayo RACE-PCR.
De izquierda a derecha cairil 1 muestra pig 1-1, carril 2 muestra pig 1-2, carril 3 y 4 marcador de

peso molecular Il v VIII, carril 5 muestra pig 2-1, carril 6 muestra pig2-2

4.5 - Ensayos de Southern Blot

En estos ensayos s¢ observa que [a hibridizacion a 42°C con la sonda marcada no se pieide
tanto en el control positivo (plasmido del gen Q9) v en las correspondientes muestras de DNA
genomico de cerdo (a excepeién de la muestra correspondiente al DNA de cerdo de Raza Meishan en
cuyos carriles 2 v3 comenzando de izquierda a derecha no se observa absolutamente ningun rastro de
hibridizacion) a pesar de las condiciones de astringencia utilizados para lavar la membrana a 50°C
(Figura 8) Al lavarse la membrana con las mismas condiciones detalladas anteriormente con la
variante de aumentar la temperatura de lavado a 60°C (Figura 9) la sefial de hibridizacion se sigue
conservando Finalmente la membrana fue lavada por tercera vez siguiendo el protocolo mencionado
pero aumentando la temperatura de lavado a 65°C' (Figura 10) ¥ aun en estas condiciones de

astringencia la sefial de hibridizacion se conservan
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Sonda Producto de RT — PCR : —
Hibridizaje a 42°C PRI Dot
Lavado a 50°C

SSCIXSDS1%

Figura 8. Ensayo de Southern blot
El DNA genémico fue digerido con dos pares de enzimas Sal I/ EcoRI'y con HinDIII / BamH 1 De
izquierda a derecha, en el carril I marcador de peso molecular en el carril 2 v 3 muestra cerdo
Meishan, en el carril 4 y 3 muestra 79, en el carrll 6 v 7 mucstra 80, en el carril 8 v 9 muestra ¢c, en
el carril 10y 11 muestra dd en el carril 12y 13 plasmido O v en ¢l caini] 14 y 15 plasrmdo (09 sin

digerir  La membrana se hibrido por 24 horas a 42°C y sc lavo a 50°C

]
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Sonda Producto de RT — PCR
Hibridizaje a 42°C

Lavado a 60°C
SSC1XSDS1%

e b, fepbErT
SR FiT R

S R S

Figura 9. Ensayoe de Southern blot
La misma membrana utilizada en el ensavo anterior se lav a 60°C  De izquierda a derecha, en €l
cartil I marcador de peso molecular en el cartil 2 v 3 muestra cerdo Meishan, en el carril 4 v 5
muesita 79, en ¢l carril 6 v 7 muestra 80 en ¢! cairil 8 v 9 muestra cc, en ¢l carn) 10 v 11 muestra

dd en el carril 12 v 13 plasmido Q9 v en ef carni] 14 v 15 plasmido (9 sin digerir
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Sonda Producto de RT - PCR
Hibridizaje a 42°C

Lavado a 65°C
SSCI1XSDS1%

Figura 10. Ensayo de Southern blot
Por tercera vez la misma membrana utilizada en los ensayos anteriores se lavo 63°C  De izquierda a
derecha. en ¢l carril 1 marcador de peso molecular cn el carrif 2 v 3 muestra cerde Meishan, en ¢l
carril 4 4 3 muestra 79, en el carril 6 v 7 muestia 80, en el carril 8 y 9 muestra cc, en el carril 10 3

Il muestra def en el carril 12 y 13 plasmido 9+ en ¢l carril 14 v 135 plasomdo (9 sin digerir
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5.- Discusién.

La posibifidad de scleccionar o producir cerdos genéticamente mds resistentes a la
cisticercosts seria una de las alternativas para contiolar csta enfermedad tanto en el ser humano como
en ¢l cerdo La determinacion genética de la susceptibilidad o resistencia se ha explorado
extensamentc tanto en enfermedades no infecciosas como diabetes (Mort e af | 2001), cancer (Susi
et af , 2001: Chappuis er af . 2001) como cn aquellas de clara ctiologia infecciosa (Skamene ef al |
1998) o parasitaria (Mackinnon ef of | 2000) Esta arca ha cobrado nucvas posibifidades ¢n cl
contexto de los avances de la genética v la biologia molecular  Asi, existe actualmente la tecnologia
necesaria para la identificacion de genes ligados a la resistencia v susceptibilidad en una amplia gama
de enfermedades en [as poblacioncs humanas s animales En un modelo de cisticercosts, se reportd
la existencia de diferentes grados de resistencia a la infeceidn por metacéstodos de Taenia crassiseps
en distintas cepas de ratones  Estudios ulteriores permitieron demostrar que la proteina Qa-2
(producto del gen clase [ no clasico del MHC denominado (09) participa en la capacidad de controlar
el nomero de parasitos presentes en la cavidad peritoneal de ratones experimentalmente mfectados
Esta observacion surgid de un primer estudio de asoctacion “linkage” v un estudio posterior en el
cual la transferencia del gene (09 transferia mavor resistencia a la cisticercosis murina (Fragoso et
al , 1991; 1996; 1998)

En poblaciones porcinas que se crian en areas endémicas a esta parasitosis, se ha observado
la presencia de cerdos altamente infectados v otros que solo presentan algunos parasitos  Estos
hallazgos son compatibles con diferencias innatas de resistencia y susceptibilidad a la cisticercosis
porcina causada por el metacéstodo de { solrum (Huerta er @l 2000)  Sin embargo. resulta
complejo distinguir cn estas poblaciones entre diferencias innatas y las resultantes de un diferente
tamafio de desafio  Los primeros expcrimentos que demostraron diferencias innatas en la
susceptibilidad a la cisticercosis porcina, se realizaron desafiando en condiciones equivalentes un
conjunto de 20 cerdos producidos en una granja scmitecnificada libre de cisticercosis a partir de
cerdas genéticamente heterogéneas (criolias)  S¢ observo que el 20% de los cerdos presentaban entre
800 v 1000 cisticercos mientras el testo de los cerdos presentd menos de 600 parasitos (Huerta ef al .
2000). Estas observaciones aunadas al gen de resistencia identificado en ¢l modele murino de

cisticercosis. alentaron la busqueda de genes homologes a 07 ¢ ©9 6 proteinas hortologas a Qa-2
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producto de la cedificacion de dichos genes en otras especies (Cao ef of . 1999) para en un estudio
ulterior evaluar su posible asociacion con la resistencia a la cisticercosis por [ solium

Entre las mctodologias implementadas para la busqueda de genes homodlogos sc han
reportado el use de ensayos de hibridizacion “Southern™ utilizando librerias tanto de DNA genomico
como de ¢DNA, estudios de "Northern Blot ' (Urasaki ef o/ 2000: Yamada e/ af . 2001) asi como ¢l
uso de fa PCR v RT-PCR para amplificar regiones homélogas de los genes buscados a partir de
DNA genémico v RNAm (Janatipour er o/, 1992, Qgasawara ¢f o/, 2001) También se han
utilizado ensayos dinigidos a la identificacién v caracterizacion de los propios fenotipos como
ensavos de FACS para identificar proteinas homologas (Muris ef o/, 1996 Tatebayasht et al ,
2001)

La busqueda de proteinas homdlogas a partii de proteinas conocidas ha sido una de las dreas
mas itensamente estudiadas por la biolegia computacional en la ultima década y actualmente existen
muchos programas disponibles para tales fines La identificacion de secuencias homologas de una
secuencia simple conocida involucra varnos ciclos de analisis especificos seguido de la revision de
bases de datos para identificar miembros adicionales de la familia de proteinas homologas  El primer
paso siempre ha sido usar la secucncia de la proteina conocida para compararla con las bases de
datos existentes para buscar una o mas secuencias homologas La estrategia a usar consiste en
escoger una tegion que pudiera ser conservada que de como resultados alineamientos locales lo cual
permite identificar las regiones o subsecciones que muestren un alto grado de similitud y que provean
la evidencia més fuerte a favor de la hipétesis de que pudiera ser un homologo, es decir que las dos
secuencias estén relacionadas una con ofra a través de la evolucion de una secuencia ancestral
comun

Durante ¢l desarrollo del presente trabajo se desarrollaron varias de las mencionadas
estrategias para la identificacion del posible gen homélogo a (09 en el cerdo, entre ellas ¢l uso de la
técnica de PCR. Southern Blot, FACS v RT-PCR  En un primer intento de busqueda de genes
homologos, en cste trabajo de tesis s¢ realizaron los alineamientos generales en las secuencias
reportadas en ¢l programa BLAST  En este andlisis fue notorio que los dominios alfa 1, 2 v 3
(codificados por los exones 2. 3 v 4) tienen un alto grado de conservacion centre los genes no clasicos
clase I del ratdn v tos genes clase [ del cerdo v demas genes clasicos v no clasicos en las diferentes
especics  Estudios previos han demostrado que de los genes clasicos reportados hasta ahora en el

cerdo. ninguno de ¢llos ha resultado a ser el homologo a los genes (07 6 09




Posteriormente. se¢ procedio a realizar ensavos de PCR con ¢l fin de que por medio de esta
técnica se lograra amplificar regiones compartidas particndo de que cntre las diferentes cspecies
existen regiones consenso entre fos genes clase I Por lo fanto la hipotesis de la existencia de regioncs
conservadas del SLA en ¢l cerdo v de los genes codificantes de [a proteina Qa-2 se contempld. Para
eflo se disefiaron oligonucleotidos a partir de alincamientos de diferentes genes relacionados al MHC
v que compartian regiones conservadas entic st a través de la cvolucion  Estos genes pertenecieron a
las especics de Xenopus laevis  especie evolutivamente muy algjada de los mamiferos pero que
conserva un rudimentarto MHC, Hemo sapierrs que representa un organisme cuve MHC ha sido
estudiado extensamente v cuvos dominios son conservados cntie si Mus muscudus quien representa el
organismo portador del gen de interés v cuvo gen pertenece al MHC v Sus scrofa cuyo SLA ha
evolucionado al ignal que en todos los mamiferos, cabe mencionar que en estos experimentos no se
obtuvieron amplificados al utilizar como templado el DNA gendmico Al analizar la informacion
obtenida parece factible que la ausencia de amplificacién resultara a consecuencia de que los
oligonucledtidos empleados fueron diseflados dentro de regiones pertenecientes a los intrones
(regiones no codificables de! gen v para las que no existe una presion gvolutiva que favorezca su
conservacion tanto en tamaino come en secuencia) Es posible, que por esta misma razon la
secuencias del conjunto de oligonucleotidos disefiados en estas regiones no hava encontrado su
contraparte o un lugar especifico para hibridizar utilizando como templado el DNA genomico del
cerde  Una causa alternativa es que la polimerasa utilizada no hava sido capaz de sintetizar cadenas
grandes de DNA  Asi ¢s factible que la ausencia de amplificados e¢n estos ensayos sea como
consecuencia de la imposibilidad de amplificacion de segmentos cxtenso de DNA aunque hubiera
existido una region homdloga en la secuencia del templado

Considerando estas observaciones se planted como estrategia de busqueda el uso de un
conjunto de oligonucleotidos disefiados a partir de las regiones codificaderas es decir de los exones
que son regiones cn donde existe ta presion evolutiva de ser conservadas tanto en secuencia ¢como en
tamario Al utilizar estos oligonucledtidos tampoco se logtaron productos de amplificacidn  Es
posible que en cstos ensayos la falta de amplificados se debiera a la utilizacion como templado del
DNA gendmico, nterrumpido quiza por intrones extensos. v que por la  utilizacion de

oligonuciéotidos disefiados en diferentes exones pudicnsen impedir la amplificacion de las regiones

especificas
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En una siguiente ctapa sc realizaron nucvos alineamientos con ¢f fin de disefiar nuevos
conjuntos de oligonucléotidos, con gencs pertenceientes al MHC tanto de Homo sapiens  Mus
msculus v Sus scrofa considerando que csta estrategia nos avudaria a superar ¢l obstaculo
presentado en las rcacciones anteriores, ademas, ¢l trabajar con un consenso en las regiones
correspondiente a tos exones codificantes para los dominios alfa 1, alfa 2. v alfa 3 de la molceula
Qa2 garantizaria que ¢l disefio de los oligonucléotidos resultaran en una mayor especificidad para
amplificar un posible homologo al gen de interés  Esta estrategia permitié también disefiar a partir de
la degeneracion de la moléeuta QaZ, oligonucléotidos degenerados para ¢l cxén 2 y para el exén 3 en
ambas direcciones  El término oligonucléotido degeneradoe se refiere a la diferente combinacion de
nucléotidos que codifican para un aminoicido determinado de acuerdo al codigo genético  Los
resultados mostraron que la amplificactén de productos era posible Sin embargo, aun persistio la
identificacion de regiones que no mantuvieron la similitud csperada con moléculas del MHC
Analizando esta informacion consideramos que el uso de DNA genomico como templado abria la
posibilidad de que existicra una posible inespecificidad de los oligonucledtidos exhibida ante €] gran
tamafio del genoma del cerdo  Con el propésito de reducir posibilidades de amplificaciones
inespecificas, estos oligonucledtidos se utilizaron para el tamizaje de una libreria de cDNA generada
a partir de linfocitos de cerdo haplotipo c¢ v dd  Se seleccionaron tres amplificados que fueron
clonados y secucnciados v que revelaron la inexistencia de relacion con la familia def MHC.
considerando estos resultados, es factible que el uso de oligonucledtidos degenerados por si mismos
hayan implicado asociaciones no especificas

Después de la utilizacion de las diferentes estrategias mencionadas, los primeros resultados
promisorios comenzaron a obtenerse con ta utilizacion de la téenica de RT-PCR, resultados que se
detallan en esta tesis La estrategia utilizada se modificé considerando que la utilizacion de
oligonucledtidos degenerados en regioncs especificas del gen de interés, podia aumentar la
especificidad de estos oligonucledtidos, si se utilizaba como templado RNAm de linfocitos de cerdo,
tipo celular en donde en el ratén se expresa mas importantemente dicho gen v que por lo tanto se
esperaba que €l patron de cxpresion también se conservara en el cerdo  Asi, se utilizo como templado
¢l RNAm de linfocitos provenientes de sangre periférica dc un cerdo cisticercoso genéticamente
heterogéneo de una comunidad endémica  Como control positivo se utilizé RNAm de linfocitos de
bazo de ratén de la cepa C37BL/GT (expresa el gen de interés. Q07 v 09) Como control negafivo se

incluvéd una reaccidn semejante pero sin templado  En ¢stos cnsavos se obtuvo un amplificado
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correspondiente a 148 pb aproximadamente  El producto fue clonado v sccuenciado B analisis de
la sccuencia revelo un alto grade de similitud con los genes del SLA, en especial con el gen Q9
murtno v cn general con genes del MHC clase T de diferentes especies animales  Es de interés que la
homologia obtenida si bien es muv alta comparada con la secuencia de 09 | no es idéntica ni lo es
con ninguno de los genes de MHC porcinos reportados a la fecha  El alincamicnto de la secuencia
amplificada v su comparacion con la region correspondiente al cxon 2y 3 del gen (29 murino indico
que en la secuencia cbtenida existia un correspondiente cn similitud unicamente en la regién del exon
21 no incluia ninguna similitud en la regidn del exén 3 Asimismo el alingamiento realizado con la
secuencia de aminoacidos correspondid exclusivamente a la region codificante del exon 2 del gen Q9
murino v no se observo relaciéen de simulitud cntfe los amincacidos predecidos con la secuencia de
aminoacidos codificados por el exon 3 a pesar de que para obtener este amplificado se utilizod un
oligonucléotido disefiado a partir de la secuencia degenerada de una regidn &specifica del gen Q9
murine  Este resultado implica que exista una inespecificidad en ¢l amplificado con el uso de
oligonucleotidos degenerados, sin embargo la secuencia amplificadatal como lo revelan los
alineamientos v comparaciones mantiene un alto grado de conservacion con las moléeulas del MHC
en diferentes especies incluvendo el SLA  El producto amplificado tiene una elevada similitud a las
moléculas ciasicas v la secuencia deducida presenta similitud a los dominios conservados de las
moléculas del MHC La revelacion de si estamos ante un gene homdlogo a J¢ requiere completar la
secuencia identificada para su posterior analisis La secuencia amplificada en ¢l ensayo de RT-PCR
usandc RNA de linfocitos de cerdo se alined en el programa BLAST v se observé que dicha
secuencia tiene una gran similitud con los genes clasicos reportados en la base de datos reportadas en
el National Center for Biotechnology Information (http://www ncbi nlm nih gov/)

Los alincamientos realizados con la secuencia de nucléotidos del amplificade con la
secuencia de nucléotidos del exon 1-3 del gen Q09 reveld que de las 148b alineadas existe una region
que tiene su cortespondiente similar en dicho segmento, habiendo 110b similares en una region de
120b, lo que representa una similitud en esta zona del 853% con el gen 09 murino  Con respecto a la
similitud que guarda esta secuencia con genes peitenecicntes al SLA existe una region en la cual
126b de 137b alincadas ticnen su correspondiente, lo que representa hasta un 91% de stmilitud  Esta
misma secuencia de nucléotidos fue alincada en cl programa BLAST BASIC v en el alineamiento

general se observo una similitud entre el 89% v 91% con secucncias de genes del MHC en diferentes

£Species
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Los alincamientos realizados con la sccuencia amplificada en ¢l programa CLUSTAL
(http://dot imgen bem tme edw: 933 I/multi-align/multi-align html) sc realizo entre la secuencia de
aminecacidos del producte amplificado por cl ensaso de RT — PCR v la secuencia de aminodcidos
correspondiente al exén 1-3 del gene (9 murine reportada en ¢l Genebank (NCBI) La secuencia
obtenida fue traducida utilizando los tres diferentes marcos de lectura y ¢l programa DNAMAN
Estas secuencias se alinearon a la secuencia de aminodcidos correspondiente al producto codificante
del gen ()9 murino (molécula Qa-2 ) En el alineamiento con la secuencia de aminoacidos existen 32
aminoacidos que tienen su cortespondiente en la secuencia de O¢ de 30 aa lo que representa un 80%
de similitud en csfa region. Esto resulta de especial interés para diferenciar entre genes hortolélogos
v homologos

En este sentido, debemos considerar que la region que codifica para las moléculas del MHC
en las diferentes especies animales han evolucionado a partir de un ancestro comun  Esto no implica
que los genes que codifican para moléculas del MHC, asi como para los genes que codifican para las
moléculas de clase 1 no clasicas, hayan pasadoe en general por este mismio proceso evolutivo, como se
ha reportado en ¢l pasado (Wei ef o/, 1999) Asi, aunque existen evidencias reportadas de posibles
genes homdlogos a este tipo de moléculas entre las especies, en la mayoria de los casos se trata de
moléculas hortologas es decir agquellas moléculas que no teniendo un origen evolutivo en comun,
conservan una estructura o funcidn semejante entre las diferentes especies En el caso de las
moléculas clase T no clasicas, es factible que éstas al igual que gran parte de los genes v moléculas
del MHC, hayan evolucionado por la duplicacion de genes dentro de los organismos pertenecientes a
las mismas especies es decir que estos genes sean parologos y no homologos (Klein ef af |, 1998)

Aunque aftrmar que el producto obtenido sc trata de un segmento correspondiente a una
molécula del MHC o SLA clase I es aventurado, los resultados obtenidos sugicren que esta secuencia
corresponde a un fragmento de secuencia perteneciente a fos genes del SLA, independientemente de si
cste ¢s un gen funcional o no  Por lo tanto, es nccesario conocer la secuencia total del gen respectivo
fo cual se pretende lograr a través de ensavos de RACE-PCR utilizando la secuencia obtemda para
diseflar oligonucledtidos cspecificos para cste scgmento v asi amplificar una region especifica v de

consenso con los genes clasicos va reportados cn esta cspecie
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6.- Conclusiones y Perspectivas.

Los alincamientos que se efectuaron de la secuencia de nucléotidos del amplificado obtenido
por la técnica de RT — PCR con la secuencia de nucléotidos del exon 1-3 del gen Q9 mostié que de
las 148b alincadas existe una regién que tiene su correspondiente simifar en dicho segmento,
habiendo 1 10b simifarcs en una regién de 129, lo que representa una similitud en esta zona del 85%
con el gen P9 murino  La relacion que guarda esta secuencia de hasta un 91% de similitud con genes
pertenecientes al SLA v la exstencia de una similitud entre el 89% v 91% con secuencias de genes
del MHC en diferentes especies la seflala como una secuencia de interés  Por otra parte las
comparaciones realizadas de la secuencia amplificada que se llevd a cabo entre Ja secuencia de
aminoacidos correspondiente a los exones 1.2 v 3 del gen Q9 murino reportada en el Genebank
(NCBI) demostrd que existen 32 ammoacidos que tienen su correspondiente en la secuencia
codificadora del gen Q9 de 50 aa lo que representa un 30% de similitud en esta regién  Por lo tanto
estos resultados abren la posibilidad de contemplar la existencia de un correspondiente gen o genes
homoélogos a los genes 06 — 09 responsables de la codificacion de la molécula Qa-2 o al menos de
una secuencia relacionada al MHC que pudiera ser de un gen o genes aun no reportados  Esto es de
relevancia va que permitiria identificar genes involucrados en esta homologia, continuar con su
correspondiente caracterizacion, asi como realizar estudios ulteriores de expresion y de la relacion
que guarda en especial con ¢l SLA porcmo

Ei conocimicnto de los extremos del gen hacia la region 3" v 37 nos daran la pauta para
descartar o corroborar si la secuencia obtenida se trata de una secuencia similar al gen (J9 murino y
si esta corresponde a un posible homologo en el cerdo, o s1 esta secuencia también corresponde a otro
gen no reportado  Esta informacion permitiria ampliar el conocimiento al respecto de la composicion

del SLA\ establecer las bases para ¢l andlisis de sus funciones en esta especie
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7 - Apéndice.
Reactivos y soluciones utilizadas.
Agarosa 7%-1.5%
Se aforo con TAE 1X
Bromuro de Etidio
Smg/100ml
Buffer de carga.
Azul de bromofenol 0 25%
Xilenciancl 0 23%
Ficoll 13% en agua
Bulfer de lisis de células rojas (BLCR)
Tris (pH 7 6) 10 mM
MgCl, 3mM
NaCl 10mM
Buffer de lisis de céhzlas blancas (BLCB).
Tris {(pH 7 6) 10 mM
EDTA (pH 8 6) 10mM
NaCl 10mM
SDS 02%
Proteasa (Protemasa K) 200ug/ml
Solucion de Prehibridizacién.
SSC 6x
0 5% SDS
100ug/m] DNA de Esperma de Salmaén (SIGMA)
50% de Formamida
Solucién de Hibridizacion.

Solucion de prehibridizacion mas sonda con marca radioactiva.



SSC 20x
Disohver: 175 3 g de NaCl, 88 2 g de Citrato de Sodio en 800 ml de H,O  Ajustar ¢l pH a
7 ( con unas gotas de ura solucion 10N de NaOH  Ajustar ¢l volumen a 1000 ml con H,0Q

Colocar en alicuotas v csterilizar por autoclave

TAE 50x

242¢ Tris base

57 1 ml acido acético glacial

100 ml 0 5 M de EDTA (pH 8 0)

Aforar a 1000 ml con H-O

TE
Tris (pH 8) | mM
EDTA (pH80) 1 mM
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8- Anexo 1

Comparacion de la secuencia obtenida con el vector.

VecScreen

BLASTN 2.1.2 [Nov-13-2000}

Reference:

Altschul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schaffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (19%7},
"Gapped BLAST and PSI-BLASI: a new generatlon of pretein database search

programs™, Nucleic Acids Res., 25:3389-3402.

RID: 985726466-68966-4918
Qguery=
(750 letters)

Database: UniVec (build 3.2}
2113 sequences; 539,198 total letters

If you have any problems or questicns with the results of this search

please refer to the BLAST FAQS

Distribution of Vector Matches on the Query Sequence

1 127

Match to Vector: Strong Maoderate Weak

Segment of suspect origin:

[]

Segments matching vector: Strong match: 236-745 Suspect origin: 746-750
Alignments
»gnliuv|¥X65308.2:1-135 Cloning vector pGEM-5ZL(+)
Length = 135
Score = 150 bhits (75), Expect = 1e-33
Identities = 75/75 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 236 gcggocgoctgcaggtcecgaccatatgggagagetcccaacgegttggatgecatagettga 295
LT TR AR Rt bt b bbb e h e b el
Sbjct: 61 gcggcocgectgcaggtegaccatatgggagageteccaacgegttggatgoatagettga 120

Query: 296 gtattctatagtgte 310
VLI EIE b
Shjct: 121 gtattctatagtgtc 135
Database: UniVec (build 3.2)
Posted date: Nov 10, 1899 4:09 PM
Number of letters in database: 539,198
Number of sequences in database: 2113
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Alineamiento gener al de la secuencia de nucléotidos obtenida.

BLASTN 2.1.2 [Nov-13-2000]

Reference: Altschul, Stephen I., Zhomas L Madden, Alejandro A. Schiffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webbk :Hller, and David J. Lipman (1997},
"Gapped BLASI and PSI-BLASI: a nei: generation of protein database search
programs", Nuclelc Acids Res. 25:323885-3402.

RID: 985728105-22638-5550

Query= (148 letters})

Database: nt 823,865 sequences; Z,%81,440,623 total letters

If you have any probklems or questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs

Taxonomy reports

Distribution of 111 Blast Hits on the Query Sequence

Color Key for Alignnent Scores

thapseq_ D
0 50 100 150
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Sequences producing significant al:gnments:

{bits) Value

gb|AF074434.1|AF074434 Sus scrofa #34 MHC c<lass I antigen 2... 184 le-44
gb[AF074431 1]AF0/4431 Sus scrofa HlZ2 MHC class I antigen 2. .. 184 le-44
gb|AF074428 1|AE074428 Sus scrofs 303 MHC class I antigen 2... 184 le-44
gb|AF074425.11AF074425 Sus scrofa Z01/28 MHC class 1 antige. .. 184 1e-44
empAJ131112.1]55C131112 Sus screfz MHC class 1 SIA genes, IEE le-44
emb}Z297381.1155297381 Sus scrofa SLA-2 gene, exon 2 (partial) 184 le-44
gb|AF074432 .1 |AF074432 Sus scrofa 212 MHC class I antigen 3... 176 3e-42
gbiAF074429. 1|AFC74429 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 3... 176 3e-42
emb | 297384.1(55287384 Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial) 176 3e-42
gb|AF074426. 1 |AF074426 Sus scrofa H01/28 MHC class T antige. .. 168 Ge-40
ghlAF014004,1|AFC14004 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl4... 168 6e-40
gh|AF074433.1|AF074433 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1... 157 2e-3%
ghiAF074430.1i1AF074430 Sus scrofa H1Z MHC class I antigen 1. .. 157 2e-36
gb|AFC74424 1|AF074424 Sus scrofa H01/28 MHC class I antige... 157 2e-36
emb |AJ251829.11535C251829 Sus scrofa MHC class I SLA genomic... 157 2e-36
gh|AF014006 1|AF014006 Sus scrofa !MHC class I antigen (PD14... 153 4e-35
gb|AF014003 1[AF014003 Sus scrofa MHC class I antigen (PC1}.. 153 4e-35
gb[AFO0007/3.1[$3PG2I01 Sus scrofa MHC class I SIA-PGZI (all... 153 4e-35
gb|M59750. 1} PIGMICAAR Pig MHC class I gene {(d haplotyps) 153 4e-35
db3 1ABDO0SE08.1{AB0086C8 Bos taurus gene for MHC class I hea. .. EEE le-34
gb!U07669.1{FCU0766% Felis catus clone FLAA23 major histoco .. 151 1le-34
dbi|AB012099 .1{aB0130%9 Bos taurus mRNA for MHC class I hea... 151 1le-34
dbj [ABGO08647 1|ABB0B647 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. . 1517 le-34
dlj [AB0O08593.11AB008593 Bos taurus mRNA for MHC class I hea .. 151 1e-34
gb|AF055348. 1]AF055348 Diceros bicornis miner clone DibiUB*... 147 2e-33
gb|AF055347.11AF055347 Diceros bicornis minor clone DibiUB*. .. 147 2e-33
emb | X92870.1{BTJ3P]1 B.taurus mRNA for JSP 1 protein Eij 2e-33
dbj [AB008€10.11AB008610 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. . . 147 2e-33
ghiM85410.1|EQMHCI2Z Equus caballus thoroughbred pcDNAL-1/29... 145 Ge-33
dbj |AB008620.1|ABOCE620 Bos taurus gene for MHC class I hea. .. 145 9e-33
dbj |ABO08591.1|ARJ0859]1 Bos taurus gene for MHC class I hea... 145 B%e-33
db]j |AB009359. 1|ABO0S359 Bos taurus gene for MHC class I hea... 143 4e-32
dbij {AB0O08621 .1 |ABGOB621 Bos taurus gene for MHC class I hea. .. 143 4e-32
dbj |AB0O0860S.1]AB008BE0Y Bos taurus gene for MHC class I hea... 143 4de-32
emb|Y¥09208.1{BTMHCD184 B.taurus MEC class 1 protein molecul... 143 4e-32
gb|U07667.1|FCUCT667 Felis catus clone FIAAL major histocom. .. 143 4e-32
dbj |ABC08644.1{AR00BE44 Bos taurus mRNA for MHC class I hea... 143 4e-32
dbj |AB008622.1|AB008622 Bos taurus mRNA for MHC class I hea .. 143 4e-32
dby |ABOOB594.1|ABJ08584 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. .. 143 4e-32
dbj |AB008578.1|AB008578 Bos taurus mRNA for MHC class I hea... 143 4de-32
gb|Me9206. 1| BOVMHAWA Bovine MHC class I AWL0 mRNA (haplotyp... 141 le-31
gb|UQ7€73 1| FCUD7673 Felis catus clene FIAX10 major histoceo. .. 141 de-31
ghlU07676¢ . 1|LPUDTE76 Leopardus pardalis clone LPAI&SJ major. .. 138 6e-31
gh|U07675. 1} LPURJ6T75 Lecpardus pardalis clone LPAIESI major. .. EEE ce-31
gb|AF074427 . 1|AF074427 Sus scrofa H0O3 MHC class I antigen 1... 137 2e-30
gb|AF014001 . 11AF014001 Sus screfa MHC class 1 antigen (PAI4... 137 2e-30
gb!AF000075.1185PG5I01  Sus scrofa MHC class I SLA-PGSHI {(all... 137 2e-30
dbj|AB008619.1|AR008619 Bos taurus gene for MHC class T hea 137 2e-30
emb | X72892.1|ECMHCRE  E.caballus EZMHCE4 mRNA 137 2e-30
gb|M24090.1|BOVMHLA Bovine MHC cliass I lymphocyte anftigen m 137 2e~30
gb|T.02832.1|BOVMHCIA Bovine MHC class I related mRNA sequence 137 2e-30
gbiM21044.1 | BCVMHBOLA Bovine MHC class I BolA gene, complet. . 137 2e-30
dbi JABOOBE39.1|AB008639 Bos taurus mRNA for MHAC class I hea. .. 137 2e-30
dbj |ABO0B592.1|ABOOB592 Bos taurus mRNA for MHC class I hea .. 137 2e-30
gb|U030%4.110AU03094 Ovis aries MiC class I allele ShC mRNA. .. 137 2e-30
gblAF014005.1|AF014005 Sus scrofa MHC class I antigen (PD1}... 135 9e-30
dbj |AB0O0B583.1|AB008583 Bos taurus gene for MHC class I hea .. 135 9%e-30
gbIM21057.1[PIGMHCTA Pig MHC class I PDl major transplantat... 135 9e-30
dbj |ABO08584.11AB008584 Bos taurus mBNA for MHC class T hea 135 Se-30
gblU52117.1|5FUS2117 Saguinus fuscicollis MHC class I proce .. 131 le-28
gb[U03093.11CAU03093 Ovis aries MHC class I allele ShN mRNA. . 131 1le-28
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gb|AF205430 . 1|AF205430 Equus asinus clene pCRZ.1-1989A MHC 128 b5e-28
gb|AF118892 1]AF118892 Pongoe pygmaeus MHC class I antigen P,.. 129 5e-28
gh|AF004918.1(AF004918 Saguinus ocedipus MHC class I antigen... 129 5e-28
emb [AJ278489.1|HSAZ278489 Homo sapiens partial HLA-B gene fo. .. 129 5e-28
gb|AF288703.11AF288703 Fapio cynocephalus MHC class I antig.., 127 2e-27
gb |AF058916.1[AF058916 Saguinus ocedipus MHC class I protein. . . 127 Z2e-27
gbiU35627.1|PEU35627 Papic hamadryas anubis MHC class I B a... 127 2e-27
emb | 297397.1155297397 Sus scrofa SIA-9 gene, exon 2 (partial) 127 2e-27
dbj |ABO0OE604. 1| ABOO8BEDS Bos taurus gene for MHC class I hea... 127 2e-27
gpi{ME3947 .1 [ SOEMHISOB S.oedipus MHC class I SO-8 mRNA 127 Z2e-27
gb|IM63953. 1| SOEMHISOS S.oedipus MHC class I S0O-5 mRNA 127 2e-27
gbM63948. L[SOEMEISO17 S.oedipus MHC class I SO-17 mRNA 127 2e-27
ghb[M3347€ . 1]S0EMHCIB S . cedipus MHC class 1B protein mRNA, c. 127 2e-27
gb[M33475. 1| SOEMHCIA S.oedipus MHC class IA protein mBNA, <... 127 2e-27
emb | ¥09206. 1 |BTMHCD162 B.taurus MHC class 1 protein molecul. 125 9e-27
dbj |[ABO0O8641.1]AB008641 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. .. 125 9e-27
gb|AFO74435.1|AF074435 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 3. .. 123 3e-26
gb|M26318 . 1ICATMHCIGLA Felis catus MHC class I cell surface. 123 3e-26
emb|X71809, 1|ECMHCHC E.caballus mBNA for MHC class I heavy 123 3e-2¢
emb | X79890. 1} ECMACBL FE.caballus EQMHCB] mRNA 123 3e-26
gb|UC7670.1|FCUQTETD Felis catus clone FLAAZ4 major histeoco. .. 123 3e-26
db3 |ABO08626.1|AB0DBE2S Bos taurus mRNA for MHC class I hea.. . 123 3e-2¢
gp|AF323851 . 1|AF32385151 Homo sapiens MHC class I antigen (... 121 1e-25
gb|AF303101.1]AF30310181 Homeo saplens MHC class T antigen (... 121 le-25
gb[AF146094.1|AF146094 Marmota monax MHC class I antigen (M. .. 121 le-25
gb|AF226838,1|AF22683851 Homo sapiens MHC class I antigen (... 121 1e-25
b 1AF106628. 1 |HSHLAGGEL Homo sapiens MHC class I antigen HL. .. 121 1e-25
gblAF111102.1|MMHC214016 Mus musculus major histocompatibil. .. 21 1e-25
emb | AJ309573.1HSAZ09573 Homo sapiens HLA-B gene for MHC cl. .. 121  1le-25
gb|US58643.1[ESB40MD1  Human MHC class I antigen HLA-B (HLA-B... 121 1e-25
gblU93515.1|HS540011V]l Homo sapiens MHC class I antigen HLA-. .. 121 1le-25
emb|Y16636.1|HSA16€36 Homo sapliens MHC class I HIA B exon 2. .. 121 1le-25
emb |AJ277845.1|HSA277845 Homo sapiens partial HLA-B gene fo.. . 121 1ie-25
gb|US7392.11MMUS7392 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2... 121 le-25
emb|Y15840.11HOS515840 Homo sapiens HLA-B gene B40 allele, =... 121 1e-25
gblU31971.1]HSU31971 Human MHC class I antigen HLA-B precur.. . 121 le-25
emb [X03211.1 | MMMHOBG1 Mouse MHC Qa2 region Q8 gene for clas... 121 1le-25
dbi |AKO13097.1|AKD13097 Mus rusculus 10, 11 days embryeo cDN. .. 121 1le-25
gbiM32320.1|HUMMHCAG Human MHC HIA protein, allele B37, com. . 121 le-25

En los siguientes alineamientos es notable que aparecen sccucncias relacionadas al MHC en

diferentes especies incluvendo las secuencias del SLA
Alignments
>gb |AF074434 1|AF074434 Sus scrofa H34 MHC class 1 antigen 2 mRNA, partial cds
ILength = €59
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttogtgoggttogacagogacgecccaaatycaaagacggag 89
RN e R R N N R N AN iorr
Shijct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtygeyggticgacagegacgececcaatecygcggatggay 62

Query: 90 ccgegggogeaytggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgeggaac 149
R RN N R R R R R RN
Sbhjct: €3 ccgcgggcgeogtggatagagaaggaggygcaggagtat tgggatgadgagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 16¢
Porebirrer il
Shict: 1223 gccatgggcagegeaca 139
>gb|AF074431 . 1{AFCT74431 Sus scrofa HIZ MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds
Length = 190
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
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Identities = 126/137 (91}
Strand = Plus / Plus

Query: 20 tacgtggacgacacgcagttocgtyeggtitogacadcegacgoeeceaaatygcaaagacggag 89
RN R e R N N RN NN N RN
Shjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcegtigoggticgacagcgacgcocceccaataecygeggatyggayg 62

Query: 90 ceogcgggegecagtggatagagaaggaggggeagdgagtattgggatocgygagacgeggaac 149
NN R N N N N N N R NN A
Shjct: 63 cegeggygogocgtggatacagcaggaggggcaggactattgggategggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 168
SRR EE NN NEREN.
Sbjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AFQ74428 1[AF074428 Sus scrofa HO3Z MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds
Iength = 659

Score = 184 bits (93), Expect = le-44

Identities = 126/137 (91%})

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcogtgoggttcgacagcgacgccoccaaatgcaaagacggag 89
R R A R NS N Pl
Skhjct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgcggttecgacagacgacgceccecaatcogoggatyggag 62

Query: 90 ccgcgggegcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac 149
PEEErree e ettt terrs e b rinr il
Sbjct: 63 ccgocgggcgcegtggatagagaaggaggyggcaggagtattgyggatgaggagacgecggaaa 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PEELIITIED BELEEE
Skjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AFQ74425.1|AF074425 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 2 mRNA, partial

cds

Length = €59
Score = 184 bits (93}, Expect = le-44
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggticgacagcgacgceccaaatgcaaagacggag 89
PIPELT vy et b r i ed g e res e bs ey (1 NN
Shjct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgoggttcgacagegacgeoeccaateogegyatggayg 62

Query: 90 ccgogggcgecagtggatagagaaggaggggecaggagtattgggatcgggagacgeggaac 149
N N N R R R R R R R RN
Sbijct: 63 ccgogggcgocgtyggatacageaggaggggeaggactattgggatecgggagacgecggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PLEEEREEED miher
Skhjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 138
>emb |AJ131112.1155C131112 Sus scrofa MHC class I SLA genes, haplotype HOl, clone
BAC 490B1L0Q
Length = 154867

Score = 184 bits (93), Expect = le-44

Identities = 126/137 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgeagttcocgtgoggttogacagegacgecccaaatgoazagacggayg 89
Phbrrareirrirberrrseeerrr et reertirer bl L
Shjct: 75894 Ltacgtggacgacacgcagttogtgocggttogacagegacgeccccaatcogeggatggayg 75953

Query: 90 cecgegggoegeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgeggaac 149
R N R N N AR AR R RN,
Shict: 75954 cegogggcgocgtggatacageaggaggggcaggactattgggatecgggagacgeggaas 76013

TS CON
PALLA DE ORIGEN|

' - —-—W-&W““

,,,‘cw--@ls-“"'



Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
FEETIrryr rhrrdd
Sbjct: 76014 gtcatgggcagogeocaca 78030
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identities = 125/137 (81%}
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttogacagcgacgoccacaaatgcaaagacggag 89
' RN AR R AN AR RN N e
Sbhbjct: 581le6 tacgtggacgacacgceagttegtgeggttcgacagegacgoceccgaatcegeggatggag 568225

Query: 390 cocgegggageagtyggatagagaaggaggggcaggagrattgggategyggagacgeggaac 149
_ RN N RN PEEirirerriny
Sbjct: 58226 ccgegggcgccgtggatragagoaggadgggeaggagtatigggatgaggagacgeggaac 58285

Query: 150 gtcatgggcatcgeaca 16
L eerr it
Sbjct: 58286 gccatgggcagcegoaca 58302
Score = 127 bits (€4), Expect = 2e-27
Identities = 109/124 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttecgacagegacgcceccaaatgecaaagacggay 89
I I T T B O IR
3bjct: 36563 tacgtgaacgacacgcagttcgtgaggttcgacagogacgccccgaatecgeggatggag 36622

Query: 90 cocgogggogcagtggatagagaaggaggggeaggagrattgggatcgggagacgeggaac 149
R R A N A R A R A R E R R
Shjct: 36623 ccgcgggcgecgtoegatggageaggaggggcaggagttttgggatcageagacgeggaat 36682

Query: 150 gtca 153
LT
Sbict: 36683 gtca 36686
Score = 95.6€ bits {48), Expect = Be-18
Identities = 99/116 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttegtgeggttcgacagegacgecccaaatgeaaagacggagee 91
R R R R N N e N A R A
Sbijct: 20290 cgtggacgacacgcoegtiggtgocggttegacagegacgceccggaageccaggaaggages 20349

Query: 92 gocgggcgeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgggagacgegga 147
it PLrrrrrerr ety e Prerrrtrenl
Sbjct: 20350 gegggcatggtggatagageaggaggggccggagtattgggacgaggagacgegga 20405
Score = 61 .9 bits (31), Expect = le-07
Tdentities = 112/13% (80%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacygcagttcgtgeggttcgacagegacgecccaaatgeaaagacyggag 69
T T I 2 I A D A B AR
Sbhjct: 94282 tacgtggacgacacgcaactcatgaggttcegacagegacgececgaatecgagygtggay 24341

Query: 90 ccgogggcgeagtggatagagaaggaggggeaggagtrattgggatcgggagacgoggaac 149
[ BT T I N S N R PUEPTERRErEdb e Lo brrend f
Skbjct: 94342 ctgcggoocgtegtggatggagoagcaggggocagagtattgggatectgaacacgegggge 94401
Query: 150 gtcatgggcatcegecacaaa 1g8
Pt b b el
Shijct: 94402 gtcaaggacaccgcacasa 284120
>emb | 297381.1(55297381 Sus scrofa SLA-2 gene, exon 2 (partial)
Length = 271
Score = 184 bits (93), Expect = l=-44
Tdentities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

30




Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgocggttcgacagegacgeoccaaatgeaaagacggayg 89
O T O I O O S I O O O A NN
Sbjct: €8 tacgtggacgacacgcagticgtgeggttcgacagcgacgeccecaatecgeggatggag 127

Query: 90 ccgegyggedcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac 149
) R N A A R R R RS |
S5bijct: 128 ccgegggegecgtggatacagecaggaggggeaggactattgggategggagacgeggaac 187

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
POLririner it
Sbjct: 188 gtcatgggcagogcaca 204
>gb|AF074432 . 1]AF074432 Sus scrofa H1Z2 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds
Length = 659

Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42

Tdentities = 125/137 (913}

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgecggtlcgacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89
R N N N NN AN RN N LT
Shijct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttecgacagecgacgeccccgaatecgeggatyggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgeggaac 149
AR RN N N AR A N AR R R RN
Skjct: 63 ceogegggegecghbggatagageaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Eorbrrrrer LHinnd

Shjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139

>gb |AF074429.1|AF074429 Sus scrofa HO3 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds
Length = €59

Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42

Identities = 125/137 (921%)

Strand = Plus / Plus

Query: 320 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttocgacagcocgacgocccaaatgecaaagacggag 89
N 2 2 I T O I A A O LT
Shict: 3 tacgtggacgacacgcagttogtygcggttaegacagegacgecccgaatecgeggatggayg 62

Query: 90 ccgegggegeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgoggaas 149
RN R N N N AN RN
sbjct: 63 ccgegggegecgtggatagagecaggaggggcagyagtattggyatgaggagacygeggaas 122

Query: 150 gtcatgggcatcgecaca lés
el i
Shijct: 123 geccatgggcagogecaca 139
>emb|7297384,1155297384 Sus scrofa SIA-3 gene, exon 2 (partial)
Length = 271
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identities = 125/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcgacagogacgeccccaaatgcaaagacggag 89
20 T T O 0 I O A O O S T RN
sbhjct: 68 tacgtggacgacacgcagttegtgoggttegacagegacgecocgaatecygeggatggag 127

Query: 90 ccgcgggogcagtrggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgggagacgeggaac 149
RN R A RN R RN N PEEETERIELIT
Sbjct: 128 ccgegggeogocgtggatagagcaggaggggeaggagtattgyggatgaggagacgocggaac 187

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Porerrrert pilld
Shjct: 188 goccatgggcagcgeaca 201

v



>gb|AF074426.1[AF074426 Sus scrofa HO01/28 MHC class T antigen 3 mRNA, partial
cds

Length = 659
Score = 168 bits (85), Expect = te-40
Identities = 118/129 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagbteogtgoggticgacagocgacgeeccaaatgeasaagacggag 89
PLTTERE LR r et bbb i bt bbb it | PEobiid
Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttcgacagegacgeoececgaateegeggatggayg 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattygggategggagacgeggaac 149
R N N R R R A N AR FR R AR RN
Sbjct: &3 ccgeogggogccgtggatagagcaggaggggocaggagtattgggatgaggagacgeggaas 122

Query: 150 gtcatgggce 158
i
Shjct: 123 gecatggge 131
>gb|AFQ014004.1]AF014004 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl4}) mRNA, complete cds
ILength = 1085
Score = 168 bits {(85), EXpect = 6e-40
Identities = 106/113 (93%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcghtgcggttcgacagegacgoccccaaatgcaaagacggag 88
PRSI R e i e e ee et ety b rret e i i
Shjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagecgacgocecgaatecgcggatggag 210

Query: 90 ccgegggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagac 142
(R N R N R R R R R R N R A

Sbict: 211 ccgogggcgccegtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 263

>gb|AF074433.1|AF074433 3us scrofa H34 MHC class I antigen 1 mRNA, partial cds
Length = €58

Score = 157 bits (79), Expect = 2e-36

Identities = 108/119 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgecggttcgacagegacgecccaaatgecaaagacggag 89
PLOT bbb bbb ety bl tei A
Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagitcgtgcggttcgacagegacgoocccaatcegoggatggag 62

Query: 90 ccgogggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgggagacgeggaa 148
ELULra it e A Lrrreer e pr bbb e i bt
Skjct: &3 cecgegggegocgtggatacagcaggagggygcaggactattgggatecgggagacgeggaa 121
>gb|AF074430.1/AF074430 Sus scrofa H1Z2 MHC class I antigen 1 mRMA, partial cds
Length = 659
Score = 157 bits (79), Expect = Ze-36
Identities = 108/118 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttegacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89
PErrp i bbbt eretrrerrirerrrl i PEoLrtd
Sbjct:r 3 tacgtggacgacacgcagttocgtgeggttcgacagegacgececcaatccgeggatggag 62

Query: %0 ccgeggdegcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacygcggaa 148
R N R N N RSN |

Shjct: €3 ccegegggoegocgtggatacagoagyaggggcaggactattygggategggagacgeggaa 121

>gb!AF074424 . 11AF074424 sSus screofa HOL1/28 MHC class I antlgen 1 mRNA, partial

cds

Length = 659
Score = 157 bits (78), Expect = Ze-36
Identities = 109/11% (81%}
Strand = Plus / Plus



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgigoggticgacagcgacgecccaaatgcaaagacggag 89
O T O T I T O R O A 1T
Shjct: 3 tacgtggacgacacgecagtitcgtgcggttegacagegacgecocecaateccgeggatggay 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacgecggaa 148
Pratrrrer e rrer bl b PEr et b TR i ety
Shjct: 63 ccgogggogecgtggatacageaggaggggoaggactattgggategggagacgoggaa 121
>emb|AJZ51828.1|38C251829 Sus scrofa MHC class I SLA genomic region, haplotype
HOl, clone BAC 207G8
Iength = 152211

Score = 157 bits (79}, Expect = Ze-36

Identities = 105/119 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacdgacacgcagttcgtgeggttacgacagecgacgccccaaatgcaaagacyggayg 89

O I T U T T T A O O I A Frorinl
Sbhict: 145040 tacgtggacgacacgcagttogtgoggttegacagegacgacaccaateegoggatggay
145099

Query: 90 cocgogggcgcagtggatagagaaggagggycaggagtattgggatcgggagacgeggaa 148
FEEELTLELE B0 e B PRt bbb e
Sbict: 145100 ccgcgggogcocgtggatacagoeaggaggggeaggactattgggatcgggagacgeggaa 145158
>gb|AFC14006.1|AF01400€ Sus scrofa MHC c¢lass I antigen (PD14) mRNA, complete cds
Length = 1095

Score = 153 bits (77), Expect = 4e-35

Identities = 122/137 (89%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcecgtgeggttogacagogacgecccaaatgecaaagacggag §9
N R R R R RN N N N N B It
Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcegtgoggttcogacagegacgeccogaatecygeggatggay 210

Query: 90 ccgcgggegeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacgeggaas 149
(R N N R A B A AN
Sbjct: 211 cctcgggeocgcocgtggatacagcaggaggggeaggagtattgggataggaacacgeggaac 270

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Errrtrrre et
Shjct: 271 gccatgggcaacgcaca 287

>gb|AF014003.1|AF(014003 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl) mRNA, complete cds
Length = 1086
Score = 153 hits {(77), Expect = 4de-35
Identities = 122/137 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggtticgacagocgacgecccaaatgcaaagacyggag 89
PETETEITELLII PRI DR e bbb e s et el [t
sbhjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgocggticgacagogacgeccccaateccgeggatggag 201

Query: 90 ccgcgggogeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgeggaac 149
PLATETETEr et i re rhrires b bty ed  brrrrere e
Shjct: 202 ccgcgggcgcogtggatacagoaggaggggocagaagrattgggatgaggagacgcagaac 261

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca lée
FRRLIb e i
Sbjct: 262 gccatgggcagegcaca 278
>gblAFO000073.11SSPG2I01 Sus scrofa MHC class I SIA-PG2I {allele 12) gene, exon 2
Length = 273

Score = 153 hits (77), Expect = 4e-35

Identities = 122/137 {(89%}
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgecagtiogtgeggttogacagogacygececcaaatgeaaagacggag 89
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e ierirrreare b ebbrrterree b lpe il rie | i titd
Sbjct: 79 tacgtggacgacacgcagttcgtgocggttogacagcgacgoccccaatecgeggatggayg 138

Query: 80 ccgcgggcgoagtggatagagaaggaggggcaggagtratigggatagggagacgoggaac 149
PrUbriiyer brrrrr bt by e o b S biint CHIEEEEE T
Sbjct: 139 ccgcogggogocgtggatagagaaggocggagcagaagtattdggatgaggagacgeagaac 198

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Porritertd vt

Shijct: 199 gcecatgggeagegeaca 215

>gb{¥59750.1 | PIGMHCAAA Pig MHC class I gene {d haplotype)
Length = 4961

Score = 153 bits (77), Expect = 4e-35

Identities = 122/137 (89%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgecagttecgtgoggttcgacagocgacgoocccaaatgoaaagacggayg 89
plrrrerrrrererrrirrrer b rerrrrirrreeerrrrrrr ol Mo
Sbjct: 1476 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagegacgecocccaatecogeggatggag 1535

Query: 90 cocgogggcgeagtggatragagaaggaggggcaggagtattgggategygagacgeggaac 149
A R R AR N R RN N N N A N R
Shijct: 1536 cctcyggtgcocgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggataaggagacggagaac 1595

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
bbb rerr bt
Skhjct: 1596 geccatgggcagogecaca 1612
>dbj [ABO08608. 1 1AB0O0OBH08 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

25655 .4g
Length = 696
Score = 151 bits (76), BExpect = le-34

Identities = 106/11¢6 (921%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagegacgecccaaatgcaaagacygay 89
RN RN RN RN R RN AR N R A R N N S R
Shjct: 64 tacgtggacgacacgecagttecgtgcggttegacagegacgecccggateccgaggatggay 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgag 149
PELERTEIEE bbb eet bbbyt bei b rnrbrns ittt

Shjct: 124 ccgegggcgecgtggatagagaaggaagggecggagtattgggategegagacgeg 179

>gb | U07669.1|FCUNT6E9 Felis catus clene FIAA23 major histocompatibility complex

class I

antigen (FLA-I) mRNA, complete cds
Length = 1462
Score = 151 bits (76), Expect = le-34
Identities = 109/120 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttegacagegacgecoccaaatgoaaagacggay 89

RN R R N R R R R
Sbhject: 151 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagegacgececgaatccgaggatggay 210

Query: 90 ccgegggegeagtggatagagaaggaggggcaggagtattygggatrcgggagacgeggaac 149
N R R R AR AR R R RN

Skjct: 211 cogegggogecgtygggtoggagecaggaggggecggagtattgggaccgggagacgeggaac 270

>dbj |AB013089.1|AB0130%9 Bos taurus mRNA for MHC c¢lass I heavy chain, partial

cds

Length = 1295
Score = 151 bits (7€), Expect = le-34
Tdentities = 1067116 (914}
Strand = Plus / Plus



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89
0 T O A T Y O O I A I I N O
Sbjct: 97 tacgtggacgacacgecagttegtgoggttcgacagegacgooceggatecgaggatggag 156

Query: 90 ccgcgggogcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacgeg 145
PYERTETETE VPR EE e el Tt trep beed ey

Sbjct: 157 ccgogyggcgecgtggatagagaaggaagggoecggagtattgggategegagacgeg 212

>dbj|{AB008B647.1]ABOCBE47 Bos taurus mRNA for MHC c¢lass I heavy chain, partial

cds, clone

312D.4f
Iength = 1295
Score = 151 bits (76}, Expect = le-34
Identities = 10&/116 (91%}
Strand = Plus / Plus

Query: 20 tacgtggacgacacgcagttcgtgcoggttcgacagegacgecccaaatgocaaagacggag 89
PEEEETTrr b bbb b bbb b e e rrenni bbbkt
Sbjct: 97 tacgtggacgacacgcagttcegtgoggttogacagegacgocacggatcecgaggatggag 156

Query: 90 ccgcgggogeagtggatagagaaggaggggecaggagtattgggatecgggagacgeg 145
CREEEEE o FRDVERELR LT L i re b rprrd by

Shijct: 157 cegcgggegecgtggatagagaaggaagggocyggagtattgggatcgcgagacgey 212

>db] |ABQO08593. 1[ABO08593 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

312D .ém

Length = 501
Score = 151 bits (76), Expect = le-34
Identities = 106/116 {91%)
Strand = PIlus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgcggttogacagegacgecccaaatgeaaagacggag 89
RN R R N N R N N N N N A N N N RN
Shjct: 64 tacgtggacgacacgcagttocgtgeggticgacagogacgecceggatecgaggatggay 123

Query: 90 ccgogggcgeagtggatagagaaggaggggeadgagtattgggatecgggagacgey 145
bl frer e e bttt

Sbjct: 124 ccgcegggcgceogtggatagagaaggaagggcecggagtattgggatcgegagacgeg 178

>gb|AF055348.1|AF055348 Diceros bicornis minor clone DikiUB*02 MHC class I mRNA,

partial

cds
Length = 1543
Score = 147 bits {74), Expect = 2e-33

Identities = 107/118 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttogtigeggttcgacagaegacgecccaaatgecaaagacggay 89
LR e et rrreri ey errrr tee b et bl
Shjct: 146 tacgtggacgacacgeoagttcogtgeggttogacagegacgecccgaatccgaggaaggay 205

Query: 90 ccgcgggcgcagtyggatagagaaggaggggcaggagtattggyatcegggagacgegga 147
AR N N N R A N R R R R

shijct: 206 ccgegggcgocgtgggtguagcaggaggggccggagtattgggagegggagacgogga 263

>gb|AF055347 .1 |AF055347 Diceros bicornis minor clone DibiUB*01 MHC class I mRNA,

complete

cds
Iength = 1581
Score = 147 bits (74), Expect = 2&-23

Identities = 107/118 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacygtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgeccoaaatgecaaagacggag 82
AR A R R N N RN R A R RN
shict: 198 tracgtggacgacacgcagttegtgeggttecgacagegacgoccegaatccgaggaaggay 257

o
e



Query: 90 ccgcgggegcadtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgygagacgaegga 147
AR N T AR NN RN

Sbjct: 258 ccgegggegcogtgggtggagoaggaggggecggagtattgggagegggagacgegga 315

>dbj |ABOOBELIO. 1 1AB008E10 Bos taurus mRMA for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

MP-2.4m
Length = 501
Score = 147 bits (74), Expect = Z=-33

Identities = 122/138 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttogtgodggttogacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89
0 T T O T I O I T N O A I A R O
Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttoegbtgcggttcgacagogacgoecccgaatcogaggatggag 123

Query: 90 ccecgcogggegeagtggatagadaaggaggggocaggagtattgggategggagacgeggaac 149
R R N R R N R R
Sbjct: 124 ccgogggogeggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcaggagacgegaaag 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcacaa 1le7/
Il rerrr rebri

Sbjct: 184 gocaagggcaacgcacaa 201

>ghIMS5410.1|BQMHCIZ2 Equus caballus thoroughbred pcDNA1-1/29 (#0834} major
histocompatibility complex class I alpha chain mRNA,
complete cds
Length = 1492

Score = 145 bits (73), Expect = Se-33

Identities = 115/129 (89%)

Strand = Plus / Flus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagogacgeoccaaatgcaaagacggag 89
Peerebrrrvrabrerrerrt e rrrrrerrrreer e b b al ikl
Skjct: 140 tacgtggacgacacgcagttegtgoggttcgacagecgacgccgegagteccgaggatggag 199

Query: 90 ccgcgggogcagtyggatagagaaggaggggeaggagtattgggatecgggagacygcggaac 149
R R N N N RN E N NN
Shjct: 200 cecygcgggcgccgtggatggagcaggaggggocggagtattgggagegggagacgeggage 259

Query: 150 gtcatggge 158
FHE T
Sbijct: 260 gtcaagggc 268
>dbj |AB0086€20.11AB00B620 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

Swk40. 6g
Length = 697
Score = 145 bits (73}, Expect = %e-33

Identities = 121/137 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggricgacagcgacgoocccazatgecaaagacggayg 89
R N N R R N N N R N I
Shjct: €4 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggtbcgacagogacgoococgoatecgagyactgag 123
Query: 90 ccgegggegeagtggatagagaaggaggggeaggagtatigggategggagacgeggaac 149
R R e N A N N R R
Shjct: 124 cecycgggtgoggtggatcgagoaggagaggecgdgagtattgggategggagacgecgaaac 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PIT b il
Skjct: 184 ttcaaggacaccgcaca 200
>dbj {AB0O0S8591 . 1]ARBD(0B8591 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone
no 2€-13g
Length = 695




Score = 145 bits (73), Expect = 9e-33
Identities = 121/137 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacygcagttegtgeggticgacagegacgocccaaatgoaaagacggag 89
NN R R R R R N R R N A S R
sbjct: 64 tacgtggacgacacgoagttcegtgoggttagacagocgacgecocgaatecgaggatggag 123

Query: 20 ccgoegggogcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggataegggagacgeggaac 149
‘ N e e R R N N RN R
Sbjct: 124 ccgegggegoggtgggtggageaggaggyyecggagtattgggatcggaacacgegaaac 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
L P rrerd
Skjct: 184 gccaagggraacgcaca 200
>dbj [AB009359 1]ABQ09359 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial

cds

Length = &%¢
Score = 143 bits {72), Expect = 4e-32
identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcegtgoggtticgacagecgacgeocccaaatgcaaagacggayg 89
PEEEEERTEr P r e ey b e bbb e b e ber v ek I
Shijct: 64 rtacgtggacgacacgcagttegtgeggttcgacagegacgeccecgaatecaagggaagaa 123

Query: 90 ccgogggogeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgeg 145
FECErbrrer prrrrererr el e rervii et a bt bttt

Sbjct: 124 ccgcgggegocgtggatagagaaggaagggccggagtattgggategegagacgeg 179

>dbj |ABO0BE21.1|AB008621 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

304F.4g
Iiength = 697
Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32°

Identities = 105/116 (90%}
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgocggttcocgacagecgacgecccaaatgeaaagacggayg 89
FEVEERELET Tt e e r e bbbt err by [ N
Shjct: &4 tacgtggacgacacgcagttegtgeggticgacagegacgeeccggateogaggactgag 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgggagacgeg 145
R R A A R R RN

shijct: 124 ccgcgggegoggtgggtggageaggaggggccggagtattygggatecgggagacygey 179
>dpj |ABO08609. 1 |ABOOBE0S Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

nc.23-10g
Length = 697

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32

Identities = 105/116 (90%)

Strand = Plus / Plus

guery: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgoggttcgacagogacgeccocaaatgcaaagacggag 89
RN R R e R N N N N I N N N R B N
Shict: 64 tacgtggacgacacgcagttogtgeggtteogacagcocgacgeoccecggataecgaggactgag 123

Query: 90 ccgegggegeagtyggatagagaaggaggggecadggagtattgggategggagacgey 145
R A A R N RN RN
Shjct: 124 cogcgggtgeggtggatggageaggagggyccggagtrattgggatcgggagacgeg 179
»emb|¥09208. 1!BTMHCDLI84 B taurus MHC class 1 protein molecule D18.4
ITength = 1390

Score = 143 bits {(72), Expect = 4e-32

Tdentities = 105/11¢ (90%)

Strand = Plus / Plus

e
-



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcgacagogacgcecoccaaatgecaaagacggag 88
O T O O O IR I A I
Sbjct: 148 tacgtggacgacacgeagttcogtgocggttcgacagegacgecocgaatecaagggaagaa 207

Query: 90 ccgogggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeg 145
PEVEERRELD A er et i e Pt fhiriini
Shjct: 208 ccgcgggegecgtggatagagaaggaagggecggagtattgggategegagacgeg 263
>gb{U07667.1|FCUJT7667 Felis catus clone FIAAI major histoco complex class I
antigen (FILA~I) mRNA, complete cds
Length = 1467
Score = 143 bits (72}, Expect = 4e-32
Identities = 108/120 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcocgacagogacgecccaaatgcaaagacggayg 89
NN N A A DN N O N I
Shjct: 151 tacgtggccgacacgcagttogtgoggttegacagegacgeccegaatecgaggatggag 210

Query: 90 ccgegggogcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgeggaac 149

R R N R R RN R RN RN
Shjct: 211 ccgcecgggecgecgtgggtggageaggaggggeecggagtattgggaccgggagacgcggaac 270
>db] |AB008E44.1|AB008E44 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

HiroZ22 9m
Length = 501
Score = 143 bits (72), Expect = de-32

Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgecggttcgacagecgacgeccccaaatgcaaagacggag 89
O T 2 A T A A i
Shijct: €4 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttegacagegacgecccgaateccaagggaagaa 123

Query: 90 eccgegygcgcagtggatagagaaggaggyggeaggagtattgggategggagacgey 145
PELDTEEEEE PR et it it er et rerrit

Skhjct: 124 ccgegggegecgtggatagagaaggaagggocggagtattgggategegagacgog 179

>db] |AR008622. 1 |ABOOBE22 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

P5647.9m
Length = 501
Score = 143 bits (72}, Expect = 4e-32

Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgeggticgacagegacgcoeccaaatgcaaagacyggay 89
I T 2 T T A I A2 T A O A O A I i it
Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagegacgoeaccggatecgagygactgag 123

Query: 90 cogecgggcygcagtggatagagaaggaggggcaggagtrattgggategggagacgog 145
R N N N AR A RN A N

Shict: 124 ccgcgggtgcggtggatggageaggagaggccgyagtattgggategggagacgeg 179

>dbij |ABG08594.1|ARB008594 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial

cds, clone

no.23-1m
Length = 501
Score = 143 bits {(72), Expect = 4de-32

Identities = 105/116 ({90%)
Strand = Plus / Plus

guery: 30 tacgtggacgacacgecagttcogtygcggttcgacagegacgeocccaaatgcaaagacggayg £9
PIERLEELIL IR R e e e r e et 1 e
shjct: 64 tacgtggacgacacgcagttogtgoggttcgacagegacgoocceggatecogaggactgag 123



Query: 90 ccecgcgggcogeagtggatagagaaggagygggcaggagtattgggatcgggagacgeg 145
R N N R R R A R
Sbjct: 124 ccgocgggtgoggtggatggagecaggaggggocggagtattgggatcgggagacgeg 179
>dbj |ABC08578,1]AB00S578 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone
MP-3.C10m
Length = 1295
Score = 143 bits {72), Expect = de-32
Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus
Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89
N T I I T T 2 I I O I I J
Sbjct: 97 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttecgacagegacgoccegaatccaagggaagaa 156
Query: 90 ccgcgggcgcagtggaragagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgey 145
PEEETY e B et e e vt trriterra bbbt et
Sbjct: 157 cecgegggogocgtggatagagaaggaagggoecggagtattgggategegagacgeg 212
>gb [M69206.1 | BOVMHAWA Bovine MHC class I AW10 mRNA (haplotype AWL0), 3' end
Length = 1379
Score = 141 bits (71), Expect = le-31
Identities = 104/115 (90%)
Strand = Plus / Plus
Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgeggticgacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89
R AN N N A N N A N N A
sbjct: 123 tacgtggacgacacgcagttcgtygcggtttgacagegacgeccegaatcegaggatyggag 182
Query: 90 ccgogggegeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacge 144
R A R R R N N
shjct: 183 ccgegggegeggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggategggagacge 237
>gb|U07673.1|FCUJ7673 Felis catus clone FLAX10 major histocompatikbility complex
class I
antigen (FLA-T) mRNA, complete cds
Length = 1464
Score = 141 bits (71}, Expect = le-31
Identities = 107/119 (89%)
Strand = Plus / Plus
Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagegacgecccaaatycaaagacyggay 89
O T O O T O O O 111
sbict: 156 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttegacagogacgeocegaatecccagggaagag 215
Query: 90 cegegggegecagtggatagagaaggaggggoaggagtattgggategggadgacgeggaa 148
PETEEEES D frer i bt ey it
sbhict: 216 ccgegggegecgtggatggageaggaggggoeggagtattgggaccgggagacgeggaa 274
>gb|U07676.1|LPU0T676 Leopardus pardalis clone LPAI69J major histocompatibility
complex
class I antigen (FLA-TI} mRNA, partial cds
Length = 1038
Score = 139 bits (70), Expect = 6e-31
fdentities = 109/122 (89%)
Strand = Plus / Plus
guery: 30 tacgtggacgacacgcadgttegtgegottogacagegacgoocecaaatgeaaagacggag 89
AR R R AR N A R R R R N N RN
shjct: 74 tacdtggacgacacgcagttegtgoggttegacagegacgeoeccgaatcegaggatggag 133
Query: 90 ccgocgggcgcagtggatagagaaggacgggcaggagtattgggategggagacgecggaac 149
AR A A R N R R R A N A A A NN R R R R
Shjct: 134 ccgeggoccchgtgggtggageaggaggggaecaggagtattgggaccaggagacgeggaac 193
Query: 150 gt 151

¥} :3:{ Unq

i ??AL_H DT QRIGE

dw da3

il




Sbhict: 194

i
gt 195

>gb|U07675 1| LPUQ7675 Teopardus pardalis clone IPAIGSI major histocompatibility

complex

L
Score = 1
Identities
Strand = P

Query: 30
Shijct: 80
Query: S0
Shjct: 140Q
Query: 150

sbjct: 200

class I antigen (FLA-I) mRNA, partial cds
ength = 1038

39 bits {70}, Expect = €e-31

= 109/122 (8B9%)

lus / Plus

tacgtggacgacacgcagttegtgoggttogacagegacgocacaaatgcaaagacggag
AR R R RN A R R RN R N

89

tacgtggacgacacgcagttcegtgcygttcgacagegacgeccegaatecgaggatggag 139

ccgogggegcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacgeggaac
RN AR N N N R N N AR RN
ccgegggecctgtyggtggagcaggaggggecgygagtattgggaccaggagacgcggaac

gt 151
| f
gt 201

149

199

>gb|AFO0T74427.1|AF074427 Sus scrofa HO3 MHC class T antigen 1 mRNA, partial cds

L
Score = 1
Identities
Strand = P

ength = 659

37 bits (69}, Expect = 2e-30
= 896/105 (91%)

lus / Plus

tacgtggacgacacgecagttcgtgcggttegacagegacgecccaaatgcaaagacyggag 389

R R R R N AR R AR N NN N R N N AR
tacgtyggacgacacgecagttcgtgcggttcgacagegacgeccccgaateccgagggaggay

ccgocgggogecagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134
CEETEERIEE rhirree 10 bbbt rrini
cecgcegggegecgtggatacagecaggagggdecaggagtattgggat 107

62

1.11AF014001 sus scrofa MHC class I antigen (PAl4) mRNA, complete cds

37 bits (69), Expect = 2e~30

Query: 30
Sbjct: 3
Query: S0
Shjct: 63
>gb|AF01400
Length = 1085
Score = 1
Identities = 102/113 (S0%}

Strand = P

Query: 30
Shict: 151
Query: 90
Shijct: 211

>gb|AFGC007

lus / Plus

tacgtggacgacacgecagttecgtycygttegacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89

NN R A A N AR R R N I T N A

tacgtggacgacacgecagttegtgaggttecgacagegacgececcgaatecgagggaggag 210

cogoegggegcagtggatagagaaggaggggcaggagtartgggategggagac 142
R e R A R R e R A RN R R RN
ccgogggocgecegtggatacagecaggaggggcaggactattgygategggagac 263

5.1138PG5101 sus scrofa MHC class I SLA-PGSI (allele 12) gene,

Length = 273

Score = 1
Identities
Strand = P

Query: 30
Shbjct: 79
Query: 90
Shjct: 139

37 bits {€9), Expect = 2e-30
= 96/105 (91%)
lus / Plus

tacgtggacgacacgecagttcegtygocgogttcgacagcgacgecoccaaatgcaaagacggag
R R AR R AN N N N N Bl
tacgtggacgacacgecagttcgtgecggttcgacagcgacgececgaatecgagggaggaq

ccgogggegcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134
CEERELEErE e Prers bbb el
cegegggegecgtyggatacageagdaggggcaggagtattgggat 183

[as]
0

poi
o8]
el

exon 2

>db] |AB0085619.1|AR00BELY Bos taurus gene for MHC <lass I heavy chain, partial

cds, clone

L

ne 22.1lg
ength = 6%9

60



Score = 137 bits {£€9), Expect = 2e-30
Identities = 120/137 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgocggttcgacagegacgecccaaatgeaaagacggag
R R R R N N N R N
Shjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcgacagogacgeccocggatecgaggactygadg

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac
L I T T o O O I O e B B O A R AR RN AR NN
Shict: 124 cegcocgggtgoggtgyggtggagcaggaggggecggagtattgggatecgggagacgegaaac

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
[ N R
Skijct: 184 ttcaaggacaccgcaca 200
=emb | X79892,1|ECMHCB4 E caballus EQMHCBE4 mRNA
Lengtn = 1074
Score = 137 bits (69), Expect = 2e-30
Identities = 120/137 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttocgtgecggttogacagegacgccoccaaatgecaaagacggag
N 2 A Y T A O B R O U
Sbjct: 142 tacgtggacgacacgecagttcgtgcggttcgacagegacgacgegagtcegaggatggay

Query: 90 ccgcgggeogeagtggatagagaaggaggggcadggagtattgggatcgggagacgeggaac
RN RN N AN RN N A A R R AR FPrrrrerert o
Shjct: 202 ccgegggcgecgtggatggagecaggaggggecggagtattgggaagaggagacgeggate

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PEEL TR Tl
S5bjct: 262 gtcaagggcaacgcaca 278
>gb |M24060.1|BOVMELA Bovine MHC class I lymphocyte antigen mRNA, 3' end
Length = 1263

Score = 137 bits (£9), Expect = 2e¢-30

Identities = 120/137 (87%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgitggacgacacgcagttcgtgecggttcgacagegacgecoccaaatygcaaagacggay
PVRCRERT LR i r bbb et r e et rereer bv vor v b
Shict: 149 tacgtggacgacacgeagttecgtgcggttcdacagegacgcocccgaatecgaggatyggayg

Query: 90 ccgogggogcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac
O T O I R I O O R e A O S R O B O O O O I IR O A
Sbjct: 209 cecgcgggcgcggtgggtggagcadgadgggoeccgagtattgggatcaggagacgcgaaay

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
El rrrrt bt
Shjct: 269 geccaagggoaccgcaca 285
Database: nt
Posted date: Mar 26, 2001 2:52 AM
Number of letters in database: 2,931,440,623
Number of sequences in database: 823,865
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Alineamiento de la secuencia de nucléotidos amplificada vs Mus musculus.

BLASTN 2 .1.2 [Nowv-13-2000]

Reference:

Altschul, Stephen T., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schiaffer,

Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new gensration of protein database search

programs"™, Nucleic Acids Res. 25:3389-3402.
RID: 985739535-24437-18570
Query=

(148 letters)
Database: nt
823,865 sequences; 2,981,440,623 total letters
If you have any problems or questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs
Taxonomy reports

Distribution of 168 Blast Hits on the Query Seguence

Color Keg fur Alignnent Scures

o a0 160 150




Seguences producing significant alignments:

gb|AF111102.1|MMHC214016 Mus musculus major histocompatibil. ..

gblU57392.1|MMUS73%2 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2

emb | X03211. 1 MMMHQ8G] Mouse MHC Qa2 region Q8 gene for clas. ..
dbj [AK013097 . 1]AK013097 Mus musculus 10, 11 days embryo cDN. ..
gb|ACO87216.1]AC087216 Mus musculus chromosome 17 clone GS1. ..
ref MM 010398.1] Mus musculus histocompatibility 2, 1 regio. ..
ref|NM 010394.1! Mus musculus histocompatibility 2, @ regio. ..
gb{AF057279.1|AF057279 Mus musculus MHC class Ib antigen Qa. .
gb|AF082510.1[AF082510 Mus musculus MHC <lass Ib antigen Qa...
gb|AFL00702.1|AF100702 Mus musculus MHC class I antigen Qal,

gb|AF100701.1JAF100701 Mus musculus bactrianus MHC class I

gh|AF100700.1|AF100700 Mus musculus castaneus MHC class I a...
gb|AF111103.1}MMHC322F16 Mouse major histocompatibility com. ..
emb | X03210.1 | MMMHQ7GL Mouse MHC Qa2 region Q7 gene for clas...
emb | ¥Y00629  1IMMG37 Murine gene 37 for pot. membrane bound p. .
emb|X03443.1{MMMHQIGL Mouse MHC Qa2 regien Q9 gene for clas...

enb | X05389. 1 | MMQ7BANRE  Mouse mRNA for Q7({b) cell surface ant

emb | VO0748. 1 |MMH2KB Mouse pseudogene for the transplantatio. .

dbj|D90146.11MUSQBI9D Mouse Q8/9d gene

gb|M11284 .1 [MUSMHTLE Mouse MHC class I Qa-Tla mRNA, {(HZ2-d h.
gb|M73272.1 1 MUSMHQ89DB Mouse MHC Qa-2,3 class T antigen (Q8...

gb[M29881.1IMUSMHQ89D Mouse MHC class I Q8/%d cell surface
gb|M27134,1|MUSMHHK? Mouse MHC class I H-2K1l-k pseudogene,
ghbIME3790. 1| MUSHC2K1K Mus musculus HOZKl-k gene fragment

gbi{U57393.1|MMU57393 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2.

emb|X70385. 1| MMQZBEX? M.musculus Q2Zb gene, exon 2
gb[M34073,1]MUSMHT10C Mus musculus (cleone I10-c¢) MHC class

ref|NM 010391.11 Mus musculus histocompatibility 2, Q regio. ..

emb!X16426.1|MMQI0K Mouse MHC {Qa) Q1l0-k gene for class 1 a

gh|K01205. 1 IMUSMHCQl Mouse major histocompatibility class I.
gh |AFC041855.1|AF042855 Mus musculus MHC class Ib antigsn Qa. .

gb|AF100699.11AF100699 Mus musculus MHC class I antigen Qal

gb|AF100696.1[AF100696 Mus musculus castaneus MHC class I a. ..
gh|AF100695.11AF100695 Mus musculus castaneus MHC class 1 a. ..

gb|L00606. 1| MUSMHCQALA Mus musculus MHC class I Qa-la antig

gblAF100703 . 1]/AF100703 Mus musculus MHC class I antigen Qal..
gb|AF100956. 1|AF100956 Mus musculus major histocompatibilit...
gh|AFQ88905. LIAFO88905 Mus musculus H-2K2bh pseudogens, comp. ..
gh|L234%5. 1| MUSMHC2AA Mus musculus MHC class I H-2K mRNA, c..
gb|U47326.1MMU47326 Mus musculus MHC class I heavy chain p. ..
emb|X00246 .1 |[MMMHOG Mouse mMRNA with a Set 1 repetitive elem ..
gbiL29190.1]1129150 Mouse MHC class I H2-D transplantation a.
ref{NM 008200.1] Mus musculus histocompatibility 2, D regio. .

gbl570184.1]570184 MHC I=HE-2Kd homolog falternatively splic

gb|U47330.1[MMU47330 Mus musculus MHC c¢lass I heavy chaln p.

gb|U47329.1{MMU47329 Mus musculus MHC class I heavy chain p

gb|L36065, 1 IMUSMHCHZKA Mus musculus MHC class I H2G7 K mRNA ..
mi . .

mR. .

gb|L36312. 1 |MUSMHCHZKH Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K
gblL36311.1|MUSMHCH2KG Mus Musculus MHC class I H2Kdvl ¥
gb|L36310. 1 [ MUSMHCHZKF Mus Musculus MHC class I HZKdvl K mR
gb|136309.1|MUSMECH2KE Mus Musculus MHC class I HZ2Kdvl K
ghblL36308. 1 |MUSMHCHZKD Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K
gb|T36307. 1| MUSMHCHE2KC Mus Musculus MHC class I HZKdvl K

emb|¥X52914.1|MMH2D40S M. musculus mutant H-2D4 {(q) gene, 5'
emb|X01815.1|MMANTL? Mouse gene for H-2K(d} antigen

gb|M18525, 1 |MUSMHHZ2KK Mouse MHC «lass I H-2K-k gene {H-ZK),...

gb|J00402. 1| MUSMHKD Mouse MHC class I H2-K gene (haplotype
gb|M34532 1 [MUSMHH2A Mouse MHC class I H-2K-kml mRNA {H-ZK-
ghiM189¢€4.1|MUSMHCH2K Mouse MHC class I H-ZKk-alpha-chain g

gb|M37682 .1 |MUSMHEHZ2DBC Mouse MHC class I H-ZD-b antigen gen.

63

mR. .
mR .
mR. ..

gh|L36306.1 | MUSMHCH2KE Mus Musculus MHC class T H2Kdvl K mR.
emb | X01652 . 1 IMMHZ2KK Mouse H-2K(k) gene of the major histoco.

(bj_ts ) value
121 ge-27
121 Ee-27
121 6e-27
121 se-z27
113 1le-24
113 le-24
iig le~24
113 le-24
113 le-24
113 1e-24
113 le-24
TI3 le-24
i13 le-24
112 le-24
EEE ie-24
113 1=-24
113 le-24
iiE le-24
113 le-24
113 1e-24
113 le-24
113 le-24
113 le-24
113 le-24
105 3e-22
103 le-21
101 G5e-2t
700 2e-20
100 2e-20
100 2e-20
TGE  8e-20
98 8e-20
98 8e-20

8 B8e-20
98 Be-20
:EE Ze-17

90 Z2e-17
90 2e-17
88 Be-17
T8Z s5e-15
872 5e-15
TBZ S5e-15
TE le-12
i le-12

74 le-12
74 le-12
74 le-12
T74 le-12
74 le-12
74 le-1z
74 le-12
74 le-12
74 le-12
74 le-12

74 le-12
74 le-12

74 le-12

74 le-12
Fd le-12
74 le-12
74 le-12
72 5e-12
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ghb|M69072 .1 |MUSMRNAF Mus musculus mRNA, complete cds 70 2Ze-11
gblM60169.1|MUSHZKSM]L Mouse H-2K-sml mRNA, complete cds 70 2e-11
gb[Me0168.1|MUSH2KS Mouse H-2K-s mRNA, complete cds 70 2e-11
gh|ACO087217.1|AC087217 Mus musculus chromosome 17 clone GS-... 66 3e-10
ref INM 010392.1] M™us musculus histocompatibility 2, Q regio 66 3e-10
refi{NM 010320.1] Mus musculus histocompatibility 2, Q regio .. 66 3e-10
gb |ACO07080.2|AC007080 Mus musculus chromosome 17 clone BAC, 66 3e-10
gh |ACO05807.1|AC005807 Mus musculus chromosome 17 BAC clone. .. 66 3e-10
gb|U9E752.1|MMUS6752 Mus musculus major histocompabkility co. .. “66  32-10
emb |X58609., 1| MMQO2K]L Mouse MHC (Qa) Q2-k gene for class I an 66 3e-10
emb | V00746, 1|MMHZKL Mus musculus H-~2K gene for MHC elass I ... 66 3e-10
gb|U47328.1 | MMU47328 Mus musculus MHC class I heavy chain p. "66  3e-10
ghiU47325.1[MMU47325 Mus musculus MHC class I heavy chain p. .. 66 3e-10
db3TAKO17389. 1|AKC17289 Mus musculus 6 days neonate head ¢D... 66 3e-10
gblL36068. 1 IMUSMHCHZDA Mus rusculus MHC class I H2G7 D mRNA .. 66 3Ze-10
e} X16424. 1IMMQIKL Mouse MHC (Qa) Ql-k gene for class I an... 66  3e-10
emb | X70382.1|MMQIBEX2 M musculus Qlb gene, exon 2 66 3e-10
emb | Y00806. 1 |[MMH2DBLOC M.musculus RNA for exons 2-8 of H-2D. . _ 66  3e-10
emb | X52490.1|MMDBR Synthetic D{b}) mRNA for D(b) glycoprotei... 66 3e-10
gb[M34072.1{MUSMH37T01 Mus musculus MHC class I cell surfac... 66 3e-10
gb|M18523.1|MUSMHH2DB Mouse MHC class I H-2D-b gene (H-2D), ... _€6  3e-10
gb]M6S072 .1 |MUSMRNAG Mus musculus mRNA, complete cds _E6  3e-10
gb[M69071,1 | MUSMRNAE Mus musculus mRNA, complete cds 66 3e-10
gbiM14825, 1 |MUSMHKTA Mouse MHC class I PS5 gene (H-2K-w28; h... _&6  3e-10
gh|[M11975,1 | MUSMHKKA Mouse MHC class I H-2K mRNA (haplotype... 66 3e-10
gb |M34961, 1 |MUSMEHZDR Mouse MHC class I H-2Dr protein mRNA, ... _6&  3e-10
gb{M37681.1 | MUSMHH2DBE Mouse MHC class I H-2D-b antigen gen. .. 66 3e-1C
gb |M37680.1 | MUSMHH2DBA Mouse MHC class I H-2D-b antigen gen... _66 3e-10
gb|M23444 .1 |MUSMHCH2D Mus musculus MHC class I H-2ZD gene, 5... 66 3e-10
refiNM 01990%.1] Mus musculus MHC (A.CA/J(H-2K-f) class I a.. 64 1e-09
ref{NM 010380.1] Mus musculus histocompatibility 2, D regio.. 64 1le-08
ghiU47327.1|MMU47327 Mus musculus MHC class I heavy chain p... 64 le-09
gb|M18524.1{MUSMHH2DK Mouse MHC class I H-2D-k gene (H-2ZD), ... 64 le-Q9
gl [M&69070.1 | MUSMRNAD Mus musculus mRNA, complete cds 64 1le-0¢%
gb|M58156.1 | MUSMHHZKE Mouse MHC (A.CA/J(H-2K-f} class I ant... 64 1e-09
gb!M58595. 1| MUSMHH2DKE Mouse MHC class I H-2D~k mRNA (H~2-b... 64 le-09
ghM86502 .1 MUSMHCIH2D Mus musculus MHC class I protein (H-... 64 1e-08
gblL23494.1 | MUSMHC2A Mus musculus MHC class I H-2K mRNA, co... _64 1e-09

>gb[U57392,1MMU57392 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2 precurscor (08}
gene, complete

cds
Length = 6189
Score = 121 bits (6l), Expect = 6e-27

Identities = 100/113 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgeagttegtygcggttcgacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89
FETTE PR e e Erre R AR
Sbjet: 1133 racgtggacgacacgcagtitcgtgegcttcogacageogacgegyaaaatcocgaggatggag 1192

Query: 90 ccgogggegcagtggatagagaaggaggggcaggagtattygggategggagac 142
RN e R N R R R R
Sbjct: 1193 ccgegggogoggtggatggagocaggaggggccyggagtattgggagegggagac 1245
>emb | X03211.1 | MMMHQEG] Mouse MHC Qa2 region Q8 gene for class I antigen exon 1-3
Length = 124¢

Score = 121 bits (£€1), Expect = 6e-27

Tdentities = 100/113 (884

Strand = Plus / Plus

guery: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgcggttcgacagogacgeocccaaatgoaaagacggayg 89
LA ee bbb e TEEEr it e AR AN
sbijct: 304 tacgtggacgacacgcaghtocgtgogettcegacagogacgocggaaaatccgaggatggayg 363

TALLA DF ORIGED




Query: 90 ccgegggcgecagtggatagagaaggagggdgecaggaghtattgggategggagac 142
RN R R N N R R A R A RN RN
Sbjct: 364 ccgeogggcgoggtggatggagcaggaggggecggagtattgggagegggagac 416
>emb|X03210 1 |MMMHQ7G1l Mouse MHC Qa2 region Q7 gene for class I antigen exon 1-
3, and jeoined CDS
Length = 2390

Score = 113 bits (57), Expect = le-24

Identities = 99/113 (87%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttecgtgeggttcgacagcgacgecccaaatgcaaagacggag 89
N R N R R RN I I N
Shict: 1117 tacgtyggacgacacgcagttcgtgogctteogacagegatgeoggaaaatcegaggatggag 1176

Query: 90 cegcgggegeagtggatagagaaggagygggeaggagtattgggatcgggagac 142
Py e rrr b e erri et i
sbjct: 1177 ccygcgggcgeggtggatggageaggaggggecggagtrattgggagegggagac 1229
>dbi{D90146.1|MUSQE9D Mouse Q8/9d gene
Length = 6089

Score = 113 bits (57), Expect = le-24

Identities = 99/113 (87%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcegtgeggttcgacagegacgeocccaaatgcaaagacggag 89
PESTTERC PR e e e rirer veevrpit vt A AN
Shjct: 1596 tacgtggacgacacgcagttegtgegcttegacagagacgecggaaaatecgaggatggag 1655

Query: 90 ccgegggcgecagtgygatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagac 142
RN R A N R A A R RN
Shijct: 1656 ccgcgggcgeggtggatggagecaggaggggecggagtattgggagegggagac 1708
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Alineamiento de la secuencia de nucléotidos amplificada vs Sus scrofa.

BLASTN 2.1.2 [Nov-13-2000]

Reference:

Jinghui Zhang,

Altschul,

"Gapped BLAST and PST-BLAST:

programs”,
RID:
Query=
Database:

Mucleic Aclds Res.

a85732885-63%2-22515
{178 letrers)

Zheng Zhang, Webb Miller,

Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A,
and David J.

Lipman

Schaffer,
{1997,

a new generation of protein database search

25:3389-3402.

nt 823,865 sequences; 2,981,440,623 total letters
If you have any problems cor questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs

Distribution of 122 Blast Hits on the Query Sequence
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Sequences producing significant alignments:

gbl|AF074434.1|AF074434 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2. .

gb|AF074431 . 1{AFQ074431 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 2...
gb|AF074428 . 1|AFQ74428 Sus scrofa HO3 MHC class I antigen 2. ..
ghtAF074425.1|AF074425 Sus scrofa HO1/28 MHC class I antige. ..

emb[{AJI131112.1155C131112 3Sus scrofa MHC class I SLA genes,
emb | Z97381.1[183297381 Sus scrofa SLA-Z dene,
gblAFQ74432 11AF074432

gb|AF074429, 1| AFC74429

emb | 297384.1155%97384 Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial)
gblAF074426.1|AF074426 5us scrofa HOl/28 MHC class I antige. ..
gb|AF014004.1|AF014004 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl4...
gblAF074433.1]AF074433 Sus scrofa H34 MHC c¢lass I antigen 1..
gb|AF074430.11AF074430 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 1...
gb[AF074424.11AF074424 Sus scrofa HOL1/28 MHC class I antige. ..

emb|AJ25182G.785C251829

gb|AF014006.1|AF014006 Sus scrofa MHC class I antigen (PD14...
gb|AF014003.1|AF014003 Sus scrofa MHC class I antigen {PC1)...
Sus scrofa MHC class I SLA-PG2I ({(all. ..

¢b|AF000073.1[55PG2101
gb[M59750. 1| PIGMHCARA

gh|AF0/4427. 1 |AFQ74427

Pig MHC class T (< haplotype)

Sus scrofa HO3

gene

exon 2 {(partial)
Sus scrofa H1Z MHC class I antigen 3.
Sus scrofa HO3 MHC class I antigen 3.

Sus scrofa MHC class I SLA genomic. ..

MHC ¢lass I antigen 1...

gb|AF014001.1[AFC014001 Sus scrofa MHC class I antigen (PAl4. ..
gb |AFGO0075 1]SSPGS5I01  Sus scrofa MHC class I SLA-PGSI (all...

Sus scrofa MHC

gb{AF014005.1]AF014005

emb ! Z287397.1185297397 Sus scrofa SLA-9 gene, exon 2
gb!AF074435.1|AF074435

gbAF100665. 1 [AF100665

emb |AJ251914.1(55€251914
gb|AF014002.11AF014002
gbiM21058. 1| PIGMHCTAB
emb| £287389.11535897389

gh|AF013960.1[AF013960

Sus scrofa MHC class I SLA genes,
Sus screofa MHC class I antigen

Sus scrofa SLA-5 gene, exon 2
Sus scrofa major histocompatibility

class I antigen (PD1). ..
gb|M21057.1|PIGMHCTA Pig MHC class I PD1l majeor transplantat,
(partial)
Sus scrofa H34 MHC class I antigen 3...
Sus scrofa MHC class I antigen PD1 (...

(PAL) ...
big MHC class I PDl4 major transplant...

gb]AFO000077.1[SSEGEII0L  Sus scrofa MHC class I SLA-PGEII (a.
emb|297394.1)355297394 Sus scrofa SIA-7 gene, exon 2 (partial)
emb | 797392.1|58%297392 Sus scrofa SLA-6 gene, exon 2

ghiM17014.1|PIGMHDRE
gb |AF272729.11AF272729
gh|L36570 1]PIGSLADRBEC
gklU09952.1|53U09952
dbj [ABG38989. 1 |AB038989

Sus scrofa SLADRB*J0Z gene for MHC

gb|108849 . 1|PIGMHDRBC Swine MHC DRB allele, bl domain
gbiLO8848. 11 PIGMHDRBE Swine MHC DRB allele, bl domain
cdbjID78150.1|PIGSLADRXE Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC
dbjiD78147.1|PIGSLADRXB Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC
dbj|D78145. 1| PIGSLADRBX Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC
dbj[D87426.1|D87426 Porcine leukocyte DNA for MHC class TI
dbjiD87420.1[D87420 Porcine leukocyte cDNA for MHC class TI
dbjIDP87413.11D87413 Porcine Jeukocyte DNA for MHC class Il
db3iD87411.1{D87411 Porcine leukocyte DNA for MHC class II
dbjDE7409 1]D87409 Porcine leukocyte DNA for MHC class II ...
dbjDB7408.1|D87408 Porcine leukocyte mRNA for MHC class IT...

- T .
gb!L36584 1!PIGSLADRBQ

gb|L36583 1| PIGSLADEBP

gblUS2526.1(55U5252¢6
emb|[Z26635.1|SSGRIS13

gb 110884 7. 1| PIGMHDRBA

class II SLA-DRB3-1C
class II SLA-DRB3-1B

Sus scrofa MHC
Sus scrofa MHC

domain
MHC class

Swine MHC DRER allele, bl
dbjiD87423.11D87423 Porcine leukocyte mRNA for
dbj|D87422.11D87422 Porcine leukocyte mRNA for
gh]AF272731.1|AF272731 Sus scrofa MHC class II
gb|[AF272728.1|AF272728 Sus scrofa MHC class II

antigen
antigen

(SIA
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Swine MHC class I PD6-glycoprotein mRN. ..
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA. ..
Sus scrofa MHC class ITI SLA-DRB1-4 m. ..

Sus scrofa MHC class II histocompatibi. ..

cla. . .
cla. ..
cla. ..

Sus scrofa MHC class TI beta-1 chain S. ..
S.scrofa MHC class I1 SLA-DR-beta 1 g...

ir...
MHC class II.. .
(SLA. .

(bits) Value
184 le-47
184 1e-47
184 le-47
184 le-47
184 le-47
184 le-47
176 4e-45
176 4e-45
176 4de-45
168 9e-43
168 9e-43
157 3e-39
157 3e-3%
157 3e-39
157 3e-39
153 5e-38
153 se-38
153 5e-38
153 5e-38
137 3e-33
137 3e-33
137 3e-33
135 1e-32
135 1l1e-32
127 3e-30
123 b5e-29
113 4de-26
113 4de-26
113 4de-26
113 4de-26
96 1le-20
B0 6e-16
760 6e-10
60 6e-10
54 4e-08

54 4e-08
40 5e-04
40 5e-04
740 5e-04
40 5e-04
40 5e-04
40 5e-04
740 Se-04
40 5e-01
40 5e-04
_ 40 be-04
40 b5e-04
40 Se-04

40 5e-04
40 5e-04
40 5e-04
38 0.002
38 0 002
38 0.002

38 o0©.p02
38 0.002
38 0 002
38 0.002
3z 0.13
32 0.13
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gb|AFE272727 1|AF272727 sSus scrofa MHC class II antigen (SLA 32 0.13
gb{AF272726.11AF272726 Sus scrofa MHC class II antigen (SIA. . "3z 0.13
gb[AF272725 . 1{AF272725 Sus scrofa MHC class IT antigen (SIA... 32 .13
ghlAF272724 1187272724 Sus scrofa MHC class II antigen (SLA.. 32 0.13
gb{AF272720 . 1[AF272720 Sus scrocfa MHC class II antigen (SLA ... 32 0 13
gbIAF272717. 1{AF272717 Sus scrofa MHC class II antigen (SLA... 32 (.13
gbi{AF272716.1|AF272716 Sus scrofa MHC class IT antigen (SLA... 32 0.13
gb[AF272712,1[AF272712 Sus scrofa MHC class II antigen (SIA .. 32 0.13
gb(AFL13970.1]AF113970 Sus scrofa MHC class II antigen {SIA. . 32 0.13
gb|AF027171 . 11AF027171 Sus scrofa MHC class Il DO beta-1 ge. .. 32 0.13
gb!1.36575.1]{PIGSL.ADRBH Sus scrofa MHC class IT STA-DRB2-1m .. 32 0.13
gbiL36580. 1} PIGSLADRBM Sus scrofa MHC class IT SIA-DRB2-3 m... 32 0.13
gblL36579.1| PIGSLADRBL Sus scrofa MHC class II SLA-DRBZ-2D 32 0.13
ab|L36578.1| PIGSLADRBK Sus scrofa MHC class IT SLA-DRB2-2C 32 0.13
gb{L36577.1]PIGSLADRBI 3us scrofa MHC class II SLA-DRB2-2B ... 32 0.13
gb|L36576 . 1| PIGSLADREL Sus scrofa MHC class II SLA-DRB2-2A ... 32 0.13
gb|L36573.1{ PIGSLADRBF Sus scrofa MHC class IT SLA-DRE!-7 m... 32 0.13
gbiL36572. 1| PIGSLADRBE Sus scrofa MHC class IT SLA-DRB1-6é m .. 32 0.13
gb[L36571.1]PIGSTADRBD Sus scrofa MHC class II SIA-DRBI-5 m.. 32 0.12
gb|L36562. 1| PIGSLADRBE Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-3 m .. 32 0.13
gh{L36568.1|PIGSLADRBA 5Sus scrofa MHC class IT SLA-DRB1-2 m... 32 0.13
gb|L36567.1[PIGMHCDRB]L Sus scrofa MHC class II SLA-DRBI-1 m .. 32 0.13
ghb|U53206.1{55U53206 Sus scrofa MHC class II SLA-DQB beta-1.. 32 0.13
gblU53205.1188U53205 Sus scrofa MHC class II SLA-DQB keta-1. .. 32 0.13
gh|U52528.1]1558U52528 Sus scrofa MHC class II beta-1 chain §... 32 0.13
emb | 226644, 1]SSGRIS23  S.scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g.. 32 0.13
emb| 726643 1]55GRIS22 §.scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g, 32 0.13
embl| 7226642 .1[35GRIS21 S.scrofa MHC class II SIA-DR-beta 1 g.. 32 013
embi?26641.1[SSGRIS1S, $.scrofa MHC class II 5IA-DR-beta 1 g.. 32 0.13
emb|226640.1)3SSGRIS14 S.scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g . 32 0.13
emb|Z2£638.1|S3GRISI2 S.scrofa MHC class IT SLA-DR-beta 1 g. . 32 0.13
gb|U47277.11553U47277 Sus scrofa MHC c¢lass II SLA-DR beta-1 . 32 0.13
gbiU46216.1155U46216 Sus scrofa MHC class II SLA-DR befa-1 32 0.13
ghiU447¢7.1155044797 Sus scrofa MHC class II SLA-DQ beta-1 32 90.13
gb|U41325.1155U41325 Sus scrofa MHC class II SLADQB gene, 5 32 0.13
dbi |AB038988.1|AB038988 Suas scrofa SLADRB*J01 gens for MHC ... 32 0.13
gb|U10033.1]85U10033 3Sus scrofa MHC class II histocompatibi. .. 32 0.13
gblU10032.1155U10032 sSus scrofa MHC class IT histocompatibi... 32 0.13
gb|U10028.1133U10028 Sus scrofa MAC class IT histocompatibi. .. 32 06.13

32 0.13

gh/U10027.1]535U10027 Sus scrofa MHC class II histocompatibi...

|

Alignments
>gb|AF074434.11AF074434 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds
Length = 659
Score = 184 bits ({93), Expect = le-47
Tdentities = 1267137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttogacagegacgecccaaatygcaaagacggag 89
T O T O O A T S Y R A It
Shijct: 3 tacgtggacgacacgeagttcgtgeggttcgacagegacgeecccaatecocgeggatggag 62

Query: 90 ccgogggogecagtggatagagaaggaggggcaggagtattgygategyggagacgeggaac 149
AR N R RN PIretrrrirnrd
shjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggecaggagtattgggatgaggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Porrrredny rrhetd
Sbijct: 123 gccatgggragegeaca 139
Léngth = 190
Score = 184 bits (93}, Expect = le-47
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus
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Query: 30 tacgtggacgacacgcagtrtcgtgcggttcgacagegacgccccaaatgcaaagacggayg 89
I T T T T O I A T
Shijcty 3 tacgtyggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagegacgcecccaatecgoggatggag 62

Query: 90 ccgcgyggegcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgoggaac 149
FEEdrrriry Phebe o Prre et bl Lo et i e e ety
Sbjct: 63 cagcgggegeogtggatacageaggaggggeaggactattgggategggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
Frerrribid tedint
Shict: 123 gtcatgggcagcgcaca 138
>gb(AF074428.1|AF074428 Sus scrofa HOZ MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds
Iength = 659

Score = 184 bits (93), Expect = le-47

Identities = 126/137 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttogtgoggticgacagegacgececcaaatgcaaagacggay 89
0 T e O I Y Y I IR RN
Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttocgtgcggtrtcgacagegacgaeccccaateccgeggatggag 62

Query: 90 ccgcgggegeagtggatagagaaggaggggecaggagtattgggatecgyggagacgeggaac 149
FEPPEere e PErrrir s bbbt e FEELTTETEDL
Shbjct: €3 ccgogggcgecgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgeggaaa 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PETEETERED TTETT
Sbjct: 123 gtcatgggcagcegcaca 138
>gbAF074425 . 11AF074425 Sus scrofa HO1/28 MHC class I antigen 2 mRNA, partial
cds

Iength = 658
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttogacagecgacgecccaaatgcaaagacggay 89
PUERrrEEE T rer i r v ey o PELET
Sbijct: 3 tacgtggacgacacgcadgttogtgoggttcgacagegacgeccccaatccgeggatggag 62

Query: 90 ccgcocgggogeagtggatagagaaggaggggcagygagtattgggatcgggagacgeggaac 149
PEEELELIT D b et bt b b et e ety
Shjct: 63 ccgecgggogecgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatogggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PRI EETr el
Shijct: 123 gtcatgggcagegcaca 139
>emb|AJ131112.1185C131112 Sus scrofa MHC class T SLA genes, haplotype HO1l, clone
BAC 490B10
Length = 154867

Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 ({91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgeagttogtgogyttcgacagegacgecceaaatgcaaagacygag 89
R R N R R SN N R NN
Shict: 75894 tacgtggacgacacgcagttcgrgoggttogacagogacgcccccaatacgeggatggag 75953
Query: 20 coegogggcgeagtggatagagaagoaggyggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
RN N e R A N AR R RN
Sbjct: 75954 cegcgggogocgtggatacagcadggaggggcaggactattygggatogggagacgoeggaac 76013

Query: 150 gtcatgggeatcgcaca 166
Pt
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Sbjct: 76014 gtcatgggcagcgcaca 76030
Score = 17€ bits (89), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttecgtgeggttecgacagegacgecccaaatgcaaagacggay 89
R RN RN N P
Sbjct: 58166 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttogacagogacgeceegaatcogoggatggag 58225

Query: 90 cegegggegecagtggatagagaaggaggyggcaggagtattgggatecgggagacgecggaac 149
R N R R NN N NN
Sbjct: 58226 ccgcgygogocgtyggatagageaggaggggcaggagtatigggatgaggagacgecggaas 58285

Query: 150 gtcatgggcatcgecaca 166
T errr kil
Shjct: 58286 gccatgggcagcgeaca 58302
Score = 127 bits (64), Expect = 3e-30
Identities = 109/124 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagticgtgeggttegacagegacgcoccaaatgcaaagacyggay 89
T I o I O I o O O I I O O O IR
Sbhjct: 36563 tacgtgaacgacacgcagttocgtygcggttogacagegacgeecegaatecgeggatyggay 36622

Query: 90 cogcgggegcagtgygatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgeggaac 149
RN N A R N A R N A R
Sbjct: 36623 ccgogggegoegtcegatggagcaggaggggcaggagttttgggatcagecagacgeggaat 36682

Query: 150 gtca 153
fil!
Sbjct: 36683 gtca 36686
Score = 95.6 bits (48), Expect = le-20
Identities = 99/116 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttegtgeggttcgacagegacgecccaaatgcaaagacggagee 91
T T O A I 1 I Y A S AN B W R
Skject: 20290 cgtggacgacacgccgttggtgeggttcecgacagegacgeceggaageccaggaaggagee 20349

Query: 92 gocgggegecagtyggatagagaaggaggggcaggagtattygggategggagacgegga 147
NN Prrrrrie b erertidb bl et errrrrnt Pritriirinl
Shijct: 20350 gocgggeatggtggatagagecaggaggggccggagtattgggacgaggagacgogga 20405
Score = §1.9 bits (31}, Expect = le-10
Identities = 112/139 (80%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgoggttcgacagegacgoaccaaatgcaaagacggag 89
I T T T T I I I O I A T T 1 S A I B
Shjct: 94282 tacgtggacgacacgcaactcatgaggttcgacagogacgoccccgaatecgagggtrggag 94341

Query: 20 ccgegggegeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatecgggagacgedgaac 148
R N R RN Pradrrbilvdr o1t
Sbjct: 94342 ctgocggcocgtogtggatggageageaggggecagagtattggygatctgaacacgegggge 94401

Query: 150 gtcatgggcatcgecacaaa 168
FEEL 0 1 it
Sbhijct: 84402 gtcaaggacaccgcacaaa 94420
Score = 28.2 bits (14), Expect = 2 0
Identities = 14/14 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 164 acaaaaagaccaaa 177

PLETfreirrrtt
Sphjct: 141172 acaaaaagaccaaa 141185
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Score = 28.2 bits {l14), Expect = 2.0
Identities = 14/14 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 164 acaaaaagaccaaa 177
PRI EITELS
Shict: 149665 acaaaaagaccaaa 149678
Score = 28.2 bits (14), Expect = 2.0
Identities = 14/14 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 164 acaaaaagaccaaa L77
AT TLTERTENTEI
Sbjct: 15694 acaaaaagaccaaa 15681
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
PELTTEEEE I
Shjct: 6992 caaaaagaccaaa 7004
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
LETTETITTELTY
Sbict: 137945 caaaaagaccaaa 137957
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 1é5 cagaaagaccaaa 177
PETEIRELLTETE
Shijct: B3662 caaaaagaccaaa 83675
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.8
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 164 acaaaaagaccaa 176
PUEELERERTI
Shjct: 165401 aczaaaagaccaa 105389
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.8
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
FIEETEEEertnd
Sbjct: 128%71 caaaaagaccaaa 128958
>emb | 297381.1|58297381 sus scrofa SLA-2 gene, exon 2 (partial)
Tength = 271
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Tdentities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 rtacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcgacagegacgococcaaatgcaaagacggag 89
PILERE PRty st e e 1t | blobld
shjct: 68 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttogacagegacgocococcaatecgeggatggag 127

Query: 90 ccgcgggogoagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac 149
FPETLTUETEE DT rer i b ettt
Shijct: 128 cogogggeogocgtggatacageaggaggggcaggactattgggatcgggagacgeggaas 187

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
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PErreribrr il
Shbjct: 188 gtcatgggeagcgcaca 204
>gb|AF074432.1{AF074432 Sus screfa HlZ2 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds
Length = 659
Score = 176 bits (89), Expect = 4a-45
Identities = 125/137 (914}
strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttegacagcgacgccccaaatgecaaagacggag 89
Pirbrrrnnbi v e e bbb bbbt retd vl RN
Shjct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagocgacgoccecgaatocgeggatggag 62

Query: 90 cecgcgggegeagtogatagagaadgaggggcaggagtatrgggatcgggagacgoggaac 149
PPy Bt ettt b FETHTerried
Sbjct: 63 ccgegggoegcocgtggatagagecaggaggggcaggagtattgggatgaggagacygcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
i e orrend
Sbict: 123 geccatgggcagecgeaca 139
>gb |AF(07442% .1 |AF074429 Sus scrofa HO3 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds
Length = €58
Score = 176 bits {(8%8), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 {91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttocgtgeggttogacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89
O T O it
Shjct: 3 tacgtggacgacacgeagttcgtgoggttegacagoegacgocccgaatecgeggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggathggagacgcggaac 149
R R R R A AN RN
Shijct: 63 ccgogggogcegtaggatagagoaggaggggraggagtattgggatgaggagacgeggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgeoaca 166
[ortertied i
Sbjct: 123 gcecatgggcagegeaca 139
»emb | 797384.1|53257384 Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial)
Length = 271
Score = 176 bits (89), Expect = 4de-45
Identities = 125/137 {91%)
Strand = Plus / Flus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttogtgoggticgacagogacgccccaaatgcaaagacggag 89
PEVerrrrrerdrirerrrrrrrtrr i b e et ety b i Print
Sbjct: 68 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggticgacagegacgeocegaatecgoggatggag 127

Query: 90 ccgogggoegcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcgggagacgeyggaac 149
CEbalb it bbbl pheb bbb bire e
sbict: 128 ccgegggcegocgtggatagageaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgeggaac 187

Query: 150 gtcatgggcatcgecaca 166
bbbt rhinki

Shijct: 188 gecatgggcagegcaca 204

»gb|AF074426,1[AF074426 Sus scrofae H01/28 MHC class I antigen 3 mRNA, partial
cds

Length = 6589

Score = 168 bits (85), Expect = &e-43

Identities = 118/129 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcegtgoggttogacagogacgocccaaatgcaaagacggag 89

L T I O O O O T A S LT
Sbhjct: 3 tacgtggacgacacgragttcgtgcgattcgacagegacgacceagaalcogeggatggay 62
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Query: 20 ccgogggegeagtggatagagaaggaggdggcadggagtattgggategggagacgeggaac 149
R R R R R R R RN R N
Shict: €3 ccgegggegcegtggatagagecadggagyggoaggagtattgggatgaggagacgaeggaac 122

Query: 150 gtcatgggc 158
RN

Sbjct: 123 gccatggge 131

»gb|AFC14004 . 1/AFQ14004 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl4) mRNA, complet

Length = 1085

Score = 168 bits (85), Expect = %9e-43

Identities = 106/113 (93%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagtitcgtgeggttogacagegacgecccaaatgcaaagacggag 89
PERrrtrrrrrer et et ey rrerreler i | PEoiEI
sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagecgacgccecgaatccgeggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcdgecagtyggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagac 142
PR Er e it bbbt e e

Skjct: 211 ceocgcgggegoocgtggatagagaaggaggdgcagygagtatigggategggagac 263

>gb|AF074433 1{AF074423 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1 mRNA, partial
Length = €58

Score = 157 bits (78}, Expect = 3e-39

Identities = 10%8/115 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttocgtgeggttcgacagogacgececaaatgcaaagacggag 89
RN R N N I FLorrnd
Shict: 3 tacgtyggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagegacgccecccaatccgeggatggayg 62

Query: 90 ccygcggdegeagtggatagagaaggaggggecaggagtattgggategggagacgeggaa 148
Petririrer rerrrrr ot b errerrErr rErrti i r i b
Shjct: 62 ccgcgggegecgtggatacagecaggaggggcaggactattgggatecgggagacgeggaa 121
>gb|AF074430.1{AF074430 Sus scrofa HlZ2 MHC class I antigen 1 mRNA, partial
Langth = €59

Score = 157 bits (79), Expect = 3e-39

Tdentities = 109/119 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgeggttcgacagegacgececccaaatgcaaagacggay 89
T T O O O o
Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttecgtgeggttcgacagegacgececccaatccgeggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgegygaa 148
R N N R AN AN AR R RN
Shjct: 63 ccgocgggegecgtggatacagecaggaggggcaggactattgggatcgggagacgeggaa 121
>gb|AF074424.1]AF074424 Sus scrofa H0L1/28 MHC class T antigen 1 mRNA, parti
cds
Length = 659

Score = 157 bits (79), Expect = 3e-38

Tdentities = 109/119 (91%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcegtgocggttogacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89
T 2 O ot
Sbhijct: 3 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttegacagagacgeocecaatccgeggatggay 62

Query: 90 ccgogggcgeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgeggaa 148
PECPEree e vt b rrervrir bttt rbrrrir bbb
Shijct: 63 ccgcggygcgccegtyggatacageaggaggggcaggactattygggatcggygagacgoggaa 121

e cds

cds

cds

al

>enb{AJ251829.1]55C251829 Sus scrofa MHC c¢lass I STA genomic region, haplotype

HO1l, clone BAC 207G8
Length = 152211
Score = 157 bits (79), BExpect = 3e-39
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Identities = 109/119 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgoeggttcgacagogacgecccaaatgcaaagacggag 89

R N N R AR R A R N N
Shjct: 145040 tacgtggacgacacgcagttogtgocggttogacagogacgoecococcaateogeggatggag
145099

Query: S0 ccgcgggegecagtggatagagaaggaggggcaggagtattigggategggagacgcggaa 148
PEErrrrrer reabrig o bt e FEErE e bbbl
Sbjct: 145100 ccgcogggegccegtggatacagecaggaggggecaggactattyggategggagacgecggaa 145158
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (1003}
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
PEATERLTEIEEY
Sbjct: 72111 caaaaagaccaaa 72123
Score = 26 3 bits (13), Expect = 7.9
Tdentities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
NN N

Sbjct: 43638 caaaaagaccaaa 4362¢

>gblAF014006.1|AF014006 Sus scrofa MHC class I antigen (PD14) mRNA, complete cds
Length = 1095

Score = 153 bits (77), BExpect = 5e-38

identities = 122/137 (89%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgecggttcgacagegacgccccaaatgcaaagacgygag 89
R R AR AN AR N RN N T N M1
sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcgacagegacgeccocgaatcocgoggatggag 210

Query: 90 ccgogggegeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcygggagacgogygaac 149
N R R N N A R R R
Sbjct: 211 cctcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggataggaacacgeggaac 270

Query: 150 gtcatgggcatcgecaca 166
o ey et
Sbijct: 271 gccatggdcaacgcaca 287
>gb|AF014003.11AF014003 Sus scrofa MHC class I antigen (PCl) mRNA, complete cds
Length = 108¢

Score = 153 bits (77), Expect = 5e-38

Identities = 122/137 (89%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 facgtggacgacacgcagttegtgoggttcgacagegacgoecccaaatgcaaagacggag 89
PEATIATEETELTEE P TR R ey p et e bbb by il (R
Skjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttcegacagegacgeccccaatecyeggatggag 201

Query: 90 ccgcocgggcygcagtggatagagaaggaggggecaggagrattgggategggagacgeggaac 1482
AR e AR R R A R A R NN RN
Shjct: 202 ccgogugegocgtggatracageaggaggggcagaagtattgggatgaggagacgcagaac 261

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
PoLLEErirE i
Shict: 262 goccatgggcagegcaca 278
>gb|AFQ00073.1|S3PG2I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG2I {allele 12) gene, exon 2
Length = 273
Score = 153 bits (77), BExpect = 5e-38
Identities = 122/137 (89%)

Strand = Plus / Plus
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tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8a
PEEE R e e ettt i verrse ey vt P EL
Tacgtggacgacacgcagticgtgeggticgacagegacgececcaatoecgeggatggag 138

cegegggogeagtggatagagaaggaggggecaggagtattgyggat cgggagacgaeggaac 148
AR R A e N N AR AR
ccgegyggegcegtggatagagaaggeggageagaagtattgggatgaggagacgecagaac 198

gtcatgggcatcgcaca 1le6

il rrernl

goccatgggeagegeaca 215

1[PIGMHCAAA Pig MHC class I gene (d haplotype)

53 bits (77), Expect = 5e-38

Query: 30
Shjct: 789
Query: 90
Shijct: 1389
Query: 150
Shjct: 189
>gb |M59750.
Length = 4961
Score = 1
Identities

Strand = P
Query: 30
Shijct: 1476
Query: 90
Shjct: 1536
Query: 150

sbict: 1596
>gb|AF07442

= 122/137 (89%)
lus / Plus

tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttecgacagegacgeccccaaatgcaaagacggag 89
PLEETEETERErER e ber e v b et re e e et i It
tacgtggacgacacgecagttcgtgeggttcgacagegacgeccecaatecgeggatggag 1535

cecygocgggcgeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac 149
PEbrer Lr frerrrrr bbb nb bbb rei i [TTELT I
cctegggtgecgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggataaggagacggagaacs 1595

gtcatgggeatcgcaca 166

it rrren
gcecatgggeagegeaca 1612 _
7.11AF074427 Sus scrofa HO3 MHC class T antigen 1 mRNA, partial cds

Length = 659

Score = 1
Identities
Strand = P

37 bits (69}, Expect = 3e-33
= 86/105 (91%)
lus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgecggttegacagegacgecccaaatgcaaagacggayg 89
T L T A R N O
Shijct: 3 tacgtggacgacacgcagttogtygeggttegacagegacgeccegaatecgagggaggady 62
Query: 90 ccgcgggegcagtggatagagaaggagggocaggagtattgggat 134
AR R R R R AR NN RN
sbict: 63 ccgeggygcgecgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggat 107
>gb!AF014001.11AF0L14001 Sus scrofa MHC class I antigen (PA14) mRNA, complete cds
Length = 1095
Score = 137 bits (69), Expect = 3e-33
Identities = 102/113 (90%)
Strand = Plus / Plus
Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgoeggttecgacagegacgoeccaaatgoaaagacggay 89
O 2 2 T I T Y O FLLE
Shict: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgaggttcogacagocgacgeocccgaatecgagggaggag 210
Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagac 142
Presrriert reebber b e rerer Prr e i r bt
Skijct: 211 ccgogggcgecgtggatacageaggaggggeaggactattygggategggagac 263
>gblAFO000075.1]8SPG5IC0]1 3us scrofa MHC class I SLA-PGSI (allele 12) gene, exon 2
Length = 273
Score = 137 bits (69), Expect = 3e-33
Identities = 96/105 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30

Sbjyct: 79

tacgtggacgacacgcagttegtgegottcgacagegacgececcaaatgecaaagacggag 89
I A T I O Y A Ml
tacgtggacgacacgcagticgtgoggttcgacagogacgeccegaatecgaggygaggag 138
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Query: 90 «ccgcgggogeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggat 134
PETTEPERTE Tdr et v BRI ELERLI R
Shjct: 139 ccgegggegecgtggatacageaggaggggeaggagtattgggat 183
>gb|AFQ14005 11AFQ14005 Sus scrofa MHC class I antigen (PD1)} mRNA, complete cds
ILength = 1086

Score = 135 bits (68), Expecr = 1e-32

Identities = 110/124 (881}

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgoggttocgacagegacgececcaaatgcaaagacggay 89
T I I N R O O O O I (N
Skjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcecgtgeggttogacaactacgecocgaatcogeggatggag 201

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaac 149
N A A N SR RN N R N
Sbjct: 202 cctcgggtgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggategggagacgeggaat 261

Query: 150 gtca 153
(N
Shjct: 262 gtca 265
>gb|M21057 . 1 |PIGMHCIA Pig MHC class I PD! major transplantation antigen (SLA)

gene,

complete cds
Length = 4880
Score = 135 bits (68B), Expect = le-32
Identities = 110/124 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgeggttocgacagegacygecccaaatgoaaagacggayg 89
2 2 T 2 1 I A I I I A O O A [REEARE
Sbjct: 1578 tacgtggacgacacgcagttcegtgcggttcgacaactacgeocccgaatcogeggatggag 1637

Query: SC cogegggoegcagtygatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgeggaac 149
N R e R A R N A R RN E N
Sbjct: 1638 cctcgggtgccgtggatacagcaggaggggeaggagtattgggatecgyggagacgeggaat 1697

Query: 150 gtca 153
[ 11
Shijct: 1698 gtca 1701
>emb | Z97397.1188%297397 Sus scrofa SLA-9 gene, exeon 2 (partial)
Length = 380

Score = 127 bits (64), Expect = 3e-30

Identities = 10%/124 (87%)}

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagticgtgcggttegacagegacgecccaaatgecaaagacggag 89
T 2 O T Y O B RN
Shijct: 68 tacgtgaacgacacgcagttogtgoggttcgacagegacgececgaatecgeggatggag 127

Query: 90 ccgogggcgcaghtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatecgggagacgeggaac 149
R A N N R A N N R R R RN
Shjct: 128 ccgcgggegecgtogatggagcaggaggggcaggagttttgggatcagecagacgeggaat 187

Query: 150 gtca 153
P
Shjct: 188 gtca 191
>gb|AF074435.1|AF074435 Sus scrofa H34 MHC class T antigen 2 mRNA, partial cds
Iength = £68

Score = 123 bits (€2}, Expect = 5e-29

Identities = 124/146 (84%), Gaps = 9/146 (6%}

Strand = Plus / Plus

Query: 20 tacgtggacgacacgeagttegrtocggttcgacagogacgocccaaatgocaaagacggayg 89

h - TESIS CON
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Sbjct: 3 tacgtggacgacacgecagttegtgoggttcgacagegacgecccgaatccgecggatggag 62

Query: 90 ccgogggcgcagtggatagagaaggagg-—-———————- ggcaggagtattgggatcgggag 140
LT EErr rebrebl 1 teei PR E et i
Shijct: €3 cogoggdeogecgtggataaageaggaggggeaggagtggeaggagtatrtgggatgaggag 122

Query: 141 acgcggaacgtcatgggeatcegecaca 166
PEEEEsirer bty 1t
Skhjct: 123 acgcggaacgccatgggcagcgcoaca 148
>gb|AF100665.1|AF100665 Sus scrofa MHC c¢lass I antigen PDI (SLA1) mRNA, SIAl-a

allele,

complete cds
Length = 1249
Score = 113 bits (57}, Expect = 4e-2¢6
Identities = 117/137 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgecccaaatgcaaagacggag 89
PECTTELTTATEI TP EER e b it 1 N
Skjct: 142 tacgtggacgacacgcagttegtgeggticgacaactacgeccecgaatecgeggatggag 201

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggagggygcaggagtattgggatcgggagacgcggaacs 149
N A A e R A AR
Shjct: 202 cctegggtgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatgaggagacgeggaaa 261

Cuery: 150 gtcatgggcatcgecaca 166
PEEL 1 b T EEE
Sbjct: 262 gtcaaggacaacgcaca 278
>emb |AJ251914.1153C251914 Sus scrofa MHC class I SLA genes, haplotype HOl, clone

BAC 49376

Length = 158063
Score = 113 bits (57), Expect = 4e-2¢
Identities = 93/105 {88%)
Strand = Plus / Minus

Query: 30 tacgtggacgacacgeagttecgtgeggttegacagecgacgecccaaatgcaaagacggayg 89
R N N N e A S N N N A N A
Shjct: 84853 tacgtggacgacacgcagttocgtgcggttegacagogaagetcagaataecgaggatggay 84794

Query: 90 cecgcgggcgecagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggat 134
R A SR RN
Sbject: 84793 ccogcgggogocgtgggtgygagcaggaggggcagyagtattgggat 84748
Score = 77.8 bits (39), Expect = 2e-15
Identities = 87/103 (84%)
Strand = Plus / Plus

Query: 34 tggacgacacgeagttcgtgoeggttegacagegacgooccaaatgcaaagacyggageoge 93
T T I e 1 O Y O A I T O B O
Sbjct: 57440 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagogatgecgegaatccaagggtggageecte 57499

Query: 94 gggcgeagtggatagagaaggaggggecaggagtattgggateg 136
PEYrEr bt bbb e pdirrirein
Shbjct: 57500 gggcgccgtyggatggagcaggaggggoegggaatattgyggateg 57542
Score = 60.0 bits (30), Expect = 6e-10
Tdentities = 30/30 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 36 gacgacacgcagttcgtgoggttecgacage 65
ELIEET I BRI TR EE i r i

Skjct: 68592 gacgacacgcagttocgtgcggttcgacage 68621

Score = 28.2 bits {(14), Expect = 2 0

Identities = 14/14 {100%)

Strand = Plus / Minus
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Query: 164 acaaaaagaccaaa 177
FPEErtrrerriel
Sbjct: 41410 acaaasagaccaaa 41397
Score = 26.3 bits (13}, Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 112 aggaggggcagga 124
PELTLEErre e
Skjct: 69934 aggaggggcagga 69946
Score = 26.3 bits (13), Expect =7 9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 112 aggaggggcagga 124
FEErirerrery
Sbjct: 9606 aggaggggcagga 9618
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
e
Sbjct: 126159 caaaaagaccaaa 126147
Score = 26 .3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 {(100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
(AERRRERRRERE
Shjet: 117861 caaazagaccaaa 117849
Score = 26.3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
PP EREE TR
Sbhjct: 55090 caaaaagaccaaa 55078
>gb{AF014C02.1[AF014002 Sus scrofa MHC class I antigen {(PAl} mRNA, complete cds
Length = 1086

Score = 113 bits (57), Expect = 4e-26

Identities = 117/137 (85%)

Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttegtgecggttcgacagecgacgeocccaaatgecaaagacggayg 89
PELPEETETA PR RN LT e £ rnrrnt rel o
Shijct: 142 tacgtggacgacacgcagttocgtgocggttcgacaactacgecccgaatecgeggatggag 201

Query: 90 ccgogggogeagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggategggagacgoggaac 149
N N A R R R A R
Shjct: 202 cctegggtygccgtggatacagcaggaggggeaggactattgggatgaggagacgeggaaa 261

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
N RN
Shjct: 262 gtcaaggacaacgcaca 278
>gb | M21058. 1} PIGMHCTAR Pig MHC class I PDI4 major transplantation antigen (SLA)

gene,

complete cds

Length = 3645
Score = 113 bits (57}, Expect = 4e-2¢€
Identities = 117/137 (85%)
Strand = Plus / Plus
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Query: 30 tacgtggacgacacgcagtbtcgtgeggttcgacagcocgacgococaaatgoaaagacgygag B9
PPHCTEREr e rrrerr b et bbbt et et FE1Trr
Skjct: 637 tacgtggacgacacggagttogtgcggttcgacagcgacygccccgaatecgeggatggag 696

Query: 90 ccgcgggegeadtyggatagagaaggaggggcaggagtattggyateggyagacgeggaac 149
N A RN R N N R R NN R
Shjct: €97 cctcocggggcccgtggatacagacggaggggcaggagtatigggataggaacacgcggaag 756

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
FIEEEEil Trrnet
Sbjct: 757 cccatgggeaacgcaca 773
>emb | Z297389.115329738% Sus scrofa SIA-5 gene, exon 2
Length = 348

Score = 95.6 bits (48), Expect = le-20

Tdentities = 99/116 (85%)

Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgltgcggttecgacagecgacgeoccaaatgocaaagacggages 91
PEPELERER LT ettt bt I Pl A
Shjct: 70 cgtggacgacacgccgttggtgcggttogacagegacgecocyggaagoacaggaaggageo 129

Query: 92 gcgggogcagtggatagagaaggaggggeaggagtattgggatcegggagacgegga 147
[REAEN CLERErrre e et bhed i bed PEETEETTES
Shjct: 130 gegggratggtggatagagcaggaggggocggagtattgggacgaggagacgegga 185
>gb|AFO013860. 1|AF(013%60 Sus scrofa major histocompatibility complex (BG3I} gene,
partial cds
Length = 3794

Score = 79.8 bits (40), Expect = 6e-16

Identities = 97/116 (83%)

Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgeggtticgacagegacygcecccaaatgcaaagacggagee 91
PIERTELLERLD T bttt trrrerrrrrrer i Forr i
Sbjct: 1368 cgtggacgacacgccgtiggtgcggttcgacagecgacygecccgaagotgaggaaggagee 1427

Query: 82 gcecgggogcagtygatagagaaggaggggeaggagtattgggatecgggagacgegga 147
it | FEEE T Py trvrirrntind Prrrririind
Shict: 1428 geogggcgtggaagataaageaggaggyggocgdgagtattgggacgaggagacgegga 1483
>gb |AFO000077.1[38PG6I101 Sus scrofa MHC class I SLA-PG6IT (allele 12} gene, exon
2

Length = 261
Score = 60.0 bits (30}, Expect = 6e-10
Identities = 39/42 (92%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttecgtgocggttcgacagocgacgecece 73
FETERIER ety v gty rerirentin
Shijct: 81 cgtggacgacacgccgttggtgcggttegagagecgacgecce 122
>emb | 2973%4.1135297394 Sus scrofa SLA-7 gene, exon 2 (partial)
Length = 3%0

Score = 60.0 bits (30), Expect = 6e-10

Identities = 30/30 (100%)

Strand = Plus / Plus

Query: 36 gacgacacgcagttegtgocggttcgacage 65
PEELPESET ety e r bbb
Sbjct: 74 gacgacacgcagttcgtgecggticgacage 103
>emb | Z97392.1{58%297392 Sus scrofa SIA-6 gene, exon 2
Length = 287
Score = 54.0 bits (27), Expect = 4e-08
Identities = 84/103 (81%)
Strand = Plus / Plus

Query: 34 tggacgacacgcagttcgtgeggttogacagogacgoccoccaaatgecaaagacggagodge 93
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Shjct: 83 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagegatgecgegaatccaagggtggagecte 142

Query: 94 gggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcg 136
N N N RS N NN
Shjct: 143 gggccgtggggatggagcaggaggggcgggaatattgggateg 185
>gh{M1/7/014.1}PIGMHDR6 Swine MHC class I PDé-glycoprotein mRNA, complete cds
Length = 3787

Score = 54.0 bits (27), Expect = 4e-08

Identities = 84/1023 (81%)

Strand = Plus / Plus

Query: 34 tggacgacacgeagttegtgoggttogacagegacgecccaaatgcaaagacggageage 93
ARl reel et rreent I I S I S N R Prartt |
Skjct: 841 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagcocgatgocgegaatccaagggtggagecte 900

Query: 94 gggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggateg 136
it ELLre b TTErrer el b bt
Shict: 901 gggcecgtggggatggagcadgaggggcgggaatattgggateyg 943
>gb|AF272729.1|AF272729 Sus scrofa MHC class II antigen (SIA-DRB)} dgene, SLA-
DRB*P06 allele,
exon 2 and partial cds
Length = 245
Score = 40.1 bits {20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgeggttcgacagcgacy 69
PEEerrrrr rrirteirrtir

Skjct: 92 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 115

>gi|L36570.1 | PIGSLADRBC Sus scrofa MHC class I SLA-DRB1-4 mRNA, exon 2
Length = 27¢

Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-~04

Identities = 23/24 (95%)

Strand = Plus / Plus

Query: 4¢ agttcgtgcggttcgacagcgacyg 69
PRLEREE e e
Sbict: 101 agttcgtgcgcttcgacagcegacyg 124
>gb|U09952.1155U09852 Sus scrofa MHC class II histocompatibility antigen SLA-DRB
(SLA-DRB-304 allele) gene, partial cds
Length = 218
Score = 40.1 bits (20}, BExpect = 5e~04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacy 69
BALLR e Tri it

Skjct: 84 agttcgtgcgettegacagegacg 107
>db3 ABO3898% 1 |ABO38989 Sus scrofa STADRB*J02 gene for MHC Class II antigen,
partial cds

Length = 218

Score = 40 1 bits {20), Expect = 5¢-04

Tdentities = 23/24 (95%)

Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgocggttcgacagcgacyg 69
PEPLEEEEED it

Sbijct: 84 agttegtgegcttcocgacagegacg 107

>ghb|L08849. 1} PIGMHDRBC Swine MHC DRB allele, bl domain
Tength = 282

Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-04

Tdentities = 23/24 (95%)

Strand = Plus / Plus
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Query: 46 agttegtgcggttcgacagegacg 69
Prarelbrsrl rrrrrrrrertid
Shjct: 107 agttcgtgcegcticgacagaegacy 130
»>gb|L0B8848. 1| PIGMHDRBB Swine MHC DRB allele, bl domain
Length = 282

Score = 40.1 bits (20), FExpect = 52-04

Tdentities = 23/24 (95%)

Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagogacg 69
VIR TR rirr bl
Shjct: 107 agttecgtgcgcttcgacagegacy 130
>dbj |D78150. 11 PIGSLADRXE Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC class II
histocompatibility
antigen, partial cds {exon2), clone DRB Nippon(12-3)
Length = 210
Score = 40.1 bits (20}, Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagegacy 69
PEATEIERRY Py
Shjct: 83 agttcgtgcgettegacagegacg 106
>dbj[D78147.1 | PIGSLADRXB Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC class II
histocompatibility
antigen, partial cds (exonZ), clone DRB Iriomote{20-5)
Length = 210
Score = 40.1 bits (20}, Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagegacy 69
PErryirti bbb

Shjct: 83 agttegtgogettegacagegacy 106

>dpj|D78145.1|PIGSLADRBX Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC class II
histocompatibility

antigen, partial cds (exenZ), clone DRB Amami(7-2)
Length = 210

Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-04

Identities = 23/24 (95%)

Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttocgacagegacg 69
AT EEEErE L eri el
Shijct: 83 agttcgtygcgettcgacagegacg 106
>dbi ID87426.11D87426 Porcine leukocyte DNA for MHC class II histocompatibility

antigen,

partial cds

Length = 210
Score = 40,1 bits (20), Expect = be-04
Tdentities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagogacy 69
AT EETEEr Trerrertt il
Sbijct: 83 agttcgtgcgcttegacagegacg 106
>db] ID87420.1[D87420 Porcine lesukocyte ¢DNA for MHC class II histocompatibility

antigen,

partial cds

Length = 210
Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e2-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus
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Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacy 69
PP rr e rrerEr e
Shjct: 83 agttcgtgcgottocgacagecgacg 10€
>dbj|ID87413 . 1]D87413 Porcine leukecyte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,
partial cds
ILength = 210
Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-04
Tdentities = 23/24 (395%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagogacy 69
PIIOLEEEEr bbbt
Shjct: 83 agttcgtgogcettcgacagegacyg 106
»>db3|D87411.11D87411 Porcine leukccyvte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds

Length = 210
Score = 40.1 bits (20}, Expect = 5e-04
Tdentities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagegacyg o9
EEEEREEEE RN NN R RN
Skjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagegacg 106
>db3|D87409.1/DB87409 Porcine leukccyte DNA for MHC class TI histocompatibility
antigen,
partial cds
Length = 210
Score = 40.1 bits (20), Expect = %e-04
Identities = 23/24 (595%)
Strand = Pius / Plus

Query: 46 agttcgtgcggricgacagcgacg 69
Aol et rrenrel
Sbhict: 83 agttegtgcgcttegacagegacy 106
Database: nt
Posted date: Mar 26, 2001 2:02 AM
Number of letters in database: 2,981,440,623
Number of ssguenhces in database: 823,865
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Traduccion de la secuencia de nucléotidos a sus tres diferentes marcos de lectura.
La secuencia obtemida fue traducida a su correspondiente secuencia de aminodcidos con el
programa Dnaman (figura 11) utilizando para la traduccion ¢l codigo genetico estandar para genes

cucariontes de esios tics marcos de lectura se selecciond el que mejor se alined al consenso de las

moléculas clasicas
YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI

Esta misma secuencia fue alineada con las diferentes moléculas clasicas del H-2 del ratén v

¢l SLA en el cerdo

Figura 11 traduccion de la secuencia obtenida a sus tres marcos de lectura.
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Alineamiento de la secuencia de aminoacidos vs moléculas de Mus musculus.

BLASTP 2.1.2 [Nov-13-2000]
Reference:
Altschul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schiaffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1%97),
"Gapped BLAST and P3I-BLAST: a new generation of protein database search
programs'", Nucleic Acids Res. 25:3389-3402.
RID: 985740786-19€4-11073
Query=

(66 letters)
Database: nr

653,326 sequences; 205,916,393 total letters

If you have any problems or questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs
Taxcnomy reports

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Color Key for Alignment Scores

- 40=50

tnpzeq_0
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Sequences producing significant alignments:

ref |[NP 034520.1} histocompatibility 2, Q region locus 1 [Mu
gb|AAB71648 ., 1| (US6752) major histocompability complex Qlb

pir]|B24582 H-2 class I histocompatibility antigen Q8 alpha‘..

gb{AAB4LEST. 1] {(U57392) class Ib MHC antigen Qa-Z precursor
prfl 115031118 HZDd gene [Mus musculusj

splP14430|HAI8 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBIIIIY ANIIGEN.

edb|1Q03|{A Chain A, Complex Between Nk Cell Receptor Iy49a
emb [ CAA26955. 1] (X03211) put. Q8 antigen {Mus musculus]

pri| (14012438 major histocompatibility complex HLA I [Mus m..
splP0i800|HALZ MOUSE H-2 CLASS T HISIOCOMPATIBRIIITY ANTIGEN. .

pdb | IDDH|A Chain A, Mhc Class I H-2dd Heavy Chain Complexed
pdbi2MHA|A Chain A, Class I Histocompatibility Antigen H-2Xk

splP01901HAlE MOUSE H-Z2 CLASS [ HISTOCOMPATIIBILIIY ANIIGEN. .
pdb|1G6R|H Chain H, A Functional Hot Spot For Antigen Reced. . .

emb |CARZE977.1] {(X¥05389) Q7(b) gene product (AA 1 - 330) [M

splPl4431[1HALS MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN. ..
pdbliFCO|H Chain H, Murine Alloreactive Scfv Tcr-Peptide-Mh. ..

emb{ CAAR27172.1] {X034432) put. 0% antigen [Mus musculus]
dby |BAB28645. 1 {AKO13097) putative [Mus musculus]

ref [NP 034524.1|  histocompatikbility 2, Q region locus 7 [Mu. ..
gb|AAD28341.1 | (AF100702) MHC class I antigen Qal {Mus musc.

gb|AADZ8338 . 1] (AF100700) MHC class I antigen Qal [Mus musc
gb|AAD31381.11AF057279 1 {AF057278}) MHC class Ib antigen Qa

pir]||A45883 MHC class I histocompatibkility antigen Q8/9-d p. . .
gbAARD28340.1} (AF100701) MHC class I antigen Qal [Mus musc. .

ref |NP 034528.1| histocompatibility 2, T region locus 23 [M...
gb |AAA39678.1 ] (M29881) MHC Q8/9d surface antigen [Mus musc...

gb|AAD1Z2244 .1 (AF082510) MHC class Ib antigen Qa-l¢ [Mus m...
gb|AARA39740.1| (M69062) ORF [Mus musculus])
dbj |BAAL4174.1] (D90146) Q8/9d peptide [Mus musculus]

pirilI54459 MHC H-ZKl-k - mouse >gi|387456(gb|AAR3GEI0. 1] (

pir|jI4%712 H-2K-5 - mouse >gi]lS3735|gblAAR3T7TE5.1] (M&0le. ..
pir| 1T49713 H-ZK-sml - mouse >gi|193737|gb|ARA3Z776c.1| {(M60..

prf|11808278A MHC H-2Klk [Mus musculus]
sp|P01898[HALQ MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN

ref INP 034521.1] histeocompatibility 2, Q region locus 10 [M. ..
gh |AAD28338.1| (AF1C00699) MHC class I antigen Qal [Mus musc. ..
pir| [A60854 MHC class I histocompatibility antigen A216 alp. .

pir| [A32273 MHC class I histocompatibility antigen H-2 04 a
pilr| |I56077 MHC class 1 antigen - mouse >gil!l199430|gb|ARAA3S

gh |AAB41658.1 | {U57393) class Ib MHC antigen Qa-2 [Mus musc.

prfl{1503111A H2Dp gene [Mus musculus]

gb | AAD28335 .1 (AF100696) MHC class I antigen Qal [Mus musc...

pirj|I56198 MHC Qa-la - mouse >gi|407328igbl|AAAL16900 1] (LO
gb |AAD28334 .1 (AF100695) MHC class I antigen Qal [Mus musc

spiPl4426|HAL3 MOUSE H-2 CLASS T HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN

ref |NP 034510.1] histocompatibility 2, D region loccus 1 [Mu

piri|I70694 H-2D cell surface glycoprectein - mouse {(fragmen...

pir| |I55665 H-2D cell surface glycoprotein - mouse {fragmen

gb | ARAB0450.1] (L36306) H2-K gene product [Mus musculus] >g. ..

gb |AAA38567.1] (M23444) H-2D cell surface glycoprotein [Mus
pdbl1FG2|A Chain A, Crystal Structure Of Ihe Locmv Peptidic

pdb[1HOC|A <Chain A, Murine Class I Major Histocompatibility. ..

gb | AAAB(G453.,1 | (L36308) HZ2-K gene product [Mus musculus]
ref|NP 032225.11 histocompatibility 2, blastocyst; blastocy
pdb | 1QLF[A Chain A, Mho Class I H-2db Complexed With Glycop
pir| |HLMSDB MHC class I histocempatibility antigen H-2D({b)

gb|AAA3S3601.11 (M37681) H-2D cell surface glycoprotein [Mus. .

gh|AAA39553. 1! (L23495) MHC H-2K antigen [Mus musculus]

gbtARB30503.2 | (£70184) class I major histocompatibility an

gb|AAABO455 1} (L36310) HZ-K gene product [Mus musculus] >g
85

(bits) Value
_73 3e-14
73 3e-14
72 de-14
12 de-14
72 de-14
72 4e-14
72 4e-14
72 4e-14
_72 4de-14
12 de-14
"72 6e-14
71 8e-14
71 8e-14
_71l 8e-14
71 8e-14
71 8e-14
71 8e-14
~71 8e-14
_71 8e-14
~ 71 8e-14
_71 le-13
“71 le-13
_71 le-13
71 1e-13
71 le-13
_7i le-13
71 le-13
71 le-13
70 le-13
_JG 2e-13
~70 Zze-13
70 2e-13
70 2e-13
_70 2e-13
~ 70 2e-13
_70 2e-13
~70  2e-13
69 4de-13
68 6e-13
68 8e-13
_68 8e-13
67 le-12

67 le-12
87 le-12
67 le-12
67 le-12
67 le-12

66 2e-12
66 3e-12
66 3e-12
66 3e-12
66 3e-12
66 3e-12
66 3e-12

66 3e-12
66 3e-12

66 3e-12
66 3e-12

66 3e-12
€6 3e-12

66 3e-l2




pdbl1CEE|A Chain A, Mhc Class I H-2db Complexed With A Send. .. 66 3e-12
enb | CAAZ5956.1] (X01815) H-2K{(d) antigen [Mus musculus] 66 3e-12
gb[AAA39652.1| (J00402) MHC H2-K antigen [Mus musculus] 66 3e-12
prf|11401243A major histocompatibility complex HLA T {Mus m... 66 3e-12
sp|PC1S02 |HAID MOUSE H-2 CIASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN. . . 66 3e-12
splP01899|HAL]l MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN TEE  2e-12
pdb[1BZ9|A Chain A, Crystal Structure Of Murine Class I Mhco. .. 66 3e-12
gb|AAA39744.1] (M69073} ORF [Mus musculus] 65 de-12
ref |NP 064293.1] MHC (A.CA/J(H-2K-f) class T antigen [Mus m. .. "85  4e-12
gh|AAA39552.1] (L234%4) MHC H-2K antigen [Mus musculus] 65 de-12
gb|AAB62678.1]| {U97660) MHC class I H-2Dp [Mus musculus} 65 Se-12
spiP14427HAL4 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILIIY ANTIGEN. .. "85 S5e-12
pir| 503687 Class I histocompatibility antigen H-2DP alpha "85 5e-12
pir|]A45859 MHC class I histocompatikbility antigen H-2D({d) . €4 9e-12
gb|AADZ28342.1| (AF100703) MHC class I antigen Qal [Mus musc. . &4 9e-12
ref [NP 034522.11  histocompatibility 2, Q region locus 2 [Mu. .. 64 Ye-12
pir[|A53277 MHC class I histocompatibility antigen H-2D(dx) .. 64 le-11
pir(1I57814 MHC class I-alpha — mouse >gi|199307)gb|AAR3957. . 63 Ze-11
gb{BAAA39739.1] (ME9067) ORF [Mus musculus] " €3 Z2e-11
ref |[NP 032226.11 histocompatibility 2, D region locus 4 [Mu. 82 3e-11
gb[RAR39742.11 (ME9071) ORF [Mus musculus] TEZ 3e-11
gb | AAAS3202 . 1] (M18525) MHC H-2K-k protein [Mus musculus] 62 6e-11
gbl|AAB17608 1| {(U47330} MHC class I heavy chain precursor [... 62 6e-11
pir| [I57806 MHC H-2K-kml mRNA - mouse (fragment) >gi|199406. _62 6e-11
gb | AAA39568.1 | {M18964) MHC H-2Kk alpha chain [Mus musculus] 62 ge-11
splPO4223 |HALK MOUSE H-2 CLASS T HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN. . _Eg ce-11
gb|AAAS3203.11 (M18525) MHC B-2K-k protein {Mus musculus] _62 6e-l11
pir| [HLMSLD MHC class I histocompatibility antigen H-2L(d) _62 6e-11
pirllAd45876 «class I histocompatibility antigen H-2D-r alpha.. . _61 8e-11
sp|PO399]1 |HAIW MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN... _él le~10
gb|AART3061.1| (M69068) [Mus musculus mRNA, complete cds.], . 60 le-10
enb | CAA24129.1| (Vv00752) unnamed protein product {Mus muscu. .. 60 2e-10
prfl11006281R antigen H-2Dg,histocompatibility [Mus musculus] 60 Ze-10
prf|11006281C antigen H-2Dg Lg,histoccompatibility [Mus musc. .. 60 2e-10
pir|}JLOO5S H-2 class I histocompatibkility antigen L-g - mo... 60 Z2e-10
sp|POLl897|HAIL MOUSE H-2 CLASS I HISTOCCMPATIBILITY ANTIGEN... 60 Ze-10
pir]1B60854 MHC class I histocompatibility antigen Al49 alp... _60 Z2e-10
pdk | 1TD9{A Chain A, The Three-Dimensional Structure Cf An H. .. 60 Ze-10

0 Z2e-10

pdk|1LDP|H Chain H, Crystal Structure Of Murine Mhc Class I..

Alignments
>ref |NP 034520.1]| histocompatibility 2, Q region locus 1 [Mus musculus]
emb |CAA34448 .1 (¥X16424) class I (Qa) Qi-k antigen [Mus musculus]
Length = 363
Score = 72.8 bits (177), Expect = 3e-14
Tdentities = 32/49 (65%), Positives = 38/49 (771%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQ 56
YVDDTQFVREDSDA N + EPRA WH+E+EG EYW+R TR V G ++ Q
Shjct: 48 YVDDIQFVREDSDAKNPRYEPRAPWMEQEGPEYWERNTRRVKGSEKREQ 96
>gbiAARBT1648,31| (U96752) major histocompability complex Qlb [Mus musculus]
Length = 368
Score = 72.8 bits {177), Expect = 3e-14
Identities = 32/49 (65%), Positives = 38/49 (77%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQ 56
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA W+E+EG EYW+R IR V G ++ Q
Shijct: 48 YVDDIQEVREDSDAKNPRYEPRAPWMEQEGPEYWERNIRRVKGSEKREQ <6
>piriiB24582 H-2 class I histocompatibility antigen Q8 alpha chain precursor -
mouse
Length = 324
Score = 72.0 bits (175), Expect = 4e-14
Tdentities = 30/43 (69%), Positives = 3&6/43 (82%)
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Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVDDIQEVREDSDA N + EPRA+WHE+EG EYW+REI+ G

Shjct: 48 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90

>gb |AAB41657.1] (U57392) class Ib MHC antigen Qa-2 precurscr [Mus musculus]
Iength = 32€

Score = 72.0 bits (17%), Expect = 4de-14

Identities = 30/43 (69%), Positives = 36/43 (82%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVLDBIGQFVRFDSDA N + EPRAWHE+EG EYWTREI+ G
Shijct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 20
>prf| 115031118 H2Dd gene [Mus musculus]
Length = 203
Score = 72 .0 bits {(175), Expect = 4e-14
Identities = 31/50 (62%), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 57
YVD+I+FEVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++

Shjct: 48 YVDNIEFVREDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWEREIRRAKGNEQSERV 97

>sp|P14430|HAL8 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIEILITY ANTIGEN, (8 ALPHA CHAIN

PRECURSOR

Length = 32¢
Score = 72.0 bits (175}, Expect = 4e-14
Identities = 30/43 {69%), Positives = 36/43 (82%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVDDIQFVRFDSDA N + FPRA+WHIDHEG EYWHREI+ G

Skhijct: 48 YVDDTQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG S0

>pdb 1003 |A Chain A, Complex Between Nk Cell Receptor Ly4%a And Its Mhc Class
I Ligand H-2dd
Length = 277

Score = 72.0 bits (175}, Expect = 4e-14

Identities = 33/50 {62%)}, Positives = 239/50 (78%)

8 YVDDIQFVRFIDSDAPNAKIEPRACWIFKECOQEYWDREIRNVMOTRARDOT S7
YVD+I+EVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++
Shijct: 27 YVDNIEEVREDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERETRRAKGNEQSFRV 76
>emb | CAA26955.1] (X03211) put. Q8 antigen [Mus musculus]

Length = 182
Score = 72.0 bits (175}, Expect = 4e-14
Identities = 30/43 (69%), Positives = 36/43 (82%)

i + .
Juzry:

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+W+E+EG EYWHREI4+ G
Shict: 27 YVDDIQEVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG €9
>prf| 14012438 major histocompatibility complex HLA I [Mus musculus]
Length = 341
Score = 72.0 bits {(175), Expect = de-14
Identities = 31/50 (62%), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 57
YWD+ I+FVREDSDA N + EPRATWIE+EG EYW+HREIR G Qo+t
Sbjct: 27 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERETRRAKGNEQSERV 76
>s5piP01900{HALZ2 MOUSE H-2 CLASS I HISIOCOMPATIBILITY ANTIGEN, D-D ALPHA CHAIN
PRECURSOR {(H-2D(D})
pdb|1BTIT{A Chain A, The Crystal Structure Of H-2dd Mhe Class I In Complex With
The Hiv-1 Deriwved Peptide P18-110
gb|AAA39581.1| (129190} MHC H-2D-d transplantation antigen [Mus musculus]
gb|AAB17604.1] (U47326) MHC class I heavy chain precursor [Mus musculus]
Length = 365
Score = 72.0 bits {175}, Expect = 4e-14
Identities = 31/50 (62%}, Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGOEYWDREIRNVMGTAQKDOI 57
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YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++

Shjct: 51 YVDNIRFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWEREIRRAKGNEQSFRYV 100

>pdb|1DDHIA Chain A, Mhc Class I H-2dd Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And An Immunodominant Peptide P18-110
From The Human Immunodeficiency Virus Envelope
Glycoprotein 120
Length = 274

Score = 71.6 bits (174), Expect = 6e-14

Identities = 31/50 (62%), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQL 57
YVD+HI+FVRIDSDA N + EPRA+WIF+EG EYW+REIR G Q ++

Shijct: 27 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERETRRANGNEQSFRYV 76

>pdb|2MHAIA Chain A, Class I Histocompatibility Antigen H-2k(B) Complex With
Octapeptide Arg-Gly-Tyr-val-Tyr-Gln-Gly-Leu

pdbl2MHA|C Chain €, Class T Histocompatibility Antigen H-2k(B) Complex With
Cctapeptide Arg-Gly-Tyr-Val-Tyr-Gln-Gly-Leu
Length = 270

Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14

Identities = 30/50 (60%), Positives = 38/50 (78%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGTAQKDQI 57
YVDDI+FVRFDSDA N + LPRA+W+E+EG EYWHREI+ G Q ++

Sbijct: 27 YVDDIEEVREFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQSFRV 76

>2p|P01901 |HALB MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANIIGEN, K-B ALPHA CHAIN

PRECURSQR H-2K({B))

pir} |HLMSKB MHC class I histocompatibility antigen H-2K({b} alpha chain
precurscr - mouse

gb|AABL7606.1] (U47328) MHC class I heavy chain precursor [Mus musculus)

gb|AACE92800.1] (AF100956) HZKI(b) [Mus musculus]

emb |CAR24119.2| (V00746) MHC class I antigen H-2K [Mus musculus]
Length = 3¢€8

Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14

Identities = 30/50 (&0%), Positives = 329/50 (783%)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 57
YVDDT+FVRFDSDA N + EPRAFWHE+EG EYWHRET+ G Q ++

Shjct: 48 YVDDTEFVRFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWERETQKAKGNEQSFRY 97

>pdb | 1G6R|H Chain H, A Functional Hot Spot For Antigen Recognitien In A
Superagonist TcrMHC COMPLEX

pdbl1GER|I Chain I, A Functional Hot Spot For Antigen Recognition In A
Superagonist TcrMHC COMPLEX

pdb|10SZ]A Chain A, Mhc Class I H-Zkb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And An (L4dv) Mutant Of The Vesicular
Stomatitis Virus Nucleoprotein

pdb|1KBG|H Chain H, Mhc Class I H-2kb Presented Glycopeptide Rgy8-6h-Galz

pdb| 2VAA|A Chain A, Mhc Class I H-2kb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And Vesicular Stomatitis Virus
Nucleoprotein

pdb| IVAC|A Chain A, Mhc Class I H-2kb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And Chicken Ovalbunin

pdb{1VAD|A Chain A, Mhc Class 1 H-Zkb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And Yeast Alpha-Glucosidase

pdb| Z2VABIA Chain A, Mhc Class I H-Zkb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglebulin And Sendai Virus Nucleoprotein

Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14

Identities = 20/50 (60%), Positiwves = 39/50 (78%)

Quexry: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOEYWDRETRNVMGIAQKDOI 57
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+WH+E+EG EYWHREI+ G O ++
Sbjct: 27 YVDDIEFVRFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWERFEIQKAKGNEQSERYV 76
»enb | CAAZ8977.11 (X05389) Q7(b) gene product (AA 1 - 330) [Mus musculus]
Length = 330
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
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Identities = 31/46 (£7%), Positives = 37/46 (802}

Query: 8 YVDDIQEVREFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+HE+EG EYWHRET+ G Q@
Sbijct: 44 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQ 89
>sp{P14431[HAL1S MOUSE H-2 CLASS I HISTOCCMPATIBIIITY ANTIGEN, Q9 ALPHA CHAIN
PRECURSOR
Length = 200
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Tdentities = 31/4¢ (67%), Positives = 37/46 (8B0%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YWDDIQFVRFDSDA N + EPRAAWHE+EG EYWH+REI+ G QO

Shjct: 48 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGHED 93

>pdbl|1FO0|H Chain H, Murine Alloreactive Sciv Tcr-Peptide-Mhc Class I
Molecule Complex
Length = 276

Score = 71.2 bits ({173}, Expect = Be-14

Identities = 30/50 (60%3), Positives = 39/50 (78%)

Query: B YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 57
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+HRET+ G Q ++
Sbijct: 28 YVDDIEFVREDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQSERV 77
>embiCARZT7172.2] (X03443) put. Q%9 antigen [Mus musculus]
Length = 179
Score = 71.2 bits (173)
Identities = 31/46 (672

, Expect = 8e-14
y, Positives = 37/46 (80%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+YWHE+EG EYW+H+REI+ G 0
Shjct: 27 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQ /72
>db]IBABZ28645.1] (AK013097) putative [Mus musculus]
Iength = 184
Sceore = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 31/46 (&73%), Positives = 37/46 (B0%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+W+E+EG EYWHREI+ G Q
Shjct: 48 YVDDIQEVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQVAKGHEQ 93
>ref NP 034524.1] histocompatibility 2, Q region locus 7 {Mus musculus]
spiP144291HALY MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN, Q7 ALPHA CHAIN
PRECURSCR QA-2 ANTIGEN)
pirltA24582 MHC class I histocompatibility antigen H-2 @7 alpha chain
precursor - mouse
emb | CAAZ26954, 1] (X03210) Qa2 antigen [Mus musculus]
Length = 334
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 31/46 (67%}, Positives = 37/4¢ (80%)

Query: 8 YWVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVREDSDA N + FEPRE+YWHE+EG EYW+REI+ G Q
Shijct: 48 YVDDIQEVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQ g3
>gb|AADZ28341 .1 (AF100702) MHC class I antigen @al [Mus musculus]
Length = 196
Score = 70.9 bits (172)
Identities = 30/38 (78%

, Expect = le-13
Yy, Positives = 34/38 (B88%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREI 45
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYWHREI
Sbjct: 40 ¥WDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWERET 77
>gb|AADZ8339. 1| (AF100700) MHC class I antigen Qal [Mus musculus castaneus]
Length = 198
Score = 70 9 bits (172), Bxpect = le-13
Identities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)
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Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRABAWIELHEG EYW+REI
Skict: 40 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 77
>gb |AAD31381.1|AF057279 1 (AF057279) MHC class Ib antigen Qa-1d [Mus musculus]
Length = 357
Score = 70.9 bits {(172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYWHRET
Sbijct: 47 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWERET 84
>pir| [A45883 MHC class I histocompatibility antigen (8/9-d precursor - mouse
{strain BALB/c)}
Length = 340
Score = 70.9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/51 (58%), Positives = 39/51 (75%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGOEYWDREIRNVMGIAQKDQIT 58
¥YVDD QFVRFEDSDA N + EPRATWHE+EG LEYW+HREI+ G Q +++
Sbjct: 45 YVDDKQEVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGHEQSEFRVS 95
>gb|ARDZ28340.1] (AF100701) MHC class I antigen Qal [Mus musculus bactrianus]
Length = 196
Score = 70.9 bits {172), Expect = le-13
Tdentities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFVREDSDA N + EPRATWIE+EG EYW+RET
Shbijct: 40 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 77
>refINP 034528.1| histocompatibility 2, T region locus 23 [Mus musculus)
s5plP06339|HALS MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILIIY ANTIGEN, D-37 ALPHA CHAIN

PRECURSOR
pirl |[HLMS37 MHC class I histocompatibility antigen H-2 gene 37 alpha chain
precursor - mouse

emb [CAAEB665.1 (Y00629) gene 37 [Mus musculus]

ghlAAA39693.1] (M11284) histocompatibility antigen [Mus musculus]
Length = 357

Score = 70 .9 bits (172), Expect = le-13

Tdentities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDTQFVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYWHRET
Shijct: 47 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 84
>gh |ARA39678 1] (M29881) MHC 98/9d surface antigen [Mus musculus]
Length = 328
Score = 70.9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/51 {58%), Positives = 39/51 (75%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIFKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDOIT 58
YVDD QFVRFDSDA N + EPRA+WHE+EG EYWHREI+ G Q +++
Shijct: 45 YVDDKQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGHEQSFRVS 95
>gb|AAD12244,1] (AF082510) MHC class Ik antigen Qa-lc [Mus musculus]
Length = 357
Score = 70.9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 {(78%), Positives = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIFKEGQEYWDREI 45
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYWHREI
Skjct: 47 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI &4
>gb [ARA39740 ., 1| (M£906%) ORF [Mus musculus]
Length = 344
Score = 70.5 bits {171}, Expect
Identities = 29/51 ({5&%}, Posit

= 1e-13
ives = 38/51 (713%)
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Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQII 58
Y+DDIQFVRFDSD N + EPRA+W+E+EG EYWHR IR G ¢ +++
Sbict: 48 YIDDIQFVREDSDIENPREEPRARWMEQEGPEYWERNIRRAKGHEQSFERVS 98
>dbj |BAAL4174.1] (DS0146) Q8/9d peptide [Mus musculus]
Length = 184
Score = 70.1 bits {170}
Identities = 31/49 (&3

, Expect = 22-13
}, Positives = 37/49 (75%)

Query: 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIFEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDO 56
YVDDTQFVRFD DA N + EPRA+WHE+EG EYWHREI+ G g 0

Sbjct: 48 YVDDIQEVRFDRDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQSEQ 96

>pir||T54459 MHC H-2Kl-k - mouse

gb|AAA3S9610.12| (M27134) MHC H-ZK1-k [Mus musculus]
Length = 243

Score = 70.1 bits (170), Expect = 2e-13

Identities = 29/39 (74%), Positives = 35/39 (89%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+W+E+EG EYWHREIL+
Shijct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQ 86
>pir] | 149712 H-2K-s - mouse
gb|AAA37765.11 {M60168) H-ZK-s5 [Mus musculus]
gh|AAA39743.11 (M69072) ORF [Mus musculus]
Length = 368
Score = 70.1 bits (170), Expect = Z2e-13
Identities = 29/40 (72%), Positives = 35/40 {87%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRN 47
YVDDT+FVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+R T+N
Shijct: 48 YVDDTEEVREDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERNTGQN 87
>pir||I149713 H-2K-sml - mouse
gbtAaR37766.1] (M&0169) H-2K-sml [Mus musculus]
Length = 368
Score = 70.1 bits (170), Expect = 2e-13
Identities = 29/40 (72%), Positives = 35/40 (87%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOQEYWDREIRN 47
YVDDI+FVREDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+R T+N
Skjct: 48 YVDDTEFVREDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERNIQN 87
>prf! |16808278A MHC H-2Klk [Mus musculus}
Length = 208
Score = 70.1 bits (170}, Expect = 2e-13
Identities = 29/39 (74%), Positives = 35/3%9 (89%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WHELHEG PYW+HREI+

Sbhijct: 48 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQ 86

>s5p|PO1898IHALQ MOUSE H-2 CLASS I HISIOCOMPATIBILIIY ANTIGEN, Q10 ALPHA CHAIN

PRECURSOR

pir] |A21125 MHC class I histocompatibility anrigen H-2 Q10 alpha chain -
mouse

gb|AAA39574.1] (KO01207) Q10 [Mus musculus]
Length = 322

Score = 69.7 bits (169), Expect = 2e-13

Identities = 30/51 (58+), Positives = 37/51 (71%)

Juery: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQUIEKEGQEYWDRE I RNVMGIAQKDQIT 58
YVDDIQFVREDSDA + BEPRA W+E+EG EYWHRET+ G Q ++
Shjct: 48 YVDDIQFVREDSDAEIPRMEPRAPUMEQEGPEYWEREIQRAKGNEQSFHVS 58
>ref |NP 034521.1| histocompatibility 2, Q region locus 10 [Mus musculus]
pir] 1520045 MHC class I histocompatibility antigen Q10-k alpha chain - mouse
emb|CAR34449.1| (X16426) unnamed protein product [Mus musculus]
Length = 325
Score = 9.7 bits (169), Expect = 2e-13

91



Identities = 30/51 {58%), Positives = 37/51 {(71%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGTAQKDQTI 58
YVDDIQFVRFDSDA + EPRA WH+E+EG EYWHREI+ G 0 ++
Sbjct: 51 YVDDIQFVREDSDAFIPRMEPRAPWMEQEGPEYWEREIQRAKGNEQSEFHVS 101
>gb |AADZ28338.1] {AF100€99) MHC class I antigen Qal [Mus musculus]
Length = 194
Score = 69.7 bkits (169), Expect = 2e-13
Tdentities = 29/38 (76%), Positives = 34/38 (89%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFVREDSD+ N + EPRAYWIE+EG EYWHRET
Shbijct: 38 YVDDIQFVRFDSDSENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 75
>pir| JA60854 MHC class T histoceompatibility antigen A216 alpha chain precursor
- mouse (strain C3H)
Length = 368
Score = 68.9 pbits (167), Expect = 4e-13
Tdentities = 28/40 (70%), Positives = 35/40 (87%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRN 47
YVDDT+EVRFDSDA N + EPRA+WIE++G EYW+R T+N

Sbijct: 48 YVDDTEFVREDSDAQNPRYEPRARWIEQQGPEYWERNIQN 87

>pir| [AR32273 MHC class I histocompatibility antigen H-2 Q4 alpha chain
precursor - mouse

gb|AAA39575.1] (M18837) MHC beta-Z-microglcobulin [Mus musculus]
Length = 326

Score = 68.2 bits (165}, Expect = be-13

Identities = 29/46 (63%), Positives = 36/46 (78%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYWHRET+ G Q
Sbhbjct: 48 YVDNIEFVREDSDAENPRYEPRAPWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQ 93
>pir| |I56077 MHC class I antigen — mouse
gb|AAR39608.1| (MS58156) MHC class I antigen [Mus musculus]
Length = 369
Score = 67.8 bits (164), Expect = 8e-13
Identities = 28/50 (56%), Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 57
YVD+T+FEVRFDSDA N + EPR +W+HE+EG EYWHRET+ G Q ++
Shict: 48 YVDNIEFVREFDSDAENPRFEPRVRWMEQEGPEYWERETQRAKGQEQSEFRV 97
>gh|AAB41658.11 (U57383) class Ib MHC antigen Qa-2 [Mus musculus]
Length = 326
Score = &€7.8 bits (164), Expect = 8e-13
Identities = 28/43 (€%%), Positives = 35/43 (81%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVD+ QFVREDSDA N + EPRA+WHE+EG EYWHRET+ &
Skhjct: 48 YVDNKQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90
>prf| |1503111A HZ2Dp gene [Mus musculus]
Length = 203
Score = 7.4 bits (163}, Expect = le-12
Identities = 27/51 52%), Positiwves = 40/51 (77%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQF YWDREIRNVMGIAQKDOIT 58
YVD+T+FVREDSDA N + +PRA WH+E+EG EYW++EI+N + Q@  +++F
Shijct: 48 YVDNIEFVRFDSDAENPRMKPRAAWMEQEGPEYWEQEIQNAKDMEQSERVS 98
>gh | AAD28335.1| (AF100686) MHC class T antigen Qal [Mus musculus castaneus}
Iength = 196
Score = 67.4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 28/38 (73%), Positives = 33/38 (86%)

Query: 8 YVDDTQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFV FDSD+ N K EPRA+W+E+EG EYWHRET
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Sbijct: 40 YVDDIQFVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEYWEREI 77
>pir|{I561%98 MHC Qa~la - mouse
gb|AAR16900. 1§ (100606} MHC Qa-la [Mus muszculus]
gb!AAD53968‘1|AF041855 1 (AF041855) Qa-1 [Mus musculus]
Iength = 2342
Score = &7 4 bits (163), Expect = le—-12
Identities = 28/38 (73%), Positives = 33/38 {(86%)

Query: & YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFV FDSD+ N K EPRA+WHE+EG EYW+RET
Shjct: 47 ¥YVDDIQEVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEYWERET 84
>gb{AAD28334.1] (AF100695) MHC class I antigen Qal [Mus musculus castaneus]
Tength = 196
Score = 67.4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 28/38 (73%), Positives = 33/38 (86%)

Query: B YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQGWIEKEGQOEYWDRET 45
YVDDIQFV EDSD+ N K EPRA+WHE+EG EYWHREI
Shjct: 40 YVDDIQFVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEYWEREI 77
»3p|P14426|HA1S3 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILIIY ANTIGEN, D-K ALPHA CHAIN
PRECURSOR (H-2D(K))
pir] 1171998 MHC H-2D-k protein - mouse
gb|AARS3201.1| (M18524) MHC H-2D-k protein [Mus musculus]
Length = 362
Score = &7.0 bits (162}, Expect = le-12
Identities = 28/50 (56%}, Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKTEPRAQWIERKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQOL 57
YVD+T+FVREDSDA N + EPR +W+L+EG E¥YWHRET+ G g ++
Sbjct: 51 YVDNTEFVRFDSDAENPRDEPRVRWMEQEGPEYWERETQIAKGNEQSFRV 100
>ref |[NP (34510.1] histocompatibility 2, D regien locus 1 [Mus musculus)
ghb[AABL7605.1] (U47327) MHC class I heavy chain precursor [Mus musculus]
Length = 362

Score = 67.0 bits (162), Expect = le-12
Identities = 28/50 (563), Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQL 57
YWVD+T+FVREFDSDA N + EPR +WHE+EG EYWHRET+ G Q ++
Sbijct: 51 YVDNTEEVREDSDAENPRDEPRVRWMEQEGPEYWEREIQIAKGNEQSFRV 100
>pir{|I70694 H-2D cell surface glycoprotein - mouse (fragment)
gb]AAR39602.1| (M37682) H-2D cell surface glycoprotein [Mus musculus]
Length = 337
Score = 6£6.2 bits (160), Expect = 2e-12
Identities = 28/50 (56%), Pesitives = 37/50 (74%)

Query: 8§ YVDDITQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 57
YVD+ +EVRFDSDA N + EPRA WH+E+EG EYWHRET+ G Q ++
Shjct: 26 YWDNKEFVRFDSDAENPRYEPRAPWMEQEGPEYWERETQKAKGQEQSERV 75
>pirl |I55665 H-2D cell surface glycoprotein - mouse (fragment)
gb |ARA39600. 1| (M37680) H-2D cell surface glycoprotein [Mus musculus]
Length = 337
Score = £5.9 bits {(159), Expect = 3e-12
Identities = 28/46 (60%), Positives = 35/46 (75%)

Query: 8 YVDDIQFVEFDSDAPNAKIEPRAQGWIEKEGOEYWDRETRNVMGIAD 53
YVD+ +FVRFDSDA N + EPRA WHE+EG EYWHREI+ G Q
Shjct: 26 YVDNKEEVREFDSDAENPRYEPRAPWMEQEGPEYWEREIQKAKGQEQ 71
Database: nr
Posted date: Mar 26, 2001 2:57 AM
Number of letters in database: 2,981,440,623
Number of sequences in datakase: 823,865
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Alineamiento de la secuencia de aminodcidos vs moléculas de Sus scrofa.

BLASTP 2.1.2 [Nov-13-2000]
Referxence:
Altschul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schaffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1997},
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein database search
programs”, Nucleic Acids Res. 25:3389-3402,
RID: 985793266-27494-29303
Query=
(66 letters)

Database: nr

653,326 sequences; 205,916,393 total letters
If you have any problems or questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs
Taxonecmy reports

Distribution of 52 Blast Hits on the Query Sequence

Color Key fnr Hllgnnent Scur8°
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Sequences producing significant alignments:

gb |AACZ6751 .1
BPIARCZ26757.1]

emb> | CAB51874 . 1 |
emb | CABL0676. 1|
emb | CAB51673. 1|
gb [ AAC26760.1]
qb [AAC26754 .1
emb | CAB51872. 1|
gb|AARC26755.1]
emb [CAB10678. 1|
gb[AAC26758.1]
emb | CAB51871.1|
ogb [ AAC26752. 1!

ob | ARB6O341.1]

gh|AABES338.1|

ghlAAC26761. 11
gh|AABG64111.1]

gh|AABGS9339.11

qb | ARA31076. 1|
gb | ARBE9240. 1 |

gb | ARA31077.1]
erb | CABE3936. 1 |
gb [AAC26756.1]
Gb|AAC26750.1]
gb |AAB69336. 1]
gb |AACZ26753.1]

gb[AAB64112.1]
emb |CAB63859.1]

gbi{AAB69337. 11

gb|AAD46388.1|AF100665 1

emb|CAE10686. 1]
emb{CABL0684.1]
emb |CABE3858. 1|
emb | CABE3857. 1!
emb |CABS51868.1]
emb |CARS1869.1 ]
emi |[CARL10680. 1
emb |CAB10682.1|

gb [ AAB6/719.11
gb|AABE2113. 1]

emp |CAB63861.1 |

{bits) Value

(AF(Q74425) MHC class I antigen 2 [Sus scrofal 91 Be-21

(AEQ74431) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa] T91 Be-21

{(AJ131112) swine leucocyte antigen 2/2(SLA-... 91 §e-21

{Z97381) MHC class I gene [Sus scrofal 81 ge-21

{AJ131112) swine leucocyte antigen 2/1(STA-.. 91 Be-21

(AF074434) MHC class I antigen 2 [Sus scrofal] B8 7e-20

(AF074428) MHC class I antigen 2 [Sus scrofal B7 le-19

(AJ131112) swine leucocyte antigen 3/2 (SLA... 86 2e-19

(AFQ74429) MHC class I antigen 3 [3us scrofal "B6 2e-1%

(297384) MHC class I gene [Sus scrofa] :EE 2e-19

(AF074432) MHC class I antigen 3 [S5us scrofal 86 2e-1¢

(AJ131112) swine leucocyte antigen 3/1 (SLA... 86 2e-19

(AF07442¢) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa) 86 3e-19

piri{[A6036%9 MHC class I histocompatibility antigen PD7 alph... 85 4e-19

(AF014006) MHC ¢lass I antigen [Sus scrofa] _B5 Be-19

(AE014003) MHC class I antigen (Sus scrofal 82 4de-18

(AF074435) MHC class I antigen 3 {Sus scrofal 79 2e-17

(AF000074} MHC class I SLA-PGZI [Sus scrofa] _79 2e-17

(AF014004) MHC class I antigen [Sus screofa] 79 3e-17

piri|I46603 MHC PDl4a transplantation antigen - pig >gijle4d... 78 Se-17

pirl|I46€04 MHC PD14 transplantation antigen - pig >gil1645... 78 5e-17

{M21057) MHC PDI major transplantation antig 77 9e-17

{(AFQ14005) MHC class I antigen [Sus scrofa] 77 B8e-17

(M21057) MHC PDia major transplantation anti... 77 %e-17

(AJ251829) swine leucocyte antigen {[Sus scr... 77 le-16

(AFD74430) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa. _ 77 le-16

(AF074424) MHC class I antigen 1 [Sus scrofal _ 77 le-le

(AF014001) MHC class I antigen [Sus scrofa] _75 5e-16

(AF074427) MHC class I antigen 1 [Sus scrofal _ 75 5Se-ls

(AFO00076) MHC class I SLA-PGSI [Sus scrofal _75 6e-le

(AJ251914) putative non classical MHC class. .. _72  3e-1lb

{AF014002) MHC class T antigen [Sus scrofal _72 5e-15

(AF100665) MHC class I antigen PD1. .. 72 Se-15

(297397) MHC class I gene [Sus scrofa] 71 Te-15

(287394) MHC class I gene [Sus screfal _87 2e-13

{2J251914) putative non classical MHC class... 87 Z2e-13

(AJ251914) non classical MHC class I antige... 87 2e-13

{AJ131112) swine leucocyte antigen 5/1 (SLA... 61 Je-12

{AJ131112) swine leucocyte antigen 5/2 (SLA... 61 Te-12

(Z97389) MHC class I gene [3us scrofal] €1 Te-12

(297392) non-classical MHC class I gene [Su... _60 2e-11

pirl 146608 MHC PDé-glycoprotein - pig >gi|164573|gb|AAA310. .. _60 2e-11

(AF013960} majeor histocompatibility complex 58 Be-11

(AF0Q0078) MHC class 1 SLA-PG6II [Sus scrofal _39 4e-05

splPl9756|GHR PIG GROWIH HORMONE RECEPTOR PRECURSOR (GH REC. . 23 2.

{AJ251914) putative MHC class I related ant 22
pirl[I47167 MHC class II histocompatibility antigen - pig (... 22
(136570} MHC class II SLA-DRBI-4 [Sus scrofa] 22

L|AAB03231.11
db] [BAA13370. 1]
dbj BAB12243 1|
dbj |BAR123352.1]
dbi |[BAA13364.1]

>gbh|AACZ26751.1]
Length

(87426} MHC class IT histocompatibility an..
(AB(Q38989) MHC Class II [Sus scrofal

(DB7408) MHC class II histocompatibility an..
(D87420) MHC class II histocompatibility an.

= 219

Aligpments
(AF074425) MHC class I antigen 2 [Sus scrofal

Score = 90.9 bits (224}, Expect = 8e-21
Identities = 3%/50 (78%), Positives

o

[y]
vy Y O Y W
OO0 OO WM~

SN

45/50 {90%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 57
YVDDIQEVREDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++
Shict: 1 YVDDTQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRNVMGSAQIDRY 50

=)
L]




>gb|AAC26757.1( (AF074431) MHC class I antigen 2 [Sus scrofaj
Iength = 62

Score = 90.9 bits (224), Expect = 8e-21

Identities = 39/50 (783}, Positives = 45/50 (90:)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAGVIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 57
YVDDIQFVREDSDAPN + EPRA VI++EGQ+HYWDREIRNVMG AD D++
Skject: 1 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIQOEGQODYWDREIRNVMGSAQIDRYV 50
>emb!CABS1874.11 (AJ131112) swine leucocyte antigen 2/2(SLA-2/2) [Sus scrofaj
Length = 399
Score = 90.9 bits (224), Expect = 8e-21
Identities = 39/50 (78%), Positives = 45/50 (90%

Query: B8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRE IRNVMGIAQKDQI 57
YVDDTQEVREDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++
Skjct: 51 YVDDIQEVREDSDAPNPRMEPRAPUIQOEGQDYWDRE TRNVMGSAQIDRY 100
>emb |CABLOG76.1| (297381} MHC class I gene [Sus scrofal
Length = 86
Score = 90.¢% bits (224), Expect = 8e-21
Identities = 39/50 (78%), Positives = 45/50 (90%)}

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDOI 57
YVDDTQFVREDSDAPN + EPRA WI++EGSQFYWDRETRNVMG AQ D++
Skiject: 23 YVDDTQEVREDSDAPNPRMEPRAFPWIQQEGQDYWDRETRNVMGSAQTIDRV 72
>emblCARS1873.1] {(AJL31112) swine lsucocyte antigen 2/1(SLA-2/1) [Sus scrofa]
Length = 364
Score = 90.9 bits {(224), Expect = 3e-21
identities = 39/50 (78%), Positives = 45/50 (90%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGQE YWDREI RNVMGTAQKDQIL 57
YVDDIQEVREFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++
Shject: 51 YVDDTQFVREDSDAPNPRMEPRAPWI QQEGQODYWDRETRNVMGSAQIDRY 100
>gb|AAC26760.1| (AF074434) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa)
Length = 219
Score = 87.8 bits (216}, Expect = Je-20
Identities = 39/46 (84%), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YWVDDIQFVREDSDAPN + EPRA WIEKEGQEYWD ETRN MG AQ
Shijct: 1 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIEKEGQEYWDEETRNAMGSAQ 46
>gb|AAC26754. 1] (AF074428) MHC class I antigen 2 {Sus scrofal
Length = 219
Score = 87.0 bits (214), Expect = le-19
Identities = 39/46 (84%), Positives = 40/46 (86%)

Query: § YVDDIQFVREFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIEKEGQEYWD ETR VMG AQ
Shjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWVIEKEGQEYWDEETRKVMGSAQ 46
>embfCAB51872.11 (AJ131112}) swine leucocyte antigen 3/2 (SIA-3/2) [Sus scrofa]
Length = 397
Score = 86.3 bits (212), Expect = 2e-19
Tdentities = 238/4¢ (82%), Positives = 40/46 (8é%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRACWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQEFVRFDSDAPN + EPRA WIEHEGQEYWD EIRN MG AQ
Shijct: 48 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPUIEQEGOEYWDEEIRNAMGSAQ 93
>gb|AAC26755 1| (AF074429) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]
Length = 2198
Score = 86.3 bits (212), Expect = 2¢-19
Tdentities = 38/46 (82%), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRACUWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDPDIQEVREDSDAPN + EPRA T TEGQEYWD EIRN MG AQ
Shijct: 1 YVDDIQIVREDSDAPNPRMEPRAPVIFQEGQEYWDEETRNAMGSAQ 46
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»emb |CABLOG/8.11 (Z297384) MHC class I gene [Sus scrofal

Length 86
Score = 86.3 bits (212), Expect = Ze-19
Identities = 38/46 (82:), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVREDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD EIRN MG AQ
Shijct: 23 YVDDIQEVREDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ €8

>gb[AAC26758.1] (AF074432) MHC class I antigen 3 [Sus scrofal

ILength = 219
Score = 86 .3 bits {212}, Expect = 2e-19
Identities = 38/46 (82%), Positives = 40/4% (86%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQEVREDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD ETRN MG AQ
Shjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ 46

>emb [CABS1871.11 (AJF131112}) swine leucocyte antigen 3/1 (SLA-3/1) [Sus scrofal

Length = 361
Score = 86,3 bhits (212)
Identities = 38/46 (823

, Expect = 2e-19
}y, Positives = 40/4¢ (863%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD EIRN MG AQ
Shjct: 48 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ 93

>gblAAC26752.1) (AF07442¢) MHC class I antigen 3 [Sus scrofal

Length = 219
Score = 85.5 bits (210}, Expect = 3e-19
Identities = 38/46 (82:), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDTQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVREDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD ETRN MG AQ
Sbjct: 1 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEETRNAMGGAQ 46

>pir| |AG0369 MHCT class I histocompatibility antigen PD7 alpha chain precursor

- pig

Length = 366
Score = 85.1 bits (209), Expect = 4e-19
Tdentities = 37/46 (803%), Positives = 39/46 (84%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVREDSDAPN + EPR WIEKEGQEYWD+EI N MG AQ
Sbhijct: 48 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRVPWIEKEGQEYWDKETENAMGSAQ 93
>gb |AAB69341.1] (AF014006) MHC class I antigen [Sus scrofa]
Length = 364
Score = 84.7 bits (208), Expect = 6e-19
Tdentities = 37/46 (80%), Positives = 40/46 (B6%)

Query: 8 YVDDIQFVREFDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGOEYWDRETRNVMGIAQ 53
YWVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQEYWDE IRN MG AQ
Sbijct: 51 YVDDIQEVRFDSDAPNDPRMEPRAPWIQQEGOEYWDRNIRNAMGNAQ 96
>gb|AAB69338.1] (AP014003) MHC class I antigen [3us scrofa]
Length = 361
Score = 82.0 bits (201), Expect = 4e-18
Identities = 35/46 {76%), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWD EI+N MG AQ
Shjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGOKYWDEEIQNAMGSAQ 93

>gb|AAC26761.1] (AF074435) MHC class I antigen 2 [Sus scrofal

Length = 222
Score = 79.3 bits (194}, Expect = 2e-17
Identities = 37/49 (75%), Positives = 40/49 (81%), Gaps =

3/49 (&%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEG---QEYWDREIRNVMGIAQ 53

YVDDIQFVRIDSDAPN + EPRA WI+H+EG QEYWD EIRN MG AQ

97

TESIS CON
FALLA DE ORIGED




Shjct: 1 YVDDIQFVRIDSDAPNPRMEPRAPWIKQEGQEWQEYWODER I RNAMGSAQ 49

>gblARBG4111.1] (AF000074) MHC class I SLA-PG2I [Sus scrofal
fength = 183

Score = 79.3 bits (194), Expect = 2e-17

Identities = 35/46 (76%), Positives = 38/46 [82%)

Query: 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFEVREDSDAPN + EPRA WIEK Q+YWD EI+N MG AQ
Shict: 27 YVDDIQEVREDSDAPNPRMEPRAPWIEKAEQKYWDEREIQNAMGSAQ 72
>gb|AABE9338 1| (AF014004) MHC class I antigen [Sus scrofal
Length = 364
Score = 78.0 bits (193), Expect = 3e-17
Identities = 34/39 (87%), Positives = 36/39 (92%)

Query: 8 YVDDIOFVRIDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOEYWDREIR 46
YVDDIQEVREDSDAPN + EPRA WIFRKEGQEYWDRETI+
Skjct: 51 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIEKEGQEYWDREIQ 89
»pir) |T46603 MHC PDl4a transplantation antigen - pig
gb!aAA31079.1] (M21058) MHC PDlda transplantation antigen [Sus scrofa]
Length = 366
Score = 78.2 bits (191), Expect = 5e-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 37/46 (79%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YWVDDI+FVRFDSDAPN + FPR WI+ EGQEYWDR TR MG AQ
Shjct: 51 YVDDIEFVRFDSDAPNPRMEPRGPWIQIEGQEYWDRNTRKPMGNAQ 96
>plir]|T46604 MHC PD14 transplantation antigen - pig
gblARA310768.1] (M21058) MHC PD14 transplantation antigen [Sus scrofal
ILength = 364
Score = 78.2 bits (181}, Expect = 5e-~-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 37/46 (79%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKFEGOEYWDREIRNVMGIAQ 53
YWVDDIFEVREDSDAPN + EPR Wi+ EGOEYWDR TR MG AQ
Shjct: 51 YVDDIEFVREDSDAPNPRMEPRGPWIQTEGQEYWDRNTRKPMGNAQ 96
>gb[AAA31076.1| (M21057) MHC PD1l major transplantation antigen [Sus scrofa]
Length = 361
Score = 77 4 bits (189), Expect = 9e-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 38/4¢ (B1%}

Query: § YWDDIQFVRFDSDAPNAKT EPRAQWIEKEGOEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQEVREFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRNV AQ
Shijct: 48 YVDDTQEFVRFDNYAPNPRMEPRVEPWIQQEGQOEYWDREIRNVKEIAQ 93
>gb|AABE9340.1] (AF014005) MHC class I antigen [Sus scrofal
Tength = 361
Score = 77.4 bits (189), Expect = 8Be-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 38/46 (81%)

Query: 8 YVDDIQFVEIDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRNVYV AQ
Shijct: 48 YVDDIQFVRIDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQEYWDREIRNVKEIAQ 93
>gb|ARR31077.1] (M21057) MHC PDla major transplantation antigen [Sus scrofa]
Length = 363
Score = 77 4 bits (189}, Expect = Be-17
Identities = 34/4¢ (73%}, Positives = 38/46 (81%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YWVDDIQFVRFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRNV AQ
Shjct: 48 YVDDIQFVREDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGOEYWDREIRNVKEIAQ 93
remb | CABE3936.11 (AJ251829} swine leucocyte antigen [Sus scrofa]
Length = 36l
Score = 77 0 bits (188}, Expect = le-16
Identities = 33/4¢€ (71%), Positives = 38/46 (81%)
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Query: & YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVREDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIR +Q
Sbkict: 48 YVDDIQEVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQOEGODYWDREIRKQRDIS(Q 92
>gb|{AAC26756 1| (AF074430) MHC class I antigen 1 [Sus scrofal
gbIARC26759. 1] (AFD74433) MHC class T antigen 1 [Sus scrofal
Iength = 219
Score = 77.0 bits (188), Expect = le-1¢
Identities = 33/46 (71%}, Positives = 38/46 {(81%)

Query: B8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVREFDS5DAPN + EPRA WI++EGCQO+YWDREIR +Q
Shijct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRKQRDISQ 46
>gbfAAC26750.li (AF074424) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]
Length = 218
Score = 77.0 bits (188), Expect = le-1¢
Identities = 33/46 (71%), Positives = 38/46 (81%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQEVREDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIR +0

Skjct: 1 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDRETRKQRDTSQ 46

>gb|AAB69336. 1! {AF014001) MHC class I antigen [Sus scrofa]
Iength = 364

Score = /5.1 bits (183}, Expect = 5e-16

Identities = 31/39 (79%), Positives = 36/39 (91%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIH+EGQ+YWDRET+
Shijct: 51 YVDDIQFVREDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQDYWDREIQ 89
>gh|AACZ26753.1] (AF074427) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]
Length = 219
Score = 75.1 bits (183}, Expect = be-1¢
Identities = 33/51 (64%), Positives = 40/51 (773)

Puery: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQIT 58
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI+H+EGQEYWDR I+ AQ  +++

Shjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQEYWDRNIQIYKEIAQIYRVS 51

>gb|AAB64112,1] (AFQ00076) MHC class I SLA-PGSI [Sus scrofa]
Length = 184

Score = 74.7 bits (182), Expect = 6e-16

Tdentities = 33/46 (71%), Positives = 37/46 {(79%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVREDSDAPN + EPRA WI++EGQEYWDR T+ AQ
Sbhijct: 27 YVDDTQFVREDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQEYWDRNIQIYKEIAQ 72
»emb [CARE3859.1] (AJ251914) putative non classical MHC class I antigen [Sus
scrofa]
length = 364
Score = 72.4 bits (176}, ExXpect = 3e-15
Identities = 30/46 (65%), Positives = 36/46 (78%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVREDS+HA N + EPRA WHEFEGQEYWD EI+ + Q
Spkijct: 46 YVDDIQFVREDSEAQNPRMEPRAPWVEQEGQEYWDEEIQRAKDLVY 91
>gb|ARBE9337.1] (AF014002) MHC class I antigen [Sus scrofal
Length = 361
Score = 71.6 bits (174), Expect = 5e-15
Tdentities = 31/46 (67%), Positives = 36/4¢ (77%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGREYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRED+ APN + EPR WI++EGQ+YWD EIR V A
Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGODYWDEEIRKVKDNAQ 93
>gb|AAD46388 . LIAF100665 1 (AF100665) MHC class I antigen PD1 [Sus scrofa]
Length = 361
Score = 71 & bits (174}, Expect = 5e-15
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Identities = 31/46 (67%), Positives = 36/46 {(77%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFD+ APN + EPR WI++EGQ+YWD EIR V AQ
Shbjct: 48 YVDDIQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQDYWDEEIRKVKDNAQ 93
>emb|CABl0G86. 1] (297397) MHC class I gene [Sus scrofa)
Length = 8¢
Score = 71.2 bits (173}, Expect = 7e-15
Identities = 32/46 (&894}, Positives = 39/46 (Bd4s)

Query: B8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAG 53
YV+DTQFVRFDSDAPN + EPRA +E+EGQE+WD++IRNV AQ

Skbjct: 23 YVNDIQEVRFDSDAPNPRMEPRAPSMEQEGQOEFWDQQIRNVKEEAQ 68

»emb |CABLO684. 1] (Z297394) MHC class I gene [5us scrofal
Length = 86

Score = 66.6 bits {161), Expect = 2&-13

Identities = 30/51 (583%), Positives = 36/51 (€9%)

Query: 8 YVDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQITI 58
YVDDIQFVRFDS+APN + EPR W+E EG EY DR IR +Q Q-+

Skijct: 23 YVDDTQEVREDSNAPNPREEPRI PWVELEGPEYCDRNIRIYKDISONEQVS 73

>emb |[CABG63858.1| (AJ251914) putative non classical MHC class I antigen [Sus
scrofa}
Length = 353

Score = 66.6 bits (161), Expect = Ze-13

Identities = 30/51 (58%), Positives = 36/51 (&9%)

guery: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQIT 58
YVDDTQFVREDS+APN + EPR W+E EG EY DR IR +Q0  Q++
Shjct: 48 YVDDTQFVRFDSNAPNPREEPRTPWVELEGPEYCDRNIRIYKDISQNEQVS 98
>emb |CAB63857.1] (AJ251914) non classical MHC class I antigen [Sus scrofal
Length = 3590
Score = 66.6 bits (161}, Expect = Ze-13
Identities = 29/49 {59%), Peositives = 37/49 (75%), Gaps = 5/4% (10%)

Query: 2 GRGNSIY-—---VDDIQEVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETD 45
G G+ +Y +DDTQFVRE SDA N + EPRA W+H+E+EGHEYWDR+I
Shjct: 40 GHGSDLYSSVGELDDTQFVRESSDAANPRVEPRAPWMEQEGREYWDRQI 88
>emb |CARS51868.1] (AJ131112) swine leucocyte antigen 5/1 (SLA-5/1) [Sus scrofal
Length = 361
Score = 61.2 bits (147}, Expect = T7e-12
Identities = 27/38 (71%), Positives = 29/38 (76%)

Query: 9 VDDIQEVRFDSDAPNAKIEFPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
VDDT VREDSDA + EPRA WIE+EG EYWD EIR

Skjct: 49 VDDIPLVRFDSDARKPRKEPRAWWIEQEGPEYWDEEIR 86

>emb |CAB51869.1] (AJ131112) swine leucocyte antigen 5/2 (SIA-5/2) [Sus scrofa]
Length = 39¢

Score = 61.2 bits {147), Expect = Je-12

Identities = 27/38 (71%), Positives = 25/38 ({(76%)

Query: & VDDIQFVRFDSDAPNAKIEFRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
VvDDT VEBEDSDA + FEPRA WIEF+EG EYWD EIR

Shjct: 49 VDDTPLVRFDSDARKPRKEPRAWWIEQEGPEYWDEEIR 86

>emb | CAB10&80.1| (Z97389) MHC class I gene [3us scrofal
ILength = 86

Score = 61 2 bits (147), Expect = Te-12

Identities = 27/38 (71%), Positives = 29/38 (76%)

Query: @ VDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
vDDI VREDSDA + EPRA WIE+EG EYWD EIR

Shjct: 24 VDDIPLVREDSDARKPRKEPRAWWIEQEGPEYWDEEIR ¢l

>emb[CABL10682.1] (297392) non-classical MHC class I gene [Sus scrofal
Length = 80
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Score = 60.1 bits (l44), Expect = 2Ze-11
Identities = 25/38 {(&5%), Positives = 32/38 (83%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQUIEKEGQEYWDREL 45
++DDIQFVREF SDA N + EPRA +E+EGH+EYWDR+I

Shict: 27 FLDDIQFVRFSSDAANPRVEPRAVGMEQEGREYWDRQI €4

>pir| {T46608 MHC PDé-glycopreotein - pig

g |ARRA31086.1| (M17014) MHC PDé-glycoprotein [Sus scrofal
Iength = 35%0

Score = 60.1 bits (144), Expect = 2e-11

Tdentities = 25/38 (65%), Positives = 32/38 (83%)

Quervy: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREL 45
++DDIQFVRE SDA N + EPRA  +E+EGHEYWDR+I
Shjct: 51 FLDDIQFVRISSDAANPRVEFPRAVGMEQEGREYWDRQI 88
>gb |AABE7719.11 (AF0139%60) major histocompatibility complex [Sus scrofa]
Iength = 360
Score = 57.8 bits {138), Expect = 8e-11
Identities = 26/38 (&8%), Positives = 28/38 (75%)

Query: 9 VDDIQFVRFEDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
vDDI VRFDSDAP + EPRA I++EG EYWD EIR
Skict: 50 VDDIPLVRFDSDAPKLRKEFPRAWKIKQEGPEYWDEETR 87
Database: nr
Posted date: Mar 26, 2001 2:57 AM
Number of letters in database: 2,981,440,623
Number of segquences in database: 823,865
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Alineamiento de la secuencia de aminedcidos amplificada vs melécula Qa-2.

Blast 2 Sequences 1esults

Clonal: 1 YVDDIQEVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGOEYWDRETRNVMGIAQD 46
consensoe YVDDTQFVREDSDA N + EPRA+WHE+HEG EYWARET+ G 0
Qa—2 1 27 YVDDIQIVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGHEQ 72

En el programa ClustalW se realizaron los siguientes alineamientos correspondientes a la

secuencia amplificada v a la secuencia de aminodcidos correspondiente al exén 1, exon 2 v exdn 3 del

gene Q9

>gilclonl|

YVDDTOFVREDSDAPNAKTEPRAQWIERKEGOEYWDRETRNVMGIAQKDQT

>gilQaZ|
GOHSLOYFHIAVSRPGLGEPWFISVGYVDDTQFVREDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGH
EQSFRGSLRTAQSYYNQSKGGSHILOWMYGCDMGSDGRLLRGYLOFAYEGRDY TALNEDLKTWTAVDMAA

Posteriormente se realizo ¢l alineamicnto entie las secuencias de la secuencia amplificada
con la secuencia de aminoacidos correspondiente al exén 1, exdn 2 y exdn 3 del gene Q9 v la

secuencia de aminoacidos correspondiente al gen PD1 que es un gen clase [ clasico del SLA porcine

{figura [2)

»gilclonl]|
YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDOT

>gilQazZ]

GOHSIOYFHTIAVSRPGLGEPWF ISVGYVDDTQFVREDSDAENPRME PRARWMEQEGPEYWERETQIARKGH
EQSFRGSLRTAQSYYNQSKGGSHTLOWMYGCDMGSDGRLLRGYLOFAYEGRDYIALNEDLKTWTAVDMAA
>gi | PD1]
MGPGALFLLLSGTLALTGI QAGPHSLSYE YTAVSRPDRGEPRFIAVGYVDDIQFVRE DNYAPNPRMEPRY
PWIQQEGCODYWDEETREKVKDNAQTLRVGLNTLRCYYNQSEAGSHTLOSMEGCYLGPDGLLLHGYRQDAYD
CADYIALNEDLRSWTAADMAACT SKRKWEAADEAERMRSYLOGRCVEGLRRY LOMGKDTLQRADPPKTHY
TRHPSSDLGVI LRCWALGF Y PKEISLTWOREGQDQSODMELVETRPSGDGTEFQRWAALVVPPGEEQSYTC
HVOHEGLOEPLTLRWDPAQPPVPMVGY TVGLVLVLVAGCAMVAGVVIWRKTRIGERGGSYTQAAGSDSAQG

SDVSLTKDERV
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Dominios Conservados

Estos alineamicntos sc realizaron en el programa Blast

RPS-BLAST 2.1.2 [Nov-13-2000]
Query= local sequence: lcl|tmpseq 0 No definition line found
(66 letters)

Database: oasis sap.v1.50
3019 P3sMs; 603,965 total columns

This CD alignment includes 3D structure To display structure, download Cn3D v3,00!
Score

PSSMs producing significant alignments: (bits)

{1gnliPfamipf: 2 . S , .
5} nl[Plamipfam00T MHC I, Class I Histocompalibility antigen, domains alpha 1 and 2

gnl|Pfamjpfam00129. MHC 1 Class I Histocompatibility antigen, domains alpha 1 and 2

CD-Iength = 179 residues, only 28 5% aligned

Score = 70 1 bits (170), Expect = 3e-14
guery: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWI EKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQIT 58
Shict: 27 YVDDIQFVRFNSDAANPRME PRAPWIEQEGPEYWEREIQIAKGNEQIFREN 77

value

0.1 3e-14
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