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SIMBOLOGIA PARA AMINOÁCIDOS.

A
B
C
D
E
F
G
H
I
K
L
M
N

alanina
aspartato o
c i s t ina
aspartato
glutamato
fenilalanina
glicina
histidina
isoleucina
lisina
leucina
metionina
asparagina

asparagma
P prolina
Q glutamina
R arginina
S seiina
T treonina
U selenocisteina
V valina
W triptofano
Y tirosina
Z glutamato o glutamina
X Cualquiera
* termino de traducción

gap de indeterminado

v



ABREVIACIONES

A Adenina.

aa aminoácidos

ATP, Adenosin trifosfato.

b. base (s).

C citosina.

cDNA,. Ácido Desoxiribonucleico complementario

DNA, Acido Desoxiribonucleico

dNTP's. Desoxiribonucleotidos,

D..O,. densidad óptica.

DTT Dithiotreitol

EDTA Etilen diamino tetra acetato de sodio.

F foiward

g gravedades,

G,, Guanina..

H2Odd Agua bidestilada

kb Kilobases

KC1, Cloruro de Potasio

1.. litros.

M.. Molar'

mM milimolar

MgCl2 Cloruro de Magnesio

mg, miligramos.

min. minutos,

mi. mililitros

NaCl. cloruro de sodio

NaOH, Hidí óxido de Sodio,

ng. nanogramos

nm. nanometios.

pb, pares de bases

PCR Polimeíasa Chain Reaction
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R. Reverse

RACE-PCR,, Rapid Amplifícation ofcDNA Ends Polimerasa Chain Reaction

RNA Acido Ribonucleico

rpm revoluciones por minuto

RI-PCR..PCR reverso

SDS Sodio duodecil sulfato

seg, Segundos

T,. Timina

IAE Tiis-acetatoEDTA

TBE,. Tris-borato-EDTA

TE. TrisEDTA

UV, Luz Ultravioleta.

V.. Volts.

p.g.. microgramos

pl, microliíros
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Resumen

E] antigeno no clásico de histocompatibilidad denominado "Qa2" es codificado por una

serie de cuatro genes en el ratón: Q6. Q7, Q8 y Q9, localizados en el extremo telomérico del

Complejo Principal de histocompatibilidad (MHC por sus siglas en inglés Major

Histocompaíibility Complex) A diferencia de los genes clásicos son pocas las funciones en los

que se los ha propuesto involucrados Figuran entre ellas su asociación con Ja resistencia a la

cisticercosis experimental murina causada por Taema crassiceps, parásito que comparte una gran

cantidad de antigenos con Taema solntm (causante este ultimo de la cisticercosis porcina en cerdos

y de la neurocistícercosis humana) En la cisticercosis por J. solium se han encontrado claras

diferencias de susceptibilidad en cerdos genéticamente heterogéneos. Con el propósito de explorar

la posibilidad de que genes equivalentes a los Q6-9 murinos existan en el cerdo y que se asocien

con las diferencias de susceptibilidad a esta parasitosis, en este trabajo se reportan los primeros

intentos de Identificai genes homólogos a Q6-9

En la búsqueda de gene(s) homólogos a los Q6-9 murinos se empleó la técnica de RT-PCR.

Se diseñaron un par de oligonucléotidos a partir de la secuencia de nucléotidos del exón 2 del gen

Q9 murino (región consenso para genes de clase I clásicos) y de la secuencia degenerada de

aminoácidos del exón 3 (región especifica para el gen Q9). A través de este procedimiento se

amplificó un segmento de 148pb. Dicho segmento fue clonado, secuenciado y comparado con

todas las secuencias reportadas en el Banco de Genes (NCBí) Se observó 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 Q9 murino

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

cerdo de gene(s) homólogos a los Q6-9 murinos y se discute la relevancia de completar los

hallazgos realizados
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Summary

The non-classical molecule Qa-2 is encoded by four genes in the mouse Q6, Q7, Q8 and Q9

located ai the telomeric end oí the MHC Contrary to the classic class I genes, few are the

functions in which these genes have been pioposed to be involved Among the fimctions is the

asociation with the resistance to the experimental murine cisticercosis caused by Taenia crassiceps

which shares a gieat quantity of antigens with Taenia solium, responsible oí pig cysticercosis and

human neurocisticercosis In T solium cysticercosis it have been found cleaT differences of

susceptibility in genetically heterogeneous pigs With the purpose of exploiíng the possibiíity that

equivalent genes to the Q6-9 murine exist in the pig and could be associated with the differences of

susceptibility, the fírst attempts of this seaich are lepoited 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 amplifíed, cloned, sequenced and

the sequence was compared with all the sequences reported in the genebank (NCBI) wheie it was

observed that it has a similarity of 80-90% with genes that belong to the MHC, of 85-95% with

sequences corresponding to molecuíes class I of the SLA and of 85% with sequences

correspondingto the gene Q9 murine.

In this thesis woik the fírst evidences are reported that point out the posibilities of the

existence of the homologous gene(s) to Q6-9 murine genes in the pig and it is discussed the

relevance of completing the canied out discoveries
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1..- Introducción

1,1- Antecedentes.

La císticercosís causada por el metacestodo de Taenia sol htm representa un grave problema

de salud publica e implica importantes pérdidas económicas en Ja porcicultura (Aluja, 1982) en

México > en ios países en desarrollo donde, el crecimiento socioeducativo \ zoosanitario es deficiente

y se presentan las condiciones favorables que promueven el ciclo de vida de este parásito Entre estas

condiciones figuran la extensa práctica de la porcicultura rustica... el fecalismo a ras de suelo, aunada

al pobre abastecimiento de agua, falta de drenaje c inspección sanitaria entre otras (Larraíde et a!..

1992) En países desarrollados se ha logrado cnadicar esta parasitosis a través del avance en la

ingeniería sanitaria, higiene personal inspección en rastros, tecnifícación de la porcicultura y quizás

lo más importante el aumento en el nivel socioeconómico con sus implicaciones en la educación y

concientización de la población en general En México., se han reportado estudios de seroprevalencia

que indican que este parásito se encuentra distribuido ampliamente por todo el territorio nacional

(Lanalde et al., 1992)

Utilizando un modelo murino de cisticercosis inducido por un céstodo semejante a T solium,

llamado Taema crassiceps se encontró que existen diferencias de susceptibilidad en distintas cepas

de ratones al mismo parásito La cepa BALB/cAnN es altamente susceptible a la parasitosis,

mientras que la cepa BALB/cJ es altamente resistente (Fragoso et al, 1996) Entre estas dos

sublíneas existen algunas diferencias fenotípicas (Potter, 1985) como son un incremento de enzimas

adrenalcs involucradas en la síntesis de catecolaminas, más altos niveles de testosterona en los

machos BALB/cJ (Rodcrick et al, 1985): altos nú cíes de alfáfetoproteína sérica en los adultos como

una consecuencia de la mutación del Gen Afi ! (Blankenhom et al 1985) \ la expresión de la

proteína Qa-2 debido a la presencia de genes intactos 06 07 08 y 09 (Melloi et al, 1985) La

posibilidad de que la proteína Qa-2 esté involucrada en la diferencia de la susceptibilidad a la

cisticercosis murina, ha sido evaluada (Fragosos et al 1998) En principio se hicieron retrocruzas

hacía BALB/cJ de una F 1 (BALB/cAnNxBALB/cJ) La cantidad de cisticercos recuperados después

de un mes de infección se relacionó con la explosión de Qa2 Los resultados indicaron que aquellos

ratones expresores de Qa-2 exibian menor cantidad de cisticercos Con el propósito de establecer

más claramente la relevancia de la expresión de esta proteína en la resistencia se generaron dos líneas

de ratones transgenicos a través de la introducción del gen 09 en embriones de ratones híbridos Fl

(BALB/cAnNxB6) Se logró en una primera generación identificar dos ratones que sobrexpresaban



la piotcina Qa-2 A partir de estos ratones se generó una primer generación retrocTuzándolos hacia

BALB/cAnN La alta expresión de esta proteína en esta progenie se asoció con la disminución de la

susceptibilidad a la cisticercosis minina (Fragoso c! al; 1998)

Considerando que la fase de la cisticercosis porcina resulta indispensable para completar el

ciclo de la transmisión de esta parasitosis a los humanos se han considerado diferentes estrategias

tendientes a reducir la cisticercosis porcina El reducir la incidencia de esta enfermedad en el cerdo

implicaría,, además de la disminución en las perdidas económicas en la porcicultura, prevenir la

enfermedad humana con los costos que en esta se generan Determinar la existencia de un gen

homólogo de 09 en el cerdo permitiría explorar si las diferencias de susceptibilidad observadas en la

cisticercosis porcina están relacionadas con el antígeno Qa-2 Esta información nos permitirá

identificar cerdos naturalmente más resistentes a la cisticercosis \ recomendar su introducción en

poblaciones de cerdos ntsticos

1 2 Ciclo de vida de la Taenia solium

El ciclo de vida de la Taenia solium implica un estadio larvario (císticerco) y un estadio

adulto (taenia) La cisticercosis, afecta tanto a! ser humano (hospedero definitivo) como al cerdo

(hospedero intermedio) El ser humano se infecta cuando consume carne de cerdo mal cocida

desarrollándose en su intestino la tenia o solitaria Esta a su vez produce millones 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 i) participa el hombre que puede alojar al

parásito en estado adulto a partir de la cual se producen huevos de / solium que se liberan al

ambiente Cuando los huevos son ingeridos por el cerdo, lo que se propicia por sus hábitos

coprófágos. se desarrollan a la forma larvaiia o císticerco en las masas musculares, lengua, así como

en encéfalo (Acha et al . 1988) Esta transformación puede ocurrir también cuando el hombre ingiere

huevos de / solium, hospedero en donde esta transformación suele ocurrir en el sistema nervioso

central ocasionando la enfermedad gra\c que genera este parásito, la neurocisticercosis (Flisser,

1988) Aunque el cerdo es el hospedero intermediario principal existen otras especies que pueden

llegar a actuar también como hospederos intermediarios tal como perro, jabalí > mono, aunque estas

no representan un aspecto relevante en la transmisión (Okolo 1986; Fan et al ,1994) >a que en

México no son consumidas por el hombre estas especies animales
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Figura 1 Ciclo de vida de la Taenia solium



1 3 - El Complejo Principal de Histocompatibilidad

La respuesta inmune controla una gran variedad de infecciones bacterianas., vírales,

parasitarias etc Entre sus principales componentes figuran los productos codificados por un giiipo

de genes altamente polimóificos localizados en el Complejo Principal de Histocompatibilidad (MHC

por sus siglas en inglés Major Histocompatíbilit\ Complex) Estos productos se expresan sobre la

superficie de una gran variedad de células v participan activamente en la respuesta inmune a

antigenos proteicos En efecto, el reconocimiento de antígenos por los linfocitos T se realiza con la

participación de moléculas del MHC Los Imfbcitos T reconocen segmentos de antígenos proteicos

como son péptidos unidos a moléculas codificadas por los genes del MHC Las proteínas del MHC

no solo son de gran importancia en fenómenos inmunes (Gorer, 1937) si no también en fenómenos

biológicos no inmunes (Edidin, 1983; 1986) Entre los fenómenos inmunes más importantes se

encuentran los de reconocimiento de antígeno para el desencadenamiento de una respuesta inmune,

así como en c\ entos fundamentales de la selección tímica de células linfoides (Rammensee et al

1993) Los genes del MHC se dividen en tres clases: cíase I, clase II. y clase III de acuerdo a su

estructura, lo que se asocia a sus funciones, para los antígenos I y II condiciona el tipo de péptidos

procesados que presentan en la superficie de las células

1,4.- Evolución del MHC,

Por medio de la clonación v secucnciación de segmentos de DNA de diferentes especies se ha

logrado revelar que existen múltiples genes relacionados a los genes clásicos pero no necesariamente

relacionados al MHC en especies fílogencticamente distantes (Klein y Figueíoa 1986) Las especies

que han sido analizadas van desde los vertebrados más primitivos hasta los más complejos en la

escala e\oluti\a como son algunos organismos de la familia de los elasmobranquios (Hashimoto et

al 1992.1999). de los ciprínidos (Okamura et al 1993,1997), de los anfibios (Flajnik et al 1993;

Shum et al 199.3, 1999; Courtet el al, ¿001). de las aves (Briles et a! 1993), y de los mamíferos

tanto los pequeños roedores, ceidos \ monos como también de los humanos (Stroynowski 1990;

Flahem et al, 1990; Lauíor et al 1990; Geraghh et al A 992; Geraghty 1993)



15 - Moléculas clase ib del ratón,

Las moléculas de clase 1 del ratón se subdividen a su vez en moléculas clásicas o clase la y

no clásicas o clase Ib Las moléculas cíase la son codificadas en las subregiones K y D. se

caracterizan por sci altamente polimórfícas.. \ se expresan en la mayoría de los tejidos, su función es

presentar péptidos de 8-10 aminoácidos producto de la degradación intraceluiar de antígenos extraños

a los Iínfocitos T CD8+. los cuales entonces son capaces de destruir a las células infectadas Poi

otra parte las moléculas clase Ib muestran un polimorfismo limitado \ un patrón de expresión

restringido a solo algunos tipos celulares Este tipo de genes tiene la estructura que caracteriza a los

genes del MHC clase I. constituidos por ocho exones y siete intrones (cuadro I) El exón 1 codifica

para el péptido señal, el exón 2 para el dominio alfa 1, el exón 3 para el dominio alfa 2.. el exón 4

para el dominio alfa 3, el exón 5 para e! dominio transmembranal y los exones 6, 7 y 8 codifican para

el dominio citoplasmático (figura 2) La homología en la secuencia entre las moléculas clase Ib y las

moléculas clase la predice que los dominios extracelulares cd-a2 de las moléculas clase ib forman el

sitio de unión al péptido procesado (binding groove) esta predicción ñie confirmada por análisis de

alta resolución estructural de las moléculas clase Ib H2-M3 (Wang et al 1995) \ HLA-E

(O Callaghan et al 3998) que son moléculas no clásicas reportadas en el humano en dichos estudios

se ha previsto que estas moléculas podrían ser presentadoras de antígenos y tener funciones

inmunológicas

En el ratón, ios antígenos clase Ib son codificados por un grupo de genes del MHC

localizados en el cromosoma 17. los cuales están distribuidos en varias regiones denominadas H2 Qa

y Tía Las funciones exactas de algunas de estas moléculas permanecen aun desconocidas (Flaherty

et al, 1990). no obstante se ha sugerido que este tipo de moléculas podrían participar en fenómenos

inmunes, (Stroynowski y LindahL 1994; Nicderkom et al; 1999... Zappacosta et al, 2000) Existen

reportes en los que se sugiere su participación en fenómenos no inmunes, figuran entre ellos la

participación de la molécula no clásica HFE en el metabolismo del Hierro (Zhou et al, 1998:

Parkkila et al, 1997; Feder et al.. 1998: Gross et al 1998)., la molécula MICA como indicador del

estrés celular en el epitelio gastrointestinal que podría ser reconocido poi un subtipo de células T

(Groh et al.. 1996) Entre los antígenos clase Ib la molécula Qa-2 ha sido de los más estudiados.,

existen reportes de que el gen 09 o también llamado gen Ped (Qa-2, antígeno perteneciente al MHC

ciase Ib ) está relacionado con la reproducción del ratón (Warner et al „ 1993)



Tabla 1. Estructura general de genes clásicos y no clásicos dei MHC

Segmento

exón 1

intión 1

exón 2

intrón 2

exón 3

intrón 3

exón 4

intión 4

exón 5

intión 5

exón 6

intrón 6

exón 7

intrón 7

exón 8

Tamaño pb

64

162

271

186

216

1999

285

130

117

172

33

167

48

111

32

Secuencia

1-64

65-227

228-498

499-684

685-1000

1001-3100

3101-3385

3386-3515

3516-3632

3633-3804

3805-3834

3835-4001

4002-4049

4050-4160

4161-4192

Codifican
péptido líder

dominio alfa 1

dominio alfa 2

dominio alfa 3

dominio
intramembianal

dominio
citoplasmatico

dominio
citoplasmatico

dominio
citoplasmatico

Observaciones
conservado en los genes del

mhc
No consen ado

conservado en los genes del
mhc

No consen ado

conservado en ¡os genes del
mhc

No conservado

conservado en mayor
proporción entre Q9, HLA-

G \ PD6.
No conser̂ v ado

No conservado

No conseivado

No conservado

No conservado

No conservado

No conservado

No conservado
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Figura 2. Representación esquemática de la estructura general de Jas moléculas clásicas de!

MHC clase I.. Compuesta por los dominios a l . a.2, a3 , un dominio transmembianal un dominio

citoplasmatico \ la p2 microglobulina que es codificada por un gen independiente del MHC (Klein.

1991)



I ó - Molécula Qa-2

A diferencia de los antígenos la que se anclan a la membrana a través de un dominio

transmembianal, la molécula Qa-2 puede sci sintetizada como una molécula anclada a la membrana

celular a través de un dominio transmembianaí (40 kDa) \ en forma soluble (39 kDa) La forma

soluble de Qa-2 es liberada de la membrana por ia enzima fbsfolipasa C (Tian et al, 1992) misma

que se incrementa al estimular los linfocitos T con sustancias mitogénicas como la concanavalina A

Aunque cada uno de los genes 06 07 08 \ 09 pueden codificar ambas formas,, la gran mayoría de

las células que expresan Qa-2 sobie su membrana son codificadas por los genes 07 y 09 (Mellor et

al, 1985; Stro>nouski (?/£?/ 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 está mediada esta diferencia de

susceptibilidad La probabilidad de que Qa-2 medie resistencia a través de mecanismos

inmunológicos se ha evaluado en experimentos de transferencia de médula ósea entre ratones

BALB/c(Qa2+) y BALB/c(Qa2-) Los resultados indican que las células Qa2+ son capaces de

transferir resistencia (Bríones. comunicación personal) Estas observaciones aunadas a otros

estudios en los que se ha observado que en ratones (Qa2+ (relativamente más resistentes) y Qa2-

(relativamente más susceptibles) las subpoblaciones de linfocitos T CD4+ y CD8+ disminuyen en

aquellos susceptibles y al incremento en la forma soluble de Qa-2 en el peritoneo de ratones

resistentes infectados con cisticercosis por Taenia cvassiceps (compatible con un estado de

activación de linfocitos T inducido con la infección), nos permiten suponer que estas diferencias de

susceptibilidad podrán estar mediadas inmunológicamente 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 el al., 1991)} que se expresa tempranamente durante el desarrollo (Warner et

al 1993)

1,7- Justificación,

En el cerdo al igual que en otras especies animales vertebrados, el MHC es un complejo

multigéníco denominado SLA (Swíne Leucocito Antigen) \ se encuentra localizado en el cromosoma

7 (Geffrotin et al 1984) Es mu\ similar en su organización a otras especies \ la región

correspondiente a las moléculas clase 1 ha sido \a localizada (Veltcn el al, 1998) En los últimos



años se ha incrementado la búsqueda de genes homólogos en diversas especies animales (Warner.

1986) La presencia de moléculas clase Ib en el cerdo (Chardon et al.. 2001) representa un aspecto

interesante a estudiar considerando que algunos de los genes que la codifican podrían ser genes

candidatos a íesistcncia en contra de ia cisticercosis por 7 soíium La presencia de una molécula

equivalente a Qa-2 \ lo de los genes 06 07 Q8.. y 09 responsable de su codificación no se ha

reportado en ei cerdo La identificación de genes de resistencia en c! cerdo adquiere especial

importancia considerando los esfuerzos realizados para aumentar la resistencia natural del cerdo a la

cisticercosis como herramienta para su control Estos esfuerzos se justifican si recordamos que la

fase de cisticercosis porcina resulta indispensable para que se mantenga el ciclo del parásito,

ofreciendo así un blanco posible en el que interferir en la transmisión Con el propósito de aumentar

la resistencia del cerdo a la cisticercosis porcina se han diseñado diferentes estrategias, tendientes a

reducir la pievalencia en esta enfermedad Figuran entre ellas la irradiación de la carne de cerdo

infectada destinada para el consumo humano (Flores et al 1996) Si bien esta estrategia ha

demostrado alta eficiencia en la capacidad de dañar los metacéstodos, impidiendo que estos se

desarrollen al estado de madurez sexual. los altos costos de la infraestructura y equipo que se

requiere para el tratamiento de los productos derivados de poblaciones porcinas endémicas a la

cisticercosis, lo convierte en un método poco accesible para aplicarse extensamente en países en

desarrollo La posibilidad de proteger al cerdo contra la cisticeicosis porcina a través de vacunación,

también se ha propuesto como una medida efectiva para el control Diferentes vacunas se han

evaluado constituidas unas con antígenos totales (Molinari et al 1993; 1996; Huerta et al, 2000 ) y

otras con antígenos purificados (Nascimento et al, 2000)s recombinantes (Planearte et al ,1999) y

sintéticos (Toledo et al 1999; 2001, Huerta et al, 2001) con resultados prometedores Esta ultima

vacuna ha sido exitosamente evaluada en su capacidad protectora en cerdos criados rústicamente % se

planea comenzar su aplicación masiva en un futuro próximo La investigación en el área de vacunas

continua con el fin de aumentar las posibilidades de aplicación extensiva disminuyendo los costos de

la producción de este tipo de biológicos En el problema de la cisticercosis también se han explorado

las posibilidades de vacunación con DNA. ó \ acuñación génica (Rosas et al, 199 ; Cruz-Reviüa et

al, 2001; Manoutcharian et al, 1998) Si bien los resultados son mu\ promisorios y los datos en ia

literatura sustentan las posibilidades de inducir a través de este procedimiento períodos prolongados

de protección., su aplicación resulta aun mu\ costosa para uso veterinario (Wolff et al.. 1992) La

manipulación genética de los cerdos paia la incorpoiación de genes de íesistencia (Fragoso et al



1998) representa otra alternativa viable £1 desarrollo de estas estiategias dependen del conocimiento

de diferentes aspectos de la historia natura! de la enfermedad \ de su inmunología en especial en ci

hospedero intermediario (el cerdo)

Considerando que Qa2 se ha encontrado asociado a resistencia en un modelo de cisticercosis

por / aassiceps en el ratón \ que pertenece a un conjunto de proteínas mu\ conservadas entie

especies se justifica su búsqueda en el cerdo. \ en su caso evaluar su relevancia en ¡as diferencias de

susceptibilidad a la cisticercosis porcina.
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2-OBJETIVOS:

Objetivo Genera]

• Determinar la existencia dei(os) gen(es) homólogo(s) a] O9 murino en el cerdo

Objetivos Específicos,

• Emplear la técnica de PCR para amplifícaí regiones homologas al gen Q9 murino en DNA de

cerdo

• Emplear la técnica de Southern biot para hibiidizar regiones especificas del gene Q9 murino con

regiones homologas en DNA genómico de ccido



3 - MATERIALES Y MÉTODOS

3 1 - Obtención de DNA

El DNA total fue obtenido de acuerdo al protocolo convencional (Sambrook et al 1989) de

sangre periférica de ceidos de haplotipo cc_\ ck[. de cerdos genéticamente heterogéneos \ de un cerdo

de raza Meishan (donado por la Dra Susan Anderson del Instituto Rosiin, UK) Se colectó una

muestra de 10-15 mi de sangre periférica de vena yugular en tubos Vacutaincr (Becton Dickinson

Vacutainer S\stcm. Franklin Lakes NJ ) con K3 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 fase intermedia compuesta por leucocitos \ una fase superior compuesta por el

plasma sanguíneo La fase intermedia compuesta por leucocitos se colectó con una pipeta Pasteur >

se mezcló con 6 0 mi de amortiguador para la lisis de eritrocitos (BLCR, apéndice I) en un tubo de

ensaye de 15 mi limpio La mezcla se agitó suavemente y se centrifugó a 3,000 rpm durante 10

minutos El sobrenadante se eliminó y en el fondo del tubo permaneció el botón de leucocitos Se

agregó nuevamente un volumen similar al anterior de BLCR para eliminar los eritrocitos restantes:

los tubos se agitaron hasta resuspender el botón, y posteriormente se centrifugaron nuevamente a

3,000 rpm durante 10 minutos Este paso se repitió tres veces, necesario para eliminar por completo

los restos de hemoglobina de las muestras El botón de leucocitos se resuspendió en 660 u.1 de BLCR

> posteriormente se le agregó 3 mi de un amortiguador para lisar las células blancas (BLCB;.

Apéndice 1) Se dejó incubar toda la noche a 42°C para completar ia lisis de las células

Purificación de DNA,

El proceso de purificación consistió en:

1) - Se agregó un volumen de fenol igual al volumen de las células usadas obtenidas en el

paso anterior, las muestras se agitaron brevemente hasta formar una mezcla homogeneizada \ se

procedió entonces a centrifugar a 3.000 rpm durante 10 minutos Posterior al centrifugado se

observan tres fases de la cual se seleccionó la fase superior que contenía en suspensión al DNA

genómico, en la fase intermedia se encuentran proteínas y lípidos en suspensión \ en la fase inferior

se encuentra el fenol La fase superior se colocó en un tubo limpio \ se mezcló nuevamente con un

volumen de fenol \ el procedimiento fije repetido una vez mas

2) - Se agregó un volumen de una mezcla de fenol-cloroformo, repitiendo c! procedimiento de

centrifugado dos veces El cloroformo fue utilizado para arrastrar los restos del fenol de la muestra



3) Se agregó un volumen de clorofoimo-isoami! 24:1 (Apéndice J) para arrastrar los restos

de fenol

Piecipitación

La fase acuosa del paso 3 se transfirió a un tubo limpio \ se le agregaron 60pJ NaCl )M v 2

volúmenes de ctanoi absoluto a -20°C. se centrifugó a 13..000 rpm durante 30 minutos se tiró el

sobrenadante \ se procedió a lavai el botón con etanol al 70% a -20°C se centrifugó nuevamente a

1 3.000 rpm durante 10 minutos se tiró el sobrenadante y se dejó secar a temperatura ambiente para

posteriormente ser resuspendido en Tris - EDTA IX {Apéndice i)

Cunntificación de DNA

Se determinó la concentración de DNA utilizando para ello un espectrofotómetro a una

longitud de onda (X) de260 íim. utilizando la siguiente fórmula:

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

En donde:

D O densidad óptica

Dilución utilizada: 1:1000

Factor 50

Posteriormente, se analizó la muestra a una D O de 260 y 280 nm, para determinar la presencia de

contaminantes como proteínas La relación de contaminantes presentes en ¡as muestras se calculó con

la siguiente fórmula:

Proteínas = DO 280/D O 260

Una lectura ma\or a 1 6 indica libre de contaminación Para evaluar la integridad del DNA se

corrieron 2 ul del DNA en un gel de Agarosa ai 9% y se iiño con bromuro de etidio

3 2 - Obtención de RNA

Para la obtención del RNA se empleó Trizol > la técnica de extracción de acuerdo al

fabricante (G1BCO) Se obtuvo 10 mi de sangre periférica en condiciones de esterilidad de la vena

yugular de un cerdo mestizo genéticamente heterogéneo y afectado por cisticercosis porcina Se

agregó un volumen de medio RPM I \ se mezcló volteando suavemente para homogeneizai Se

centrifugó a 2.400 rpm por 17 minutos a 4°C Se tiró el sobrenadante \ posteriormente se lavó el

botón con 10-15 mi de PBS IX Se cuantificó. se agregó Iml de trizo! por cada 5-IOxIO6 células

Jinfocitarias



Fase de separación

Se incubó la muestra del homogeneizado por 5 minutos a 15-3O°C pata permitir la completa

disociación de los complejos de nueleoproteinas Se adicionaron 200 u.1 de cloroformo por cada mi

de trizol, se agitó vigorosamente por 15 segundos se incubaron 2-3 minutos a temperatura de 15-

30°C se centrifugaron las muestras a ¡2.000 x g poi ¡5 minutos a 2-8°C > se recuperó la fase

acuosa

Precipitación de RNA

La fase acuosa se transfirió a un tubo limpio y se mezcló con alcohol isopropilico 500 ¡ú por

mi de trizol se incubaron las muestras a Í5-3O°C por 10 minutos > se centrifugaron a 12,000 x g por

10 minutos a 2-8°C

Lavado de RNA

Se removió el sobrenadante > se lavó una vez con etanol 75% (lml de etanol por cada mi de

trizol), la muestra se mezcló y se centrifugó a 7,500 x g por 5 minutos a 2-8°C, una vez seco el botón

se disolvió en agua libre de RNAasas

3..3.-Plasmido0>..

La secuencia completa del gen 09 murino que fiic clonada de la cepa C5 7BL/1O en el

plasmido pBR327 (Weiss et a / 1984) se utilizó como control de amplificación para los ensayos de

PCR

3,4- Diseño de oligonucleótidos

Se utilizó el programa CLUSTAL BCM Search Launcher: Múltiple Sequence Alignments

(http://dot imgenbcmtmc edu:933 l/multi-aligri/multi-align html) para realizar los alineamientos de

la secuencia de nucléotidos necesarios entre ias diferentes secuencias de genes elásreos y no clásicos

con el propósito de localizar ias regiones consensos de dichos genes Una vez localizadas ias

regiones consenso entre los genes clásicos % los no clásicos se utilizó el programa GCG para el

diseño de los oligonucleótidos generales es decir, aquel oligonucleótido que debido a su diseño era

capaz de hibridízar y por lo tanto amplificar una región especifica \ consenso para cualquier gen

clase I entre las diferentes especies (humano, latón \ cerdo) Para ei diseño de los oligonucleótidos



específicos para el gen Q9 mu riño se utilizo la secuencia de aminoácidos reportada en el Genebank

NCBI (http:/A\\w\ nebi nlm nih go\/) con numero de acceso CAA27172 que codifica para e! dominio

alfa I > alfa 2. \ la secuencia con numero de acceso AAB41836.J que codifica para el dominio alfa

3; esta secuencia fiie alineada con la secuencia de aminoácidos del gen HIA-G que es un gen clase I

no clásico {Homo sapiens), \ PD1 PD6 PA/4 que son genes clase I icportados en el cerdo (Sin

scrofa) de donde se escogieion las secuencias consenso \ las secuencias específicas para

posteriormente sei degenerada con el programa GCG (Cuadio 2)

Los oligonucléotidos fueron diseñados a partir de diferentes estrategias utilizando el programa GCG

Tabla 2, Oligonucléotidos diseñados a partii del gen Q9,

Oligo

Ex]

Ex2q9sr

Ex2q9g2

Ex2q9s

Ex2c¡ i cí

Ex21

Ex22

Ex23

Ex3q9gr2

Ex3q9f

Ex3q9r

Ex3q9s

F-x3q9g

Ex4q9sl

Ex4q9s2

fix4q9g

"i amaño (pb)

28

2i

20

21

20

21

21

21

21

21

20

21

21

21

21

21

Dirección

forward

reverse

forward

forward

forward

reverse

reverse;

reverse

reverse

forward

reverse

reverse

forward

reverse

¡everse

reverse

*Tipo

ND

Dcsp

ND gen

D esp

D gen

D a en

ND gen

ND gen

NT) gen

ND gen

ND gen

D esp

ND gen

I) e.sp

Dcsp

NDgeii

Situación

Exón 1

Exón 2

Exón 2

Exón 2

Exón 2

Exón 2

ENÓH 2

Esón 2

Exón 3

Esón 3

Exón 3

Exón 3

Exón 3

l.xon 4

Exón 4

Exón -t

Secuencia

5'atggctctaacaatgctgctctígctgg 3'

5"t(N)cg(N)cg(R)aa(R)ct(Y)tg(Y)tc(R)t3'

5 tacgtggacgacíicgcagtt3'

.ra(Y)gafR)ca(R)ag(Y)tt(Y)cg(N)gg(N)a3'

5 taittc(B)acaccgccgtgtc3'

5'ctgtgtctcccg(M)tcccaata:T

5 ctgígtctcccgatcccaaía3'

5n c tgtgtctcccgcícccaata3'

5 tcsttcagggcgatgtaatcg3'

5 acacactccagtggaígtatg3'

5 Ucccgagctccaggíatct3'

5 lg(R)lc(Y)tt(Y)ígfN)gc(D)at(N)cc(N)31

5 c»aUacatcgccclgaacga3'

5 (N)gtfY)íKi(Y)tc(Y)lc(N)cc(R)tí(Y)aa31

51(N)gl(N)ag(Y)tc(N)ccfR)tt(Y)aa3'

5 galtgtcagcagggl¡igaagc3'

*ciavcs: D=Degcnciado ND= No Dcgcnciado esp = específico para el gen Q9 gen =general para

los ücnes clásicos forward = orientación 5" - 3' reverse = orientación 3" - 5"



3 5.- Ensayos de PCR

La teacción en cadena de la DNA polimerasa o PCR (Polymerase Chain Reaction) es un

concepto que ha ic\olucionado la biología molecular desde que fiie reportado (Mullís et al, 1986)

Esta técnica permite amplificar exponencialmentc \ de forma dirigida fragmentos espccificos de

DNA dentro de un genoma o conjunto de secuencias heterogéneas de DNA.. \ se efectúa en

tcrmocicladoies La esencia del cnsa\o PCR esta en el uso de una enzima DNA polimerasa

íermorresistente fpro\enientc principalmente de Thermus aquaticus) \ de secuencias iniciadoras

(también conocidos como piimers ". secuencias de DNA de cadena sencilla de 10-20 nucleótidos de

extensión, los cuales mediante complementariedad de bases (A-T. C-G) reconocen sitios a partir de

los cuales se inicia la síntesis de DNA) Luego de 30-35 ciclos el factor de amplificación de la

secuencia objetivo alcanza a 10" aproximadamente Las reacciones de PCR se efectúan mediante 3

etapas básicas, las cuales constituyen un ciclo

Los ensa\os de PCR se realizaron empleando como templado DNA genómico total de cerdos

singenicos de haplotipo ce \ ád: adicionalmete estos ensayos se realizaron también utilizando como

templado DNA genómico de cerdo raza Meishan y de cerdos genéticamente heterogéneos Para tales

fines se sometieron a un proceso de amplificación utilizando un termociclador (The PTC-100

programmable Thermal Controller MJ Research, Inc) con el siguiente programa: desnaturalización

inicial a 94°C poi 2 minutos, seguido de 30 ciclos de desnaturalización a 94°C por 1 5 minutos,

alineamiento a 55°C por 2 minutos y un siguiente paso de extensión a 72°C por 3 minutos,

finalmente se aplicó un paso de extensión a 72°C por 5 minutos Se utilizaron los marcadores de

peso molecular VIH \ XIV (ROCHE) y posterioimente se visualizaron los productos amplificados en

un transiluminador de luz ultravioleta Al terminar la reacción de amplificación las muestras fueron

almacenadas a 4°C A la par de estos ensayos se realizaron reacciones de control positivo

consistente en los mismos icactivos > oligonucléotidos pero utilizando como templado el plasmido del

gen 09 murino > un ensa\o de control negativo que contenía los mismos componentes a excepción de

templado, este control nos permitió determinar que los productos amplificados por PCR: fueron

resultado de una amplificación debida al templado utilizado \ no a contaminantes Los componentes

de la reacción de PCR se muestran en la tabla 3
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Tabla 3 Componentes de la reacción de PCR

Reactivo

H2O estéiil

Buffci PCR

Mezcla Dinuclcotidos

Oligo forward

Oligo reverse

Taq DNA Polimerasa

DNA

Volumen finai

Volumen

72 ul

1 üal

2ul

5ul

5LT1

1 OOu-1

Concentración final

cbp lOOml-

lx

0 2mM

0 1-ljaM

0 Í-IM-M

l o unidades/lOOjxl

<íu.g/!00m!

3 5 - Ensayos de RT-PCR

La reacción rc\ersa en cadena de la DNA polimerasa o RT-PCR (Retro-transcriptase

Polymerase Chain Reaction) consiste de dos etapas básicas primero la síntesis de un DNA

complementario a paitrr de RNA y segundo la PCR

Síntesis de cDNA El cDNA (DNA complementario al mRNA) se sintetizó a partir del

mRNA (ácido ribonucleico mensajero) aislado \ purificado de ünfbcitos de un cerdo infectado con el

metacestodo de / solium El mRNA eucariótico 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

oíigo dT, al cual se une selectivamente por la cola de poliA Esta misma característica se utiliza para

iniciar !a síntesis de una cadena complementaiia de DNA Se requiere la unión de un iniciador

(oIigo¡s:;dT) al mRNA se agrega dNTPs \ la transcriptasa inversa que sintetiza la hebra de DNA a

partir del iniciador, usando el mRNA como molde Luego se destnne el mRNA con RNAsa y el

DNA se auíocopia a partir del extremo 3 con a\uda de una DNA polimerasa El 'loop ' estructural

formado en un extremo del DNA doble hebra se rompe con nucleasa SI Así se obtiene el DNA de

dobie cadena Para dicho cnsa\o se agregó en un tubo de I 5ml estéril \ libre de RNAsas IOLII de

RNA de Iinfocito de cerdo, íp.1 de oligo dT \ 4 5jil de agua libre de RNAsas (Gibco) se incubó por

17



10 minutos a 70°C > posteriormente se enfrió por un minuto en hielo, se centrifugo brevemente \ se

adicionó 2 5ul de buffer lOx PCR. 2 5ul de 25mM de MgCk 2 0^1 de lOmM de dNTPs y 2 5pJ de

0 1M de DTT se mezcló suavemente \ se incubó por 1 min a 42°C Se adicionó 0 5jo.l de Supciscript

(Gibco) Se incubó a 42°C poi 50 min Se inactivo la enzima incubando la reacción a 72°C por 15

minutos, se incubó por 3 min a 37°C \ se lo agicgó lpJ de RNAsa H. se incubó por 50 min a 37°C

Se aforó la mezcla a un volumen final de lOOul. se íe agrego IOOUJ de una solución de 50% fenol \

50% cloroformo, se agitó vigorosamente en un \oitcx Se removió la fase acuosa en un tubo nue\o

de 1 5 mi Se adicionó 1/10 de volumen de acetato de sodio 3M Se agregaron 2 5 volúmenes de

etanol puro previamente enfriado a -20°C la mezcla se mantmo a -70°C por 1 hr Posteriormente

la muestra se centrifugó por 15 minutos a 13.000 rpm en una microcentrifuga (eppendorf 5415D)

Se desechó el sobrenadante cuidadosamente \ el botón fue lavado con lml de etanol al 70% Se

centrifugó por 10 minutos a 13,000 rpm \ se desechó el sobrenadante El botón fue resuspendido en

un volumen adecuado de agua libre de RNAsa la cual fue usada en todas las resuspensiones de los

experimentos (Gibco)

Las reacciones se realizaron utilizando un termociclador (The PTC-100 programmable

Thermal Controller MJ Research. Inc ) con el siguiente programa: desnaturalización inicial a 94°C

por 5 min, seguido de 35 cicios de desnaturalización a 95°C por 1 min. alineamiento a 55°C por 1

min \ un siguiente paso de extensión a 72°C por 1 min.. finalmente se aplicó un paso de extensión a

72°C por- 5 min, las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrimiento £1 producto fue

leamplifrcado nuevamente por PCR utilizando las mismas condiciones de amplificación que se

aplicaron a la reacción de RT-PCR \ que se muestran en la tabla 4 Este producto fue corrido en un

gel al 3 5% de agrosa \ las bandas visualizadas en el gel fueron cortadas y purificadas por un kit

comercial \ siguiendo las instrucciones del fabricante (QIAquick Gcl Extraction QIAGEN)
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Tabla 4. Componentes de la reacción de RI-PCR,

Reactivo

H :Ocstcnl

Buffci PCR

Mezcla Dinuclcotidos

Oligo forward

Oligo ie\eisc

Taq DNA Polimerasa

DNA

Volumen final

Volumen

72 ul

10i.il

2ul

5̂ 1

5^1]

luí

5^il

ÍOOnJ

Concenti ación final

cbp lOüml-

ix

0 2mM

ü l-l(iM

0 1-lp.M

l o unidades/lOOnJ

<l¡ag/100ml
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3.7.- Ensayos de RACE-PCR

La técnica de RACE-PCR (Rapid amplifícation of cDNA ends by Polimcrasa Chain

Reaction) es utilizada paia la rápida amplificación de los extremos terminales del cDNA La técnica

es recomendada para clonar los extremos 5" \ 3'del RNAm,. para la amplificación de mensajeros

desconocidos., y para conseguí! secuenciar y conocer los extremos 5 "y 3 ' con muy poca información

de ia secuencia

El cDNA se sintetizó a partir del mRNA aislado y purificado de linfocitos de un cerdo

infectado con el metacestodo de Taema solium Para dicho ensayo se agregó en un tubo de 1 5ml

estéril \ libre de RNAsas 8uJ de RNA.. fu] del oligo e\3q9s y 6 5u.I de agua (Gibco) se mezcló

suavemente agitándolo con el dedo entonces se incubó por 10 minutos a 7Ü°C y posteriormente se

enfrio por un minuto en hielo. Se adicionó 2 5ul de lOx de Buffer PCR, 1 25ul de MgCl?, 2 5ul de

dT'T 1M, 2 Ouj de dNTPs lOmM se mezcló suavemente con el dedo y se incubó por 1 min a 42°C

Se adicionó 0 5ul de Superscript (Gibco) Se mezcló e incubó a 42°C poi 1 hr Se incubó a 7Ü°C

por 15 minutos para terminar la reacción Entonces la mezcla se centrifugó a 13,000rpm po 10-15

seg Se incubó la reacción a 37°C por 5 min y posteriormente se le agregó lu-1 de RNAsa H para

desintegrar las cadenas sencillas de RNA y trabajar solo con cDNA., se mezcló e incubó por 50 min a

37°C Se aforó la mezcla a un volumen final de 1 OOJLII, agregándole 73u,l de agua , se le agregó

100uJ de una solución de 50% fenol \ 50% cloroformo, se agitó vigorosamente en un vortex Se

removió la fase acuosa en un tubo nuevo de 1 5 mi y se adicionó 1/10 de volumen de acetato de sodio

3M y se adicionaron 2 5 volúmenes de etanol puro previamente enfriado a -20°C, la mezcla se

mantuvo a -70°C por 1 hr Posteriormente la muestra se centrifugó por 15 minutos a 1.3,000 rpm en

una microcentrifüga (eppendorf 5415D) Se desechó el sobrenadante cuidadosamente y el botón fue

lavado con Iml de etanol al 70% Se centrifugó por 10 minutos a 13.000 rpm y se desechó el

sobrenadante El botón fiie resuspendido en 5 5\ú de agua Se adicionó 2\i\ de TdT buffer, luí

dATP lmM \ 1 5ul de terminal transferasa. se incubó por 37°C por 30 min Se incubó por 2 min a

65°C Se adicionó lu.1 de Acetato de Sodio 3M. I0f.il de Isopropanol se mezcló en el vortex \ se

centirñigó por 15 min a 13,000 rpm El botón se resuspendió en 5fil de agua y se tomaron 2 5ui para

usarse como templado en una reacción de PCR que se muestra en la tabla 5 Para amplificar los

productos obtenidos se utilizó un temiociclador (The PTC-100 programmabie Thermal Controller

MJ Research. Inc ) con el siguiente programa: desnaturalización inicial a 94°C por 1 min, seguido de

37 ciclos de desnaturalización a 95°C por 1 min, alineamiento a 55°C por 1 min \ un siguiente paso
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de extensión a 72°C por 1 min. finalmente se aplicó un paso de extensión a 72°C por 15 min,

entonces las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrimiento Una vez concluido el proceso

de amplificación, el 10% de los productos fue analizado en un gel de agarosa al 1 5%., teñido con

bromuro de etidio \ corrido a 45 voltios durante 120 min, se visualizaron los productos amplificados

en un transüiiminadoi de luz ultravioleta estas bandas visualizadas frieron cortadas y purificadas y

nuevamente re-amplificadas por PCR

Tabla 5, Componentes de la reacción de RACE-PCR,

Reactivo

H2O estéril

Buffer PCR

Mezcla Dinucléotidos

Oligo dT

Oligo reverse*

Taq DNA Polímerasa

Templado DNA

Volumen Fina]

Volumen

39 5LX1

5ul

1̂ 1

0 5i.il

luí

0 5uJ

2 5¡ú

50^1

Concentración final

cbp 50u.l-

Ix

G2mM

0 1-1 ¿ÍM

0 1-lfxM

1-5 unidades/lOOjil

<lu.g/100mI

*L,os oligonucléotidos utilizados en las reacciones identificadas como:

pig 1-1 füé el oligonucicotido identificado como ex3q9s;

pig 1-2 filé el oligonucléotido identificado como ex3q9gr2:

pig2-J fue el oligonucléotido identificado como ex22;

pig2-2 füé el oiigonuciéotido identificado como ex2q9sr
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3 8.- Clonación de Productos de PCR, RT-PCR y RACE-PCR

Los pioductos se corrieron en un gel de agarosa al 1 5% a 65 volts durante 80 minutos, los

fragmentos observados se cortaron de! gcl \ frieron purificado por medio de Qiaquick Gel Extraction

Kií (Q1AGEN) siguiendo las instrucciones del fabricante estos productos se cuantifícaron y fueron

clonados en el rector pGEM-T EASY Vector S\stems (Promcga)

3.9..- Secuenciación de Productos Amplificados

Los pioductos amplificados fueron secuenciados por la Universidad de California

Noithdiidge utilizando un secuenciador automático y e! programa ABJ Prism 377 Las reacciones de

secuenciación se realizaron utilizando el olígo diseñado a partir del promotor de la región de la RNA

T7 y el oligo diseñado a partir de la región SP6 del vector de clonación pGEM-T Easy (Promega)

Las secuencias fueron remitidas en el formato FASTA y se analizaron en el programa BLAST

(http;/A\\\vv nebí nlm níh gov/BLAST/)

3,10- Ensayos de Southern Blot

Este método se fundamenta en la propiedad de complementaridad del DNA Ei ensayo

consiste en usar fragmentos de DNA marcados que se utilizan para detectar a los fragmentos

complementarios La sensibilidad de esta técnica es inferior a la de la PCR y depende del tamaño del

genóma de la especie analizada El ensayo Southern blot permite la identificación de un fragmento

específico de el gen de interés, en base al tamaño seleccionado en un gel de agarosa cuyo contenido

de DNA se transfiere a un filtro de nylon o nitiocelulosa mediante capilaridad y el filtro se híbrida

usando una sonda apropiada para la detección del gen Esto facilita la ubicación de un gen dentro de

un fragmento grande que ha sido digerido en varios segmentos más pequeños mediante el uso de

enzimas de restricción

Pa¡a este análisis se realizaron dobles digestiones con las enzimas HindIII y BamHI y con

Salí y E.coRI (Roche) sobre 20jig de DNA genóniico de cerdo haplotipo cc_ y dd, de 2 cerdos

genéticamente heterogéneos (79 y 80). > con una muestra de un cerdo raza Meishan Adicionalmente

se digirieion 2()ng del plasmido 09 con ambas enzimas y 2í)ng de plasmido se usaron como control

de corte Se corrieion las muestras en un gcl al I 2% de agarosa a 20 voltios por 14 hr El gel fue

tenido con Bromuro de Etidio \ se visualizó en un transífuminador de luz UV Se desnaturalizó el

DNA agitando el ge! en una chai ola durante 45 min con una solución desnaturalizante 1 5M NaCl,
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O 5N NaOH Se la-\ó el ge! con H.Odd \ se agitó por 30 min en una solución neutralizante 1M Tris

(pH 7 4). 1 5M NaCl se desecho la solución \ se agregó una nue\a \ se agitó por 15 minutos mas

Postciioi mente se procedió realizai la transferencia siguiendo el procedimiento previamente descrito

(Sambrook} Maniaíis 1989)

Las condiciones del cnsa\o fueion:

Piehibridización - la membrana se colocó en 0 2ml de solución de prehibridízación (ver

apéndice) por cada cm2 de fíltio de mion o nitrocclulosa Se incubó por 24 hra42°C

Hibridización - la sonda se agrego a la solución de prehibridización previamente

desnatuializada a 1ÜO°C por 5 minutos \ enfiiada en agua fria Se incubó a 45°C por 12 hr

La\ado - la membrana se Ia\ó en una solución 2x SSC \ 0 5% SDS a temperatura ambiente

después de 5 min se desechó la solución \ se colocó en una solución 2x SSC y 0 1% SDS se incubó

15 min a temperatuia ambiente % con ligera agitación Se desechó la solución y se colocó en una

solución lx SSC > 0 1% SDS se incubó 15 min con agitación a 50°C se desechó la solución y se

repitió el proceso tres veces Bre\emente se lavó la membrana con 0 lx de SSC a temperatura

ambiente \ se procedió a exponer la membrana en una película de rayos X (kodak XAR-2) por 24 hr

a -70°C Se reveló la película Se lavó la membrana con las mismas condiciones detalladas

anteriormente con la variante de aumentar la temperatura de lavado a 60°C Se procedió a exponer y

revelar la película Finalmente la membrana fue lavada por tercera vez siguiendo el protocolo

mencionado pero aumentando la temperatura de lavado a 65°C Se expuso y reveló

Como sonda se utilizó el producto amplificado por RT-PCR (148 pb) que fue marcado con

dATP a-' :P (AMERSHAN) por medio de PCR y utilizando las mismas condiciones usadas en el

ensayo de RT-PCR. este producto fue amplificado utilizando un termociclador (The PTC-100

programmablc Thcrmal Controller MJ Research. Inc) con el siguiente programa: desnaturalización

inicial a 94°C por 5 min. seguido de 35 ciclos de desnaturalización a 95°C por 1 min, alineamiento a

55°C por 1 min \ un siguiente paso de extensión a 72°C por 1 mm. finalmente se aplicó un paso de

extensión a 72°C poi 5 min. entonces las muestras fueron almacenadas a 4°C hasta su corrimientoy

los reaetnos enumerados en la Tabla 6

FALLA DE 01GE!



Tabla 6 Reactivos para PCR y amplifícaí sonda radioactiva.

Reactivo

H:O esteiií

Buffer PCR

dATPa-'2P

dCTP

dGTP

ciTTP

Oligo forward

Oligo reverse

Taq DNA Polimeíasa

DNA

Volumen final

Volumen

39 5f.il

5¡ú

0 5^1

0 5|xl

0 5uJ

0 5pJ

0 5JLX1

líil

lM-1

50fJ

Concentración final

cbp 50mI-

lx

0 2mM

0 2mM

0 2mM

0 2mM

0 1-lfiM

0 \-l\iM

1-5 unidades/JOOuJ

<Ifig/100ml
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4 - Resultados,

4 1 Ensayos de PCR

Concluido el proceso de amplificación por PC R, el 10% de los productos fue analizado en un

gel de agarosa al 2%, teñido con bromuro de etidio \ corrido a 85 voltios durante 45 minutos En

todas las reacciones de PCR utilizando DNA genómico se obseivaron amplificaciones pero estas

resultaron ser irrelevantes para ios objetivos planteados en este trabajo de tesis motivo por el cual no

se muestran

4.2 Ensayos de RT-PCR

Utilizando un conjunto de oligonueleotidos diseñados a partir del gen 09 minino., se logró

amplificar un producto de 148pb aproximadamente, para lograr dicha amplificación se utilizaron un

par de oligonucleotidos diseñados a partir del exón 2 y del exón 3.. el oligonucléotido diseñado a

partir del exón 2 (exón2q9g2) corresponde a una región consenso dentro de las moléculas del MHC

clase I de cerdo y clase Ib de ratón es decir este oligonucléotido no degenerado nos garantizaría la

amplificación de un producto específico de moléculas del MHC clase I, mientras tanto el

oligonucléotido diseñado a partir del exón 3 (cxón3q9s) es un oligonucléotido degenerado pero

específico y exclusivo del gene 09 minino, de esta manera y utilizando este par de oligonucleotidos

se garantizaría que se lograría amplificar un producto correspondiente a los genes clase I pero

también con la especificidad de que pudiera ser un homólogo al gene de interés

En el ensayo de RT-PCR se realizó una reacción como control positivo consistente en los

mismos reactivos y oligonucleotidos pero utilizando como templado el cDNA de linfocitos de la cepa

de ratón C57BL/6J cepa Qa-2+ y dos controles negativos, uno que contenía los mismos componentes

a excepción del templado que correspondió al cDNA de un ratón BALB/cAnN cepa Qa-2- \ otro que

contenía todos los reactivos a excepción del templado Este ultimo nos permitió determinar que ios

productos amplificados por la reacción de RT-PCR, fueron resultado de una amplificación debida ai

templado utilizado y no a contaminantes Una vez concluido el proceso de amplificación por RT-

PCR, el 10% de los productos fue analizado en un gel de agarosa al 2%., teñido con bromuro de

etidio y corrido a 85 voltios durante 45 minutos, se visualizaron los productos amplificados en un

transilumínador de luz ultravioleta (Figura 3) El producto fue reamplifícado nuevamente por PCR



(Figura 4) Este producto fue corrido en un gcl al 1 5% de agarosa y purificado (QIAquick Ge!

Extraction QIAGEN) (Figura 5)

La secuencia amplificada en e! cnsa\o de RT-PCR usando RNA de linfocitos de cerdo se

alineó en el programa BLAST > siguiendo las recomendaciones del proveedor del servicio

(httpVAuvu.ncbi nlm nih gov/BLAST/indcN compat html) se observó que dicha secuencia tiene una

gran similitud con los genes clásicos reportados en la base de datos reportadas en el National Center

for Biotechnolog\ Information (http://w\\\\ nebi nlm nih gov/) No se encontró una similitud al

100% con las secuencias de genes \ proteínas alineadas dentro de estas bases de datos poi lo tanto la

secuencia amplificada coi responde a alguna secuencia aun no reportada

Los alineamientos realizados con la secuencia de nucléotidos del amplificado con la

secuencia de nucléotidos del exón 1-3 del gen 09 reveló que de las 148 b alineadas existe una región

que tiene su correspondiente similar en dicho segmento, habiendo 110 b similares en una región de

129 b. lo que representa una similitud en esta zona del 85% con el gen 09 minino Con respecto a la

similitud que guarda esta secuencia con genes peitenecientes al SLA existe una región 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 BLASL BASIC > en el alineamiento

general se observó una similitud entre el 89% \ 91% con secuencias de genes del MHC en diferentes

especies

Los alineamientos realizados con la secuencia amplificada en el programa CLUSTAL

(http://dotimgenbcmtmcedu.93 31/multi-aIign/mLiiti-alignhtml) se realizó entre la secuencia de

aminoácidos de la clona 1 \ la secuencia de aminoácidos correspondiente al exón 1-3 del gene 09

minino reportada en el Gcnebank (NCB1) La secuencia obtenida ftie traducida utilizando los tres

diferentes marcos de lectura utilizando para esto el programa DNAMAN Estas secuencias se

alinearon a la secuencia de aminoácidos correspondiente al producto codificante del gene 09 minino

(molécula Qa-2 ) En el alineamiento con la secuencia de aminoácidos existen 32 aminoácidos que

tienen su correspondiente en la secuencia de 09 de 50 aa lo que representa un 80% de similitud en

esta región Todos los alineamientos realizados con las secuencias amplificadas por el ensayo de RT

- PC R se encuentran en el anexo 1
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Figura 3 Ensayo de RT-PCR

Gei de agaiosa al 2%, teñido con bromuro de eíidio y corrido a 85 voltios durante 45 minutos, en el

carril identificado como cerdo (primeio de izquierda a derecha) se observa un amplificado de

aproximadamente 154 pb: en el segundo carril se muestra el marcador de peso molecular, en el tercer

carril el control positivo de la reacción usando como templado RNAm de ratón C57BL/6I cepa Qa-2

positivo Se observa el amplificado esperado alrededor de 299 pb } un amplificado de 400 pb

inespecífíco, en el cuarto canil el control negativo de ía icacción donde se observan solo los

oligonuclcotidos empleados
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Figura 4,, Reamplificación por PCR del producto amplificado por RT-PCR

Gel de agaiosa al 2%, teñido con bromuro de etidio > corrido a 85 voltios durante 45 minutos, en el

carril identificado como Templado PCR cDNA cerdo (segundo de izquierda a derecha) Se observa

un amplificado de aproximadamente 154 pb. en el tercer y cuarto canil el control negativo de la

reacción \ en el quinto carril el marcador de peso molecular

28



Figura 5 Producto de PCR cortado y purificado para clonar en el vector pGEM-I-Easy Vector

En el primer carril (MWM)se muestra el marcador de peso molecular XIV (ROCHE), en el segundo

canil se muestra el producto de la ieamplifícación de la reacción de RT - PCR (PCR prod ) mismo

que fue corrido en un ge! al 1 5% de agrosa y purificado con el kit comercial Qiaquick gel extraction

(QIAGEN) paia ser clonado \ secuenciado
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4.3.- Secuencia,

La secuencia mostrada en letras negritas corresponde a] 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 Eas\ utilizado para clonar la secuencia, por lo

tanto dicha secuencia no fue tomada en cuenta para realizar los alineamientos posteriores reportados

en este trabaio de tesis

7406.ruben..iibCLONM7

GNNAGNNNGNNTTCNCNNNTTAATGGCCTTCGTNGCATGCTCCCGGCCGT
NTGGCGGCCGCGGGñATTCGATTTACGTGGACGACACGCAGTTCGTGCGG
TTCGACAGCGACGCCCCAAATGCAAAGACGGAGCCGCGGGCGCAGTGGAT
AGAGAAGGAGGGGCAGGAGTATTGGGATCGGGAGACGCGGAACGTCATGG
GCATCGCACAAAAAGACCAAATCACTAGTGAATTCGCGGCCGCCTGCAGG
TCGACCATATGGGñGAGCTCCCAACGCGTTGGATGCATAGCTTGAGTATT
CTATñGTGTCACCTAAñTAGCTTGGCGTAñTCATGGTCATAGCTGTTTCC
TGTGTGAAATTGTTATCCGCTCñCAATTCCACACAACATACGAGCCGGAA
GCATAAAGTGTAAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTA
ATTGCGTTGCGCTCACTGCCCGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTGGTGCCA
GCTGCATTAATGññTCGGCCñACGCGCGGGGAGAGGCGGTTTGCGTATTG
GGCGCTCTTCCGCTTNCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGG
CTGCGGCGAGCGGTATCAAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACNGTTATCCA
CAGNATCñGGGGATAACGCAGGANñGANCATGTTGAGCAAAAGGCCAGCA
ANñAGGCCANGANCCCGTflAAAñGGCCGCGTTGCTTGGCGTTTTTTCCAT

La secuencia para los posteriores alineamientos en el programa BLAST fue seleccionada

(¡48 pb) después de ser alineada en el programa BLAST con la secuencia correspondiente al vector

pGEM-T Eas> Dicha secuencia esta compuesta por;

A 42

C 34

G54

T 18

Se identificó como la clona 7406 ruben iib CLONI T 7 \ se muestra a continuación;

TTACGTGGACGACACGCAGTTCGTGCGGTTCGACAGCGACGCCCGAAATGCAAAGAC
GGAGCCGCGGGCGCAGTGGATAGAGAAGGAGGGGl
GCGGAACGTCATGGGCATCGCACAAAAAGACCAA



4.4 Ensayos de RACE-PCR.

Una \ez concluido el proceso de amplificación, el 10% de los productos fue analizado en un

gel de agarosa al I 5%,. teñido con bromuro de etídío \ conido a 45 voltios durante 120 min? se

visualizaron los productos amplificados en un transiluminador de luz ultravioleta (Figura 6) estas

bandas \ isualizadas fueron cortadas \ purificadas y nuevamente reamplifí cadas por PCR (Figura 7)

Las secuencias de los ensayos de RACE-PCR y su correspondiente análisis y alineamiento

no se incluyen en este reporte por permanecer aun inconcluso

Figura 6. Productos ampliíicados por el ensayo RACE-PCR,

Con el 10% de los productos del ensayo de RACE-PCR Se corrió un gel de agarosa al 1 5% El gel

se tino con bromuro de etídio y se corrió a 45 voltios durante 120 min, en el canil 1 de izquierda a

desecha la muestra identificada como pig 1-1, en el carril 2 la muestra pig 1-2, en el carril 3 y 4 el

marcador de peso molecular en el carril 5 la muestra pig 2-1.. en el carril 6 la muestra pig2-2 estas

bandas visualizadas fueron cortadas \ purificadas y nuevamente reamplifícadas por PCR

FALLA DE OÍUGE



Figura 7, Productos reamplificados por el ensayo RACE-PCR

De izquierda a derecha carril 1 muestra pig 1-1, carril 2 muestra pig 1-2, carril 3 y 4 marcador de

peso molecular II y VIII , carril 5 muestra pig 2-1, carril 6 muestia pig2-2

4 5- Ensayos de Southern Blot

En estos ensayos se observa que la hibridizacion a 42°C con la sonda marcada no se pierde

tanto en el control positivo (plasmido del gen 09) y en las correspondientes muestras de DNA

genómico de cerdo (a excepción de la muestra correspondiente al DNA de cerdo de Raza Meishan en

cuyos carriles 2 y3 comenzando de izquierda a derecha no se observa absolutamente ningún rastro de

hibridizacion) a pesar de las condiciones de astringencia utilizados para lavar la membrana a 50°C

(Figura 8) Ai lavarse la membrana con las mismas condiciones detalladas anteriormente con la

variante de aumentar la temperatura de lavado a 60°C (Figura 9) la señal 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) y aun en estas condiciones de

astringencia la señal de hibridizacion se conservan



Q9 Q9

Figura 8 Ensayo de Southern blot

El DNA genómico fue digendo con dos pares de enzimas Sal I / EcoRÍ >• con HinDIII / BaniH I De

izquierda a derecha, en el carril 1 marcador de peso molecular en el carril 2 \ .3 muestra cerdo

Meishan.. en el carril 4 > 5 muestra 79, en el carril 6 > 7 muestra 80. en el canil fi\ 9 muestra ce, en

el carril JO \ 11 muestra cid en el canil \2\ 13 plasmido 09 \ en el carril 14 y 15 plasmido 09 sin

digerir La membrana se híbrido por 24 horas a 42°C > se lavó a 50°C



79 dd Q9 Q9

a60°C

Figura 9, Ensayo de Southern blot

La misma membrana utilizada en el ensa\ o anterior se lavó a 60°C De izquierda a derecha, en el

carril 1 marcador de peso molecular en el carril 2 y 3 muestra cerdo Meishaa, en el carril 4 y 5

muestra 79, en el carril 6 \ 7 muestra 80. en el carril 8 > 9 muestra cc: en el carril 10 y 11 muestra

dd un el carril 12 y 1.3 plasmido 09 \ en el carril 14 y 15 plasmido 09 sin digerir



JÍ-
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Figura 10, Ensayo de Southern blot

Por tercera vez la misma membrana utilizada en los ensayos anteriores se lavó 65°C De izquierda a

derecha., en el carril 1 marcador de peso molecular en el carril 2 \ 3 muestra cerdo Meishan, en el

carril 4 \ 5 muestra 79, en el carril 6 \ 7 muestia 80.. en el carril 8 y 9 muestra ce, en el carril 10 \

í 1 muestra delQW el carril 12 y 13 plasmido í)9 \ en el canil 14 y 15 plasmido 09 sin digerir



5..- Discusión

La posibilidad do selecciona) o producii cerdos genéticamente más resistentes a la

cisticercosis seria una de las alternativas para contiolar esta enfermedad tanto en el ser humano como

en el cerdo La determinación genética de la susceptibilidad o resistencia se ha explorado

extensamente tanto en enfermedades no infecciosas como diabetes (Moii et al.. 2001), cáncer (Susi

et al., 2001; Chappuis et al,. 2001) como en aquellas de clara etiología infecciosa (Skamcne et al,

1998) o parasitaria (Mackinnon et al . 2000) Esta área ha cobrado nuevas posibilidades en el

contexto de los avances de la genética \ la biología molecular Así, existe actualmente la tecnología

necesaria para la identificación de genes ligados a la resistencia \ susceptibilidad en una amplia gama

de enfermedades en las poblaciones humanas \ animales En un modelo de cisticercosis, se reportó

la existencia de diferentes grados de resistencia a la infección por metacéstodos de Taenia crassneps

en distintas cepas de ratones Estudios ulteriores permitieron demostrar que la proteína Qa-2

(producto del gen clase I no clásico del MHC denominado 09) participa en la capacidad de controlar

el numero de parásitos presentes en la ca\idad peritoneal de ratones experimentalmente infectados

Esta observación surgió de un primer estudio de asociación ;Hnkage:" y un estudio posterior en el

cual la transferencia del gene 09 transfería ma\or resistencia a ia cisticercosis murina (Fragoso et

al, 1991; 1996; 1998)

En poblaciones porcinas que se crían en áieas endémicas a esta parasitosis, se ha observado

la presencia de cerdos altamente infectados \ otros que solo presentan algunos parásitos Estos

hallazgos son compatibles con diferencias innatas de resistencia y susceptibilidad a la cisticercosis

porcina causada por ei metacéstodo de / so/ium (Huerta et al, 2000) Sin embargo., resulta

complejo distinguir en estas poblaciones entre diferencias innatas y las resultantes de un diferente

tamaño de desafio Los primeros experimentos 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 semitecnifreada libre de cisticercosis a partir de

cerdas genéticamente heterogéneas (criollas) Se observó que el 20% de los cerdos presentaban entre

800 y 1000 cisticercos mientras ei testo de los cerdos presentó menos de 600 parásitos (Huerta et al,

2000) Estas observaciones aunadas al gen de íesistencia identificado en el modelo minino de

cisticercosis alentaron la búsqueda de genes homólogos a 07 ó 09 ó proteínas hortólogas a Qa-2



producto de la codificación de dichos genes en otras especies (Cao et al.. 1999) para en un estudio

ulterior evaluar su posible asociación con la resistencia a la cisticercosis por / sohum

Entre las metodologías implcmcntadas para la búsqueda de genes homólogos se han

reportado el uso de ensayos de hibrídizacion '"Southern" utilizando librerías tanto de DNA genómico

como de cDNA, estudios de Northern Blot" (Urasaki et al 2000; Yamada et al, 2001) así como el

uso de la PCR y RT-PCR para amplificar regiones homologas de los genes buscados a partir de

DNA genómico y RNAm (Janatipour el al.. 1992; Ogasawara et al, 2001) También se han

utilizado ensayos dirigidos a la identificación \ caracterización de los propios fenotipos como

ensayos de FACS para identificar proteínas homologas (Muris et al, 1996; Tatebayashi et al,

2001)

La búsqueda de proteínas homologas a partir de proteínas conocidas ha sido una de las áreas

más intensamente estudiadas por la biología computacional en la ultima década y actualmente existen

muchos programas disponibles para tales fines La identificación de secuencias homologas de una

secuencia simple conocida involucra varios ciclos de análisis específicos seguido de la revisión de

bases de datos para identificar miembros adicionales de la familia de proteínas homologas El primer

paso siempre ha sido usar la secuencia de la proteína conocida para compararla con las bases de

datos existentes pata buscar una o más secuencias homologas La estrategia a usar consiste en

escoger una región 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 evidencra más fuerte a favor de la hipótesis de que pudiera ser un homólogo, es decir que las dos

secuencias estén relacionadas una con otra a través de la evolución de una secuencia ancestral

común

Durante el desarrollo del presente trabajo se desarrollaron varias de las mencionadas

estrategias para la identificación del posible gen homólogo a 09 en el cerdo., entre ellas el uso de la

técnica de PCR. Southern Blot, FACS \ RT-PCR En un primer intento de búsqueda de genes

homólogos, en este trabajo de tesis se realizaron los alineamientos generales en las secuencias

reportadas en cí programa BLAST En este análisis fue notorio que los dominios alfa 1, 2 y 3

(codificados por los exones 2, 3 y 4) tienen un alto grado de conservación entre los genes no clásicos

ciase I del ratón y los genes ciase I del cerdo y demás genes clásicos \ no clásicos en las diferentes

especies Estudios previos han demostrado que de los genes clásicos reportados hasta ahora en el

cerdo, ninguno de ellos ha resultado a ser el homólogo a los genes 07 ó 09
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Posterioi mente, se procedió a realizar cnsavos de PCR con ci fin de que por medio de esta

técnica se lograra amplificar regiones compartidas partiendo de que entre las diferentes especies

existen regiones consenso entre los genes clase I Por lo tanto la hipótesis de la existencia de regiones

conservadas del SLA en el cerdo \ de los genes codificantes de la proteína Qa-2 se contempló Para

ello se diseñaron oligonucleotidos a partir de alineamientos de diferentes genes relacionados al MHC

y que compartían regiones conservadas entre si a travos de la evolución Estos genes pertenecieron a

las especies de Xenopus laevis especie evolutivamente muy alejada de los mamíferos pero que

conserva un rudimentario MHC. Homo sapiens que representa un organismo cuyo MHC ha sido

estudiado extensamente > cuyos dominios son conservados entie sí Mus muscuhis quien representa el

organismo portador del gen de interés y cu\o gen pertenece al MHC y Sus seroja cuyo SLA ha

evolucionado al igual que en todos los mamíferos., cabe mencionar que en estos experimentos no se

obtuvieron amplificados al utilizar como templado el DNA genómico Al analizar la información

obtenida parece factible que la ausencia de amplificación resultara a consecuencia de que los

oligonucleotidos empleados fueron diseñados dentro de regiones pertenecientes a los intrones

(regiones no codificables del gen y para las que no existe una presión evolutiva que favorezca su

conservación tanto en tamaño como en secuencia) Es posible, que por esta misma razón la

secuencias del conjunto de oligonucleotidos diseñados en estas regiones no haya encontrado su

contraparte o un lugar1 específico para hibridizar utilizando como templado el DNA genómico del

cerdo Una causa alternativa es que la polimerasa utilizada no haya sido capaz de sintetizar cadenas

grandes de DNA Así es factible que la ausencia de amplificados en estos ensayos sea como

consecuencia de la imposibilidad de amplificación de segmentos extenso de DNA aunque hubiera

existido una región homologa en la secuencia del templado

Considerando estas observaciones se planteó como estrategia de búsqueda el uso de un

conjunto de oligonucleotidos diseñados a partir de las regiones codificadoras es decir de los exones

que son regiones en donde existe la presión evolutiva de ser conservadas tanto en secuencia como en

tamaño Al utilizar estos oligonucleotidos tampoco se lograron productos de amplificación Es

posible que en estos ensayos la falta de amplificados se debiera a la utilización como templado del

DNA genómico, interrumpido quizá poi intrones extensos. \ que poi la utilización de

oligonucleotidos diseñados en diferentes exones pudicnsen impedir la amplificación de las regiones

específicas
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FALLA DI ORIGEN



En una siguiente etapa se realizaron nuevos alineamientos con ci fin de diseñar nuevos

conjuntos de oligonucléotidos, con genes pertenecientes al MHC tanto de Homo sapiens Mus

miiscuhis y Sus seroja considerando que esta estrategia nos a\u daría a superar el obstáculo

presentado en las reacciones anteriores., además, ci trabajar con un consenso en las regiones

correspondiente a ios exones codificantes para los dominios alfa I., alfa 2 y alfa 3 de la molécula

Qa2 garantizaría que cí diseño de los oligonuclcotidos resultaran en una mayor especificidad para

amplificar un posible homólogo al gen de interés Esta estrategia permitió también diseñar a partir de

la degeneración de la molécula Qa2, oligonucléotidos degenerados para el exón 2 y para el exón 3 en

ambas direcciones El término oligonucléotido degenerado se refiere a ia diferente combinación de

nucíéotidos que codifican para un aminoácido determinado de acuerdo al código genético Los

resultados mostraron que la amplificación de productos era posible Sin embargo, aun persistió la

identificación de regiones que no mantuvieron la similitud esperada con moléculas del MHC

Analizando esta información consideramos que el uso de DNA genómico como templado abría ía

posibilidad de que existiera una posible inespecifícidad de los oligonucléotidos exhibida ante el gran

tamaño del genoma del cerdo Con el propósito de reducir posibilidades de amplificaciones

inespecíficas, estos oligonucléotidos se utilizaron para el tamizaje de una librería de cDNA generada

a partir1 de linfocitos de cerdo haplotipo ce y cid Se seleccionaron tres amplificados que fueron

clonados y secuenciados y que revelaron la inexistencia de relación con la familia del MHC.

considerando estos resultados, es factible que el uso de oligonucléotidos degenerados por si mismos

hayan implicado asociaciones no específicas

Después de la utilización de las diferentes estrategias mencionadas., los primeros resultados

promisorios comenzaron a obtenerse con la utilización de la técnica de RT-PCR, resultados que se

detallan en esta tesis La estrategia utilizada se modificó considerando que la utilización de

oligonucléotidos degenerados en regiones especificas del gen de interés., podía aumentar la

especificidad de estos oligonucléotidos, si se utilizaba como templado RNAm de linfocitos de cerdo,

tipo celular en donde en el ratón se expresa más importantemente dicho gen y que por lo tanto se

esperaba que el patrón de expresión también se conservara en el cerdo Así, se utilizó como templado

el RNAm de linfocitos provenientes de sangie periférica de un cerdo cisticcrcoso genéticamente

heterogéneo de una comunidad endémica Como control positno se utilizó RNAm de linfocitos de

bazo de ratón de la cepa C57BL/6J (expresa c! gen de interés. 07 \ 09) Como control negativo se

incluyó una reacción semejante pero sin templado En estos ensayos se obtuvo un amplificado
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correspondiente a 148 pb aproximadamente El producto fue clonado \ sccucnciado El análisis de

la secuencia revelo un alto giado de similitud con los genes del SLA, en especial con el gen O9

mu riño \ en general con genes del MHC clase [ de diferentes especies animales Es de interés que la

homología obtenida si bien es muy alta comparada con la secuencia de O9 . no es idéntica ni lo es

con ninguno de los genes de MHC porcinos reportados a la fecha El alineamiento de la secuencia

amplificada \ su comparación con la región correspondiente al exón 2 > 3 del gen 09 murino indicó

que en la secuencia obtenida existía un correspondiente en similitud únicamente en la región del exón

2 \ no incluía ninguna similitud en la región del exón 3 Asimismo el alineamiento realizado con la

secuencia de aminoácidos correspondió exclusivamente a la región codificante del exón 2 del gen 09

murino y no se observó relación de similitud entre los aminoácidos predecidos con la secuencia de

aminoácidos codificados por el exón 3 a pesar de que para obtener este amplificado se utilizó un

oligonueleotido diseñado a partir de la secuencia degenerada de una región especifica del gen 09

murino Este resultado implica que exista una inespecifícidad en el amplificado con el uso de

oligonucleotidos degenerados, sin embaígo la secuencia amplifícadatal como lo revelan los

alineamientos \ comparaciones mantiene un alto grado de conservación con las moléculas del MHC

en diferentes especies incluyendo el SLA El producto amplificado tiene una elevada similitud a las

moléculas clásicas y la secuencia deducida presenta similitud a los dominios conservados de las

moléculas del MHC La revelación de si estamos ante un gene homólogo a 09 requiere completar la

secuencia identificada para su posterior análisis La secuencia amplificada en el ensayo de RT-PCR

usando RNA de linfocitos de cerdo se alineó en el programa BLAST y se observó que dicha

secuencia tiene una gran similitud con los genes clásicos reportados en la base de datos reportadas en

el National Center for Biotechnology Information (http://w\vw nebí nlm nih gov/)

Los alineamientos realizados con la secuencia de nucléotidos del amplificado con la

secuencia de nucléotidos del exón 1-3 dei gen 09 reveló que de las 148b alineadas existe una región

que tiene su correspondiente similar en dicho segmento, habiendo 110b similares en una región de

129b, lo que representa una similitud en esta zona del 85% con el gen 09 murino Con respecto a la

similitud que guarda esta secuencia con genes pertenecientes al SLA existe una región en la cual

126b de 137b alineadas tienen su correspondiente, lo que representa hasta un 9t% de similitud Esta

misma secuencia de nucléotidos fue alineada en el programa BLAST BASIC y en el alineamiento

general se obseno una similitud entre el 89% > 91% con secuencias de genes del MHC en diferentes

especies
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Los alineamientos realizados con la secuencia amplificada en el programa CLUSTAL

(http://dot imgen bem tme edu:933 l/multi-alig!i/multi-align html) se realizó entre la secuencia de

aminoácidos del producto amplificado por el ensayo de RT - PCR \ la secuencia de aminoácidos

correspondiente al exón 1-3 del gene 09 minino reportada en el Genebank (NCB1) La secuencia

obtenida fue traducida utilizando los tres diferentes marcos de lectura y el programa DNAMAN

Estas secuencias se alinearon a la secuencia de aminoácidos correspondiente al producto codificante

del gen 09 minino (molécula Qa-2 ) En el alineamiento con la secuencia de aminoácidos existen 32

aminoácidos que tienen su correspondiente en la secuencia de 09 de 50 aa lo que representa un 80%

de similitud en esta región Esto resulta de especial interés para diferenciar entre genes hortolólogos

y homólogos

En este sentido, debemos considerar que la región que codifica para las moléculas del MHC

en las diferentes especies animales han evolucionado a partir de un ancestro común Esto no implica

que los genes que codifican para moléculas del MHC así como para los genes que codifican para las

moléculas de cíase I no clásicas, hayan pasado en general por este mismo proceso evolutivo, como se

ha reportado en el pasado (Wei et al,, 1999) Así, aunque existen evidencias reportadas de posibles

genes homólogos a este tipo de moléculas entre las especies, en la mayoría de los casos se trata de

moléculas hortólogas es decir aquellas moléculas que no teniendo un origen evolutivo en común,

conservan una estructura o función semejante entre las diferentes especies En el caso de las

moléculas clase I no clásicas, es factible que éstas al igual que gran parte de los genes y moléculas

del MHC, hayan evolucionado por la duplicación de genes dentro de los organismos pertenecientes a

las mismas especies es decir que estos genes sean patólogos y no homólogos (Klein et al, 1998)

Aunque afirmar que el producto obtenido se trata de un segmento correspondiente a una

molécula del MHC o SLA clase I es aventurado, los resultados obtenidos sugieren que esta secuencia

corresponde a un fragmento de secuencia perteneciente a los genes del SLAr independientemente de si

este es un gen funcional o no Por lo tanto., es necesario conocer la secuencia total del gen respectivo

lo cual se pretende lograr a través de ensayos de RACE-PCR utilizando la secuencia obtenida para

diseñar oligonucleótidos específicos para este segmento y así amplificar una región específica \ de

consenso con los genes clásicos ya reportados en esta especie

)EOi
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6,- Conclusiones y Perspectivas,

Los alineamientos que se efectuaron de la secuencia de nucléotidos del amplificado obtenido

por la técnica de RT - PCR con la secuencia de nucléotidos del exón 1-3 dei gen 09 mostró que de

las 148b alineadas existe una región que tiene su correspondiente similar en dicho segmento,

habiendo I 10b similares en una región de 129b. lo que representa una similitud en esta zona del 85%

con el gen 09 minino La relación que guarda esta secuencia de hasta un 91% de similitud con genes

pertenecientes al SLA \ la existencia de una similitud entre eí 89% \ 91% con secuencias de genes

del MHC en diferentes especies la señala como una secuencia de interés Por otra parte las

comparaciones realizadas de la secuencia amplificada que se llevó a cabo entre la secuencia de

aminoácidos correspondiente a los exones 1.2 y .3 del gen 09 minino reportada en el Genebank

(NCBI) demostró que existen 32 aminoácidos que tienen su correspondiente en la secuencia

codificadora del gen 09 de 50 aa lo que representa un 80% de similitud en esta región Poi lo tanto

estos resultados abren la posibilidad de contemplar la existencia de un coi respondiente gen o genes

homólogos a los genes 06 - 09 responsables de la codificación de la molécula Qa-2 o al menos de

una secuencia relacionada al MHC que pudiera sei de un gen o genes aun no reportados Esto es de

relevancia va que permitiría identificar genes involucrados en esta homología, continuar con su

coi respondiente caracterización., así como realizar estudios ulteriores de expresión y de la relación

que guarda en especial con el SLA porcino

El conocimiento de los extremos del gen hacia la región 5" y 3" nos darán la pauta para

descartar o corrobora! si la secuencia obtenida se trata de una secuencia similar al gen Q9 minino y

si esta corresponde a un posible homólogo en el cerdo, o si esta secuencia también corresponde a otro

gen no reportado Esta información permitiría ampliar el conocimiento al respecto de la composición

del SLA \ establecer las bases para el análisis de sus funciones en esta especie



7 - Apéndice.

Reactivos y soluciones utilizadas

Agarosa 7%-l .5%

Se aforó con TAE IX

Bromuro de Etidio

5mg/100ml

Buffér de caiga

Azul de bromofenol 0 25%

Xilencianol 0 25%

Ficoll 15% en agua

Buíféi de lisis de células rojas (BLCR)

Tris (pH 7 6) 10 mM

MgCI: 5mM

NaCl JOmM

Buíféi de üsis de células blancas (BLCB)

Tris(pH 7 6) lOmM

EDTA(pH8 0) lOmM

NaCl lOmM

SDS 0 2%

Proteasa (Proteinasa K) 200^g/ml

Solución de Prehibridización

SSC 6x

0 5% SDS

100u,g/ml DNA de Esperma de Salmón (SIGMA)

50% de Formamida

Solución de Hibiidización

Solución de prehibridización mas sonda con marca radioactiva



SSC 20x

Disohcr: 3 75 3 g de NaCI, 88 2 g de C ¡trato de Sodio en 800 mi de H2O Ajustar el pH a

7 0 con unas gotas de una solución ION de NaOH Ajustar el volumen a 1000 mi con H2O

Colocar en alícuotas \ esterilizar por autoclave

TAE 50x

242g Tris base

57 1 mi ácido acético glacial

100ml0 5MdeEDTA(pH8 0)

Aforara 1000 mi con H2O

TE

Tris(pH8) 1 mM

EDTA (pH 8 0) 1 mM



8 - Anexo 1

Compai ación de la secuencia obtenida con el vector.

VecScreen
BLASTN 2.1.2 [Nov-13-2000]

Eefeience:
Altschul, Stephen F,, Thomas L, Madden, Alejandro A. Schaffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J.. Lipman (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLASI: a new generation of protein datábase search
programs", Nucleic Acids Res, 25:3389-3402..

RID: 985726466-6966-4918
Query=

(750 letters)
Datábase: UniVec (build 3,2}

2113 sequences; 539,198 total letters
If you have any problems or questions with the results of this search
please refer to the BLñST HAQs

Disti ibution ot Vector Matches on the Quen Sequence
1 •_ ' i1 375 75S

1\
Match to Vector: Strong Modérate Weak

Segment of suspect origin:

Segmcnts matchin" \ector: Strong match: 236-745 Suspect ongin: 746-750
Taxonomy reports

Alignments
>gnlluv|X65308..2:l-135 Cloning vector pGEM-5Zf( + )

Length = 135
Score = 150 bits (75), Expect = le-33
Identities = 75/75 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 23 6 gcggccgcctgcaggtcgaccatatgggagagctcccaacgcgttggatgcatagcttga 295
! ! I I I I I I ! 1 I I ! I I I I I í I ¡ I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I ! I [ I I I í I I || M I I I I ¡ I I I

Sbjct: 61 gcggccgcctgcaggtcgaccatatgggagagctcccaacgcgttggatgcatagcttga 12 0

Query: 296 gtattctatagtgtc 310
I I I I I M II I I II II

Sbjct: 121 gtattctatagtgtc 135
Datábase: UniVec (build 3,2)

Posted date: Nov 10, 1999 4:09 PM
Number of letters in datábase: 539,198
Number of sequences in datábase: 2113



Alineamiento °eneial de la secuencia de nucléotidos obtenida.

BIiASTN 2.1,2 [Nov-13-2000]

Reference: Altschul, Stephen F ,, :hornas L Madden, Alejandro A, Scháffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Killer, and David J. Lipman (199 7),
"Gapped BLAS I and PSI-BLA3I: a nei: generation of protein datábase search
programs", Nucleic Acids Res.. 25:3389-3402.,
RID: 98572810 5-22639-5550
Query= (148 letteis)
Datábase: nt 823,865 sequences; .
If you have any problems or ques-
please refer to the BIAST FAQs
1axonomy reports

J81,440,623 total letters
ms with the results of this search

Distribution of 111 Blast Hits on the Queiy Sequence

Color- Key for- fllignnent Scores

40-50

tnpseq_0¡

0 50 100 150
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Sequences producing significant alicnments: (bits) Valué

qb | AF 0 74434, 1 | AF 074434 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2...
gb[AF074431 . l|AF074 4 31 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 2.. .
gb1AF074428,1|AF074428 Sus scrofs H03 MHC class I antigen 2 ,
gb|AF0 74 425.l"|AF0 74 4 25 Sus scrofa H01/28 MHC class I antige . .
emb[AJ131U2.1 JSSC131112 Sus scrcfa MHC class I SIA genes, ..

Sus scrofa SLA-2 gene, exon 2 (partía!)
Sus scrofa H12 MHC class I antigen 3,,
Sus scrofa H03 MHC class I antigen 3..

Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial)
Sus scrofa H01/28 MHC class I antige,.
Sus scrofa MHC class I antigen (PC14.. .
Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1 „ ..

scrofa H12 MHC class I antigen 1. .

emb[Z97331.1ISSZ97381
gb|AF074432 . HAF074432
gbjAF07 4 4 29.1JAF074 429
emb|Z97384.1[SSZ97384

Sus

gb|AF07442 6.l|AF07442 6
gb¡AF014 0Q4,. 1JAFO14OO4
gb|AF07 4 4 33., HAF074 433
gbjAF0 74 4 30.. l[AF074 4 30
gb|AFO74424.1IAF074424 Sus scrofa H01/28 MHC class I antige.
emb|AJ251829.1|SSC251829 Sus scrofa MHC class I SLA genomic

Sus scrofa MHC class I antigen (PD14.
Sus scrofa MHC class I antigen. (PCI) .
Sus scrofa MHC class I SIA-PG2I íall

gb[AF014006.1IAF014Q06
gb|AF014QQ3.l[AF014 003
gb|AFO00O73.1|SSPG2IQ1
gb|M59750.1|PIGMHCAAA Pig MHC class I gene (d haplotype)
dbj ¡ABO08608 - 1¡ABO08608 Bos taurus gene for MHC class I hea,
gb[U07669.1]FCU07 669 Felis catus clone FLAA23 major histoco
dbj IAB013099,1|AB013099 Bos taurus mRNA for MHC class I hea.
dbj ¡AB008 647 .1 IAB008 64 7 Bos taurus mRNA for MHC class I hea..
dbjIAB0085 93.1[AB008 593 Bos taurus mRNA for MHC class I hea
gb¡AF055348.1IAF055348 Diceros bicornis minor clone DibiUB*,
gb] AF055347.1 IAF05534 7 Diceros bicornis minor clone DibiUB*..
emb!X92870.1|BTJSPl B.taurus mRNA for JSP 1 protein
dbj JAB008610.1 IAB008 610 Bos taurus mRNA for MHC class I hea..
gb[M95410.11EQMHC12 Equus caballus thoroughbred pcDNAl-1/29..
dbjIAB008620.1IAB0Q8620 Bos taurus gene for MHC class I hea,
dbjIAB0085 91.1IAB008 5 91
dbj IAB00935 9.. 1JAB009359
dbjIAB008 621.11AB008621
dbj|AB008 609.1|AB008 609
emblY092 08.llBTMHCD184

Bos taurus gene for MHC class I hea
Bos taurus gene for MHC class I hea
Bos taurus gene for MHC class I hea
Bos taurus gene for MHC class I hea.
5.taurus MHC class 1 protein molecul.

gb|U0766/.l|FCU07667 Felis catus clone FIAA1 major histocom..
dbj 1ABOO8 64 4.1 JAB008 64 4 Bos taurus mRNA for MHC class 1 hea.. ,
dbjIAB008 622.1IAB008 622 Bos taurus mRNA for MHC class I hea „
dbj IAB0085 94.1¡ABQ08 594 Bos taurus mRNA for MHC class I hea, ,
dbj ¡AB008 578.1|AB008 5 78 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. .
gb|M692 0 6.. 1 | BOVMHAWA Bovine MHC class I AW10 mRNA (haplotyp. ..
gb¡U07 673,l]FCU07 673 Felis catus clone F1AX10 major histoco. .
gb[U07 67 6,1|LPU0 7 67 6 Leopardus paidalis clone LPAI69J major.,
gblU076 75.1 ¡LPUQ7 67 5 Leopardus pardalis clone LPAI69I major..,
gb|AF074 4 27 , UAF074 42 7 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 1 . ..
gb¡AF014001. HAF014 001 Sus scrofa MHC class I antigen (PA14.
gb|AF000075.1 ISSPG5I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG5I (all.. ..
dbjIAB008619.1[AB008619 Bos taurus gene for MHC class I hea .
emb[X79892.1 IECMHCB4 E.. caballus EQMHCB4 mRNA

gb|M24 090,,l|BOVMHLA Bovine MHC class 1 lymphocyte antigen m ,
gb¡L02832.1|BOVMHCIA Bovine MHC class I related mRNA sequence
gb[M21044.1|BOVMHBOLA Bovine MHC class I BoLA gene, complet. .
dbj IAB008 639.. 1 IAB008 639 Bos taurus mRNA for MHC class I hea. .
dbj [AB008 5 92.1IAB0085 92 Bos taurus mRNA for MHC class I hea ..
gb|U03094.1iOAU03 094 Ovis aries Mr.C class I alíele ShO mRNA, ..
gb[AF014 005 . ÍJAFO14OO5 Sus scrofa MHC class I antigen (PD1).. ..
dbj IAB008 5 8 3.1IAB008583 Bos taurus gene for MHC class I hea . .
gb | M21057.1 [ PIGMHCTA Pig MHC class I PD1 major transplant at , , ..
dbj1AB0085847lIAB008584 Bos taurus mRNA for MHC class I hea
gb|U52117.1ISFU52Í17 Saguinus fuscicollis MHC class I proce , ,
gb|U03093..'l [OAUÓ3093 Ovis aries MHC class I alíele ShN mRNA.,

184
184
184
184
184
184
176
176
176
168
168
157
157
157
157
153
153
153
153
151
151
151
151
151
147
147
147
147
145
145
145
143
143
143
143
143
143
143
143
143
141
141
139
139
137
137
137
137
137
13 7
137
137
137
137
137
135
135
135
135
131
131

le-44
le-44
le-44
le-44
le-44
le-44
3e-42
3e-42
3e-42
6e-40
6e-40
2e-36
2e-36
2e-36
2e-36
4e-35
4e-35
4e-35
4e-35
le-34
le-34
le-34
le-34
le-34
2e-33
2e-33
2e-33
2e-33
9e-33
9e-33
9e-33
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
4e-32
le-31
le-31
6e-31
6e-31
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
2e-30
9e-30
9e-30
9e-30
9e-30
le-28
le-28
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gb|AF 205430.1|AF205430
gb[AFl 188 92 . HAF1188 92
gb|AF004918-l|AF004918
emb[AJ2 784 8 9.1IHSA278 4 89

Equus asinus clone pCR2 .. "1 - 1989A MHC ..
Pongo pygmaeus MHC class I antigen P.
Saguinus oedipus MHC class I antigen.
Homo sapiens partial HLA-B gene fo.,

gb|AF2 8 8 /03.1 IAF2 8 8703 Papio cynocephalus MHC class I antig..
gb|AF058 916.11AF05 8916 Saguinus oedipus MHC claas I protein.
gb[U35 627.1|PHU35 62 7 Papio hamadryas anubis MHC class I B a.
emblZ97397.1JSSZ97397 Sus sciofa SLA-9 gene, exon 2 (partial
dbj ¡ABO08604.1[ABO08604 Bos taurus gene for MHC class I hea .
gb¡ ¡"163947,. 1 |SOEMHISO8 S.. oedipus MHC class I SO-8 mRNA
gb|M63953.. 1 | SOEMHISO5 S, oedipus MHC class I SO-5 mRNA
gb|M63 94 8 . 1 j SOEMHISO17 S .. oedipus MHC class I SO-17 mRNA

S.oedipus MHC class IB protein mRNA, c,.
S.. oedipus MHC class IA protein mRNA, c..
B.taurus MHC class 1 protein molecul..
Bos taurus mRNA for MHC class I hea

129
129
129
129
127
127
127
127
127
127
127

gb|M33476,1|SOEMHCIB
gb|M334 75.1|SOEMHCIA
emb|Y09206.1IBTMHCD182
dbjIAB008 641.l]AB0Q8 641
gb|AF074 4 35.1|AF074 4 35 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 3,
gb|M2 6318. HCATMHCIGLA Felis catus MHC class I cell surface..
emb 1X71809. 1 IECMHCHC E.caballus mRNA for MHC class I heavy ..
emb[X798 90.1|ECMHCB1 E.caballus EQMHCB1 mRNA
gb|U07670.1 IFCU07 670 Felis catus clone FLAA24 major histoco..
dbj ¡AB008626.1IAB008626 Bos taurus mRNA for MHC class I hea..
gb[AF32 3851.. 11AF323851S1 Horno sapiens MHC class I antigen (.
gb|AF3Q3101.11AF3Q3101Sl Homo sapiens MHC class I antigen (.,
qb|AF146094.1IAF146094 Marmota monax MHC class I antigen (M,
gb|AF22 68 38.1[AF22 6838Sl Homo sapiens MHC class I antigen (.
gb|AF106628.1IHSHLAGGBl Homo sapiens MHC class I antigen HL,
gb|AF111102.1]MMHC214Ol6 Mus musculus major histocompatibil..
emb|AJ309573.1IHSA309573 Homo sapiens HIA-B gene for MHC el .
gb|U5 8 643.1IHSB4 0MD1 Human MHC class I antigen HLA-B (HLA-B.
gb|U93915.1]HS40011Vl Homo sapiens MHC class I antigen HLA-..
emblY16636.llHSA16636 Homo sapiens MHC class I HLA B exon 2.
emb| AJ277845.1[HSA277845 Homo sapiens partial HLA-B gene fo.
gb|U57392.1IMMU57392 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2,
emb| Y15 8 4 0.1JHO515 84 0 Homo sapiens HLA-B gene B40 alíele, e..
gb|U31971 .1|HSU31971 Human MHC class I antigen HIA-B precur..
emb|X03211.1|MMMHQ8Gl Mouse MHC Qa2 región Q8 gene for cías,
dbj ¡AK013097.1 IAK013097 Mus musculus 10, 11 days embryo cDN..
gb|M32320,,l | HUMMHCAG Human MKC HIA protein, alíele B37, com..

127
127
125
125
123
123
123
123
123
123
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121
121

5e-28
5e-28
5e-28
5e-28
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
2e-27
9e-27
9e-2 7
3e-26
3e-26
3e-26
3e-26
3e-26
3e-26
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25
le-25

En los siguientes alineamientos es notable que aparecen secuencias relacionadas al MHC en
diferentes especies incluyendo las secuencias del SLA

Aügnnients
>gb|AF0 74 434,1|AF074434 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds

length = 659
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
Identities = 126/137 (91?)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I | i | I | | | || | | | I I I | || | | | |

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I M I I M I I 1 I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I || | | || | | | |

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 12 2

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>gb|AF0 74431.. 1IAF074431 Sus scrofa H12 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: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I [ I I I I I I I I I I í ! I I ! I í t I I ! I I I ! I I I I ! I | í | M I I !| | || I

Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I ( I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | | | [ M | | | | | | | | | | | I |

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I I I ! I 1 I M
Sbj ct: 12 3 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AFO74 4 28,1IAF07 4 428 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds

length = 659
Score = 184 bits (93), Expect = ie-44
Identities = 126/137 (91*)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I M I I I i I I I I I I I I I I I I I I í I I M I I 1 I I I I I I I I I I I M I I I I I I I í I I I

Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I í I I I I I 1 || I I I I I I I I I I I I

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaaa 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I i I

Sbjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AE074425.HAF074425 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 2 mRNA, partial
cds

Length = 659
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
! I I ! I I ! I I I [ I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I f I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I 1 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 1 I I I I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>emb|AJ131U2 ,. 1 [ SSC131112 Sus scrofa MHC class I SLA genes, haplotype H01, clone
BAC 490B10

Length = 154867
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
Identities = 126/137 (9U)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ^ I I I ! I

Sbjct: 75894 tacgt.ggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 75 953

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I 1 1 I I I I I I I I I I I 1 I I I I 1 1 I I I I I I I I I I I I I 1 I

Sbjct: 75954 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 76013



Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I í I I í I I 1 I I

Sbjct: 76014 gtcatgggcagcgcaca 76030
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identitieo = 125/137 (91.'>
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I M I ¡ I I I I I I I 1 I I I I í í I I t I I I I I I I I I I I I I j 1 I I I I I I I 1 [ I | [ | | 1 |

Sbjct: 58166 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 5 822 5

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I [ I I I I I I I I I I I I I I I I I I í

Sbjct: 5 8226 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 58285

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I l i l i l í

Sbjct: 58286 gccatgggcagcgcaca 5 8 302
Score = 127 bits (64), Expect = 2e-27
Identities = 109/124 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
i ! I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I M i l

Sbjct: 3 65 63 tacgtgaacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 3 6622

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I || II I I I [ I | II I I I 1 I I 1 I I í I I I I I I

Sbjct: 3 6623 ccgcgggcgccgtcgatggagcaggaggggcaggagttttgggatcagcagacgcggaat 36682

Query: 150 gtca 153
I I I I

Sbjct: 36683 gtca 36686
Score =95,6 bits (48), Expect = 8e-18
Identities = 99/116 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagcc 91
I I í I I I I I I I I I I I M I - ! i l ¡ III. i I - I I I 1 I I I I , I

Sbjct: 2 02 90 cgtggacgacacgccgttggtgcggttcgacagcgacgcccggaagcccaggaaggagcc 20349

Query: 92 gcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7
l i l i l í I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I i I I I ! I I I I I 1 I I I I I

Sbjct: 20350 gcgggcatggtggatagagcaggaggggccggagtattgggacgaggagacgcgga 2 040 5
Score - 61,9 bits (31), Expect = le-07
Identities = 112/139 (80*)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I I I I I I I I I I I I ! I . I ! I I I I 1 1 I I I I j I ¡ I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 94 2 82 tacgtggacgacacgcaactcatgaggttcgacagcgacgccccgaatccgagggtggag 94 341

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I II I I II II I I II I I I |( | ] | | || | | j | || || | | |j | | | I M I I I I

Sbjct: 94342 ctgcggccgtcgtggatggagcagcaggggccagagtattgggatctgaacacgcggggc 94401

Query: 15 0 gtcatgggcatcgcacaaa i S8

I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 94402 gtcaaggacaccgcacaaa 93-420
>embj Z97381.1ISSZ97381 Sus scrofa SiA-2 gene, exori 2 (partial)

Length = 271
Score = 184 bits (93), Expect = le-44
Identities = 126/137 (91-)
Strand = Plus / Plus
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Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I ] I I I ¡ I I I I 1 I I 1 I I I I I I I I I I ! I I f I I I í I 1 I I I I I I I I I ! I I I i I I I

Sbj ct: 68 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 12 7

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9

I I í I 1 I I I I I I I ! II ! I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I í I I I I I I I I I I I [ M I I I I
Sbj ct: 128 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 18 7

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I ! 1 1 I I 1 M I I I

Sbjct: 188 gtcatgggcagcgcaca 204
>gb|AF0 74 432 ,l|AF0 7 4 432 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds

Length = 659
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identities = 125/137 (91-1)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I M í I II M i l

Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
i II II II I II I II I I I I I II II II I II I I I I II I II I II í II I I II I II I II I ¡I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 12 2

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>gb[AF074429.1|AF074429 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 3 mRNA, partial cds

Length = 6 5 9
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identities = 125/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I | M I I I I I í I I I I I M I I I í I I I I I M II I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I | ¡I | || I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I ¡ 1 I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 12 2

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I í I í I I I I

Sbjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>emb|Z97384.ilSSZ97384 Sus scrofa SIA-3 gene, exon 2 (partial}

Length = 2 71
Score = 176 bits (89), Expect = 3e-42
Identities = 125/137 (91*)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
í ] | || j| I I í í I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I ! I I I ! ! I I I I I I II I I I I

Sbjct: 68 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 12 7

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I | | I I I I I I f I I I I M II I I I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 12 8 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 18 7

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
í I I I I I I I í I I I I I I

Sbjct: 188 gccatgggcagcgcaca 204
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>gb¡AF0 74 426.1|AF074426 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 3 mRNA, partial
cds

Length = 659
Score = 168 bits (85), Expect = 6e-40
Identities = 118/129 (91?)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
í I I I I I I I I I I ! i i I I I I 1 I í 1 ! I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I [ M I | | | | | ||

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I [ I I I 1 | I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggc 15 8

I M i l i ! !
Sbjct: 123 gccatgggc 131
>gb|AFO14O04.1|AFO14 004 Sus scrofa MHC class I antigen (PC14) mRNA, complete cds

length = 1095
Score = 168 bits (85), Expect = 6e-40
Identities = 106/113 (93%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M i l

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142

I I I I I I I I I I I I I I M I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I [ I I I I I 1 M I
Sbjct: 211 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 2 63
>gb¡AF074 4 33.1JAFO74 433 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1 mRNA, partial cds

Length = 6 5 9
Score = 157 bits (79), Expect = 2e-36
Identities = 109/119 (91%)
Strand = Plus / Plus

tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>gb|AF0 74 4 30., 1IAF074 4 30 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 1 mRMA, partial cds

Length = 659
Score = 157 bits (79), Expect = 2e-36
Identities = 109/119 (911)
Strand = Plus / Plus

tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I l í l l I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I
tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148

I I I I 1 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 1 I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I I I i I I I
Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>gb|AE0 74424.11AF074424 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 1 mRNA, partial
cds

Length = 659
Score = 157 bits (79), Expect = 2e-36
Identities = 109/119 (91i)
Strand = Plus / Plus

Query:

Sbjct:

Query:

30

3

90

Query:

Sbjct:

Query:

30

3

90



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I t i I I I I II II I II I I I I [ I f I I I í II I I I I i I ! I I I I I I I ! I I lili

Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148
II I I I I II I I I I I I I II I I I ! I II I I I I II II I I I I I I I I I II I I I I || || I | ||

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>emb|AJ251S2 9.1|SSC251829 Sus scrofa MHC class I SLA genomic región, haplotype
H01, clone BAC 207G8

length = 152211
Score = 157 bits (79), Expect = 2e~36
Identities = "109/119 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 II I I I I I I I I I I I I I II i I I I I I M i l
Sbjct: 145040 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag
145099

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 14 8

I I II i I II II i II I I I I I I I II II I II I I I I I I I I I ¡I I II I í I I I II I I I i I I I
Sbjct: 145100 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 145158
>gb|AF014 006 ,1|AF014 00 6 Sus scrofa MHC class I antigen (PD14) mRNA, complete cds

Length = 1095
Score = 153 bits (77), Expect = 4e-35
Identities = 122/137 (89*)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I II I I I I I I I I I I í I I I

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149

II I II I I I I I I II I I I M I I I I I I I II I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I II I
Sbj ct: 211 cctcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggataggaacacgcggaac 2 70

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I i I ! II I I

Sbj ct: 2 71 gccatgggcaacgcaca 28 7

>gb|AF014 003.1|AF014003 Sus scrofa MHC class I antigen (PCI) rnRNA, complete cds
Length = 1086

Score = 153 bits (77), Expect = 4e-35
Identities = 122/137 (89*)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

1 I I I II I II I I I I I II I I I I I I í II 1 II I I II I I I ! ! I II I II I I I I I M lili
Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 2 01

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I 1 I I I I I I I I I I I II I M II II I i í ! I I I I! i I i II I I II I I I I II I I I N I

Sbj ct: 2 02 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcagaagtattgggatgaggagacgcagaac 2 61

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I í II I I I II lililí
Sbjct: 262 gccatgggcagcgcaca 278
>gb[AFO0O0 73.1 i 5SPG2I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG2I (alíele 12) gene, exon 2

Length = 273
Score = 153 bits (77), Expect = 4e-35
Identities = 122/137 (89Í)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

ÍALLA DE OBIQEN
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Sbj ct: 79 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 138

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I I I I I ! I ! ¡ I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I í I I I I I I [ I l i l i

Sbjct: 139 ccgcgggcgccgtggatagagaaggcggagcagaagtattgggatgaggagacgcagaac 198

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I í I I I l i l i l í

Sbjct: 199 gccatgggcagcgcaca 215
>gb|M59750.1|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 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M í I I I I I I I

Sbjct: 1476 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 15 35

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M i l

Sbjct: 153 6 cctcgggtgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggataaggagacggagaac 15 95

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 1596 gccatgggcagcgcaca 1612
>dbjIAB008 608.1|ABO08608 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

P5655,4g
Length = 696

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

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M í I I I

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggatggag 12 3

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5

I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 1 M I I I I I I I I I I I
Sbj ct: 12 4 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 179
>gb|U07669.1|PCU07 669 Felis catus clone FIA7A23 major histocompatibility coraplex
class I

antigen (FLA-I) mRMA, complete cds
Length = 1462

Score = 151 bits (76), Expect = le-34
Identities = 109/120 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I í I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I í I I I I

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9

I I I I I I I I I I l i l i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I í I I I I I I I I I M
Sbjct: 211 ccgcgggcgccgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggaccgggagacgcggaac 2 70
>dbj|AB013099.1|ABO 13099 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds

Length = 1295
Score = 151 bits (76), Expect = le-34
Identities = 106/116 (91-;.)
Strand = Plus / Plus

5 +



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

[ I II I I I I I I 1 ! [ ! í I I ! I I I ! I I II I ! I I I II I I I t I I I I I I I i I I I 1 I l i l iI I I I 1 I I I I ! i I I I 1 I ] I I ¡ í I I I 1 1 I I I I I ! I i I I 1 ! I I 1 I 1 1 I I I I l i l i

Sbjct: 9 7 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggatggag 15 6

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5
I II I II II I I I I I || II I II I II I I II I I I I II II I II I II I II I I I II II I

Sbjct: 157 ccgcgggcgccgtggat.agagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 212
>dbj ¡AB008 64 7.1|ABO08647 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

312D..4f
length = 1295

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

Query: 3 0 tacgtggacaacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II I II II l í I I I I I I I II I II II II I I I I II II I I I II II I I I M I I M I I I I

Sbj ct: 9 7 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcqacagcgacgccccggatccgaggatggag 156

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5

I I II I I I II 1 II I I II II I I I I II I II I I II I I I II I 1 I I I II I II I I II I I
Sbjct: 15 7 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 212
>dbjIAB008 5 93.l|AB008 5 93 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

312D 6m
Length = 501

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

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II I II I II II I I I I I I I I I II I I I II II II I II I II II I II I I II I I II II M

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggatggag 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 145

I II II II II I 1 I I I I I I II I I I I II M M I I I II II I II I I I II I I II M II
Sbjct: 12 4 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 179
>gb|A£055 34 8.. 1IAF05534 8 Diceros bicornis minor clone DibíUB*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 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
II II II II I I I I II I II I I I I II I I I II II I I I I I II I I II I I I M I I I M M I I

Sbjct: 14 6 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggaaggag 2 05

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7

II II II II II M i l I M I I I I I II I I í I II I I I II i I I I í II i I I M I I I I I
Sbjct: 20 6 ccgcgggcgccgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagacgcgga 2 63
>gb|AF05534 7,l]AF055 3 47 Diceros bicornis minor clone DibiUB*01 MHC class I mRNA,
complete

cds
length = 1581

Score = 147 bits (74), Expect - 2e-33
Identities = 107/118 (904)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
II II II I II II I I I II í II II II II I II I I I II II I I II I I II I I I I I i M I I II

Sbjct: 198 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggaaggag 25 7



Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7
I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I ! I I I I I I I I I [ I I I I I I || I I I

Sbjct: 2 58 ccgcgggcgccgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagacgcgga 315
>dbj|AB008G10.1|ABÓOS 610 Bos taurus mPMA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

MP-2.. 4m
Length = 501

Score = 147 bits (74), Expect = 2~-33
Identities = 122/138 (88%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I 1 I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 12 3

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I 1 I I I I I I I I M I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I || | I I I I I ! I | I I

Sbjct: 12 4 ccgcgggcgcggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcaggagacgcgaaag 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcacaa 167
I I I M i l i I I I I I I I

Sbjct: 184 gccaagggcaacgcacaa 201
>gb|M95410.1|EQMHCI2 Equus caballus thoroughbred pcDNAl-1/29 (#0834) major

histocompatibility cornplex class I alpha chain mRNA,
complete cds

Length = 1492
Score = 145 bits (73), Expect = 9e-33
Identities = 115/129 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I
Sbj ct: 140 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccgcgagtccgaggatggag 199

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I l i l i l í M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1

Sbjct: 2 00 ccgcgggcgccgtggatggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagacgcggagc 2 59

Query: 150 gtcatgggc 158

I I I I I M I
Sbjct: 260 gtcaagggc 268
>dbj IAB008620., 1IAB008620 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

5wk4O,6g
Length = 697

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

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggrtcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I | I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I M I

Sbjct; 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgcatccgaggactgag 12 3

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I ! I M I I I I I I I I I I I I I I I I : I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 12 4 ccgcgggtgcggtggatcgagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcgaaac 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 184 ttcaaggacaccgcaca 200
>dbj¡AB008591,1|AB008591 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

no 2 6-13g
length = 695

56



Score = 145 bit3 (73), Expect = 9e-33
Identities = 121/137 (88':)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I II í 1 1 I I I I I I II ! I II I I II I I I I ! f I I I I I I ! I I I I I j I I Mi [ | || [ | M

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 12 3

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
M I I I I I M I I I I I I III II I I I I I I I I II | | | | i | | || | | | | | | | | | | |[¡

Sbj ct: 124 ccgcgggcgcggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcggaacacgcgaaac 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I II 1 I I I I I I I [ I I

Sbjct: 184 gccaagggcaacgcaca 200
>dbj I ABO 0 9359.l|AB00935 9 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds

length = 696
Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90$)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I II I II I I I í II I I 1 I I II I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I I II I I I III I I I

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccaagggaagaa 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 145
I I I I I i I I I I i I ! I í [ I í I I I II I I I I I I I I I I! I I í I I I I I I I II I í I I I í

Sbjct: 12 4 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 179
>dbjIABQ0 8 621.1IAB008 621 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

304F .. 4g
length = 697

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I i I II I I i I í II! Mí
Sbj ct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggactgag 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5
II I II II || I I I I I I III I [ I II I I I I I I I [ I I II || II I I II || I I I I I I

Sbj ct: 12 4 ccgcgggcgcggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcg 179
>dbjIAB008609.1IAB008609 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

no .23-10g
Length = 697

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
i I II II I I I I I II I I I I I 11 I I í I II I I I I I II 1 I I i I I II I I I I í I I III III

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggactgag 123

Querv: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 145
f I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbj ct: 12 4 ccgcgggtgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcg 179
>embj Y0 92 0 8.. 1 IBIMHCD18 4 B taurus MHC class 1 protein molecule D18.. 4

length = 1390
Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90=)
Strand = Plus / Plus

57



Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I M I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M

Sbjct: 148 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccaagggaagaa 20 7

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5
I II II I II I I I I I I II II I II II I I ¡I II I I II I I II I II I I II II I I ¡I II

Sbjct: 2 08 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 2 63
>gb|U0 7 667.1|FCU07667 Felia catus clone FIAA1 major histoco complex class I

antigen (FIA-1) mRNA, complete cd5
Length = 1467

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 108/120 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M i l
Sbj ct: 151 tacgtggccgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9

II I II II I ! I I I II I M I II II I II II I II M 11 II II I II II II I II II I II I
Sbj ct: 211 ccgcgggcgccgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggaccgggagacgcggaac 2 70
>dbjIAB008644.1IAB008644 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

Hiro22 9m
Length = 501

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities - 105/116 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccaagggaagaa 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 145
I II I II II II I II II I I I I II II I I I I I I I I I I I i II I I II II I I M I II II

Sbjct: 12 4 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 179
>dbjIAB008622„1IAB008622 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: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M I

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggactgag 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5

II II II I II ¡I I I I I M I I I I II I II I I I II I I II I II I II I I II II I II I
Sbjct: 12 4 ccgcgggtgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcg 179
>dbj | AB008 5 94 .. 1 | ABO 08 5 94 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

no,23-lm
Length = 501

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90LJ)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggactgag 123



Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 14 5
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 12 4 ccgcgggtgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcg 179
>dbj|ABQO85 78.1 IABOO85 78 Bos taurus mRNA for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

MP-3.ClOm
Length = 1295

Score = 143 bits (72), Expect = 4e-32
Identities = 105/116 (90%)
Strand = Plu3 / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II ¡I II I II II I I I I II I I I II I II I II II [| I II | || M I II M I M I I II

5bj ct: 9 7 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccaagggaagaa 156

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcg 145

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 15 7 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaagggccggagtattgggatcgcgagacgcg 212
>gb|M69206.1|BOVMHAWA Bovine MHC class I AW10 mRNA (haplotype AW10), 3' end

Length = 1379
Score = 141 bits (71), Expect = le-31
Identities = 104/115 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I || I I I I I I I I I I I I I I i I I í I I I I I I I

Sbjct: 123 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggtttgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 182

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgc 14 4

I I I I M I I I I í I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I í I
Sbj ct: 183 ccgcgggcgcggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgc 23 7
>gb|U0 76 73.. 1j FCU07 673 Felis catus clone FLAX10 major histocompatibility complex
class I

antigen (ELA-I) roRNA, complete cds
Length = 1464

Score = 141 bits (71), Expect = le-31
Identities = 107/119 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I

Sbjct: 15 6 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatcccagggaagag 215

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148
I I I I I I I I I I || || I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I

Sbjct: 216 ccgcgggcgccgtggatggagcaggaggggccggagtattgggaccgggagacgcggaa 2 74
>gb|U07676.1|LPU07676 Leopardus pardalis clone LPAI69J major histocompatibility
complex

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

Score = 139 bits (70), Expect = 6e-31
Identities = 109/122 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcgcttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I II II I || I 11 I II II I II I I I ! I II I II I II I II I II M II I í I M M M

Sbj ct: 74 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 133

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggacgggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I II I I M i l I M í II ] ! II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I

Sbjct: 13 4 ccgcgggccctgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggaccaggagacgcggaac 193

Query: 150 gt 151

SAEADlORIGEí
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Sbjct: 194 gt 195
>gb|U07675-1ILPU0 7675 Leopardus pardalis clone IPAI69I major histocompatibilíty
complex

class I antigen (FLA-Ii mRNA, partial cds
Length = 1038

Score = 139 bits (70), Expect = 6e-31
Identities = 109/122 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I 1 I I í I I I I I I I I I I 1 I I I I ! ! II I I I I I II I í I I I I í I III I I II Mil

Sbjct: 8 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 139

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I í I I III! I III I II I I I I II í I I II I I I II I I I i II I I I II I II II

Sbjct: 140 ccgcgggccctgtgggtggagcaggaggggccggagtattgggaccaggagacgcggaac 199

Query: 150 gt 151

I I
Sbjct: 200 gt 201
>gb|AF074 427,l|AF074427 Sus scrofa H03 MHC class i antigen 1 mPNA, partial cds

Length = 659
Score = 137 bits (69), Expect = 2e-30
Identities = 96/105 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I í l I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I

Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134
I I I I I I 1 1 I I I I I I I I I I I II í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggat 10 7
>gb|AF014 001.1|AF014001 Sus scrofa MHC class I antigen (PA14) mRWA, complete cds

Length = 1095
Score = 137 bits (69), Expect = 2e~30
Identities = 102/113 (90%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I ! I I I I I I I I I i I I I I I I I I M I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgaggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! ¡ I
Sbjct: 211 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagac 2 63
>gb|AF0000 75.1|SSPG5I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG5I (alíele 12) gene, exon 2

Length = 273
Score = 137 bits (69), Expect = 2e-30
Identities = 96/105 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I Mil
Sbjct: 7 9 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 13 8

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134

I II II I I I I I II I I I I I II I I II I I I I II II I I I I I ! I I I i I
Sbjct: 13 9 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggat 183
>dbj|AB008 619.1|AB008 619 Bos taurus gene for MHC class I heavy chain, partial
cds, clone

no, 22.. Ig
Length = 699
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Score = 137 bits (€9), Expect = 2e-3G
Identities = 120/137 (87':)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
1 [ I I 1 I 1 ! I I I í í I I ! I I I II I I I II ¡I I I I I I I I II I 1 I I I II II I I III III

Sbjct: 64 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccggatccgaggactgag 123

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I í I I I I I II INI ! III I I II 1 I I I I I I I I I I I I I I I ] i I I ! I I I I [ I í I III

Sbj ct: 124 ccgcgggtgcggtgggtggagcaggaggggccggagtattgggatcgggagacgcgaaac 183

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

M I II II I I I I I I
Sbjct: 184 ttcaaggacaccgcaca 200
>emb1X79892.1|ECMHCB4 E caballus EQMHCB4 mRWA

Leñgth = 1074
Score = 137 bits (69), Expect = 2e-30
Identities = 120/137 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I II I I I I I II I 1 I I I II í II ! I II I í II II I I I I II II I I I I I I I I II I I I I

Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccgcgagtccgaggatggag 2 01

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
1 II II I I I II i I I I I I III I i I I I I I I I II I I I I II I II I I I I I I I I I II I I

Sbj ct: 2 02 ccgcgggcgccgtggatggagcaggaggggccggagtattgggaagaggagacgcggatc 2 61

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I I I I I I II
Sbj ct: 2 62 gtcaagggcaacgcaca 2 78
>gb|M24090.1|BOVMHLA 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: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I II II I II I I II I 1 I I I I I I ! ¡i I I I I I I I I! I I I I II I I I I I III I I II I I I 1

Sbjct: 14 9 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgaggatggag 2 08

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I ! I I || II I I INI I II] I I i I I I I I I I I I I II I I I I I II I! I I I I I I I M

Sbjct: 209 ccgcgggcgcggtgggtggagcaggaggggcccgagtattgggatcaggagacgcgaaag 268

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
! II I I I I I lililí

Sbj ct: 2 69 gccaagggcaccgcaca 285
Datábase: nt

Posted date: Mar 26, 2001 2:02 AM
Mumber of letters ín datábase: 2,981,440,623
Number of sequences in datábase: 823,865
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Alineamiento de la secuencia de nucléotidos amplificada vs Mus muscuhts.

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 (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein datábase search
programs", Nucleic Acids Res. 25:3389-3402,
RID: 98 5 7 39 535-2443 7-18 570
Query=

(148 letters)
Datábase: nt

823,865 sequences; 2,981,440,623 total letteis
If you have any problerns or questions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs
Taxonomy reports

Distribution of 168 Blast Hits on the Query Sequence

Color Key f or Rlignnent Scor-es

40-50

100 150
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Sequence5 producing significant alignments: (bits) Valué

gb i AF111102-11MMHC214O16 Mus musculus major histocompatibil
gb¡U57392.1IMMU573 92 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2
emb 1X03211-1IMMMHQ8G1 Mouse MHC Qa2 región Q8 gene for cías
dbj IAK013097.1|AKQ13097 Mus musculus 10, 11 days embryo cDN.
gb|AC087216.11AC08 7216 Mus musculus chromosorae 17 clone GS1

121
121
121

refjHM 010398..1I
ref|NM 010394.1!

Mus musculus histocompatibility 2, I regio.
Mus musculus histocompatibility 2, Q regio

gb|AF0572 79. HAF0572 79
gblAF082510.1|AF082510
gb|AF1007 02.1|AF100702
gb|AF100701,1[AF100701
gb|AF10Q7 00.1JAF100700
gb|AF111103.1JMMHC322F16

Mus musculus MHC class Ib antigen Qa
Mus musculus MHC class Ib antigen Qa.
Mus musculus MHC class I antigen Qal
Mus musculus bactrianus MHC class I
Mus musculus castaneus MHC class I a

Mouse major histocompatibility cora

emb 1X03210.1|MMMHQ7G1 Mouse MHC Qa2 región Ql gene for cías.
emb ¡YO0 62 9.1[MMG37 Murine gene 37 for pot membrane bound p
emb 1X034 4 3.1¡MMMHQ9G1 Mouse MHC Qa2 región Q9 gene for cías
emblX05389.1[MMQ7BANR Mouse mRNA for Q7(b) cell surface ant
emb | V00748.1¡MMH2KB Mouse pseudogene for the transplantatio.
dbjID90146.1[MUSQ89D Mouse Q8/9d gene

gb|M11284.1|MUSMHTLB Mouse MHC class I Qa-Tla mRNA, (H2-d h
gbjM73272.HMU5MHQ89DB Mouse MHC Qa-2,3 class I antigen (Q8.
gb|M298 81.1|MUSMHQ8 9D Mouse MHC class I Q8/9d cell surface
gb | M27134 ., 1 ¡ MU5MHHK2 Mouse MHC class I H-2Kl-k pseudogene, .
gb|M63790.1|MUSHO2KlK Mus musculus HO2Kl-k gene fragment

Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2.
M,musculus Q2b gene, exon 2
Mus musculus (clone 110-c) MHC class ,

gbjU573 93.1|MMU57393
emb1X70385.1|MMQ2BEX2
gbjM34 073.11MU5MHT10C
refINM 010391.11 Mus musculus histocompatibility 2, Q regio.

Mouse MHC (Qa) QlO-k gene for class I a
Mouse major histocompatibility class I

Mus musculus MHC class Ib antigen Qa.

emb|X16426.1|MMQ10K
gb|K012 05.ljMUSMHCQl
gb|AF041855 . HAF041855
gb|AF100 699., 1IAF10Q699 Mus musculus MHC class I antigen Qal
gblAF100696.1|AF100 69 6 Mus musculus castaneus MHC class I a
gb|AF100695-1¡AF100695 Mus musculus castaneus MHC class I a.
gb | LOO606.1¡MUSMHCQA1A Mus musculus MHC class I Qa-la antig
gb|AF10 0703,1|AF100703 Mus musculus MHC class I antigen Qal
gb|AF100956.. 1 ¡AF100956 Mus musculus major hí stocompatibilit.
gb|AF088905.1|AF088905 Mus musculus H-2K2b pseudogene, comp.
gb|L23 4 95,. 1IMUSMHC2AA Mus musculus MHC class I H-2K mRNA, c.
gb|U4732G.1IMMU4 732 6 Mus musculus MHC class I heavy chain p.
emb 1X00246.1IMMMH0 6 Mouse mRNA with a Set 1 repetitive elem
gb[L29190.1IL2919Q Mouse MHC class I H2-D transplantation a.
ref[NM 008200.1 I Mus musculus histocompatibility 2, D regio.
gb| S70184 .. 11 S70184 MHC I=H-2Kd homolog falternatively splic
gb|U47330,1IMMU4 7330 Mus musculus MHC class I heavy chain p.
gb|U47329.1IMMU4 732 9 Mus musculus MHC class I heavy chain p
gb[L3 6065.1IMU5MHCH2KA Mus musculus MHC class I H2G7 K mRNA

Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K mR.
Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K mR
Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K mR
Mus Musculus MHC class I
Mus Musculus MHC class I
Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K mR
Mus Musculus MHC class I H2Kdvl K mR

gb|L3 6312.. 1 IMUSMHCH2KH
gb j L3 6311.11MUSMHCH2KG
gb|L36310.1[MUSMHCH2KF
gb|L36309.1IMUSMHCH2KE
gb[L3 63 08.1¡MUSMHCH2KD
gblL36307.. 1 | MUSMHCH2KC

H2Kdvl K mR
H2Kdvl K mR

gb| 6.11MUSMHCH2KB
emb 1X01652 .. 1 IMMH2KK Mouse H-2K(k) gene of the major histoco
emb1X52 914.1|MMH2D4Q5 M, musculus mutant H-2D4(q) gene, 5r

emb 1X01815 . 1 |MMAJJT12"~ Mouse gene for H-2K(d) antigen
gb|M18525.1[MU5MHH2KK Mouse MHC class I H-2K-k gene (H-2K),
gb|JO0402.1 IMUSMHKD Mouse MHC class I H2-K gene (haplotype
gb|M34932.f[MUSMHH2A Mouse MHC class I H-2K-kml mRNA (H-2K-
gblM18964 .. 1 IMUSMHCH2K Mouse MHC class I H-2Kk-alpha-cham g
gb|M37682.1[MUSMHH2DBC Mouse MHC class I H-2D-b antigen gen

113

111
113
113
113
113

111
113

113
113

111
113

113

111
HA
113
111
113
_105
__£3
10_L
100
_100
100

_90
_90
_90
_8_8
_____

n._____
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
JA
72

6e-27
6e-27
6e-27
6e-27
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
le-24
3e-22
le-21
5e-21
2e-20
2e-20
2e-20
8e-20
8e-20
8e-20
8e-20
8e-20
2e-17
2e-17
2e-17
8e-17
5e-15
5e-15
5e-15
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
le-12
5e-12
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gb|M690 72.1 ] MU5MRNAE Mus musculus mRNA, complete cds
gblM60169.. 1 | MUSH2KSM1 House H-2K-sml mRNA, complete cds

Mouse H-2K-S mRNA, complete cds
Mus musculus chromosome 17 clone GS

gb|M60168.1|MUSH2KS
gb|AC087217.1¡AC087217
ref j NM 010392 .. 1 [ Mus musculus histocompatibility 2, Q regio
ref[NM 010390.1| Mus musculus histocompatibility 2, Q regio
gb| ACOO7O8O.. 2 jAC00708 0 Mus musculus chromosome 17 clone BAC
gb[AC005 8 07.11AC005 8 07 Mus musculus chromosome 17 BAC clone.
gb|U96752.1¡MMU96752 Mus musculus major histocompability co.

Mouse MHC (Qa) Q2-k gene for class I an
Mus musculus H-2K gene for MHC class I

gb|U47328 .1 ¡MMU4732 8 Mus musculus MHC class I heavy chain p..
gbj U4 7325.1IMMU47325 Mus musculus MHC class I heavy chain p..
dbj 1AK0172 8 9.1IAK0172 8 9 Mus musculus 6 days neonate head cD..
gbl L36068 . 1 1MU5MHCH2DA Mus musculus MHC class I H2G7 D mRNA
emb[X164 2 4.1|MMQlKl Mouse MHC (Qa) Ql-k gene for class I an

M musculus Qlb gene, exon 2
M,musculus RNA for exons 2-8 of H-2D.

emb 1X5 8 609.. 1| MMQ2K1
emb|V00746.1iMMH2Kl

emb 1X70382.1|MMQ1BEX2
emb |Y008 0 6.1IMMH2DBLOC
emb|X52490.1|MMDBR Synthetic D(b) mRNA for D(b) glycoprotei..
gb|M34 072.1|MUSMH3 7T01 Mus musculus MHC class I cell surfac.
gb | M18 523.1 | MUSMHH2DB Mouse MHC class I H-2D-b gene (H-2D),
gb[M69073. 1 | MUSMRNAG Mus musculus mRNA, complete cds
gb|M69Q71,1jMUSMRMAE Mus musculus mRNA, complete cds
gbl MI 4 825 ,,1 j MU5MHKTA Mouse MHC class I P5 gene (H-2K-W28; h,
gb | MI 197 5 . 1 1 MUSMHKKA Mouse MHC class I H-2K mRNA (haplotype..
gb|M34961,1IMUSMHH2DR Mouse MHC class I H-2Dr protein mRNA,
gb[M37681.1|MUSMHH2DBB Mouse MHC class I H-2D-b antigen gen
gb]M37680,11MUSMHH2DBA Mouse MHC class I H-2D-b antigen gen
gb|M23444 . 1 JMU5MHCH2D Mus musculus MHC class I H-2D gene, 5 ,
ref 1NM 019909.11 Mus musculus MHC (A..CA/J (H-2K-f) class I a..
ref j NM 010380.1 ¡ Mus musculus histocompatibility 2, D regio..
gb|U47327.1JMMU47327 Mus musculus MHC class I heavy chain p
gb|M18524.1|MUSMHH2DK Mouse MHC class I H-2D-k gene (H-2D),
gb|M69070.1|MUSMRNAD Mus musculus mRNA, complete cds
gb | M5 815 6 .1 | MUSMHH2KF Mouse MHC (A.CA/J (H-2K-f) class I ant
gb j M58595 „ 1 | MUSMHH2DKE Mouse MHC class I H-2D-k mRNA (H~2~b..
gb|M86502.1|MUSMHCIH2D Mus musculus MHC class I protein (H-
gb]L23494., 1 j MUSMHC2A Mus musculus MHC class I H-2K mRNA, co

70
70
70
66
66
66
66
66
66
66
66
66
66

_66
66
65

_66
_66
66
_6J.
66
66
6_6
66
66
66
66
66
64
64
64
64
64
6^
64
64
64

2e-ll
2e-ll
2e-ll
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
3e-10
le-09
le-09
le-09
le-09
le-09
le-09
le-09
le-09
le-09

>gb|U5 7392,. 1 IMMU5 7392 Mus musculus class Ib MHC antigen Qa-2 precursor (Q8)
gene, complete

cds
Length = 6189

Score = 121 bits (61), Expect = 6e-27
Identities = 100/113 (88a)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I | [ I I | I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í M I I ! I

Sbjct: 1133 tacgtggacgacacgcagttcgtgcgcttcgacagcgacgcggaaaatccgaggatggag 1192

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142

I I I I I I I I í i i I ! I I I M i I I I I I I I I i I I I I ¡ I I I I ! 1 I I I I I I I I I
Sbjct: 1193 ccgcgggcgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagac 12 4 5
>emb 1X03211.1IMMMHQ8G1 Mouse MHC Qa2 región Q8 gene for class I antigen exon 1-3

Length = 1249
Score = 121 bits (61), Expect = 6e-27
Identities = 100/113 (88:0
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
! I I I I I ! I I I I I I ! I I I I I I I I I I i ¡ I I ¡ I I I I I I I I M I M i l I 1 I I l i l i

Sbjct: 304 tacgtggacgacacgcagttcgtgcgcttcgacagcgacgcggaaaatccgaggatggag 3 63

6 4



Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142
I I I I I I I I I I M l l l l ¡ I I 1 I I I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I i I I

Sbjct: 3 64 ccgcgggcgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagac 416
>emb|X03210.1|MMMHQ7G1 Mouse MHC Qa2 región Q7 gene for class I antigen exon i
3, and joined CDS

length = 2390
Score - 113 bits (57), Expect = le-24
Identities = 99/113 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I || I I I I I [ I I I M i l I I I I I I I I

Sbjct: 1117 tacgtggacgacacgcagttcgtgcgcttcgacagcgatgcggaaaatccgaggatggag 1176

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142
I I I I I I I I I I l i l i l í I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I í I I

Sbj ct: 117 7 ccgcgggcgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagac 122 9
>dbj|D9014 6.1¡MUSQ89D Mouse Q8/9d gene

Length = 6089
Score = 113 bits (57), Expect = le-24
Identities = 99/113 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I M I || I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M i l I I M I I I I

Sbjct: 1596 tacgtggacgacacgcagttcgtgcgcttcgacagagacgcggaaaatccgaggatggag 165 5

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I M I I I I

Sbjct: 165 6 ccgcgggcgcggtggatggagcaggaggggccggagtattgggagcgggagac 1708

TES



Alineamiento de la secuencia de nucléotidos amplificada vs Sus seroja,

BLASTN 2 , 1 , 2 [Nov-13-2000]
Refe rence : A l t s c h u l , Stephen F , , Thomas L., Madden, Ale jandro A,, Schá f fe r ,
J i n g h u i Zhang, Zheng Zhang, Webb M i l l e r , and David J , Lipman (1997) ,
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new g e n e r a t i o n of p r o t e i n d a t á b a s e sea rch
programs" , Nuc le ic Acids Res, 25:3389-3402,
RID: 9857 32 885-63 92-22515
Query= (178 l e t t e r s )
Datábase: n t 823,865 sequences ; 2 ,981 ,440 ,623 t o t a l l e t t e r s
If you have any problems or q u e s t i o n s wi th the r e s u l t s of t h i s s e a r c h
p l e a s e r e f e r to the BLAST E'AQs

Distribution of 122 Blast Hits on the Query Seqúense
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Sequences producing significant alignments: (bits) Valué

gb I AF 074434 .11AF 074434 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2.. ,
gb|AFO74 431 . 1JAF074 431 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 2...
gb!AF074 4 28 .1IAF074 428 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 2...
2k|A^?j(l25_JJ^07£4J2^ Sus scrofa H01/28 MHC class I antige . .
embjAJÍ31112.1ISSC131112 Sus scrofa MHC class I SLA genes, .,
emb|Z97381.1 IS5Z97381 Sus scrofa SLA-2 gene, exon 2 (partial)
gb|AF074 4 32 . l|AF074 4 32 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 3...
gb[AF074429.1JAF074429 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 3...

Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial)
Sus scrofa H01/28 MHC class I antige,..
Sus scrofa MHC class I antigen (PC14.. ..
Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1 , .,
Sus scrofa H12 MHC class I antigen 1. .

scrofa H01/28 MHC class I antige. ,.

embl297384.1ISSZ97384
gb|AF074426.1JAF074426
gb|AF014 004". HAF014 004
gb~|AF074 4 33. 1JAF074 433

Su;
gb|AF074 4 30.. 1IAF0 74 4 30
gb[AF074 42 4.1IAF074424
emb|AJ25182~9.1 [5SC25182 9 Sus scrofa MHC class I SLA genomic.

Sus scrofa MHC class I antigen (PD14,
Sus scrofa MHC class I antigen (PCI) ,
Sus scrofa MHC class I SLA-PG2I (all..

Pig MHC class I gene (d haplotype)
Sus scrofa H03 MHC class I antigen 1.
Sus scrofa MHC class I antigen (PA14 .
Sus scrofa MHC class I SLA-PG5I (all..
Sus scrofa MHC class I antigen (PD1).

Pig MHC class I PD1 major transplantat,

gbjAF014 003.l|AF014 003
gb|AF000073.1ISSPG2I01
gbiM5 97 50.1|PIGMHCAAA
gb|AF07 4 42 7.. 1JAF074 42 7
gb|AF014 001.1IAF014001
gb|AFQ0QQ75,1ISSPG5I01
gb|AFQ14QO5.1IAFO14OO5
gb|M2105 7.1|P1GMHCTA
embfZ97397.1ISSZ9739 7 Sus scrofa SLA-9 gene, exon 2 (partial)
gb|AF07 4 435.. l|AF074 435 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 3.. ,
gb|AF10O6 65.HAF1006 65 Sus scrofa MHC class I antigen PDl (, .
emb|AJ2 51914.1|5SC251914 Sus scrofa MHC class I SLA genes,
gb|AF014 002. 1 [AF014 002 Sus scrofa MHC class I antigen (PA1).. ..
gb¡M21058.1|PIGMHCTAB Pig MHC class I PD14 major transplant,.
emb|Z97389.1|SSZ97389 Sus scrofa SLA-5 gene, exon 2
gb|AF013960.1|AF0139 60 Sus scrofa major histocompatibility .. .,
gbjAF000077.1|SSPG6II01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG6II (a. .,
emb|Z97394.HSSZ97394 Sus scrofa SIA-7 gene, exon 2 (partial)
emb|Z973 92.1|SSZ97392 Sus scrofa SLA-6 gene, exon 2
gb|M17014 . 11 PIGMHDR6 Swine MHC class I PD6-glycoprotein mRN".. „
gb|AF272729.1IAF272729 Sus scrofa MHC class II antigen (SLA, .
gb|L36570 1|PIGSLADRBC Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-4 m.. ..
gb|U0995 2.1|55U09952 Sus scrofa MHC class II histocompatibi.. ..
dbjIAB03898 9.1IAB038 98 9 Sus scrofa SLADRB*J02 gene for MHC ,,
gb|L0884 9.1|PIGMHDRBC Swine MHC DRB alíele, bl domain
gb|L0884 8.1[PIGMHDRBB Swine MHC DRB alíele, bl domain
dbjID78150.1|PIGSLADRXE Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC cía,.
dbj1D78147.1|PIGSLADRXB Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC cía .
dbj ID78145 . 1| PIGSLADRBX Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC cía,,..
^ L L M Z Í ^ A I J L Í M Z Í I ^ Porcine leukocyte DNA for MHC class II , .

Porcine leukocyte cDNA for MHC class II .
Porcine leukocyte DNA for MHC class II .. ,
Porcine leukocyte DNA for MHC class II .
Porcine leukocyte DNA for MHC class II . ..
Porcine leukocyte mRNA for MHC class II.. .

gb|L36584.1[PIGSLADRBQ Sus scrofa MHC class II SLA-DRB3-1C ,
gblL36583 1|pfGSLADRBP Sus scrofa MHC class II SLA-DRB3-1B .
qb|U52526.11 SSU52526 Sus scrofa MHC class II beta-1 chain S.. .

S..scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g,,
Swine MHC DRB alíele, bl domain

1^87 42_0
dbj JD87413.1[D87413
dbj ID87411 , HD87411
dbj IP874Q9 . HD87409
dbj1D87408.1[D87408

emb|22 663 9.1ISSGRIS13
gb|LQ8847.1|PIGMHDRBA
dbjID87423.1[D87423 Porcine leukocyte mRNA for MHC class II
dbjID87422.1ID87422 Porcine leukocyte mRNA for MHC class II
gb|AF2 72731.1JAF2 72 731 Sus scrofa MHC class II antigen (SLA
gb|AF272728., 1JAF2 7272 8 Sus scrofa MHC class II antigen (SIA

1_68
168

157
157
157
^53
153
153
.153
137
137
137
135
135
127
123
113
113
113
113
96

60
60
54
54
40
40
4 0

_40
_40
_40
_4_0
_4_0
_40
_40
J_0
40

_3_8
J_8
_38
38
_38
_38
_32
32

le-47
le-47
le-47
le-47
le-47
le-47

_184_

JJLÍ
184_
184
184
176 4e-4 5
17 6 4e-45
176 4e-459e-43

9e-43
3e-39
3e-39
3e-39
3e-39
5e-38
5e-38
5e-38
5e-38
3e-33
3e-33
3e-33
le-32
le-32
3e-30
5e-29
4e-26
4e-26
4e-26
4e-26
le-20
Se-16
6e-10
6e-10
4e-O8
4e-08
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-04
5e-O4
0 ,002
0 002
0.. 002
0 ,002
0 ,002
0 002
0 .002
0 ,13
0. 13
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gb|AF272 727.1IAF2 72 72 7
gb|AF2 7272 6.1|AF2 7272 6
gb|AF272725."l| AF272 72 5
gb¡AF272 72 4.1|AF27272 4
"gb|AF2 72720.. 1 IAF27272 0
gb[AF272 717. HAE272717
gbjAF272 716.. 1 IAF2 72716
gb|AF2 72712.1¡AF272712
gb|AF113970.1IAF1139 70
gb|AF027171.1|AF027171
gb[L36575.1¡PIGSLADRBH
gb|L3 65 80.1|PIGSLADRBM
gb|L36579.1|PIGSLADRBL
gb|L3 6578.1|PIGSLADRBK
gb¡L3 65 77.1|PIGSLADRBJ

Sus scrofa MHC class II antigen (SLA
Sus scrofa MHC class II antigen (SIA.
Sus scrofa MHC class II antigen (SIA.
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA.
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA.
Sus scrofa MHC class II antigen (SIA
Sus scrofa MHC class II antigen (SLA
Sus scrofa MHC class II DQ beta-1 ge.
Sus scrofa MHC class II SIA-DRB2-1 m
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB2-3 m,
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB2-2D
Sus scrofa MHC class II SIA-DRB2-2C ..
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB2-2B ,
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB2-2A .
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-7 m.
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-6 m
Sus scrofa MHC class II SIA-DRB1-5 m.
Sus scrofa MHC class II SIA-DRB1-3 m
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-2 m
Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-1 m

gb|L36576.1|PIGSLADRBI
gb | L36573 ., 1 | PIGSLADRBF
gb|L3 65 72,, ijPIGSLADRBE
gb[L36571.1|PIGSLADRBD
gb|L3 65 69•1|PIGSLADRBB
gb¡L365 68.11PIGSLADRBA
gb|L365 67.1|PIGMHCDRBl
gb|u532Q6.1|SSU5320 6 Sus scrofa MHC class II SLA-DQB beta-1

Sus scrofa MHC class II SLA-DQB beta-1
Sus scrofa MHC class II beta-1 chain S.
S., scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g.
S., scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g
S„scrofa MHC class II SIA-DR-beta 1 g
S,scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g
S.. scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g
S,scrofa MHC class II SLA-DR-beta 1 g.

Sus scrofa MHC class II SLA-DR beta-1
Sus scrofa MHC class II SLA-DR beta-1 .
Sus scrofa MHC class II SLA-DQ beta-1 .
Sus scrofa MHC class II SLADQB gene, S

dbj [AB038 988. l|AB038 98g Sus scrofa SLADRB*J01 gene for MHC ..
gbjUlQ033.1|SSU10033 Sus scrofa MHC class II histocompatibi.
gb| U10032.1ISSU10032 Sus scrofa MHC class II histocompatibi..
gb|U10028.1|SSU10Q28 Sus scrofa MHC class II histocompatibi,
gb|U10027.1JSSU10027 Sus scrofa MHC class II histocompatibi.

gb|U532Q5.1JSSU532 05
gb[u52528.1|SSU52523
embj Z2 664 4., 1JSSGRIS23
emb|Z26643.1¡SSGRIS22
emblZ26642.1JSSGRIS21
emblZ26641.1ISSGRIS15
emb]226640.11SSGRIS14
emb|Z2 6638.1|SSGRlS12
gb|U47277.1|SSU47277
gb|U46216.1[SSU46216
gb|U44797.1|SSU44797
gb|U41325.1ISSU41325

_32
32
32
32
32
32

_?_2
_32.
32
32

_32
_y¿
_32
32
32

32
32

_32
32
32
32
32
32

_32L
32
32
32
32
32
_32L
32
32
32
32
32

32
32
32

0 . 13
0 13
0 .13
0 , 13
0 13
0 . 13
0.13
0.. 13
0 , 13
0 13
0.. 13
0 .13
0.. 13
0.. 13
0 .13
0 .. 13
0 .13
0. 13
0 ,13
0 ,13
0 .. 13
0 , 13
0, 13
0., 13
0 .13
0.. 13
0.. 13
0 13
0., 13
0 , 13
0. 13
0.. 13
0 , 13
0.. 13
0 ,13
0,. 13
0.. 13
0 , 13
0., 13
0 , 13

Alignments
>gb|AF074434. 1 [AF074 4 34 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 2 rnRNA, partial cds

Length = 6 5 9
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
II I I I I I I I I I I II I I I I I 1 I I I I I I I II I I II I I I I I II I I ! I I I I I I I IMÍ

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I II I II I I í I I I I I I I I I I I [ I II I I II I I I I I i I I I I I I I I II I I 1 I I I I I I

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 122

Query; 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>gb[AF074431,1|AF074431 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 2 mRNA, partial cds

Length = 190
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities - 126/137 (91->)
Strand = Plus / Plus
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Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I [ I I I I I I ! I I I I I I I I I ! I I I I I í M M i l

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I í I I I I I I I [ I I I I I [ || | | |

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I I I í f I I I I
Sbj ct: 12 3 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AFO74 4 28.1|AFO7 4 42 8 Sus scrofa H03 MHC cíass I antigen 2 mRNA, partial cds

length = 659
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 (9U)
Stranct = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I í I I I I [ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I l i l i

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaaa 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I i I I I I I I I
Sbjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>gb|AF0 74 4 25.. 1 [AF0 74 42 5 Sus scrofa H01/2S MHC class I antigen 2 mRNA, partial
cds

length = 659
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 ¡91?-)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I || I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 123 gtcatgggcagcgcaca 139
>emb|AJÍ31112.1 ISSC131112 Sus scrofa MHC class I SLA genes, haplotype H01, clone
BAC 4 90B10

Length = 154867
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I M I I ! ! I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I M I I I I
Sbjct: 75894 tacgtggacgacacgcagttcgtg-ggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 75 953

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I ! i ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I

Sbj ct : 75954 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 76013

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
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Sbjct: 76014 gtcatgggcagcgcaca 76030
Score = 176 bits (89), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 (91"-'-)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagtrcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I í I 1 I I ! I I I I I I I I I I í I I I I I I I I í I I I I ! I I I I I I I I I I ¡ I M I í M I I I I

3bj ct: 58166 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 5822 5

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I 1 I I í I I I f I I I I [ I I I I I I I I I I I I I í I I I I | I I I

Sbjct: 5 822 6 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 5 8285

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I I 1 I I I I I I I I I

Sbjct: 58286 gccatgggcagcgcaca 58302
Score - 127 bits (64), Expect = 3e-30
Identities - 109/124 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I í I I I I I I I I I I I I I 1 I I M I I M II I I

Sbjct; 365 63 tacgtgaacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 3 6622

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149

I 1 I I 1 I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbj ct: 3 6623 ccgcgggcgccgtcgatggagcaggaggggcaggagttttgggatcagcagacgcggaat 36682

Query: 150 gtca 153
Mil

Sbjct: 36683 gtca 366S6
Score = 95.. 6 bits (48), Expect = le-20
Identities = 99/116 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagcc 91
II II I I II I I I I i I M I I I II II II I I I II I I I I I II í I M I I M M II 1 I

Sbjct: 20290 cgtggacgacacgccgttggtgcggttcgacagcgacgcccggaagcccaggaaggagcc 2 0349

Query: 92 gcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 2 0350 gcgggcatggtggatagagcaggaggggccggagtattgggacgaggagacgcgga 20405
Score = 61..9 bits (31), Expect = le-10
Identities = 112/139 (80%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
II [ I II I M II I i I II I II M I II I I I II II II I II II I I I II í I I M U

Sbjct: 94282 tacgtggacgacacgcaactcatgaggttcgacagcgacgccccgaatccgagggtggag 94 341

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I M I I I I II í I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I l i l i l í I

Sbjct: 94 34 2 ctgcggccgtcgtggatggagcagcaggggccagagtattgggatctgaacacgcggggc 944 01

Query: 150 gtcatgggcatcgcacaaa 168
I I I I I I I I I I I I II I I

Sbjct: 94402 gtcaaggacaccgcacaaa 94420
Score - 28.2 bits (14), Expect = 2 0
Identitie5 = 14/14 (100.-)
Strand = Plus / Plus

Query: 164 acaaaaagaccaaa 17 7
I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 141172 acaaaaagaccaaa 141185
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Score = 28.2 bits (14), Expect = 2.. 0
Identities = 14/14 (1001',)
Strand = Plus / Plus

Query: 164 acaaaaagaccaaa 177
I I I I I I I I I I I i I I

Sbjct: 149665 acaaaaagaccaaa 14 96 78
Score = 28 ..2 bits (14), Expect = 2.0
Identities - 14/14 (100M
Strand = Plus / Minus

Query: 164 acaaaaagaccaaa 177
I I I I I I í I I í I I I I

Sbjct: 15694 acaaaaagaccaaa 15681
Score = 26 3 bits (13), Expect =7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 17 7
I i I I I I I I I I I I I

Sbjct: 6992 caaaaagaccaaa 7004
Score = 26,3 bits (13), Expect =7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
I I 1 1 I I I I I I I I 1

Sbjct: 137945 caaaaagaccaaa 137957
Score = 26..3 bits (13), Expect = 7.. 9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
I I I I ! t í I I I [ I I

Sbjct: 83663 caaaaagaccaaa 83675
Score = 26..3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 164 acaaaaagaccaa 176
1 1 I I I I I I í I I I I

Sbjct: 105401 acaaaaagaccaa 105389
Score - 26 3 bits (13), Expect = 7,9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177

I I I 1 I I I f I I I I I
Sbjct: 128971 caaaaagaccaaa 128959
>emb|Z97381.1|SSZ97381 Sus scrofa SIA-2 gene, exon 2 (partial)

Length = 271
Score = 184 bits (93), Expect = le-47
Identities = 126/137 (91*)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I 1 I I I I I i I I I I 1 I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 1 í ! I I M I I I I M U

Sbjct: 68 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 12 7

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9

I I I I I I I I I I I I ] M I I 1 i I I I I I I ! I I I I I I I I I I ! f ! I I í 1 I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 128 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaac 18 7

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
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Sbjct: 188 gtcatgggcagcgcaca 2 04
>gb|AFO74432. l|AF074 4 32 Su? scrofa H12 MHC das3 I antigen 3 mFWA, partial cds

length =65 9
Score = 176 bits (89), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 (91=)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I i I I I II I i I II I I I I I i I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I [ II III ! II INI

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I ! II i I I I i i I I I II I I II I I I I í I I II I I II I I í I II I [ I I I I II I I I I I I I I I

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I II I I I ! I I II
Sbj ct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>gb|AF074429,1IAF074 42 9 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 3 mPNA, partial cds

Length =65 9
Score = 176 bits (89), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 (91*)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I í I I I II II II i II I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I III I II lili

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I M I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I II I I I I I [ I I I I I I I II

Sbj ct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I f I í I I II I Mili!

Sbjct: 123 gccatgggcagcgcaca 139
>emb|2973 84 , 1|SSZ9738 4 Sus scrofa SLA-3 gene, exon 2 (partial)

Length = 271
Score = 176 bits (89), Expect = 4e-45
Identities = 125/137 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II I I I I I I I I I I I I í I I II I I I I I II I I I I I I I I II I I I II I I III I II lili

Sbjct: 68 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 127

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I II I I I II líI I I I I I I I I I I II 1 I I líI I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I

Sbjct: 12 8 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 187

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I II II I I I I lililí

Sbjct: 188 gccatgggcagcgcaca 204
>gb|AF0 74426,,l [AF0 74 42 6 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 3 mRNA, partial
cds

length = 659
Score = 168 bits (85), Expect = 9e-43
Identities = 118/129 (91r¡)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II I I I I I II I I I I I I I I I I I ! I I I I I II I I I I II I I I I I I II I III I II Mil

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62
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Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatagagcaggaggggcaggagtattgggatgaggagacgcggaac 122

Query: 150 gtcatgggc 158
I I I I 1 I I I

Sbjct: 123 gccatgggc 131
>gb|AFO14OO4.. HAFQ14OO4 Sus scrofa MHC class I antigen (PC14) mRNA, complete cds

Length = 1095
Score = 168 bits (85), Expect - 9e-43
Identities = 106/113 (93%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbj ct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 142
I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I

Sbjct: 211 ccgcgggcgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 2 63
>gb|AF07 4 433,HAF074433 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 1 mRNA, partial cds

Length =65 9
Score = 157 b i t s (79), Expect = 3e-39
I d e n t i t i e s = 109/119 (91%)
Stxand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagt tcgtgcggt tcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I II I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I II I I M I I I I I II I I III I II Mil

Sbj c t : 3 tacgtggacgacacgcagt tcg tgcggt tcgacagcgacgcccccaa tccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaagcfaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>gb|A£0 74 4 30,,liAF0 74 430 Sus scrofa H12 MHC class I antigen 1 mRNA, partial cds

Length =65 9
Score = 157 bits (79), Expect = 3e-39
Identities = 109/119 (913)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I M M i l

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 14 8

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>gb|AF0 74 42 4.. 1 IAF074424 Sus scrofa H01/28 MHC class I antigen 1 mRNA, partial
cds

Length = 659
Score = 157 bits (79), Expect = 3e-39
Identities = 109/119 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 121
>emb|AJ25182 9.11SSC2 5182 9 Sus scrofa MHC class I SLA genomic región, haplotype
H01, clone BAC 207G8

Length = 152211
Score = 157 bits (79), Expect = 3e-39
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Identities = 109/119 (91v)
Strand - Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I II II II II II I M I II I I II I II II I I II II II II II II I II I II I I M I I I I

Sbj ct: 145040 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag
145099

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaa 148
I II I I II I II I I II I II II I ! I M II I II II I I II II I II I I II I II I II II I I I

Sbjct: 145100 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagacgcggaa 145158
Score = 26..3 bits (13), Expect = 1,9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
II II II I I M II I

Sbj ct: 72111 caaaaagaccaaa 72123
Score = 26 3 bits (13), Expect = 7.. 9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 17 7

II II II II I I II I
Sbjct: 43638 caaaaagaccaaa 43626
>gb|AF014006.1IAF014 006 Sus scrofa MHC class I antigen (PD14) mRNA, complete cds

Length = 1095
Score = 153 bits (77), Expect = 5e-38
Identities = 122/137 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
II II II i II II I II I II I I II I II II II I I 1 II I II II I II I II M I I M I II I

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 210

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
II I I II II I II I I II I M I I II II I I II I I I II I II I I I II M í I II I I I I I I

Sbjct: 211 cctcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggataggaacacgcggaac 2 70

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I I I I I I I I l i l i l í
Sbjct: 271 gccatgggcaacgcaca 287
>gb¡ AF014003.. 1|AF 014003 Sus scrofa MHC class I antigen (PCI) mRNA, complete cds

Length = 1086
Score = 153 bits (77), Expect = 5e-38
Identities = 122/137 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I M MI!

Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 201

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I 1 I I I I I I I I I I ¡ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I M I I I I I M i l

Sbjct: 2 02 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcagaagtattgggatgaggagacgcagaac 261

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166

I I II I II II II II II
Sbjct: 262 gccatgggcagcgcaca 2 78
>gb|AF0 000 73,, l|SSPG2I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG2I (alíele 12) gene, exon 2

Length = 2 73
Score = 153 bits (77), Expect = 5e-38
Identities = 122/137 (89=)
Strand = Plus / Plus
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Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II II II I II I II II II II I I I I I II II II I I II I II I | | | II | M I I M II II

Sbjct: 79 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 138

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
I I I I I I I I II I I I I II II II I I II II M i l II I I II I I I I I II II I I I I M i l

Sbjct: 13 9 ccgcgggcgccgtggatagagaaggcggagcagaagtattgggatgaggagacgcagaac 198

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I II II I I I I l i l i l í

Sbjct: 199 gccatgggcagcgcaca 215
>gb|M59750.1[PIGMHCAAA Pig MHC class I gene (d haplotype)

Length = 4961
Score = 153 bits (77), Expect = 5e-38
Identities = 122/137 (89%)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
II I M I II II I I II I II II I I I II I I I II II í I II I I II I I I II I I I I II 1 I I I

Sbjct: 1476 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccccaatccgcggatggag 1535

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
II II I I II I I II I I I I II I I I I I I I II I II I I II I I I I II I I I I II II I II II

Sbjct: 1536 cetcgggtgccgtggatagagaaggaggggcaggagtattgggataaggagacggagaac 15 95

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I II I I I I I I I I I I

Sbjct: 1596 gccatgggcagcgcaca 1612
>gb|AF074427.1|AF074427 Sus scrofa H03 MHC class I antigen 1 mRNA, partial cds

Length = 659
Score = 137 bits (69), Expect = 3e-33
Identities = 96/105 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I II I II I I I II I I I II I I I II II II I I I II II I II II I I I I I M I I I I I I II

Sbjct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134
II I I I II I I I II I II II II I II II I II II II I II II I I I I I I

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggat 10 7
>gb[AE014 001.1|AF014001 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 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
j I I I II I II I II í II I í I I I I II I I II II I II II I I I || I I II I I I I I I [ I I I

Sbjct: 151 tacgtggacgacacgcagttcgtgaggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 210

Query: 90 cegegggcgeagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagac 14 2
I I I I II I II I II II I I I II I I ¡I I I I I I II II I I I I II II I II I I I II I

Sbjct: 211 ccgcgggcgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatcgggagac 2 63
>gb|AFOOOO75-1|SSPG5I01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG5I (alíele 12) gene, exon 2

Length = 273
Score = 137 bits (69), Expect = 3e-33
Identities = 96/105 (91rO
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I M I I I I II I I I II II I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I II I M I I I I I I I I

Sbjct: 79 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgagggaggag 138



Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134

Sbj ct: 139 ccgcgggcgccgtggaracagcaggaggggcaggagtattgggat 183
>gb[AF014005 1IAF014005 Sus scrofa MHC class I antigen (PD1) mRMA, complete cds

length = 1086
Score = 135 bits (68), Expect = le-32
Identities = 110/124 (88-.)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9

I I ! I I I I I ! I I I I I I I I I I I ! I I I I I ! I I I I I ! I I I I E N ! I I M i l
Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacaactacgccccgaatccgcggatggag 201

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I í I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I i

Sbjct: 202 cetcgggtgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaat 2 61

Query: 150 gtca 153
I I I I

Sbjct: 262 gtca 265
>gb|M210 5 7.. 1 | PIGMHCIA Pig MHC class I PDl major transplantation antigen (SLA)
gene,

complete cds
Length = 4890

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

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I í I I I I I I I I I I I í I I I I I I M i l

Sbjct: 1578 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacaactacgccccgaatccgcggatggag 163 7

Query: 9G ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 14 9
II II II II I I I I I II II I I II I I I II I II I II I II II II I í I I II II II I I II !

Sbj ct: 1638 cctcgggtgccgtggatacagcaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaat 1697

Query: 150 gtca 153
I I I I

Sbjct: 1698 gtca 1701
>emb|Z97397.1|SS29 73 97 Sus scrofa SLA-9 gene, exon 2 (partial)

Length = 380
Score = 127 bits (64), Expect = 3e-30
Identities = 109/124 (87%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
I I I I ! I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I

Sbj ct: 68 tacgtgaacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 12 7

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I I I I I I I I I M I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I

Sbj ct: 128 ccgcgggcgccgtcgatggagcaggaggggcaggagttttgggatcagcagacgcggaat 18 7

Query: 150 gtca 153

I I I I
Sbjct: 188 gtca 191
>gb| AF0 74435. 1¡AF074435 Sus scrofa H34 MHC class I antigen 3 raRMA, partial cds

length = 668
Score = 123 bits (62), Expect = 5e-29
Identities = 124/146 (84%), Gaps = 9/146 (6?-)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 89
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I I 1 1 I I 1 1 I I I I I ¡ I I I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
Sbj ct: 3 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 62

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggagg ggcaggagtattgggatcgggag 140
I II I II II I I I II II I I M M M II II II I I I II II I II I I I I I II

Sbjct: 63 ccgcgggcgccgtggataaagcaggaggggcaggagtggcaggagtattgggatgaggag 122

Query: 141 acgcggaacgtcatgggcatcgcaca 166
I I ! I I I I I M I I I I I I I I l i l i l í

Sbjct: 123 acgcggaacgccatgggcagcgcaca 148
>gb|AF100 665.1|AF100665 Sus scrofa MHC class I antigen PD1 (SLA1) mRNA, SLAl-a
alíele,

complete cds
Length = 1249

Score = 113 bits {57}, Expect = 4e-26
Identities = 117/137 (85r¿)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I í I I I I || I I I I I || I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacaactacgccccgaatccgcggatggag 2 01

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
II I I I ! II II I II I I M II II í I I! II II I II I I II I II 1 I II II II II II

Sbjct: 202 cctcgggtgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatgaggagacgcggaaa 2 61

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
M i l II I I I I I II I

Sbjct: 262 gtcaaggacaacgcaca 278
>emb|AJ251914„1 ISSC251914 Sus scrofa MHC class I SLA genes, haplotype H01, clone
BAC 4 93A6

Length = 158063
Score = 113 bits (57), Expect = 4e-26
Identities = 93/105 (88Í-)
Strand = Plus / Minus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I II II I I II II I I II II I I II I II I I II II I II I I II I M I M I I I I I I I I I

Sbj ct: 8 4 853 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgaagctcagaatccgaggatggag 8 4 794

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggat 134
I I I I I I I I I I M i l I M I I ! I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I 1

Sbjct: 84793 ccgcgggcgccgtgggtggagcaggaggggcaggagtattgggat 8 4 749
Score = 77..8 bits (39), Expect = 2e-15
Identities = 87/103 (84%)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 4 tggacgacacgcagttcgtgccrattcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagccgc 93
I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I

Sbjct: 5 74 40 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagcgatgccgcgaatccasgggtggagcctc 5 74 99

Query: 94 gggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcg 13 6
I II I II II I I II M I II I I I M II M I M I I II II II I

Sbjct.: 5 7500 gggcgccgtggatggagcaggaggggcgggaatattgggatcg 5 7542
Score =60,0 bits (30), Expect = 6e-10
Identities = 30/30 (lOOt)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 6 gacgacacgcagttcgtgcggttcgacagc 65
I II I ¡I II I II I I II II II I II I I II II II

Sbjct: 68592 gacgacacgcagttcgtgcggttcgacagc 68621
Score = 28 2 bits (14), Expect = 2 0
Identities = 14/14 (100-Í)

Strand = Plus / Minus
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Query: 164 acaaaaagaccaaa 177
I I í \ I I I 1 I [ I I t !

Sbjct: 41410 acaaaaagaccaaa 41397
Score = 26,3 biCs (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100-)
Strand = Plus / Plus

Query: 112 aggaggggcagga 12 4
I I I I I I I 1 I I 1 í I

Sbj ct: 69934 aggaggggcagga 69946
Score = 26..3 bits (13), Expect = 7 9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 112 aggaggggcagga 124
1 I t I I I I I I I I I I

Sbjct: 9606 aggaggggcagga 9618
Score = 26,3 bits (13), Expect = 7.9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
I I I I I I I I í I I I I

Sbjct: 126159 caaaaagaccaaa 12 614 7
Score = 26 3 bits (13), Expect = 7,9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
t I ! í I I I I I I I I I

Sbjct: 117861 caaaaagaccaaa 117849
Score = 26,3 bits (13), Expect = 7.. 9
Identities = 13/13 (100%)
Strand = Plus / Minus

Query: 165 caaaaagaccaaa 177
I I I I I í í I I I f í I

Sbjct: 55090 caaaaagaccaaa 55078
>gb|AF014 002.1[AFQ14 002 Sus scrofa MHC class I antigen (PA1} mRNA, complete cds

Length = 1086
Score = 113 bits (57), Expect = 4e-26
Identities = 117/137 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 30 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I í I I I I I I

Sbjct: 142 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacaactacgccccgaatccgcggatggag 201

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
I I 1 I I I I I I I I I í 1 I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I ¡ I I

Sbjct: 2 02 cctcgggtgccgtggatacagcaggaggggcaggactattgggatgaggagacgcggaaa 2 61

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I I M II I II II !

Sbjct: 262 gtcaaggacaacgcaca 2 78
>gb|M2105 8.1[PIGMHCTAB Pig MHC class I PD14 raa]or transplantation antigen (SLA)
gene,

complete cds
Length = 3645

Score = 113 bits (57), Expect = 4e-26
Identities = 117/137 (85=)
Strand = Plus / Plus
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Query: 3 0 tacgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggag 8 9
I I I ! I í I I I I I II I I [ II II I i I I I í I I II I I I I II [ II ! I I I ! I I I II lili

Sbjct: 637 tacgtggacgacacggagttcgtgcggttcgacagcgacgccccgaatccgcggatggag 696

Query: 90 ccgcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcggaac 149
II I I I 1 ! I II I I I I III í I I II I I I í II I I I I I I i I I I I II I I | | | I i ||

Sbj ct: 69 7 cctcggggcccgtggatacagacggaggggcaggagtattgggataggaacacgcggaag 75 6

Query: 150 gtcatgggcatcgcaca 166
I I I i í I II lililí

Sbjct: 757 cccatgggcaacgcaca 773
>emb|Z97389.1[SSZ97389 Sus scrofa SLA-5 gene, exon 2

Length = 348
Score = 95,6 bits (48), Expect = le-20
Identities = 99/116 (85%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagcc 91
I II í I II I I I I I í I III II II I I I 1 II II I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I

Sbjct: 70 cgtggacgacacgccgttggtgcggttcgacagcgacgcccggaagcccaggaaggagcc 129

Query: 92 gcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7

I I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I II II I II I II I I I I I I II I I II I
Sbjct: 130 gcgggcatggtggatagagcaggaggggccggagtattgggacgaggagacgcgga 18 5
>gb|AF013960.1IAF013960 Sus scrofa major histocompatibility complex (PG3I) gene,
partial cds

Length = 3794
Score = 79..8 bits (40), Expect = 6e-16
Identities = 97/116 (83%)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagcc 91
I I í I I M I I I I II I III I I I I I I II I I I II I II I I I I I I I II I II II I II I

Sbj ct: 13 68 cgtggacgacacgccgttggtgcggttcgacagcgacgccccgaagctgaggaaggagcc 142 7

Query: 92 gcgggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcgggagacgcgga 14 7

I I II I I I I lili II I I I II I II I I i II I I I I I I II I I I I I I I I I I I
Sbjct: 142 8 gcgggcgtggaagataaagcaggaggggccggagtattgggacgaggagacgcgga 14 8 3
>gb| AF 00007 7., 11SSPG6II01 Sus scrofa MHC class I SLA-PG6II (alíele 12) gene, exon
2

Length = 2 61
Score = 60..0 bits (30), Expect = 6e-10
Identities = 39/42 (92°s)
Strand = Plus / Plus

Query: 32 cgtggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgcccc 73
I I I II I í II I I I I I III I I II I I II I I I I I II I II I I [ I

Sbjct: 81 cgtggacgacacgccgttggtgcggttcgagagcgacgcccc 122
>emb|297394.1 ISSZ97394 Sus scrofa SLA-7 gene, exon 2 (partial)

Length = 390
Score = 60..0 bits (30), Expect = 6e-10
Identities = 30/30 (100?)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 6 gacgacacgcagttcgtgcggttcgacagc 65
I I I I II I I I I I I II I II I I I I I I I I II I II

Sbjct: 74 gacgacacgcagttcgtgcggttcgacagc 103
>emb|Z973 92.1ISSZ97392 Sus scrofa SIA-6 gene, exon 2

Length = 287
Score = 54.0 bits (27), Expect = 4e-08
Identities = 84/103 (8U)
Strand = Plus / Plus

Query: 3 4 tggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagccgc 93

79



I I I i I I I I I [ I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I l i l i l í I
Sbj ct: 8 3 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagcgatgccgcgaatccaagggtggagcctc 142

Query: 94 gggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcg 136
J I M ! I I I ! I I I I I I I I ] ¡ I I I I ! I I I I I I I I I I I

Sbj ct: 143 gggccgtggggatggagcaggaggggcgggaatattgggatcg 185
>gb|M17O14. 1 j PIGMHDR6 Swine MHC class I PD6-glycoprotein itiRNA, complete cds

Length = 3797
Score = 54.0 bits (27), Expect = 4e-08
Identities = 84/103 (81%)
Strand = Plus / Plus

Query: 34 tggacgacacgcagttcgtgcggttcgacagcgacgccccaaatgcaaagacggagccgc 93
I I I I I I I I I I I I I I I I I I i l i l i l í l i l i l í I I I I I I I I I I I l i l i l í I

Sbjct: 841 tggacgacacgcagttcgtacggttcagcagcgatgccgcgaatccaagggtggagcctc 900

Query: 94 gggcgcagtggatagagaaggaggggcaggagtattgggatcg 13 6
M i l I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 901 gggccgtggggatggagcaggaggggcgggaatattgggatcg 94 3
>gb|AF2 72 729.1|AF2 72 72 9 Sus scrofa MHC class II antigen (SIA-DRB) gene, SIA-
DRB*P06 alíele,

exon 2 and partial cds
Length =245

Score = 40,1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I I I I I 1 1 I I I I I I I I I I

Sbjct: 92 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 115
>gb | L36570 . 11 PIGSLAPRBC Sus scrofa MHC class II SLA-DRB1-4 mRNA, exon 2

Length = 276
Score = 40,1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I I I í I I I I I I ¡ I I I I I I

Sbjct: 101 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 124
>gb|U09952.11SSU09952 Sus scrofa MHC class II histocompatibility antigen SLA-DRB

(SLA-DRB-S04 alíele) gene, partial cds
Length =218

Score = 40.. 1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95Í)
Strand = Plus / Plus

Query: 4 6 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 84 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 107
>dbj|AB038989.1|AB038989 Sus scrofa SLADRB*J02 gene for MHC Class II antigen,
partial cds

Length = 218
Score = 40 1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95*)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I
Sbjct: 84 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 107
>qb|L08 8 4 9.1|PIGMHDRSC Swine MHC DRB alíele, bl domain

length = 282
Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95;)
Strand = Plus / Plus
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Query: 4 6 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69

I I I I I I [ I I I I I ! I I I I II I I ! I
Sbj ct: 10 7 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 130
>gb|L08848.1|PIGMHDRBB Swine MHC DRB alíele, bl domain

Length - 282
Score = 40.. 1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95'¿)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I II ¡I I I I I I I I I I I I I 1 II I II

Sbjct: 107 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 130
>dbj ID7815Q.1IPIGSLADRXE 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 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69

I i I I I I I i I I í I I I I I I i II II I
Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbj[D7814 7.llPIG5LADRXB Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC class II
histocompatibility

antigen, partial cds (exon2), clone DRB Iziomote(20-5)
Length = 210

Score = 40.. 1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 {95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 4 6 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I [ I I I I í I I I I I I II I I I I 1 II

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 10 6
>dbj¡D78145.1|PIGSLADRBX Sus scrofa SLA-DRB gene for MHC class II
histocompatibility

antigen, partial cds (exon2), clone DRB Amami(7-2)
Length = 210

Score = 40..1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
II I 1 í ! I I I I I 1 I í I I I I I I I I I

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbj|D8 7426.1|D87426 Porcine leukocyte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds
Length =210

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

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
i I I I I 1 I II I I I í I I I I I II I I I

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbj[D87420.1[D87420 Porcine leukocyte cDNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds
Length =210

Score =40,1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95->)
Strand = Plus / Plus
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Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69

I I I I í I I I I I I I I I [ I I I I I I ! I
Sbj ct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbjID87413.1|D87413 Porcine leukccyte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds
length = 210

Score = 40.1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95;)
Strand = Plus / Plus

Query: 4 6 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I I I I I I I í i I I I I I I ! í

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbj|D8 7411.1|D8 7411 Porcine leukccyte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds
Length = 210

Score = 40.. 1 bits (20), Expect = 5e-04
Identities = 23/24 (95=;)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I [ I I I I I I I I I I I I I I I

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
>dbjID87409.1ID87409 Porcine leukocyte DNA for MHC class II histocompatibility
antigen,

partial cds
Length =210

Score =40,1 bits (20), Expect = 5e-O4
Identities = 23/24 (95%)
Strand = Plus / Plus

Query: 46 agttcgtgcggttcgacagcgacg 69
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I

Sbjct: 83 agttcgtgcgcttcgacagcgacg 106
Datábase: nt

Posted date: Mar 26, 2001 2:02 AM
Number of letters m datábase: 2,981,440,623
Number of sequences in datábase: 823,865
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Traducción de la secuencia de nucléotidos a sus tres diferentes marcos de lectura,

La secuencia obtenida fue traducida a su correspondiente secuencia de aminoácidos con el

programa Dnaman (figura I í) utilizando para la traducción el código genético estándar para genes

eucariontes de estos tics marcos de lectura se seleccionó el que mejor se alineó al consenso de las

moléculas clásicas

YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI

Esta misma secuencia fue alineada con las diferentes moléculas clásicas del H-2 del ratón y

el SLA en el cerdo

' \

Figura 11 traducción de la secuencia obtenida a sus tres marcos de lectura

TESIS CON
FALLA DE ORIGEN



Alineamiento de la secuencia de aminoácidos vs moléculas de Mus musculus,

BLASTP 2 , 1 , 2 [Nov-13-2000]
Reference :
Altschul, Stephen F, , Thomas L . Madden, Alejandro A., Scháffer,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J, Lipman (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein datábase search
programs", Nucleic Acids Res 25:3389-3402..
RID: 98574078 6-1964-11073
Quezy=

(66 letters)
Datábase: 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
Taxonomy reports

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Color- Key for fllignnent Scores

40-50

tnpseq_0j

0 50
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Sequences producing significant alignments: (bits) Valué

ref|NP 034520 . 1 | histocompatibility 2, Q región locus 1 [Mu
_|_ (U96752) maj or histocompability complex Qlb
H-2 class I histocompatibility antigen Q8 alpha

(U57392) class Ib MHC antigen Qa-2 precursor

gb|AAB7164 8.
pir B24582
gb]AAB41657.1
prf[|1503111B H2Dd gene [Mus musculus]
spj P14430 |HA18 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBIL 11Y ANIIGEN
pdb | 1QO3 | A Chain A, Complex Between Nk Cell Receptor Iy49a ..
embíCAA26955.il (X03211) put, Q8 antigen [Mus musculus]

major histocorapatibility complex HLA I [Mus m,
H-2 CLASS I HISI0COMPAIIBI1ITY ANTIGEN..

prfj I1401243B
splP01900|HAl2 MOUSE
pdb|1DDHIA Chain A, Mhc Class I H-2dd Heavy Chain Complexed
pdbj 2MHA|A Chain A, Class I Histocompatibility Antigen H-2k
sp|P01901|HAlB MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN
pdb¡1G6RIH Chain H, A Functional Hot Spot For Antigen Recog
emblCAA28977.1| (X05389) Q7(b) gene product (AA 1 - 330) [M
spiPl4431[HA19 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN
pdb|1FO0|H Chain H, Murine Alloreactive Scfv Tcr-Peptide-Mh
embjCAR27172.il (X03443) put, Q9 antigen [Mus musculus]
dbj|BAB28645.1| (AK013097) putative [Mus musculus]
ref[NP 034524.1 I histocompatibility 2, Q región locus 7 [Mu

(AF100702) MHC class I antigen Qal [Mus muse
(AF100700) MHC class I antigen Qal [Mus muse

(AF057279) MHC class Ib antigen Qa

gb|AAD28341.1
gb|AAD28339,1
gb|AAD31381..1|AF057279 1
pir1¡A45883 MHC class I histocompatibility antigen Q8/9-d p
gb|AAD28340.11 (AF100701) MHC class I antigen Qal [Mus muse

hístocompatibility 2, T región locus 23 [M.
(M29881) MHC QS/9d surface antigen [Mus muse,
(AFÜ82510) MHC class Ib antigen Qa-lc [Mus m.
(M69069) ORF [Mus musculus]
(D90146) Q8/9d peptide [Mus musculus]

ref|WP 034528.1

pirí j149712
pirl|149713
prf|I1808278A

gb|AAA39678.1|
gb|AAD12244.1¡
gb¡AAA39740.1|
dbjIBAA14174.1
pirl 1154459 MHC H-2Kl-k - mouse >gi | 38 745 6 i gb | AAA396IQ .. i | (

H-2K-S - mouse >gij193735|gb¡AAA37765.I 1 (MS016
H-2K-sml - mouse >gi | 193737 | gb | AAA37766 .. 1 | (M60
MHC H-2Klk [Mus musculus]

sp|P01898 IHA10 MOUSE H-2 CLASS I HISI'OCOMPAI IBILI I Y ANIIGEN
ref[NP 034521.11 histocompatibility 2, Q región locus 10 [M
gb|AAD28338.il (AF100699) MHC class I antigen Qal [Mus muse
pir|[A6Q854 MHC class I histocompatibility antigen A216 alp
pir|¡A32273 MHC class I histocompatibility antigen H-2 Q4 a
pir| |156077 MHC class I antigen - mouse >giI 199430 IgbIAAA39
gb[AAB41658.1¡ (U57393) class Ib MHC antigen Qa-2 [Mus muse
prf||15Q3111A H2Dp gene [Mus musculus]

_ (AF100696) MHC class I antigen Qal [Mus muse
MHC Qa-la - mouse >gi¡407328!gbIAAA16900 lj (10

gb|AAD2 8 33 4•1| (AF100695) MHC class I antigen Qal [Mus muse
sp|P14426|HA13 MOUSE H-2 CLASS I HISIOCOMPAIIBILII{ ANIIGEN
ref|NP 034510 „ 1¡ histocompatibility 2, D región lecus 1 [Mu
pir|[170694 H-2D cell surface glycoprotein - mouse {fragmen
pir| |155 665 H-2D cell surface glycoprotein - mouse {fragmen
gb|AAA804 51.11 (L36306) H2-K gene product [Mus musculus] >g
gb[AAA39567.. 11 (M23444) H-2D cell surface glycoprotein [Mus
pdb|1FG2|A Chain A, Crystal Structure Of Ihe Lcmv Peptidic
pdb[1HOC1A Chain A, Murine Class I Major Histocompatibility
gb|AAA80453.1| (L36308) H2-K gene product [Mus musculus]
ref |NP 032225..1 | histocompatibility 2, blastocyst; blastocy
pdb|1QLF|A Chain A, Mhc Class I H-2db Complexed With Glycop
pir|¡HLM5DB MHC class I histocompatibility antigen H-2D{b)
gb|ARA39601.1 I (M37681) H-2D cell surface glycoprotein [Mus
gb|ARR39553-lI (L23495) MHC H-2K antigen [Mus musculus]
gb|AAB30503.2\ (S70184) class I raajor histocompatibility an
gbjAAA8 04 5 5.1j (136310) H2-K gene product [Mus musculus] >g

IAAD28335.1
pirl1156198

73
73
72

_J_2
72
72
72

_7_2
72

_72
72
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
71
70
70
70
70
70
70
70
70
70
69

67
_67
67
67
67
67
66
66
66
66
66
66

_66

_66
_66
_66
66

66

3e-14
3e-14
4e-14
4e-14
4e-14
4e-14
4e-14
4e-14
4e-14
4e-14
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3e-12
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pdbl1CE6IA Chain A, Mhc Class I H-2db Complexed With A Send..
emb|CAA25956.1| (X01815) H-2K(d) antigen [Mus musculus]
qb|AAA39652.il (J00402) MHC H2-K antigen [Mus musculus]
prf I 1 1401243A major histocompatibility complex HLA I [Mus m. .
sp| P01902 IHA1D MOaSE H-2 CIASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN., ,
splP01899|HAll M0U5E H-2 CLASS I HISTOCOMPAIIBILIIY ANIIGEN ..
pdb|1BZ9IA Chain A, Crystal Structure Of Murine Class I Mhc,,
qb|AAA39744.1| (M69073) ORF [Mus musculus]
refjHP 064293.11 MHC (A.CA/J(H-2K-f) class I antigen [Mus m,
qb]AAA39552.1j (L23494) MHC H~2K antigen [Mus musculus]
qb|AAB62 678.1| (U97660) MHC class I H-2Dp [Mus musculus]
sp[P!4427|HA14 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILI IY AN1IGEN ...
pir | [ S03687 Class I histocompatibility antigen H-2DP alpha ..
pir|1A45859 MHC class I histocompatibility antigen H-2D(d) ,,
gb|AAD28342.1 | (AF100703) MHC class I antigen Qal [Mus muse. .
ref|NP 034522..1I histocompatibility 2, Q región locus 2 [Mu
pir | IA53277 MHC class I histocompatibility antigen H-2D(dx> .
pir1 I 157814 MHC class I-alpha - mouse >gi|199307|gbIAAA3957,,
gbjAAA39739.il (M69067) ORF [Mus musculus]
ref|NP 032226.1[ histocompatibility 2, D región locus 4 [Mu,
gb|AAA39742.1| (M69071) ORF [Mus musculus]
gb|AAA53202.. 1| (M18525) MHC H-2K- k protein [Mus musculus]
gb|AAB17608 .11 (U47330) MHC class I heavy chain precursor [. ,
pir | 1157806 MHC H-2K-kml mRNA - mouse (fragment) >gi|199406. .
gb|AAA39568.1| (M18964) MHC H-2Kk alpha chain [Mus musculus]
sp|P04223|HA!K MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN.. ..
gb|AAA53203.1| (M18525) MHC H-2K-k protein [Mus musculus]
pir1IHLMSLD MHC class I histocompatibility antigen H-2L(d) ,,
pir ¡ | A45876 class I histocompatibility antigen H-2D-r alpha...

sp¡ P03991IHAIW MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN
qb|AAA73061.1| (M69068) [Mus musculus mRNA, complete cds . ] , . ..
emb|CAA24129.1| (V00752) unnamed protein product [Mus muscu,..
prf||1006281B antigen H-2Dg,histocompatibility [Mus musculus]
prf | | 1006281C antigen H-2Dq Lq, histocompatibility [Mus muse. ...
pir| [JL0059 H-2 class I histocompatibility antigen L-q - mo, , .
sp|PQ1897|HA!L MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN,,,
pir|IB60854 MHC class I histocompatibility antigen A149 alp
pdb| 1LD9JA Chain A, The Three-Dimensional Structure Of An H. . ..
pdb|1LDP|H Chain H, Crystal Structure Of Murine Mhc Class I,,,

Alignments
>ref|NP 034520.1 I histocompatibility 2, Q región locus 1 [Mus musculus]
emb|CAA34 4 4 8., 1 | (X16424) class I (Qa) Ql-k antigen [Mus musculus]

Length = 363
Score = 72.8 bits (177), Expect = 3e-14
Identities = 32/49 (65%), Positives = 38/49 (77%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQ 5 6
YVDDTQFVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYW+R TR V G ++ Q

Sbjct: 48 YVDD1QFVRFDSDAKNPRYEPRAPWMEQEGPEYWERNTRRVKGSEKRFQ 96
>gb|AAB71648.11 (U96752) major histocompability complex Qlb [Mus musculus]

Length = 368
S c o r e = 72.. 8 b i t s ( 1 7 7 ) , E x p e c t = 3 e - 1 4
I d e n t i t i e s = 3 2 / 4 9 ( 6 5 % ) , P o s i t i v e s = 3 8 / 4 9 (77%)

Q u e r y : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQ 5 6
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYW+R I R V G ++ Q

S b j c t : 48 YVDDIQFVRFDSDAKMPRYEPRAPWMEQEGPEYWERNIRRVKGSEKRFQ 9 6
>pir[1B24582 H-2 class I histocompatibility antigen Q8 alpha chain precursor

mouse
Length = 324

Score = 72.0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 30/43 (69%), Positives = 36/43 (82M
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Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVDDIQFVRFDSDA M + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90
>gb|AAB41657.11 (U57392I class Ib MHC antigen Qa-2 precursor [Mus musculus]

length = 326
Score =72,0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 30/13 (69 10, Positives = 36/43 (82í;)

Query: 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90
>prf|I1503111B H2Dd gene [Mus musculus]

Length = 203
Score = 72 0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 31/50 (622-), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKrEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++

Sbjct: 48 YVDNTEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWEREIRRAKGNEQSFRV 97
>sp|P14430|HA18 MOU5E H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANTIGEN, Q8 ALPHA CHAIH
PRECURSOR

Length = 326
Score = 72.. 0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 30/43 (69%), Positives = 36/43 (82%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 5 0
YVDDIQFVRFDSDA M + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G

Sbjct: 48 YVDDTQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90
>pdb [ 1Q03 [A Chain A, Cornplex Between Nk Cell Receptor Ly49a And Its Mhc Class

I Ligand H-2dd
Length = 2 77

Score = 72.0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 31/50 (62%), Positives = 39/50 (78%)

Qi:? r̂  : 8 YVDDIQFVPFDSDAPNAKTEPP?CWIFKEGQEYWDPETP^/MGIE/QKT)QI 5 7
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++

Sbjct: 27 YVDNIEEVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERETRRAKGNEQSFRV 76
>emblCAA26955.1| (X03211) put . Q8 antigen [Mus musculus]

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

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 5 0
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G

Sbjct: 27 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 69
>prf|[1401243B major histocompatibility complex HLA I [Mus musculus]

Length =341
Score = 72,0 bits (175), Expect = 4e-14
Identities = 31/50 (621), Positives = 39/50 (78J)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q ++

Stajct: 27 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWEREIRRAKGNEQSFRV 76
>5p¡P01900¡HA12 MOUSE H-2 CLASS I HISIOCOMPATIBIIIIY ANTIGEN, D-D ALPHA CHAIN
PRECURSOR (H-2D(D))
pdbj1BIIi A Chain A, Ihe Crystal Structure Of H-2dd Mhc Class I In Complex With

The Hiv-1 Derived Peptide P18-110
gb 1AAA395 81.. 1 | (L29190) MHC H-2D-d transplantation antigen [Mus musculus]
gb|AAB176Q4,1| (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 : ítVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
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YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q + +
Sbjct: 51 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWEREIRRAKGNEQSFRV 100
>pdb|1DDH¡A Chain A, Mhc Class I H-2dd Heavy Chain Complexed With Beta-2

Microglobulin And An Iraraunodominant Peptide P18-I10
From The Human Immunodeficiency Virus Envelope
Glycoprotein 120
Length = 274

Scoie = 71.. 6 bits (174), Expect = 6e-14
Identities = 31/50 (62%), Positives = 39/50 (78?:)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRWVMGIAQKDQI 5 7
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REIR G Q + +

Sbjct: 27 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERETRRANGNEQSFRV 76
>pdb|2MHA1A Chain A, Class I Histocompatibility Antigen H-2k(B) Complex With

Octapeptide Arg-Gly-Tyr-Val-Tyr-Gln-Gly-Leu
pdb[2MHAIC Chain C, Class I Histocompatibility Antigen H-2k(B) Complex With

Octapeptide Arg-Gly-Tyr-Val-Tyr-Gln-Gly-Leu
Length = 270

Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 30/50 (60%), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q ++

Sbjct: 27 YVDDIEFVRFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQSFRV 76
>sp|P01901|HAlB MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY ANIIGEN, K-B ALPHA CHAIN
PRECURSOR H-2K(B))
pir¡IHLMSKB MHC class I histocompatibility antigen H-2K(b) alpha chain

precursor - mouse
gb|AAB17606., 11 (U47328) MHC class I heavy chain precursor [Mus musculus]
gb|AAC69900.1| (AF100956) H2K1(b) [Mus musculus]
emb|CAA24119.21 (V00746) MHC class I antigen H-2K [Mus musculus]

Length = 369
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 30/50 (60%), Positives = 39/50 (78%)

Query: 8 YVDDTQEVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+RET+ G Q ++

Sbjct: 48 YVDDTEFVRFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWERETQKAKGNEQSFRV 97
>pdb|1G6R1H Chain H, A Functional Hot Spot For Antigen Recognition In A

Superagonist IcrMHC COMPLEX
pdb[1G6R1I Chain I, A Functional Hot Spot For Antigen Recognition In A

Superagonist TcrMHC COMPLEX
1OSZIA Chain A, Mhc Class I H-2kb Heavy chain Complexed With Beta-2

Microglobulin And An (L4v) Mutant Of The Vesicular
Stornatitis Virus Nucleoprotein

IKBGfH Chain H, Mhc Class I H-2kb Presented Glycopeptide Rgy8-6h-Gal2
pdb|2VAA|A Chain A, Mhc Class I H-2kb Heavy chain Complexed With Beta-2

Microglobulin And Vesicular Stomatitis Virus
Nucleoprotein

pdb|1VAC|A Chain A, Mhc Class I H-2kb Heavy Chain Complexed With Beta-2
Microglobulin And Chicken Ovalbumin

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

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

Score = 71..2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 30/50 (60%), Positives = 39/50 (783)

Query : 57WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI
YVDDI+FVPFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q ++

S b j c t : 2 7 YVDDIEFVRFDSDAENPRYEPRARíMEQEGPEiWEREIQKAKGNEQSFRV 76
>emb|CAA2 8 9 77.11 (X05389) Q7(b) gene p r o d u c t (AA 1 - 330) [Mus m u s c u l u s ]

Score =
length = 330
71.2 bits (173), Expect = Se-14



I d e n t i t i e s = 3 1 / 4 6 (67" ) , P o s i t i v e s = 3 7 / 4 6 (803)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG ETO+REI+ G Q

S b j c t : 44 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQ 89
>sp |P14 431|HA19 HOQSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBIIITY ANTIGEN, Q9 ALPHA CHAIN
PRECURSOR

Leng th - 200
Score = 71..2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 31/46 (674), Positives = 37/46 (8O'-Í)

Query: 8 WDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERErQIAKGHEQ 93
>pdb|1FO0¡H Chain H, Murine Alloreactive Scfv Tcr-Peptide-Mhc Class I

Mole cu le Cornplex
Length = 2 76

Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 30/50 (60%), Positives = 39/50 (78*)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPWAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+RET+ G Q ++

Sbjct: 28 YVDDIEFVRFDSDAENPRYEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQSFRV 77
>emblCAA27172.il (X03443) put. Q9 antigen [Mus musculus]

Length = 179
Score = 71..2 b i t s ( 1 7 3 ) , Expec t = 8e-14
I d e n t i t i e s = 3 1 / 4 6 ( 6 7 * ) , P o s i t i v e s = 3 7 / 4 6 (80%)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q

S b j c t : 27 YVDDIQFVRFDSDAEWPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGHEQ 72
>dbj IBAB28645 . i l ¡AK013097) p u t a t i v e [Mus m u s c u l u s ]

l e n g t h = 184
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-14
Identities = 31/46 (67*), Positives = 37/46 (80%)

Query: 8 WDDrQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQVAKGHEQ 93
>ref|NP 034524.1¡ histocompatibility 2, Q región locus 7 [Mus musculus]
sp|P14429[HA17 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILITY AKTIGEM, Q7 ALPHA CHAIN

PRECURSOR QA-2 ANTIGEN)
pirj [A24582 MHC class I histocompatibility antigen H-2 Q7 alpha chain

precursor - mouse
emb|CAA26954,, 1| (X03210) Qa2 antigen [Mus musculus]

Length = 334
Score = 71 .2 b i t s ( 1 7 3 ) , Expec t = 8e -14
I d e n t i t i e s = 3 1 / 4 6 ( 6 7 ^ ) , P o s i t i v e s = 37 /46 (801)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRErRNVMGIAQ 53
WDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q

S b j c t : 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARVJMEQEGPE^WEREIQIAKGHEQ 93
>gb|AAD28341..1| (AF100702) MHC c l a s s I a n t i g e n Qal [Mus m u s c u l u s ]

l e n g t h = 196
Score = 70.9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (784), Positives = 34/38 (88*)

Query: 3 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREI 4 5
YVDDTQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REI

Sbjct: 4 0 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPE^WERET 7 7
>qb|AAD28339. 1| (AF'100700) MHC class I antigen Qal [Mus musculus castaneus]

Length = 196
Score - 70 9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (78^), Positives = 34/38 (88%)
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Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 45
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW4-REI

Sbjct: 40 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 77
>gblAAD31381.. 1IAF057279 1 (AF057279) MHC class Ib antigen Qa-ld [Mus musculus]

Length = 3 5 7
Score = 70,9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (78%), Positivas = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDIQEVREDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREI 45
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WIE + EG EYW+RET

Sbjct: 47 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWERET 84
>pir[|A45883 MHC class I histocompatibility antigen Q8/9-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 YVDDIQFVRFDSDAPWAKTEPRAQV7IEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQir 5 8
YVDD QFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q + + +

Sbjct: 45 WDDKQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKGHEQSFRVS 95
>gb[AAD2834Q,, 1 | (AF100701) MHC class I antigen Qal [Mus musculus bactiianus]

Length = 196
Score = 70.9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)

Quezy: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 4 5
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+REI

Sbjct: 40 YVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 7 7
>zef|MP 034528.1| histocompatibility 2, T región locus 23 [Mus musculus]
5plP06339|HA15 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILIIY ANTIGEN, D-37 ALPHA CHAIN

PRECURSOR
pir||HLMS37 MHC class I histocompatibility antigen H-2 gene 37 alpha chain

precursor - mouse
emb|CAA68 665.1[ (Y00629) gene 37 [Mus musculus]
gbJAAA39693.1| (M11284) histocompatibility antigen [Mus musculus]

Length =357
Score = 70 9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/38 (78%), Positives = 34/38 (88%)

Query: 8 YVDDTQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 4 5
YVDDTQFVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+RET

Sbjct: 47 YVDDIQFVRFDSDAEMPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 84
>gb¡AAA39678.11 (M29881) MHC Q8/9d surface antigen [Mus musculus]

Length = 328
Score = 70..9 bits (172), Expect = le-13
Identities = 30/51 (58%), Positives = 39/51 (75%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIE1KEGQEYWDREIRWVMGIAQKDQII 5 8
YVDD QFVRFDSDA N + EPRA.+W+E+EG EYW+REI+ G Q +++

Sbjct: 45 YVDDKQEVRFDSDAENPRMEPRARÍJMEQEGPEYWEREIQKAKGHEQSFRVS 95
>gb¡AAD12244.1[ (AF082510) MHC class Ib antigen Qa-lc [Mus musculus]

Length = 357
S c o r e = 70 .9 b i t s ( 1 7 2 ) , Expec t = l e - 1 3
I d e n t i t i e s = 3 0 / 3 8 (78%), P o s i t i v e s = 34 /38 (88%)

Q u e r y : 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPPAQWIEKEGQEYWDREI 4 5
YVDDIQEVRFDSDA W + EPPA+WIE+EG EYW+FEI

S b j c t : 4 7 ifVDDIQFVREDSDAENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 8 4
>gb |AAA39740 ,1 | (M69069) ORF [Mus muscu lus ]

L e n g t h = 344
Score = 70..5 bits (171), Expect = "le-13
Identities = 29/51 (56'-}, Positives = 38/51 (73?-)
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Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKI EPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI I 5 8
Y+DDIQFVRFDSD N + EPRA+W+E+EG EYW+R IR G Q +++

Sbjct: 48 YIDDIQFVREDSDIENPRFEPRARWMEQEGPEYWERNIRRAKGHEQSFRVS 98
>dbj|BAA14174.1| (D90146) Q8/9d peptide [Mus musculus]

Length = 184
S c o r e = 7 0 , 1 b i t s ( 1 7 0 ) , E x p e c t - 2 e - 1 3
I d e n t i t i e s = 3 1 / 4 9 ( 6 3 ^ ) , P o s i t i v e s = 3 7 / 4 9 (75 fé)

Q u e r y : 8 YVDDIQFVRFDSDAPMAKIEPRAQHIEKEGQEYWDREIRWVMGIAQKDQ 56
YVDDTQFVRFD DA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q Q

S b j c t : 48 WDDIQFVRFDRDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQIAKGHEQSFQ 96
> p i r | | 1 5 4 4 5 9 MHC H - 2 K l - k - raouse

gb |AAA39610 , 1 | (M27134) MHC H - 2 K l - k [Mus m u s c u l u s ]
L e n g t h = 2 43

Score = 70,1 bits (170), Expect = 2e-13
Identities = 29/39 (74%), Positives = 35/39 (89¥)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPMAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQ 86
>pir||149712 H-2K-S - raouse
gb|AAA37765.1| (M60168) H-2K-S [Mus musculus]
gb|AAA39743.1| (M69072) ORF [Mus musculus]

Length = 368
Score =70,1 bits (170), Expect = 2e-13
Identities = 29/40 (72*), Positives = 35/40 (8 7'-)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREÍRN 4 7
YVDDT+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+R T+W

Sbjct: 48 YVDDTEFVRFDSDAENPRYEPRARWIEQEGPEYWERNTQN 87
>pir||149713 H-2K-sml - mouse
gb|AAA37766.,l| (M60169) 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 YVDDIQFVRFDSDAPMAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRN 4 7
YVDDI+FVRFDSDA N + EPRA+WIE+EG EYW+R I+W

Sbjct: 48 YVDDTEFVRFDSDAENPRYEPRARV7IEQEGPEWERNIQN 87
>pzfI í1808278A MHC H-2Klk [Mus musculus]

Length = 2 08
Score = 70.1 bits (170), Expect = 2e-13
Identities = 29/39 (744), Positives = 35/39 (89?)

Query: 8 WDDIQFVPFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVREDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQ 86
>sp|P01898IHA10 MOU5E H-2 CLASS I HISIOCOMPATIBILIIY AMTIGEN, Q10 ALPHA CHAIN
PRECURSOR
pir|IA21125 MHC class I histocompacibility antigen H-2 Q10 alpha chain -

mouse
gb|AAA39574.1| (KO12O7) Q10 [Mus musculus]

Length - 322
Score = 69,7 bits (169), Expect = 2e-13
Identities = 30/51 (58--), Positives = 37/51 (71-=)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQUIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQII 5 8
YVDDIQFVRFDSDA + EPRA W+E+EG EYW+REI+ G Q ++

Sbjct: 43 YVDDIQFVRFDSDAEIPRMEPRAPWMEQEGPEYWEREIQRAKGNEQSFHVS 98
>ref]WP 034521 . 11 histocompatibility 2, Q región locus 10 [Mus musculus]
pir1IS20045 MHC class I histocompatibility antigen QlO-k alpha chain - mouse
emb|CAA34 449.1j (X16426) unnamed protein product [Mus musculus]

Length = 325
Score = 69,7 bits (169), Expect = 2e-13
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Identities = 30/51 (58$), Positives = 37/51 (71%)

Query: 8 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQII 5 8
YVDDIQFVRFD5DA + EPRA W+E+EG EYW+REI+ G Q ++

Sbjct: 51 YVDDIQEVRFD5DAEIPRMEPRAPWMEQEGPEYWEREIQRAKGNEQSFHVS 101
>gb|AAD28338.il (AF100699) MHC class I antigen Qal [Mus musculus]

length = 194
Score = 69,7 bits (169), Expect = 2e-13
Identities = 29/38 (76*), Positives = 34/38 (89%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKrEPRAQWIEKEGQEYWDRET 4 5
YVDDIQFVRFDSD+ N + EPRA+WIE+EG EYW+RET

Sbjct: 38 YVDDIQFVRFDSDSENPRMEPRARWIEQEGPEYWEREI 75
>pir|1A60854 MHC class I histocompatibility antigen A216 alpha chain precursor

- raouse (strain C3H)
Length = 3 68

Score = 68,9 bits (167), Expect = 4e-13
Identities = 28/40 (70*), Positives = 35/40 (87%)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRN 4 7
YVDDT+FVRFDSDA N + EPRA+WTE++G EYW+R I+N

Sbjct: 48 YVDDTEFVRFDSDAQNPRYEPRARWIEQQGPEYWERN1QN 87
>pir||A32273 MHC class I histocompatibility antigen H-2 Q4 alpha chain

precursor - mouse
gb|AAA39575,. 1| (M18837) MHC beta-2-microglobulin [Mus musculus]

Length = 326
S c o r e = 68 2 b i t s ( 1 6 5 ) , Expec t = Ge-13
I d e n t i t i e s - 2 9 / 4 6 (63%), P o s i t i v e s = 3 6 / 4 6 (78%)

Q u e r y : 8 WDDTQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVD+I+FVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYW+RET+ G Q

S b j c t : 48 YVDNIEFVRFDSDAENPRYEPRAPWMEQEGPEYWEREIQKAKGNEQ 93
> p i r 1 1 1 5 6 0 7 7 MHC c l a s s I a n t i g e n - mouse

g b | A A A 3 9 6 0 9 . 1 | (M58156) MHC c l a s s I a n t i g e n [Mus m u s c u l u s ]
L e n g t h = 369

Score = 67.8 bits (164), Expect = 8e-13
Identities = 28/50 (56%), Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRWVMGIAQKDQI 5 7
YVD+T+FVRFDSDA N + EPR +W+E + EG EYW+RET+ G Q + +

Sbjct: 48 YVDNTEFVRFDSDAENPRFEPRVRWMEQEGPEYWERErQRAKGQEQSFRV 97
>gb|AAB41658.1[ (U57393) class Ib MHC antigen Qa-2 [Mus musculus]

length = 326
S c o r e = 6 7 , 8 b i t s ( 1 6 4 ) , E x p e c t = 8 e - 1 3
I d e n t i t i e s = 2 8 / 4 3 (65%) , P o s i t i v e s = 3 5 / 4 3 (81?-)

Q u e r y : 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMG 50
YVD+ QFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYÍ7+RET+ G

S b j c t : 48 WDNKQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWEREIQKAKG 90
> p r f | | 1 5 0 3 1 1 1 A H2Dp g e n e [Mus m u s c u l u s ]

L e n g t h = 203
Score = 67 ..4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 27/51 (52*), Positives = 40/51 (77%)

Query: 8 YVDDIQFVRfDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQII 58
YVD+T+FVRFDSDA N + +PRA W+E+EG EÍW++EI+N + Q +++

Sbjct: 48 YVDNIEFVRFDSDAENPRMKPRAAVJMEQEGPEYWEQEIQNAKDMEQSFRVS 98
>gblAAD28335..1| (AF100696) MHC class I antigen Qal [Mus musculus castaneus]

Length = 196
Score = 67.4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 28/38 (7311:), Positives = 33/38 (8 6*)

Query: 8 YVDDTQFVPFDSDAPNAKIEPRAQVJIEKEGQEYl/J"DREr 45
YVDDTQFV FDSD+ N K EPRA+W+E+EG EYW+REI
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Sbjct: 40 YVDDIQFVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEYWEREI 77
>pir]]156198 MHC Qa-la - mouse
gb|AAAl6900~. 1 1 (100606) MHC Qa-la [Mus musculus]
gblAAD53968.1IAF041855 1 (AFO41855) Qa-1 [Mus musculus]

Length - 342
Score = 67 4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 28/38 (73-;), Positives = 33/38 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRET 4 5
YVDDTQFV FDSD+ M K EPRA+W+E+EG EYW+RET

Sbjct: 47 YVDDIQFVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEÍWEREI 84
>gb|AAD28334.1 i (AF100695) MHC class I antígen Qal [Mus musculus castaneus]

length = 196
Score = 67.4 bits (163), Expect = le-12
Identities = 28/38 (735), Positives = 33/38 [86%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREr 4 5
YVDDIQFV FDSD+ N K EPRA+W+E+EG EYW+REI

Sbjct: 40 WDDIQFVSFDSDSENPKMEPRARWMEQEGPEYWEREI 77
>sp|P14426IHA13 MOUSE H-2 CLASS I HISTOCOMPATIBILIIY ANTIGEM, D-K ALPHA CHAIN
PRECURSOR (H-2D(K))
pir||171998 MHC H-2D-k protein - mouse
gb|AAA53201 ,1| (M18B24) MHC H-2D-k protein [Mus musculus]

Length = 3 62
Score = 67,0 bits (162), Expect = le-12
Identities = 28/50 (56%), Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDD1QEVRFDSDAPKAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 5 7
YVD+T+FVREDSDA N + EPR +W+E+EG EYW+RET+ G Q ++

Sbjct: 51 WDNTEEVRFDSDAENPRDEPRVRWMEQEGPEYWERETQIAKGNEQSFRV 100
>ref|MP 034510.1j histocompatibility 2, D región locus 1 [Mus musculus]
gh|AAB17605.1| (U4732 7) MHC class I heavy chain precursor [Mus musculus]

Length = 3 62
Score = 67..0 bits (162), Expect = le-12
Identities = 28/50 (56%), Positives = 38/50 (76%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 57
YVD+I+EVRFDSDA N + EPR +W+E+EG EYW+REI+ G Q ++

Sbjct: 51 YVDNTEFVRFDSDAENPRDEPRVRWMEQEGPEYWEREIQIAKGNEQSFRV 100
>pir ¡ | 170694 H-2D cell surface glycoprotein - mouse (fragment)
gblAAA39602.1| (M37682) H-2D cell surface glycoprotein [Mus musculus]

Length = 3 3 7
S c o r e = 66 .2 b i t s ( 1 6 0 ) , Expec t = 2e -12
I d e n t i t i e s - 2 8 / 5 0 (56%), P o s i t i v e s = 3 7 / 5 0 (74%)

Query : 8 YVDDrQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 5 7
YVD+ +FVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYÍÍ+RET+ G Q + +

Sb3Ct : 26 Y1>/DNKEFVREDSDAENPRYEPRAP1>ÍMEQEGPE '̂WERE'[QKAKGQEQSFRV 75
> p i r | | 1 5 5 6 6 5 H-2D c e l l s u r f a c e g l y c o p r o t e i n - mouse ( f r agmen t )

gb¡AAA39600.1 | (M37680) H-2D c e l l s u r f a c e g l y c o p r o t e i n [Mus m u s c u l u s ]
L e n g t h = 3 3 7

Score = 65.9 bits (159), Expect = 3e-12
Identities = 28/46 (60%), Positives = 35/46 (75%)

Query: 8 iVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRErRMVMGIAQ 53
YVD+ +FVRFDSDA N + EPRA W+E+EG EYW+REI+ G Q

Sbjct: 26 ^VDNKEFVRFDSDAENPRYEPRAPtíMEQEGPEYI-iJEREIQKAKGQEQ 71
Datábase: nr

Posted date: Mar 26, 2001 2:57 AM
Number of letters in datábase: 2,981,440,623
Number of seguences in datábase: 823,865
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Alineamiento de la secuencia de aminoácidos vs moléculas de Sus sctofa,

BLASTP 2,1.2 [Nov-13-2000]
Refeience:
Altschul, Stephen F., , Thomas L , Madden, Alejandro A.. Schaf f er,
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J.. Lipman (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein datábase search
programa", Nucleic Acids Res.. 25:3389-3402,
RID: 98 5 7 932 66-2 74 94-29303
Query=

(66 letters)
Datábase: nr

653,326 sequences; 205,916,393 to ta l l e t t e r s
If you have any problems or guestions with the resul ts of th i s search
please refer to the BLAST FAQs
Taxonomy reports

Distribution of 52 Blast Hits on the Query Sequence

Color- Key for- fllignnent Scores

40-50

tnpseq_0i
50
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Sequences producing aignificant alignments: (bits) Valué

qb!AAC26751.1|
qb[AAC26757.1[
emblCAB51874,1
emblCAB10676.. 1
emb|CAB51873.1
qb|AAC26760. II

(AF074425) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]
(AF074431) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]
(AJ131112) swine leucocyte antigen 2/2(SLA-,
(Z97381) MHC class I gene [Sus scrofa]
(AJ131112) swine leucocyte antigen 2/1(SLA-.

(AF074434) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]
(AE074428) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]
(AJ131112) swine leucocyte antigen 3/2 (SLA.

(AF074429) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]
(297384) MHC class I gene [Sus scrofa]

(AF074432) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]
(AJ131112) swine leucocyte antigen 3/1 (SLA.

gb|AAC26752.. 1| (AF074426) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]
pir1|A60369 MHC class I histocompatibility antigen PD7 alph,

gb|AAC26754.1|
emb|CAB518 72.1
gb[AAC26755.1|
emb|CAB10678.1
gb|AAC26758.11
emb|CAB51871.1

gb|AAB69341. 1
qb|AAB69338.1
gb|AAC26761. 1
gb|AAB64111. 1
gb[AAB69339.1
pirl1146603
pir||146604

(AF014006) MHC class I antigen [Sus scrofa]
(AF014003) MHC class I antigen [Sus scrofa]
(AF074435) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]
(AF000074) MHC class I SLA-PG2I [Sus scrofa]
(AFO14OO4) MHC class I antigen [Sus scrofa]

MHC PD14a transplantation antigen - pig >gi ¡ 164..
MHC PD14 transplantation antigen - pig >gi11645,

(M21057) MHC PD1 major transplantation antig
(AF014005) MHC class I antigen [Sus scrofa]
(M21057) MHC PDla major transplantation anti,
(AJ251829) swine leucocyte antigen [Sus ser,

(AF074430) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa.
(AFO74424) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]
(AF014001) MHC class I antigen [Sus sexofa]
(AF074427) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]
(AF000076) MHC class I SLA-PG5I [Sus scrofa]
(AJ251914) putative non classical MHC class.

gb|AAB69337.11 (AF014002) MHC class I antigen [Sus scrofa]
gbjAAD46388.1|AFl00665 1 (AF1Ü0665) MHC class I antigen PDl,
emb|CABl0686..1| (Z97397) MHC class I gene [Sus scrofa]

(Z97394) MHC class I gene [Sus scrofa]
(AJ251914) putative non classical MHC class,
(AJ251914) non classical MHC class I antige,
(AJ131112) swine leucocyte antigen 5/1 (SLA.
(AJ131112) swine leucocyte antigen 5/2 (SLA,

(Z97389) MHC class I gene [Sus scrofa]
.11 (Z97392) non-classical MHC class I gene [Su,
MHC PD6-glycoprotein - pig >gij164573jgb|AAA310.

gblAAB67719.1 I (AF013960) major histocompatibility complex .
gb|AAB64113,l| (AF000078) MHC class I SLA-PGóII [Sus scrofa]
sp|P19756|GHR PIG GROWIH HORMONE RECEPIOR PRECURSOR (GH REC,
emb|CAB63861.il (AJ251914) putative MHC class I related ant
pirl | 147167 MHC clas3 II histocompatibility antigen - pig (.,

gb|AAA31Q76.1¡
gb|AAB69340.1|
gb|AAA31Q77.1|
emb|CAB63936. 1
gblAAC2 675 6.. 1|
gb|AAC2 675 0.1|
gb|AAB69336.1|
gb|AAC2 6753.1|
qb|AAB64112.11
emb|CAB63859.1.

emb[CABlO684.1
emb|CAB63858.1
emb|CAB638 57.1
emb|CAB51868. 1
emb|CAB51869. 1
emblCABIO68 0. 1
emb|CABlO682.. 1,
pir | | 146608

gb|AAB03231.1 I
dbjIBAA13370,1
dbj[BAB12243,1
dbjIBAA133 5 2.1
dbjIBAA13364.1

(136570) MHC class II SLA-DRBl-4 [Sus scrofa]
(D87426) MHC class II histocompatibility an,
(AB038989) MHC Class II [Sus scrofa]
(D87408) MHC class II histocompatibility an,
(D8742O) MHC class II histocompatibility an.

Aligmnents
>gb[AAC26751.1| (AF074425) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]

Length = 219
Score = 90,9 bits (224), Expect = 8e-21
Identities = 39/50 (78s), Positives = 45/50 (909-)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++

Sbjct: 1 YVDDrQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRNVMGSAQIDRV 50

91
91
91
91
91
88
87
86
86
86
86
86
86
85
85
82
79
79
79
78
78
77
77
77
77
77
77
75
75
75
72
72
72
71
67
67
67
61
61
61
60
60
58
39
23
22
22
22
22
22
22
22

8e-21
8e-21
8e-21
8e-21
8e-21
7e-20
le-19
2e-19
2e-19
2e-19
2e-19
2e-19
3e-19
4e-19
6e-19
4e-18
2e-17
2e-17
3e-17
5e-17
5e-17
9e-17
9e-17
9e-17
le-16
le-16
le-16
5e-16
5e-16
6e-16
3e-15
5e-15
5e-15
7e-15
2e-13
2e-13
2e-13
7e-12
7e-12
7e-12
2e-ll
2e-ll
8e-ll
4e-05
2 , 7
3,5
6 ,0
6,0
6 ,0
6.0
6,0
6,0
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>gb|AAC26757 . 1| (AF074431) MHC class I antigen 2 [Sus scrofa]
Length = 62

S c o r e = 9 0 . 9 b i t s ( 2 2 4 ) , Expec t = 8e -21
I d e n t i t i e s = 39 /50 (78:- ) , P o s i t i v e s = 45 /50 (90-)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQVIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA ÍÍI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++

S b j c t : 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRNVMGSAQIDRV 50
>enib¡CAB518 74.. 1 | (AJ131112) swine l e u c o c y t e a n t i g e n 2 / 2 ( S L A - 2 / 2 ) [Sus s c r o f a ]

Leng th = 399
Score = 90,9 bits (224), Expect = 8e-21
Identities = 39/50 (78^), Positives = 45/50 (903)

Query: 8 YVDDIQfVRFDSDAPNAKIEPRAQÍÍIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDrQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++

Sbjct: 51 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPPA?r.JIQQEGQDÍVJDRErRNVMGSAQIDRV "100
>emblCAB10676.1| (Z97381) MHC class I gene [Sus scrofa]

Length = 86
Score = 90,9 bits (224), Expect = Se-21
Identities = 39/50 (78:¿), Positives = 45/50 (90%)

Query: 8 YVDDTQFVRFD5DAPNAKIEPRAQUIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDRETRNVMG AQ D++

Sbjct: 23 YVDDTQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDRETRNVMGSAQTDRV 72
>emb|CAB51873,,l| (AJ131112) swine leucocyte antigen 2/l(SLA-2/l) [Sus scrofa]

Length = 3 64
S c o r e = 90..9 b i t s ( 2 2 4 ) , Expec t = Se-21
I d e n t i t i e s = 3 9 / 5 0 ( 7 8 4 ) , P o s i t i v e s = 45 /50 (90*)

Q u e r y : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQÍ7IEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQI 5 7
YVDDIQFVRFDSDAPW + EPPA WI++EGQ+YWDREIRNVMG AQ D++

S b j c t : 51 YVDDTQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYÍVDRETRNVMGSAQIDRV 100
>gblAAC26760.. 1 | (AF074434) MHC c l a s s I a n t i g e n 2 [Sus s c r o f a ]

Leng th - 219
Score = 87..8 bits (216), Expect = 7e-20
Identities = 39/46 (84%), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
WDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIEKEGQEYWD ETRH MG AQ

Sbjct: 1 WDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEKEGQEYWDEErPNAMGSAQ 4 6
>gb|AAC2 6 75 4.. 1| (AF074428) MHC class i antigen 2 [Sus scrofa]

Length =219
Score = 87,0 bits (214), Expect = le-19
Identities = 39/46 (84%), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPK + EPRA WIEKEGQEYWD ETR VMG AQ

Sbjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEKEGQEYWDEETRKVMGSAQ 4 6
>emb|CAB518 72.. 1| (AJ131112) swine leucocyte antigen 3/2 (SIA-3/2) [Sus scrofa]

Length = 3 97
Score = 86.3 bits (212), Expect = 2e-19
Identities = 38/46 (82*), Positives - 40/46 (86í-)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQT,iIEKEGQEYWDREIRWVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA i;iE + EGQEYWD EIRN MG AQ

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPIJIEQEGQEYWDEEIPNAMGSAQ 93
>gb|AAC26755 1| (AF074429) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]

Length =219
S c o r e = 8 6 , 3 b i t s ( 2 1 2 ) , E x p e c t = 2 e - l 9
I d e n t i t i e s = 3 8 / 4 6 ( 8 2 , ) , P o s i t i v e s = 4 0 / 4 6 (8 6-.J)

Q u e r y : 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQDTEKEGQEífWDREIRNVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA UIE+EGQEYWD EIRN MG AQ

S b j c t : 1 YVDDIQFVP.FDSDAPNPRMEPRAPi'IEQEGQEYWDEETRNAMGSAQ 4 6
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>emb¡CABlO678,,lj (Z97384) MHC class I gene [Sus scrofa]
Length = 8 6

Score = 86.3 bits (212), Expect = 2e-19
Identities = 38/46 (82 ), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD EIRN MG AQ

Sbjct: 23 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ 68
>gb|AAC26 758,,l[ (AF074432) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]

length = 219
S c o r e = 8 6 . 3 b i t s ( 2 1 2 ) , Expec t = 2e -19
I d e n t i t i e s = 3 8 / 4 6 (82%), P o s i t i v e s = 40 /46 (8 63)

Query : 8 WDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD ETRW MG AQ

S b j c t : 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ 4 6
>erob[CAB518 7 1 . 1 í (AJ131112) swine l e u c o c y t e a n t i g e n 3 / 1 (SLA-3/1) [Sus s c r o f a ]

Leng th = 3 61
S c o r e = 8 6 . 3 b i t s ( 2 1 2 ) , Expec t = 2e -19
I d e n t i t i e s - 3 8 / 4 6 ( 8 2 - ) , P o s i t i v e s = 40 /46 (861)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD EIRN MG AQ

S b j c t : 48 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEEIRNAMGSAQ 93
>gb|AAC26752., l¡ (AF074426) MHC c l a s s I a n t i g e n 3 [Sus s c r o f a ]

L e n g t h = 219
Score = 85.5 bits (210), Expect = 3e-19
Identities = 38/46 (82;), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WIE+EGQEYWD ETRN MG AQ

Sbjct: 1 YVDDTQFVRFDSDAPWPRMEPRAPWIEQEGQEYWDEETRMAMGGAQ 4 6
>pir]|A6Q369 MHC class I histocompatibility antigen PD7 alpha chain precursor

Length = 3 66
Score = 85.1 bits (209), Expect = 4e-19
Identities = 37/46 (80%), Positives = 39/46 (84%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPR WIEKEGQEYWD+EI N MG AQ

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRVPWIEKEGQEYWDKETENAMGSAQ 93
>gb|AAB69341.1[ (AF014006) MHC class I antigen [Sus scrofa]

Length = 364
S c o r e = 84.. 7 b i t s ( 2 0 8 ) , Expec t = 6e-19
I d e n t i t i e s = 3 7 / 4 6 ( 8 0 ? ) , P o s i t i v e s = 40 /46 (86%)

Query : 8 WDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 5 3
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQEYWDR IRN MG AQ

S b j c t : 51 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQEYWDRNIRNAMGNAQ 96
>gb|AAB69338.1] (AF014003) MHC c l a s s I a n t i g e n [Sus s c r o f a ]

Leng th = 361
Score = 82,0 bits (201), Expect = 4e-18
Identities = 35/46 (76*), Positives = 40/46 (86%)

Query: 8 YVDDTQFVPFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWD EI+N MG AQ

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQKYWDEEIQNAMGSAQ 93
>gb¡AAC26761.1| (AF074435) MHC class I antigen 3 [Sus scrofa]

Length = 222
Score = 79,3 bits (194), Expect = 2e-17
Identities = 37/49 (75=), Positives = 40/49 (81b), Gaps = 3/49

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKI EPRAQWIEKEG QEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EG QEYWD EIRN MG AQ
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Sbjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIKQEGQEWQEYWDEEIRNAMGSAQ 49
>gb|AAB64111. 1 I (AF'O0OO74) MHC class I SLA-PG2I [Sus scrofa]

length = 183
Score = 79 3 bits (194), Expect = 2e-17
Identities = 35/46 (76*), Positives = 38/46 (82*)

Query: 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWTEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIEK Q+YWD EI+N MG AQ

Sbjct: 2 7 YVDDIQFVREDSDAPNPRMEPRAPWIEKAEQKYWDEEIQNAMGSAQ 72
>gb|AAB69339 .1j (AF014004) MHC class I antigen [Sus scrofa]

length = 364
Score = 79..0 bits (193), Expect = 3e-17
Identities = 34/39 (872), Positives = 36/39 (92%)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WIEKEGQEYWDREI+

Sbjct: 51 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIEKEGQEYWDREIQ 89
>pir1 j146603 MHC PD14a transplantation antigen - pig
gb|AAA31079.1| (M21058) MHC PD14a transplantation antigen [Sus scrofa]

Length = 366
Score = 78 ..2 bits (191), Expect = Be-17
Identities - 34/46 (13%), Positives = 37/46 (79%)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDI+FVRFDSDAPN -f EPR WI+ EGQEYWDR TR MG AQ

Sbjct: 51 yVDDrEFVRFDSDAPWPRMEPRGPWIQIEGQEYWDRNrRKPMGNAQ 96
>pir||146604 MHC PD14 transplantation antigen - pig
gblAAA31O78.1| (M21058) MHC PD14 transplantation antigen [Sus scrofa]

length = 364
Score = 78..2 bits (191), Expect = 5e-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 37/46 (79%)

Query: 8 ÍVDDIQFVRFDSDAP1ÍAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDI+FVRFDSDAPN -i- EPR WI+ EGQEYWDR IR MG AQ

Sbjct: 51 YVDDIEFVRFDSDAPNPRMEPRGPWIQTEGQEYWDRWTRKPMGNAQ 96
>gb[AAA31076.1| (M21057) MHC PD1 major transplantation antigen [Sus scrofa]

Length = 361
Score - 77 4 bits (189), Expect - 9e-17
Identities = 34/46 (73%), Positives = 38/46 (81%)

Query: 8 yVDDIQFVRFDSDAPNAKlEPRAQWIEKEGQEYWDRErRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRMV AQ

Sbjct: 48 YVDDTQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQEYWDREIRNVKEIAQ 93
>gb[AAB69340.1| (AFO14OO5) MHC class I antigen [Sus scrofa]

Length = 361
S c o r e = 77 .4 b i t s ( 1 8 9 ) , Expec t = 9e -17
I d e n t i t i e s = 3 4 / 4 6 (73%), P o s i t i v e s = 3 8 / 4 6 (81%)

Q u e r y : 8 iVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRNV AQ

S b j c t : 4 8 WDDIQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQEYWDREIRNVKEIAQ 93
>gb]AAA31Q77.1| (M21057) MHC PDla major t r a n s p l a n t a t i o n a n t i g e n [Sus s c r o f a ]

L e n g t h = 363
Score = 77 4 bits (189), Expect = 9e-17
Identities = 34/46 (73Í), Positives = 38/46 (81%)

Query: 8 vvDDIQfVRFDSDAPMAKIEPR^QWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVPFD+ APN + EPR WI++EGQEYWDREIRNV AQ

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDNYAPWPRMEPRVPWIQQEGQEYWDREIRNVKEIAQ 93
>emb| CAB63 93 6 . 1 j (AJ251829) sume leucocyte antigen [Sus scrofa]

Length = 361
Score = 77 0 bits (188), Expect = le-16
Identities = 33/46 (71-), Positives = 38/46 (81%)
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Query: 8 YVDDaQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+YWDREIP +Q

Sbjct: 48 YVDDIQFVRFDSDAPWPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRKQRDISQ 93
>gb)AAC26756 . 1| (AF074430) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]
gb|AAC26759.il {AF074433) MHC class I antigen 1 [Sus scrofa]

length =219
S c o r e - 77..0 b i t s (188 ) , Expec t = l e - 1 6
I d e n t i t i e s = 33 /46 ( 7 1 # ) , P o s i t i v e s = 38 /46 {81")

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WT++EGQ+YWDREIR +Q

S b j c t : 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWTQQEGQDYWDREIRKQRDISQ 46
>gb |AAC26750 .1 | (AF074424) MHC c l a s s I a n t i g e n 1 [Sus s c r o f a j

L e n g t h = 219
S c o r e = 77..0 b i t s ( 1 8 8 ) , Expec t = l e - 1 6
I d e n t i t i e s = 3 3 / 4 6 ( 7 1 * ) , P o s i t i v e s = 38 /46 (81Í)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQ+^WDREIR +Q

S b j c t : 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPWIQQEGQDYWDREIRKQRDTSQ 4 6
>gblAAB69336,, 1 | (AF014001) MHC c l a s s I a n t i g e n [Sus s c r o f a ]

l e n g t h = 364
Score =75,1 bits (183), Expect = 5e-16
Identities - 31/39 (79%), Positives = 36/39 (91*)

Query: 8 WDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 46
YVDDTQFVRFDSDAPN + EPRA WT++EGQ+YWDREI+

Sbjct: 51 YVDDIQFVRFDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQDYTtíDREIQ 89
>gb|AAC26753.1| (AF074427) MHC class I antigen 1 [sus scrofa]

Length =219
Score = 75,1 bits (183), Expect = 5e-16
Identities - 33/51 (64%), Positives = 40/51 (774)

Query: 8 YVDDrQBVRFDSDAPNAKlEPRAQWIEKEGQEYWDREIPWVMGIAQKDQir 58
YVDDIQFVRFDSDAPW + EPRA WI++EGQEYWDR 1+ AQ +++

Sbjct: 1 YVDDIQFVRFDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQErWDRNIQIYKEIAQIYRVS 51
>gb|AAB64112,. 1| (AF000076) MHC class I SLA-PG5I [Sus scrofa]

Length = 184
Score = 74,7 bits (182), Expect = 6e-16
Identities - 33/46 {71%), Positives = 37/46 (79%)

Query: 8 yVDDlQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDD1QFVRFDSDAPN + EPRA WI++EGQEYWDR 1+ AQ

Sbjct: 2 7 yVDDrQFVRFDSDAPNPREEPRAPWIQQEGQEYWDRNIQISfKEIAQ 72
>emb|CAB63859,, 1 | (AJ251914) putative non classical MHC class I antigen [Sus

scrofa]
length = 364

Score = 72.. 4 bits (176), Expect = 3e-15
Identities = 30/46 (653), Positives - 36/46 (78;-)

Query: 8 YVDDIQFVREDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDTQFVRFDS+A N + EPRA W+E+EGQEYWD EI+ + Q

Sbjct: 46 YVDDrQEVRFDSEAQNPRMEPRAPWVEQEGQEYWDEEIQRAKDLVQ 91
>gb|AAB69337.1] (AF014002) MHC class I antigen [Sus scrofa]

Length = 361
Score - 71.6 bits (174), Expect = 5e-15
Identities = 31/46 (67%), Positives = 36/46 (77*)

Query: 8 YVDDrQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 5 3
YVDDIQFVRFD+ APW + EPR WI++EGQ+YWD EIR V AQ

Sbjct: 48 ítVDDIQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQDWDEEIRKVKDNAQ 93
>qbjAAD4 63 8 8.11AF100665 1 (AF100665) MHC class I antigen PD1 [Sus scrofaj

Length = 361
Score = 71 6 bits (174), Expect = 5e-15
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I d e n t i t i e s = 31 /46 ( 6 7 ? ) , P o s i t i v e s = 3 6 / 4 6 {11')

Query : 8 WDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YVDDIQEVRFD+ APN + EPR WI4-+EGQ+YWD EIR V AQ

S b j c t : 48 YVDDIQFVRFDNYAPNPRMEPRVPWIQQEGQDYWDEEIPKVKDNAQ 93
>emb]CAB10686.II (297397) MHC c l a s s I gene [Sus s c r o f a ]

Leng th = 8 6
S c o r e = 71., 2 b i t s ( 1 7 3 ) , Expec t = 7e-15
I d e n t i t i e s = 3 2 / 4 6 ( 6 9 M , P o s i t i v e s = 39 /46 (84-)

Query : 8 WDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQ 53
YV+DTQFVRFDSDAPN + EPRA +E+EGQE+WD++IRNV AQ

S b j c t : 23 YVNDIQFVRFDSDAPNPRMEPRAPSMEQEGQEFWDQQIRNVKEEAQ 68
>emb|CAB!0684 , II (Z97394) MHC c l a s s I gene [Sus . scrofa]

L e n g t h = 8 6
Score = 66.. 6 bits (161), Expect = 2e-13
Identities = 30/51 (58a), Positives = 36/51 (69:,)

Query: 8 WDDTQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIRNVMGIAQKDQII 5 8
YVDDIQFVRFDS+APN + EPR W+E EG E5f DR IR +Q Q+ +

Sbjct: 23 YVDDTQEVRFDSNAPNPREEPRIPWVELEGPEYCDRNIRIYKDISQNFQVS 73
>embjCAB63858.il (AJ251914) putative non classical MHC class I antigen [Sus

scrofa]
Length = 3 53

Score = 66., 6 bits (161), Expect = 2e-13
Identities = 30/51 (58%), Positives = 36/51 (69*)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIPNVMGIAQKDQIT 58
YVDDTQFVRFDS+APW + EPR W+E EG EY DR IR +Q Q++

Sbjct: 48 YVDDTQFVRFDSNAPNPREEPRTPWVEIiEGPEYCDRWIRIYKDISQNFQVS 98
>emb|CAB63857.1| (AJ251914) non classical MHC class I antigen [Sus scrofa]

Length = 350
Score = 66., 6 bits (161), Expect = 2e-13
Identities = 29/49 (59%), Positives = 37/49 (75-j), Gaps = 5/49 (10*)

Query: 2 GRGNSIY— VDDIQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRET 4 5
G G+ +Y +DDTQFVRF SDA N + EPRA W+E+EG+EYWDR+I

Sbjct: 40 GHGSDLYSSVGFLDDTQFVRHSSDAANPRVEPRAPlíMEQEGREYÍíDRQI 88
>emb|CAB518 68.il (AJ131112) swine leucocyte antigen 5/1 (SLA-5/1) [Sus scrofa]

Length = 361
Score = 61,2 bits (147), Expect = 7e-12
Identities = 27/38 (71%), Positives = 29/38 (76?)

Query: 9 VDDIQFVRFDSDAPNAKTEPFAQWIEKEGQEYWDREIR 4 6
VDD1 VRFDSDA + EPRA WIE+EG EYWD EIR

Sbjct: 49 VDDrPLVRFDSDARKPRKEPRAWWIEQEGPEYWDEETR 86
>einb|CAB51869.1 | (AJ131112) svjine leucocyte antigen 5/2 (S1A-5/2) [Sus scrofa]

Length = 396
Score = 61..2 bits (147), Expect = 7e-12
Identities = 27/38 (714), Positives = 29/38 (76=-)

Query: 9 VDDIQFVRFD5DAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIR 4 6
VDDT VPFDSDA + EPRA WIE+EG EYWD ETR

Sbjct: 49 VDDTPLVRFDSDARKPRKEPRAWWIEQEGPEYWDEEIR 86
>erab[ CABIO68 0. 1 | (Z97389) MHC class I gene [Sus scrofa]

length = 8 6
Score = 61 2 bits (147), Expect = 7e-12
Identities = 27/38 (71=-), Positives = 29/38 (76i)

Query: 9 VDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREIF 4 6
VDDI VRFDSDA + EPRA WIE + EG EYÍÍD EIR

Sbjct: 24 VDDIPLVREDSDARKPRKEPRAWIEQEGPEYWDEEIR 61
>emb|CAB10682 ., 1 1 ÍZ97392) non-classical MHC class I gene [Sus scrofa]

Length = 90
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Score = 60,1 bits (144), Expect = 2e-ll
Identities = 25/38 (65?-), Positi^es = 32/38 (83Í-)

Query: 8 YVDDIQFVRFDSDAPNAKIEPRAQUIEKEGQEYWDREI 45
++DDIQFVRF SDA N + EPRA +E+EG+EYWDR+I

Sbjct: 27 FLDDIQFVRFSSDAANPRVEPRAVGMEQEGREYWDRQI 64
>pir | j146608 MHC PD6-glycoprotein - pig
gb|AAA31086.1| (M17014) MHC PD6-glycoprotein [Sus scrofa]

Iength = 350
Score = 60 1 bits (144), Expect = 2e-ll
Identities = 25/38 (65%), Poüitives = 32/38 (834)

Query: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDREI 4 5
++DDIQFVRF SDA N + EPRA +E+EG+EYWDR+I

Sbjct: 51 FLDDIQFVRFSSDAANPRVEPRAVGMEQEGREYWDRQI 88
>gb|AAB67719.11 (AF013960) major histocompatibility complex [Sus scrofa]

Length = 350
Score = 57..8 bits (138), Expect = 8e-ll
Identities = 26/38 (68%), Positives = 29/38 (75%)

Query: 9 VDDrQFVREDSDAPNAKIEPPAQWIEKEGQEYWDREIR 4 6
VDDI VRFDSDAP + EPRA I++EG EYWD EIR

Sbjct: 50 VDDIPLVRBDSDAPKLRKEPRAÍÍKIKQEGPEYWDEETR 87
Datábase: nr

Posted date: Mar 26, 2001 2:57 AM
Number of letters m datábase: 2,981,440,623
Number of seguences in datábase: 823,8 65
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Alineamiento de la secuencia de aminoácidos amplificada vs molécula Qa-2,

Blast 2 Sequences íesults

Clonal: 1 YVDDIQEVRFDSDAPNAKIEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQ 46
consenso YVDDTQFVRFDSDA N + EPRA+W+E+EG EYW+REI+ G Q
Qa-2 : 27 YVDDIQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGHEQ 72

En el programa ClusíaíW se realizaron los siguientes alineamientos correspondientes a la

secuencia amplificada \ a la secuencia de aminoácidos correspondiente al exón 1, exón 2 y exón 3 del

gene Q9
>gi|clonl
YVDDTQFVRFDSDAPNAKrEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI
>gi|Qa2|
GQHSLQYFHIAVSRPGLGEPWFISVGYVDDTQFVREDSDAENPRMEFRARWMEQEGPEYWERETQIAKGH
EQSFRGSLRrAQSYYNQSKGGSHrLQWMYGCDMGSDGRLLRGYLQFAYEGRDYIALNEDLKTWTAVDMAA

Posteriormente se realizó el alineamiento entre las secuencias de la secuencia amplificada

con la secuencia de aminoácidos correspondiente al exón 1, exón 2 y exón 3 del gene Q9 y la

secuencia de aminoácidos correspondiente al gen PD1 que es un gen clase I clásico del SLA porcino

(figura 12)

>gi|clonl
YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRETRNVMGIAQKDQI
> g Ü Q a 2 |
GQHSLQYFH1AVSRPGLGEPWFISVGYVDDTQFVRFDSDAENPRMEPRARWMEQEGPEYWERETQIAKGH
EQSFRGSLRTAQSYYNQSKGGSHTLQWMYGCDMGSDGRLLRGYLQFAYEGRDYIALNEDLKTWTAVDMAA
>gi|PD1|
MGPGALFLLLSGTLALTG1QAGPHSLSYFYTAVSRPDRGEPRFIAVGYVDD1QFVRFDNYAPNPRMEPRV
PWIQQEGQDYWDEETRKVKDNAQTLRVGLNrLRGYYNQSEAGSHTLQSMFGCYLGPDGLLLHGYRQDAYD
GADYIALNEDLRSWTAADMAAQISKRKWEAADEAERMRSYLQGRCVEGLRRYLQMGKDTLQRADPPKTHV
TRHPSSDLGVTLRCWALGFYPKEISLTWQREGQDQSQDMELVETRPSGDGTFQKWAALWPPGEEQSYTC
HVQHEGLQEPLTLRWDPAQPPVPMVGITVGLVLVLVAGAMVAGWIWRKTR3GEKGGSYTQAAGSDSAQG
SDVSLTKDPRV
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Dominios Consei vados

Estos alineamientos se 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)

Datábase: oasis_sap .. vi , 5 0
3019 PSSMs; 603,965 total columns

This CD alignment includes >D structute To display stnictiire, download Cn3P v3.0ü!

PSSMs pioducing sígnificant alignments

fígnl|Pfam|pfam00I2

Score
(bits)

9
MHC_I, Class I Histocompatibility an(igenf domains alpha 1 and 2

E
valué

70.1 3e-14

gnt|PfámipfamOO 129, MHC_i Class I Histocompatibility antígen., domains alpha 1 and 2

CD-Iength = 179 xes idues , only 28 5% aligned
Score = 70 1 bits (170), Expect - 3e-14

Quezy: 8 YVDDTQFVRFDSDAPNAKTEPRAQWIEKEGQEYWDRErRNVMGIAQKDQII 5 8
Sbjct: 2 7 YVDDTQFVRFNSDAANPRMEPRAPWIEQEGPEYWEREIQIAKGNEQIFREN 77

104



9,,- Referencias..

Acha N P and Szyfres Zoonosis y enfermedades transmisibles al hombre y a los animales

OMS/OPS Publicaciones científicas No 503 1988

Aluja, A Frequency of porcine cysticercosis in México In Flisser, A., Willms, K , Laclette, J P ,

Larralde. C , Ridauía, C , Beltrán. F (Ed ) Cysticercosis: present stage of knowledge and

perspectives New York. N Y Acadennc Press, 53-62 1982

Blankcnhom EP, Wax ÍS7 Matthai R;, and Potter M Genetic analysis of alphafetoprotein levéis in

BALB/c sublines., Cutr Top Microbio! Immiinol 1985; 122: 53-7

Biiles WE, Goto RAÍ Auffra> C Miller MM A pohmoiphic system related to but genetically

independent of the chicken majoi histocompatibility complex Immunogenetics 1993;

37(6):408-14

Cao W, Brenner CA, Alikani M, Cohén ).. Warner CM Search for a human homologue of the mouse

Ped gene Mol Hum Reprod 1999 Jun;5(ó):541-7

Chappuis PO; Ghadiiian P, Foulkes WD The role of genetic fáctois in the etiology of pancreatic

adenocaicinoma: an update Cáncer Invest 2001;19(l):65-75 Review

Chardon P, Renard C, Kirszenbaum M, Geffrotin C: Cohén D, Vaiman M Molecular genetic

analyses of the major histocompatibility complex in pig families and recombinants í

Immunogenet 1985 Jun; 12(3): 139-49

Chardon P, Renard C, Vaiman M The major histocompatibility complex in swine Immunol Rev

1999 Feb;167:I79-92 Review

Chardon P, Rogel-Gailíaid C, Cattolico L Duprat S. Vaiman M, Renard C Sequence of the swine

major histocompatibility complex región containing all non-classical class I genes Tissue

Antigens 2001 Jan;57(l):55-65

Courtet M., Flajnik M, Du Pasquíer L Major histocompatibility complex and immunoglobulin loci

visualized by in situ hybridization on xenopus chiomosomes Dev Comp Immunol

2001;.25(2):149-57

Cruz-Revilla C, Rosas G, Fragoso G. Lopez-Casillas F, Toledo A, Larralde C, Sciutto E Taenia

crassiceps cysticercosis: protecti\e efféct and immune response elicited by DNA

immunization í Parasítol 2000 Fcb:86(l):67-74

Del Brutto OH and Sotelo J Neuroc>sticercosis. an update Rev Infecí Dis 1988;10: 1075-1087

105



Edidin, M MHC antigens and non-immunc fimctions Immimol today 1983;4:269-70

Edidin M Major histocompatibiliíN complex haplotypcs and the cell physioiogy of'peptide hormones

Hum ímmunoí 1986:! 5(4): 357-65

Feder JN. Penny DM. Irrinki A: Lee VK. Lebrón JA, Watson N, Tsuchihashi Z,Sigal E, Bjorkman

PJ, Schatzman RC The hemochromatosis gene product complexes with the transferrin

receptor and Iowcrs its affínin fot Iigand binding Proc Nati Acad Sci USA

l998;17;95(4):1472-7

Fan PC, Chung WC, Wu JC Experimental infection of an isolate of Taenia solium from Hainan in

domestic animáis J Helminthol 1994 Sep;68(3):265-6

Flaherty L, Elliott E, Tine JA, Walsh AC. Waters ÍB Immunogenetics of the Q and TL regions of

the mouse Crit Rev ímmunol 1990:10(2): 131-75

Flajnik MF, Kasahara M, Shum BP, Salter-Cid L, Taylor E, Du Pasquier L A novel type ofclass í

gene oiganization in vertebrales: a large family of non-MHC-linked class I genes is expressed

at the RNA level in the amphibianXcnopus EMBO J 1993; 12(1l):4385-96

Flisser A Múltiple cerebral fndatid c^sts or neurocysticercosis Trans R Soc Trop Med Hyg

1988:82(5):799

Flores P í Efecto de dosis bajas de irradiación gamma Co-60 sobre el metacéstodo de Taenia

solium Tesis de licenciatura Fac. Med Vet Y Zoot Universidad Nacional Autónoma de

México México D F .. 1996

Fragoso G, Sciutto E, Estrada I, \ Lanalde C Susceptibilidad genética a infecciones parasitarias

Revista latinoamericana de microbiología 1991 ;33:171-180

Fragoso G, Lamoyi E, Mellor A. Lomelí C? Govezensky T., and Sciutto E Genetic control of

susceptibilíty to Taenia ermsiceps c>sticercosis Patautology 1996;! 12:119-24

Fragoso G , Lamoyi E, Mellor A. Lomelí C , Hernández M and Sciutto E Increased resistance to

Taenia crassiceps muiine c\sticercosis in Qa-2 tiansgenic mice Infection and Immunitv

1998:66(2): 760-764

Geffrotin C. Popescu CP, Cribiu EP. Boscher J, Renard C. Chardon P, VaimanM Assígnment of

MHC in svvine to chromosome 1 b\ in situ hvbridization and serologícal t\ping Ann Genet

I984;27(4):213-9

Geraght} DE.. Kollcí BH. Pei I., Haiisen JA Exammation of four HL.A class I pseudogeries Common

events in the evolution ofHLA genes and pseudogenes J Ímmunol 1992:15:149(6): 1947-56

106

TTWfTC f ! 0 N
ih



Geraghty DE Structure of the HLA class I región and expression of iís resident genes Curr Opin

Immunol 1993;5(l):3-7

Goreí PA , / Pathol Bacterio! 1937: 44: 691-97

Gioh V, Bahram S, Baucí S, Hermán A, Beauchamp M, Spies T Cell stress-regulated human major

histocompatibilitv complcx class I gene expressed in gastrointestinal epithelium Proc Nat!

Acad Sci U S A J996;29;93(22): 12445-50

Gross CN, Irrinki A, Feder ÍN, Enns CA Co-trafficking of HFE.. a nonclassical major

histocompatibilitv complex cíass I protein. vvith the tr ansien in receptor implies a role in

intracellular iron rcgulation J BioJ Chem 1998;21;273(34):22068-74

Hashimoto K, Nakanishi T, Kuiosawa Y Identification of' a shark sequence resembling the major

hlstocompatibilit} complex class í alpha 3 domain Proc Nati Acad Sci USA

1992;J5;89(6):2209-12

Hashimoto K, Okamura K, Yamaguchi H, Ototake M, Nakanishi T, Kmosawa Y Conservation and

diversificatión of MHC class I and its reiated molecules invertebrates Immunol Rev

1999;167:81-100

Huerta M, Sciutto E, García G, Villalobos N, Hernández M, Fragoso G., Díaz J;Diaz A, Ramírez R,

Luna S, García J, Aguilar E, Espinoza S, Castilla G,Bobadiiia IR, Avila R, José MV,

Larralde C, de Aluja AS Vaccination against Taenia solhtm cysticercosis in underfed rustic

pigs ofMexico: roles of age, genetic backgiound and antibody responso Vet Paraiitol 2000

Jun27;90(3):209-19

Huerta Mr de Aluja AS, Fragoso G, Toledo A, Villalobos N5 Hernández M, Gevorkian G, Acero G.

Díaz As Alvarez I, Avila R; Beltran C, García G, Martínez JJ, Larralde C, Sciutto E

Synthetic peptide vaccine against Taenia solnim pig cysticercosis:succesftil vaccination in a

controlled freíd trial ín rural México Vaccine 2001 (en prensa)

Janatipour M, Naumov Y. Ando A, Sugimura Kf Okamoto N, Tsuji K. Abe KJnoko H Search for

MHC-associated genes in human: fíve new genes centromeric to HLA-DP with yet unknown

fiinctíons Immunogenetics 1992;35(4):272-8

Klein J, Fígueroa F Evolution of the major histocompatibilitv complex Crit Rev Immunol

1986;6(4):295-386 Review

107



Larraide C Padilla A. Hernández M. Govezcnsk\ T; Sciutto E . Gutiérrez G, Tapia-Conver R,

Salvatierra B y Sepulveda J Seioepidcmiología de la cisticercosis en México Salud Pública

de México 1992:345

Lawlo! DA. Warren E,. Ward FE.. Parham P Comparison of class I MHC alíeles in humans and

apes Immunoi Rev 1990:113 147-85

Mackinnon MJ; Gunauardena DM ; Rajakaruna J, Wccrasingha S, Mendis KN, CarteíR

Quantify ing genetic and nongenetic contributions to maiarial infection in a Su Lankan

population Proc Nati Acad SCÍ USA 2000 Nov 7;97f23) 1 2661 -6

Mann. DA and Forman J Recognition bv cytotoxic T hmphocytes of Qa-2 antigens / Inmuno I

I 9 8 8 ; 1 4 1 : 1 8 1 3 - 1 8

Manoutchanan K, Tenazas LI. Gcvorkian G, Govezcnsk\ T Protection against murine cvsticercosis

using cDNA expression librar} immunization Immunoi I_ett 1998 Jul:62(3): í 31-6

Mcllor AL. Antoniou í and Robinson Pí Structure and expression of genes encoding murine Qa-2

class I antigen Proc Nati Acad Sa OSA 198x82: 5920-24

Mellor AL, Tomíinson PD ; Antoniou J, Chandlet P, Robinson p Felstein M;,SIoan J, Edwards A,

O'Reilh L. Cooke A, et al Expiession and fünction oí Qa-2 majoi histocompatibilit> compicx

class 1 molecules in transgenic micc Int Immunoi 1991:3(5):493-502

MízLino S. Trapani JA,. Koller BH, Dupont B and Yang SY Isoiation and nucieotide secuence of a

cDNA clone encoding a novel HLA class í gene / Immunoi 1988:140:4024-30

Mo linar i JL, Soto R,. Tato P.. Rodríguez D. Retana A. ScpuKeda J and Palet A : Inmumzation

against porcine cysticercosis in a endemic área in México A fieid and laborator> stud\ A/n. J

ofliop Med AndHygiene 1993:49 502-512

Morí H. íkcgami H.. Kawaguchi Y, Scino S, Yokoi N lakeda I. ínoue I, Seino Y, Yasuda K,

Hanafiisa T. Yamagata K. Awata T, Kadowaki T. Hará K Yamada N, Gotoda T, íwasaki N.

luamoto Y; Sanke T.. Nanjo K. Oka Y, Matsutani A. Maeda E. KasugaM The Pro i 2 -Ala

substitución in PPAR-gamma is assocrated uith resistance to dc\elopment of diabetes in the

general population possible imol\ement in impainnent ot insuiin seciction in individuáis with

t\pc 2 diabetes Diabetes 2001 Apr:50(4):891-4

Mullís K faioona F Scharf S, Saiki R, Hom G, Erlich H Sptxific enzs matic ampíifícation of DNA

ni \itro: rhe pokmerase chain ¡eaction 1986 Biotechno!og\ 1992:24 17-27

IOS



Mutis DF. Vteeken K, Can AM : Munay JM, Smit C, Lohman PK, Pastink A Isolation of the

Schizosaccharomyces pombe RAD54 homologue, rhp54+, a gene involved in the repair of

radiation damage and replication fídelity J Cell Sci 1996 Jan;109 ( Pt 1):73-81

Nascimento IP, Dias WO, Mazzaníini RP, Miyaji EN, Gamberini M, Quintilio W, Gebara VC,

Caldoso DF, Ho PL, Raw I, Winter N, Gicquel B, Rappuoli R, Leite LC Recombinant

M> cobacterium bovis BCG expressing pertussis toxin subunit SI induces protection againsí an

intraceiebial challenge with uve Boidetellapertussis in mice Infecí Inunun 2000 Sep; 68

(9):48 77-83

Nicderkom JY, Chiang EY. Ungchusri T, Stroynowski I Expression of a nonclassical MHC class Ib

molecule in the eye Transplantation 1999;15;68(11):1 790-9

O'CalIaghan CA, Tonno J, Willcox BE, Btaud VM, íakobsen BK: Stuarí DI.McMichael AJ, Bell JI,

iones EY Stmctuial features impose tight pepíide binding specificity in the nonclassical MHC

molecule HLA-E Mol Ccil 1998;1(4):531-41

Ogasawara T. Hatano M, Otakí M : Sekita N. Koba\ashi K; Miyazaki M, NakajimaN, Tokuhisa T

A novel homologue ofthe TIAP/m-sutvi\in gene Biochcm Bioph^s Res Commun 2001 Mar

23;282(l):207-ll

Okamura K.. Nakanishi T. Kuiosawa Y. Hashimoto K Expansión of genes that encode MHC class I

moléculas in c\prinid fishes J'¡mmunoí J993:1:15 1(1): 188-200

Okamura K. Ototakc M. Nakanishi T. Kuiosawa Y, Hashimoto K The most piimithc \ettebiates

with jaws possess highly polymoiphic MHC cíass Igencs comparable ío those of humans

Immumty 199 7:7(6): 777-90

OkoloMI Ccrcbíal c\sticeicosis in itiial dogs Microbios 1986:47(192-193) 189-91

Paikkila S Waheed A,. Britton RS : Bacon BR: Zhou XYf Tomatsu S:. Fleming RE, Sh \VS

Association of the Eiansfenin icceptoi in human placenta with HFE, the piotcindcfecti\e in

hcieditan hemochiomatosis Pioc Nati Acad Sci USA 1997:94(24): 1 3198-202

Planearte A, Flisser A, Gauci CG, Líghtovvlcis MW Vaccination against Taenia solium c\sticercosis

in pigs using nativo and recombinant oncosphcrc antigens Int 1 Parásito! 1999 Apr;29(4):643-

7

Pottcr M Histoiy of the BALB/c famil> Cutí Top Microbio!. Imnnino! 1985 22:100-120

Rammensec HG: Faik K, Rotzschke O Peptides natmalK presented b\ MHC class I molcculcs

Anmt Rev Inmmnol 199.3:11:213-44

i 09



Rodciick TH Lanagíey SH and Leitcr EH Genctic differenccs in BALB/c sublines Cutr. Top

Mictobiol Immunol 1985;122: 9-18

Rosas G. Cruz-Revi I la C, Fragoso G, Lopez-Casillas F, Pcrez A, Bonilla MA, Rosales R, Sciutto

E Taenia crassiccps c\sticercosis: humoral immunc responso and protectíon clicited b\ DNA

immunization J Parasitol 1998 Iun;84(3):516-23

Sambrook. Fritz, Maniatis, Molecular Cloning A Laborator\ Manual,, second Edition 1989 Cold

Spring Harboi Laboiaton Piess tomo 1 capitulo 1-3, tomo 2 capitulo 8-1.5

Sciutto E. Aluja A, Fiagoso G, Rodarte LF, Hernández M, Villalobos N, Padilla \, KeÜbach N.

Baca M.. Govezcnslcs T, Díaz S and Lanaídc C Immunization of pigs against Taenia soJnun

c\sticcrcosis Factois relatcd to efíective protection Veí Pcuasiíol 1995:60: 53-67

Shiim BP̂  Avila D, Du Pasquier L, Kasahara M, Flajnik MFJ Isolation of a classical MHC cíass I

cDNA fiom an amphibian Evidcnce for onlyonc class 1 locus in the Xenopus MHC Immunol

1993:151(10):5376-86

Shum BP. Rajalingam R, Magoi KE; Azumi K, Can WH; Dixon B.. Stet Rí. Adkison MA,Hedrick

RP. Parham P A divergent non-classicai class I gene conserved in salmonids Immunogenetics

1999;49(6):479-90

Skamenc E Genetic control of susceptibility to infections \\ith iiitracellulai pathogens Pathol Biol

(Paiis) 1998 Nov;46(9):689-92

Soloski MJ, Hood L and Stroynowski I Proc Nat AcadSci 1985;85:.3100-3104

Stio\no\\ski I. Soloski MI.. Lou MG and Hood L A single gene cncodes soluble and membranc-

bound forms of the major histocompatibilit> Qa-2 antigen: Anchoring of the product by a

phospholipid tail Cell 1987;50:759-768

Stio\Tiowski I Molecules reiated to class-I major histocompatibility compíex antigens Annu Re\

Immunol 1990;8:501-30

Stroynowski I, Lindahl KF Antigen presentation by non-classicai class I molecules Curr Opin

Immunol 1994;6(1): 38-44

Susi MT Holopainen Ps Mustalahti K, Maki M, Partanen J Candidate gene región 15q26 and genetic

susceptibility ío coeliac disease inFirimsh fámilies jid0060105 2001 Apr;36(4):372-4.

Tabaczewski P, Shirwan H, Lewis K, Stroynowski I Altemative splicing of class Ib major

histocompatibility complex transcripts invivo leads to the expression of soluble Qa-2

molecules in murine blood Proc Nati Acad Sci USA 1994;91(5):1883-7

110



Tatcba\ashi K... Tam T. Ikcda H Fission Ycast Moglp Homologue, Which Interacts With the Small

GTPase Ran, IsRequired for Mitosis-to-Iníerp liase Tiansition and poh(A)(+) RNA

Metabolism Gcnetics 2001 Ap¡ 1 57(4): 15 13-22

Terrazas Lí, Bojalil R, Go\ezensk\ T._. Larralde C Shift from an earh piotecíive Thl-t\pe immune

response to a late permissiveTh2-type icsponse in murine c\sticercosis (Taenia crassiceps) J

Paiasitoí 1998;84(1):74-81

Tian Zr Xu Y. Wamer CM Remo val of Qa-2 antigen alíers the Ped gene phcnotypc of

preimpiantation mouse embryos Biol Reprod 199 2.47(2):2 71 -6

Toledo A.. Fragoso G, Rosas G., Hernández M., Gevorkian G, Lopez-Casillas F. Hernández B. Acero

G7 Huerta M.. Larralde C, Sciutto £ Tuo epitopes shared b\ Taenia crassiceps and Taenia

soimm confer protection against murine T ciassiceps c>sticercosis along with a prominent TI

tesponse Infecí Immun 2001 IVIar:69(3): 1766-73

Urasaki N, Tokumoto M, Terauchi R, Tarora K.. Chinen I. Ban Y, Ka\ano T.Tanaka H cDNA

cJoning and molecular analysis oí papaya small GTP-bindmg proíein, pgpl Genes Genet Syst

2000Oct;75(5).293-8

Vclten Fr Rogel-Gaillard C, Renaid C. Pontarotti P, Tazi-Ahnini R, Vaiman M, Chardon P A fírst

map of the póteme major histocompatibiíity compicx class 1 región Tissue Antigens J998

Feb;51(2) 183-94

Wang CR, Castaño AR : Peterson PA. Slaughtei C ; Lindalil KF. Deiscnhofcr J Nonclassicai binding

of íbrmylated peptide in crystal structure of the MHC class Ib molecule H2-M3 Ceíl

1995;25;82(4):655-64

Warner C M Genetic manipulation of the major instocompaíibiiit\ complex / Anirn Sa

1986:63.279-87

Warner CM. Golnick SO and Goldbard SB Linkagc of the pieimplantation cmbrio doelopment

(Pcd) gene product Biol Reprod 1986;36.606-610

W aiiier. C M Panda P. Aímquist CD and Xu Y Piefeieníial s u n n a í of mico exprossing che Qa-2

antigua JReprodFettü 1993;99:U>7

Wuss EII Goldcn L Fahrncr Kv Mellor M, De\Iin JJ Buüman H; 1 iddcns H.Bud H. Fhvell RA

Organization and e\olution of the class f gene faniíK in che ma¡or histocompatibiht\ complex

oí the C^7BI./10 mouse Nature 1984:310(^979) 650-5



Yamada K. Mizutani T: Shou Z. Yazaua T. Sekiguchi T,, Yoshino M: Inazu T,J\íiyamoto K Cloning

and Functional Expression of an E Box-Binding Protcin from Rat Granulosa Cclls Biol

Reprod 2001 Ma>;64(5):1315-9

Zappacosta F, Tabaczevvski P, Parker KC . Coligan JE, Stro\nouski í The murine li\er-specific

nonclassical MHC class I molccule QIO binds a classical peptide rcpertoirc J Immunol

2000; 164(4): 1906-15

Zhou X'Y, Tomatsu S, Fleming RE: Parlckila S: Waheed A. Jiang J, Fei Y, BiuntEM, Ruddy DA,

Prass CE, Schatzman RC5 O'Neill R; Britton RS, Bacon BR. Sh WS HFE gene knockout

produces mouse model of hereditarv hcmochromatosis Proc Nati Acad Sci U S A

i998;95(5):2492-7


